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الملخص

يــدلّ الانتشــار الجغرافــي الواســع والنمــو الهائــل فــي أعــداد المعــز فــي جميــع أنحــاء العالــم بوضــوح، علــى قــدرة هــذه 
الأنــواع المجتــرة علــى التكيّــف مــع الظــروف المناخيّــة القاســية، والأراضــي صعبــة الرعــي. هدفــت هــذه الدّراســة 
ــنحو 42 عينــة مــن المعــز الســوري التابعــة لعــدة محطــات تربيــة، تتضمّــن الجبلــي،  إلــى تقييــم التنــوع الوراثــي لـ
والشــامي، والهجيــن )ناتــج التهجيــن بيــن كلا النوعيــن الشــامي والجبلــي(. تــمّ اســتخلاص DNA لتلــك العيّنــات 
وتطبيــق تقانــة SSR باســتخدام 7 مؤشــرات توابــع ترادفيــة Microsatellite. بلــغ عــدد الأليــات 29 أليــل بمعــدّل 
قــدره 4.1 أليــل لــكلّ موقــع مورثــي. وتــراوح عــدد الأليــات لــكلّ موقــع مــن 3 أليــات فــي المؤشــرات الوراثيــة 
SRCRSP09 ،INRAD07 ،BMS1714 إلــى 8 أليــات فــي المؤشــر الوراثــي SRCRSP01. وتراوحــت 
نســبة تكــرار الأليــات خــال كلّ المواقــع المورّثيــة المدروســة مــن 0.071429 للأليــل ذي الحجــم الجزيئــي 
bp 210 للموقــع المورثــي McM527 إلــى 0.97619  للأليــل ذي الحجــم الجزيئــي bp 55 للموقــع المورثــي 

 .SRCRSP09
 .SSR ،الكلمات المفتاحية: معز، توصيف جزيئي، مؤشرات جزيئية، تنوّع وراثي

المقدمة:

يُعــدّ المعــز مــن أقــدم الحيوانــات العشــبية المستأنســة فــي الشــرق الأدنــى منــذ حوالــي 11000 عــام، وفــي بدايــة الانتقــال التطــوري مــن الصيــد 
إلــى المجتمعــات المعتمــدة علــى الزراعــة. منــذ ذلــك الوقــت كان للمعــز دوراً أساســياً فــي الاقتصــاد، والثقافــة، والديــن، فــي العديــد مــن الحضــارات 
الإنسانية. إنّ الجهد البحثي التعاوني الذي يجمع بين علمي الآثار والوراثة، قد وسّع بشكلٍ كبير المقدرة على تحديد محتوى وموقع وتوقيت 

اســتئناس المعز البدائي، بال﻿﻿﻿﻿إضافة إلى تتبع المســارات المتنقلة المســتخدمة بواســطة الإنســان لنشــر هذه الحيوانات المزرعية حول العالم. 
ينتمــي المعــز Capra hircus وأقاربــه البرّيــة إلــى عائلــة bovidae مــن تحــت العائلــة Caprinae، ويختلــف أصــل هــذه العائلــة 
منشــؤه  الموجــود  للمعــز  احتمــالًا  الأكثــر  المشــترك  الأصــل  أنّ  والمســتحاثية  الجزيئيــة  البيانــات  تفتــرض  كبيــر.  بشــكلٍ  وتركيبهــا 
 Manceau et al.,1999;( الموطــن ال﻿﻿﻿﻿أصلــي الألبينــي فــي آســيا أو جــزر البحــر المتوســط خــال العصــر الميوســيني الأخيــر

 .)Fernandez and Vrba, 2005; Ropiquet and Hassanin, 2005
يُعدّ المعز الأكثر خصوبةً من بين جميع المجترات المستأنســة، وخاصةً تحت الظروف المناخيّة القاســية، وهذا يعود لقدرتها على التكيّف 

مــع الظــروف البيئيّــة المختلفــة، والتبــدّلات الغذائيّــة، إضافــةً إلــى مقاومتهــا للأمــراض، وقدرتهــا علــى البقــاء تحــت أنظمة دخل منخفضة. 
يُعدّ التفاعل السلســلي البوليميرازي PCR( Polymerase chain reaction( تقنيةً فعّالةً ومفيدةً جداً في حقول البيولوجيا الجزيئية، 
والتشــخيص الطبــي، ووراثــة الجماعــات، وتحليــل الطــب الشــرعي )Saiki et al.,1985,1988; White et al., 1992(. تســمح هــذه 
التقانة بالحصول على ملايين النســخ المضاعفة من قطعة واحدة من DNA التي تتضاعف أســيّاً exponentially وذلك باســتخدام 
دورات حراريــة متعــددة. وقــد ســاعد تصنيــع أجهــزة التدويــر الحــراري الآلــي automated thermo-cycler واكتشــاف أنزيــم البوليميــراز 
)DNA Taq polymerase( فــي تطويــر هــذه التقانــة، وفــي اســتخداماتها لتحليــل جينومــات كلّ الكائنــات، مــن خــال تقانــات تعتمــد 

.)Mullis et al., 1986; Rafalski et al., 1996( AFLP ،SSR ،RAPD :عليها أهمّها
والتوابــع الترادفيــة (SSR) مــن المؤشــرات الأكثــر اســتخداماً بالتوصيــف الجزيئــي للمواشــي، نظــراً للمزايــا المتعــددة والنجــاح الشــائع لهــا 
)Aljumaah et al., 2012(. وهــي عبــارة عــن مكــررات ترادفيــة قصيــرة مــن الدنــا الجينومــي )كلّ وحــدة تكراريــة repeat unit تتألــف 
مــن 1–6 أزواج قاعديــة تتكــرر بشــكلٍ ترادفــي بعضهــا وراء البعــض الآخــر( موزعــةً عشــوائياً علــى كلّ الصبغيــات ومعظــم مناطــق 

.)Soysal et al., 2005( الصبغــي
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فــي دراســةٍ أجراهــا Maudet et al., (2001) باســتخدام خمســة وســبعين زوجــاً مــن بادئــات التوابــع الترادفيــة )SSR( المصممــة مــن 
الأبقــار المحليــة، والأغنــام، والمعــز علــى ثلاثــة أصنــاف معــز بريــة متقاربــة  C.ibex وC.sibirica وC.pyrenaica فــي أوروبــا، 

حيــث كانــت 90% مــن البادئــات فعّالــة وأعطــت نواتــج PCR علــى أنــواع المعــز البــري. 
وبيّــن Visser et al., (2010) عنــد رســم خريطــة الارتبــاط الوراثيــة لمعــز الأنغــورا الجنــوب أفريقــي باســتخدام 94 مؤشــر توابــع ترادفيــة 
)SSR( أنّ متوســط ​​عــدد الأليــات لــكل مؤشــر 8.6، وتمتلــك 8 مؤشــرات فقــط أقــل مــن 5 أليــات. وكان متوســط ​​قيمــة PIC فــي 

جميــع المواقــع 0.57، وكانــت قيمــة PIC أقــل مــن 0.4 لـــنحو 12 مؤشــر فقــط.
ووضّــح Hoda et al., (2011) فــي دراســةٍ أجروهــا علــى 183 فــرد غيــر مرتبطــة ببعضهــا مــن 6 ســالات معــز ألبانــي باســتخدام 
ثلاثيــن مؤشــر توابــع ترادفيــة. كان لــدى تســعة وعشــرين مؤشــر 5 أو أكثــر مــن الأليــات، وجميــع المواقــع ذات تعدديّــة شــكلية ومجمــوع 
عــدد الأليــات 331 أليــل، وكان متوســط عــدد الأليــات لــكل موقــع 11.03، وتــراوح متوســط تخالــف اللواقــح المتوقــع مــن 0.712 إلــى 

