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 لصستخالم
باستخدام مؤشرات الجزيئية بتعاون مع  Oryza sativa Lقدر التنوع الوراثي لأحد عشر صنف من الرز       

 Simpleاستخدم مؤشرات التكرار المتسلسل البسيطة  مركز أبحاث المشخاب في محافظة النجف الاشرف.
Sequence Repeats يوم  25المعتمد على تفاعلات البلمرة المتسلسلة إذا تم عزل الدنا من أوراق الرز بعد

حصل على كمية دنا جيده  Genomic DNA plant kit Protocolمن الزراعة باستخدام عده استخلاص 
. تم ترحيلها العينات على هلام  1.9 -1.8/ميكروليتر بنقاوة قدرها  ( نانوغرام589  - 125تراوحت )

بادئ تراوحت أحجامها  13اليل باستخدام  64،أظهرت النتائج الحصول على PCRالاكاروز بعد إكمال برامج 
 RM3412اليل سجلها البادئ  8بلغت أعلى عدد اليلات  زوج قاعدي(115.423-1015.402الجزيئية بين )

، إما التعدد الشكلي  RM10772 وRM201اليلات سجلها  الالبادئ   2اما اقل عدد اليلات بلغ 
Polymorphism information content (PIC)  الذي يمثل انعكاس لتنوع الاليلي والتكرار الاليلي بين

 -0.0868  كما تراوحت قيم التنوع الوراثي بين .  (0.8434- 0.0830)الأصناف تراوحت قيمته بين
. RM10772 أعلى قيم للتنوع الوراثي أما اقل تنوع وراثي سجله البادئ  RM3412إذا سجل البادئ  0.8595

 RM3412بادئ ) كل من . كما تمكنHeterozygoteأعلى قيم لمتباينة الزيجة  RM3412سجل أيضا البادئ
  لدراسة . اقل بعد وراثي بلغاصناف الوراثية قيد ا ثلاث( من إعطاء بصمة وراثية  مميزة لRM8085، و

إن وهذا يدل على وجود اعلى  درجة تشابه بين الصنفين .    1عنبر البركة و فراتبين الصنفين  0.3269
( اعتماد على قيم البعد الوراثية   0.6731 -.0 1154نسبة  التشابه الوراثي لجميع الأصناف  تراوحت بين ) 

-% 88التي تشير إلى نسبة  تنوع الوراثي كبير تراوحت بين ) (0.3269- 0.8846التي تراوحت بين )
وهذا يكشف عن تباين وراثي عالي بين الأصناف مما يجعلها مصادر وراثية غنية. بينت نتائج التحليل  %( 32

  0.12عند مستوى تشابه مقداره  (Main Cluster)رئيسية  مجموعتينالتجميعي عن تكون  
 مؤشرات التكرار المتسلسل البسيطة الوراثي ،الرز ،مفتاح الكلمات :التنوع 

 *بحث مستل من اطروحة دكتوراه
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Abstract 

         genetic diversity of the eleven varieties of Oryza sativa L using molecular indi-

cators collaboration with Mashkhab research center in the Najaf. Use polymerase 

chain reaction based the indicators Simple Sequence Repeats ,the DNA isolated from 

fresh leaves rice after 25 days from sowing using Genomic DNA plant kit Protocol . 

the amount of DNA in good range (125-589) ng/μl  purity of 1.8-1.9 . after agarose 

gel electrophoresis & staining with ethidium bromide. results showed that 64 alleles 

using 13 primers. The range of molecular size between (1015.402-115.423bp). 

RM3412 primer  reached the highest number of 8 alleles While the lowest number of 

alleles of 2 alleles recorded RM201,RM10772 primers. The Polymorphism infor-

mation content (PIC), which is a reflection of the diversity of allelic and repetition al-

lelic between varieties ranged value between (0.0830  - 0.8434) . As ranged genetic 

dimension values between ) 0.0868 - 0.8595  ( . Record all of the primer RM3412 

higher values  Heterozygote reached 1. this primers (RM3412 and RM8085) to give a 

distinctive genetic fingerprinting of three varieties under study. The lowest genetic 

distance 0.3269 between varieties 2 and 3 this means there is a high degree of simi-

larity. The genetic similarity of all varieties and compositions ranged betwee   ) 0.1154 

- 0.6731) depend on the genetic distance that ranging from  )( 0.8846  - 0.3269) which 

refers to the large genetic diversity ranged from (88 %-32)%  (and this reveals a high 

genetic variation between varieties  making it hereditary rich sources. Results showed 

of the Cluster analysis to 2 major groups (Main Cluster) at the level of the similarity 

of  0.12.. 
Key words: genetic diversity, Rice(Oryza sativa L), microsatellite-markers  

 

 المقدمة 

ومن  أهم  المجالات لتغلب هو الركيزة الأساسية في التنوع البايولوجي  Genetic diversityالتنوع الوراثي 
على الاجتهادات الحيوية والغير حيوية  ، أثبتت المؤشرات الجزيئية كفاءتها في دراسة التنوع الوراثي وتميزت 

 Simple Sequence( SSRالمقاطع البسيطة المتكررة )او  microsatellite-markersمؤشرات 
Repeats  ( ورسم الخرائط الوراثية 2( و)1والحيوانات ودراسة العلاقة الوراثية )في دراسة  التنوع الوراثي لنباتات

