
 2023أغسطس / آب 102-96(: 4) 10المجلة السورية للبحوث الزراعية  - وآخرون  مهدي

 Muhdi et al – Syrian Journal of Agricultural Research – SJAR 10(4): 96-102 August 2023 

96 

   ISSR-PCR  للأبقار الشامية باستخدام تقانة التنوع الوراثي تحديد
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 الملخص 

الشامية مقارنة بسلالة   للأبقار  الوراثي  التنوع  لتحديد  الدراسة  تقانة الأجريت هذه  باستخدام  فريزيان، 
 13. سحبت عينات الدم من  6C(AGC)( بواسطة البادئ  ISSRتكرار التسلسل البسيط الداخلي ) 

. أظهرت منتجات DNAمن سلالة فريزيان(. عزل الحمض النووي    4من الأبقار الشامية و  9بقرة )
زوج قاعدي في السلالتين. تم   1030إلى    158حزمة مختلفة بأطوال تتراوح ما بين    PCR   27الـ  

  ، ومؤشر شانون، والتنوع الوراثي  تقدير مؤشرات التباين الوراثي، بما في ذلك العدد الفعال للأليلات،
( I indexوحسبت مصفوفة التباعد الوراثي ورسمت شجرة القرابة الوراثية. تراوحت قيم معامل شانون ) 

الوراثي )0.54( وبمتوسط حسابي قدره  0.69-0ما بين ) التنوع  ( 0.5-0( ما بين )h، كما تراوح 
( 1.988  - 1( فقد تراوحت مابين )neت الفعالة )، أما بالنسبة لعدد الأليلا0.36وبمتوسط حسابي قدره  
 Polymorphic. وبلغت قيمة متوسط محتوى معلومات التنوع الوراثي 1.62وبمتوسط حسابي قدره 

informatic content (PIC)   ( وعند أبقار الفريزيان 0.4479عند الأبقار الشامية ) (0.4966) ،
بادئ   أن  الوراثية  القرابة  وشجرة  المصفوفة  نتائج  ويمكن   6C(AGC)أظهرت  موثوق  المدروس 

  بين سلالتي الأبقار الشامية وأبقار الفريزيان. للتفريق استخدامه 
 .بصمة وراثية ،ISSR، (AGC)6Cالأبقار الشامية،  الكلمات المفتاحية:

 مقدمة ال

(. تتميز بطبيعتها المتحملة للأمراض وتأقلمها 2004نشأت سلالة الأبقار الشامية وتكيفت بشكل جيد في غوطة دمشق )جنداوي،   
(. يميل المربون مع زيادة الطلب على المنتجات الحيوانية 2001مع البيئة. هذه المواصفات جعلتها الأكثر ملائمة للمربين )كركوتلي،  

دة أكثر انتاجية من خلال التلقيح الاصطناعي مع السلالات الأجنبية أو عن طريق التزاوج مع الفريزيان  إلى إدخال مورثات جدي
 (.  2004)سمعان، 

، الذي (2020)المجموعة الإحصائية لوزارة الزراعة والإصلاح الزراعي،    انخفضت أعداد الأبقار الشامية نتيجة الخلط غير المدروس
الأبقار الشامية وفقدان المورثات المهمة. لذلك دراسة التنوع الوراثي إحدى استراتيجيات إدارة القطيع للحفاظ أدى إلى ضياع عرق  

فريزيان هي سلالة الألبان المهيمنة في جميع أنحاء العالم، حيث   على العرق واختيار أفضل التقانات الوراثية لبرنامج التربية أصبحت
لاصطناعي من عدد سلالات التربية وحجم العشيرة الفعال. وبالمثل فقد أدى ذلك إلى ارتفاع مستوى قلل الاستخدام المكثف للتلقيح ا

التزاوج بين الأقارب في القطعان. وزادت السلالات المهددة بالانقراض نتيجة استبدال السلالات المحلية بسلالات أكثر إنتاجية. اختفت 
٪ 15٪ منها و16تركيز المزارعين على سلالات الماشية الجديدة. انقرضت حوالي    العديد من السلالات الأوروبية التقليدية بسبب
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منها نادرة أو مهددة بالانقراض. يعتبر فقدان التنوع الوراثي السبب الرئيسي لارتفاع مستوى تجانس السلالات، ويزيد من تواتر العيوب  
  (.2007، ورفاقه Ahani Azari                                  الوراثية ويؤثر سلب ا على الخصوبة )