0.758 لتلــك المؤشــرات.
أجــرى Hassen et al., (2016) دراســة التنــوع الوراثــي علــى 398 فــرد لثلاثــة أنــواع مــن المعــز الســوري وهــي الجبلــي، والشــامي، 
والبلــدي باســتخدام 12 مؤشــر توابــع ترادفيــة، كشــفت المؤشــرات عــن إجمالــي 281 أليــل، وتــراوح متوســط عــدد الأليــات مــن 6.33 فــي 
 ILSTS005 بيــن 0.58 للمؤشــر PIC بمعــدّل 13.97. وتراوحــت قيمــة BM6444 إلــى 23.67 فــي الموقــع MAF209 الموقــع

و0.94 للمؤشــر BM6444 بمتوســط قــدره 0.78 لــكل مؤشــر.
اعتمــدت الدّراســات العالميــة الحديثــة فــي التصنيــف الحيوانــي علــى التوصيــف الجزيئــي، لمــا لــه أهميّــة فــي حفــظ المصــادر الوراثيّــة 
وزيــادة الإنتــاج الحيوانــي، والأغــراض التربويــة، والاســتمرارية والتكيــف. يهــدف هــذا البحــث إلــى تقييــم التنــوّع الوراثــي باســتخدام تقانــة 
SSR لمجموعــة مــن المعــز الســوري )الجبلــي والشــامي والهجيــن( التــي تــمّ الحصــول عليهــا مــن أربــع محطــات تربيــة مختلفــة، ومعرفــة 

درجــة القرابــة الوراثيــة بيــن تلــك الأفــراد، مــن خــال رســم شــجرة القرابــة الوراثيــة وتحليــل البنيــة الوراثيــة.

مواد البحث وطرائقه:

تــمّ العمــل فــي مخابــر التقانــات الحيويــة التابعــة لمركــز بحــوث حلــب، وكليــة الهندســة التقنيــة بجامعــة حلــب علــى 42 عيّنــة دمويــة مــن 
المعــز الجبلــي، والشــامي، والهجيــن، مجموعــة مــن أربــع محطــات تربيــة مختلفــة، وهــي محطــة بحــوث قرحتــا فــي دمشــق، ومحطــة بحــوث 
عــرى فــي الســويداء، ومــن منطقــة جنديــرس التابعــة لعفريــن، ومــن منطقــة بــرج العــرب التابعــة لحمــص فــي ســورية. وأعطــي لــكلّ عينــة 
.Saghai-Maroof et al., (1984) وفقاً لطريقة DNA رقماً تسلسلياً كما هو موضح في الجدول )1(، ثم تمّ استخلاص المادة الوراثية
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الجدول 1. تسمية العينات المدروسة بأرقام تسلسلية محدداً بذلك النوع ومكان الجمع والجنس.

الجنسمكان الجمعالنوعرقم العينة

أنثىدمشقشامي1
أنثىدمشقشامي2
أنثىدمشقشامي3
أنثىدمشقشامي4
أنثىالسويداءجبلي5
أنثىالسويداءجبلي6
أنثىالسويداءجبلي7
أنثىالسويداءجبلي8
أنثىالسويداءجبلي9

أنثىالسويداءجبلي10
أنثىالسويداءجبلي11
أنثىالسويداءجبلي12
أنثىالسويداءجبلي13
أنثىالسويداءجبلي14
أنثىالسويداءجبلي15
أنثىالسويداءجبلي16
أنثىالسويداءجبلي17
أنثىالسويداءجبلي18
أنثىالسويداءجبلي19
أنثىالسويداءجبلي20
أنثىالسويداءجبلي21
أنثىالسويداءجبلي22
أنثىالسويداءجبلي23
أنثىالسويداءجبلي24
أنثىالسويداءجبلي25
أنثىالسويداءجبلي26
أنثىالسويداءجبلي27
أنثىالسويداءجبلي28
أنثىالسويداءجبلي29
أنثىالسويداءجبلي30
أنثىالسويداءجبلي31
أنثىالسويداءجبلي32
أنثىالسويداءهجين33
أنثىالسويداءهجين34
أنثىالسويداءهجين35
أنثىالسويداءهجين36
أنثىجنديرسهجين37
أنثىجنديرسهجين38
أنثىبرج العربهجين39
أنثىالسويداءهجين40
ذكردمشقشامي41
ذكردمشقشامي42
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 :DNA 1. تحديد تركيز ونوعية
تــمّ التحديــد الكمّــي والنوعــي لعيّنــات DNA بالرحــان الأفقــي المعتمــد علــى الأغــاروز ذي التركيــز 1% باســتخدام مؤشــر لامــدا ذي 

.ng/µl 50 التركيــز

:Simple Sequence Repeat (SSR) 2. تطبيق تقانة التوابع البسيطة الترادفية
 Food and الموصــى بهــا مــن قبــل منظمــة الغــذاء والصحــة العالميــة )SSR( اســتُخدمت بعــض بادئــات التوابــع البســيطة الترادفيــة
 International Society for Animal Genetics والمجتمــع الدولــي لوراثــة الحيوانــات )FAO( Agriculture organization
 )Caprine) ًأو معزيــا )Bovine( ًأو بقريّــا )Ovine( ًكلّ بــادئ يحيــط بتابــع بســيط ترادفــي ســواءً كان النــوع غنميّــا .(ISAG)

)ســيد،2001(. وتسلســل البادئــات موضّــح فــي الجــدول )2(.
تــمّ اختبــار 20 بادئــاً، وذلــك علــى ســت عيّنــات مــن المعــز التــي انتقيــت بشــكلٍ عشــوائي باســتخدام تقانــة SSR التــي تعتمــد علــى 
التفاعــل السلســلي البوليميــرازي PCR، مــع عــدة درجــات التحــام مختلفــة والجدوليــن 3 و4 يبينــان مزيــج تفاعــل PCR والبرنامــج الحــراري 

المســتخدم علــى التوالــي.
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الجدول 2. يبين البادئات العشرين والتسلسل النيوكليوتيدي الأمامي والعكسي الخاص بكل بادئ مع درجة حرارة الالتحام مرجعياً 
والمرجع العلمي المعتمد لكل بادئ.

المرجعTM المقترحةالتتالي النيوكليوتيدي للبادئ 3َ----5َاسم البادئ
ILST019F
ILST019R