(  و في 4) Qtl Quantitative Trait Loci( وتحديد مواقع الصفات الكمية  3وتساعد في عملية الانتخاب )
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( 6 ( .إذا تتوزع في جميع مناطق الجينوم كما يمكن إن تكون موجودة في البلاستيدات)5تحليل الطفرات) 
( تمتاز هذه المؤشرات بوفرة وجودها وتوزيعها العالي في جينوم حقيقية النوى ولها القدرة  7 (جينوم المايكوندرياو 

على التميز بين الأنواع المختلفة والأصناف للنوع الواحد والتميز بين السلالات الصنف الواحد. لكونه ذات سيادة 
(كما لها القدرة على التميز بين  8() 9) Polymorphismمشتركة وتكشف عن مستوى عالي من التباين  

النباتات الهجينة والنقية وراثيا أو الخلطيه وراثيا ويمكن استخدامها في دراسة المجتمعات او العشائر التي تمتلك 
إعداد كبيرة ، كما تمتاز هذه المؤشرات بعدم احتياج لكمية كبيرو من الحامض النووي ولا يتطلب ان يكون ذو 

عالية لان البادي طويل وتمتاز بدقتة ونجاحها كما تمتاز هذه الطريقة بتركيز على إظهار التباينات جودة 
الكائن بينما في  مجين الموجودة بصورة طبيعية في الترادفية الوراثية في المناطق الجانبية لمواقع المكررات

 الجوانب. يقوم الباحث ببناء تلك AFLPمؤشرات الـ
لمؤشرات تكلفتها عالية وان دراسة التباينات الوراثية للبادئ الواحد تكون حصرا على موقع إما معوقات هذه ا 

لتصميم  SSRوراثي واحد ولا يمكن تطبيقه على أنواع أخرى ويجب معرفة التتابع النيوكليدات المحيطة بمناطق 
 (.كما إن تصميم البادئ تتطلب وقتا وخبرة كبير. 10البادئات )

صنف من الرز  21(عند دراسة لتنوع الوراثي لاصناف الرز وجود تباين وراثي عالي بين  11) بين الباحث
اليل لكل موقع  11-2بواقع 142وكانت عدد الاليلات الكلية  SSRمؤشر من نوع 34الأسيوي باستخدام  

الهوية موقع حيث يمكن استخدامها لتحديد  14اليل فريد من نوعها في  24، كما تم اكتشاف   4.18وبمعدل 
وهذا  0.488وبمعدل بلغ  0.838-0.157وتوصيف الجزيئي ، اما قيمة  محتوى التعدد الاشكال تراوحت  بين 

يدل على وجود اختلاف واضح بين الأصناف وعند إجراء رسم الشجرة الوراثية قسمة الاصناف الى خمسة 
طرية وهذا مفيد في تحديد بصمة ،تميزت اليلات خاصة بالأصناف الع 0.50مجاميع وبمعدل تشابه يصل الى  

 الحامض النووي لاستخدامها في  برامج التربية والتهجين .
المرتبطة بمدة النمو وبعدد  SSR )(عند تقيم التنوع الوراثي لرز باستخدام خمسة المؤشرات من )12 بين) 

اليل لكل موقع وأعلى نسبة تكرار للاليلات  5.66اليل وبمعدل   17الكلية بلغت  أيام التزهير إن عدد الاليلات
إما قيم  التنوع الوراثي  0.54وبمعدل  0.798  – 0.35% إما محتوى تعدد الإشكال تراوحت بين 0.70بلغت 

ابه قدر كما قسمة التراكيب الوراثية إلى أربعة مجاميع وبمعامل تش 0.59وبمعدل  0.82-0.46تراوحت بين 
عند رسم الخريطة لوراثية او الشجرة العلاقة الوراثية ويمكن الاستفادة من هذه النتائج في تحديد الخطوط  0.39بـ

 الرز المناسبة في الانتخاب واختيار الإباء في التهجين ذات مدة النمو القصيرة .
سلالة  24استخدام  SSRمن نوع  (عند تحليل التنوع الوراثي لرز الأسيوي باستخدام مؤشرات الدنا13لاحظ )

محلية مع أربعة أصناف عالية الإنتاجية لغرض تحديد التركيب الوراثي المميز لتحسين الحاصل ومعرفة البعد 
إذا اظهر التحليل ألتجمعي  لرسم الشجرة الوراثية توزيع التراكيب الى ستة مجاميع وبمعامل تشابه  الوراثي بينها .

