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 العربي  الملخص 

و جزيئي  على مجموع  من أصانة  الشاعير ال ري   شاكلي بدراسا  أجري هذا البحث بدد  القيةم  
  (Hordeum spontaneum  ،  H. bulbosum)    من أربع محاةفظاةت ) مشااااااااااااااق  ري   مشااااااااااااااق

   7فرات   6فرات   3فرات   عربي أبيض محساااااان   )عربي أسااااااو   طرطوس  حمةه( والشااااااعير المزروع
  حمةه(  لدى المزارعين في محةفظةت )طرطوسكمة تمّ جمع طرز نبةتي  من الشاااعير المزروع  (9فرات 

جميع هذه الأصاااااااااانة  خلا  الموساااااااااام الزراعي  لمقةرنتدة وراثيةً مع الأصاااااااااانة  السااااااااااةبق  حيث جمع  
(2018-2019).  

 تفوق الطرازحيث  وجو  فروق معنوي  بين الطرز المدروسااااااااا    لإحصاااااااااةئيابين  نتةئج التحليل 
وزن     غ  15.278  شااااكلي  هي وزن النبةت   كمي  و  في خمس صاااافةت   معنويةً  طرطوس مزروع  راثيالو 

وزن الح وب     1-حب .ساان ل   34.067  عد  الح وب في الساان ل  الرئيساا  غ    2.835الساان ل  الرئيساا   
 غ. 51.007 حب  1000وزن    غ 2.731 في السن ل  الرئيس 

  من   عليدة  المستحصل  النتةئج  بةست دام  المدروس   الأصنة   بين  الوراثي   القراب   شجر   رُسِم  كمة  
أن    أظدرت   بة ئ .  16بةست دام    وذلك (  ISSR)  بتقني   الوراثي  التبةين  تحليل بة ئً  من    14الدراس  

   حزم ً   94  ةالبة ئةت المست دم  أعط  منتجةت تض يم في تفةعل ال لمر  المتسلسل ونجم عن است دامد
ت ين أن أقل قيم  لمصفوف    .%85.1  المئوي   تدةنس   صل  و   Polymorphicأعط  تعد يً  شكليً     كمة

( وهذا يد  H.bulbosum  سلمي  مزروع  سلمي بين الطرازين )  0.1542هي      PDVالتوافقعدم  
لدة   قيم   أعلى  بينمة كةن   الوراثي    القراب   أندمة على  رج  ك ير  من  الطرازين    0.5025على  بين 

أسو    مشق  ) )طرطوس  (  H.spontaneumعربي  ري   مشق H.bulbosumو    
H.spontaneum)  ندة. ممة يد  على وجو  تبةين وراثي ك ير بي 

بعااد  الأنمااةط   Dhn3    Dhn7  المورثتااةنتفوق    PCRإجراء تفااةعاال  أظدرت النتااةئج من خلا   
 أعط  المورث حين  نمطةً شااااااااكليةً مع كةف  الطرز المدروساااااااا   في    14الشااااااااكلي  التي أعطتدة والبةل   

Dhn5   المدروس .الوراثي  نمطةً شكليةً مع الطرز  2والبةلغ  أقل عد  من الأنمةط الشكلي 

( بعد  H.Spontaneumساااااااااااااالمي     7كمة أظدرت النتةئج أيضااااااااااااااةً تفوق الطرز الوراثي  )فرات 
فدي أكثر تحملًا للجفااة  مقااةرنااً  بااةلطرز    نمطااةً وراثيااةً   9  و  10  الأنمااةط الوراثياا  التي أعطتدااة والبااةل اا 

د  من    عربي أبيض( أقااال عااا  H.Bulbosumطرطوس    في حين أعطااا  الطرز الوراثيااا  )الأخرى 
 نمطةً شكليةً. 5الأنمةط الشكلي  والبةلغ 

   الشعير ال ري  الشعير المزروع  شجر  القراب  الوراثي   تقةن  تكرارات التسلسلات  الكلمات المفتاحية:
(.PIC  معةمل التعد ي  الشكلي  )ISSRالبسيط  الداخلي  
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 INTRODUCTIONالمقدمة 

 اخل الأنواع النبةتي  في   الوراثيالتبةين الط يعي مور  قيم ومسااااااتدام للتنوع الظةهري والتنوع  يعد  
   وفر ساااااامةت مفيد  لتربي  النبةتةت يي  ذ ال(  و Hordeum vulgare)الشااااااعير   مثة جميع أنحةء العةلم 

  الط يعي  تلقةئيةً والتي حةفظ  الوراثي اخل الأنواع النةجم عن الطفرات    ي الاختلا  المظدر إضةفً  إلى  
  Alonso-Blanco)  عليدااة الط يعاا  من خلا  عمليااةت الانتقااةء التطورياا  والاصااااااااااااااطنااة ياا  والط يعياا 

لإنتةج أصاانة  جديد  من القمح والشااعير   أبحةث تربي  النبةتةت مدم  جداً  تعد لذلك  .  (2009وزملاؤه   
  يجب  . بةلإضاااااااةف  إلى ذلك  لتحساااااااين تحمل الجفة م تلف الإجدة ات ج  عةلي  من تحمل  تتمتع بدر 

إلى جناب مع التحمال العاةلي للجفاة . تتمثال ال طو    جنباةً   ال لا  الح يا على مربي النباةتاةت تحسااااااااااااااين 
لتحماال   الوراثيالأولى في اختيااةر الأصااااااااااااااو  الوراثياا  المحتملاا  التي تحتوي على اختلافااةت في النمط  

ي تاااةر المربون ماااة إذا كاااةنوا ي ت رون الماااة   الوراثيااا  في مرحلااا  نمو معينااا  أو مراحااال نمو    .جفاااة ال
  وراثي يتم تساجيل الصافةت الم تةر  على جميع الأنمةط الكمة  متعد   بنةءً على منةخدم وهد  الدراسا . 

 .وال ل  الجفة   يعتمد الاختيةر على تحمل لتحديد تحمل الجفة . بعد ذلك لمنت ب ا

وغير    حيةئي جلب التبةين الط يعي تقدمةً ك يراً لفدم مورفولوجية المحةصيل واستجةبتدة للض وط الأ
. لذلك فإن فدم الاختلا  الط يعي في نبةتةت المحةصيل ع ر آلا  السنين من الاستئنةس  حيةئي الأ

  10000لمثة  في الشعير منذ حوالي  على س يل ا  والتكي   يمكن رؤيته في التعديل الوراثي لصفةت النمو
الأسةس  حيث  .  (2000وزملاؤه     Badr)عةم   ال ري   الأنواع  في  الط يعي  التبةين  أوضح   راسةت 

مدم  لتفسير أهمي  الحفظ    تعد  الجزيئي للاختلافةت المظدري  المتعلق  بتكي  النبةتةت المستأنس  والتي  
 . (2007وزملاؤه  Mitchell-Olds) والتطور للاختلافةت المظدري 

لأن الشااااااعير يحتوي على أكثر   ي . نظراً الأنواع النموذج  صاااااافةت يحتوي الشااااااعير على العديد من  
  فااإنااه يوفر مور اً ممتااةزاً  (Knüpffer   2009)  المصاااااااااااااااة ر الوراثياا ماادخاال في بنو     400000من  

لاساااااااات لا  الموار  الوراثي  بكفةء  وفةئدتدة في برامج التربي . بةلاشااااااااترا  مع تجميع تساااااااالساااااااال الجينوم  
 (.2017وزملاؤه   Mascher)المرجعي عةلي الجو   

  ممة أ ى في وق  لاحق  لظرو  المنةخي  المحلي  المتنوع أصبح الشعير المستأنس متكيفةً مع ا
م    كةن الشعير المستأنس يست د تةري يةً .   ث  ب  الحديلمنتنوع ك ير في كل من الأصنة  المحلي  واإلى ت

في بعض منةطق إفريقية وآسية وأمريكة    يستدلك  والذي لا يزا   كمحصو  غذائي للاستدلا  البشري 
)يتوضع  حيث    (.Fischbeck   2003)اللاتيني    الشعير  من حيث  (  Hordeum vulgareصنف 

متعد    ه في مجةلات است دامإمكةني   مع    ضمن محةصيل الح وب في المرتب  الرابع   الإنتةج العةلمي  
 الأغذي  البشري  وموا  الت مير. الأغراض كعلف للحيوانةت و 
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٪ في الشعير 87- 49بنسب     ال ل  الح ي الجفة  يمكن أن يقلل بشد  من  تم توثيق أن إجدة   
(Samarah   2005  ؛Samarah  2009   وزملاؤه  .)للجفة    المتحمل أن تربي  أصنة  الشعير  ف  لذلك

هي الطريق  الأكثر فةعلي  واقتصة ي  لتقليل الآثةر السل ي  لإجدة  الجفة  على إنتةج محصو  الشعير.  
  كل ك ير خلا  التدجين طويل الأمد ر بش  فقد تم تضييق التنوع الوراثي في الشعيومع ذلكإلا أنه  

 (. Chen   2010 و Nevoوخةص  من خلا  أنشط  التربي  والزراع  الحديث  )

البشري . متى وأين وكي    تةريخ  الثقةفي  والتطوري  في  التحولات  النبةتةت أحد أهم  كةن تدجين 
(. لحسن  2014     زملاؤهو   Larsonحدث التدجين هي أسئل  مدم  لفدم جذور المجتمعةت المعقد  )

الالحظ   والآليةت الجزيئي  وراء تدجين  زمةني  المكةني   تسةرع  الأبحةث في هذه العملي   والأصو  
 .النبةتةت بشكل ك ير خلا  العقد المةضي

 Research Relevance  أهمية البحث

يعد فدم  حيث    وراثيةً  يدد  علم الوراث  إلى فحص النمط الظةهري للعديد من الأفرا  الم تلفين  
والتنوع الظةهري الملحوظ بين الأفرا  أحد الاهتمةمةت الأسةسي  لعلم    وراثيالعلاق  بين تعد  الأشكة  ال 

أن هذه العلاق  موروث .   تم   راس  هذه العلاق  الأسةسي  على نطةق واسع منذ أن أظدر مند   الوراث .
يتطلب الكشف عن العوامل الوراثي  الكةمن  وراء السمةت المعقد  مثل السمةت المدم  من النةحي  الزرا ي   

   الوراثي مثل ال ل  الح ي  فدم التبةين الأليلي على مستوى موضع محد  يتحكم في النمط الظةهري وال ني   
ال النمط  في  التبةين  يرتبط  معين .  الأسةسي  لسم   المس ب  الموقع  إلى  بةلعو    مبةشر   للنبةت  ظةهري 

بين الأفرا  إمة    الوراثي   تتم  راس  الفروق المظدري  و ق رسم ال رائط. لتحقيق هذا الدد بةست دام طر 
خرائط رسم  الوالدين  Quantity Traits Locus (QTL)   بةست دام   Linkage)  للعشةئر  ثنةئي  

Mapping  العشةئر  ارتبةط( أو رسم خرائط (mapping  LDللأفرا  غير المرتبطين. لذلك )   يدد  
 . QTLكلا الندجين لرسم ال رائط إلى تحديد الواسمةت الجزيئي  المرتبط  با  

  والتكي    لنموصفةت االح وب لدراس  الوراث  ال ةص  ب لمحةصيل    ممتةزاً   يعت ر الشعير نموذجةً 
تأثير إجدة   حيث    ات الم تلف  معرو  بدرج  عةلي  من التنوع الوراثي فيمة يتعلق بتحمل الإجدة    فدو

ن مراحل الإنبةت وتطور البة رات هي الفتر  الأكثر حسةسي   كمة أ   ل  الجفة  واضح على أ اء النبةت وال
-Sharifو   Ansariذكر كل من    .(Samarah   ،2011 و  Alqudah)  لمثل هذه الظرو  في الشعير

zadeh  (2012  )  يؤخر إنبةت   نبةت الشيلم  نمومن    الإجدة  النةتج عن الجفة  في مرحل  مبكر  جداً ن  أ
  ال ذور ويقلل من معد  الإنبةت.

وراثي  عةلي  تح  ظرو  إجدة     مرون   الوراثي الشعير  طرز  بةلنسب  لظدر تقييم استقرار ال ل   أ
حيث  2013وزملاؤه    Kalladan؛  2012وزملاؤه،    Khokhar)  الجفة  الشعير  (.  يست دم 
طور آليةت م تلف  للت في  من الآثةر الضةر  لل يئةت    فقد    ةت متطور  استجةب  لإجدة  الجفة استراتيجي 
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  سمح  لنة الآليةت  . على س يل المثة زيئي  وال لويالقةسي  عن طريق ت يير وظةئفه الفسيولوجي  والج
الإجدة    تتحمل  أصنة   بتطوير  اللاأحيةئي  للض ط  الاستجةب   في  المست دم  للنبةت  الجزيئي  

(Witcombe    ،؛  2008وزملاؤهVerslues     و Juenger،2011   ) ًالصفةت المرتبط  بتحمل    وراثية  
 ؛Sayed ،2011)  لكل مندة  مع تأثير طفي   المورثةت   حيث تشةر  العديد من  كمي   صفةت الجفة  هي  

Chloupek  2010، وزملاؤه.) 

الجفة  تحمل  المرتبط  ب   لصفةت تم إجراء العديد من الدراسةت لدراس  العوامل الوراثي  الكةمن  وراء ا
بةلإضةف     النمو والتأقلم صفةت  معظم  تتحكم في  المكتشف     QTL  أن   هذه الدراسةت   وكشف   في الشعير

الجفة  تحمل  فإن     (.2013وزملاؤه،    Rollins؛  1997وزملاؤه،   Teulat)  إلى  توصي   ولذلك 
لدراس  الاستجةب  لض ط   وراثيالمرشح  والتع ير ال  المورثةت المرتبط  بةلإجدة  سبقه عز     المورثةت 
   .(2007وزملاؤه،   Talamè) الجفة 

تم إجراء عد  ك ير من الدراسةت لتحديد السمةت الكمي  المتعلق  بتحمل الجفة  في مرحل     كمة
المثة س يل  على  الشعير.  في  تحليلات   إنتةجي   إجراء  تم    QTL  ال الأسةس  للمحصو     وراثيلفدم 

  Kjaer)  وعد  الح وب لكل سن ل   الحب   بمة في ذلك وزن  ت المتعلق  بةلإنتةجي  في الشعيروالسمة

 (  2014وزملاؤه،    Mansour)  ال ل  الح ي   و (2014وزملاؤه،    Mehravaran؛  1991وزملاؤه،  
السن ل    وطو   الح وب  و (2016وزملاؤه،    Miko)وزن  السن ل   مورفولوجية  الح ي      ال ل  

(Ogrodowicz   ،2017وزملاؤه). 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

5 
 

 Research Problem مشكلة البحث 

بحيث ت ين     بكثير من ذلك في العشةئر ال ري   أقل  المزروع  التبةين الوراثي في أصنة  الشعير
    Ellis)  المزروع   ٪ فقط من الأليلات الموجو   في الشعير ال ري كةن  موجو   في الأصنة 40  أن

   يةئي  ح أصنة  الشعير الحديث  أكثر عرض  للض وط اللاأحيةئي  والأوهذا أ ى لكون  (.  2000   وزملاؤه
 .تعوق تكةثر وتحسين أنواع الشعير كمة أن خلفيتدة الوراثي 

الإجدة .   فإندة تت ير من النةحي  الفسيولوجي  لتحمل هذا  ندمة تتعرض النبةتةت لض ط الجفة ع
  لفدم قدر  النبةتةت على إنتةج   العةم  د على السيةق  يحتةج الجفة  إلى رؤي  تعتممن النةحي  الفسيولوجي 

. تحةو  النبةتةت التي  (Altman  ،2005  و Vinocur)  ت ييرات مدم  ت فف من تأثير إجدة  الجفة 
يُظدر لذلك    نشةط التمثيل الضوئي بشكل أقل.يكون  تتحمل الجفة  تقليل محتوى المةء واستقرار ال شةء و 

  قدر  أك ر على التكي   بةعتبةره سلف الشعير المزروع(  Hordeum spontaneumالشعير ال ري )
ت تلف في توافر الميةه و رج  الحرار  ونوع الترب  والارتفةع وال طةء النبةتي      التيال يئي  الظرو مع  
(Nevo  و  Chen   2010.) 

للشعير ال ري والمزروع تظدر قدر     الوراثي  أن الأنمةط    ت ين  العديد من الأبحةث    راس   من خلا  
    الواعد   الأمور    من(. لذلك  2011     زملاؤه  و      Lakewمتفةوت  على التأقلم مع إجدة  الجفة  ) 

من الشعير ال ري    المقةوم  المقةوم  للجفة  و مج سمةت  (  Germplasm)  أصنة  الشعير ال ري   تحديد 
 الشعير المزروع لتحمل الجفة . في

أهم    منالجفة     حيث يعد    كل  منتشر  في جميع أنحةء العةلمظرو  الإجدة  اللاأحيةئي مش  تعد  
    لا سيمة في المنةطق القةحل  وشبه الجةف  حد من نمو المحةصيل وأصبح أكثر شيوعةً ت  العوامل التي

(Samarah    ،2009وزملاؤه).    ص على التكي  مع الظرو  المتنوع ل خةالشعير قة ر بشكلذلك فإن   
. تسمح هذه ال ةصي   (2011وزملاؤه،    Newton)   الأخرى   محةصيلمقةرن  بةل   حو مثل الجفة  والمل

  على س يل المثة   الأخرى بشكل جيد   محةصيلالمفيد  للشعير بةلنمو في المنةطق التي لا تنمو فيدة ال
 القمح. 

من   العديد  أن  هذه  أفة ت  المثة مرحل  مؤشرات الدراسةت  س يل  )على  المبكر  النمو  عد        
ال ل  وجو   الح وب إعطةء  بإمكةني     وثيقةً     ومة إلى ذلك( ترتبط ارتبةطةً   تكوين الكتل  الحيوي الإشطةءات 

  بمة في ذلك   الجفة  في م تلف محةصيل الح وب عند الحصة  في ظل الظرو  العة ي  وظرو 
لتحمل الجفة  في نبةتةت المحةصيل من خلا  تحديد    الوراثي  فإن فدم الأسةس  لذلك  وفقةً الشعير.  
المرشح  المرتبط  بدذه الصفةت مفيد لتطوير أصنة  جديد  ذات خصةئص    المورثةت و   وراثي  المواقع ال

 أكثر تحملًا للجفة . 
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وذجي  والعديد من أنواع  تسلسل الجينوم الكةمل للنبةتةت النمحو   معلومةت  الممة لا شك فيه أن  
  يمكن  المرتبط  بتحمل الجفة . وبةلتةلي  المورثةت المحةصيل عززت بشكل ك ير قدرتنة على تحديد  

    استقراء المعرف  المكتسب  من النبةتةت النموذجي  لتحسين تحمل الإجدة  في أنواع المحةصيل الأخرى 
 . ربي الدد  الأسةسي للت إن تحسين ال ل  هو  ائمةً لذلك ف

 Research Questions تساؤلات البحث 

هل يوجد طرز وراثي  من الشاااعير ال ري ذات كفةء  إنتةجي  مرتفع  بحيث يمكن مقةرنتدة مع   -1
 الشعير المزروع؟

 نتةجي  المتفوق  ضمن الطرز المدروس ؟مة هي الصفةت الإ -2
ي    الكشااف عن التعد ( ISSRتكرارات التساالساال البساايط )تضاا يم مة بين  تقني     تسااتطيعهل  -3

 المدروس ؟ طرز الشعير ال ري والمزروعالشكلي  والتبةين الوراثي بين 
هل يمكن فصااااااااال الصااااااااافةت الإنتةجي  النةتج  عن عوامل وراثي  عن الصااااااااافةت النةتج  عن   -4

 عوامل بيئي ؟ 
 هل يوجد تبةين وراثي بين الطرز المدروس  من الشعير نةتج عن التبةعد الج رافي؟ -5
 قدر  الطرز المدروس  على تحمل الجفة  وأي طراز كةن الأكثر تحملًا للجفة ؟مة هي  -6

 Research Hypothesis  فرضيات البحث

يُفترض أن تحديد طرز الشعير المتفوق  وراثيةً وإنتةجيةً سيسةعد في تحديد أفضل الآبةء للقيةم  
أك ر عن التبةينةت الوراثي  التي  بعمليةت التدجين المستق يل  حيث سيسةهم في إعطةء مربي النبةت فدم 

أربع  الدراس   حيث شمل   ك ير  تبةعد ج رافي  ذات  منةطق  وخلا   ك ير   زمني   فترات  حدث  خلا  
للجفة  بين الطرز الأربع  عشر    محةفظةت سوري   كمة سيعطي فكر  جيد  عن الطرز الأكثر تحملاً 

والرابع    الثةلث   الاستقرار  منطق   في  احتبةسوخةص   مشكل   المزارعون  يواجه  خلا     حيث  الأمطةر 
المراحل المتأخر  من عمر النبةت  أيضةً سيسةعد على فدم كةف  العوامل المؤثر  على النبةت سواء كةن  

 وراثي  أم بيئي .

النبةت القدر  على تحديد الآبةء المنةسب  للقيةم بعمليةت التدجين    كل هذه المعطيةت ستعطي مربي
خلا  وق  قصير نس يةً  هذا سيؤ ي إلى ظدور أصنة  جديد  من الشعير ذات كفةء  إنتةجي  عةلي   

 اللاحيوي . الإجدة ات وقدر  عةلي  على تحمل 

 

 



 

7 
 

 Research Justifications مبررات البحث 

اللجوء %  الأمر الذي يتيح لمربّي النبةت 40تصل الفجو  الوراثي  في إنتةجي  الشعير إلى حدو  
  (Smith في ال يئةت المجدد لزية   غل  الشااااااعير وخةصااااااً     (Rosenberg 2004الحيوي)إلى التنوع  

ريا  من خلا  إ خاة  واسااااااااااااااتثماةر التنوع الوراثي المتوفر الاذي يضاااااااااااااام الطرز ال (  Griffiths 1993و
ن   وقد شااا ل  جميعدة حيزاً جيداً في برامج التربي  بةساااتثنةء الطرز الوراثي    والمحلي  والأصااانة  المحساااّ
التاةبعا  لأنواع الشااااااااااااااعير التي حتى الآن لم تلاقي العناةيا  والاهتماةم الكاةفي لإ خاةلداة في برامج التربيا   

صااااافةت كميّ  ونو يّ  وتكنولوجي   والتحساااااين الوراثي وخةصاااااً  في ساااااوري  على الرغم ممة تملكه من موا
عةلي  وقدر  على تحمّل الإجدة ات الإحيةئي  واللاإحيةئي  ويعو  ذلك إلى قل  انتشةرهة عةلميةً وعدم توفر 

 معرف  كةفي  عندة إضةفً  إلى نقص الأبحةث المتعلق  بدة. 
الشعير  لأصنة     الوراثيكمة كةن لا بدَّ من البحث عن آلي  سريع  لإحداث ت يير في التركيب  

بطء    ن إ  و وبرامجدة   نتيج  اتبةع طرق التربي  التقليدي  الاستنزا  الوراثيالمحلي  والتي تعةني من ظةهر   
أهمي    د ذات ات الجزيئي  والتي تُعر  فعنة لاست دام المؤش  ى المآخذ الأخر ض  التربي  التقليدي  وبع   برامج
مند   ى قصو  بفعل عد  عوامل  النبةت  تربي   الو على صعيد  الموقع  تحديد  إمكةني   معين     ثي لصف ار ة: 

والمؤش للنبةت  الفينولوجي   الأطوار  بين  علاق   أي   وجو   وعدم  وبةلتةليرامبةشر    الجزيئي   يمكن    ت 
الري ي منقو   ض الحم  ص است لا الم  DNAالأوكسجين    ص النووي  النبةت منذ  لنمو    حل الأولىرامن 

ل يئي   ا ت رات أو الطور الفينولوجي والمؤثبةلشكل الظةهري للنبةت راثر هذه المؤشأالنبةت  وكذلك عدم ت
  بزمن   ت ار الحصو  على عد  ك ير من المؤش  ت الشكلي   ويمكن من خلالدة راكمة هو الحة  في المؤش

وهي بذلك   ع عمليةت الانت ةب والتربي  را ت مسةعد  في إسراعن كوندة تعد مؤش  قصير نس يةً  فضلاً 
 المة ي   عن خفضدة للتكةلي  الذي تست رقه عمليةت التربي  فضلاً من ت تصر الكثير من الز 

 
 Research Objectives  أهداف البحث
 إلى: يدد  هذا البحث 

 .والمزروع للأصو  ال ري  المنتشر  ط يعيةً تقييم بعض الصفةت الشكلي  والكمي   .1
 .ISSR  يوالمزروع  بةست دام تقنتحديد  رج  القراب  الوراثي  بين الطرز الوراثي  ال ري   .2
المساااااااااااااؤول  عن تحمل الجفة  في الطرز  الديددرين   راسااااااااااااا  التبةينةت الأليلي  لبعض مورثةت  .3

 من الشعير. الوراثي  المدروس 
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 Barley الشعير

المستأنس     حد أ (Hordeum vulgare L. subsp. vulgare) الشعير  يعد  النبةتةت  أوائل 
(Zohary  و   Hopf،1993)    جنس  يضمحيث Hordeum من الصي    ثنةئي     نوعةً   350  أكثر 

  Barkworth)    والتي تنتشر في جميع أنحةء العةلمحولي و  و معمر     متعد   الصيغ الصبغي و   الصبغي 

  الشعير المرتب  الرابع  ضمن لائح  المحةصيل الح ي  ويحتل محصو     .(Von Bothmer  ،2009 و
Cereals   الاقتصة ي الأهمي   حيث  من  ويأتي  العةلم   بعد   نتةجالإ  و     Areaوالمسةح     في 

 Corn  (Zea  الصفراء  والذر    Rice (Oryza sativa L.)  والرز    Wheat (Triticum ssp.)القمح

mays L.)  (Chahal  و   Gosa   2002)  . تكي  الشعير مع مجموع  واسع  من ال يئةت الزرا ي ي  إذ   
في  لذا   بنجةح  كينمو  منةخيةً  متبةين   الأنديز الت      بدض منةطق  و و   الديمةلاية   جبة       وهضةب 

  هش  ثنةئي الصف  ثنةئي الصي    حولي  يتميز أيضةً بأنه   والسدو  الاستوائي  في الدند وجبة  إثيوبية.
 كمة  .  وفي ال ةلب التلقيح ذاتيلوح  الترب  والجفة  والصقيعممن    مستويةت ك ير   يتحمل   الصبغي 

  Forster)    وتتسم بةل صوب  الكةمل (2n=14)تشتر  أنواع الشعير المزروع وال ري  في جينوم مشتر   

 ( 2000، وزملاؤه

تشير البقةية    القديمأحد محةصيل الزراع  الرئيسي  في العةلم   (Hordeum vulgare) الشعير  يعد 
  إلى أن المحصو  تم  الدلا  ال صيب من منطق   الأثري  لح وب الشعير الموجو   في مواقع م تلف   

. يُعر  القريب ال ري للنبةت (Hopf   ،1993 و   Zohary)  سن  ق ل الميلا    8000حوالي  ق ل    استئنةسه
 (H. vulgare)   يُعت ر كل منالحديث في التصني     (Hordeum spontaneum  C. Koch) بةسم 

   سلالات فر ي  من (Hordeum agriocrithon)   وكذلك (H. spontaneum C. Koch) و
(H. vulgare)   (Bothmer   و Jacobsen،1985  .)  ن  بيّ   كمةBadr  ( 2000وزملاؤه)    الشعير أن 

(Hordeum vulgare L.)   ّاستئنةسه  تم  (  من سلالHordeum vulgare subsp. spontaneum  )
  ومسةرات التكةثر شكل  الظرو  ال يئي   حيث     سن   10000  ال صيب منذ حوالي  الدلا  منطق   في
(Breeding paths)   ًللتكي     المورثةت من أليلات    غنيةً   ونةً ز م من خلاله     جمع  .وراثيةً   المتنوع  تنوعة

 (.2001 وزملاؤه،  Grando) والبقةء في بيئةت ط يعي  قةسي 

ة  في منةخ  أكثر أنواع الح وب الص ير  التي تتحمل الجف (Hordeum vulgare) الشعير  يعد 
    (2004وزملاؤه،    Forster) طالمتوس  رئيسي في بلدان البحر    وهو محصو البحر الأبيض المتوسط

تبةين ك ير فيوقد   ال دائي  الأصلي  ومة يتصل بدة من    حيوي اللا  الإجدة ات   تحمل  وجد  في الأنواع 
  بحيث   (.1995وزملاؤه،    Ceccarelli؛    2000وزملاؤه،    Forster)  الأنواع ال ري   مورثةت تجمعةت  

و  (Hsp) بةسم  الذي يُشةر إليه اختصةراً     (H. vulgare ssp. spontaneum) ث   الشعير ال ري أ
تحسين المحةصيل من أجل    مورثةت بةلفعل مصدر مفيد لل  أندة   من بيئ  البحر المتوسط  السلالات ال ري 

 (.2011وزملاؤه ،  Lakew؛  2000وزملاؤه،  Ellis) الحديث 
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 : إلى( Blattner 2018حسب )  Hordeum vulgareالشعير المزروع يصنف 

Kingdom Plants Plantae المملكة 

Subkingdom Vascular plants Tracheobionta تحت المملكة 

Superdivision Seed plants Spermatophyta  فوق القسم 

Division Flowering plants Magnoliophyta  القسم 

Class Liliopsida Monocotyledons الصف 

Subclass Commelinidae Commelinidae تحت الصف 

Order Poales Poales  الرتبة 

Family Grass family Poaceae  الفصيلة 

Genus Barley Hordeum L.  الجنس 

 

 Origin and Domestication of Barley  الشعير استئناسأصل و 

المحةصيل المؤسس  للزراع  في العةلم القديم  أهم  أحد   .Hordeum vulgare Lالشعير  يعت ر  
 (2012   وزملاؤه  Zohary ؛ Hopf    2000 و   Zohary) المساتأنسا وواحد من أقدم المحةصايل  

؛   Clegg     2007و   Morrellالمجتمعةت الزرا ي  )من نمو  المحةصااايل المبكر     زراع سااادل  حيث 
Morrell   تميزل المزارعين وال يئ للاختيةر من ق  (. وفقةً 2014    زملاؤهو   H. vulgare   عن سااالفه

الميلا  )  8000  في حوالي   Hordeum spontaneum C. Kochال ري     زملاؤهو   Yanق اااال 
2015). 