AGGGACCTCATGTAGAAGC
ACTTTTGGACCCTGTAGTGC64Kemp et al,1995

INRAD06F
INRAD06R

GACCACAAAGGGATTTGCACAAGC
AAACCACAGAAATGCTTGGAAG66Visser et al, 2010

INRAD07F
INRAD07R

GGACTCTACCAACTGAGCTACAAG
TGAAATGAAGCTAAAGCAATGC60Visser et al, 2010

INRAD09F
INRAD09R

AGCAAGAAGTGTCCACTGACAG
TCTAGGTCCATCTGTGTTATTGC56Visser et al, 2010

ILSTS087F
ILSTS087R

AGCAGACATGATGACTCAGC
CTGCCTCTTTTCTTGAGAG60Kemp et al, 1993

McM527F
McM527R

GTCCATTGCCTCAAATCAATTC
AAACCACTTGACTACTCCCCAA60Hulme et al 1994

SRCRSP23F
SRCRSP23R

TGAACGGGTAAAGATGTG
TGTTTTTAATGGCTGAGTAG55Yeb et al, 1997

ILSTS11F
ILSTS11R

GCTTGCTACATGGAAAGTGC
CTAAAATGCAGAGCCCTACC60Brezinsky et al,1993

SRCRSP9F
SRCRSP9R

AGAGGATCTGGAAATGGAATC
GCACTCTTTTCAGCCCTAATG58Bhebhe et al 1994

TCRVB6F
TCRVB6R

GAGTCCTCAGCAAGCAGGTC
CCAGGAATTGGATCACACCT62Hoda et al, 2011

P19(DYE)F
P19(DYE)R

AACACCATCAAACAGTAAGAG
CATAGTAACAGATCTTCCTACA58Hoda et al, 2011

ILSTS005F
ILSTS005R

GGAAGCAATTGAAATCTATAGCC
TGTTCTGTGAGTTTGTAAGC56Brezinsky et al,1993

MAF70F
MAF70R

CACGGAGTCACAAAGAGTCAGACC
GCAGGACTCTACGGGGCCTTTGC68Buchanan & Crawford,1992

ILSTS044F
ILSTS044R

AGTCACCCAAAAGTAACTGG
ACATGTTGTATTCCAAGTGC52Kemp et al,1995

INRA006F
INRA006R

AGGAATATCTGTATCAACCTCAGTC
CTGAGCTGGGGTGGGAGCTATAAATA54Vaiman et al,1994

BMS1714F
BMS1714R

TTTATCCCAAGAGGTTCCACC
AGGTGCTTGCAGTGAATCTG58Crawford et al,1995

SRCRSP01F
SRCRSP01R

TGCAAGAAGTTTTTCCAGAGC
ACCCTGGTTTCACAAAAGG56Arevalo et al,1994

CSSM019F
CSSM019R

TGTTTTAAGCCACCCAATTATTTG
TTGTCAGCAACTTCTTGTATCTTT64Moore et al,1994

BM1332F
BM1332R

GCTGCTGGAAATGTAAAAAGG
GAGTTGGAAATGACTGAAGCG58Bishope et al,1994

RM004F
RM004R

CAGCAAAATATCAGCAAACCT
CCACCTGGGAAGGCCTTTA58Kossarek et al,1993

 Annealing( للبحــث عــن الدرجــة المناســبة لالتحــام البــادئ PCR-gradient ثــم اختبُــر كلّ بــادئ فعّــال علــى عيّنــة واحــدة بطريقــة
temperature(، والبرنامــج المناســب لعمــل البادئــات علــى أفضــل وجــه.



عكه وآخرون - المجلة السورية للبحوث الزراعية 5)3(: 44-63. أيلول/سبتمبر 2018

Ekkeh et al .,  Syrian Journal of Agricultural Research 5(3): 44- 63. September 2018

49

.)PCR( الجدول 3. مكونات مزيج التفاعل السلسلي البوليميرازي

4.4 µldH2O
1 µlBuffer (10X)

0.4 µlMgcl2 (2m)
1 µldNTPs(2µm)

0.5 µlPrimerF(2Pmol)
0.5 µlPrimerR(2Pmol)
0.2 µlTaq Polymirase(5u/µl)
2 µlDNA
10 µlSum

الجدول 4. البرنامج الحراري المستخدم في التفاعل السلسلي البوليميرازي حيث تختلف درجة الاتحام وفقاً لكل بادئ. 

دنترةmin95 c˚ Dinaturation 5دورة واحدة

35
دورة

30 sec95 c˚Dinaturation دنترة
1 minمتغيرة حسب البادئAnnealing التحام البادئ
1 min72 c˚extention إطالة

إطالة نهائية min72 c˚Final exteintion 10دورة واحدة

تــمّ قــراءة نتائــج ترحيــل نواتــج PCR علــى هلامــات الأغــاروز بتركيــز 3% بالاعتمــاد علــى مقارنــة العصابــات الناتجــة، مــع تدرجــات 
الســلم الجزيئــي للمؤشــر المقطــع بدرجــة 50Pb ذي التركيــز  50ng/µl،  مــن شــركة Thermo Fisher scientific، لمعرفــة الــوزن 
برنامــج  باســتخدام  النتائــج  دخــال  و�إ ذلــك  تســجيل  ثــم  و5(،   4 ( الشــكلين  فــي  كمــا  عينــة  لــكل   PCR لناتــج  الجزيئــي 

Microsoft Office Excel, 2016 لاســتخدامها فــي التحاليــل الإحصائيــة اللاحقــة )ســيد وآخــرون، 2010(.

1.2. تقييم التنوع الوراثي:
تمّ تقييم التنوع الوراثي وفق عدة معايير وهي:

	.(Hedrick and Philip, 1999) عدد الأليلات الملاحظة وأحجام الأليلات الناتجة عند كل مؤشر
	 :Expected Heterozygosity (HE) تخالف اللواقح المتوقع

.Vos et al., (1995) حيث حسبت لكلّ مؤشر جزيئي تبعاً للمعادلة التي وضعت من قبل

p نســبة تكــرار الأليــل i فــي الطــرز الوراثيــة أو الأصنــاف المدروســة )وجــود وعــدم وجــود( وتتــراوح قيمــة HE  مــا بيــن 0-1، وتشــير 
القيــم القريبــة مــن 0 )عــدم وجــود تخالــف اللواقــح( ، والقيــم القريبــة مــن 1 )وجــود تخالــف اللواقــح أي وجــود عــدد كبيــر مــن الأليــات 

المتخالفــة المتكررة(.
	:)PIC( Polymorphism Information قوة المؤشر الجزيئي

تعــد قيمــة PIC مؤشــر هــام للتنــوع الوراثــي genetic diversity index لأنهــا تقــدر أهميــة المعلومــات التــي تنتــج عــن المؤشــرات 
الجزيئيــة المســتخدمة فــي التجربــة [Botstein et al, 1980]. تــمّ حســاب قيمــة  PIC  وحســبت لــكل مؤشــر جزيئــي تبعــاً للمعادلــة 

التالية:
                                

يشــير الرمــز HE إلــى تخالــف اللواقــح المتوقــع، أمــا n فهــي عــدد العينــات الكلــي، تســاعد هــذه القيــم فــي تحديــد مــدى قــوة التمييــز 
للموقــع الوراثــي اعتمــاداً علــى عــدد الأليــات فــي كل موقــع، ومــدى قيمــة التكــرار النســبي للأليــات فــي المجموعــة المدروســة. إذا 
ذا كانــت  ذا كانــت القيمــة بيــن PIC>0.25<0.50 فهــو مقبــول، و�إ كانــت القيمــة PIC>0.5 فيعتبــر المؤشــر الجزيئــي مفيــداً، و�إ

.)Vanhala et al., 1998( فهــو قليــل الفائــدة PIC<0.25 القيمــة

HE=1-Σ pi2

PIC= HE *n/n-1
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2.2. التحليل العنقودي للعينات المدروسة:
نشــاء شــجرة القرابــة  تــم التحليــل العنقــودي باســتخدام البرنامــج الإحصائــي Past version 2.17c Hammer and Harper (2013)، و�إ
الوراثيــة لتحديــد درجــة التشــابه بيــن العينــات المدروســة، وحســبت مقاييــس البعــد والتشــابه بيــن العينــات، وظهــرت النتائــج كمصفوفــة تشــابه 

متناســقة وفــق طريقــة Jaccard بالمعادلــة التاليــة:

:Structure 3.2. تحليل التركيب الوراثي للعينات المدروسة باستخدام برنامج
برنامــج  باســتخدام  الخلــط  مســتوى  وتقييــم  الســوري،  المعــز  بيــن  الوراثيــة  العلاقــات  المدروســة لاســتنتاج  العينــات  تركيــب  تقييــم  تــم 
 STRUCTURE V2.2 بالاعتمــاد علــى خوارزميــة العنقــدة (Pritchard et al., 2000; Falush et al., 2003). تــم إعطــاء 
القيــم مــن K = 2 إلــى K = 10 بقيمــة فتــرة بــدء (burn length) 1000 وقيمــة فتــرة تشــغيل run length( MCMC( 1000. تــم 
اســتيراد النتائــج إلــى برنامــج  STRUCTURE HARVESTER الــذي يعمــل علــى شــبكة الإنترنــت لحســاب القيمــة الأمثــل لعــدد 

.)Earl and Vonholdt, 2012( ،)K المجموعــات )العناقيــد

النتائج والمناقشة:

:DNA 1.تحديد تركيز ونوعية
تم ترحيل العينات على الأغاروز %1 بهدف تحديد تركيزها وتوحيده بما يقارب ng/µl 50 كما في الشكل )1(.