اليل  11.88اليل لكل موقع وبمعدل  12-6اليل وبواقع  321د الاليلات الكلي بلغ فقط  ، وان عد 0.17بلغ 
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اما محتوى تعدد الإشكال  0.85إما أعلى قيم لتنوع الوراثي بلغت  0.40وان أعلى نسبة تكرار لاليل بلغت 
تركيب وان هذه النتائج مهمة جدا لانتخاب الإباء ومعرفة ال 0.84وبمعد ل  0.94الى 0.68تراوحت بين 

 المميز. 
داخل  )L.) sativa Oryzaلذا جاءت هذه الدراسة لتسليط الضوء على جانب التنوع الوراثية لأصناف  الرز

العراق واحتسابه ضمن أولويات التنمية الزراعية باستخدام طرق حديثة كفيلة بضمان تمييز الحدود وتعيينها بين 
مة الوراثية الخاصة بكل صنف للاستفادة منها في الأصناف أو الضروب ليتسنى تشخيصها، وتحديد البص

 مختلف  المجالات
    Materials and Methods المواد وطرائق العمل  

 Collection of plant samplesجمع النماذج النباتية    
صنف عشر لأحد   محطة أبحاث الرز في المشخاب / محافظة النجف الأشرف ، جمعت العينات بالتعاون مع

 . ( 1رقمفي) جدول  مبينوكما والتي يجري إكثارها ذاتيا ضمن خطة وزارة الزراعة في العراق. 
 مع مصدرها واصل نشؤها.والتراكيب الوراثية المدروسة  الأصناف :1جدول

 ت اسم التركيب الوراثي Source المصدر  Pedigree أصل النشوء 

 فيتنام

 تحمل ملوحة –مركز اباء 
 1 1اباء  الرز في  المشخابمحطة أبحاث 

 2 عنبر البركة محطة أبحاث الرز في  المشخاب هندي

 المعهد ابحاث الرز العالمي -تايلندي

Research International Rice  Institute) irri( 
 3 1فرات  محطة أبحاث الرز في  المشخاب

 المعهد ابحاث الرز العالمي -فيتنام 

Research International Rice  Institute) irri( 
 4 غدير محطة أبحاث الرز في  المشخاب

 المعهد ابحاث الرز العالمي

Research International Rice  Institute) irri( 
 5 4برنامج  محطة أبحاث الرز في  المشخاب

 6 ياسمين محطة أبحاث الرز في  المشخاب فتنام

 7 1بحوث  الرز في  المشخابمحطة أبحاث  تركي

 8 33عنبر  محطة أبحاث الرز في  المشخاب قديم صنف محلي

 9 دجلة محطة أبحاث الرز في  المشخاب صيني

 المعهد ابحاث الرز العالميادخل -صنف محلي 

Research International Rice Institute (irri) 

 هوصنف يتحمل الجفاف تذكر بسيت الاستيراد

 10 2مشخاب  الرز في  المشخاب محطة أبحاث

 ادخل المعهد ابحاث الرز العالمي– صنف محلي

Research International Rice Institute (irri) 
 11 1مشخاب  محطة أبحاث الرز في  المشخاب

 Molecular studyالدراسة الجزيئية 
. طبقا لخطوات العزل (1984واخرون  Saghai-Maroofيوم من الزراعة حسب طريقة ) 25تم عزل الدنا من الأوراق بعد  

 bio،بعدها استخدم جهاز  Geneaidالمجهزة من شركة Genomic DNA plant kit Protocol المرفقة بعدت الاستخلاص 
drop  من ضمن خطوات الاستخلاص الدنا من النبات  مهمةلقياس تركيز الدنا اذا تعد خطوة ( Sambrook 1989واخرون.) ثم

 (.39حيل الكهربائي وفقا ل)اجري التر 
 



 ( 2017العدد الثالث  –مجلة كربلاء للعلوم الزراعية )المجلد الرابع 

 

134 
 

 Primersالبادئات  
وكان  Lyophilizedفي شكل مجفد  Bioneerجهزت البادئات المعتمدة في هذه الدراسة من قبل شركة  

 100للحصول على التركيز النهائي )المحلول الأصلي(  TEبادئ، وتم تحضيرها باستعمال دارئ  17عددها 
 10، ومن هذا المحلول تم تحضير البادئ الذي يستعمل في تفاعل البلمرة بتركيز بيكومول/ مايكروليتر

 ( 2بيكومول/ مايكروليتر. ) جدول رقم  
 أسم البادئ وتسلسل النيوكليوتيدات. :2جدول 

 المصدر

 
 تسلسل النيوكليوتيدات(’3 →’5) 

Repeat 

motif 

رقم 

 الكرموسوم

اسم 

 البادئ
 ت

M. R. Islam et al (2011) 
Forward : AAGTTTGTACACATCGTATACA 

Reverse:  CGCGACCAGTACTACTACTA 
(AT)31 1 RM8094 1 

M. R. Islam et al (2011) 
Forward :AAAGCAGGTTTTCCTCCTCC 

CCCATGTGCAATGTGTCTTC Reverse:   

(TA)34 
 

1 RM3412 2 

M. R. Islam et al (2011) 
GGAAAGAATGATCTTTTCATGG Forward : 

Reverse:  CTACCATCAAAACCAATGTTC 
(GA)18 8 RM25 3 

M. R. Islam et al (2011) 
GGTGATTAATTACTGGTCGGAAGG Forward  

GCTGGTTTGATCGGAATTACAGG Reverse:   
(TA)42 10 

RM2551

9 
4 

Mehede et al (2014) 
GCACACCATGCAAATCAATGC Forward : 

CAGAAACCTCATCTCCACCTTCC Reverse:   
(CTT)16 1 

RM1077

2 
5 

Md et al (2015) 
Forward :CTTACAGAGAAACGGCATCG 

Reverse:  GCTGGTTTGTTTCAGGTTCG 
(CTT)18 7 RM336 6 

Mehede et al (2014) 
CACATGGCACCAACCTCC Forward : 