 Hordeum vulgare) )  الشعير قد حدث من الشعير ال ري الثنةئي الصف  استئنةسيُفترض أن  

L. subsp. spontaneum    سن  ق ل   7000  منذ من المحتمل أن يكون تدجين القمح والشعير قد حدث
يشمل الدلا  ال صيب أجزاء من  و المعروف  بةسم "الدلا  ال صيب".    الأوسطفي منطق  الشرق     الميلا  

زا  السلف ال ري للشعير  ي مة  ف   الأر ن ول نةن وفلسطين وسورية وجنوب شرق تركية والعراق وإيران ال ربي 
نطةق واسع على طو  الدلا   منتشراً على    (Hordeum vulgare subsp. spontaneum) المزروع
  منطق    كةن يُعتقد أن  و  (Zohary    ،1966 و Harlan)  وخةص  في المنةطق الأكثر جفةفةً  ال صيب 

ال صيب   الرافدين)الدلا   وبلا   الشةم  المزروع  هي  (  بلا   الشعير  ؛   Harlan   1992)أصل 

Salamini  ،2002وزملاؤه . 

  كمة   بديل  لتدجين الشعير  مسةرات أ ل  تشير إلى    إلى  أشةرت بعض الدراسةت ومع ذلك  فقد  
  Orabi)  ركزت العديد من النزاعةت العلمي  القوي  في الآون  الأخير  على وضع وموقع تدجين الشعير

  Tanno؛  2003وزملاؤه،    Von Bothmer   ؛2005وزملاؤه ،    Molina-Cano؛    2007وزملاؤه،  

 (. 2002وزملاؤه، 

  Simple Sequence Repeats   (SSRs )  البسيط   النووي   الحمض   تكرارات   أشةر است دام  في ال داي 
(Molina-Cano   ،1999 وزملاؤه)    ال ضراء    البسيط  في الصةنعةت   تكرارات الو(chloroplast 
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SSRs( )Molina-Cano     ،لكن  م رب كةن المكةن المحتمل للتدجينإلى أن ال   (2005 وزملاؤه  
  أن   إمكةني   إلى  أشةرت و راسةت أخرى  (  2001وزملاؤه،     Blattner) تم  معةرضته من ق لذلك  
   والموقع الأخير الذي تم   .(2007وزملاؤه،     Orabi)   الاستئنةس  من مواقع  وإريترية إثيوبية  تكون 

،  وزملاؤه  Feng)  ( H. vulgare ssp spontaneum) الإشةر  إليه هو الت   من خلا  السلف ال ري  

 . (Takeda ،2004 و  Tano) (H. vulgare ssp agriocrithon)و من السلف ال ري ( 2006

إليه   توصل  مة  مع  السةبق   النتةئج  أن  (2014)  زملاؤهو   Morrellوتتفق  الشعير    من  تدجين 
والأر ن  ثم تم  زراعته    فلسطين من    في منطق  أصبح  الآن جزءاً قد تمّ  وزراعته واست دامه لأو  مر   

   .في منطق  الديمةلاية وأمةكن أخرى  لاحقةً 

مع تطور وتقدم الواسمةت الجزيئي  في السنوات الأخير   بدأت تظدر معلومةت أكثر  ق  عن 
وتةريخ   )    Badrبيّن  حيث  .  الشعير  استئنةسأصل  الأحة ي     (2000وزملاؤه  الشعير  ط يع  

(Monophyletic ًاستنة ا )  إلى تر   الأليل   (Allele frequency )    موقع متعد  الأشكة   400في 
(AFLP)  أن المنطق     النتةئج   وأظدرت    تم   راستدة في مجموع  عةلمي  من الشعير ال ري والمزروع

لديدة أعلى احتمة  كوندة المنطق  الج رافي     الأر ن(  –)فلسطين    لدلا  ال صيب في الجزء الجنوبي من ا
  . الشعير ال ري فيدة استئنةسالتي تم 

)  Li  دعم للشعير  ( 2004وزملاؤه  الأحة ي  الأصل  أشكة      فرضي   تعد   حلل  منةطق  الذي 
(ITS  ) المستمد ال ري  الشعير  مدخلات  العةلم   في  من  أخرى  وأجزاء  الت    ذلك    .من    أظدر ومع 

Molina-Cano  ( 1999وزملاؤه) يمكن أن يحدث خةرج الدلا  ال صيب الشعير كةن  استئنةس  أن   
لعينةت الشعير ال ري  (RAPD) بتحليلات   ةً لم يكن مدعومإلا أن هذا الاقتراح   .وخةص  في الم رب 

البحر   المستمد  من حوض  الم رب والمزروع  ذلك  بمة في  ال ربي  المتوسط   وBlattner )  الأبيض 

Mendez  ،2001 ) .  لشعيرلحة ي الأصل الأوخلص البةحثون لصةلح.  

إلى تحليل تسلسل الحمض النووي في    استنة اً   (2002وزملاؤه ) Tanno  أشةر   على النقيض من ذلك
ارتبةطةً  مرتبط   السن ل    بمكةن  وثيقةً   علام   في عد  صفو   التبةين   vrs1   (Row-Type مورث  

Gene    )  قةمكمة  Molina-Cano   ( و   للصةنعةت    SSRs بتحليل  (2005وزملاؤه  ال ضراء   
 .أ ل  قوي  على أن الشعير المزروع قد يكون له أصو  متعد   النتةئج وجو   أظدرت 

من   و  .اللاحقون إثيوبية وغرب البحر المتوسط كمراكز محتمل  لأصل الشعير  بةحثون اقترح ال 
أصل الشعير المزروع   ومع ذلك   فإنه ليس من    هو    H. spontaneum الآن أن  المق و  عمومةً 

حدث في أجزاء أخرى قد    ستئنةسالا  أن  مة إذا كةن الشعير المزروع ذو أصل أحة ي أوفيمة  الواضح  
 من العةلم إلى جةنب الدلا  ال صيب.
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أن الدلا  ال صيب هو مركز المنشأ الفريد للشعير   Zohary    ((1966و    Harlanكل من    اقترح
لكلا النوعين الثنةئي والسداسي   الوالد السلفبصفته     Hordeum vulgare ssp. spontaneum و

  الأصلي   وطنأن الم(  Jacobsen  ،1985و    von Bothmerوهذا يتقةطع مع مة اقترحه ). الصفو 
الدلا  ال صيب الذي يمتد من فلسطين والأر ن إلى سورية وجنوب الأنةضو  ومنطق     تتمثل فيللزراع   

أخرى تشير إلى مواقع عديد  قد تكون منشأ  توجد أ ل   كمة  ومع ذلك      ل زاغروس في غرب إيرانج 
  وفي جنوب شرق هيمةلاية والت     (2005،    1999وزملاؤه،    Molina-Cano)  في الم رب الشعير كمة  

(Xu ،1982)   تم اقتراح  لذلك  .لشعيرلحة ي  الأ لأصل  على االطعن في الاتفةق العةم    وهذا أ ى إلى  
 .لشعيرلنشوء ا متعد   والت   وإثيوبية ومنطق  غرب البحر المتوسط كمراكز الأوسطالشرق 

 يمكن تل يص ال لافةت المحيط  بأصل الشعير المزروع في القرون المةضي :  و 

الشعير  1) نشأ  ال(    من خلا   ي أوقةت م تلف  وفي منةطق م تلف ست  صفو  بشكل متكرر فذو 
  ( Vrs1 alleleثنةئي  الصف )السن ل   المورث  المسؤول  عن عد  الصفو  في  على    مستقل طفرات  

(Komatsuda    ، 2007وزملاؤه.) 

 . (2008وزملاؤه،   Yang) للشعير المزروع أسةسيةً  ( من غير المرجح أن تكون الت   مركزاً 2)

 (H. agriocrithon) ( الأشكة  الأخرى العديد  هي إمة منحدر مبةشر من أحد أشكة  الأجدا   3)
 . (2004وزملاؤه،   Li)   أو مشتق  من التدجين بين شكلين من الأجدا   (H. spontaneum)أو

الشعير ال ري المنةسب  التي ضةع  في الشعير المزروع أثنةء   مورثةت   فإن است لا  واست دام وبةلتةلي
 . في تطوير أصنة  تتحمل الجفة  ل يئةت هطو  الأمطةر المن فض  قد يكون مفيداً  ستئنةسالا

 Barley Genomeجينوم الشعير

  10  وحوالي  الفريد  والمتكرر   ي لنيوكليوتيد تسلسلات اال يتكون جينوم الشعير من خليط معقد من  
 بةر  عن تسلسلات متكرر     ٪60  إلى  50 بةر  عن تسلسلات متكرر  مرتب  في حين أن    ٪20إلى  

يصل  كذلك  . (1980،  وزملاؤه Rimpau)  فريد   ي نيوكليوتيد  تسلسلات تت لل بعضدة البعض أو بين  
  910×  5.1  حتى(  2n=2x=14الثنةئي  ذاتي التلقيح ) من الأنواع    هوو شعير المزروع  الحجم الجينوم في  

آزوتي  لأنواع كمة    .   (IBSC  2012)  أسةس  النووي  الحمض  محتوى  إلى    6.85من    الشعير يتراوح 
10.67   ( الثنةئي   الأصنة   في  إلى  2n=14بيكوغرام  يصل  ومة  الأصنة     29.85(  في  بيكوغرام 

  (.2004 وزملاؤه،   Jakob) (2n=42السداسي  )
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 H 2  ويعت ر الكروموسوم  أزواج من الكروموسومةت المتميز   يشتمل جينوم الشعير على سبع 
والتي ت تلف في أحجةمدة المقةس  في   H  ،3  H  ،7  H    ،4  H    ،6  H    ،1  H  5  يليه الطو   الأطو 

 .(1995وزملاؤه،  Pedersen) (Mitotic Metaphase) ختزاليالطور الا

و    6Hو    5Hو    4Hو    3Hو    2Hو    1Hالمقةرن  أن كروموسومةت الشعير  كشف  ال رائط  
7H   7لكروموسومةت القمح  بةلنسب  هي متجةنسH   2و H  3و H  4وH   1و H  6و H  5و 

H   التوالي وفقةً   ذلكل. على  الشعير  كروموسومةت  بتعيين  التوصي   مع    تم  المتجةنس   للعلاقةت 
 .(Linde-Laursen ،1997الكروموسومةت ال ةص  بأنواع النجيليةت الأخرى ) 

التي أثرت بشكل رئيسي    الوراثي حدث  سلسل  من الت يرات   H. vulgare الشعير  أثنةء تدجين
تدجين هذا  أصبح  الآليةت الجزيئي  الكةمن  وراء    بحيث  وسكوندة  وحجمدة  عدم انفراط ال ذورعلى  

المتعلق  بةلصفةت    المورثةت تم اكتشة  واستكشة  مشةرك  بعض    كمة   بمرور الوق    النبةت أكثر وضوحةً 
مثلالمدجن  ال  مورثةت      إلى  ترمز  عد    تبةينةت التي  السن ل   في    Vrs1  ( Zwirek  صفو  
   Ppd-H1قصيرأم  لندةر طويل  ا  الاستجةب  للفتر  الضوئي  من حيث كون مورثةت  و    (  2019وزملاؤه 

(Campoli     2012وزملاؤه  ) التي تحد  فصل النمو إذا كةن خريفي أو    حرض ال رو   المُ   مورثةت و
أو شتوي  التوفر  لذلك     (2013وزملاؤه     Rollins) Vrn ربيعي  على    مورثةت هذه  ومواقعدة  ليلًا 

 . تدجين الشعير ال ري وتسمح للعلمةء بةستكشة  الآليةت الجزيئي  المشةرك  في عملي  تدجين

بةستمرار وتمييزه عن الشعير ال ري. ت تلف   H. vulgareلا    الوراثي  ت ير التركيب  أثنةء التدجين 
العديد من المجموعةت ال ري       سةهموقد    للمجموعةت ال ري  الفر ي  ع ر الجينوم  الوراثي المسةهمةت  
التركيب   المستأنس    الوراثيفي  للشعير  المستأنس    بحيث أصبحالحةلي  الشعير     H. vulgareجينوم 

 (. 2015وزملاؤه   Poets) فسيفسةءأشبه ب 

فريد  م2012)زملاؤه    و     Daiحد     بين( عشرين منطق  جينومي   الشعير   أصنة   شترك  
تم العثور عليدة   . ثلاثمةئ  منطق  جينومي  فريد الأوسطمن أصنة  موجو   في الشرق  المزروع وال ري 

مقةر  وال ري عند  المزروع  الشعير  الت  .  ن   منطق   من  حيث    من  المستأنس  الشعير  جينوم  يتكون 
 زملاؤه و  Daiمن الت   ) 7Hو  4Hوالكروموسومةت  الأوسطمن الشرق  3Hو 1Hالكروموسومةت 

 (. ت تلف نسب  التنوع في المنةطق المستأنس  عن تلك الموجو  2015    وزملاؤه   Poets؛    2012 
تكون نسب التنوع  اخل المنةطق       7Hو    5Hو    1Hفي الكروموسومةت     في المنةطق غير المستأنس 

  فإن    4Hو    2Hبةلنسب  للكروموسومةت     المدجن  أعلى من تلك الموجو   في المنةطق غير المدجن 
المدجن  المنطق  غير  الموجو   في  لتلك  المستأنس  ممةثل   المنطق   التنوع في  ذلك   في    نسب   ومع 

 Yan)المدجن  عندة في المنةطق غير المدجن     تكون نسب  التنوع أقل في المنةطق    3Hالكروموسوم  
 (. 2015   وزملاؤه
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الشعير المستأنس أضيق    مورثةت   وأصبح تجمع  المورثةت قدت بعض    فُ أثنةء عملي  التدجينأيضةً  
  فإن عملي  التدجين  (. ومع ذلك2012    وزملاؤه   Daiبشكل ك ير من تلك الموجو   في الشعير ال ري )

تم العثور  حيث لم تشكل جينومةت ميتوكوندرية الشعير من حيث تسلسل النيوكليوتيدات أو بني  الجينوم  
من م تلف   أشكة   ثلاث   لل  على  الشكلي    Single Neuclutideالمفر      ات يد نيوكلوتالتعد ي  

Polymorphism  (SNPs  )   525.599الميتوكوندرية البةل      تسلسلات عند مقةرن   (Kbp  )  للشعير
٪ ولدة نفس  100  فإن التسلسلات المتكرر  متطةبق  بنسب   الوراثيال ري والمزروع. فيمة يتعلق بةلتركيب  

ال ضراء للشعير المزروع   الصةنعةت ترتبط تسلسلات جينوم  كمة  (.  2016   وزملاؤه     Hisanoالاتجةه ) 
(  InDels٪ فقط أربع عمليةت حذ  وخمس  إ خةلات )  99.98  وتتقةسم هوي   أيضةً   وثيقةً   وال ري  ارتبةطةً 

 (.2014  وزملاؤه  Middleton) ز جينومةت الشعير المزروع وال ري تمي

إلى أن يكون لدة أسةس تميل  أصنة  الشعير الحديث   ( أن  2005)   وزملاؤه  Caldwellبين  
مستويةت   وارتفةع  الوراثي  الانجرا   بس ب  ال ري   بأسلافدة  مقةرن   ضيق  المتقةرب     التدجينةت وراثي 

(Inbreeding ) في التكةثر. 

     بةلمحصو  أمر مرغوب فيه لل ةي محد  جيداً للصفةت المرتبط  وراثيفي حين أن وجو  أسةس  
المقةوم     المورثةت وتشمل هذه    .الوراثيإلا أن هنة  أيضةً صفةت تستفيد من مستويةت عةلي  من التنوع  

وعوامل الإجدة  ال يئي مثل     المشةرك  في التكي  مع الظرو  المحلي   المورثةت و    مس بةت الأمراض ل
 والأقةرب ال ري  للمحةصيلتم التعر  على الأنواع الأصلي     .أو فترات الجفة     رجةت الحرار  القصوى 

لمس بةت   مقةوم   كةن   إذا  الحديث   الجديد  لإ خةلدة في الأصنة   الوراثي   للمت يرات  قيم   كمصة ر 
 .  فيجب تكييفدة بشكل معقو  مع ال يئ  المستددف  للمحصو للسلالات الأصلي أمة بةلنسب   .الأمراض 

لات الأصلي  في مجموعةت الشعير ال ري والسلابُذل  جدو  ك ير  لإ خة  أليلات مرغوب  من  
الأمراض    التكةثر مقةوم   على  نجةحةً  الأكثر    Friedt؛  2008وزملاؤه،  Schmalenbach)  ركزت 

اللاحيوي (2011وزملاؤه،  والإجدة       (Kalladan   ؛2013وزملاؤه  Fan  ؛2015وزملاؤه  Mora  
راسةت قةئم  بةلاختلافةت قدم  هذه الد .  (Sayed ،2016)  ومؤخراً سمةت هندس  الجذر(   2016وزملاؤه
فإنه    لانتقةء الجينومي وتعديل الجينوم  لكن مع التقدم التكنولوجي الحديث في السلسل  وتط يق ا المفيد 
من أجل الاست دام    .حدوث ت يير من شأنه أن يؤ ي إلى نشر هذا التنوع لتحسين المحةصيل  المتوقع  من

  من الضروري الحصو  على مجموع  شةمل  من الموار  الوراثي  التي  نبةتي الفعة  للموار  الوراثي  ال
 . ةً وراثيو ظةهريةً  الموار  هذه    وتوصي معظم التبةين الوراثي الدائمعن بشكل مثةلي    تع ر

  من منةطق م تلف   الوراثي التبةين المظدري بين الأنمةط  أن    (2014)وزملاؤه     Russellوجد  
أو بةست دام    وراثيةً اختلافةً محةيداً بين العشةئر  قد يمثل  (  ال يئي   تسمى في كثير من الأحيةن الأنمةط)
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م تلف     موائلال  معالتكي    بيئةت  لديدة  في مستويةت هطو   التي  وكثةالأمطةرمتفةوت   الضوء      ف  
 .  أو  رج  الحرار    وخصةئص الترب 

  والتي يمكن أن  ي  والفسيولوجي  من الشعير ال ري والزرا   الشكلي تم تحديد عد  من الصفةت  
وزملاؤه،    Teulat؛    2001وزملاؤه،  Grando)  تحسن أ اء الشعير في ظل ظرو  إجدة  الجفة 

تمّ   ( 1997 للم  ااست د   لذلك  ال ري كمصدر  ال يةض    مورثةت الشعير  مثل  الرئيسي  لأمراض  المقةوم  
والذبو     (Puccinia hordei)والصدأ     ( Blumeria graminis f.sp. hordei)الدقيقي  

(Rhynchosporium secalis)  (Ceccarelli    وGrando ،1987؛ Eglinton ،1999وزملاؤه .) 
المعروف  بتأثيرهة في التحكم في سمةت معين  في الشعير المزروع   المورثةت يمكن الآن استددا  مواضع  
تجمع   في  عندة  ونة ر   مورثةت والتحري  جديد   أليلات  عن  البحث  في  ال ري    Forster)  الشعير 

ومثير  لاختبةر  إن التطورات الحديث  في علم الوراث  الجزيئي  ت لق أسةليب جديد   .  (2000وزملاؤه، 
للجفة  المقةوم   المحةصيل  المزيد من  للتنوع     واختيةر  الفعة    Hordeum  من  الوراثيالاست دام 

vulgare ssp. spontaneum   عتمد في برامج التربي  على تحليل الصفةت المدم  وإقةم  العلاقةت  ي
 . (1997وزملاؤه،  Ellis)الوراثي  

مة وجده   يتوافق مع  أن  (2000)  وزملاؤه  Ellisوهذا  ال ري  من    من  والنبةتةت  ال ري  الشعير 
المتوسط  حوض   الحديث   مورثةت بةلفعل مصدر  هي  البحر  المحةصيل  لتحسين  لل ةي   ي  .مفيد  عد لذا 

ةً مفقو   وراثينظراً لأندة تمتلك تنوعةً     مصدراً مدمةً لمقةوم  الجفة   منه   ولي الأالسلالات    الشعير ال ري و
 (. Nevo ، 1992؛ 1995وزملاؤه، Ceccarelli) المنت ب  في أصنة  الشعير الحةلي 

 The Importance of Barley أهمية الشعير

بشري ت ك ذاء  الشعير  ح وب  المةل  و    ست دم  ولإنتةج  المزرع   حيوانةت  بدورهة  لت ذي   والتي    
صبح    أفي العةلم ال ربي   تست دم لصنع ال ير  أو الويسكي أو غيرهة من المنتجةت ال ذائي  المصنع 

لا     من نةحي  أخرى  .  ويست دم بشكل رئيسي لإطعةم حيوانةت المزرع الشعير أقل أهمي  ك ذاء بشري 
الشعير مصدراً غذا الت   ونيبة  وإثيوبيةفئيةً مدمةً  يزا   بلدان الأنديزي مرتفعةت    وكذلك في   وفي 

م وروسيةبعض  والصين  إفريقية  وان فةض  و    نةطق شمة   بشري  ك ذاء  عليه  الطلب  ان فةض  بس ب 
  فإن مسةح  الشعير في ال لدان الرئيسي  المنتج   والذر   محصوله مقةرن  بةلح وب الأخرى مثل القمح

ء ك ير  من المنةطق  ذا قيم  عةلي  في أجزا     يعت ر الشعير محصولاً ومع ذلك .  في التنةقص للشعير آخذ 
  والمنةطق الدةمشي  في العديد  )منطق  الدلا  ال صيب(  وهضب  الت   وجبة  الديمةلاية  ةف القةحل  والج

  حيث يتم تقييد  )الدنمةر  والنرويج وفنلندا(وبة    وإيرلندا واسكتلندا ومنطق  شمة  أور دان النةمي من ال ل
 (. 2002وزملاؤه،  Ortiz ) قصير  جداً  نموالأنشط  الزرا ي  من خلا  فتر  
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الدم لدى   تعد   النظم ال ذائي  التي تحتوي على الشعير فعةل  في خفض نسب  الكوليسترو  في 
لد  والذين  الدم  الكوليسترو  في  ارتفةع  يعةنون من  الذين  القلب الأش ةص  بأمراض  أك ر  يدم م ةطر 

بين     في الآون  الأخير (.  2009وزملاؤه،    Ripple؛    2004وزملاؤه    Behall)  والأو ي  الدموي 
  ه لشعير الكةمل  ومنتجةت اح وب  أن    ( FDA، http://www.fda.govإ ار  ال ذاء والدواء الأمريكي  )

الأهمي  ال ذائي   .في الندةي  يمكن القو  أن  أن تقلل من خطر الإصةب  بأمراض القلب التةجي   يمكن  
والسريري  لأطعم  الشعير والوعي العةم بشأن جو   النظةم ال ذائي اليومي   أي تنويع الح وب   قد 

 . يكون لدة تأثير إيجةبي على طلب الشعير ك ذاء بشري في المستق ل

 Genetic Diversity In Barley الوراثي في الشعيرالتنوع 

بين الأنواع  والتنوع     لتنوع ال يولوجي  التنوع  اخل الأنواعلالثلاث   ركةن  الأد التنوع الوراثي أحد  يعّ 
  والتي تم تعريفدة في قم  الأرض في  (2لوجي  )اتفةقي  التنوع ال يولوجي  المة    الأنظم  الإيكو تنوع    و

بةعتبةرهة التبةين بين الكةئنةت الحي  من جميع المصة ر بمة في ذلك  النظم    (1992)  جةنيرو ريو  ي  
 .مندة الإيكولوجي  البحري  وغيرهة من النظم الإيكولوجي  المةئي  والمجمعةت ال يئي  التي تشكل جزءاً 

  ويمكن أن  لمحصو  معينع في الموقع بةلنسب   رَّ  مركز المنشأ بأنه المركز الرئيسي للتنو عُ 
ال ري   وراثييحدث تدفق   التنوع  كمة   .مستمر بين المحةصيل وأقةربدة  بأنه منطق   أيضةً  يُعرّ  مركز 

تنوع   يوجد  ذات    وراثيج رافي  حيث  وأنواع  معين   لمحةصيل  )الواسع  هذا FAO     1996صل    .)
تكون الأنواع الم تلف  من    عندمة   الحةلات في بعض    ه  من الصعب الاعتمة  علي التعري   ومع ذلك

 . في أمةكن م تلف  استئنةسدةنفس المحصو  قد تم 

تنبع من    النبةتةت المستأنس على عكس الاعتقة  السةئد بأن    واحد   الشعير لم يأتِ من مكةن  إن  
واحد مرتبط   أشةر   واحد   بمنطق مركز  يأتي من منطق     (2015) وزملاؤه    Poetsحيث  الشعير  أن 

  .لتطور المحةصيل المستأنس     راكنةهذه النتيج  لدة تدا يةت لإ  واسع  تمتد ع ر بلا  الشةم ومة وراءهة
التبةين الوراثي الموجو  في المة   الوراثي  للشعير في جميع أنحةء العةلم هو نتيج  لكثير  وهذا يؤكد أن  

الشعير ال ري في    استئنةسفإن      وكنتيج الشعير  مورثةت ل  مجموع   التطوري  التي عدّ   الإجدة ات من  
منةطق ج رافي  م تلف  يمكن أن يفسر الأشكة  المتنوع  لل ةي  من الشعير التي تتعرض لض وط بيئي   

طويل  خلا     جديد  تطوير    فتر   إلى  ( Geographical Races)  ج رافي   سلالات وتؤ ي 
(Ladizinsky   ،1985وزملاؤه .) 

المزروع الشعير  ال ري   (Hordeum vulgare ssp. vulgare) ينتمي   Hordeum)وسلفه 

vulgare ssp. spontaneum  )   مجموع الوراثي إلى  للشعير    المصة ر     Minella)الأسةسي  
 و   Nandha)  اكتشة  تنوع أليلي أك ر في الشعير ال ري منه في الشعير المزروع  تمّ وقد  (.  2005

Singh ،2014  ؛Ledovskoy  ،2010وزملاؤه .) 
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  ممة يتيح التكي   مورثةت السلف ال ري ذو أهمي  ك ير  لتربي  المحةصيل لأنه يحمل مصدراً غنيةً لل
واللاحيوي   الإجدة ات مع م تلف   قدرتدة على ذلكعلاو  على  .  الحيوي   الأنواع على      حةفظ  هذه 

ليس   Hordeum vulgare ssp.spontaneum   فإنمن نةحي  أخرى  . (Intercrossing)  التبة  
فقط مصدراً غنيةً لمقةوم  الأمراض الجديد    ولكنه يمثل أيضةً نوعةً مدمةً لتقديم تبةينةت وراثي   لصفةت  

تم  راس  العديد من الصفةت الزرا ي  في هذا النوع مثل ال ل  ومكونةته ال ذائي   وقد    ،مدم  اقتصة يةً 
(Ivandic    2002 ،2000وزملاؤه)،   الأزهةر  و محتوى  و   ،(Bengtsson ،1988 و   Giles)بني  

وزن السني ل  و  ،(Cecarelli ، 1995 و  Grando) مورفولوجية الجذرو  ،(Jaradat  1991)ال روتين 
(Volis     ،2000 وزملاؤه)    والسن ل السةق  الزرا ي   و    (2002وزملاؤه،    Volis)  وطو   الصفةت 

التبةين في الصفةت الفسيولوجي  المرتبط  بتحمل  و    (2003 وزملاؤه،   Baum)  والتنموي  تح  الجفة 
  .(2000وزملاؤه،  Robinson) النتروجين عوزو  تحمل الجفة و  (Forster  ،1997) ح و المل

  بعضدة يور  تنوعةً وراثيةً  لشعير المزروع بين  راسةت م تلف الموجو  في ا  وراثيي تلف التنوع ال 
  (. 2012وزملاؤه،  Khodayari؛    2008وزملاؤه،    Yahiaoui؛  Ullrich    ،2008و   Baik    )ك يراً  
في السلالات ذات الأصو  الج رافي     وراثيأظدرت الدراسةت السةبق  مستويةت م تلف  من التنوع ال  حيث 

ةً أقل مقةرنً  بتلك الموجو   وراثي  من أوروبة تنوعةً  الوراثيأظدرت الأنمةط     على س يل المثة  .الم تلف 
 . (2006 وزملاؤه،  Malysheva-Otto) في القةرات الأخرى 

البشري خلا  قرون من الزراع  تلك الأنواع    ت ةب الط يعي المصحوب بةلان   نت ةب نتج عن الا
لديدة تكي  جيد مع ظرو  بيئي  محد   يمكن الاعتمة   التي  المت ير  وراثيةً للصفةت النو ي  والكمي  و 

  الوراثي مصدراً مدمةً للاختلا   "  الأصنة  الأولي "يمكن أن تكون هذه    .(Harlan    1992) عليدة
وراثيةً أكثر    لكنه متبةينو    الذي تميز بعد أن تم تكييفه محليةً  (Grando ،1987و    Ceccarelli)  المفيد 

 . (Persson  1997)من الأصنة  الحديث  

 (Hordeum spontaneum) لا يزا  السلف ال ري للشعير  (2000وزملاؤه )   Badr  لا  ةً وفق
   .أف ةنستةن ومنطق  الديمةلاية  ووسط آسية بمة في ذلك  وائله الأسةسي  في الدلا  ال صيب يستعمر م

في اليونةن ومصر وجنوب غرب آسية وإثيوبية والصومة     هذا الشعير أيضةً   وجو   الإشةر  إلى    تمكذلك  
أ ى تنوع ظرو  زراع  الشعير في جميع أنحةء  بحيث  (  وإريترية وشمة  إفريقية )الم رب والجزائر وتونس

ك ي تبةين  إلى  المتعد    واست دامةته  المحليالعةلم  للشعير  الوراثي   المة    في   Von Bothmer)  ر 

   لشعير ال ري لوالزرا ي  والفسيولوجي     الشكلي التعر  على عد  من الصفةت    تمّ فقد    .(1995وزملاؤه،  
 (. 2010وزملاؤه      Shakhatreh)  ن أ اء الشعير في ظل ظرو  إجدة  الجفة ي حس قد يسةعد في تممة  

  المزروع   الأصو  الوراثي  فيد  في  قد سةهم مور  التنوع هذا بةلفعل في العديد من الأليلات المل
  وسيكون لا غنى عنه في التربي  المستق لي  للمحةصيل  المرتبط  بمقةوم  الإجدة  الحيوي خةص  تلك  
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المنةخي الت ير  مع  تتكي   التطورات و    .التي  من  الرغم  في    على  زا   ت  لا  لحيوي ا  التقةنةت الحديث  
المصدر    اااااااوسيظلون خلا  العقو  القليل  القة م     ااااااامن أصل بري والسلالات الأصلي     ر المنحد الأصنة   

إلحةحةً  لل  الأكثر  التقليدي   مورثةت والمق و   التربي   ل رامج  ذلك  المفيد   مجموع   ومع  فإن    مورثةت ال  
(Gene Pool)   فقير الشعير لا تزا  المستمد.   