.50 ng/μl بتركيز λ الكلي باستخدام مؤشر جزيئي DNA الشكل 1. إحدى صور نتائج الرحلان الكهربائي للـ

:(SSR) 2. تطبيق تقانة التوابع البسيطة الترادفية
تــم انتقــاء 7 بادئــات توابــع ترادفيــة إيجابيــة مــن البادئــات العشــرين المختبــرة لاســتخدامها فــي البحــث، ويبيــن الجــدول )5( اســم وخصائــص 
المؤشــرات المثبتــة. ولقــد كشــفت البادئــات الســبعة المعتمــدة عــن تعــدد شــكلي(Polymorphism)  بيــن العينــات الســتة، أي أعطــت 
أحجــام مختلفــة لعصابــات الـــ DNA لذلــك كانــت مفيــدةً مــن أجــل دراســة التنــوع الوراثــي. وتــم اســتبعاد بقيــة البادئــات التــي كشــفت 
عــن تماثــل شــكلي monomorphism )أي كشــفت عــن وجــود التوابــع الترادفيــة فــي كافــة العينــات بنفــس الحجــم( لأنهــا غيــر مفيــدة 
لدراســة التنــوع الوراثــي كمــا اســتبعدت البادئــات التــي لــم تعمــل مــع الدرجــات الحراريــة المختلفــة فــي الـــ PCR. ثــم اختبــر كل بــادئ 
فعــال علــى عينــة واحــدة بطريقــة الـــ PCR-gradient باســتخدام درجــات حراريــة مختلفــة للبحــث عــن الدرجــة المناســبة لالتحــام البــادئ 

)Annealing temperature(، والبرنامــج المناســب لعمــل البادئــات علــى أفضــل وجــه كمــا فــي الشــكل )2(.

djk=M/(M+N)
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الجدول 5. خصائص المؤشرات المثبتة في البحث، أصل المؤشر، رقم الصبغي الذي يتوضع عليه بحسب المصدر مع درجة حرارة 
التطويع المقترحة والمشاهدة.

المشاهدة TM   المقترحةTMرقم الصبغيالأصل*المؤشر

INRAD09Bovine―5655

SRCRSP01Caprine135655،56

SRCRSP9Caprine125856,57

BMS1714Bovine2855،5655,56

INRAD07Bovine―6062

ILSTS11Bovine146061

MCM527Ovine76060
* Ovine غنمي، Bovine بقري، Caprine ماعزي.

الشكل 2. نتائج البادئين المختبرين INRAD07 وILSTS11 على عينة واحدة حيث أن الأرقام فوق كل حجرة تدل على درجة الالتحام 
المستخدمة لكل منها والتي تم اختيارها وفقاً لدراسات مرجعية سابقة والسهم يشير إلى درجة حرارة الالتحام الأمثل لكل بادئ.

أظهــرت النتائــج أنَ اســتخدام مؤشــرات SSR مصممــة مــن الأغنــام والأبقــار قــد عكســت تباينــاً شــكلياً polymorphism فــي عينــات 
المعــز المدروســة، )4 بادئــات مــن الأبقــار وبادئيــن مــن المعــز وبــادئ واحــد مــن الغنــم(. وكان عــدد الأليــات التــي كشــفتها البادئــات 
المصممــة مــن الأبقــار فــي عينــات المعــز: )3,3,4,4( علــى التوالــي، بينمــا كان عــدد الأليــات فــي البادئيــن المصمميــن مــن المعــز 
)8,3( أمــا فــي البــادئ المصمــم مــن الأغنــام فــكان عــدد ال﻿﻿أليــات 4. وهــذه الدراســة تؤكــد إمكانيــة اســتخدام البادئــات المصممــة مــن 
أحــد الأنــواع علــى عينــات لأنــواع أخــرى قريبــة منهــا وتنتمــي للعائلــة نفســها ويــدل ذلــك علــى وجــود مناطــق متشــابهة فــي جينــوم كل مــن 
الأبقــار والمعــز والأغنــام، وبالتالــي يمكــن إعتبــار تلــك المؤشــرات مميــزة لتحــت رتبــة المجتــرات Ruminantia. وهــذه النتيجــة تتطابــق 
مــع مــا وجــده [Maudet et al,2001] عــن إمكانيــة اســتخدام بادئــات SSR مصممــة مــن الأبقــار المحليــة والأغنــام فــي دراســة المعــز 

.SRCRSP9و SRCRSP01 للمؤشــرين الجزيئييــن PCR البــري، ويوضــح الشــكلين )3 و4( نواتــج الـــ
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.SRCRSP01_ للمؤشر الجزيئي  PCR  الشكل 3. إحدى صور نتائج ترحيل ناتج الـ

 .SRCRSP9_للمؤشر الجزيئي  PCR  الشكل 4. إحدى صور نتائج ترحيل ناتج الـ
حيث تمثل الأرقام افي الحجرات أرقام العينات ذات التسلسل المخبري والأرقام الجانبية تمثل أطوال حزم المؤشر القياسي.

:Genetic diversity Estimation 3.تقييم التنوع الوراثي
بلــغ عــدد الأليــات 29 أليــل باســتخدام 7 مؤشــرات SSR بمعــدل قــدره 4.1 أليــل لــكل موقــع مورثــي، وتــراوح عــدد الأليــات لــكل موقــع 
 SRCRSP01 إلــى 8 أليــات فــي الموقــع المورثــي )SRCRSP09 ،INRAD07 ،BMS1714( مــن 3 أليــل فــي المواقــع المورثيــة

كمــا هــو موضــح فــي الجــدول )6(. 
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ISAG/ الجدول 6. المؤشرات الجزيئية وعدد الأليلات الملاحظة عند كل مؤشر، أحجام الأليلات الناتجة، مدى أحجام الأليلات مرجعيا
.FAO,2004

مدى أحجام الأليلات مرجعياً(bp)الوزن الجزيئي للأليلات المكتشفة مقدرةً بالزوج القاعدي عدد الأليلاتاسم المؤشر

INRAD094140,150,170,225-155126

SRCRSP01870,150,180,380,500,600,670,1200116-149

SRCRSP09355,145,155192125-

BMS17143140,145,390-151121

INRAD073180,200,225-151145

ILSTS114265,290,300,305256-296

McM5274160,185,200,210159-183

29المجموع

وتراوحــت نســبة تكــرار الأليــات خــال كل المواقــع المورثيــة المدروســة مــن 0.071429 للأليــل ذي الحجــم الجزيئــي bp 210 للموقــع 
 .SRCRSP09 55 للموقــع المورثــي bp إلــى0.97619  للأليــل ذي الحجــم الجزيئــي McM527 المورثــي

وكان أكبــر عــدد ممكــن مــن الأليــات عنــد المؤشــر المســتخلص مــن المعــز كمــا فــي المؤشــر SRCRSP01 لذلــك يعتبــر الأكثــر تباينــاً 
شــكلياً والســبب فــي ذلــك قــد يعــود إلــى خصائــص SSR بأنهــا مؤشــرات مميــزة للنــوع. 