Reverse:  GCCAAGTCATTCACTACTCTGG 
(GA)10 9 RM296 7 

Md et al (2015) 
AACCGGATTAGTTTCTCGCC Forward : 

Reverse:  TGAGGACGACGAGCAGATTC 
(GA)15 6 RM510 8 

Md et al (2015) 
Forward :CAGTCTTGCTCCGTTTGTTG 

Reverse:  CTGTGACTGACTTGGTCATAGG 
(TC)45 6 RM585 9 

Kanbar 

&Shashidhar,2011 
CTCGTTTATTACCTACAGTACC Forward : 

CTACCTCCTTTCTAGACCGATA Reverse:   

(CT)17 
 

9 RM201 10 

Swamy et al  (2011)  
Forward :CCACTTTCAGCTACTACCAG 

CACCCATTTGTCTCTCATTATG Reverse:  
(CT)24 1 RM212 11 

Salunkhe et al  (2011)  
TCATGTCATCTACCATCACAC Forward : 

Reverse:  ATGGAGAAGATGGAATACTTGC 

(GT)30(AT)
8 

1 RM302 12 

Salunke et al., 2011 
Forward :AAAGCCCCCAAAAGCAGTAC 

Reverse:  GTGAAACTCTGGGGTGTTCG 
(GA)21 1 RM3825 13 

Salunkhe et al  (2011)  
TGCGTTTCGATTTCTTTTTA Forward : 

GGAAAGTTGTGTTCTTTGGC Reverse:   
(AG)26 1 RM8085 14 

Qu et al., (2008) 
GTAGTGAGCCTAACAATAATC Forward : 

Reverse:  TCAACTCAGCATCTCTGTCC 
(GA)17 9 RM278 15 

Vikram et al ( .2010)  
GAGGTACTTCCTCCGTTTCAC Forward : 

Reverse:  AGTCAGCTCACTGTGCAGTG 

(AT)4(GT)1
0 

1 RM315 16 

Li et al., 2009 
TGGAGTTTGAGAGGAGGG Forward : 

Reverse:  CTTGTTGCATGGTGCCATGT 
(CT)17 1 RM259 17 
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 Reaction Mixture (Master Mix) خليط التفاعل: 
 في أنابيب خاصة معقمة  Bioneerمن قبل شركة  Master mixجهز خليط التفاعل الرئيسي 

   DNA      DNA Molecular Size of Markersالدليل الحجمي للـ 
. ، ng/㎕ 150كيــزبـتر  Bioneer - USAجهز الدليل الحجمي المستعمل في هذه الدراسة من قبل شــركة 

  ،  حزمة( 17زوج قاعدي ) 2000 - 25مايكروليتر ومدى يتراوح من  250وبحجم 
  Polymerase Chain Reactionتفاعل البلمرة المتسلسل 

 وفق البرنامج  التالية: PCRمن خلال تقنية  SSRإذ تم تطبيق المؤشر الجزيئي المعتمد في هذه الدراسة 
 الوقت الحرارةدرجة  المراحل البادئ

 
جميع البادءات نفس 

 البرنامج

 دقيقة  95C˚ 5 لابتدائيةامسخ الدنا 
 دورة  35عدد الدورات 

 دقيقة 95C˚ 30 مسخ الدنا 
 دقيقة 55C˚ 30 الالتحام 

 دقيقة 72C˚  1 الاستطالة 
 دقيقة 72C˚  5 الاستطالة النهائية 

 
مايكروليتر من  10بعد انتهاء وقت التفاعل رفعت الأنابيب من جهاز المبلمر الحراري وتم سحب         

 DNA، مع تحميل الدليل الحجمي  1.5%الأنابيب وتحميلها بحفر هُلام الآكاروز المحضر مسبقاً بتركيز
ladder  على أحد الجوانب. ثم رحلت العينات وذلك بتشغيل جهاز الترحيل الكهربائيElectrophoresis  

 Gel documentationلمدة  ساعة واحدة. بعدها تعريض الهلام للأشعة فوق البنفسجية على جهاز الـ 
system للتصوير. 

 Data Analysisتحليل البيانات   
تم معرفة عدد الحزم المتضاعفة وأوزانها الجزيئية وبعدها تم تحويل بيانات التوصيف  uvband  باستخدام

Characterization data  يدويا إلى جداول تبين وجود الحزمة عن عـدمها لكل عينة من العينات المدروسة
 Information Content عند غيابها. تم حساب محتوى التعدد الشكلي0عن وجود الحزمة و 1وذلك بوضع 

Polymorphism (PIC والتنوع الوراثي وحساب عدد الاليلات واعلى تكرار للاليل باستخدام بر ) نامجPower 
Marker 3.25 (21. ) 
 حساب :  لغرضpast3 استخدم برنامج  

( والتـي يـتم حسـابها Jaccard’s coefficient) Jaccardsتقدير قيم التشابه استناداً علـى مكـاف   -أ  -اولا
  كما يأتي:         
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S= nxy/nt – nz 
nt  عدد الحزم الكلية = 
nz  عدد الحزم غير الموجودة في=A  وB  ولكن موجودة في بقية العينات المدروسة 
  .(S -1أي تساوي ) 1فيقاس بطرح قيمة التشابه من  dissimilarityاما الاختلاف   -ب 