  وراثي المرشح  ومنصةت التنميط ال   المورثةت   شجع   راسةت  ت القليل  المةضي على مدار السنوا
ال لمواقع  ال رائط  لرسم  للتط يق  قةبل  ك ديل  الارتبةطةت  تعيين  على  الإنتةجي     الكمي    صفةت عةلي  

(Waugh    ،2009وزملاؤه.)  والمعروف  بةسم  للأليلات في مواقع م تلف عشوائي  يؤ ي الارتبةط غير ال  
في تحليل الارتبةط   لأنه يحد    ةً رئيس     وراً  (Linkage Disequilibrium- LD) اختلا  الارتبةط

إجراء العديد من الدراسةت   مّ ت حيث   اللازم  لفحص الجينوم بأكمله   و ق  التعيين  الواسمةت عد  وكثةف   
 و   Mackay)  وأنمةطه في جينومةت نبةتةت المحةصيل LD في أنظم  نبةتي  م تلف  لاستقصةء مدى

Powell ،2007 .) 

من   ك ير  حد  إلى  مست ل  غير  خزانةً  وتمثل  التبةين  من  وفير   أنمةطةً  الشعير  أصنة   طورت 
مع    المورثةت  للتكي   تحسين  (  Brush ،1995)واللاحيوي   الحيوي     الإجدة ات المفيد   في  للمسةهم  

الحديث  المثة        (Hadjichristodoulou  ،1995؛    Veteläinen ،1994)  الأصنة   على س يل 
رئيسيةً  جينةً  عشر  تسع   تحديد  تم  الحيوي     للض وط  ضد  بةلنسب   الصدأ  للمقةوم     (Rph)مرض 

Resistance to Puccinia hordei      في الشعير وتحديدهة   H.v.ssp) ال ري و   المزروع  سلالات 

spontaneum) (Weerasena   ،2004 وزملاؤه.)  

بمة في ذلك    التنوع الوراثي في الشعير ال ري ووجو ه في مجموع  واسع  من المنةطق  غنى إن  
وغير الحيوي  في المنطق  تشير إلى أنه    حيوي  ال  الإجدة ات العديد من الظرو  غير المواتي  لل ةي  مثل  

يمكن است لا  الشعير ال ري من الشرق الأ نى القريب من الدلا  ال صيب من أجل تحسين زراع   
 (.2010وزملاؤه،   Shakhatreh) الشعير

 Morphological Traits in Barley في الشعير الشكليةالصفات 

  ذات الكفةء  العةلي   الوراثي  التي تتحمل الجفة  بةلإضةف  إلى الأنمةط  الوراثين تطوير التراكيب  إ
  Murchie)في است دام الميةه هي مصلح  عةلمي  حيث تستمر الزية   السكةني  وتنةقص توافر الميةه  

 Del)والفسيولوجي  في الشعير في تحمل الجفة     الشكلي . تسةهم العديد من الصفةت  (2009وزملاؤه 

Pozo   ال يئ  والنمط  (  2012وزملاؤه تفةعلات  (. 2006وزملاؤه   Tondelli)  لوراثياممة يشير إلى 
 للسمةت المدم  في ظل ظرو  الإجدة  إلى تحسين ندج التربي .  الوراثييمكن أن يؤ ي فدم الأسةس 
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وقد بين  الدراسةت أن التأقلم مع الجفة  ذو ط يع  معقد  جداً  وأن ال ل  العةلي  والتأقلم مع  
متضة تين  فةلصفةت المتعلق  بتحمل الجفة   على آليتين    إجدة ات الجفة  تعتمدان إلى حد ك ير

  Karamanos؛  Wood  1979و    Fischer)  تقلل من إنتةج المة   الجةف  وبةلتةلي تؤ ي إلى غل  أقل
الحقلي   (Papatheohari   1999و   الصفةت  بين  الارتبةط  علاقةت  من  راس   بد  لا  كةن  لذلك    

 الوصو  إلى طرز أكثر تأقلمةً مع ال يئةت الجةف .المدروس  ومعرف  أثر التداخل بين تلك الصفةت في  

أبعة  Poehlman  (1979  وكةن ثلاث   الح وب بصندوق ذي  ال ل  في محةصيل  مثل  قد   )
تشمل عد  السنةبل في وحد  المسةح  وعد  الح وب في السن ل  ووزن الألف حب  بينمة تمثل ال ل   

 الصندوق نفسه. 

أن غل  نبةت الشعير هي تةبع لعد  السنةبل في النبةت    (2002وزملاؤه )  Grausgruber  ووجد 
  بةلمقةم الأو  مت وع  بوزن الألف حب  وأن عد  الح وب في السن ل  كةن أقل تأثيراً.

( أن زية   طو  النبةت غةلبةً مة تؤ ي إلى إنقةص عد  الإشطةءات 2003)Baum كمة ذكر
للنمو إلى زية   الرقة   وفي كلتة الحةلتين تؤ ي إلى إنقةص ال ل  الح ي    المنةسب  وتؤ ي في الظرو   

بةل ل  سلبةً  يرتبط  عةم  بشكل  النبةت  وأن طو   الت ن   في  ومكونةتدة  وغل   أنه  وذكر  عة   أنه  إلا    
كثر جفةفةً فإن طو  النبةت ارتبط إيجةبيةً بةل ل   كمة أن زية   طو  النبةت المرتبط  بزية   الظرو  الأ

  بين كمة    طو  الجذور تكون مفيد  في مسةعد  النبةت على است دام رطوب  الترب  الموجو   في العمق.
Jarrah (1993 . أن هنة  علاق  موجب  بين طو  النبةت ووزن الألف حب ) 

( أن الشعير يعطي غل  حيوي  وح ي  أعلى من الأنواع الح ي  الأخرى  2002)  Araus  وذكر
الأخرى تح  ظرو  الإجدة  الجفةفي وأن هذا يعو  لامتلاكه معد  نمو ورقي أسرع وإزهةر مبكر  

تقلل من   الترب  وتؤ ي لاكتمة  النمو ق ل الارتفةع السريع في    كمي  وهي عوامل  المةء المفقو  من 
 لحرار . رجةت ا

صنفةً من الشعير لدراس  علاقةت الارتبةط    148( على    2018)وزملاؤه    jabbariفي  راس  قةم بدة  
عد   بين صفةت   )   الإشطةءات متوسط  نبةت  ) ANTPلكل  النبةت  ارتفةع     )PH   السن ل (   طو  
ظدر والمطري . أضمن ظرو  الزراع  المروي   ( GRSالح وب لكل سن ل  ) عد   (   و MSLالرئيسي )

بشكل إيجةبي مع الصفةت الأخرى بةستثنةء طو  السن ل     مرتبط   صف  ارتفةع النبةت معةمل الارتبةط أن  
متوسط  صف   مع    ضعيفةً   سل يةً     لكنه أظدر ارتبةطةً الزراع  المروي   ضمن ظرو (  MSLالرئيسي )

م يكن لصف  ارتفةع    لفة في الزراع  المطري  تح  ظرو  الج (.  ANTPلكل نبةت )   الإشطةءات عد   
طو  السن ل  و (  ANTPلكل نبةت )  الإشطةءات متوسط عد   صفةت  ارتبةط ك ير مع    (PH)النبةت  

لوحظ وجو  علاق  سل ي  بين  كمة  الأخرى.    صفةت ولكن علاق  إيجةبي  ك ير  مع ال  (MSLالرئيسي )
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الح وب لكل  عد   مع    (MSLطو  السن ل  الرئيسي )و (  ANTPلكل نبةت )  الإشطةءات متوسط عد   
متوسط عد    بينلم يكن هنة  ارتبةط ك ير  أيضةً  .  الطريقتين المروي  والمطري ( في كلا  GRSسن ل  ) 

 (.GRSالح وب لكل سن ل  )عد  ( مع الصفةت الأخرى بةستثنةء ANTPلكل نبةت )  الإشطةءات 

 XH. spontaneum( في  راس  على ثلاث  هجن من الشعير )سةلينة  2009بين   بةس )

695X    زنبق (  )مةلتونX     سكةرلX    تدمر( و)مةلتونX     سكةرلX   زنبق ( بدد  الحصو  على
سلالات تجمع بين الإنتةج العةلي وصفةت التأقلم مع ال يئ  الجةف   أنه بةلنسب  للدجين الأو  تنةقص  

ا )  في موقع بريد   حب    الألف  ووزن   الح ي    وال ل   للإسبة    اللازم   الأيةم  النبةت وعد    كل من طو 
الأقل هطولًا( بةلمقةرن  مع تل حدية )الأعلى هطولًا( خلا  موسمي الزراع   وبةلنسب  للدجين الثةني فقد 

الأيةم اللازم     السن ل  وعد    تفوق  سلالات الدجين في موسمي الزراع  في صفةت طو  النبةت  وطو 
محط  تل حدية الأعلى هطولًا بةلمقةرن  مع محط  بريدا   للإسبة   وال ل  الح ي   ووزن الألف حب  في  

وكذلك الأمر بةلنسب  للدجين الثةلث مةعدا صف  طو  النبةت خلا  الموسم الثةني فقد كةن متوسط طو  
 النبةت في بريدا أعلى منه في تل حدية. 

الأصنة  المعتمد  من في  راس  لتقييم الكفةء  الإنتةجي  لبعض    (2009بين شي موس وزملاؤه )
الشعير والم صص  للزراع  في منةطق الاستقرار الثةني  والثةلث  والرابع   لمعرف  أكثرهة ملائم  للزراع   

الأولى  وتح  ظرو  الزراع  المطري   في موقعين متبةينين بيئيةً من حيث   الاستقرار  منطق   ضمن
وسط كل من طو  النبةت  وطو  السن ل    معدلات الدطو  المطري ومتوسط  رجةت الحرار   أنّ مت

ونسب  الإشطةءات المثمر  إلى الكالي   وعد  الأيةم اللازم  للإسبة   وعد  الح وب في السن ل   والإنتةجي   
الأعلى معنويةً في موقع ين وع )الأعلى هطولًا( بةلمقةرن  مع موقع هيمو )الأقل هطولًا(  أمة بةلنسب     كةن  

 فلم تُلحظ فروقةت معنوي  بين الموقعين.  لصف  وزن الألف حب 

وزملاؤه   Garcia del Moral( و  2001وزملاؤه )  Donmezنتةئج  راس  كل من  بيّن   كمة  
كمة وجد    حد  المسةح   ووزن الحب  الواحد وجو  ارتبةط سل ي بين كل  من عد  الح وب في و (  2002)

Slafer  (2003  )  على نواتج    عندمة تز ا  المنةفس  بين الح وب   السل ي  تصبح شةئع   هذه العلاق أن
  حيث يز ا  عد  الح وب في التمثيل الضوئي المتةح  بكميةت محدو    وخةص  تح  ظرو  الجفة 

 .المتر المربع

( أن أهم مكونةت ال ل  الح ي  هو عد  السنةبل في وحد  المسةح  مع  2004) مصطفى    ن  بيّ 
ال ل  ووزن الألف حب وجو  علاق    بين  إيجةبي  ومعنوي   الظرو      ارتبةط  إلى أن اختلا   وأشةرت 

 . ال يئي  أ ى إلى ت ديل الأهمي  النس ي  لمكونةت ال ل  ومدى تأثيرهة في ال ل  الح ي 
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يمكن زية   كمي  المة   الجةف  المتةح  لنمو السنةبل وتطورهة عن طريق تقليل عد  الإشطةءات 
الم الجةف   الكلي   المة    من  كةفي   كمي   بتوفير  الإشطةءات  من  أقل  عد   تشكل  يسمح  حيث  تشكل   

الإشطةءات ال ضري  وتحولدة إلى إشطةءات مثمر   ممة يسمح بإعطةء  العد  المطلوب من  لاستمرار نمو  
الندةئ  الح ي   وال ل   الحصة   قيم   ليل  وزية    المربع  المتر  في  والح وب  السنةبل  من  أك ر    ي  عد  

(Richards  1996) . 

يع ر بشكل عةم وزن الح وب الجةف  عن معد  تراكم المة   الجةف  في الح وب وطو  فتر  نمو  
يؤ ي الإجدة  المةئي إلى ت فيض الوزن الجة  للح وب من السن ل  الرئيسي  من خلا  ت فيض     الحب 

في  رج  امتلاء الح وب ووزن    سلبةً كل من طو  ومعد  تراكم المة   الجةف  في الح وب  ممة يؤثر  
 .(1994وزملاؤه   Renu khanna – Chopra) الألف حب  في ال يئةت المجدد  بةلمقةرن  مع غيرهة

 Molecular Markersالواسمات الجزيئية 

 (PCR)  سلسلالمت  ال لمر وتفةعل     (Wilcox ، 1970 و   Smith)   القطعنزيمةت  أإن اكتشة   
(Mullis   و Faloona ، 1987)   تكوين الكةئنةت الحي  على مستوى الحمض    لمشةهد ا فرص   قد أوجد

يتم تنفيذ حيث     (  Pooni ، 1996 و   Kearsey  النووي   والحصو  على مة يسمى البصم  الوراثي  )
  القطع الحمض النووي التي تنتج عن الدضم الانتقةئي مع الإنزيمةت أو    قطععن طريق فصل  المشةهد   

 . على هلام  الآغةروز  (PCR) التي تنتج عن تض يم انتقةئي بةست دام

التدجين   إلى  تستند  واسمةت  أندة  على  عةم  بشكل  الجزيئي   الواسمةت  تصني   يتم 
(Hybridization  ) تستند إلى سلسل  تفةعل ال لمر     و واسمةت (PCR)،    يعتمد اختيةر أفضل نظةم

   الوراثي مة إذا كةن سيتم است دامه في الدراسةت التطوري  أو وراث  العشةئر   ورسم ال رائط  فيللواسمةت  
والمدةرات التقني  في الم ت ر مع مة يرتبط بدة من    ال نى التحتي أو البصم  الوراثي  وأيضةً مع توفر  

 . تكةلي 

وتحديد مواقعدة من  والنو ي   الكمي   الصفةت  بتحليل م تلف  الجزيئي   الواسمةت  يسمح تطوير 
الجينوم تحليل  التحكم في    المورثةت يمكن الآن استددا  مواضع  . حيث  خلا   بتأثيرهة في  المعروف  

لبحث عن  لال ري    المصة ر الوراثي  للشعيرسمةت معين  في الشعير المزروع والتحري عندة في تجمع  
الجزيئي  أ ا  واعد      تقدم الواسمةت(. في هذا الصد  2000 وزملاؤه،     Forster) أليلات جديد  ونة ر 

  الدةم   الوراثيلفدم مدى تعقيد التحكم الوراثي في تحمل الجفة  وكذلك الإ خةلات المحتمل  للمنةطق  
 (.Markers Assisted Selection) واسمةت بمسةعد  ال  الانت ةب من خلا  

  لأفرا  الحمض النووي التي تؤ ي إلى أنمةط م تلف  على الدلام  بين العينةت أو ا  قطعتسمى  
  ( Polymorphisms)شكلي  متعد    ت يرات  الجزيئي  على    الواسمةت تعتمد  متعد   الأشكة .    واسمةت 
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أو    الآزوتي   الأسس  من   مثل: عمليةت حذ  زوج   تحدث بشكل ط يعي في تسلسل الحمض النووي 
يمكن است دامدة هنة  طرق م تلف  للكشف عن هذه الأشكة  وتض يمدة بحيث    الاست دا  أو الإضةفةت 

لأندة بسيط     الواسمةت بمسةعد     ات ةر بالجزيئي  على الأشكة  الأخرى للاخت   الواسمةت تتفوق     للتحليل
عن الظرو  ال يئي  ويمكن    مستقل  تمةمةً و      وفير  في جميع أنحةء الجينوملاختبةر الكشف عندة  نس يةً 

 .من مراحل تطور النبةت  اكتشةفدة في أي مرحل  تقريبةً 

على    المورثةت لتحديد ترتيب  الأصل في رسم ال رائط الجزيئي     است دم  الواسمةت الجزيئي  في
الكروموسومةت  بةست دام س   Alfred H. Sturtevant  (1913)  أنشأ .طو   وراثي   خريط   أو  

   بعد فتر  وجيز  .  (Drosophila melanogaster)   تسمى "العوامل" في ذبةب  الفةكد   شكلي  سمةت  
على الترابط الوراثي بين مواقع الصفةت الكمي  والنو ي  )لون ال ذور    ليلاً Sax  Karl     (1932  )   أنتج

 .  (Phaseolus vulgaris)الفةصوليةء نبةت وحجم ال ذور( في 

  واسمةتمن خلا     الشكلي   الواسمةت الجزيئي  من    الواسمةت  تطورت  منذ هذه الدراسةت الرائد 
كل من البحوث    في  في يومنة هذا  الجزيئي   الواسمةت تُست دم  و    الحمض النووي   واسمةت الإيزوزيم إلى  

   المورثةت   ولعز   (Germplasmالسلالات أو الأصنة  )   صي وتربي  النبةتةت لتو    الأسةسي  للنبةتةت 
 ( Henry  2001)  الوراثي ولحمةي  التنوع  ولإ خة  الأليلات المرغوب  بمسةعد  الواسمةت 

  سلالات يمكن است دام الواسمةت الجزيئي  للعديد من التط يقةت الم تلف  بمة في ذلك: توصي  ال
(Germplasm)   وتحليل     و راس  تنظيم الجينوم   وراثيةً   المعدل الكةئنةت  وتوصي      والتش يص الوراثي

أنواع م تلف  من  و    (Phylogenic Analysis).تةريخ نشوء الأنواع   الجزيئي    مثل   الواسمةت توجد 
 Randomو  Amplified fragment length polymorphism   (AFLPs   )تقةنةت  

Amplified Polymorphic DNA  (RAPDs)  وRestriction fragment length 

polymorphism  (RFLPs   )    وRestriction fragment length polymorphism  (RFLPs  )
  Simple Sequence Repeats  (SSRs )و    Single Neuclutid Polymorphisms  (SNPs)و  
مقدار الوق  والمة  والعمةل      مثل متطلبةتدة التقني    ف في مجموع  متنوع  من المتطلبةت قد ت تلو 

ومقدار التبةين الوراثي     الوراثي  التي يمكن اكتشةفدة في جميع أنحةء الجينوم    الواسمةت عد   و    اللازم 
 . الموجو  في كل علام  في مجتمع معين

التسلسلالتشكل   )من  Microsatellites)   البسيط  ي  تكرارات  نيوكليوتيدات(   10إلى    1( 
الترا في   وهي فئةت فر ي  من التكرارات    نكليوتيدات   10أكثر من   (Minisatellitesالص ير  )  التتةبعةت و 
(Tandem Repeats ( )TRs   )إلى جةنب التكرارات السةئد  المنتشر  )أو بقةية العنةصر    التي تشكل

للنقل(   الجينوم(  Transposon) القةبل   من  متكرر   عدم  (  TRs)  منةطق  بس ب  بةلتطور  ذات صل  
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للطفرات فدي     استقرارهة بين  تتعرض  تتراوح  )  10-6و    10-3  بمعدلات  خلوي  جيل  Cell لكل 

Generation مرات  10-1أك ر بااا (   أي (  من الطفرات النقطيGemayel   ،2012وزملاؤه.) 

ا على  العثور  البسيط  (Minisatellites)  الص ير   لتتةبعةت تم  التسلسل   (SSR) وتكرارات 
 التسلسل البسيط  أطوا وتعد  الأشكة     Short Tandem Repeats  (STR )  وتكرارات الترا   القصير

(SSLP) Simple Sequence Length Polymorphisms    في بدائيةت النوى وحقيقيةت النوى. 
موزع    تكون  الجينومعلى  حيث  أنحةء  جميع  في  واسع  فينطةق  وخةص   الحقيقي      الكرومةتين 
(Euchromatin)   المنةطق    من وفي  النوى      DNAمن    المشفر وغير    المشفر حقيقيةت 

(Phumichai  ،؛  2015وزملاؤهPérez-Jiménez   ،2013وزملاؤه .) 

   (PCR)   لأندة تساااااااتند إلىكأ وات جذاب  لل ةي  للدراساااااااةت الوراثي  (SSR)  واسااااااامةت برزت 
  Liu)   ويمكن اساااااتنساااااةخدة ع ر مجموعةت رسااااام ال رائط   وذات آليلات  متعد    وغير مكلف  نسااااا يةً 

 (.1994وزملاؤه،  Saghai-Maroof؛ 1996وزملاؤه، 

  بدة  المرتبط   المورثةت   بحيث لا تؤثر على تع ير  بشكل عةم على أندة محةيد   الإشةر  إليدةيتم   
ذل فإن  كومع  مستمد    (SSR) واسمةت    الشعير  تسلسلا  أيضةً في  المع ر  من  العلامةت  ت 
حيث من     وبةلتةلي فدي مضمن  في تسلسل الترميزExpressed Sequence Tags   (EST  )عندة 

  على س يل المثة  عن طريق تحويل إطةر    المورثةت المحتمل أن يكون للطفرات تأثير على وظيف   
تس ب تبةين كمي في نشةط النسخ   (SSR) وقد وجد أن الطفرات في عد  تكرار  .(ORFالقراء  المفتوح )

 . (1997 وزملاؤه،  Kashi)  البشري  والثدييةت  مورثةت والوظيف  ال يولوجي  لل

است دام   التحليل   SSR واسمةت تم  في  مر   في    ولاحقةً (  Tauz  ،1989)  للبشر  الوراثيلأو  
إلى  (SSR) يرجع التبةين في تحديد مواقع و.    (Olivieri  ،1993 و     Morgante) الدراسةت النبةتي 

 .ربةعي النوكليوتيد    ثلاثي أوةت في عد  وحدات تكرار التتةبعةت  على س يل المثة  تكرار ثنةئيالاختلاف
   قيق  على مستوى الحمض النووي أ ا     شكلي ال  ي تعد  ال قد ت ين أن المؤشرات الجزيئي  التي تكشف عن  ف

أنالواسمةت من بين هذه   .الوراثيلل ةي  لتوصي  النمط الوراثي وتقدير التنوع   ت ين   واسمةت   ه لدى  
ي لمجموع المحتوى الوراثي  إمكةني  ك ير  لتحديد وتقدير التنوع الوراث (SSR) التكرار التسلسلي البسيط

وزملاؤه،    Pillen؛  Plieske  ،1998و    Struss؛  1994وزملاؤه،  Saghai-Maroof)  للشعير

2000.) 

تحديد   )تم  البسيط   التسلسلي   مثل  (SSRالتكرارات  النبةتي   الأنواع  من  العديد  نبةت    في 
)   و   (Ecker   ،1994 و   Bell)   (Arabidopsis  thaliana)العربي  الزيتي   Brassicaاللف  

napus) (Lagercrantz     ،1993وزملاؤه)    و  ( فو  الصويةGlycine max) (Yu   ،وزملاؤه
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(  Oryza sativaالرز )  و  (Scott ،1993 و  Vitis vinifera( )Thomasالعنب )كرم     و  (1994
(Zhao و Kochert،1993)  و (  الذرZea mays( )Senior  و Heun،1993 ) . 

ج رافية ال يئي   الوراثي  مع الصفةت النبةتي  وال  الواسمةت تم   راس  الارتبةط الوراثي للتنوع الوراثي و 
  Doll  )    بمة في ذلك بروتينةت الت زينالواسمةت  ري بةست دام العديد من  الشعير ال  لموقع المنشأ في

وزملاؤه،    Zhang)   (RFLP)و   (2002وزملاؤه،    Liu)   تعد  أشكة  الإيزوزيم   (Brown   ،1979و  

  (AFLP) و   (Hayes   ،2002 و  Matus؛  2003وزملاؤه،    Ivandic)  (SSR)و     (  1993
(Pakniyat    ،1997وزملاؤه)  و(SNPs) (Kanazin  ،2002وزملاؤه) . 

تحديد موقع المورث  الجزيئي  كأ وات لعد  ك ير من التط يقةت التي تتراوح بين    الواسمةت اعتبةر    تمّ 
(Localization of a Gene)     الواسمةت  بمسةعد     الانت ةب وتحسين الأصنة  النبةتي  عن طريق 
    فمن الواضح أنه تم تحسيندة على مدار العقدين المةضيين الجزيئي   الواسمةت لى تةريخ تطور  إذا نظرنة إف

تحليل الجينوم بنةءً على الواسمةت   أعطىلقد  ف  ،لتقديم مسةعد  سدل  وسريع  ومؤتمت  للعلمةء والمربين
الآن  أمة     إنشةء عد  من قواعد ال يةنةت للاست دام العةم  حيث تمّ الجزيئي  قدراً هةئلًا من المعلومةت  

جديد    واسمةت الجزيئي  متةح  حةليةً للتحليل الوراثي ويتم تطوير أنواع    الواسمةت دنة  أنواع م تلف  من  ف
 . بشكل مستمر

بين    Inter Simple Sequence Repeatsالبسيطة  التسلسلات  تكراراتمناطق 
(ISSR ) 

الواسمةت  من  المزيد  ظدور  الدراسةت    مع  من  ك ير  عد   في  مفيد   كأ وات    الوراثي  الجزيئي  
هذه في   الواسمةت . ت تلف أنظم   محيراً   لدراس  معين  أمراً   الواسمةت والتطوري   أصبح اختيةر نظةم  

 الواسمةت هذه  عتبةر جميع إيجةبيةت وسل يةت  الا في    يوضع  لذلك من الضروري أن  مزايةهة وعيوبدة
منةطق  ) ISSR   قمنة بتسليط الضوء على تقني للمشكل  التي يجب معةلجتدة. هنة  أحدهةأثنةء اختيةر  

أرا   اختبةر    كتقةن البسيط (    التسلسلات   تكرارات بين   و   البةحث إذا  الموثوقي   مثل  البسةط   خصةئص 
 . الصل  الوثيق بين الأفرا  ذوي  لوراثي  بةلإضةف  إلى تقييم التنوع اوفعةلي  التكلف  والسرع 

  تم تطوير أنظم   1983( في عةم  PCRبعد فتر  وجيز  من اكتشااة  تفةعل ال لمر  المتساالساال )
 نشر أوائل   تمّ بشكل مستمر. في أوائل التسعينيةت   PCRالحمض النووي القةئم  على   واسمةت جديد  ل
البساااااايط    التساااااالساااااالات   تكرارات منةطق بين   " واساااااامةت عن تطوير مة يمكن أن يصاااااابح اليوم الأبحةث  

(ISSR بشااااااااااكل مسااااااااااتقل من ق ل العديد من مجموعةت البحث ") (Meyer   ؛1993وزملاؤه  Gupta  
تُعر   اليوم  (.1994وزملاؤه   Zietkiewicz ؛1994وزملاؤه   Wu  ؛1994وزملاؤه   واسااااااااااااااماااااةت   
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ISSR   ًالمضاااااا م عشااااااوائيةً  للميكروسااااااتةلاي     الشااااااكلي   التعدي بةساااااام    أيضااااااةRandom Amplified 

Microsatellites Polymprphisms (RAMP.) 