كشــفت المؤشــرات SRCRSP09،MCM527 ،ILSTS011 ،BMS1714  عــن 3، 4، 4، 3 أليــات علــى التوالــي، وبالمقارنــة 
مــع الدراســة التــي قــام بهــا Visser et al ., (2010) لجماعــات معــز الأنغــورا الجنــوب أفريقــي فقــد كشــفت عــن 5، 7، 5، 11 أليــات 

علــى التوالــي. 
وفــي الدراســة الحاليــة أظهــرت المؤشــرات SRCRSP09 4 ،MCM527 ،ILSTS011، 4، 3 أليــات علــى التوالــي وبالمقارنــة مــع 
دراســة  Hoda et al., (2011)  فقــد أظهــرت المؤشــرات SRCRSP09 9 ،MCM527 ،ILSTS011، 9، 13 أليــات علــى 

التوالــي ويعــود ذلــك التبايــن إلــى وجــود صفــات شــكلية ووراثيــة مختلفــة عــن بعضهــا البعــض.
المورثــي  الموقــع  فــي   0.3229 مــن  الشــكلية،  التباينــات  عــن  كشــفه  فــي  المؤشــر  نفــع  مــدى  تظهــر  والتــي   ،PIC قيمــة  تراوحــت 
SRCRSP09 إلــى 0.5041 فــي الموقــع المورثــي BMS1714 بمعــدل يســاوي 0.4197 خــال كل المواقــع المورثيــة المختــارة، 
وتعكــس هــذه النتيجــة أن قــدرة المؤشــرات المســتخدمة فــي الكشــف عــن التباينــات الشــكلية للمعــز الجبلــي الســوري مقبولــة، إذ أنَ معــدل 
قيمة PIC الإجمالية لبعض المؤشــرات المســتخدمة أكبر من 0.5 وهو المعيار الذي أشــاروا إليه Botstein et al., (1980) لتحديد 

قيمــة المؤشــرات فــي كشــف التباينــات الشــكلية.
ولــدى دراســة كل موقــع مورثــي علــى حــدة، وجــد أنَ المؤشــرات SRCRSP09وINRAD07 و McM527 قــد أظهــروا قيــم منخفضــة 
نســبياً للـــ PIC  0.3229 و0.3868 و0.3330 علــى التوالــي. وبالتالــي لا ينصــح باســتخدامها فــي الدراســات اللاحقــة علــى المعــز 
الســوري علــى الرغــم أن المؤشــران  SRCRSP09 وMcM527 أعطيــا قيــم جيــدة نســبياً للـــ PIC 0.61 و0.57 فــي الدراســة التــي 
أجروهــا Visser et al., (2010) علــى جماعــات معــز الأنغــورا فــي جنــوب أفريقيــا وبالتالــي نســتنتج بــأن مؤشــرات SSR  يمكــن أن 

تعطــي نتائــج جيــدة علــى بعــض الجماعــات المدروســة ونتائــج ضعيفــة علــى جماعــات أخــرى.
أما المؤشرات INRAD09 وSRCRSP01 وILSTS11 فقد أظهرت قيماً للـ PIC 8030.4، 0.4116، 0.4991 على التوالي، 
وبالتالــي تعتبــر مقبولــة مقارنــة بالمؤشــرات الســابقة. أمــا المؤشــر ILSTS11 فقــد أوضــح قيمــة جيــدة للـــ PIC 0.625 فــي الدراســة التــي 

أجروهــا Visser et al., (2010) علــى جماعــات معــز الأنغــورا فــي جنــوب أفريقيــا. 
أمــا المؤشــر BMS1714 فقــد أظهــر قيمــة جيــدة للـــ PIC 0.5041 وبالتالــي ينصــح باســتخدامه فــي الدراســات اللاحقــة. كمــا دلّ 
المؤشــر BMS1714 علــى قيمــة جيــدة للـــ PIC 0.679 فــي الدراســة التــي أجروهــا Visser et al., (2010) علــى جماعــات معــز 

الأنغــورا فــي جنــوب أفريقيــا.
وتعــود التباينــات الســابقة عنــد المقارنــة مــع بعــض الدراســات إلــى اختــاف الجماعــات المدروســة، إذ يمتلــك كل مؤشــر قيمــة معينــة للـــ 

PIC فــي كل جماعــة كمــا فــي الجــدول )6(.
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.)PIC ( وقوة المؤشر الجزيئي )محتوى التعدد الشكليHe( الجدول 7. عدد الأليلات ومتوسط تكرار الأليل مع تخالف اللواقح المتوقع

LOCUSAlleles NO.Allele-FrequencyHePIC

INRAD0940.53120.46880.4803

SRCRSP0180.59820.40180.4116

SRCRSP0930.68480.31520.3229

BMS171430.50790.49210.5041

INRAD0730.62240.37760.3868

ILSTS1140.51280.48720.4991

McM52740.67490.32510.3330

Mean4.10.59030.40970.4197

4. التحليل العنقودي للعينات المدروسة:
توزعت العينات المدروســة بناءً على بيانات المؤشــرات الجزيئية إلى عنقودين أساســيين، وذلك بقطع شــجرة القرابة عند قيمة معامل التشــابه 
0.3. تــوزّع العنقــود الأول بقطــع شــجرة القرابــة عنــد قيمــة معامــل التشــابه 0.33 إلــى مجموعتيــن: تضمنــت المجموعــة الأولــى 4 عينــات وهــي 

جبلي/سويداء )25، 27، 29، 30(، والمجموعة الثانية 4 عينات وهي جبلي/سويداء )26، 28( شامي/دمشق )41، 42(.
وتــوزّع العنقــود الثانــي بقطــع شــجرة القرابــة عنــد قيمــة معامــل التشــابه 0.32 إلــى مجموعتيــن: تضمنــت المجموعــة الثالثــة 3 عينــات 
جبلي/ســويداء )9( شــامي دمشــق )4،1(، والمجموعــة الرابعــة 31 عينــة وهــي جبلي/ســويداء )5، 21، 13، 20، 22، 23، 32، 8، 
10، 19، 24، 31، 14، 16، 15، 17، 18، 6، 7، 12، 11(، شامي/دمشق )2، 3(، هجين برج العرب )39( هجين جنديرس 

)37، 38(، هجين/جنديــرس )33، 34، 36، 35، 40( كمــا هــو موضــح فــي الشــكل )5(.
تضمنــت المجموعــة الأولــى نمطــاً واحــداً فقــط )4 عينــات جبلــي مــن الســويداء(، والمجموعــة الثانيــة تضمنــت نمطيــن وهمــا )عينتــان جبلــي 
مــن الســويداء وعينتــان شــامي مــن دمشــق(، والمجموعــة الثالثــة تضمنــت أيضــاً نمطيــن وهمــا )عينــة واحــدة جبلــي مــن الســويداء وعينتــان 
شــامي مــن دمشــق(، والمجموعــة الرابعــة تضمنــت خمســة أنمــاط وهــي )21 عينــة جبلــي مــن الســويداء، وعينتــان شــامي مــن دمشــق، 

وعينــة واحــدة هجيــن مــن بــرج العــرب، وعينتــان هجيــن مــن جنديــرس، و5 عينــات هجيــن مــن الســويداء(. 
مــن تلــك المعطيــات تبيــن أن المعــز الجبلــي التابــع لمحطــة بحــوث عــرى فــي الســويداء تــوزع علــى المجموعــات الأربعــة كمــا يلــي: 4 
عينــات فــي المجموعــة الأولــى، وعينتيــن فــي المجموعــة الثانيــة، وعينــة واحــدة فقــط فــي المجموعــة الثالثــة، و21 عينــة فــي المجموعــة 
الرابعــة، وبالتالــي يتضــح وجــود تقــارب وراثــي بيــن أغلبيــة المعــز الجبلــي التابــع لمحطــة بحــوث عــرى )21 عينــة مــن أصــل 28 كانــت 
ضمــن المجموعــة الرابعــة(. وبالمقابــل يوجــد بعــض الأفــراد متباعــدة عنهــا وراثيــاً لذلــك توزعــت علــى باقــي المجموعــات علــى الرغــم أنهــا 
تابعــة للنــوع والمــكان نفســه. أمــا المعــز الشــامي المأخــوذ مــن محطــة بحــوث قرحتــا فــي دمشــق فتــوزع علــى ثــاث مجموعــات، حيــث 
توزعــت عينتيــن فــي كل مجموعــة مــن المجموعــات الثانيــة والثالثــة والرابعــة، وهــذا يــدل علــى وجــود تباينــات وراثيــة بيــن أفــراد المعــز 
الشــامي التابــع لمحطــة بحــوث قرحتــا فــي دمشــق. أمــا المعــز الهجيــن التابــع لمحطــة بحــوث عــرى فــي الســويداء، فكانــت العينــات الخمســة 
ضمــن المجموعــة الرابعــة فقــط، ويــدل ذلــك علــى وجــود تقــارب وراثــي بيــن تلــك العينــات أي ناتجــة عــن أصــل مشــترك عنــد التهجيــن بيــن 
آبــاء تلــك الأفــراد الهجينــة، أمــا العينتيــن الهجينتيــن التابعتيــن لمنطقــة جنديــرس فكانــت ضمــن المجموعــة الرابعــة أي يوجــد تقــارب وراثــي 