يعتمد على  UPGMA بطريقة   Dendrogrameلبناء الشجرة الوراثية  Cluster ثانياً: التحليل التجمعي 
فراد المتشابهة جداً في مجموعة واحدة ثم ترتبط المجاميع معامل البعد الوراثي  والتكرار الاليلي بجمع الأ

 المتشابهة معاً  وهكذا إلى ان يتم ادخال كل العينات المدروسة بمجموعة واحدة
 النتائج والمناقشة :

 Genomic DNA Isolationعزل جينوم الحامض النووي للرز 

تم 1.9 -1.8ميكرليتر بنقاوة قدرها ( نانوغرام /589  - 125تراوحت  تركيز الحامض النووي المعزول)
لان   Kb 150الى 50وكان الحجم الجزيئي للعينات A260 – A 280بنسبة  biodropتحديدها بجهاز 

 الطريقة المتبعة في الاستخلاص طريقة  كفـوءة وملائمة لعزل الدنا من النباتات كما تمتاز بالسريعة والبساطة اذا
فظة على محاليل العزل على إزاحة إحدى مكونات الخلية غير المرغوبة و المحاتعمل المواد الكيمياوية المكونة ل
( لتقيم مستوى الحامض 1الاكاروز لترحيل الكهربائي )شكل 1.5استخدم نسبة الحامض النووي المستخلص.

ي النووي المعزول إذا يعمل جهاز الترحيل على فصل الحزم حسب الأوزان الجزيئية فالحزم ذات الوزن الجزيئ
الصغير ترحل إلى مسافات ابعد و أسرع من الحزم ذات الوزن الجزيئي الكبير. أظهرت نتائج الفصل الكهربائي 
 إن الحزم اغلبها اقرب إلى أعلى الهلام يدل موقعها وشدتها إلى  كونها ذات نوعية جيدة وإحجامها الجزيئية عالية

 ethidiumاستخدام صبغة الاثديوم برومايد كما قدرت نوعية الحامض النووي من خلال تألق العينات ب
bromide.. 

 

هلام % 1.5يوضح عينات الدنا المعزولة من اصناف الرز والمرحلة على :1شكل 
 -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1الاكاروز وتمثل الارقام تسلسل الاصناف كمايلي : 

 -9 ،33عنبر-8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات
 1مشخاب – 11، 2مشخاب -10دجلة  
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 SSR) ) Simple Sequence Repeatsكرارات  الترادفية البسيطة  تحليل تقنية الت
بادئ ، اربعة من البادئات لم  17لـ   PCR-SSRأجريت العديد من التجارب لتحسين ظروف تجربة         

مع دنا الرز قد يكون بسبب   SSRتعطي اي نتيجة على الرغم من تكرارها اكثر من مرة عند استخدام مؤشرات 
تتفق مع  (RM25519 و RM315, RM302, RM336 غياب الموقع المكملة لتسلسلات تلك البادئات )

اطق مخصصة أنتج حزم مخصصة كما اختلاف في عدد بادئ أعطى تضاعف في من 13(، بينما  1دراسة )
الحزم و أوزانها الجزيئية باختلاف البادئ المستخدم ،ولغرض تسجيل البيانات وتحليله تم ترحيلها على هلام 

أظهرت الصور حزم متماثلة كحزمة واحد او متباينة كحزمتين وقد تم تسجيل  PCRالاكاروز بعد إكمال برامج 
(، كون مؤشرات hetrozygotو  homozygoteاعتمادا على حجم و نوع موقع الحزم ) الملاحظات لكل مؤشر

SSR  ذات سيادة مشتركة لذا فان متباينة الزيجة تظهر بحزمتين متخصصة لموقعين ويمكن تحديدها بسهوله
(41. ) 

تراوحت لرز وقد ا الاصنافأوضحت النتائج ان الحجم الجزيئي للحزم الناتجة كانت متنوعة لجميع     
، ويعود السبب في اختلاف عدد الحزم الناتجة من استخدام كل بادئ  زوج قاعدي(1015.402-115.423)

المستخدمة في الدراسة تتفق هذه مع دراسة  الاصنافالى الاختلاف في عدد المواقع المكملة لذلك البادئ بين 
ل  SSRمؤشر من نوع  30استخدامة عند زوج قاعدي   (737 -62( اذا  تراوحت الجحم الجزيئي بين )4)

( . كما اوضحت النتائج اختلاف في إعداد الحزم الناتجة لكل بادئ 15تركيب وراثي ،كما تتفق مع دراسة ) 24
(. وان هذا الاختلاف بين الاصناف بسبب توزيع المواقع المكملة للبادئات لا يكون 3)جدول رقم بين الاصناف 

وان أعلى عدد للحزم يدل على وفرة المـواقـع المكملـة للبادئـات مما يؤدي الى   متساوياً بين الاصناف المدروسة
زيــادة عــدد الحزم الناتجــة من ارتباط البادئات مع تلك المواقع وان معرفة هذه المواقع مهم في بناء الخرائط 

 ) 34مراض )الوراثية ويساعد على تحديد صفات مهمة كتحمل الملوحة وتحمل الجفاف ومقاومة الإ
 سجل،اليل لكل موقع  4.923اليل تم تحديدها في أحدا عشر صنف  بمعدل  64بلغت عدد الاليلات الكلية   