تم تطويره لأو     .(ISSR)  واسمةت هي مصدر ل   (SSR)البسيط     التسلسلات   تكرارات منةطق  
إلى حد ك ير    ISSR   به تقني ة شتللنبةتةت المزروع . ت  (1994وزملاؤه   Zietkiewicz)  مر  بواسط  

  ISSR(  بةستثنةء أن بة ئةت  RAPDتقني  التض يم العشوائي للحمض النووي متعد  الأشكة  )مع  
 البسيط .  التسلسلات  تكرارات مصمم  من  

  ومعظمدة من الواسمةت الأشكة إلى فئ  من الواسمةت الوراثي  متعد      ISSR  واسمةت نتمي  ت
الحمض    واسمةت   و (AFLP)  القطع المض م   أطوا    تعد  أشكة   والتي تشمل أيضةً   السةئد الوراثي   

 . (RAPDالعشوائي  ) المض م  النووي متعد  الأشكة 

( هي منةطق في  STRsالقصير  )  التسلسلات   تكرارات   أو  (SSRs)البسيط     التسلسلات   تكرارات 
  ت طويل ( تتكرر عد  مرات متتةلي نيوكليوتيدا  5- 2قصير  )عة ً     DNAالجينوم تتكون من نمةذج  
  ... المثة   وبةلتةلي  ACACACACACACعلى س يل  فإن  ...    ISSRs    بةر  عن شرائح من 

. (SSRs)البسيط     التسلسلات   تكرارات الحمض النووي المحةط  عند كلا الطرفين بواسط  تسلسلات  
 تكرارات تسلسلات    تحتوي على متواليةت متكرر  مكمل  لمنةطق   عشوائي بةست دام بة ئةت مصمم  بشكل  

الحمض النووي العشوائي  في الجينوم )بشرط أن    منةطق  يمكن تض يم  في الجينومالبسيط     التسلسلات 
   راسةت الاختلا  في    مورثةت لل  واسمةت يكون المقطع ضمن نطةق الحجم القةبل للتض يم( واست دامدة ك

 ".  ISSR واسمةت   ومن هنة جةء مصطلح "بين الأنواع

بين   )  التسلسلات   تكرارات منةطق  تعتمد على   (ISSRالبسيط    التسلسلات   تكرارات هو طريق  
البسيط  كمة تعتمد على الوجو  المطلق والط يع  المت ير  لل ةي  لدذه المنةطق في جينومةت حقيقي   

يتألف من   .واحد  بة ئ  أنه تم است دام( فيمة كةن الاختلا   RAPDالنوا . مع تشةبه ك ير مع تقني  )
إلى من المنةطق المجةور  المتكرر  بواقع واحد    5   أو  3   تسلسل تتةبع ترا في بسيط مث   عند الطر 

انتقةئي  نيوكليوتيدات  اثنين من      غةلبةً أربع   بين  النووي  الحمض  يتم تض يم   التسلسلات   تكرارات مة 
من نفس النوع وتحدث الأشكة  الأليلي  المتعد   عندمة يفقد جينوم واحد التسلسل   المتعةكس البسيط   

على الطر   أو إ خة  ي ير المسةف  بين التكرارات. بةلنسب  للبة ئةت المُث ت   المتكرر أو يكون لديه حذ   
البسيط . يتم اختيةر    التسلسلات   تكرارات ةً بس ب الاختلافةت في طو   أيض  الأشكة   تعد    تحدث      5′

أيضةً      لأنه يمكن است دام بة ئةت أطو . نظراً عشوائي  والنيوكليوتيدات المث ت  بشكل  التكرارات تسلسل  
على    PCRيمكن ضبط   للحصو   المست دم   تلك  من  أعلى  بة ئةت  ارتبةط  بةست دام  رجةت حرار  

 .  RAPD  ممة يقلل من مشةكل التضةعف المرتبط  با  RAPD واسمةت 

 الفر ي  لبة ئتض يم ا  وهي تفةعل  ISSRبتحليل  وثيقةً  تم تطوير تقنيةت أخرى مرتبط  ارتبةطةً 
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Single Primer Amplification Reactions  (SPAR  )(Gupta   1994وزملاؤه  )
 Directed Amplification البسيط     التسلسلات   تكرارات والتض يم الموجه للحمض النووي لمنطق   

of Minisatellite-region DNA  (DAMD)  (Heath   1993وزملاؤه)     تجدر الإشةر  إلى  كمة
 Ecker و  Bell)  ذات توزيع عشوائي    تعد  أنه في حين أن التكرارات البسيط  ثنةئي  وثلاثي  النوكليوتيد  

الكروموسومةت    تكرارات أن    بينمة     (1994  على  تفضيلي   مواقع  في  موزع   الأربع   النوكليوتيدات 
(Arens   1995وزملاؤه)  .وبةلتةلي فدي أقل ملاءم  لدراسةت التنوع 

من حقيق  أن هذه الطرق تكشف عن    الأشكة   يأتي العيب الرئيسي للواسمةت الجزيئي  المتعد  
تعد ي  الأشكة  النةتج  عن كل من اختلا  الطو  بين مواقع التكرار المحفوظ  )مواقع التكرار ذات  

  التةم (  ي  التي ي تلف وجو هة أو غيةبدة )المواقع ذات السية  السية   المشترك ( ومن مواقع التكرار الفر 
و    ISSRو    AFLP  واسمةت السية   التةم  لفي الاعتبةر    يجب أن يؤخذ  بين الجينومةت. ومن ثم

SAMPL    مت ةير تمييز فر   تمنع  التي  متمةثل    اللواقح   اختيةر عمليةت   اللواقحعن  السةئد   عند 
يجب أخذهة في الاعتبةر  كمة  التدجين العكسي وإجراءات التحليل الإحصةئي في برامج رسم ال رائط  

  لا تحتوي منتجةت التض يم  مثل رسم ال رائط. علاو  على ذلك  أثنةء الت طيط لبعض التط يقةت   
ست دامدة في تقدير التنوع على المستوى    ممة يحد من ام نفسه بةلضرور  على نفس التسلسلذات الحج
 بين الأنواع.

العةلي    وراثيالجيد  من خلا  التبةين ال   الواسمةت   يتم تحديد  وراثيبةلنسب  لمعظم  راسةت التبةين ال
بيةنةت متعد      إعطةء (. يستفيد  Anne   2006من الجينوم قيد الدراس  )  الأشكة والقدر  على توليد 

والموزع  في كل مكةن ع ر  المت ير  لل ةي   البسيط     التسلسلات   التكرارات من تسلسلات    ISSR  واسمةت 
وتكةلي  أقل من حيث الوق    RAPDsأعلى مقةرن  بةست دام  وثوقي   وفي نفس الوق  تحقق الجينوم

   مثةلي  لدراسةت م تلف   وراثي علام     ISSR. كل هذه العوامل تجعل  AFLPsوالمة  مقةرن  بةست دام  
بصم  الحمض  و    (2015وزملاؤه   Shafiei-Astani ؛2012وزملاؤه   Wang)  الوراثي  وأبرزهة التنوع 

 (. 2006وزملاؤه، Shen)النووي 

    فإن نسب  التعد ي  الشكلي  التي توفرهة هذه االواسمةت  على الرغم من هذه العيوب ومع ذلك
بعض المقةلات إلى أن است دام    في حين أشةرت الجينوم الحةلي .    ةليلتجعلدة أ وات قوي  لل ةي  لمعظم تح

  بين مجموع  من الأنمةط الوراثي   أنظم  واسمةت م تلف  يؤ ي إلى اختلافةت في أوجه التشةبه الظةهري 
قةبل     SSRو    RAPDو    ISSRو    AFLPإلا أن النتةئج التي تم الحصو  عليدة بةست دام واسمةت  

 (2001  وزملاؤهGoulao ؛Oliveira 2001و    Goulao)للمقةرن  فيمة بيندة بشكل ك ير 
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الشعير لجينوم  الجزيئية  الخرائط   Molecular Mapping of the Barley  رسم 

Genome 
  بل إنه أيضةً نظةم ممتةز لرسم خرائط  مدمةً في جميع أنحةء العةلم فحسب ليس الشعير محصولًا  

ال رائط إلى  المستند   والتحليلات  منةسب    أنهكمة    (2001وزملاؤه،    Costa)  الجينوم  تجري ي  كةئن 
 : لأنه  (2000 وزملاؤه،   Forster)حسب 

 . حولي مع  ور  حية  قصير  -1

 .الصبغي  مع سبع  أزواج فقط من الكروموسومةت ثنةئي الصي    -2

 . التلقيح ذاتي -3

 .والوراث  يظدر تبةين في الفزيولوجية  الشكل المظدري  -4

 . الوراثي  المتةح  المصة رمجموع  واسع  من  -5

 .لديدة خرائط وراثي  محد   جيداً  -6

تحليل الروابط بين السمةت  جزيئي  خطو  أسةسي  في  ال  الواسمةت   بةست دام  يعد إنشةء خريط  ارتبةط
يمكن تعزيز عملي  التربي  عن طريق است دام الارتبةط بين     المدم  من النةحي  ال يولوجي  أو الزرا ي 

 ، مع تجنب التقييم المظدري للصفةت   الواسمةت غير المبةشر على    نت ةب والصفةت  ممة يتيح الا   الواسمةت 
ال رائط   إلى  الوراثياستندت  للشعير  الأولى   vonو    Sogaard)  والإيزوزيمةت   الشكلي   واسمةت   

Wettstein Knowles    ،1987)     خرائط الحمض النووي الأولى لجينوم الشعير الم ني    ت نشر كمة
ق ل(  (RFLP تقني     على   Graner؛    1991وزملاؤه،    Heun؛    1990وزملاؤه،    Shin)  من 

 (1991ه، وزملاؤ

تقنيةت تعتمد على    وراثي  للشعير    ائطتم تحليل خر حيث  (  PCR)في وق  لاحق مع تطوير 
   ( 1999وزملاؤه،    Yin)  (AFLP) تقني   و    ( 1994وزملاؤه،   Giese)  (RAPD)  تقني   تعتمد على

 وزملاؤه،   Rostoks )  (SNP)تقني     و   (2006،2007وزملاؤه،    Varshney)   (SSR)تقني     و

وبذلك  (2005 تقنيةت  .  تطوير  تحليل    الواسمةت أتةح  ل دء  كةفي   بدرج   كثيف   إنشةء خرائط  الجزيئي  
 . الصفةت الكمي 

   Stressesلإجهادا
عةمل خةرجي      هو  والإجدة   النبةتةت   يكون      على  تأثير سل ي  يتعين على جميع   .له  مة  عة   

الحيوي  هي عواقب أنشط    الإجدة ات  .لاحيوي حيوي و :  الإجدة ات الكةئنةت الحي  أن تواجه نوعين من  
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هي آثةر الظرو  القةسي    أيضةً   اللاحيوي   الإجدة ات كمة أن     .لكةئن الحيا  على  الكةئنةت الحي  الأخرى 
  .وال يئ  على هذا الكةئن الحي 

  التي تشجع    حيث أن الظرو على مستوى تحمل النبةت المعين  اللاحيوي تمةمةً   الإجدة  يعتمد  
  فإندة غير قة ر  على الحرك   الراقي نظراً لأن النبةتةت   ر   قد تكون غير مواتي  للآخكةئن حينمو  

 .الاستجةب  ضد هذه ال يئ  القةسي تحقق بعض   هذه الم ةطرخةص  لإ ار    تكون بحةج  لتطوير أليةت 
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   بروتينات الطور الجنيني المتأخر
Late Embryogenesis Abundant Proteins (LEA) 

في المراحل المتأخر  من تطور الجنين في    LEAبروتينةت الوفر     تم اكتشة   كمة يوحي الاسم
 في النبةتةت  تتراكم معظم بروتينةت  (  1986وزملاؤه،    Galau؛    1981وزملاؤه،    Dure) بذور القطن  

LEA   و mRNAs   من تطور    كيز عةلي  في أنسج  الجنين خلا  المراحل الأخير اتر ب ال ةص  بدة
 (. Bartels ،1996 و Ingram)ال ذور عندمة يحدث الجفة  

 .يمثل التطور الجنيني في النبةتةت المزهر  سلسل  من المراحل لتطوير نبةت مص ر  اخل ال ذور
  سي ضع الجنين المشكل لمرحل  تمد  خلوي  مع زية   الكتل  الجةف  من أجل توفير  في هذه العملي 
  بت فيض  نضج  اللمرحل  الندةئي  من تطوير ال ذور  ت دأ افي معظم النبةتةت  .الإنبةت الطةق  لعملي   

خلا  هذه المرحل  والتي يسبقدة زية   .  ٪10  والذي سين فض في الندةي  إلى حوالي  محتوى مةء ال ذور
وشكل ال روتين بشكل ك ير وترتبط    الوراثي  تت ير أشكة  التع ير   ABA حمض الأبسيسيك  في محتوى 
ال ذور  صف   بةكتسةب   إنبةت  على  القدر   وتنمي   الجفة   ؛   1989وزملاؤه،    Goldberg)تحمل 

Skriver  و Mundy ،1990 .) 

  على عكس بروتينةت الت زين التي تظدر في    الندةئي في هذه المرحل LEA تتراكم بروتينةت 
الحفةظ علىعلاو  على ذلك .وق  سةبق يتم    ( (mRNAs   ال ةص  بدم على مستويةت عةلي  في

تتحلل   بينمة  المجفف     النةضج   تمةمةً خلا  مرحل    ةت بروتين  مورثةت (  mRNAs)الأجن   الت زين 
الأخير    الجنين  تحفيز بعض  كمة     ( 1989وزملاؤه،    Goldberg)تكوين   تشبهالتي    المورثةت يتم 

LEA    بواسط الأخرى    ABA الأبسيسيكحمض    فقط  ال يئي   القرائن  وزملاؤه،   Battaglia)  أو 

 (. 2008وزملاؤه،    Shih؛  2011وزملاؤه،  Hand؛ 2008

  تم عز  المئةت منذ وصفدة الأو  .في كل مكةن في المملك  النبةتي  LEA عةئل   توجد بروتينةت 
تم تأكيد وجو هم ليس فقط في   .النبةتةت الوعةئي  إلى النبةتةت غير الوعةئي   من   LEA من بروتينةت 
في النبةتةت الوعةئي  التي لا تحتوي على    ةً   ولكن أيض(Bray    ،1993)ر وعةريةت ال ذور  كةسيةت ال ذو 

الأشنيةت  (Alpert  ،2005) (  لاوراثيمثل سيلا)بذور     (Bryophytes)  (Oliver   و Solomon  ،

السراخس    (2004   (Pteridophytes(  )Reynolds   و Derek  ،1993 )   والطحةلب(Honjoh  

تم     (1995وزملاؤه،   ذلك    إلى  وجو هةبةلإضةف   الدقيق     تأكيد  الحي   الكةئنةت  بعض  في  أيضةً 
(Garay    ،؛    2000وزملاؤهStacy    ،1999وزملاؤه  )  الفطريةت  (Abba    ،2006وزملاؤه) الديدان  

والقشريةت  (2004وزملاؤه،    Browne)ال يطي    الحشرات    (Tunnacliffe    و Wise ،2007 .)  
  وفي الإجدة  المةئي في أعضةء النبةت     أو أثنةءفي مراحل نضوج ال ذور LEA تشير علاق  بروتينةت 

إلى أن بروتينةت  الميةه  تمثل LEA أي حيوانةت حي   النطةق لعجز  ذلك     تكيفةً واسع  وظةئفدة  ومع 
 الدقيق  تبقى غير واضح  
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 LEA 2 مجموعة 

بروتينةت  من  المجموع   بةسم LEA (Pfam PF00257) هذه  أيضةً  والمعروف      
"Dehydrins"      تم تحديدهة أصلًا على أندة عةئل حيث D-11 المجموع  ال روتيني    .في أجن  القطن

2 LEA  هي المجموع  الأكثر تميزاً من مجموعةت ال روتينةت   LEA  . من السمةت المميز  ل روتينةت  و
منطق   المجموعهذه   بةلايسين    15من     مكون   محفوظ  (قطع )أو    وجو   غني  أميني  حمض 

(EKKGIMDKIKEKLPG  )الجزء      سمي–  K   (K-segment)   والذي يمكن العثور عليه في  
 .(Close  ،1997 و Campbell)  اخل بولي ب تيد واحد  مكرر 11واحد إلى تكرار 

الجزء المجموع  هو  هذه  أيضةً في  به هو    حيث     Y يوجد عنصر إضةفي  المحفوظ  تسلسل 
(VTD [E / Q] YGNP )  ( Battaglia  ،2008وزملاؤه )   35  وعة ً  مة يوجد في نس   واحد  إلى  

على   ةً تحتوي العديد من بروتينةت هذه المجموع  أيض .لل روتين  على الندةي  الأميني   نس   ترا في   
تسمى   السيرين   الأميني  ال روتين  (S-segment)الحمض  لفسفر   كموقع  تعمل    (Campbell  

 (. 1998وزملاؤه، 

غةلبةً مة تكون الأجزاء ال ني  بةلأحمةض الأميني  القط ي   (  ø-segments) العنةصر الأقل حفظةً  
وجو  وترتيب هذه الأشكة  الم تلف  في    .K-   (K-segments)  (Close  ،1996) وتت للدة الأجزاء

  Vaseva)  إلى خمس مجموعةت فر ي    LEA 2  بولي ب تيد واحد يسمح بتصني  بروتينةت المجموع 

-K    (K في المجموع  الفر ي  K توجد ال روتينةت التي تحتوي فقط على الجزء  (.2013،  وزملاؤه

subgroup)وتلك ال روتينةت التي تتضمن الجزء   S مت وع  با K    توجد في المجموع  الفر ي  (SK-

subgroup) . هنة  مجموعةت فر ي بةلإضةف  إلى ذلك    ( YSK-   )و( YK-   )  و(-  KS)  
(Shih  ،2008وزملاؤه .) 

 LEAالخواص البيوكيميائية و البنيوية للبروتينات 

ل روتينةت  الحيوي   الكيميةئي   ال واص  معظم  ط يعتدة   LEA تكمن  وتكوين  من  للمةء  المحب  
  فإن السم   به ك ير  بين المجموعةت الم تلف على الرغم من عدم وجو  أوجه تشة  .الأحمةض الأميني 

ومحتواهة  (  Hydrophilicity)المشترك  والرائع  لمعظمدم تتمثل في قدرتدة العةلي  على الارتبةط بةلمةء   
  و  Cys و ان فةض نسب  الأحمةض الأميني  السيستئين Gly الحمض الأميني ال لايسين  العةلي من
  اللايسين  و Glu و ال لوتةميك Ala الألانين   ورجحةن بعض الأحمةض الأميني  مثلTrp التربتوفةن 

Lys   أو الأرجنين   Arg  و الثيرونين Thr  (Oliveira   ،2007وزملاؤه.) 

 



 

31 

 

 الخلايا النباتية  في  LEA تموضع بروتينات

  ال لاستيدات ةفي السيتوبلازم   النوا    الميتوكوندري   LEA   تم العثور على بروتينةت في النبةتةت 
   Tunnacliffe)و ال شةء السيتوبلاسمي    الفجو    ال يروكسيسوم    الشبك  ال لاسمي  الداخلي ال ضراء    

مجموعةت  (.Wise  ،2007و تُظدر  ال لي    LEA لا  ضمن  معين  لتموضع  تفضيلًا  الم تلف  
(Subcellular Localization).    تتراكم معظم بروتينةت LEA   من المجموعةت الم تلف  أثنةء تطور

في ال ةلب في ال ذور  LEA في النبةتةت توجد بروتينةت المجموع  الأولى . الجنين في ال ذور الجةف 
خةص    LEA بروتينةت   تعد  تتراكم أثنةء نمو ال ذور و  .الأنسج  النبةتي ولا تس  دة ظرو  الإجدة  في  

 (. 2009وزملاؤه،  Manfre؛  2006وزملاؤه، Manfre)بةلأجن  

أثنةء تجفي  ال ذور واستجةب  لنقص الميةه النةجم عن الجفة   LEA 2تتراكم بروتينةت المجموع   
معظمدة تتراكم في جميع الأنسج  عند   (.2007وزملاؤه ،    Brini)أو ان فةض  رج  الحرار  أو الملوح 

بحيث     .نقص الميةه على الرغم من أن هنة  تلك التي تستجيب بشكل تفضيلي لظرو  إجدة  معين 
  Rorat)الحرار  ولكن ليس للجفة  أو الملوح   نةت استجةب  لمعةلج  ان فةض  يدريتتراكم بشد  بعض الد 

 .  لا يمكن تعيين نمط تراكم محد  لمجموع  أو مجموع  فر ي  معين ومع ذلك(  2006وزملاؤه،  
ذلك إلى  ليس  جميعدة مستحث   بةلإضةف   الأبسيسيك    يتوسط    وفي    ABAبحمض  الحةلات  بعض 

وزملاؤه،    ABA   (Welling  استجةبتدة للإجدة  بأكثر من مسةر واحد   قد يكون أحدهمة يعتمد على

2004.) 

في الأنسج  النبةتي  مثل ال ذور وال راعم والجذور وقمم الجذر والسةق   تم العثور على الديددرين
الديديدرين    بروتينةت   أن بعض   يلاحظ(.  2004 وزملاؤه      Rorat)والأنسج  الوعةئي  والزهور والأوراق  

في  امو   ةلد المثة   س يل  على  تحديداً  أكثر  الحةرس   القع  الديولي  لاية  القنوا   في  ال لاية    و  بين 
(Plasmodesmata ) في أكيةس ح وب اللقةحو (Nylander    2001وزملاؤه ) . 

ممة يؤ ي إلى    (  Hydration Buffers)  المحب  للمةء كوسط مرطب  LEA قد تعمل بروتينةت 
  إبطةء معد  فقدان المةء أثنةء الجفة  ؛ أثنةء الجفة  الجزئي أو الض ط الأسموزي أو التجمد   تسمح 

 (. 2000وزملاؤه،  Garay) بةلنشةط المةئي الكةفي لل روتينةت للاحتفةظ بوظيفتدة   هذه ال ةصي 

لل المقترح   الوظةئف  العديد من  الهنة   لا .Dehydrins يددرين د مورثةت     Danyluk) وفقةً 
  تقلل الديديدرينةت من الأضرار النةجم  عن الجفة  لأندة تتفةعل مع الأغشي   اخل  (1998 وزملاؤه   

أيضةً الديديدرنيةت   .أو بس ب قدرتدة على ربط الأيونةت طبقةت  الثنةئي   ال لاية   وقد تمنع تفةعل الأغشي   
الشةبيرون  تث ي  الأغشي   تؤ ي  ور  آخر  بمعنى  أي  وحمةي   كوظيف    الض ط الأسموزي  ومقةوم     
 (. 2011 وزملاؤه   Agoston)ال روتينةت الأخرى 
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 الديهيدرينات في الشعير

يظدر هيكل وتصاااااااااني    .ر  تم اكتشاااااااااة  ثلاث  عشااااااااار بروتين  يديدرين في الشاااااااااعيحتى الآن
شااجر  القراب  الوراثي  التي توضااح كي   ( 1)ويظدر الشااكل رقم (. 1)الشااعير في الجدو  رقم    يديدرين

يشااااااااةر إلى أن غةل ي  بروتينةت الديددرين في الشااااااااعير  . أن هذه ال روتينةت قريب  من بعضاااااااادة البعض 
الموقع   متاةحا  على )LEA) LEAPdb ةت بروتينا قاةعاد  بياةناةت   .(mSKnY)تنتمي إلى الشااااااااااااااكال  

http://forge.info.univ-angers.fr/~gh/Leadb/index.php 
  حقق   وقةم بةلتلشعير الت   ال ةلي من القشور  تع ير المورثةت تحليل    (2016وزملاؤه )  Zeng  أجرى 
المرسة  ق ل وبعد ظرو     من الرنة  النتةئج .  بةلري   ةً   مت وع الميةه  نقص الت ييرات في تع ير    أظدرت 

  حمض الأبسيسيك   على  ال ير معتمد و ت ييرات في أنمةط التع ير لكل من مسةرات الإشةرات المعتمد   
ABA  .التع ير عن    فإن  ذلك   ومعDHNs    . تم  كمة  زا  بشكل ملحوظ في ظرو  الجفة  القةسي

ال ةلي من القشر    الديديدرين في الشعير الت تي   مورثةت إجراء تحليل مقةرن للت ير في النسخ والترجم  ل
بواسط  اللاأحيةئي   الض وط  تح   ال ري  جينةت  (.  2011وزملاؤه   Du)  والشعير  من  العديد  تظدر 

  لشعير ال ري. بةلإضةف  إلى ذلكبين الشعير الت تي ال ةلي من القشر وا  ةً متبةين   ةً جيني  اً ع ير الديديدرين ت
في الشعير الت تي ال ةلي من القشر مقةرنً  بةلشعير ال ري. حد ت   أك ر للديديدرين  ةً تراكم  نتةئجال  ت أظدر 

التي قد تكون مرتبط     LEA   (Dhn6)   راس  أخرى عن الشعير الت تي ال ةلي من القشر بروتينةت 
 (.2012وزملاؤه   Liang) بشكل إيجةبي بتحمل الجفة 

 شااامل  بيئي بري وصااانفين من الشاااعير.  طرازل(  2016وزملاؤه )  Abediniفي  راسااا  قةم بدة  
الشاااااااااااااااااعااايااار   الااا اااري   الاااطااارازو  Morocco (HV2) و   Yusof (HV1)أصاااااااااااااااااناااااااة    الااا ااايااائاااي 

Hordeum.spontaneum   (HS)  المتسااااااااااااالسااااااااااااال في الوق      بنةءً على نتةئج تفةعل ال وليميراز
تم تنظيم    الشاااااااااعير    في ديديدرينال  مورثةت من   مورث ً   13  من بين   (Real Time - PCR) الفعلي

 و Dhn8 بةساااتثنةء   الأخرى بشاااكل ك ير في ظل ظرو  الجفة  الشاااديد  المورثةت   جميع  التع ير عن
Dhn13  . المورثي عن مورثاةت   تما  زياة   مسااااااااااااااتوى التع يركماة Dhn3  و Dhn7 و Dhn9 و 

Dhn10     متحملاا  للجفااة   ال  الطرزفيHV1   و HS  بينمااة زا  مسااااااااااااااتوى التع ير عن   Dhn1 
الاديدياادرين في   مورثاةت   على التوالي ممااة ياد  على  ور   HS وHV1   الأخرى فقط في  المورثاةت و 

. HS ال ري  الطرازفي  Dhn12 عن زية   مستوى تع ير الكشفتم كمةتحمل الجفة . 
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.: شجرة النشوء والتطور لمورثات الديهيدرين في الشعير  1الشكل                                             :تصنيف مورثات الديهيدرين في الشعير.1الجدول  
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  Materials and Methods  مواد البحث وطرائقهالفصل الثاني 
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   Materials and Methods مواد البحث وطرائقه

                                                       Plant material        المادة النباتيةأولًا: 

( ال ري  الشعير  من  الوراثي   التراكيب  جمع   ،   Hordeum.spontaneumتمّ 
Hordeum.Bulbosum  ( و طرطوس  -  حمة   – مشق    –)ري   مشق    ت محةفظةالمن  ( والمزروع

حيث أخذت عينةت النبةتي  من    وذلك من خلا  القيةم بةلعديد من الجولات الحقلي    بةرتفةعةت م تلف 
عين  نبةتي  وذلك بعد    15كةمل المواقع المدروس  بمعد  ثلاث مكررات بحيث احتوى كل مكرر على  

. ويوضح الجدو  رقم أن تمّ إجراء مسح شةمل لموقع الدراس  وتحديد الأمةكن التي ينتشر بدة الشعير
( التوزع  2الشكل رقم )كمة ي ين    مندة  أخذ العينةت النبةتي الإحداثيةت الج رافي  للمواقع التي تمّ  (  2)

 .سةبق  الذكر حسب المحةفظةت  الج رافي للمنةطق

   فرات     6فرات     فرات      عربي أبيض محسن     كمة تمّ الحصو  على الأصنة  )عربي أسو   
 . (GCSAR( من الديئ  العةم  للبحوث العلمي  الزرا ي  )9فرات 

 
الجغرافية لمواقع جمع الشعير البري من حيث الارتفاع عن سطح البحر وخط الطول وخط    الإحداثيات:  2الجدول   

 العرض.

 خط العرض خط الطول الطراز الوراثي المنطقة  المحافظة
 الارتفاع عن

 سطح البحر 

 م  H. spontaneum 36.3202 33.5408 750 مزرعة أبي جرش  دمشق 

 م  H. spontaneum 35.9333 33.4000 1120 بقعسم ريف دمشق 

 الشيخ بدر طرطوس 
H. spontaneum 

 H. bulbosum م  490 34.9905 36.0811

H. vulgare 

 H. bulbosum م  H. spontaneum 37.2035 34.9803 555 سلمية  حماه
H. vulgare 
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 التوزع الجغرافي لمناطق أخذ العينات حسب المحافظات 2الشكل  

 سلمية

 الشيخ بدر 

 بقعسم 

 كلية الهندسة الزراعية 
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 صناف الشعير المدروسةأ :ثانياً 
  Hordeum Spontaneum تلقائيالشعير ال -1

شعير التلقيح  هو  ذاتي  الصف    حولي  المزروع    د ويع   2n = 14ثنةئي  الشعير  أسلا   أحد 
H.vulgare  يتميز الشعيرو   الصب ي  ويحتوي نفس عد ه.spontaneum   H  ضعيف  المحور     بسن ل
وينتشر إلى   حيةئي إحيةئي  واللامصدراً هةمةً للمورثةت بةلإضةف  إلى تحمله للإجدة ات الإ لاوبكونه يشك

  ومحلي   اكلسي  وطيني  وجبسي من الشعير المزروع على جوانب الحقو  وينمو فوق أترب  م تلف جةنب 
 السوري . ةت اق والمحةفظا   المنةطاكمة وينتشر في كةف

 Hordeum Bulbosumالشعير البري البصيلي  -2

شعير معمر خلطي التلقيح  ينتشر في حوض البحر الأبيض المتوسط  حتى أف ةنستةن شرقةً.  
يعطي هذا النوع عد اً ك يراً من الإشطةءات  وسنةبل خضراء فةتح  أو بنفسجي  ضةرب  لل ضر   بطو   

(45-165mm)( لتتوقف عن النمو    4-3. تنتدي السةق بعد  بصيلات ذات غلا  ليفي  )بصيلات
 كون البصيلات و خو  النبةت في سبةت  اخلي.مع س

 عربي أسود )ثنائي الصف(  -3
الثةلث     الاستقرار  منطق   في  للزراع   معتمد  محلي  النبةت طراز  ارتفةع  سم     85- 75  متوسط 

السنةبل متطةول   الح وب متطةول  ذات غلا  ملتصق مع الحب  )ح وب م طة (  لون غلا  ال ذر   
%  متوسط عد  الأيةم  12.9غ  متوسط نسب  ال روتين في الح وب 32.5الألف حب أسو   متوسط وزن  

 . يومةً  160يومةً  وللنضج التةم   130اللازم  للإسبة 

 عربي أبيض محسن   -4
  53متوسط طو  النبةت    1994صنف محلي معتمد للزراع  في منطق  الاستقرار الثةني  منذ عةم  

   الح وب بيضةء اللون    يومةً   167يومةً وحتى النضج التةم    130متوسط عد  الأيةم اللازم  للتسن ل     سم
هرمي السن ل   حب      شكل  الألف  وزن  الح وب    غ  36.4متوسط  في  ال روتين  نسب   متوسط 

)تقرير   Artaنسب الصنف: السلال      حسةس للرقة     1-كغ.هكتةر  2385متوسط الإنتةجي    12.2%
 (. 1994البحوث العلمي  الزرا ي    الاعتمة  لسلال  الشعير عربي أبيض محسن

   3فرات -5
النبةت من متوسط إلى    ثنةئي الصف  صنف محلي معتمد للزراع  في منةطق الاستقرار الثةلث  

طويل  مبكر في النضج  الح وب بيضةء م ضر   حسةس إلى متوسط الحسةسي  بةلنسب  للأمراض  
إنتةجيته   متوسط  للصقيع   المقةوم   ومتوسط  والرقة    للجفة    Arabi)  1-كغ.هكتةر  1900مقةوم 
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Abiad -10 Kr M4 KRB-1982-2 )  فرات الشعير  لسلال   الاعتمة   البحوث  A4806)تقرير    
 (.2000العلمي  الزرا ي    

   6فرات -6
متوسط     ثنةئي الصف   2004صنف محلي معتمد للزراع  في منطق  الاستقرار الثةني  منذ عةم 

الح وب     يومةً   140يومةً وللنضج التةم    108متوسط عد  الأيةم الازم  للتسن ل     سم  57طو  النبةت  
متوسط نسب  ال روتين     غ36.8متوسط وزن الألف حب      شكل السن ل  هرمي ااااا متوازي    بيضةء اللون 
 EBC)   نسب الصنف   مقةوم جداً للرقة    1-كغ.هكتةر  2435متوسط الإنتةجي      %11.4في الح وب  

(A) // WI2291/Harmal-03 KRB 87-5-E0-E1-E0فرات   ( )تقرير الاعتمة  لسلال  الشعير
E5406   2004   البحوث العلمي  الزرا ي.) 