بينهمــا أيضــاً. وأخيــراً العينــة الوحيــدة الهجينــة التابعــة لمنطقــة بــرج العــرب كانــت ضمــن المجموعــة الرابعــة.  
يتبيــن مــن النتائــج الســابقة وجــود تقــارب وراثــي بيــن عينــات تابعــة لنوعيــن مختلفيــن، وكذلــك منطقتيــن مختلفتيــن، وذلــك يــدل علــى أن 
تلــك الأفــراد ذات أصــل مشــترك أو علــى الأقــل متقــارب مــن الناحيــة الوراثيــة. وبالمقابــل يوجــد تباينــات وراثيــة بيــن العينــات التابعــة للنــوع 
والمــكان ذاتــه، وذلــك يــدل إلــى أن الأفــراد الموجــودة فــي تلــك المحطــات ليــس بالضــرورة أن تكــون تابعــة لســالة واحــدة فقــط، بــل ربمــا 

ســالتين أو أكثــر متباعــدة عــن بعضهــا مــن الناحيــة الوراثيــة ويمكــن الاســتفادة مــن ذلــك فــي برامــج التربيــة فيمــا بعــد. 
أظهــرت مصفوفــة التشــابه الوراثــي الثنائيــة المحســوبة بالاعتمــاد علــى طريقــة Jaccard أن أكبــر درجــة تشــابه كانــت 0.8333 بيــن 
العينتيــن )22،23(، وأيضــاُ درجــة التشــابه ذاتهــا بيــن العينتيــن )32،23(، وبالتالــي هــي الأفــراد الأقــرب لبعضهــا وتلــك العينــات مــن 
النــوع الجبلــي التابــع لمحطــة بحــوث عــرى فــي الســويداء، ثــم يليهــا العينتيــن )34،22( بدرجــة تشــابه 0.8261 رغــم أن العينــة 22 جبلــي 

والعينــة 34 هجيــن وكلاهمــا تابعيــن لمحطــة بحــوث عــرى فــي الســويداء، 
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ثــم يليهــا العينتيــن )19،10( مــن النــوع الجبلــي التابــع لمحطــة بحــوث عــرى فــي الســويداء بدرجــة تشــابه 0.8095 وأيضــاً درجــة التشــابه 
ذاتهــا بيــن العينتيــن )33،34( مــن النــوع الهجيــن التابــع لمحطــة بحــوث عــرى فــي الســويداء. وبذلــك نجــد أن الأفــراد التابعــة للجبلــي أو 
الهجيــن وعلــى وجــه الخصــوص التابعــة لمــكان واحــد تكــون الأقــرب لبعضهــا. ويفسّــر ذلــك بــأن تلــك الأفــراد ذات أصــل مشــترك أي ناتجــة 

عــن ســالة واحــدة أو علــى الأقــل مــن ســالتين متقاربتيــن وراثيــاً. 
بينمــا أصغــر قيمــة تشــابه )الأكثــر بعــداً( كانــت 0.0588 بيــن العينتيــن )27،1(، ثــم يليهــا العينتيــن )1،28( بدرجــة تشــابه 0.0625، 
ثــم يليهــا العينتيــن )25،1( بدرجــة تشــابه 0.0714 ثــم بعــد ذلــك العينتيــن )1،31( بدرجــة تشــابه 0.0909 حيــث العينــة 1 مــن النــوع 
الشــامي التابــع لمحطــة بحــوث قرحتــا فــي دمشــق والعينــات الأبعــد عنــه )25، 27، 28، 31( مــن النــوع الجبلــي التابــع لمحطــة بحــوث 
عــرى فــي الســويداء. وبذلــك يتضــح أن الأفــراد الأبعــد وراثيــاً هــي الأفــراد التابعــة لنوعيــن مختلفيــن ومكانيــن مختلفيــن )جبلــي مــن الســويداء 

وشــامي مــن دمشــق(. ويفســر ذلــك بــأن تلــك الأفــراد ناتجــة عــن ســالتين مختلفتيــن أو متباعدتيــن وراثيــاً.
وقــد يعــود ذلــك التبايــن فــي درجــات التشــابه والاختــاف بيــن العينــات التابعــة لنــوع ومــكان واحــد أو إلــى نوعيــن ومكانيــن مختلفيــن إلــى 
وجــود تباينــات وراثيــة وشــكلية بيــن تلــك الأفــراد، فالأفــراد الأقــرب إلــى بعضهــا وراثيــاً ربمــا ذات أصــل مشــترك، أي ناتجــة عــن ســالة 

واحــدة، أو علــى الأقــل مــن ســالتين متقاربتيــن، والعكــس صحيــح بالنســبة للأفــراد الأبعــد عــن بعضهــا وراثيــاً.

.Jaccard الشكل 5. مخطط شجرة القرابة الوراثية )التحليل العنقودي( المعتمدة على طريقة



عكه وآخرون - المجلة السورية للبحوث الزراعية 5)3(: 44-63. أيلول/سبتمبر 2018

Ekkeh et al .,  Syrian Journal of Agricultural Research 5(3): 44- 63. September 2018

56

:Structure 5.تحليل التركيب الوراثي للعينات المدروسة باستخدام برنامج
تــم تحليــل التركيــب الوراثــي لمجموعــات المعــز الســوري باســتخدام برنامــج STRUCUTRE (Pritchard et al., 2000)، ويتــراوح 

.K=4 إلــى K=2 مــن 1 إلــى 10. يبيــن الشــكل )6( مخطــط الخلــط لعينــات المعــز الســوري (K) عــدد العناقيــد المتوقعــة

.K=3 حسبت عند ΔK وقيمة ،SSR الشكل 6. التركيب الوراثي لـنحو 42 عينة من المعز السوري الناتجة عن بيانات مؤشرات

K=3

K=2

K=4
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الشكل 7. مخطط تقدير عدد المجموعات لـ 42 عينة من المعز السوري باستخدام ΔK وقيم K من 1 إلى 10 وفق الطريقة المقترحة من 
.[Evanno et al,2005]