 8اليلات  إما أعلى عدد اليلات بلغت   2اقل عدد اليلات بلغت  RM201 , RM 10772البادئ كل من 
(  15اليل يتفق مع ) 2-1احد من  ،كما تراوحت عدد الاليلات في الصنف الو   RM3412اليل سجلها البادئ 

 (    37و )
محتوى تعدد الشكلي في  SSRكما وضحت النتائج عن وجود تباين الى حد كبير لجميع الموشرات             

Polymorphism information content (PIC) بين  الذي يمثل انعكاس لتنوع الاليلي والتكرار الاليلي
اعلى قيمة محتوى تعدد RM3412 ( اذا  سجل البادئ 0.8434- 0.0830الأصناف حيت تتراوح القيمة بين )

( ، اغلب قيم محتوى  3. في )جدول رقم RM10772الشكلي إما اقل قيمة محتوى تعدد شكلي سجله البادئ 
البادئات في إيجاد التنوع الوراثي بادئ في هذه الدراسة سجلة قيم عالية مما يدل على كفائة  13تعدد الشكلي ل

(، نلاحظ وجود علاقة طرديه بين محتوى تعدد الشكلي وعدد الاليلات لكل 32و) (1تتفق هذه الدراسة مع )
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اذا  0.8595 -0.0868( ،إما قيم التنوع الوراثي تراوحت بين  3بادئ وعدد الحزم الكلية لكل بادئ )جدول رقم 
( 3)جدول رقم  RM10772نوع الوراثي إما اقل تنوع وراثي سجله البادئ أعلى قيم لت RM3412سجل البادئ 

( ، ان قيم المحتوى تعدد الشكلي والتنوع الوراثي والتباين في عدد الحزم  32) و (1تتفق هذا مع كل من )
في المادة الوراثية للنبات وقد  الناتجة وكفائة البادئات المستعملة تعزى الى الاختلاف بالتسلسل النيوكليوتيدي

او  Substitutionsاو استبدلInsertions يكون سبب هذا الاختلافات هو ادخال زوج من النيوكليوتيدات 
أعلى قيم لمتباينة الزيجة   RM3412سجل كل من البادئ   . (5بسبب حدوث طفرة معينة ) Deletionsحذف 

Heterozygot  (3ول رقم د)ج 1بلغت . 

  
المرحلة على هلام   RM8094توضح نتائج البادئ  :2شكل 

-2اباء ، -1% لاصناف التالية 1.5الاكاروز بتركيز 
 -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، 

دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ،
الدليل الحجمي القياسي M-،  1مشخاب– 11، 2مشخاب10

bp 25- bp 2000. 

المرحلة على هلام   RM3412توضح نتائج البادئ  :3شكل 
-2اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5الاكاروز بتركيز 
 6، 4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، 
 دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ،

الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب – 11، 2مشخاب10
bp 25- bp 2000. 

  
المرحلة على هلام   25RMتوضح نتائج البادئ  :4شكل 

-2اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5الاكاروز بتركيز 
 -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، 
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ،

الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10
bp 25- bp 2000. 

المرحلة على هلام   RM10772توضح نتائج البادئ  :5شكل
-2اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5الاكاروز بتركيز 
 -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، 
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ،

الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10
bp 25- bp 2000. 
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المرحلة على هلام  RM296 توضح نتائج البادئ  :6شكل 

-2اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5الاكاروز بتركيز 
 -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، 
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ،

الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10
bp 25- bp 2000. 

المرحلة على هلام   RM585توضح نتائج البادئ  :7شكل
-2اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5بتركيز  الاكاروز

 -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، 
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ،

الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10
bp 25- bp 2000. 

  
المرحلة على هلام   RM510توضح نتائج البادئ : 8شكل

اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5الاكاروز بتركيز 
  4 برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،
الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10

bp 25- bp 2000. 

هلام المرحلة على   RM201توضح نتائج البادئ  : 9كل ش
اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5الاكاروز بتركيز 

  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،
الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب – 11، 2مشخاب10

bp 25- bp 2000. 
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المرحلة على هلام   RM212توضح نتائج البادئ : 10شكل 

اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5الاكاروز بتركيز 
  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،
الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10

bp 25- bp 2000. 

المرحلة على   RM3825توضح نتائج البادئ : 11شكل 
اباء -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5هلام الاكاروز بتركيز 

  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2، 
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،
الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب – 11، 2مشخاب10

bp 25- bp 2000. 

  
المرحلة على  RM 8085توضح نتائج البادئ :12شكل 

اباء -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5هلام الاكاروز بتركيز 
  4 برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2، 
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،
الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10

bp 25- bp 2000. 

المرحلة على هلام  RM 278توضح نتائج البادئ :13شكل 
اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5الاكاروز بتركيز 

  4 برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2
دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،
الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10

bp 25- bp 2000. 
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-2اباء ، -1% التراكيب الوراثية التالية 1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM 259توضح نتائج البادئ :14شكل 
 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، 

 .bp 25- bp 2000الدليل الحجمي القياسي  M، 1مشخاب– 11،
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يتضمن اسم البادئ، عدد الحزم SSR البادئات ضمن تقانة   13يوضح ملخص نتائج تحليل التنوع الوراثي لأحدى عشر صنفا من الرز باستخدام  :3جدول 
 heterozygosityمتباينة الزيجة   أعلى تكرار لاليل ، قيم التنوع الوراثي ، عدد الاليلات ، الفرق بين الحجم الجزئيئ ، المتضاعفة، حجم الحزم المتضاعفة ،

 ومحتوى التعدد الشكلي.