 7فرات -7
نتج عن    ثنةئي الصف،  2002صنف محلي معتمد للزراع  في منةطق الاستقرار الثةلث  منذ عةم  

سم  متوسط الألف   63 ديم عربي أبيض  متوسط طو  النبةت الانت ةب الفر ي من الصنف المحلي الق
 Has  –Sel   –Arabi Aswad  نسب الصنف )1-كغ.هكتةر  1850إنتاجيتهغ  متوسط  37.2حب   

 (. 2001  البحوث العلمي  الزرا ي   A5337فرات )تقرير الاعتمة  لسلال  الشعير (87-1

 9فرات  -8
متوسط    ثنةئي الصف   2007صنف محلي معتمد للزراع  في منطق  الاستقرار الثةلث  منذ عةم  

للتسن ل     سم  45طو  النبةت   التةم  100عد  الأيةم اللازم   الح وب    يومةً   130يومةً وحتى النضج 
اللون  متوسط نسب  ال روتين في     غرام  32.9متوسط وزن الألف حب      شكل السن ل  هرمي   سو اء 
الإنتةجي      %12.5الح وب   للرقة     1-كغ.هكتةر  2630متوسط  المقةوم   الصنف    متوسط  نسب 

(Arabi Aswad – Sel 9 – Hasaki  الشعير لسلال   الاعتمة   )تقرير  البحوث     A5473فرات ( 
 (.2007  العلمي  الزرا ي 

 مكان تنفيذ البحث ثالثاً: 

 الدندس    كلي   -قسم المحةصيل الحقلي     –لتقةن  الحيوي   ارب الم  ري  في م ةبر  ةالتج  ت فذ ن
 .2020- 2019خلا  الأعوام   جةمع   مشق -   يالزرا 
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 Investigated traitsالمدروسة  الحقلية الصفاترابعاً: 

 )سم( Plant heightارتفاع النبات  -1
 تؤخذ  بةر  عن طو  النبةت بدءاً من نقط  ملامسته لسطح الترب  حتى قم  السن ل  بةستثنةء السفة. و 

 (. IPGRI 1994هذه الصف  عند اكتمة  الإزهةر في النبةتةت )
 وزن النبات. -2
 )سم(  Spike length الرئيسة طول السنبلة -3

 (.  IPGRI) 1994تم قيةسه بةست دام المسطر  من قةعد  السن ل  وحتى ندةيتدة بةستثنةء السفة  
 .متوسط عدد الإشطاءات الكلية والمثمرة -4
 السنبلة الرئيسة. عدد الحبوب ووزنها في  -5
 عدد الحبوب ووزنها في النبات. -6
 )غ(  Kernel weight -1000متوسط وزن ألف حبة   -7

 حب .   1000لحسةب وزن    10في كل مكرر ثم ضرب النةتج با    عين حب  من كل    100تم حسةب وزن  
 الدراسة الجزيئية  خامساً:

 تعقيم البذور وزراعتها  -1
قل  على التوالي  ثةني   بعد ذلك نُ   30   % مدّ 70قم  ال ذور بنقعدة في مة   الإيتةنو  تركيز  عُ 

قل  هذه ال ذور   قةئق  ونُ    5 رك  في كل وعةء مدّ م  تُ إلى ثلاث  أو ي  يحوي كل مندة مةء مقطر معقّ 
المةء المقطر   قل  مر  أخرى لتنقع في قةئق  ثم نُ   5% مد  5لوضعدة في وعةء يحوي مة   كلوروكس  

     عين كل  لبذور    10بواقع    صواني من الفلين قةئق  ثم زرع  ال ذور في    5ثلاث مرات كل مندة  
  DNA  الا خذت الأوراق الطةزج  من أجل است لاص  أسةبيع أُ   3-2بعمر  عندمة أصبح  البة رات  و 

 للدراس  الوراثي .

 SDSبطريقة    DNAالريبي النووي استخلاص الـحمض  -2
 :الآتي  وفق ال طوات    DNAمنقوص الأوكسجين  الري يالنووي  حمض ال استُ لص 

"غير  أسةبيع    3- 2  المأخوذ  من البة رات الفتي  بعمر  من الأوراق ال ضراءغرام    1  طحنتمّ    -1
بورسلان   هةون  في  نةعم  بةستعمة المجفف "  مسحوق  على  الحصو   حتى  السةئل  حسب   الآزوت 

(Dellaporta     1983وزملاؤه)    ُ1.5سع   أن وب إبندور   قل بعدهة إلى  ن ml    600وأضي  لدة µl    
 : والمكون من  Sodium Dodecyle Sulphat (SDS) من سةئل الاست لاص 

(0.1M Tris-HCl،pH=8.2، 50mM EDTA، 0.1M NaCl، 2% SDS،1mg/ml 

proteinase K)   ّزج  جيداً.مُ  ثم 
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 م. °37 قيق  مع التحريك المستمر ضمن حمةم مةئي عند  60  ضن  العينةت مدّ حُ  -2

زج  مُ   ثمّ   1:24من مزيج كل من كلوروفورم/أيزواميل كحو  بنسب     µl 600  أضي  بعد ذلك  -3
  رج  حرار  الم  ر.  عند هزاز آلي   بةستعمة  قيق   15  ال ليط مدّ 

وثفل المزيج )عملي  الطر  المركزي(       ml 1.5سع   إبندور   نقل المزيج إلى أن وب تثفيل  تمّ    -4
 (. rpm 10000)   ور  بةلدقيق  10000   قةئق بسرع  10  مدّ 

يحوي أُ   -5 الذي  المةئي  الوسط  تمثل  التي  التثفيل   عملي   عن  )المتشكل   العلية  الطبق   خذت 
 . ml 1.5جديد  سع   إبندور  قل  إلى أنةبيب تثفيل الأحمةض النووي ( بوسةط  مةص  ونُ 

    من حجم الوسط المةئي   3/ 2بمعد      Iso-propanolالإيزوبروبانوليأضي  الكحو     - 6
في هذه المرحل  ترسيب الأحمةض النووي     )تمّ     مرات زج بددوء بقلب الأن وب رأسةً على عقب عدّ ومُ 

   خيطي  هلامي  أو بيضةء(.على شكل كتل

( المترسب بوسةط  مةص   قيق  ذات ندةي  معقوف  إلى أن وب DNAقل الحمض النووي )نُ   -7
%(  70يلي  ث كحو  إي) Washing bufferالغسيلمن محلو    µl 400 وأضي    ml 1.5ص ير سع   

(  DNAالحمض النووي ) قيق  في الثلج حيث جمع    20   ر  مدّ وتُ    م(   20– البةر )المحفوظ بدرج   
 م.    4 قةئق وبدرج  حرار    10  ( مدّ rpm 10000بةلتثفيل بسرع  ) 

فف  وجُ    المتجمع في قعر الأن وب   (DNAفظ الحمض النووي )وحُ    بعد سةئل ال سيلاستُ   -8
  قيق .  20- 10  مدّ  Vacuum dryerالتجفي  مع التفريغ الحراري في مجفد    بةستعمة العينةت 

    المكون من    TEمن المحلو  المنظم  (  500µl)( في  DNAذي   عينةت الحمض النووي )أُ   -9
(10 mM Tris-HCl, 1mM EDTA) . 

من وجو  كمي  من الحمض    ه لابدّ فإنّ   (DNAعملي  است لاص للحمض النووي )   كلخلا     -10
بةختلا  طريق     RNA)ت تلف كمي  الحمض النووي    النةتج  عن عملي  الاست لاص   (RNA)  النووي 

ه لابد من استبعة  هذه الحمض النووي وفق  وعليه فإنّ    وبةختلا  النسيج النبةتي وعمره(   الاست لاص 
 مةيلي: 

  نصف  مدّ º م   37والتحضين على  رج      RNase(10 mg/ml) ( من أنزيم  2µlإضةف  )
قل الطور العلوي وبعد التثفيل نُ    (1:24ل الكحو  )سةع  وأضي  حجم ممةثل من الكلوروفورم:ايزومي

لإعة   ترسيب الحمض    النقي  Ethanolضي  له ضعف كمي  المزيج من الإيتةنو   أُ و    لأن وب جديد 
   ( rpm 10000المزيج بةلتثفيل بسرع  )  سب رُ   ثمّ      سةع ( مدّ م    4)  ر  عند الدرج   وتُ (DNA)النووي  
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فف في الدواء للت لص من آثةر الإيتةنو  وجُ     %70ةنو   ث بواسط  الإي  ثةني ً سل  وغُ     قةئق  10  مد و 
 م.  المعقّ  TEفي محلو   (DNA) النوويذيب الحمض أُ  ثمّ   ضمن جدةز المجفف بةلتفريغ والحرار 

 بواسطة الأشعة فوق البنفسجية  DNAالريبي النووي التقدير الكمي والنوعي للحمض  -3
الضوئي   الطي   جدةز  النووي    UV SpectropHotometerاست دم  الحمض  كمي   لتقدير 

DNA  عن     حيث يعتمد الجدةز في عمله على قيةس كمي  الحمض النووي الموجو     وتحديد نقةوته
  280و   260للأشع  فوق ال نفسجي  بموجةت طولدة    DNAطريق تقديره لامتصةص الحمض النووي  

النسب  بين قراء    ( أنّ 1982وزملاؤه )  Maniatisذكر    وقد    (Mark   2002  و  Prabhakar)  نةنومتر
سةعد في تقدير نقةو  الحمض  تُ   OD 260/ OD 280نةنومتر    280نةنومتر والموج     260الموج   
قراء     كمة أوضح البةحث نفسه أنّ    2- 1.8النسب  بين    يجب أن تتراوح هذه  إذ     من ال روتينةت   النووي 

 أنّ   قةس   إذ  في العين  المُ   [DNA]نةنومتر تسمح بحسةب تركيز    260الامتصةص على طو  الموج   
)ذات  (  DNA)من    µg/ml 50  حونتقةبل    (Optical density, OD)كل وحد  من الكثةف  الضوئي   

وزملاؤه    Maniatis)  الريةضي  الآتي   من المعة ل   (DNA)وبذلك حُسب تركيز     السلاسل المضةعف (
1982:) 

DNA con. (mg/ml) = {OD260 x 100 (Dilution Factor) x 50 } 

   نةنومتر  260( عند الموج   µgالكثةف  الضوئي  لامتصةص الحمض النووي )  OD260تمثل    إذ  
عينةت مُ   ثمّ  تركيز  DNA د ت  على  تمّ (   40ng/µl)  للحصو   هلام     كمة  على  النوعي  التقدير 

Agaros  يظدر الحمض النووي     إذ  (DNA  ) النو ي  الجيد  على شكل حزم     يذBand  بينمة يكون  
 . Smearةً وغير واضح الحدو  مشحسيء النو ي  م  (DNA)الحمض النووي 

   Inter Simple Sequence Repeats(ISSR)  تطبيق تقانة  -4
الدراس    في  من    16استُ دم  عليدة  الحصو   تمَّ  )ب  EuroFinesشرك   بة ئً    10تركيز 

Micromolar)     التسلسل النيكليوتيدي و رج  حرار  الالتحةم    (4والجدو  رقم )  (3رقم )ويوضح الجدو
الذي تمّ الحصو  عليه من    (2X PCR Master Mixكمة استعمل )  للبة ئةت المست دم  في الدراس .

  MgCl2  Taq-Polymerase( الحةوي على المكونةت التةلي  )Fermentas  Germanyشرك  )
dNTPs.) 
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 . ISSR التسلسل النيكليوتيدي للبادئات المختبرة في تقانة 3الجدول  

 حرارة الالتحام درجة  ' 5 -' 3التسلسل النيكليوتيدي  البادئة 

ISSR1 GAGAGAGAGAGAGAGAGC 52 ° م 

ISSR2 CACACACACACACACAG 52 ° م 

ISSR3 GAGAGAGAGAGAGAGACG 56 ° م 

ISSR4 ACACACACACACACACGG 56 ° م 

ISSR5 GTGTGTGTGAGAGAGAGA 54 ° م 

ISSR6 ACACACACACACACATATAT 54 ° م 

ISSR7 ACACACACACACACACT 50 ° م 

ISSR8 KKVRVRVTGTGTGTGTGTG 50 ° م 

ISSR9 CACACACACACACACAA 50 ° م 

ISSR10 GAGAGAGAGAGAGAGAGAGA 58 ° م 

ISSR11 AGGAGGAGGAGGAGG 58 ° م 

ISSR12 CCTCTCTCTGTGTGTGT 56 ° م 

ISSR13 CCTCTCTCTGTGTGTGTG 56 ° م 

ISSR14 CACACACACACACACACACACA 56 ° م 

ISSR15 TCTCTCTCTCTCTCTCGA 54 ° م 

ISSR16 TCTCTCTCTCTCTCTCAG 54 ° م 

 K: G/T, V: G/C/A, R: G/A ملاحظة:
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 ( 2000b؛2000a؛ 1999وزملاؤه    Choi) المسؤولة عن تحمّل الجفاف مورّثات الدّيهيدرينللبادئات التي تسمح بالكشف عن   التّسلسل النّكليوتيدي 4الجدول 
مورثة  

 Reverse Primers    (3-5 ) Forward Primers  (3-5  ) هيدرينيالد
درجة حرارة 

 ℃ الالتحام  
Dhn1 TCAGTGCTGTCCCGGCAGCTT ATGGAGTTCCAAGGGCAG 59 
Dhn2 GTCCAGGCAGCTTGTCCTT GCGTCATGGAAAGCATCAC 57 
Dhn3 GGGCAGCTTCTCCTTGATCTT ATGGAGTACCAGGGACAGCAG 60 
Dhn4 GCGGAAGTTTTACTGCATCTCCATC AGGCAACCAAGATCAACACCACCTG 62 
Dhn5 CCCCTCCAACAGCCAAGTGAGCTA CGGCAGCGCAAGATGGAGTACCAG 64 
Dhn6 CTCCACCAACGAAAGTGAGCTAGG AAATGACTGGCATGGGGAGGCATA 67 
Dhn7 ACCAGGCCATGTCACAGTACTGC TGACGTCGTGGCACACACCCTC 64 
Dhn8 CGGGTCCATACAAGAAGCCATATT GTCATTTCCAGCCGACGAGGAAGG 65 
Dhn9 AGGCTTCGACGCGTAGCTATGCAA ATGGAGTTCCAAGGGCAGCAGGAC 68 
Dhn10 TCAGCTCGAGCTTGACGACT GATGATCCAGCAGCAACTCA 58 
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   مع بعض التعديلات   (1990)وزملاؤه    Williamsوفقةً لا    PCRأُجري تفةعل ال لمر  المتسلسل  
تقني     ( مكونةت هذا التفةعل5يظدر الجدو  )  حيث    25µlفكةن حجم التفةعل الندةئي   بةلنسب  إلى 

ISSR (  6و الجدو )يظدر مكونةت التفةعل للكشف عن التبةينةت الأليلي  في مورثةت الديديدرين. 
 

 ISSRلتقنية  PCRمكونات تفاعل البلمرة المتسلسل  5الجدول  
 PCRمكونات تفاعل البلمرة المتسلسل  الكميات

12.5 µl 2X master mix 

2 µl (40 ng/µl) DNA 

2.5 µl (10pmol/µl) Primer 

8 µl O2H 

 

 لكشف التباينات الأليلية في مورثات الديهيدرين PCRمكونات تفاعل البلمرة المتسلسل  6الجدول  
 PCRمكونات تفاعل البلمرة المتسلسل  الكميات

12.5 µl 2X master mix 

2 µl (40 ng/µl) DNA 

2 µl (10pmol/µl) Primer 

2 µl (10pmol/µl) Primer 

6 µl O2H 

 

  ATC401مو يل  (  APOLLO  USA  )تم هذا التفةعل في جدةز التدوير الحراري من شركو 
 : الآتي وفقةً للظرو  

حرار     - 1 عند  رج   النووي   5   مدّ    م   94الانفصة :  الاحمض  سلسلتي  انفصة   ليتم     قةئق 
(DNA) . 

  ور  تتضمن كل مندة المراحل التةلي :  40  -2
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م     94  في هذه المرحل  رفع  رج  الحرار  حتى  تمّ   :Denaturationمرحل  التحطم الحراري    -
 صبحة في حةل  سلسل  مفر  .تُ ل  عن بعضدمة البعض (  DNA) ليتم انفصة  سلسلتي الحمض النووي 

وذلك     م    65  -50خفض  رج  الحرار  إلى  رج  تتراوح بين  تمّ    :Annealingمرحل  الالتحةم    -
تم التحةم البة ئ  بةلقطع  المكمل  لدة من الاحمض لي  كليوتيدات المكون  لدةي الن وعد     تبعةً لطو  البة ئ 

تتم مضةعف  سلسل   وتُ   ( DNA)  النووي  لكي  التفةعل  الأهم خلا   المرحل   هذه    بشكل  (  DNA)عد 
 .(4( و الجدو  )3  )كمة في الجدو  صحيح

إلى  تمّ    :Extensionمرحل  الاستطةل     - الحرار  لتصل  تكوين     م   72رفع  رج   ليتم إكمة  
وبعد انتدةء هذا     يدات ثلاثي  الفوسفةت ز كليو يوالن   Taq-Polymerase  السلاسل الجديد  بوجو  أنزيم

 بدءاً من قطع  واحد .  DNAالحصو  على عد  ك ير من سلاسل الاحمض النووي  التفةعل تمّ 

   عشر  قةئق. م مدّ    72اكتمة  التفةعل عند حرار   -3

 .لتفصل الحزم بعدهة بةلترحيل على هلام  الآغةروز  م   4العينةت في  رج  حرار    حُفظ   ثمّ 

    PCR Product Electrophoresisالمتسلسل    البلمرة  الكهربائي لنواتج تفاعل  الرحلان -5
  ISSRلتقني   %  2  وعلى هلام   DNA% لمعرف  نو ي  الاا  0.8  ةروزغتم الترحيل على هلام  الآ 

 TBE   المحلو  المنظم  حيث تم  عملي  الترحيل ضمن  % ميتةفورآغةروز لدراس  التبةينةت الآليلي 4و  
1X   

10X TBE buffer = 108g Tris borate +55g Boric acid + 9.2g EDTA) )

pH=8   حيث    (رميكروغرام/ميكروليت 10ميكروليتر من صب   الإيتيديوم برومةيد )   5والمضة  إليدة
ميكروليتر من سةئل التحميل  5بإضةف    ةروزغعلى هلام  الآ   DNAمل  عينةت الحمض النووي حُ 

 والمكون من    1X loading buffer BromopHenol blueال ةص 

(15%Ficoll 400 + 1.03% Bromophenol blue + 0.03%Xglene cyanolff + 

0.4% orange G + 10mM Tris-Hcl + 50mM EDTA )    أوزان جزيئي   كمة تم حقن مؤشر
الوزن الجزيئي   (  لتحديد Fermentas، Germanyشرك  )  منDNA))  1Kpbمن الحمض النووي  

قدره     النةتج للحزم   بمرور حقل كدربةئي  الترحيل  ذلك  بعد     DNAالـ لفصل حزم   فولط  100ليتم 
التض يم عملي   عن  الآ وصُ    النةتج   هلام   تصوير  بجدةز  الدلام    Agle Eye II)  ةروزغورت 

staratagene) (Serwer  1983). 
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 الجزيئية  النتائج تحليلو   التحليل الإحصائيسادساً: 

 Least ليتم تحليلدااااااااة وتحااااااااديد قيماااااااا  أقاااااااال فرق معنااااااااوي  الشكلي جمعاااااااا  نتااااااااةئااااااااج الدراساااااااا  

significant difference  L.S.D    بةست ااادام برناااةماااج )5عناااد مستاااوى ثقااا %SAS University 

Edition ورساااام  شااااجر  القراب   (  كمة حساااا   أيضااااةً قيم علاقةت الارتبةط بين الصاااافةت المدروساااا  
 .الشكلي 

   DNA  النووي جُمع  نتةئج عملي  التض يم في جداو  اعتمة اً على وجو  أو غيةب حزم الحمض  
الواضح  فقط   DNA ( على وجو  حزم  الاحمض النووي 1في العينةت المدروس   حيث  يد  الرقم )

( تد  على عدم وجو  الحزم   وقد نُظم  الجداو  لكل بة ئ  على حدا ورُسم  شجر  القراب   0والرقم )
 UPGMA Unweighted Pair Group Method withبتطبيق   Dendrogramالوراثي   

Arithmetic Averaging   بةست دام برنةمج  Pop gene 1.31 .الإحصةئي 

النةتج  في تجديز الجداو  المنةسب  للتحليل     وي حمض النو است دم  الأوزان الجزيئي  لقطع الكمة  
قيم    حسةب  تم  ثم  الشكلي ومن  التعد ي   الواحد  وذلك    PIC  معةمل  الموقع  مستوى   ـلتبعةً  على 

Anderson    حسب المعة ل  التةلي (1993) وزملائه:  

𝑷𝑰𝑪 = 𝟏 −∑𝒑𝟐
𝒊𝒋

𝒏

𝒋=𝟏

 

 .iهي نسب  تكرار كل قرين على الموقع المورثي نفسه النةتج عن است دام البة ئ   pijحيث 

n  عد  الأصنة  المدروس 

j ) تد  على الصنف )العمو 

i  )تد  على القرين )السطر 
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 Results and Discussion  النتائج والمناقشة الفصل الثالث   
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 ولاً: الصفات الشكلية والكمية للطرز المدروسة أ

   Plant Height )سم( ارتفاع النبات -1
في صااااف  ارتفةع النبةت  (P ≤ 0.05أوضااااح  نتةئج التحليل الإحصااااةئي وجو  فروق معنوي  )

  H. spontaneum(  ويلاحظ تفوق الطرازين ري   مشااق   7بين الطرز الوراثي  المدروساا  الجدو  )
سم على التوالي(   96.459و    98.2معنويةً على كةف  الطرز المدروس  )  H. bulbosumو طرطوس 

 .Hو طرطوس    H. spontaneumمع عدم وجو  فروق معنوي  بيندمة  في حين كةن  الطرز سلمي   

spontaneum  ( ًوهذا يتوافق مع  سااام  22.311و   19.155الأ نى معنوية   )مة توصااال  على التوالي
( حو  صااااااااااف  ارتفةع النبةت في الأصاااااااااال ال ري 2007(؛ التمو )2000وزملاؤه ) Ceccarelliإليه   

إلى تراجع طو    الجفة ويعزى بشااااااااااااااكل عةم تراجع طو  النبةت تح  تأثير     مقةرن  بةلأنواع المزروع 
 السلاميةت وليس ان فةض عد هة.

صااف  من كوندة أحد العوامل التي تسااةهم في زية   كمي  المة   العلفي  )جنيدان   هذه  ت رز أهمي   
 الجيد ذات النمو ال ضااااري (  ساااام  100-70)ضاااامن الحدو  المثلى الطرز الوراثي  الطويل    نّ إ   (2009

ك ير  من نواتج عملي  التمثيل الضااااااوئي  وتزويد  كميةت    تصاااااانيعلدة فوائد ك ير  تتمثل في مقدرتدة على  
ارتفةع النبةت  صف     أنّ   حيث الح وب بدذه المدخرات عند الحةج   أو في الظرو  غير الملائم  للنمو   

التي تُعااد من أهم العواماال   Biological Yieldومن ثمّ ال لااّ  الحيويااّ     الدوائياا   الكتلاا  الحيويااّ تحااد   
ــعود ؛  1984وزملاؤه    Giffordيا  )  الح ّ الفيزيولوجيا  المحاد   لل لاّ  ؛    2012التومي ؛    2015 ســ

ع  صاانّ القصااير  فدي ليساا  قة ر  على ت زين الموا  المُ   وق الطرز الوراثي  ذات الساا ةأمّ    (2009إشااتر  
الساااااااااااااانوات     خلا  اااةصاااااااااااااااا     وبك ير   ماااة يجعلداااة ضااااااااااااااعيفااا  الأ اء في الزراعاااةت المطريااا   بكمياااةت  
ارتفااةع  (. وهنااة  علاقاا  مدماا  بين  2012وزملاؤه     Najaphy؛  2009وزملاؤه     Pagnotta)الجااةفاا 
  حيث أنَّه عندمة يكون الطراز الوراثي ذو سااااااةق قصااااااير فإنَّ  في الزراعةت المروي   وال ل  الح ي   النبةت 

اساااتطةل  ال لاية تأخذ اتجةه أك ر للنمو العرضاااي  أي ساااتز ا  ث ةن  الساااةق  ونتيجً  لزية   عد  ال لاية  
في الحزم الوعةئي  للساااااةق سااااايتم اختزان نواتج التمثيل الضاااااوئي فيدة  ومن ثم ساااااتسااااات دم خلا  مرحل  

رز الوراثي  ذات السااااااوق امتلاء الح وب  وبةلتةلي ساااااايز ا  حجم الح وب ووزندة  بةلإضااااااةف  إلى أنَّ الط
 .القصير  تكون أكثر مقةوم  لظةهر  الرقة  
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 الشعير المدروسةفي طرز  سم متوسط ارتفاع النبات 7الجدول  
 متوسط ارتفاع النبات )سم( الطرز المدروسة 

 H. spontaneum  a 98.200ريف دمشق 
 H. bulbosum   a 96.489طرطوس 

 b 87.400 طرطوس مزروع 
 c 79.400 عربي أسود

 c 76.800 عربي أببض
 H. bulbosum   d 66.222سلمية 

 e 58.433 9فرات
 e 57.300 7فرات
 e 55.967 6فرات

 H. spontaneum f 38.900دمشق 
 f 38.500 3فرات

 f 38.267 سلمية مزروع 
 H. spontaneum g 22.311طرطوس 

 H. spontaneum g 19.155سلمية 
 59.524  المتوسط العام

C.V% 
 6.717 

L.S.D 
 6.710 

 

   Plant Weight  )غ( وزن النبات -2
( في وزن النبةت بين الطرز  P ≤ 0.05وجو  فروق معنوي  )  نتةئج التحليل الإحصااةئيأوضااح  

الأعلى معنويةً في صف  وزن النبةت  طرطوس مزروع  حيث كةن الطراز(  8الوراثي  المدروس  الجدو  )
  13.290و    13.490  )  أساااااااو  وعربي    أبيض عربي  غ(  ون فروقةت معنوي  مع الطرازين    15.278)

و    H. spontaneum الطرز سااااااالمي        في حين كةنغ( على التوالي و ون أن تكون بيندمة فروقةت 
و    2.441)لأ نى معنويةً  ا ساالمي  مزروعو   H. spontaneum مشااق و    H. spontaneumطرطوس 
 غ على التوالي(  ون وجو  فروق معنوي  بيندة. 2.544و  2.610و  2.571
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 الشعير المدروسة في طرز  )غ(  متوسط وزن النبات 8الجدول  
 متوسط وزن النبات )غ( الطرز المدروسة 

 a 15.278 طرطوس مزروع 
 ab 13.490 عربي أبيض
 ab 13.290 عربي أسود

 H. spontaneum abc 11.290ريف دمشق 
 bcd 9.500 6فرات

 H. bulbosum   bcd 9.378طرطوس 
 H. bulbosum   bcd 9.256سلمية 

 cde 7.700 3فرات
 def 6.200 9فرات
 ef 3.644 7فرات

 ef 3.544 سلمية مزروع 
 H. spontaneum f 2.610دمشق 

 H. spontaneum f 2.571طرطوس 
 H. spontaneum f 2.441سلمية 

 7.870  المتوسط العام
C.V%  37.759 

L.S.D  4.988 
 

 

 

   Total TillersNumber of (1-.نباتإشطاء)  عدد الإشطاءات الكلية -3
 في عد  الإشااااااااطةءات   (P ≤ 0.05)  أوضااااااااح  نتةئج التحليل الإحصااااااااةئي وجو  فروق معنوي 

( الجاااادو   الماااادروساااااااااااااااااا   الوراثياااا   بين الطرز  الطرز ري   مشااااااااااااااق  9الكلياااا    .H(  ويلاحظ تفوق 

spontaneum    معنوياةً على كاةفا  الطرز المادروسااااااااااااااا  من حياث عاد  الإشااااااااااااااطاةءات الكليا  حياث بلغ
و ساااالمي  مزروع و    H. bulbosum(  في حين كةن  الطرز طرطوس 1-إشااااطةء نبةت   15المتوسااااط )

( على التوالي  1-إشااااطةء نبةت   2.756و    2.056و   1.711الأ نى معنويةً )  H. bulbosumساااالمي   
 مع عدم وجو  فروق معنوي  بين الطرز المذكور .