 .K=3 عنــد .)A, B, C( كل مجموعــة لهــا لــون مميــز )الأمثــل إلــى ثــاث مجموعــات )الشــكل 8 K تــمّ توزيــع 42 عينــة وفقــاً لقيمــة
أظهر المخطط ثلاث مجموعات من العينات ذات الألوان )أحمر، أخضر، أزرق( )الشــكل 6(، المجموعة الأولى ذات اللون الأحمر 
تضمنــت 14 عينــة، مــن بينهــا عينــة واحــدة فقــط متجانســة وهــي العينــة 41 شــامية مــن دمشــق، و4 عينــات ذات خلــط مــع المجموعــة 
الثانيــة )ذات اللــون الأخضــر( وهــي )25، 26، 27، 28 جبليــة مــن الســويداء(، و9 عينــات ذات خلــط مــع كلا المجموعتيــن وهــي )1، 
4، 42 شــامية مــن دمشــق، 9، 11، 14، 16، 29، 30، جبليــة مــن الســويداء(. والمجموعــة الثانيــة ذات اللــون الأخضــر تضمنــت 
15 عينــة، مــن بينهــا 4 عينــات ذات خلــط مــع المجموعــة الثالثــة )ذات اللــون الأزرق( وهــي )8، 10، 19، 24 جبليــة مــن الســويداء( 
و3 عينــات ذات خلــط مــع المجموعــة الأولــى )ذات اللــون الأحمــر( وهــي )37، 38 هجينــة مــن جنديــرس، 40 هجينــة مــن الســويداء(، 
و8 عينــات ذات خلــط مــع كلا المجموعتيــن وهــي )2، 3 شــامية مــن دمشــق، 6، 7، 12، 31 جبليــة مــن الســويداء، 35 هجينــة مــن 
الســويداء، 39 هجينــة مــن بــرج العــرب(، أمــا المجموعــة الثالثــة ذات اللــون الأزرق تضمنــت 13 عينــة، مــن بينهــا عينــة واحــدة فقــط 
متجانســة وهــي 22 جبليــة مــن الســويداء، وعينــة واحــدة ذات خلــط مــع المجموعــة الثانيــة )ذات اللــون الأخضــر( وهــي 34 هجينــة مــن 
الســويداء و11 عينــة ذات خلــط مــع كلا المجموعتيــن وهــي )5، 13، 15، 17، 18، 20، 21، 23، 32 جبليــة مــن الســويداء، 33، 

36 هجينــة مــن الســويداء(.
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.k=3 الجدول 8. المجموعات الناتجة عن تحليل التركيب الوراثي عند

العيناتالخلط المجموعة

الأولى )الأحمر(
14 عينة   

)41( شامية/دمشقمتجانسة

)25، 26، 27، 28( جبلية/السويداءمع الثانية

-------مع الثالثة

مع الاثنتين
)1، 4، 42( شامية/دمشق

)9، 11، 14، 16، 29، 30( جبلية/سويداء

الثانية )الأخضر(
15 عينة

-------متجانسة

مع الأولى
)37، 38( هجينة/جنديرس

)40( هجينة/سويداء

)8، 10، 19، 24( جبلية/سويداءمع الثالثة

مع الاثنتين

)2، 3( شامية/دمشق

)6، 7، 12، 31( جبلية/سويداء

)35( هجينة سويداء

)39( هجينة/برج العرب

الثالثة )الأزرق(
13 عينة

)22( جبلية/سويداءمتجانسة

------ مع الأولى

)34( هجينة/سويداءمع الثانية

مع الاثنتين
)5، 13، 15، 17، 18، 20، 21، 23، 32( جبلية/سويداء

)33، 36( هجينة/سويداء

كمــا هــو موضّــح بالجــدول )8( تضمّنــت المجموعــة الأولــى ذات اللــون الأحمــر نمطيــن مــن العيّنــات )شــامية مــن دمشــق وجبليــة مــن 
الســويداء( وجميعهــم يشــتركون بالأصــل مــع عينــات أخــرى ويفســر ذلــك بــأن تلــك العينــات المشــتركة بالأصــل ناتجــة عــن لجــوء المربيــن 
إلــى التهجيــن مــا بيــن الســالات بهــدف تحســين الصفــات المرغوبــة فيمــا بينهــا عبــر الزمــن باســتثناء عينــة واحــدة متجانســة وهــي شــامية 

مــن دمشــق أي تلــك العيّنــة مــن المحتمــل ناتجــة عــن آبــاء نقيــة وتابعــة لســالة غيــر خاضعــة لعمليــات التهجيــن.
أمــا المجموعــة الثانيــة فهــي الأكثــر تنوعــاً مــن تلــك المجموعــات، وتضمّنــت جميــع الأنمــاط المدروســة )جبليــة وهجينــة مــن الســويداء 
وشــامية مــن دمشــق وهجينــة مــن جنديــرس وهجينــة مــن بــرج العــرب( وكانــت كل تلــك الأنمــاط مشــتركة بالأصــل مــع عيّنــات أخــرى 
ويفســر ذلــك بــأن أغلــب تلــك العيّنــات خاضعــة للتهجيــن ضمــن المحطــة ذاتهــا ومحطــات أخــرى بهــدف تحســين تلــك الأنــواع الموجــودة 

ضمــن القطــر العربــي الســوري.
أمــا المجموعــة الثالثــة تضمّنــت نمطيــن مــن العيّنــات )جبليــة وهجينــة مــن الســويداء( والملفــت بذلــك أنّ جميعهــا مــن الســويداء وكانــت 
مشــتركة بالأصــل مــع عيّنــات أخــرى وهــذا يــدلّ علــى أنّ تلــك الأفــراد خاضعــة أيضــاً لعمليــات التهجيــن مــع ســالات أخــرى لتحســين 

الصفــات المرغوبــة باســتثناء عينــة واحــدة فقــط جبليــة والتــي كانــت نقيــة وغيــر مشــتركة مــع المجموعــات الأخــرى.
ومــن تلــك المعطيــات فــي الجــدول )8( يتّضــح أن 28 عينــة مــن المعــز الجبلــي التابــع لمحطــة بحــوث عــرى فــي الســويداء تــوزع علــى 
المجموعــات الثــاث )10 عينــات فــي المجموعــة الأولــى، 8 عينــات فــي الثانيــة، 10 عينــات فــي الثالثــة وعينــة واحــدة منهــا فقــط نقيــة(، 
ورغــم أنّهــا تابعــة للنــوع والمــكان ذاتــه توزعــت علــى ثــاث مجموعــات مختلفــة وهــذا يــدل علــى أنهــا ســالات متباعــدة وراثيــاً أي ناتجــة عــن 
آبــاء تابعــة لنفــس النــوع ولكــن ذات أصــول وراثيــة متباعــدة، أمــا العينــات الســتة للمعــز الشــامي التابــع لمحطــة بحــوث قرحتــا فــي دمشــق 
فتوزعــت علــى مجموعتيــن )4 عينــات فــي المجموعــة الأولــى واحــدة منهــم فقــط كانــت نقيــة، وعينتيــن فــي المجموعــة الثانيــة(، وهــذا يــدلّ 

أيضــاً علــى وجــود تباينــات وراثيــة فيمــا بينهــا، 
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أمّــا العينــات الخمســة للمعــز الهجيــن التابــع لمحطــة بحــوث عــرى فــي الســويداء توزعــت علــى مجموعتيــن ) عيّنتيــن فــي المجموعــة الثانيــة 
وثــاث عيّنــات فــي المجموعــة الثالثــة(، أمّــا العينتيــن الهجينتيــن التابعتيــن لمنطقــة جنديــرس فكانــت ضمــن المجموعــة الثانيــة وبالتالــي 

متقاربتــان وراثيــاً وكذلــك العينــة الوحيــدة الهجينــة التابعــة لمنطقــة بــرج العــرب كانــت ضمــن المجموعــة الثانيــة.
 .(alpha = 0.1104) ومــن تلــك النتائــج نجــد أنّ عينتيــن فقــط نقيــة و40 عينــة )95.24 ٪ مــن المجمــوع الكلــي( ذات أصــل مشــترك
وهــذا يــدلّ علــى أنّ أغلــب مجتمعــات المعــز الموجــودة فــي البلــد غيــر نقيــة ويجــب أن يكــون هنــاك برامــج تربيــة مدروســة تحافــظ علــى 

الأفــراد النقيــة المتبقيــة ضمــن البلــد وعــدم إدراجهــا ضمــن برامــج التهجيــن وخاصــة إذا كانــت غيــر مخطــط لهــا أو مدروســة. 
أكــدت النتائــج التــي تــمّ الحصــول عليهــا مــن خــال تحليــل Structure إلــى حــد كبيــر نتائــج تحليــل العنقــدة وفــق طريقــة Jaccard والتــي 
بينــت تــوزع عينــات المعــز ضمــن مجموعــات مختلفــة وهــذا يؤكــد كفــاءة البادئــات المســتخدمة فــي كشــف التبايــن الوراثــي بيــن الطــرز 