No. Marker 
No. of am-
plified 

bands 
Size range (bp) Allele No 

Major . Allele . 
Frquency 

Gene Diversity 
Heterozygosi-

ty 
PIC 

1 RM8094 16 1015.402 -209 7 0.2727 0.8182 0.3636 0.7935 

2 RM3412 20 391.979 -260.76 8 0.1818 0.8595 0.9091 0.8434 

3 RM25 11 152.639 -129.002 3 0.4545 0.6446 0.0000 0.5721 

4 RM10772 12 500- 422.697 2 0.9545 0.0868 0.0909 0.0830 

5 RM296 11 249.245-157.634 6 0.3636 0.7769 0.0000 0.7469 

6 RM510 11 150.556 -122 4 0.4545 0.6405 0.0000 0.5718 

7 RM585 15 285.387-175.312 5 0.5000 0.6667 0.0000 0.6221 

8 RM201 11 269.184-205.321 2 0.5455 0.4959 0.0000 0.3729 

9 RM212 11 158-  140.522  5 0.4545 0.6942 0.0000 0.6491 

10 RM3825 11 150-115.423 5 0.2727 0.7603 0.0000 0.7196 

11 RM8085 11 197.601 -159.791 7 0.2727 0.8264 0.0000 0.8043 

12 RM278 11 168.979-120.847 3 0.5455 0.5620 0.0000 0.4762 

13 RM259 11 159.27-141 7 0.1818 0.8430 0.0000 0.8229 

 Mean 12.46  4.9231 0.4196 0.6673 0.1049 0.6214 
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 8085و  RM3412) البادئتباينت البادئات فيما بينها بإعطاء بصمة وراثية مميزة بين الأصناف  فقد تمكن 
RM)  تمكن البادئكما  ، الأصناف في هذا الدراسة لثلاتةمن إعطاء بصمة وراثية مميزة RM296، RM212 
 259RM توضح هذا المعلومات   (. 4أصناف  جدول رقم )  لاثنين من من إعطاء بصمة وراثية مميزة

في قدرتها على الكشف عن العلاقة الوراثية بين الأصناف ويمكن ان يعزى  PCR-SSRإمكانية تقنية
الاختلاف بين الأصناف الى الاختلاف القاعدة الوراثية كذلك يمكن ان يعطي إعداد الاليلات وقيم التنوع الوراثي 

الرز كما ان متباينة الزيجة تعطي قياس جيد للبعد الوراثي  فكرة عن القاعدة الوراثية الواسعة بين الأصناف
مقياس واسع النطاق على التنوع الوراثي . ان قدرة  Heterozygotوموقع تعدد الاشكال ويعتبر متباينة الزيجة 

أعطاء اكبر عدد ممكن من الاليلات لكل موقع يساعد في معرفة تعدد الإشكال  في  SSR  مؤشرات  
polymorphism   و  (40( ،)10)( ، 9)اسة كل منالتي تعد من الأمور المهمة لمربي النبات ، يتفق مع در 

على نطاق واسع في دراسة علاقة النشؤ والتطور وتحليل التنوع بين استخدامه  وSSR مؤشرات في اهمية  
 .(46التراكيب الوراثية للرز ورسم الخرائط وتميز الصفات الكمية المهمة )

 يوضح نتائج البادئات في أعطاء البصمة الوراثية المميزة لإحدى عشر صنفا من   :4جدول  

 وراثية عدد الأصناف المميزة ببصمة البصمة الوراثية للأصناف المميزة اسم البادئ ت
1 RM8094 1 1فرات 
2 RM3412 ، 3 1بحوث اباء، غدير 
3 RM10772 1 غدير 
4 RM296   2 1بحوث ،عنبر البركة 
5 RM212  2 عبر البركة ، ياسمين 
6 RM3825 1 4برنامج 
7 RM8085  3 2،مشخاب33،عنبر4برنامج 
8 RM278 1 33عنبر 
9 RM259 2 1اباء ،مشخاب 

    Genetic Relationshipsالعلاقة الوراثية بين التراكيب الوراثية 
عنبر البركة و بين الصنفين 0.3269 ( ان اقل بعد وراثية بلغ   5أوضحت النتائج في الجدول رقم  )       

، بينما أعلى بعد وراثية  SSRوهذا يعني وجود تشابه بدرجة عالية بين الصنفين عند استخدام  تقنية   1فرات
وهذا يدل على اقل التشابه بين هذا التراكيب الوراثية  ( ،2غدير و مشخاببين كل من صنف ) 0.8846بلغ 

 -.0 1154إن نسبة  التشابه الوراثي لجميع الأصناف  تراوحت بين ) ( 1بسبب اختلاف الأصل جدول رقم )
(التي تشير إلى نسبة  تنوع  0.3269- 0.8846( اعتماد على قيم البعد الوراثية التي تراوحت بين )  0.6731