وزملاؤه     Rainaتُعد صااااااااااااااف  عد  الاشااااااااااااااطةءات الكلّي  من الصاااااااااااااافةت المرتبط  بةل لّ  الحّ ي )
طةءات مثمر   لكنّ زية تدة عن الحدو  المثةلي  تُساااااا ب اسااااااتدلا  (  إذا تحّول  جميعدة إلى إشاااااا2001

كميةت  إضاةفي  من المة   الجةف  وتقليل كمي  نواتج التمثيل الضاوئي المتةح  خلا  مرحل  النمو الثمري 
مسااااااا بةً ان فةض ال لّ  الندةئي  ومكونةتدة  لذلك يتم الانت ةب عة ً  لتشاااااااكيل عد  أقل من الإشاااااااطةءات 
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- 4الزراع  المطريّ   أو عد اً أك ر شاريط  أن تتشاكل كل تلك الإشاطةءات خلا  مرحل   ضامن ظرو 
 (.2005  العو    2007أوراق حقيقي  من حية  النبةت )جنو    6

من   يد ز يزية   عد  الاشاااطةءات إلى زية   اعتراض أشاااع  الشااامس وكفةء  اسااات دامدة  ممة تؤ ي 
حةل  المنةفسااا  بين الساااةق والاشاااطةءات المتكون  وبين الاشاااطةءات    تز ا  عد  هذه الاشاااطةءات  وبذلك 

نفساااااااااااااادااة لتوفير الاادعم ال ااذائي اللازم لنمو وتكوين عااد  أك ر من الاشااااااااااااااطااةءات المثمر  بااةلتااةلي عااد  
 .2السنةبل.م

 المدروسة  الشعيرفي طرز  (1- نبات  .)إشطاء متوسط عدد الإشطاءات الكلية 9الجدول  

 متوسط عدد الإشطاءات الكلية  الطرز المدروسة 
 H. spontaneum a 15.000ريف دمشق 

 H. spontaneum ab 11.533طرطوس 
 H. spontaneum bc 8.000سلمية 
 H. spontaneum bcd 7.033دمشق 

 cde 5.100 عربي أبيض
 cde 4.633 7فرات
 cde 4.367 6فرات
 cde 4.118 9فرات

 cde 4.000 عربي أسود
 cde 3.833 3فرات

 de 3.267 طرطوس مزروع 
 H. bulbosum   e 2.756سلمية 

 e 2.056 سلمية مزروع 
 H. bulbosum   e 1.711طرطوس 

 5.529  المتوسط العام
C.V% 

 29.106 
L.S.D 

 4.556 
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  Tillers FertileNumber of (1-)سنبلة.نبات عدد الإشطاءات المثمرة في النبات -4
في عد  الإشااااااااطةءات  (P ≤ 0.05أوضااااااااح  نتةئج التحليل الإحصااااااااةئي وجو  فروق معنوي  )

 .H(  ويلاحظ تفوق الطرز ري   مشااااااااااااااق  10المثمر  بين الطرز الوراثيااا  المااادروسااااااااااااااااا  الجااادو  )

spontaneum  ( إشااااطةء   12معنويةً على كةف  الطرز المدروساااا  في صااااف   عد  الإشااااطةءات المثمر
 .Hو ساااااااااااااالميا   H. bulbosum(  في حين كاةنا  الطرز ساااااااااااااالميا  مزروع و طرطوس 1-مثمر.نباةت 

bulbosum  ( ًعلى التوالي 1-إشاااااااطةء مثمر .نبةت   2.182و    1.333و    1.286الأ نى معنوية ) ون  
موماةً كاةن عاد  الإشااااااااااااااطاةءات المثمر  والكليا  أعلى في الأصااااااااااااااو  ال ريا     عداةوجو  فروق معنويا  بين

حو  صاف  زية   عد    Ceccarelli (1989)  بةلمقةرن  مع الأنواع المزروع . وهذا يتوافق مع مة بينه
 وأهمي  هذه الصف  في تحسين الشعير المزروع.    H. spontaneumالإشطةءات في الشعير ال ري  

(  ويمكن  Rabbani   2009ي تلف عد  الإشاااااااطةءات المثمر  عمومةً بةختلا  الطرز الوراثي  )
أن يعزى التبةين بين الطرز الوراثي  في متوسط عد  الإشطةءات المثمر  )السنةبل( إلى التبةين في حجم  

ةف   حيث يتحد  عد الإشااااطةءات المثمر  )الساااانةبل( في النبةت  المصاااادر وكفةءته في تصاااانيع المة   الج
أوراق حقيقيا   وهاذا يتوقف على الطاةقا  الإشااااااااااااااطاةئيا  للطراز الوراثي  وقادرتاه على   6-4خلا  مرحلا   

تحويل الإشاااطةءات ال ضاااري  إلى نظيراتدة المثمر  خلا  مرحل  التسااان ل  وهذا يتوقف بدوره على حجم  
ومدى توافر كمي  كةفي  من نواتج التمثيل الضاااااوئي  وكمي  كةفي  من الميةه    ،Source sizeالمصااااادر  

(.  تُعدّ صاااااااااااااف  عد  1999وزملاؤه    Alleyخلا  فتر  تحو  الإشاااااااااااااطةءات ال ضاااااااااااااري  إلى مثمر  )
الإشااااااااااااااطاةءات المثمر  من مكوناةت ال لا  الح يا  المدما  المؤثر  في زياة   ال لا  الح يا  في المحاةصاااااااااااااايال 

إن الاختلافاةت الوراثيا  بين الطرز المادروساااااااااااااا  في هاذه الصاااااااااااااافا  توافر ماة   أوليا  لعمال النجيليا   لاذا فا
المربي  ويمكن أن يكون لدذه التبةينةت أهمي  ك ير  في تحديد الطراز الأفضااااااااال لاسااااااااات دامه في برامج  

لمثمر   التربي  والتحساين الوراثي. وقد بيّن  العديد من الدراساةت إمكةني  توظي  صاف  عد  الإشاطةءات ا
في النبةت كمعيةر جيد للانت ةب لصاااااف  ال ل  الح ي  تح  ظرو  الزراع  المطري   حيث لا تساااااتطيع  
جميع الإشااااااطةءات تكوين ساااااانةبل  لأنَّ عد اً مندة يموت ق ل التساااااان ل. يُعدت معةمل الإشااااااطةء الإنتةجي  

طااةً إيجااةبيااةً مع عااد  )المثمر( من عنااةصاااااااااااااار ال لاا  الح ياا  الرئيسااااااااااااااا   حيااث ترتبط ال لاا  الح ياا  ارتبااة
 (. Waqas  2006الإشطةءات المثمر  )
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 المدروسة  الشعيرفي طرز  ( 1-في النبات )إشطاء مثمر. نبات متوسط عدد الإشطاءات االمثمرة  10الجدول  

 متوسط عدد الإشطاءات المثمرة  الطرز المدروسة 
 H. spontaneum a 12.000ريف دمشق 

 H. spontaneum ab 10.244طرطوس 
 H. spontaneum bc 6.955سلمية 
 H. spontaneum bcd 6.100دمشق 

 cde 4.500 عربي أبيض
 cde 4.033 6فرات
 cde 3.654 3فرات
 cde 3.629 7فرات
 cde 3.622 9فرات

 cde 3.500 عربي أسود
 cde 3.200 طرطوس مزروع 

 H. bulbosum   ed 2.182سلمية 
 H. bulbosum   e 1.333طرطوس 

 e 1.286 سلمية مزروع 
 4.731  المتوسط العام

C.V% 
 24.938 

L.S.D 
 4.362 

 

  Main Spike Length)سم(  طول السنبلة الرئيسة -5
التحليل الإحصةئي وجو  فروق معنوي  نتةئج  السن ل   (P ≤ 0.05)  أوضح   في صف  طو  

  H. spontaneum(  حيث كةن الطراز ري   مشق  11الرئيس  بين الطرز الوراثي  المدروس  الجدو  )
  في حين كةن  المدروس   سم( و ون فروقةت معنوي  مع العديد من الطرز  8.940الأعلى معنويةً )  
  3.533و    3.167الأ نى معنويةً)    H. spontaneumو  مشق    H. spontaneumالطرازين طرطوس  

 على التوالي(.سم 
يُعد كل من حةمل السن ل  وطو  السن ل  الرئيس  من الصفةت المدم  في النبةت  والمرتبط  بةل لّ   

( عند  راسته للتفةعل الوراثي لصف  ال لّ  الحّ ي  أنّ طو  2001وزملاؤه )  Hafsiالندةئي . حيث بيّن  
 السن ل  الرئيس  ارتبط بشكل  موجب  ومعنوي مع ال لّ  الحّ ي .   

يرتبط طو  السن ل  إيجةبيةً بعد  الح وب في السن ل  وهو من أهم مكونةت ال لّ  الحّ ي  )التمو   
فعّة  في  Walton   (1971و  Hsu(. وقد أشةر  2007 السن ل  وعرضدة يشةركةن بشكل   أنّ طو    )

المسةح  ال ضراء  و فع  لدمة في زية    للمشةرك  الإيجةبي   ذلك  الحّ ي . وعزى  ال لّ   تحديد مكونةت 



 

54 

 

النبةت نحو زية   معدّلات التمثيل الضوئي  وبةلتةلي توفير المركبةت اللازم  لتكوين الح وب في السن ل   
السني  لات  وزية   وزندة  وتؤ  إلى زية   عد   السن ل        Fertile spikelete  الخصبة ي زية   طو  

 (.2005وزية   عد  الح وب المتشكل  في السن ل  )العو    
 وراً مدمةً في تحديد العد  الندةئي للح وب في الساااان ل  الواحد    الشااااعيريؤ ي طو  الساااان ل  في  

حيث ترتبط زية   طو  محور الساااااان ل  جزئيةً بزية   عد  الح وب المتشااااااكل  على طوله  وذلك في حة  
توافر كمي  جيد  وكةفي  من المة   الجةف  خلا  مرحل  تشااكل الساانةبل وتطورهة  وذلك لزية   نسااب  عد  

باةلمقاةرنا  مع الأزهاةر العقيما   وباةلتاةلي زياة   متوسااااااااااااااط عاد    Fertile flowers صاااااااااااااابا    الأزهاةر ال
 الح وب في السن ل  الواحد .  

وقد ظدر بةلمشاااةهدات الحقلي  أن السااان ل  في جميع الأصاااو  ال ري  منحني  قليلًا بةتجةه الأسااافل  
نضاااج  في حين كةن   على شاااكل قوس ومحور السااان ل  هش وضاااعي  سااارعةن مةتنفرط الح وب عند ال

الساااااااان ل  منتصااااااااب  للأعلى في الأصاااااااانة  المحلي  ومحور الساااااااان ل  قوي قة ر على حمل الح وب عند  
 .H في أن الشااااااااااااااعير التلقااةئي    Ceccarelli   (1984)   هجااد وتتوافق النتااةئج مع مااة و    النضااااااااااااااج

spontaneum  يتميز بسن ل  ضعيف  المحور. 
 متوسط طول السنبلة الرئيسة )سم( في طرز الشعير المدروسة  11الجدول  

 متوسط طول السنبلة الرئيسة )سم(  الطرز المدروسة 
 H. spontaneum a 8.940ريف دمشق  

 ab 7.933 6فرات
 ab 7.700 عربي أسود 

 abc 7.500 عربي أبيض 
 abcd 6.953 9فرات
 abcd 6.433 3فرات
 abcd 6.167 7فرات

 H. bulbosum  abcd 6.067سلمية 
 abcd 6.033 طرطوس مزروع

 abcd 5.913 سلمية مزروع
 H. bulbosum   abcd 5.016طرطوس 

 H. spontaneum bcd 4.378سلمية 
 H. spontaneum cd 3.533دمشق 

 H. spontaneum d 3.167طرطوس 
 6.123  المتوسط العام 

C.V % 
 22.209 

L.S.D 
 4.123 
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 Main Spike Weight )غ( وزن السنبلة الرئيسة -6
في وزن السااان ل  الرئيسااا    (P ≤ 0.05أوضاااح  نتةئج التحليل الإحصاااةئي وجو  فروق معنوي  )

(  حيث كةن وزن السااااااااااان ل  الرئيسااااااااااا  الأعلى معنويةً لدى 12بين الطرز الوراثي  المدروسااااااااااا  الجدو  )
غ( على التوالي  ون وجو  فروق معنويااا     2.678و    2.835)  3الطرازين طرطوس مزروع و فرات  

 .Hبيندة من جد  ومع العديد من الطرز المدروسااااااااا  من جد  أخرى   في حين كةن الطراز طرطوس 

spontaneum    و طرطوسH. bulbosum      و ساااااااااااااالمياااااH. bulbosum        و ساااااااااااااالمياااااH. 

spontaneum  ( ًعلى الت  0.234و    0.215و    0.167و    0.067الأ نى معنوية )والي  ون وجو  سم
 .وبين العديد من الطرز المدروس  فروق معنوي  بيندة

يمكن أن  يُعزى التبةين في وزن الساااان ل  الرئيساااا  إلى التبةين في قطر السااااةق وث ةنته  حيث كةن  
حيث    السااان ل  الرئيسااا  الأعلى معنويةً لدى الطرز المتفوق  في قطر الساااةق الكلّي وث ةنتهمتوساااط وزن  

تؤ ي زية   قطر السةق وث ةنته إلى ضمةن وصو  كمي  أك ر من نواتج التمثيل الضوئي إلى الح وب  
إلى الح وب خلا  المراحل الأخير  من امتلاء الحبّ   لأنّ عملي  نقل نواتج التمثيل الضااوئي من السااةق 

   نقلدة من الأوراق إلى الح وب. في ال يئةت المجدد  أكثر تحملًا للجفة  من عملي
 متوسط وزن السنبلة الرئيسة في الطرز الوراثية المدروسة   12الجدول  

 متوسط وزن السنبلة الرئيسة )غ(  الطرز المدروسة 
 a 2.835 طرطوس مزروع

 a 2.678 3فرات
 ab 2.228 6فرات
 ab 2.083 9فرات

 ab 1.950 عربي أبيض 
 ab 1.820 عربي أسود 

 ab 1.800 7فرات
 H. spontaneum ab 1.477ريف دمشق  

 H. spontaneum ab 1.151دمشق 
 ab 0.628 سلمية مزروع

 H. spontaneum b 0.234سلمية 
 H. bulbosum  b 0.215سلمية 

 H. bulbosum   b 0.167طرطوس 
 H. spontaneum b 0.067طرطوس 

 1.380  المتوسط العام 
C.V % 

 25.654 
L.S.D  2.216 
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  Number of grains per spike  (1-)حبة. سنبلة عدد الحبوب في السنبلة الرئيسة -7
في عد  الح وب في (   (P ≤ 0.05تحليل الإحصاااااااااةئي وجو  فروق معنوي أوضاااااااااح  نتةئج ال

(  حيث كةن الطرز طرطوس مزروع الأعلى  13السان ل  الرئيسا  بين الطرز الوراثي  المدروسا  الجدو  )
و ساااااالمي     H. spontaneum(  في حين كةن  الطرازين طرطوس 1-حب . ساااااان ل   34.067معنويةً ) 

H. bulbosum  ( ًعلى التوالي و ون وجو  فروقةت 1-حب . سن ل   10.600و    6.689الأ نى معنوية ) 
 معنوي  بيندمة.

يُعزى التبةين في متوساااااااط عد  الح وب في السااااااان ل  الرئيسااااااا  بين الطرز الوراثي  إلى التبةين في 
متوسااااااااط طو  الساااااااان ل  الرئيساااااااا   حيث يُلاحظ بشااااااااكل عةم أنّ الطرز من كلا النوعين التي كةن فيدة  

ن الح وب في السااااان ل   مة متوساااااط طو  السااااان ل  الرئيسااااا  معنويةً أعلى قد شاااااكل  معنويةً عد اً أك ر م
يشير إلى أهمي  الانت ةب لزية   طو  السن ل  الرئيس   وعد  السنةبل لزية   عد  الح وب في النبةت من  

 ثمّ وحد  المسةح  من الأرض. 
  ويُعزى التراجع  النجيليةت يُعدّ عد  الح وب في الساااان ل  من أكثر مكونةت ال ل  الح ي  أهميً  في 

في ال ل  الح ي  ضاااااااامن ظرو  الزراع  المطريّ  إلى تراجع عد  الح وب المتشااااااااكل  في النبةت الواحد  
  ولزوج  الميةسااااااااااام  حيث يؤثر نقص المةء المترافق مع الحرار  المرتفع  ساااااااااااالبةً في حيوي  ح وب اللقةح

 ونسب  الإخصةب والعقد.
            المدروسة الشعيرفي طرز   (1- )حبة. سنبلة متوسط عدد الحبوب في السنبلة الرئيسة 13الجدول        

 متوسط عدد الحبوب السنبلة الرئيسية  الطرز المدروسة 
 a 34.067 طرطوس مزروع 

 H. spontaneum b 28.300ريف دمشق 
 b 26.400 عربي أبيض
 b 25.300 عربي أسود 

 bc 23.767 6فرات
 cd 18.633 9فرات
 de 16.633 7فرات
 def 16.033 3فرات

 def 15.366 سلمية مزروع 
 H. spontaneum def 14.511سلمية 
 H. spontaneum efg 11.167دمشق 

 H. bulbosum   efg 10.956طرطوس 
 H. bulbosum   fg 10.600سلمية 

 H. spontaneum g 6.689طرطوس 
 18.458  المتوسط العام 

C.V % 
 18.577 

L.S.D 
 5.755 
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   )غ( وزن الحبوب في السنبلة الرئيسة -8
( في وزن الح وب في السن ل   P ≤0.05أوضح  نتةئج التحليل الإحصةئي وجو  فروق معنوي  )

وفرات  طرطوس مزروع  ين(  ويلاحظ تفوق الطراز 14الوراثي  المدروسااااا  الجدو  )الرئيساااااي  بين الطرز 
  في غ( على التوالي  ون وجو  فروق معنوي  فيمة بيندة  2.672و    2.731معنويةً في هذه الصف  )  3

طرطوس   الطرز  كاااااااةن  ساااااااااااااالميااااااا     H. spontaneumحين  طرطوس    H. bulbosumو   .Hو 

bulbosum    وسااااالميH. spontaneum     الأ نى معنويةً من حيث وزن الح وب في السااااان ل  الرئيساااااي
على التوالي مع    0.076و   0.069و   0.051و    0.032حيث بلغ المتوسااااااط وزن الساااااان ل  الرئيسااااااي   

 ذكر عدم وجو  فروق معنوي  فيمة بيندة.
 المدروسة لشعيرفي طرز ا )غ( السنبلة الرئيسيةمتوسط وزن الحبوب في  14الجدول            

 متوسط وزن الحبوب السنبلة الرئيسية )غ(  الطرز المدروسة 
 a 2.731 طرطوس مزروع 

 a 2.672 3فرات
 ab 1.790 6فرات
 ab 1.580 7فرات
 ab 1.572 9فرات

 ab 1.488 عربي أبيض
 ab 1.483 عربي أسود

 H. spontaneum ab 1.400ريف دمشق 
 H. spontaneum ab 1.119دمشق 

 ab 0.630 سلمية مزروع 
 H. spontaneum b 0.076سلمية 

 H. bulbosum   b 0.069طرطوس 
 H. bulbosum   b 0.051سلمية 

 H. spontaneum b 0.032طرطوس 
 1.192  المتوسط العام

C.V% 
 30.672 

L.S.D 
 2.314 
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  Number of grains per plant( 1-)حبة. نبات عدد الحبوب في النبات -9

( في عد  الح وب في النبةت P ≤ 0.05أوضح  نتةئج التحليل الإحصةئي وجو  فروق معنوي  )
عربي أسااااااااو  و عربي    ينز اتفوق الطر حيث لوحظ (  15كةملًا بين الطرز الوراثي  المدروساااااااا  الجدو  )

وجو  فروق معنويا  فيماة بينداة   في    ون التوالي    على(1-حبا  نباةت   285.3و   289.4)  معنوياةً  أبيض 
الأ نى معنويةً  و سلمي  مزروع    H. bulbosumسلمي   و    H. bulbosumطرطوس  حين كةن  الطرز  
( على التوالي  ون وجو  فروقةت 1-حب  نبةت   33.322و   24.467و    21.489في هذه الصااااااااااااااف  )

 .معنوي  بيندة
الصااااااااافةت المدم  التي تؤ ي إلى تحساااااااااين وزية   ال لّ  تُعد صاااااااااف  عد  الح وب في النبةت من  

إذا مة ترافق ذلك مع زية   في حجم الح وب  علمةً أنّه تتجلى أهمي  الانت ةب لدذه الصاااااااااااف   ةصااااااااااا ً وخ
 (.2008كوندة ذات قةبلي  توريث عةلي  )العو   وخيتي  

صاااااف  عد  الح وب في النبةت لمجموع  من العوامل الوراثي   بةلإضاااااةف  لتأثرهة بدرج    وت ضاااااع
يتحكم بداااة عاااد  ك ير من المورثاااةت  على اعتباااةر أنداااة أحاااد   حياااث   يطااا  ك ير  باااةلعوامااال ال يئيااا  المح

 الصفةت الكمي  المدم   التي تؤ ي إلى زية   الإنتةج.
ير  في زية   الإنتةجي   حيث أنَّ زية   عد  الح وب لصاااااااااااف  وزن الح وب في النبةت أهمي  ك  إنَّ 

في وحد  المساااااااةح  تؤ ي إلى زية   غل  المحصاااااااو  الح ي   مةلم يتراجع وزن الحب  الواحد   لأنَّ ال ل  
الح ي  تتحد  بمكوني ال ل  العد ي   وهمة متوساط عد  الح وب في وحد  المساةح   ومتوساط وزن الحب   

   (.1990ؤه  وزملا Slaferالواحد  )
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 المدروسة  الشعيرفي طرز  ( 1-ب )حبة. نباتمتوسط عدد الحبو  15الجدول  

متوسط عدد الحبوب في النبات   الطرز المدروسة 
 كاملاً 

 a 289.400 عربي أبيض
 a 285.300 عربي أسود

 H. spontaneum b 228.300ريف دمشق 
 H. spontaneum c 105.978سلمية 

 cd 92.667 طرطوس مزروع 
 d 81.633 6فرات
 e 52.967 3فرات

 H. spontaneum ef 46.833دمشق 
 ef 43.233 9فرات

 H. spontaneum ef 43.178طرطوس 
 ef 41.300 7فرات

 fg 33.322 سلمية مزروع 
 H. bulbosum   g 24.467سلمية 

 H. bulbosum   g 21.489طرطوس 
 99.290  المتوسط العام

C.V% 
 9.077 

L.S.D 
 15.128 

 

  : )غ( وزن الحبوب في النبات -10
( في وزن الح وب في النبةت P ≤ 0.05أوضح  نتةئج التحليل الإحصةئي وجو  فروق معنوي  )

(  ويلاحظ تفوق الطرز عربي أساااااو  و عربي أبيض وري  16بين الطرز الوراثي  المدروسااااا  الجدو  )
على كةف  الطرز المدروساااااااااااااا  من حيث وزن الح وب في النبةت  معنويةً    H. spontaneum مشااااااااااااااق 

وجو  فروق معنويااا  فيماااة بينداااة   في حين كاااةنااا  الطرز    ون على التوالي  غ(    8.5و  9.7و  10.1)
 .Hو ساااالمي     H. spontaneumو طرطوس    H. bulbosumو ساااالمي     H. bulbosumطرطوس 

spontaneum  وجو   ون  على التوالي  غ(    0.313و    0.124و    0.065و   0.063)لأ نى معنوياةً ا
 فروق معنوي  فيمة بيندة.
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 المدروسة  في طرز الشعير في النبات )غ( متوسط وزن الحبوب 16الجدول  

 متوسط وزن الحبوب )غ( الطرز المدروسة 
 a 10.100 عربي أبيض
 a 9.700 عربي أسود

 H. spontaneum a 8.500ريف دمشق 
 b 4.065 طرطوس مزروع 

 bc 2.738 6فرات
 bcd 2.449 3فرات
 bcd 2.087 9فرات
 bcd 1.692 7فرات

 H. spontaneum cd 1.154دمشق 
 cd 0.785 سلمية مزروع 

 H. spontaneum d 0.313سلمية 
 H. spontaneum d 0.124طرطوس 

 H. bulbosum   d 0.065سلمية 
 H. bulbosum   d 0.063طرطوس 

 3.131  المتوسط العام
C.V% 

 26.093 
L.S.D 

 2.422 
 

 
 Kerenel Weight –1000 )غ( حبة 1000وزن  -11

حب  بين    1000في وزن   (P ≤ 0.05أوضاااح  نتةئج التحليل الإحصاااةئي وجو  فروق معنوي  )
(  ويلاحظ تفوق الطراز طرطوس مزروع معنويااةً على كااةفاا   17الطرز الوراثياا  الماادروسااااااااااااااا  الجاادو  )

 .Hو طرطوس     H. spontaneumغ(  في حين كةن  الطرز ساالمي  51.007الطرز المدروساا  ) 
spontaneum   و سلميH. bulbosum     و  مشقH. spontaneum    و طرطوسH. bulbosum  

و   4.748و    4.486و    4.002و    3.712حبا  في النباةت )  1000الأ نى معنوياةً في صاااااااااااااافا  وزن  
 غ( على التوالي  ون وجو  فروق معنوي  فيمة بيندة. 6.562

يُع ِّر متوساط وزن الألف حب  عن  رج  امتلاء الح وب  وتُعدت هذه الصاف  أحد العنةصار الرئيسا   
  Lopez-Castanedaة تدة إلى تحسااااين ال ل  وزية تدة. وقد أشااااةرالمُحد   لل ل  الح ي   حيث تؤ ي زي

( إلى أهمي  الح وب ك ير  الحجم في مقةوم  الإجدة ات اللاأحيةئي  وب ةصااااااااا  الجفة  1996وزملاؤه )
لدى محةصاااااااااااايل الح وب  حيث وُجد علاق  قوي  بين حجم الجنين ووزن الحب   وأضااااااااااااة  بأن الجنين  
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ي وخضاااري أقوى  ويمكن للح وب ك ير  الحجم عند الزراع  أن تسااادم في الأك ر حجمةً يرتبط بنمو جذر 
زياة   مقاةوما  الإجداة ات  حياث يمكن زراعتداة على أعماةق أك ر لتاأمين الرطوبا  اللازما  لإنباةت ال اذور  

 وظدور البة رات فوق سطح الترب   وب ةص  في حة  وجو  سويق  جنيني  طويل  نس يةً.
 المدروسة  لشعيرفي طرز ا )غ(حبة  1000متوسط وزن  17الجدول  

 حبة )غ( 1000متوسط وزن  الطرز المدروسة 
 a 51.007 طرطوس مزروع 

 b 44.700 عربي أسود
 bc 42.616 سلمية مزروع 

 c 40.518 3فرات
 c 40.500 عربي أبيض

 cd 39.800 6فرات
 de 36.088 9فرات
 e 34.742 7فرات

 H. spontaneum e 32.800ريف دمشق 
 H. bulbosum   f 6.562طرطوس 

 H. spontaneum f 4.748دمشق 
 H. bulbosum   f 4.486سلمية 

 H. spontaneum f 4.002طرطوس 
 H. spontaneum f 3.712سلمية 

 27.591  المتوسط العام
C.V% 

 9.014 
L.S.D 

 4.174 
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 ةانياً: علاقات الإرتباط البسيط بين الطرز المدروسث
يشااااااااااااااير الارتباةط إلى العلاقا  الموجو   بين مت يرين أو أكثر  ويمكن من خلا  معاةمال الارتباةط  
معرف  مدى الت يير الذي يحدث في إحدى الصااااافةت والذي يؤ ي إلى ت يير في الصاااااف  الأخرى بةتجةه  

  سةلب(. ط موجب(  أو عكسي )ارتبةططر ي )ارتبة

ت دي المورثةت الواقع  على الصااااااااب ي الواحد  رج  من الارتبةط عند توريثدة من جيل إلى آخر  
 Phenotypicويقساااااااااااااام إلى الارتباااةط المظدري الااذي يقيس  رجاا  العلاقاا  بين التباااةيناااةت المظدرياا   

variations  والارتباةط الوراثي  Genetic variations  يا  بين  الاذي يقيس العلاقا  بين التباةيناةت الوراث
 (.2009صفتين في مجتمع مة )شي موس  

 (.18وقد تم ترتيب علاقةت الارتبةط بين الصفةت المدروس  حسب قوتدة ومعنويتدة في الجدو  )

مع صاااافةت طو  النبةت   %1عند مسااااتوى    لوحظ وجو  علاق  ارتبةط معنوي  موجب  وزن النبات: ❖
(r=0.82(  وصاااااااف  طو  السااااااانب  الرئيساااااااي )r=0.66  )  وصاااااااف  عد  الح وب السااااااان ل  الرئيساااااااي
(r=0.78( وصاااااااااااااافا  وزن الح وب في النباةت )r=0.71  )   في حين كاةنا  علاقا  الارتباةط معنويا

حب    1000( وصاااف  وزن  r=0.61عد  الح وب في النبةت )  % مع صااافتي5موجب  عند مساااتوى  
(r=0.54.) 
مع صاااااااااااااافاةت طو   % 5عناد مسااااااااااااااتوى  لوحظ وجو  علاقاةت ارتباةط معنويا  موجبا    طول النبـات: ❖

( وصاااف  وزن r =0.60( وصاااف  عد  الح وب في السااان ل  الرئيساااي  )r =0.61)الرئيسااا  السااان ل   
وبةلتةلي كلمة زا  طو  السااااةق زا  معه    %1عند مسااااتوى معنوي     (r =0.56)  الح وب في النبةت 

حيث تؤ ي زية   ارتفةع النبةت   (.2009طو  السااااااااااااان ل  وبةلتةلي زا  طو  النبةت )شاااااااااااااي موس  
إلى زية   عد  الأوارق المتشاااااكل  على العقد الساااااةقي    (سااااام  100  -  70)   ضااااامن الحدو  المثلى