المدروســة، كمــا أظهــرت ارتباطًــا واضحــاً بيــن تركيــب المدخــات والمناطــق التابعــة لهــا تلــك الأفــراد.
الاشــتراك فــي المصــادر الوراثيــة بيــن المربيــن أو بســبب الاســتخدام المتكــرر لســالات ذات صفــات مرغوبــة هــي الأســباب الأكثــر 
منطقيــة للأصــول المشــتركة  (Van Esbroeck and Bowman, 1998). ففــي الدراســة الحاليــة، تــم توزيــع معظــم التراكيــب الوراثيــة 
ذات الاصــل المشــترك مــع بعضهــا البعــض. ومــع ذلــك، كان هنــاك عــدد قليــل مــن التباينــات كمــا فــي بعــض التراكيــب الوراثيــة التــي لــم 
تتــوزع وفقــاً للأصــل المتوقــع. مــن المحتمــل أنّ التهجيــن بيــن أفــراد المعــز أو أحيانــاً الخلــط أو التلقيــح المتبــادل بيــن المحطــات قــد يكــون 
ســبباً آخــر للتخالــف مــع الأصــل المتوقــع.  وبنــاءً علــى تلــك النتائــج فــإنّ ســالات المعــز المحليــة الســورية قــد تنحــدر مــن نفــس الأصــل.

الاستنتاجات:

•   أظهــرت الدّراســة أنّــه يمكــن اســتخدام البادئــات المصممــة مــن أحــد الأنــواع علــى عيّنــات لأنــواع أخــرى قريبــة منهــا ويــدلّ ذلــك علــى 
وجــود مناطــق متشــابهة فــي جينــوم كلٍّ مــن الأبقــار، والمعــز، والأغنــام، وبالتالــي يمكــن إعتبــار تلــك المؤشــرات مميــزة لتحــت رتبــة 

المجتــرات.
•    أكبــر عــدد ممكــن مــن الأليــات تــمّ كشــفه عنــد المؤشــر الجزيئــي المســتخلص مــن المعــز كمــا فــي المؤشــر SRCRSP01 لذلــك 

يُعــدّ الأكثــر تباينــاً شــكلياً والســبب فــي ذلــك قــد يعــود إلــى خصائــص SSR بأنهــا مؤشــرات مميــزة للنــوع.
•   مؤشــرات SSR يمكــن أن تعطــي نتائــج جيــدة علــى بعــض الجماعــات المدروســة ونتائــج ضعيفــة علــى جماعــات أخــرى، أي يمتلــك 

كلّ مؤشــر قيمــة معينــة PIC تختلــف مــا بيــن الأنــواع والجماعــات والمناطــق والبلــدان.
•    وجــود تقــارب وراثــي بيــن عينــات تابعــة لنوعيــن مختلفيــن، وكذلــك منطقتيــن مختلفتيــن، وذلــك يــدل علــى أن تلــك الأفــراد ذات أصــل 
مشــترك أو علــى الأقــل متقــارب مــن الناحيــة الوراثيــة، وبالمقابــل يوجــد تباينــات وراثيــة بيــن العينــات التابعــة للنــوع والمــكان ذاتــه، 
وذلــك يــدلّ إلــى أنّ الأفــراد الموجــودة فــي تلــك المحطــات ليــس بالضــرورة أن تكــون تابعــة لســالة واحــدة فقــط، بــل ربمــا ســالتين أو 

أكثــر متباعــدة عــن بعضهــا مــن الناحيــة الوراثيــة، ويمكــن الاســتفادة مــن ذلــك فــي برامــج التربيــة فيمــا بعــد.
•   الأفــراد التابعــة لنــوع واحــد الجبلــي أو الشــامي أو الهجيــن وعلــى وجــه الخصــوص التابعــة لمــكان واحــد، تكــون الأقــرب لبعضهــا 
وراثياً، ويفسّــر ذلك بأن تلك الأفراد ذات أصل مشــترك أي ناتجة عن ســالة واحدة، أو على الأقل من ســالتين متقاربتين وراثياً. 
وبالمقابــل الأفــراد الأبعــد وراثيــاً هــي الأفــراد التابعــة لنوعيــن مختلفيــن ومكانيــن مختلفيــن، ويفسّــر ذلــك بــأن تلــك الأفــراد ناتجــة عــن 

ســالتين مختلفتيــن أو متباعدتيــن وراثيــاً. 
 .)alpha = 0.1104( ذات أصل مشترك )أوضحت النتائج أنّ عينتين فقط نقيتان و40 عينة )95.24 ٪ من المجموع الكلي    •
وهــذا يــدل علــى أن أغلــب مجتمعــات المعــز الموجــودة فــي البلــد غيــر نقيــة، ويجــب أن يكــون هنــاك برامــج تربيــة مدروســة تحافــظ 
علــى الأفــراد النقيــة المتبقيــة ضمــن البلــد، وعــدم إدراجهــا ضمــن برامــج التهجيــن، وخاصــة إذا كانــت غيــر مخطــط لهــا أو مدروســة.

•    الاشــتراك في المصادر الوراثية بين المربين، أو بســبب الاســتخدام المتكرر لســالات ذات صفات مرغوبة، هي الأســباب الأكثر 
منطقيــة للأصــول المشــتركة. وبالمقابــل التهجيــن بيــن أفــراد المعــز، أو أحيانــاً الخلــط أو التلقيــح المتبــادل بيــن المحطــات، قــد يكــون 
ســبباً آخــر للتخالــف مــع الأصــل المتوقــع. وبنــاءً علــى تلــك النتائــج فــإن ســالات المعــز المحليــة الســورية قــد تنحــدر مــن الأصــل 

نفسه.
•   يمكــن أن تكشــف تقانــة SSR عــن التباينــات الوراثيــة المختلفــة ســواء بيــن الأنــواع المختلفــة، أو بيــن الجماعــات المختلفــة، وحتــى 

يمكــن أن تظهــر التباينــات الوراثيــة بيــن نــوع واحــد مأخــوذ مــن جماعــة واحــدة. 
•     تقانــة SSR أظهــرت تعدديــة شــكلية كبيــرة فــي إظهــار التباينــات بيــن عينــات المعــز المدروســة، ونوصــي بالتوســع الأكبــر للتقانــات 
الحيويــة فــي مجــال الإنتــاج الحيوانــي، بالإضافــة إلــى إجــراء دراســات أوســع لربــط التوصيــف الجزيئــي مــع التوصيــف المورفولوجــي 

ليتمكــن المربــون مــن انتخــاب الســالات المرغوبــة مــن الناحيــة الوراثيــة والمورفولوجيــة.
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Abstract

The wide geographical spread and the exponential growth of the numbers of goats 
around the world clearly demonstrate the ability of these ruminants to adapt to 
harsh climates and grazing land. The aim of this study was to assess the genetic 
diversity of 42 samples of Syrian goats from many domestication stations including 
Jabali, Shami and hybrid (hybridization between both Shami and Jabali). The study 
was done by DNA extraction of these samples, application of SSR technology using 
7 microstellite markers. The alleles number of markers were 29 alleles, at a rate of 
4.1 allele for each genetic locus. The number of alleles of each locus ranged from 3 
alleles in genetically markers (BMS1714, INRAD07, SRCRSP09) to 8 alleles at the 
genetic marker SRCRSP01. The rate of allele-frequency across all studied genetic 
sites ranged from 0.071429 with the molecular size of 210 bp for the McM527 
genetic site to 0.97619 with a molecular size of 55 bp for the SRCRSP09 genetic site.
Key words: Goat, Molecular Characterization, Molecular Markers, Genetic 
diversity, SSR.