%( وهذا يكشف عن تباين وراثي عالي بين الأصناف مما يجعلها 32-% 88الوراثي كبير تراوحت بين )



 ( 2017العدد الثالث  –رابع المجلة كربلاء للعلوم الزراعية )المجلد 

 

144 
 

اثية غنية. اذا يمكن انتخاب الأصناف  التي سجلت أعلى بعد وراثي لكالأبوين في برامج التربية مصادر ور 
 (.37( )32 ( و)15المستقبلية  لتحسين أصناف الرز، تتفق مع دراسة )

 SSRيوضح قيم البعد الوراثي لاصناف والتراكيب الوراثية قيد الدراسة باستخدام تحليل مؤشرات  :5 جدول
،  33عنبر-8، 1بحوث -7ياسمين ،  -6، 4برنامج-5غدير ، -4،  1فرات -3عنبر البركة ،-2اباء،-1)

 (1مشخاب -11،  2مشخاب  10دجلة ،  –9
OTU 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

1 0.0000 
        

  

2 0.5577 0.0000 
       

  

3 0.5577 0.3269 0.0000 
      

  

4 0.7692 0.8462 0.8462 0.0000 
     

  

5 0.6731 0.6731 0.7500 0.4808 0.0000 
    

  

6 0.7885 0.8269 0.7500 0.4615 0.4615 0.0000 
   

  

7 0.8462 0.7692 0.7692 0.7692 0.7115 0.6538 0.0000 
  

  

8 0.6731 0.6731 0.7500 0.7115 0.6154 0.5385 0.4038 0.0000 
 

  

9 0.7308 0.6538 0.6538 0.6731 0.7692 0.7115 0.5962 0.6923 0.0000   

10 0.6154 0.5000 0.5385 0.8846 0.6346 0.7115 0.8077 0.7115 0.7885 0.0000  

11 0.4615 0.4615 0.4615 0.8269 0.7115 0.8077 0.7500 0.6346 0.8077 0.5769 0.0000 

 

 Relationship genetic Tree : شجرة العلاقة  الوراثي

يعتمد  UPGMA بطريقة   Dendrogrameلبناء الشجرة الوراثية  Cluster ان التحليل التجمعي             
على معامل البعد الوراثي  والتكرار الاليلي .في هذا الدراسة تم رسم الشجرة الوراثية لاحد عشر صنف من الرز 

رئيسية  مجموعتينبادئ بينت نتائج التحليل التجميعي عن   13اذا كان عدد البادئات  SSR باستخدام مؤشرات 
(Main Cluster)  انقسمت الى ثلاث مجاميع . المجموعة الرئيسية الأولى 0.12عند مستوى تشابه مقداره

ا إذ 1اما الثانية ضمت كل من عنبرالبركة فرات 2صنف مشخاب منها ضمت الاولى Sub-Clusterتانوية 
بلغت نسبة التشابه بينهما  1ضمت الثالثة صنف اباء ومشخاب .   0.6731 كانت نسبة التشابه بينهما 

غدير  صنف الاولى ثلاث اصناف  ضمت. اما المجموعة الرئيسية الثانية ضمت مجموعتين ثانوية  0.5385
إن تحليل ألتجمعي  (. نلاحظدجلة و 33،عنبر 1بحوث اما المجموعة الثانية ضمت  ياسمين  و4،برنامج

Cluster المعتمدة على بياناتSSR   وجود التشابه الوراثي بين تشير الى لأصناف الرز في هذه الدراسة
أصناف من أسلاف مختلفة  في الموقع نفسه قد يكون بسبب تكيف وراثياً مع الظروف البيئية السائدة في ذلك 

ما أدى الى انعكاسها  في عدد الحزم المشتركة بينها. وقد الموقع، لذى فان المادة الوراثية تشابه بعض الش  م
تتفق مع  يكون لها قاعدة وراثية مشتركة وبالتالي من المحتمل ان تدفق الجينات بين توزيعا جغرافية مختلفة

(15). 
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في الكشف عن التنوع الوراثي في  SSR( كما أثبتت الدراسة الحالية كفاءة مؤشر 38تتفق مع الدراسة ) ولم 
من تحقيق أهداف هذا الدراسة هو إيجاد العلاقة الوراثية بين أصناف   SSR( ،لذا استطاع مؤشرات 39الرز)

الرز واظهر الاختلاف الوراثي لكل صنف. من خلال إيجاد اكبر عدد من التباينات الوراثية ، وقدرته في بناء 
على أهمية هذه المؤشرات تحديد العلاقة الوراثية بين أصناف الرز تساعد على شجرة العلاقة الوراثية مما يدل 

 Marker-assisted)فتح آفاقاً واسعة في برامج التربية والانتخاب المعتمد على المؤشرات الوراثية 
selection) ( 3، و البحث عن جين المقاومة  وبناء الخريطة الوراثية في) ( 9و.  ( 

 

 
 

 -6، 4برنامج-5غدير ، -4،  1فرات -3عنبر البركة ،-2اباء،-1لرز)اصناف اح شجرة العلاقة الوراثية بين يوض :15الشكل 
 (1مشخاب -11،  2مشخاب  10دجلة ،  –9،  33عنبر-8، 1بحوث -7ياسمين ، 
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