الورقي الأخضاااار الفعة  في عملي  التمثيل الضااااوئي  وزية   كمي    وبةلتةلي زية   مسااااةح  المسااااطح
 ة ينعكس إيجةبةً على مكونةت ال ل .ء النبةتي   مماالأجز  المة   الجةف  المتشكل  والمس ر  لنمو

مع صااافةت   %5عند مساااتوى    لوحظ وجو  علاقةت ارتبةط معنوي  موجب   طول الســنبلة الرئيســية: ❖
في حين كةن  (  r =0.58وصااااااف  عد  الح وب في النبةت )(  r =0.58وزن الساااااان ل  الرئيسااااااي  )

عد  الح وب في السااااااان ل  الرئيسااااااا   % مع صااااااافةت  1علاق  الارتبةط معنوي  موجب  عند مساااااااتوى  
(r=0.73( وصف  وزن الح وب في النبةت )r =0.71 وصف  وزن )1000 (  حبr =0.71.) 
لدى  راسا  علاقةت الارتبةط بين صاف  عد  الإشاطةءات الكلي  والصافةت  عدد الإشـطاءات الكلية:  ❖

مع صاااااااااف  عد     %1عند مساااااااااتوى معنوي     سااااااااا  لوحظ وجو  علاقةت ارتبةط معنوي  موجب المدرو 
 عة الف الأخضااار الورقي المساااطح حجم از ية   يؤ ي حيث   فقط(  r =0.99الإشاااطةءات المثمر  )

 تطور مرحل  خلا  والمتةح  المصاانع  الجةف  المة   كمي  زية   إلى الضااوئي  التمثيل  عملي  في
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 وخةصااااا  مثمر   إلى ال ضاااااري  الإشاااااطةءات  تحو  نساااااب  زية   ثم ومن ال ضاااااري  الإشاااااطةءات 
 وبةلتةلي  )حقيقي  أوراق 6-4 ( النبةت  حية  من مبكر  حلار م خلا  تشااااكل   التي الإشااااطةءات 

 .الح ي  ال ل  مكونةت  زية  
ــة: ❖ ــنبلة الرئيسـ مع %  1عند مساااااتوى معنوي   لوحظ وجو  علاقةت ارتبةط معنوي  موجب     وزن السـ

( وصاااف  وزن الح وب في السااان ل  الرئيساااي   r =0.73عد  الح وب في السااان ل  الرئيساااي  )  ةت صاااف
(r =0.98 ) 1000وصف  وزن (  حبr =0.83). 
ــية: ❖ ــنبلة الرئيســـــ عند مساااااااااااتوى    لوحظ وجو  علاقةت ارتبةط معنوي  موجب   عدد الحبوب في الســـــ

( وصااااف  وزن الح وب في r =0.70وزن الح وب في الساااان ل  الرئيسااااي  ) ةت مع صااااف  %1معنوي   
في حين كاةنا  علاقا    ( على التواليr =0.78حبا  )  1000( وصاااااااااااااافا  وزن  r =0.76النباةت )

 حيث   .(r =0.65صاااااف  عد  الح وب في النبةت )% مع 5الارتبةط معنوي  موجب  عند مساااااتوى  
 والعقد  والإخصاةب  نساب  التلقيح زية   في الإزهةر مرحل  الميةه خلا  من كةفي  كمي  توافر يسادم
 جد  من المة   الجةف  إتةح  وتضااااامن السااااان ل   في المتشاااااكل  الح وب  عد   زية   إلى يؤ ي مة

 نواتج كفةء  نقل وزية   Grain filling stage الح وب  امتلاء فتر  خلا  الميةه من كةفي  وكمي 
 تراكم ال روتينةت  معد  زية   إلى يؤ ي مة   إلى الح وب  المصاااااااااااادر من الضااااااااااااوئي التمثيل

Proteins accumulation   النشاااةء وا خةر Starch deposition  مرحل  خلا  الح وب  في 
 .( 2005 )العو    ووزندة المتشكل  الح وب  امتلاء  رج  زية   في يسدم مة الفزيولوجي  النضج

ــية:   ❖ ــنبلة الرئيســــ عند مسااااااااااتوى لوحظ وجو  علاقةت ارتبةط معنوي  موجب   وزن الحبوب في الســــ
 (. r =0.80حب  ) 1000صف  وزن % مع 1 معنوي 

%  1وعناد مسااااااااااااااتوى معنوي   لوحظ وجو  علاقةت ارتباةط معنوي  موجبا    وزن الحبوب في النبـات: ❖
 .(r =0.95مع صف  عد  الح وب في النبةت كةملًا )

  مع صااااف %  1عند مسااااتوى معنوي لوحظ وجو  علاقةت ارتبةط معنوي  موجب  حبة:    1000وزن  ❖
( وصاف  عد  الح وب في r=0.83( وصاف  وزن السان ل  الرئيسا  )r=0.71طو  السان ل  الرئيسا  )

%  5(  وعند مسااتوى  r=0.80( وصااف  وزن الح وب في الساان ل  الرئيساا  )0.78الساان ل  الرئيساا  )
على حجم المصاااادر لزية     وتشااااير النتةئج إلى أهمي  المحةفظ   ( r=0.54ةت )مع صااااف  وزن النب

الكمي  المة   الجةف   كمي  الأشااااااااااع  الضااااااااااوئي  الفعةل  في عملي  التمثيل الضااااااااااوئي  ومن ثم زية  
ال صااااااب  الزهيرات  المصاااااانع  وب ةصاااااا  في مرحل  مة بعد الإزهةر حيث يسااااااةعد في زية   نسااااااب   

الألف  لنبةت بةلإضاةف  إلى زية    رج  امتلاء الح وب ومن ثم متوساط وزن المتشاكل  في السان ل  وا
 حبا  وب اةصاااااااااااااا  في حاة  توافر المياةه خلا  مرحلا  امتلاء الج وب لزياة   كفاةء  نقال نواتج التمثيال 

 .(2016الح وب( ) العو    )إلى المصب )السةق والأوراق( الضوئي من المصدر 
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  Adams؛  2009 بةس وزملاؤهة )  هذه النتةئج مع مة ذكره عد  من البةحثين مندموانسااااجم  
؛  Moss 1979  و Ledent ؛Darwinkle 1978؛  1978وزملاؤه    Mc Neal؛  Grafius 1971و  

Cantrell  و Haro-Arias 1986؛ Amin   الذين أشاااااااةروا إلى أن العلاق  الساااااااةلب    (1992وزملاؤه
.ظةهر  عةم  في محةصيل الح وب بين مكونةت ال ل  تعد 
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 مختلف الصفات المدروسة لدى طرز الشعير بينالبسيط  طعلاقات الارتبا 18الجدول  

 طول النبات  وزن النبات  

طول  
السنبلة  
 الرئيسة 

عدد  
الإشطاءات  

 الكلية 

عدد  
الإشطاءات  

 المثمرة 

وزن  
السنبلة  
 الرئيسة 

عدد الحبوب  
السنبلة  في 

 الرئيسة 

وزن  
الحبوب في  

السنبلة  
 الرئيسة 

وزن  
الحبوب في  

 النبات 

عدد الحبوب  
 في النبات 

وزن  
حبة 1000  

           1.00    وزن النبات

          1.00 ** 0.82 طول النبات 

         1.00 * 0.61 ** 0.66   طول السنبلة الرئيسة 

        0.17ns -0.10 ns -0.009 ns 1.00- عدد الإشطاءات الكلية 

       ns -0.14 ns -0.04 ns 0.99** 1.00 0.17-   عدد الإشطاءات المثمرة 

      ns 0.28 ns 0.58* -0.18 ns -0.15 ns 1.00 0.51 وزن السنبلة الرئيسية

     ns 0.03 ns 0.73** 1.00 0.03 **0.73 *0.60 **0.78 عدد الحبوب في السنبلة الرئيسة 

الحبوب في السنبلة الرئيسةوزن   0.48 ns 0.25 ns 0.51 ns -0.14 ns -0.11 ns 0.98** 0.70** 1.00    

   ns 0.21 ns 0.50 ns 0.76** 0.44 ns 1.00 0.22 **0.71 **0.56 **0.71 وزن الحبوب في النبات 

  ns 0.58* 0.30 ns 0.30 ns 0.30 ns 0.65* 0.24 ns 0.95** 1.00 0.43 *0.61 عدد الحبوب في النبات 

حبة 1000وزن   0.54* 0.34 ns 0.71** -0.26 ns -0.26 ns 0.83** 0.78** 0.80** 0.58 ns 0.40 ns 1.00 

 ارتبةط سل ي. –  إيجةبي + ارتبةطلايوجد ارتبةط     nsعلى الترتيب.  1%  5%الارتبةط معنوي على مستوى  (**  ) (*)
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 والفروقات المظهرية بين الطرز المدروسة  الشكليةشجرة القرابة  -ثالثاً 

لطرز الشعير المدروس  بنةء على الصفةت الشكلي    ( شجر  القراب  الموفولوجي 3يظدر الشكل )
( الطرز  الأو   الفرع  ضمّ  فرعين  إلى  الطرز  هذه  انقسم   حيث   .H  مشق    ري المدروس   

spontaneum في حين ضم الفرع الثةني بةقي الطرز المدروس  والذي  أبيض   أسو    عربي    عربي  )
( وضمّ تح   H. spontaneum سلمي   طراز )انقسم بدوره إلى تح  فرعين ضمّ تح  الفرع الأو  ال

 طرطوس    6فرات والذي انقسم إلى مجموعتين ضم  المجموع  الأولى الطرز )  الفرع الثةني بةقي الطرز
إلى تح  مجموعتين ضم  تح     والتي انتقسم  الطرز  بةقي  ( بينمة ضم  المجموع  الثةني    مزروع

( بينمة ضم  تح   H. bulbosum طرطوس      H. bulbosum سلمي المجموع  الأولى الطرز )
      H. spontaneum   طرطوس   9  فرات   7  فرات  3مزروع   فرات   سلمي المجموع  الثةني  الطرز )

 .(H. spontaneum  مشق 

 
 بين الطرز المدروسة  الشكليةشجرة القرابة  3لشكل  ا              

 
( الفروق بين طرز الشاااااااااااااعير المدروسااااااااااااا  من حيث تفوقدة في 19تظدر معطيةت الجدو  )كمة 

الصافةت الشاكلي  المدروسا  تح  الظرو  ال يئي  الم تلف   ووفقةً لمعطيةت هذا الجدو  نجد أن الطراز 
عد    –وزن الساااان ل  الرئيساااا   –طرطوس مزروع قد تفوق في خمس صاااافةت شااااكلي  وهي )وزن النبةت  

حب (   في حين تفوق    1000وزن    –الح وب في السااان ل  الرئيسااا   وزن   –الح وب في السااان ل  الرئيسااا  

Cluster 1 

Cluster 2 
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طو  الساااان ل    –أربع صاااافةت شااااكلي  وهي )طو  النبةت   في  H. spontaneum   مشااااق الطراز ري 
كمة تفوق الطراز عربي أسااااااو  في      عد  الإشااااااطةءات المثمر (  –عد  الإشااااااطةءات الكلي    –الرئيساااااا  

  9وزن الح وب في النبةت(   فيمة تفوق الطراز فرات   –صاافتين شااكليتين وهمة )عد  الح وب في النبةت 
 في صف  شكلي  واحد  وهي وزن الحب  الواحد .

( بمثةب  هوي  لكل طراز وراثي مدروس  يُمكّن مربي النبةت من معرف  19يعد الجدو  الساااااااةبق )
راز وراثي  والصااافةت التي يتفوق فيدة كل طراز  والاساااتفة   مندة في برامج التربي   وهذا صااافةت كل ط

 يسدل على مربي النبةت عملي  اختيةر الآبةء بمة يتنةسب مع أهدا  برامج التربي  والتحسين الوراثي.
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 بين الطرز المدروسة  الشكليةالفروقات  19الجدول  

 .H ( طرطوس 9، ) H. spontaneum ( طرطوس 8، ) 9( فرات7، ) 7( فرات6، ) 6( فرات 5، )  3( فرات4مزروع ، ) ( سلمية3، )  H. bulbosum ( سلمية2، )H. spontaneum ( سلمية 1)

bulbosum( ،10 )  ( دمشق 11، )  مزروع طرطوس H. spontaneum( ،12ريف )  دمشق H. spontaneum( ،13عربي ) ( ، عربي14أسود ) .أبيض 

 الصفة  معنوياً  الأعلى  معنوياً  الأدنى
     طول النبات 12 9 10 14 13 2 7 6 5 11 4 3 8 1

 وزن النبات   10 13 14 12 5 9 2 4 7 6 3 11 8 1

طول السنبلة   12 5 14 13 7 4 6 2 10 3 9 1 11 8
   الرئيسة 

عدد الإشطاءات   12 8 1 11 13 6 5 7 14 4 10 2 3 9
 الكلية 

عدد الإشطاءات   12 8 1 11 13 5 4 6 7 14 10 2 9 3
   المثمرة

وزن السنبلة   10 4 5 7 14 13 6 12 11 3 1 2 9 8
 الرئيسية

عدد الحبوب في   10 12 13 14 5 7 6 4 3 1 11 9 2 8
 السنبلة الرئيسة

وزن الحبوب في   10 4 5 6 7 13 14 12 11 3 1 9 2 8
 السنبلة الرئيسة

الحبوب في  وزن  13 14 12 10 5 4 7 6 11 3 1 8 2 9
 النبات 

عدد الحبوب في   13 14 12 1 10 5 4 11 7 8 6 3 2 9
 النبات 

 حبة 1000وزن  10 14 3 4 13 5 7 6 12 9 11 2 8 1
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 التحليل الجزيئي   -رابعاً 

الــ   -1 جودة  الرحلان    DNAاختبار  بواسطة  الأغاروز  هلامة  على  المستخلص 
 الكهربائي 

النووي   الحمض  الأغةروز على شكل حزم أو عصةبةت    ص على هلام  المست ل  DNAي دو 
لذلك نجد    ذات وزن جزيئي مرتفع  DNAحيث تتميز العينةت الجيد  بةحتوائدة على جزيئةت     مضيئ 
(  أمَّة عند 4) الشكل بأعلى الدلام   الًا على نو ي  جيد  عندمة تكون خةلي  من التقطعةت  DNAالااااا 

الااااااا   في شريط  تقطعةت  الحصو  على    DNAحدوث  إلى  يؤ ي  ذلك  فإنَّ  التحضير   عمليةت  أثنةء 
على هلام  الأغةروز على شكل خط مضيء طويل  في أوزاندة الجزيئي   وتظدر    تتدرج DNA جزئيةت  

 .Smeerالسليم  تدعى  DNAأسفل قطع 

 
 عليه من الطرز المدروسة  اختبار جودة الحمض النووي المستحصل 4الشكل  

(  3فرات )  -H. bulbosum 5طرطوس  - 4طرطوس مزروع   -H. spontaneum      3طرطوس  - 2عربي أسود   - 1

ريف   - H. spontaneum 11دمشق   - 10( 6فرات)  -9(       7فرات) -H. spontaneum 8سلمية   -7( 9فرات)  - 6

 . عربي أبيض  -H. bulbosum  14   سلمية -13سلمية مزروع   - H. spontaneum  12دمشق 

 Spectrophotometerباستخدام المطياف الضوئي   DNA  تقدير تركيز الــــ -2

المُست لص من الطرز الوراثي  المدروس    DNAأظدر حسةب النسب  بين قراءات تركيز عينةت الااا  
  1.821نةنو متر وبةست دام المطية  الضوئي قيمةً تتراوح بين  260/280عند موجةت ضوئي  بطو  

الااااااا    1.964و   الااااا  DNAوهي تُشير إلى نقةو  جيد  من  رت تراكيز عينةت  مة بين    DNA  كمة قُدِّ
(0.29 – 0.43 µg/µl)  ( 20الذي خزن  فيه هذه العينةت  ويوضح الجدو  )  في المحلو  المنظم

 المست لص من العينةت المدروس .  DNAنتةئج تقدير تراكيز الاااا 
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نانومتر وتحديد تركيز ونقاوة عينات   280و  260قراءات المطياف الضوئي عند أطوال موجات  20الجدول  
 المستخلصة مقدراً بالميكروغرام/ميكروليتر. DNAالـحمض النووي 

 OD 260  /OD 280 الطرز الوراثي  
 DNAتركيز الا 

µg/µl 

 0.29 1.875 عربي أسو  
 H.Spontaneum 1.857 0.31طرطوس 

 0.39 1.926 طرطوس مزروع
 H.Bulbosum 1.852 0.33 طرطوس

 0.35 1.935 3فرات 
 0.41 1.964 9فرات 

 H.Spontaneum 1.880 0.43سلمي  
 0.34 1.875 7فرات 
 0.41 1.821 6فرات 

 H.Spontaneum 1.857 0.38  مشق
 H.Spontaneum 1.906 0.38 ري   مشق

 0.34 1.903 سلمي  مزروع 
 H.Bulbosum 1.884 0.36سلمي  

 0.38 1.856 عربي أبيض 
 

  Polymorphismالتعددية الشكلية   -3
الجدو  وي ين  المدروس   الوراثي   الطرز  اختبةر  الدراس   البة ئةت    14أن    3تضمن   من  بة ئً  

المست دم  أعط  منتجةت تض يم في تفةعل ال لمر  المتسلسل حيث أث ت  هذه البة ئةت فعةليتدة في  
حيث  ً    حزم  94إعطةء تعد ي  شكلي  بين الطرز المدروس  ونجم عن است دام هذه البة ئةت مة مجموعه  

%  كمة تراوح عد  الحزم 85.1ونسب  التعد ي      Polymorphicأعط  هذه البة ئةت تعد يً  شكليً   
   1ISSRوعشر  حزم كأعلى عد  مع البة ئ  ) )13ISSR (لكل بة ئ  بين حزمً  واحدً  كأقل عد  مع البة ئ 

3ISSR   6ISSR   11ISSR  مئوي  للتعد ي  الشكلي  حزمً  لكل بة ئ   وكةن  النسب  ال  6.7( بمتوسط
( البة ئ   مع  بمقدار5ISSRالأقل   )62.7( البة ئةت  مع  والأك ر   %7ISSR-9ISSR-10ISSR -

11SSRI-13ISSR -14ISSRالنمةذج التي تمَّ الحصو  عليدة من   (5) %  ويمثل الشكل100( بمقدار
( كأقل قيم   0.105بين )( فقد تراوح  مة  PIC  وبةلنسب  لقيم معةمل التعد ي  الشكلي  ) DNA  حزم

( البة ئ  البة ئ )0.498( و)14ISSRمع  قيم  مع  كأعلى   )7ISSR ( بلغ  بمتوسط عةم   )0.336   )
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الا ( أندة تزو نة بقو  التمييز لموقع مة على المجين من خلا   PICوتكمن أهمي  التنوع الوراثي )قيم  
 التكرار النس ي لتلك النظةئر ضمن  الأخذ بةلحسبةن ليس فقط عد  النظةئر في الموقع الواحد بل أيضةً 

عن احتمة  أن تمتلك العينةت المسحوب  عشوائيةً   PICالابمعنى آخر تع ر قيم   أفرا  الصنف المدروس   
 DNAالـ( يمثل النمةذج التي تم الحصو  عليدة من حزم  5م تلف  لذات الموقع الوراثي  والشكل )  حزمةً 

. 

 
  % لملاحظة التعددية الشكلية2هلامة الآغاروز  5الشكل  

 
M :    النووي الحمض  حزم  وأحجام  الأوزان  لتحديد  الجزيئي  أسود    -DNA.  1المؤشر   .Hطرطوس    -2عربي 

spontaneum        3-    مزروع )  -H. bulbosum  5طرطوس    -4طرطوس   .Hسلمية    -7(  9)   فرات  - 6(  3فرات 

spontaneum  8-  (7فرات        )دمشق    -10(  6فرات)   -9H. spontaneum  11-    ريف دمشقH. spontaneum  

 عربي أبيض  - H. bulbosum 14   سلمية  - 13سلمية مزروع  -12
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 



 

72 

 

رموز البادئات المستخدمة، عدد الحزم الكلية والمتباينة، والنسبة المئوية للتعددية الشكلية % في الطرز   21الجدول   
 .  الوراثية المدروسة 

 عد  الحزم الكلي  اسم البة ئ
عد  الحزم المتبةين   

 شكليةً 
النسب  المئوي  للتعد ي   

 الشكلي  % 
معةمل التعد ي  

 (PICالشكلي  )
1ISSR 10 8 .080 0.344 
2ISSR 8 6 75.0 0.323 
3ISSR 10 9 .090 0.335 
4ISSR 6 5 83.3 0.343 
5ISSR 8 5 62.5 0.475 
6ISSR 10 9 .090 0.457 
7ISSR 6 6 .0100 0.498 
8ISSR 9 6 66.7 0.239 
9ISSR 5 5 .0100 0.430 

10ISSR 5 5 .0100 0.472 
11ISSR 10 10 .0100 0.413 
12ISSR 3 2 66.7 0.176 
13ISSR 1 1 .0100 0.153 
14ISSR 3 3 .0100 0.105 
15ISSR  -  -  -  - 
16ISSR  -  -  -  - 

 -  85.1 80 94 المجموع
 0.336  5.7 6.7 المتوسط

 

 6حزم  موجو   و  25حزم  فريد  )واسم ( للطرز المدروس   مندة    31( وجو   22يت ين من الجدو  )
الطرز الوراثي  المدروس  ال ري  والمزروع   حيث امتلك الطراز الوراثي    حزم غةئب   وقد ميزت هذه الحزم

حزم (  في حين    11ريد  )الموجو   وال ةئب ( بمعد  )أك ر عد  من الحزم الف(  H.Bulbosum  سلمي )
)حزمتةن(  وهذا يد  على    (H.Spontaneum  سلمي  بلغ أقل عد  من الحزم الفريد  في الطراز الوراثي )

وراثي الك ير بين الطرز الوراثي  المدروس   والذي استطةع  البة ئةت المدروس  الكشف عنه.  التنوع ال
 فكلمة زا  عد  الحزم الفريد     ذلك على وجو  تنوع وراثي ك ير. 
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عدد الحزم الفريدة )الموجودة والغائبة( في طرز الشعير البري والمزروع المدروسة الناتجة عن تطبيق    22الجدول   
 ISSRتقنية 

 المجموع عد  الحزم ال ةئب   عد  الحزم الموجو    الطراز الوراثي 

 3 -  + 3 أسو   عربي

 H.Bulbosum 4 +  - 4 طرطوس

 4 - 1 + 3 3 فرات 

 H.Spontaneum 2 +  - 2 سلمي 

 H.Spontaneum 1 + 2 - 3  مشق ري 

 H.Bulbosum 10 + 1 - 11 سلمي 

 4 - 2 + 2 عربي أبيض 

 31 - 6 + 25 المجموع

 

( أن معظم البة ئةت المست دم  امتلك  القدر  على تمييز الطرز المدروس   23نلاحظ من الجدو  )
فريد   في حين أنّ البة ئ  (  التي لم تعطِ أي حزم   5ISSR  ،51ISSR، 16ISSRبةستثنةء البة ئةت )

( 3ISSR 12ISSR  أعطى أك ر عد  من الحزم الفريد  وبلغ عد هة )5  ( 8حزم  كمة أعطى البة ئISSR  )
 حزم  فريد  واحد  فقط. 
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 عدد الحزم الفريدة مع البادئات المدروسة  23الجدول  
 عدد الحزم الفريدة  البادئ اسم  عدد الحزم الفريدة  اسم البادئ 

1ISSR 2 9ISSR 3 

2ISSR - 10ISSR 4 

3ISSR 5 11ISSR - 

4ISSR 2 12ISSR 5 

6ISSR 2 13ISSR 2 

7ISSR 3 14ISSR 2 

8ISSR 1 31 المجموع 

 

 تحديد درجة القرابة الوراثية بين الأنواع المدروسة -4
يفيد تحديد  رج  القراب  الوراثي  ضمن الأنواع في برامج تربي  النبةت  لتأمين قةعد  وراثي  ك ير    
للاستفة   مندة في برامج التدجين. وتم   راس  العلاق  الوراثي  بين الطرز الوراثي  المدروس  بتط يق  

حيث أن ارتفةع    Percent Disagreement Values (PDV)مصفوف  النسب المئوي  لعدم التوافق  
قيم هذه المصفوف  يد  على وجو  اختلا  وراثي وبةز ية هة يز ا  التبةين الوراثي بين الطرازين المدروسين  

أن  4ويتم إنشةء هذه المصفوف  وفقةً لعد  وحدات التضةعف المشترك  بيندة. نلاحظ من خلا  الجدو  
( وهذا يد  على  H.Bulbosum  وع  سلمي سلمي  مزر بين الطرازين )  0.1542هي     PDVلـأقل قيم   

عربي  بين الطرازين )   0.5025أندمة على  رج  ك ير  من القراب  الوراثي   بينمة كةن  أعلى قيم  لدة  
ممة    (H.Spontaneum  ري   مشق  H.Bulbosumو )طرطوس  (  H.Spontaneumأسو    مشق  

 .(24الجدو  رقم ) يد  على وجو  تبةين وراثي  ك ير بيندة
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 حسب ISSRبتطبيق تقانة  UPGMAبين الطرز المدروسة والناتجة عن تطبيق متوسطات المجموعات الزوجية غير المزانة  (PDV)مصفوفة النسب المئوية لعدم التوافق  24الجدول  

  Nei(1987 ) 

 الطرز المدروسة 
عربي أسود
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سلمية مزرو

 

سلمية  
H

. B
u

lb
o
su

m
 

ض
ي أبي

عرب
 

               عربي أسو  

              H. Spontaneum 0.4616طرطوس 

             0.2683 0.3132 طرطوس مزروع 

            H. Bulbosum 0.4751 0.3018 0.3724طرطوس 

           0.3365 0.3018 0.3483 0.4484 (3فرات )

          0.2465 0.3603 0.3724 0.3724 0.3971 (9فرات)

         H. Spontaneum 0.4616 0.3603 0.3603 0.3018 0.3724 0.3018سلمية 

        0.3132 0.2573 0.2148 0.3483 0.3132 0.3847 0.3603 (7فرات)

       0.2465 0.2905 0.2573 0.1942 0.3483 0.2905 0.3603 0.3603 (6فرات)

      H. Spontaneum 0.5025 0.4751 0.3971 0.4887 0.2683 0.3132 0.3971 0.3248 0.2573دمشق 

     H. Spontaneum 0.4616 0.3847 0.4097 0.5025 0.2793 0.2573 0.6303 0.3132 0.2252 0.3248ريف دمشق 

    0.2905 0.2573 0.2252 0.2465 0.1640 0.2573 0.2793 0.3018 0.3365 0.3847 0.4616 سلمية مزروع 

   H. Bulbosum 0.4484 0.3248 0.3248 0.2905 0.2683 0.2683 0.2793 0.2358 0.1942 0.2044 0.3018 0.1542سلمية  

  0.4097 0.4224 0.4484 0.4616 0.3483 0.3248 0.4484 0.4353 0.4353 0.4887 0.3018 0.3971 0.1542 عربي أبيض 
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 ( الوراثية  )شجرة القرابة   Cluster analysisالتحليل العنقودي -5
يسمح التحليل العنقو ي بتقسيم الطرز الوراثي  المدروس  إلى مجموعةت  وتعكس هذه المجموعةت 
 رج  القراب  الوراثي  فيمة بيندة  وقد تتجمع العينةت ضمن مجموع  واحد  بنةءاً على موطندة الأصلي  

 أو على أصلدة ونس دة. 

وذ  عليدة  الحصو   تمّ  التي  للنتةئج  العنقو ي  التحليل  الوراثي   أجري  القراب   شجر   لإنشةء  لك 
Dendrogram     (6الشكل رقم )لتحديد  رج  القراب  الوراثي  حيث أظدر هذا التحليل فرعين رئيسين  . 

ضم الفرع الثةني بقي   بينمة  9.9( بمسةف  عربي أسو   عربي أبيض الفرع الأو   ضم الطرازين ) 
الثةني إلى  الطرز المدروس . أيضةً   انقسم تح  الفرع الأو  إلى مجموعتين    تح  فرعين انقسم الفرع 

و    12.7( بمسةف   طرطوس مزروع   H.Spontaneumطرطوس  )ضم  المجموع  الأولى الطرازين  
)طرطوس   الطراز  الثةني   المجموع   الفH.Bulbosumضم   تح   انقسم  بينمة  إلى  (.  الثةني  رع 

( وانقسم  المجموع  الثةني     H.Spontaneumمجموعتين ضم  المجموع  الأولى الطراز ) مشق  
  سلمي  مزروع  H.Spontaneumإلى تح  مجموعتين ضم  تح  المجموع  الأولى الطرز)سلمي   

   9ات   فر 7  فرات 6  فرات 3( بينمة ضم  تح  المجموع  الثةني  الطرز )فرات  H.Bulbosum سلمي 
جيد  في التميز الوراثي بين الطرز المدروس     ISSRنلاحظ أن تقةن   (.  H.Spontaneumري   مشق  

 .شعيرلل

 
 بين الطرز المدروسة  Dendrogramشجرة القرابة الوراثية   6الشكل  

 

Cluster 1 

Cluster 2 
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( نجد أن 7والوراثي  لطرز الشااعير المدروساا  الشااكل ) الشااكلي وعند  راساا  المقةرن  بين شااجرتي القراب   
كااةناا  متقااةرباا  مورفولوجيااةً    9  فرات    7  فرات   3الطرز عربي أبيض   عربي أسااااااااااااااو  و الطرز فرات 

   في حين كةن  الطرز ووراثيةً وهذا يد  أن تأثير ال يئ  عليدة محدو  وبةلتةلي يمكن اعتبةره طرز وراثي 
طاارطااوس  H. spontaneumطاارطااوس   ماازروع   طاارطااوس    H. bulbosum   ساااااااااااااااالااماايااااااا   H. 

spontaneum ( مشااااق  6  فرات   )H. spontaneumري   مشااااق  H. spontaneum     ساااالمي
متقةرب  وراثيةً ومتبةعد  مورفولوجيةً وبةلتةلي فإن تأثير ال يئ  على هذه   H.bulbosumمزروع  ساااااااااالمي   

 الطرز ك ير  ومنه يمكن اعتبةرهة طرز بيئي  فقط.

على خمس مدخلات من الشعير لدراس  التنوع الوراثي    (2019وزملاؤه )  Khatab  في بحث أجراه 
حزم  متبةين  شكليةً  حيث    25دة  حزم  من   48مندة   6أعطى است دام    ISSR بة ئةت    10بةست دام  

%  في  75حزم متبةين  شكليةً بتعد ي  شكلي     9حزم  مندة    12وجو      UBC-810أظدر البة ئ   
حزم    6حزم على التوالي مندة    9و    UBC-815  10و    UBC-822حين أعطى است دام البة ئتين  

% على التوالي  كمة  60% و  66.6تين  متبةين  شكليةً  حيث بل   النسب  المئوي  للتعد ي  الشكلي  للبة ئ
توفر نتةئج هذه  % .  40متبةين  شكليةً بتعد ي  شكلي     4حزم مندة    UBC-812  10أعطى البة ئ  

يمكن است دامدة لإثراء  التي    للشعير و الوراثي المرتبط  بةلأنمةط   ISSR الدراس  بعض الواسمةت الجزيئي 
الذي تم  ISSR بة ئةت   يمكن است دامبحيث  الجفة    مقةوم   برامج التربي  التي تدد  إلى تحسين  

لتحديد الأنمةط   الدراس  في أي  راس  أخرى  تتحمل  الوراثيتطويره من هذه  التي  في الجفة   جدة   إ  
 .آخر الشعير أو أي محصو  حقلي

نجةح است دام الواسمةت الجزيئي  لتحليل التنوع    (2018ؤه )وزملا Sadeghpour أظدرت  راس 
نبةتةت المحةصيل  الوراثي من    طرازاً وراثيةً   45بين    الوراثي  تم   راس  التنوع  في هذه الدراس   .في 

  3000-80  وزن جزيئي ب  438الحزم المتبةين  شكليةً  مجموع  كةن   ISSR الشعير بةست دام تسع  بة ئةت 
قةعد  )تراوح ي.زوج  الشكلي   التعد ي   معةمل  قيم    PIC  )  لا  0.121من ISSR7     لا  0.227و 
ISSR2   كمة أظدر التحليل العنقو ي المعتمد على    .0.19بمتوسطUPGMA     انفصة  الطرز الوراثي

 .س  مجموعةت إلى 

تقني     (2012وزملاؤه )   El-Awady  بين    RAPD تقني   من  أفضل ISSR أن است دام 
للشعير الأصلي   السلالات  بين  الوراثي  التنوع  بنتةئج ISSR ونتةئج  .لاكتشة   مقةرن   واقعي    أكثر 

RAPD  حيث  بة ئةت   10المدروس  بةست دام    فيمة يتعلق بةلتوزيع الج رافي لمجموعةت الشعير الست . 
على   الحصو   النتةئجلكل    حزم   7.4بمتوسط    حزم   51تم  أظدرت  كمة   . البة  بة ئ   ئين  تفوق 

UBC835   و UBC840    10حيث أعط  (  حزم وكةن  قيم  معةمل التعد ي  الشكليPIC  )0.42  
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 2000و    300تض يمدة بين    الحزم التيتراوح حجم  حزم فقط .    UBC807   5بينمة أظدر البة ئ  
قةعدي. الثلاث  كمة  زوج  البة ئةت    شكلي    ي تعد   UBC847 و UBC878 و UBC828 أظدرت 

  بينمة أظدر  على التوالي  0.45و    0.45و    0.41(  PICوكةن  قيم معةمل التعد ي  الشكلي  )  33.3%
يمكن أن تسةعد  . 0.47( PIC% مع معةمل تعد ي  شكلي  )25  تعد ي  شكلي قل أ UBC822 بة ئال

  في تعزيز مجموع  المعلومةت الموجو   حو  الشعير والتي قد تسةعد في تقييم برامج   لبحث نتةئج هذا ا
 .الشعير

طرز وراثي  من الشعير    6التنوع الوراثي بين   Samah    (2013  )و     Khatabكل من    قيّم
  الحصو  على تم متبةين  شكليةً.  32حزم  مندة    41  سجل  مة مجموعه  ISSRبة ئةت   10بةست دام  

حزم على التوالي    7و    11حيث أعط    ISSR5 و ISSR6 البة ئين بةست دام    الحزم  أك ر عد  من  
% على التوالي. 71.4% و    72.7متبةين  شكليةً وكةن  النسب  المئوي  للتعد ي  الشكلي     5و    8مندة  

مقةرن    %100سجل  أعلى تعد ي  شكلي       ISSR10 و    ISSR4 و ISSR1 ةت في حين أن البة ئ
  وقد أظدر التحليل العنقو ي انفصة  %75 شكلي     ي مع تعد     ISSR7   تليدة البة ئ الأخرى  ت بةلبة ئة

 .الطرز الوراثي  إلى مجموعتين رئيسيتين

طرازاً من الشعير    24لدراس  التنوع الوراثي لاا    Vasileva  (2018)  في بحث تمّ إجراؤه من ق ل
   ISSRبة ئةت    9 و  وذلك بةست دام  7سلال  محلي  تمّ الحصو  عليدة من    13سلال  تربي  و  11مندة  

  83%  وكةن عد  الحزم الكلي   54.22أظدرت النتةئج تنوعةً وراثيةً ك يراً حيث بل   التعد ي  الشكلي   
لكل بة ئ أيضةً  كمة    7.50متبةين  شكليةً بمتوسط    45مندة    ل بة ئحزم  لك  9.22حزم  بمتوسط  
  ISSR_5حزم متبةين  شكليةً  فيمة أظدر البة ئ    7أك ر عد  من الحزم مندة    ISSR_7أظدر البة ئ  

 واسمةت النتةئج الممةثل  التي تم الحصو  عليدة مع الالنتةئج و   هسمح هذ حزم وجميعدة متبةين  شكليةً. ت  10
ممة يسةهم عند است دام مزيج من     وراثيةً   بين الأصنة  القريب   وراثي بتمييز موثوق للأنمةط الالأخرى  

بوضوح وراثي  نمط  كل  تحديد  إلى  عند     البة ئةت  ستؤ ي  تجميع  والتي  اإجراء  الوراثي   لأنمةط  لدذه 
 .بين الطرز دجينةت لإجراء الت  است دامدة للمسةعد  في الاختيةر الفعة إلى المدروس  

طرازاً وراثيةً  حيث أظدرت النتةئج    28التبةين الوراثي بين    (2019وزملاؤه )  Shayan  كمة  رس
- 80  بحجم  حزم متبةين  شكليةً   559  مندةبة ئ     11  أعط     تم است دامدة ISSR بة ئ   14من بين  أنه  

قةعدي  3000 ) .زوج  الشكلي   التعد ي   معةمل  قيم  بمتوسط    0.252و    0.116بين    (PICوكةن  
على     0.187 المعتمد  العنقو ي  التحليل  أظدر  إلى    UPGMAكمة  الوراثي   الطرز    أربع انفصة  

للشعير عن بعضدة    الوراثي لديدة القدر  على فصل الأنمةط   ISSR ظدرت النتةئج أن بة ئةت أ  .مجموعةت 
  الوراثي  ست دامدة في اختيةر الأنمةط  قيد الدراس  يمكن ا ISSR واسمةت أن    كمة يلاحظ  أيضةً  .البعض 

 .والتدجين للشعير بمسةعد  الواسمةت في برامج التربي 
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    قةم AFLPو    RAPDو   ISSRفي  راس  للمقةرن  بين عد  أنواع من الواسمةت الجزيئي  هي 
Kianoosh (2017)   بة ئ  31طرازاً من الشعير بةست دام  20بدراسRAPD   بة ئ   20وISSR 

على التوالي  وكةن    381و    159و    284 . حيث كةن  عد  الحزم المتبةين  شكليةً AFLPبة ئةت    8و  
% على التوالي. وأظدرت  18.05% و   43.08% و    34.12متوسط النسب  المئوي  للتعديي  الشكلي   

  0.25و    ISSRلااا    0.30و     RAPDلـــ  0.26(  PICحيث معةمل التعد ي  الشكلي  )  النتةئج تبةينةً من 
المدروس  AFLPلااا   الجزيئي   الواسمةت  بين  فيمة  الواسع   التمييز  قدر   إلى  يشير  ممة   .
(ISSR>AFLP>RAPD.) 
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والوراثية بالنسبة للأنواع المدروسة   الشكليةمقارنة بين شجرتي القرابة  7الشكل   

  
 شجرة القرابة الوراثية بين الأنواع المدروسة  بين الأنواع المدروسة  الشكليةشجرة القرابة 
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 درين يالشكلية لمورثات الديه  دراسة التباينات الأليلية-6
أظدرت  راس  تقييم التبةين لمورثةت الديديدرين المسؤول  عن تحمل الجفة  اختلافةً واضحةً في 

كةن  التبةينةت الشكلي  في الوزن الجزيئي بين  المدروس   حيث    طرز الوراثي المورثةت بين ال  تع ير هذه
ن  على  رج  عةلي  من التمةثل في البعض الآخر  وأمكن نظةئر الموقع الواحد ك ير  أحيةنةً  بينمة كة

 PCRتفةعل الاا  ( أن8( والشكل )25ويظدر الجدو  )%   4  آغةروزتميزهة بسدول  على هلام  ميتةفور  
لمورث )وجو     Dhn1   بةلنسب   ) (  حيث  Aنمط شكلي  الشكلي  النمط  الوراثي   Aظدر  الطرز  لدى   )

أسو  ) مزروع   عربي     مشق    H.Spontaneumسلمي       H.Bulbosum طرطوس   طرطوس 
H.Spontaneum     سلميH.Bulbosum . وغةب عند بةقي الطرز المدروس  ) 

 . في الطرز الوراثية المدروسة  Dhn1بالنسبة لمورثة  PCRالأنماط الشكلية الناتجة عن تفاعل الـ  25الجدول  

 المورثة 
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Dhn1 AA - AA AA  -  - AA  -  - AA  -  - AA  - 450 
 

( حيث ظدر  Aنمط شكلي )( والشكل وجو   26ت ين من خلا  الجدو  )فقد    Dhn2بةلنسب  للمورث   أمة  
 .از )عربي أبيض(ر عند جميع الطرز المدروس  بةستثنةء الط (A) شكليالنمط ال

 عند الطرز الوراثية المدروسة.  Dhn2بالنسبة لمورثة  PCRالأنماط الشكلية الناتجة عن تفاعل الـ  26الجدول  
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Dhn2 AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA  - 500 

 
 في الطرز المدروسة.   Dhn2% لملاحظة الأنماط الشكلية بالنسبة لمورثة  4  صورة هلامة ميتافور آغاروز  8الشكل   
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M :    النووي الحمض  حزم  وأحجام  الأوزان  لتحديد  الجزيئي  أسود    -DNA.  1المؤشر   .Hطرطوس    -2عربي 

spontaneum        3-    مزروع )  - H. bulbosum  5طرطوس    - 4طرطوس   .Hسلمية    - 7(  9) فرات  - 6(  3فرات 

spontaneum  8-  (7فرات        )دمشق    -10(  6فرات)   -9H. spontaneum  11-    ريف دمشقH. spontaneum  

 عربي أبيض  - H. bulbosum 14   سلمية  - 13سلمية مزروع  -12

نمط شكلي   ( وجو  27فقد ت ين من خلا  الجدو  )  Dhn4و      Dhn3الديديدرين    وبةلنسب  لمورثتي
للمورث     جميععند  (  A)  واحد  بةلنسب   المدروس   الوراثي   الطر وغةب     Dhn3الطرز  الوراثي  اعند  ز 
 .Dhn4( بةلنسب  للمورث  عربي أسو  )

في الطرز الوراثية   Dhn3  ،Dhn4بالنسبة لمورثتي    PCRالأنماط الشكلية الناتجة عن تفاعل الـ     27الجدول   
 المدروسة. 

 المورثات

عربي أسود 
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Dhn3 AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA 700 
Dhn4  - AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA 1000 

 

(  حيث تبةين  هذه الأنمةط بةلظدور عند الطرز Aنمط شكلي )  Dhn 5أعط  المورث   كمة و 
المدروس   )  الوراثي   الجدو   )28ومن خلا   النمط  ظدور  ت ين   )A  )  فرات( الطرز  سلمي      7عند 

H.Spontaneum   وغيةبه عند بةقي الطرز المدروس   أمة بةلنسب  للمورث )Dhn6     ظدر النمط الشكلي
(A  سلمي      9( عند الطرز )فراتH.Spontaneum    وغةب عند بةقي الطرز المدروس    7  فرات )

 .   Dhn7 بةلنسب  الى المورث   ( عند جميع الطرز المدروس Aكمة وظدر النمط الشكلي )

في الطرز    Dhn5  ،Dhn6  ،Dhn7ات  بالنسبة لمورث  PCRالأنماط الشكلية الناتجة عن تفاعل الـ      28الجدول   
 الوراثية المدروسة. 
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Dhn 5  -  -  -  -  -  - AA AA -  -  -  -  -  - 800 
Dhn 6  -  -  -  -  - AA AA AA  -  -  -  -  -  - 800 
Dhn 7 AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA 700 
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عند جميع الطرز    A)ر نمط شكلي )و ظد(  29ت ين من خلا  الجدو  )فقد     Dhn8لمورث   اأمة  
 ( فقد غةب فيدة. H.Bulbosum طرطوس مةعدا )

عند جميع    A)ر نمط شكلي )و ظد(  29ت ين من خلا  الجدو  )فقد     Dhn9بةلنسب  للمورث   
 ( فقد غةب فيدمة H.Bulbosum طرطوس    H.Spontaneum مشق الطرز مةعدا ) 

 A)ر نمط شكلي )و ظد(  29ت ين من خلا  الجدو  )فقد     Dhn10لمورث   كمة بين  نتةئج ا
 .  عربي أبيض(H.Bulbosum طرطوس عند جميع الطرز مةعدا )

في الطرز   Dhn8  ،Dhn9  ،Dhn10بالنسبة للمورثات    PCRالأنماط الشكلية الناتجة عن تفاعل الـ      29الجدول   
 الوراثية المدروسة. 
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Dhn8 AA AA AA  - AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA 800 
Dhn9 AA AA AA  - AA AA AA AA AA - AA AA AA AA 590 

Dhn10 AA AA AA  - AA AA AA AA AA AA AA AA AA - 1100 
 

بعد  الأنمةط الشكلي     Dhn3     Dhn7  المورثتةن( تفوق  30أظدرت النتةئج من خلا  الجدو  )
و   Dhn4و    Dhn2  ةت نمطةً شكليةً مع كةف  الطرز المدروس   تلتدة المورث  14التي أعطتدة والبةل    

Dhn8        أعط  المورث حين  نمطةً شكليةً  في    13با Dhn5   2والبةلغ    الشكلي أقل عد  من الأنمةط  
 المدروس . الوراثي  نمطةً شكليةً مع الطرز 

النتةئج أيضةً تفوق الطرز الوراثي  ) ( بعد   7فرات       H.Spontaneum  سلمي  كمة أظدرت 
فدي أكثر تحملًا للجفة  مقةرنً   على التوالي  نمطةً وراثيةً  9و  10الأنمةط الوراثي  التي أعطتدة والبةل    

نمطةً    8( با H.Bulbosumسلمي      9  تلاهة الطرز الوراثي   )طرطوس مزروع  فرات  الأخرى بةلطرز  
  عربي أبيض( أقل عد  من الأنمةط    H.Bulbosum  طرطوسشكليةً  في حين أعط  الطرز الوراثي  )

 نمطةً شكليةً.  5الشكلي  والبةلغ 
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 الأنماط الشكلية الكلية للمورثات مع الطرز الوراثية المدروسة.  30الجدول  
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الوزن  
 الجزيئي 

مجموع  
 الأنماط 

DHN1 AA - AA AA - - AA - - AA - - AA - 450 6 

DHN2 AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA - 500 13 

DHN3 AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA 700 14 

DHN4 - AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA 1000 13 

DHN5 - - - - - - AA AA - - - - - - 800 2 

DHN6 - - - - - AA AA AA - - - - - - 800 3 

DHN7 AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA 700 14 

DHN8 AA AA AA - AA AA AA AA AA AA AA AA AA AA 800 13 

DHN9 AA AA AA - AA AA AA AA AA - AA AA AA AA 590 12 

DHN10 AA AA AA - AA AA AA AA AA AA AA AA AA - 1100 12 

 102 - 5 8 7 7 7 7 9 10 8 7 5 8 7 7 المجموع
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ــة اعتماداً على د  Cluster analysisالتحليل العنقودي   -7 ــة  للطرز المدروسـ راسـ
   PCRباستخدام تقانة  (  DHNs)التباينات الأليلية في مورثات الديهيدرين 

الشاااااااعير بين طرز  Dendrogram ثي االور   راب التحليل العنقو ي ورسااااااام  شاااااااجر  الق إجراءتم  
 (.9الشكل )( DHNs)س  التبةينةت الأليلي  في مورثةت الديديدرين راالمدروس  اعتمة اً على   

وبنةءً على التحليل العنقو ي انقساااااام  شااااااجر  القراب  إلى عنقو ين رئيساااااايين ضاااااام العنقو  الأو  
كذلك انقساام العنقو   فيمة ضاام العنقو  الثةني بةقي الطرز المدروساا .  H.bulbosumالطراز طرطوس 

ةني  الثةني إلى تح  عنقو ين ضاااااام تح  العنقو  الأو  الطرز عربي أبيض فيمة ضاااااام تح  العنقو  الث
بةقي الطرز المدروساااااااااااا  والذي انقساااااااااااام إلى مجموعتين ضاااااااااااام  المجموع  الأولى الطرازين ساااااااااااالمي   

H.spontaneum    بينمة انقساااااام  المجموع  الثةني  إلى تح  مجموعتين شاااااامل  بةقي الطرز 7وفرات
 المدروس .

لجفة  مورثةت تحمل ا( يمكن فرز طرز الشعير حسب 9  القراب  الوراثي  الشكل )ر بنةءً على شج
( وطرز متوساااااااااااط  التحمل للجفة  7فرات      H.Spontaneum  سااااااااااالمي إلى طرز متحمل  للجفة  )

  6   فرات   9  فرات   3  طرطوس مزروع  فرات H. spontaneumعربي أساو    طرطوس ضام  )
 .H  سااااااالمي  مزروع   سااااااالمي      H. spontaneum  ري   مشاااااااق   H. spontaneum   مشاااااااق 

bulbosum وطرز )(  طرطوسضعيف  التحمل للجفة H.Bulbosum  عربي أبيض  .) 

 

مورثات الديهيدرين   المدروسة اعتماداً على دراسة التباينات الأليلية في  الشعيرشجرة القرابة الوراثية لطرز    9الشكل  
(DHNs) 

 طرز متوسطة التحمل للجفاف

 طرز متحملة للجفاف 

 طرز غير متحملة للجفاف 
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 Conclusion  الخاتمة

  تطوير ولا تزا  تمثل أ ا  مدم  لالوراثي   للتنوع    ةً رئيسي  اً من الشعير مصدر    ري السلالات ال  تعد  
. ركزت الدراسةت السةبق  على جوانب محد   من الأصو  الوراثي  للشعير  المورثةت الأصنة  واكتشة   
. هدف  الدراس  في  من الشعير المزروع    محد  أصنة   واستددف     الزرا ي   أو  وراثي على المستويةت ال

 ال ري  السوري  ومقةرنتدة مع الطرز المدروس . هذه الأطروح  إلى تحديد ثراء سلالات الشعير 

عةم بس ب  بشكل  الملحوظ     اللالتأثير  المورفولوجي عوامل  التبةين  على  يؤخذ    ل يئي   أن  يجب 
ال لا  بعين الاعتبةر لذلك شمل   اخل    للطرز الوراثي   ختلافةت الج رافي  والمنةخي  الواسع استكشة  الا

الدراس  أربع  عشر طرازاً بريةً ومزروعةً من أربع محةفظةت سوري  )  مشق  ري   مشق  طرطوس   
 . حمةه(

الإنتةجي  المن فض  لأصنة   شةر العمل المقدم في هذه الأطروح  إلى وجو  إمكةني  لتحسين  أ
   تكيف مالشعير في بيئةت البحر الأبيض المتوسط ذات الأمطةر المن فض  من خلا   مج الصفةت ال

. يمكن تحقيق ذلك (. مع الطرز من الشعير المزروعHordeum spontaneumالشعير ال ري )  من
  نتةجي  الإ  صفةت والميداني لل  الزراعي  تقييمال  و الندج الذي يشمل التحليل الجزيئي  من خلا  برنةمج متكةمل

الواعد     وراثي ال  طرزيمكن اعتبةر الكمة  إجدة  الجفة .  لفسيولوجي  في مجموع  من بيئةت  والزرا ي  وا
التي تم تحديدهة من هذه الدراس  كموا  وراثي  محتمل  في برنةمج التربي  من أجل التحسين المستق لي  

( تفوقه في تحمل الجفة  بينمة  Hordeum spontaneumسلمي     حيث أث   الطراز )لتحمل الجفة 
 ( تفوقه بةلصفةت الكمي  والإنتةجي .Hordeum spontaneumأث   الطراز )ري   مشق 

ال التبةين  لتقييم  كةفي   واحد   توجد طريق   الطرق    وراثيلا  الوراثي  لأن  الأصو   في مجموعةت 
التبةين ال وكذلك   التحليل الوراثيعلى مستويةت م تلف  وت تلف في قدرتدة على    وراثيالم تلف  تأخذ 
  لكن أنمةط  لاصدةيحد حجم هذه الدراس  من الاستنتةجةت التي يمكن است   جو   محتوى المعلومةت.

. يعد  واسمةت للدراسةت التي تحتوي على عد  أك ر من ال  ةً الموصوف  هنة يمكن أن تكون أسةس  التبةين
قد   وراثي  تتكي  مع بيئةت معين  ةً   لأنه قد يمثل أنمةطةً مدم اً أمر  ةً حفةظ على هذا التنوع الشةئع محليال

أك ر عن   الذين يصممون  راسةت  للبةحثين  الدراس  مفيد   الموصوف  في هذه  أنمةط الاختلا   تكون 
   للشعير. الأصو  الوراثي
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 الاستنتاجات والمقترحات 

 الاستنتاجات أولًا: 

تبةين  الطرز الوراثي  المدروس  من الشعير ال ري والمزروع في صفةتدة  وهذا عةئد إلى التبةعد   -1
 الوراثي والج رافي فيمة بيندة.

تفوق الطراز طرطوس مزروع تفوقةً معنويةً في معظم الصفةت المدروس   فقد تفوق في خمس  -2
فةت كمي  و شكلي  وهي وزن النبةت  وزن السن ل  الرئيس   عد  الح وب في السن ل  الرئيس    ص

 حب .  1000وزن الح وب في السن ل  الرئيس   وزن  
فوقةً معنويةً في معظم الصفةت المدروس   فقد ت  H. spontaneum    مشق  تفوق الطراز ري  -3

النبةت   طو   وهي  شكلي   و  كمي   صفةت  أربع  في  عد  تفوق  الرئيس     السن ل   طو     
 الإشطةءات الكلي    عد  الإشطةءات المثمر .

 الطرز الوراثي  المدروس .  فعةليً  في التمييز بين ISSRأظدرت تقةن   -4
  14أن    لنتةئج. أظدرت افي اختبةر الطرز الوراثي  المدروس  من الشعير  بة ئ   16است دام  تمّ   -5

بة ئً  من البة ئةت المست دم  أعط  منتجةت تض يم في تفةعل ال لمر  المتسلسل حيث أث ت   
 94  ةهذه البة ئةت فعةليتدة في إعطةء تعد ي  شكلي  بين الطرز المدروس  ونجم عن است دامد

  . %85.1  المئوي  تدةنس  صل  و  Polymorphicأعط  تعد يً  شكليً   كمة  حزم ً 

سلمي  مزروع  بين الطرازين )  0.1542هي     PDVالتوافقت ين أن أقل قيم  لمصفوف  عدم   -6
( وهذا يد  على أندمة على  رج  ك ير  من القراب  الوراثي   بينمة كةن   H.bulbosum سلمي 

و )طرطوس (  H.spontaneumعربي أسو    مشق  بين الطرازين )   0.5025أعلى قيم  لدة  
H.bulbosum  ري   مشق   H.spontaneum  )  ك ير وراثي  تبةين  وجو   على  يد   ممة 

 ندة. بي 
  الوراثي  حسب بيئةتدة وهذا يمكن أن يسةعد في  تمَّ فصل الطرز المدروس  في شجر  القراب -7

 تحديد هوي  الطرز الوراثي  وتعريفدة. 
نمطةً شكليةً    14عد  الأنمةط الشكلي  التي أعطتدة والبةل    ب   Dhn3     Dhn7تفوق المورثتةن   -8

نمطةً شكليةً     13با     Dhn8و  Dhn4 و Dhn2مع كةف  الطرز المدروس   تلتدة المورثتةن 
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المورث    والبةلغ     Dhn5في حين أعط   الشكلي   نمطةً شكليةً مع    2أقل عد  من الأنمةط 
 الطرز الوراثي  المدروس .

( بعد  7فرات       H.Spontaneum  سلمي كمة أظدرت النتةئج أيضةً تفوق الطرز الوراثي  ) -9
فدي أكثر تحملًا على التوالي  نمطةً وراثيةً    9و     10الأنمةط الوراثي  التي أعطتدة والبةل    

الوراثي   )طرطوس مزروع  فرات   الطرز  بةلطرز الأخرى  تلاهة  سلمي     9للجفة  مقةرنً  
H.Bulbosumطرطوس  نمطةً شكليةً  في حين أعط  الطرز الوراثي  )  8( باH.Bulbosum   

 . ةً نمطةً شكلي 5عربي أبيض( أقل عد  من الأنمةط الشكلي  والبةلغ  
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 المقترحات ثانياً: 

 في القيةم بدذه الدراسةت لأندة أظدرت فعةليتدة في التبةين الوراثي. ISSRالاعتمة  على تقني   -1
ا خة  الطراز طرطوس مزروع في برامج التربي  والتحساااااااين الوراثي لتفوقه في أغلب الصااااااافةت  -2

 المدروس .
 ساااااااالمي   – 9فرات   -طرطوس مزروع   - 7فرات   -  H.Spontaneumا خة  الطرز ساااااااالمي    -3

H.Bulbosum    في برامج التربيا  لتحمال الجفاة  ولاحتوائداة على عاد  أك ر من مواقع مورثاةت
 تحمل الجفة .

 ( لمورثةت الديديدرين. Sequencingكليوتيدي )يمتةبع  العمل على تحديد التتةبع الن -4
 لتحمل الجفة .خرى العمل على مورثةت أُ  -5
وخلا    الشااااااااااعير راساااااااااا  تبةينةت تع ير مورثةت الديديدرين عند طرز وراثي  أخرى متنوع  من  -6

المراحل المتأخر  من النمو لدى النبةت وضمن فترات زمني  متعد   ومتقةرب  وفي مراحل عمري   
 م تلف  من حية  النبةت.

بةسااات دام تقةنةت    RNAلى مساااتوى  اساااتكمة   راسااا  التبةينةت في تع ير مورثةت الديديدرين ع -7
  .Real Time- PCRحديث  مثل 

دم  بةسااااااات دام  ميمكن العمل مساااااااتق لًا على تحديد مواقع المورثةت المساااااااؤول  عن الصااااااافةت ال -8
QTLs  للاستفة   مندة في برامج التربي  واست دامدة كآبةء في عمليةت التدجين.  وعزلدة 
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Abstract 

A molecular study was conducted on a group of wild barley varieties 

(Hordeum spontaneum, H. bulbosum) from four governorates (Damascus, 

Damascus Countryside, Tartous, Salamiyah) and cultivated barley (Arabi 

aswad, Arabi abiad, Furat 3, Furat 6, Furat 7, Furat. 9), also genotypes of 

cultivated barley were collected in the governorates (Tartous, Hama) to 

genetically compared with previous varieties; where all these varieties and 

genotypes were collected during the agricultural season (2018-2019).  

The results of the statistical analysis showed that there were significant 

differences between the studied cultivars, where the cultivated Tartous 

genotype was significantly superior in five quantitative and morphological 

traits: plant weight 15.278 g, main spike weight 2.835 g, number of grains in 

main spike 34.067 grains. spike-1, weight The grains in the main spike were 

2.731 g, the weight of 1000 grains was 51.007 g. 

The genetic  Dendrogram was drawn between the studied taxa using the 

results obtained from the genetic variance analysis using the technique (ISSR) 

with 16  primers. The study showed that 14 of the used primers gave 

amplification products in the polymerase chain reaction and resulted in their 

use  94 bands, as well as gave a polymorphic percentage 85.1%, it was found 

that the lowest percent disagreement values (PDV) were 0.1542 between the 

two types (Salamiyah cultivated, Salamiyah H. bulbosum) and this indicates 

that they have a large degree of genetic affinity, while the highest value was 

0.5025 between the two models (Arabi aswad, Damascus H. spontaneum) and 

(Tartous H. bulbosum, Damascus Countryside H. spontaneum), indicating the 

existence of great genetic variation between them. 

The results showed superiority of the genes Dhn3     Dhn7  in the number 

of polymorphic patterns, with 14 patterns in all studied gnotypes, followed by 
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the genes Dhn2 و     Dhn8      with 13 pattern, while the gene Dhn5 gave the lowest 

number of patterns (only 2) in the studied genotypes. Results also showed that 

the genotype (Furat 7, Salamiyah H.Spontaneum) was superior in the number 

of patterns which were 9 genetic patterns, while (Tartous H. bulbosum , Arabi 

abiad ) gave the lowest number of patterns (5 patterns). 

Key words: wild barley, cultivated barley, Dendrogram, Inter Simple             

Sequence Repeats technique (ISSR), Polymorphism Information 

Content (PIC). 
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