بتشخيص وتحري التنوع تقدم  في ال  PCRساعدت دراسات البيولوجيا الجزيئية خاصة المعتمدة على تقانة تفاعل البلمرة المتسلسل  
( بدقة  البروتوكولاتلذلك    وطورت(،  kadry  ،2019الوراثي  تتطلب سوى كميات    العديد من  النووي   قليلةوالتي لا  الحمض  من 

(Bornet وBranchard  ،2001 .) 

 Inter simple sequenceات الجزيئية الجديدة والتي تسمى تكرار التسلسل البسيط الداخلي المعلم تقنية 1994أصبحت منذ عام 

repeats (ISSR)  ،تضخ  وهي  متاحة( م قطع من الحمض النووي بواسطة تفاعل البوليميراز المتسلسلPCR،)    بغض النظر عن
، Branchardو  Bornet)  للنوع المدروس  أي بصمة وراثية مميزةلكل نوع  متعددة    حزملى انتاج  معرفة تسلسل الجينوم وتؤدي إ

2001.) 

أداة مفيدة لرصد التنوع الوراثي في السلالات الحيوانية المختلفة.  المعلمات ( أن استخدام هذه  2007ورفاقه )  Ahani Azariوبين 
بادئات   الوراثية، والبصمة   ISSRويمكن استخدام  الخرائط  الجديدة وتطبيقها بطريقة جديدة لرسم  الجينية  المواقع  بنجاح لاكتشاف 

ديد من الباحثين دراسات لتوصيف التباين الوراثي أجرى الع(.  2005ورفاقه،    Yeالوراثية، ومواقع الجينات ودراسات التنوع الوراثي )
الحيوانية   الثروة  وبين مجموعات  الجزيئيةداخل  المعلمات   Kol   ؛2004ورفاقه،    Metta؛  1999ورفاقه،    Glazko)  باستخدام 

ورفاقه،   Ladyka؛ 2018ورفاقه،  Faid-Allah؛ 2011ورفاقه،  ,Stolpovskiy؛ 2009ورفاقه ، Elsik ؛Lazebny ،2006و
2019 .) 

؛  2015ورفاقه،    Babii)  عن بعضها البعض  الماشيةلتفريق سلالات    بعدة دراسات  أحد البادئات المستخدمة  6C(AGC)يعد البادئ  
Tahseen  ،؛ 2018ورفاقهاLadyka وراثية في الأبقار أغنى بتكرارات(. كانت المادة ال2019 ،ورفاقه(AGC)6C   بمعدل خمس
( أن البادئ 2019ورفاقه )  Ladyka(. أشار2009ورفاقه،   Elsikمن وجودها في المادة الوراثية للثدييات الأخرى )     ا  مرات تقريب

(AGC)6C   . تفريقي بين العروق حيث ميز بين عرق الأبقار الأوكرانية البنية والعرق الأوكراني الهجين الأبيض والأسود 
                                                                                                                           في الدراسة الحالية، ونظرا  لعدم وجود دراسات في هذا المجال لتوصيف العروق المحلية جزيئيا ، قمنا في هذا البحث باستخدام البادئ 

(AGC)6C  للأبقار   التنوع الوراثيھدفت ھذه الدراسة إلى تحديد   ثي بين الأبقار الشامية وأبقار الفريزيان.التنوع الورامن    للتحقق
 .    6C(AGC)والبادئ  ISSR-PCRالشامية باستخدام تقانة 

 ه وطرائق العمل مواد

( بشكل عشوائي. تم أخذ 4( وأبقار الفريزيان )ن =  9                                                                    ج معت عينات الدم من سلالتين مختلفتين من الأبقار، الأبقار الشامية )ن =  
 البحثعينات من أبقار الفريزيان المستخدمة من محطة دير الحجر لبحوث الأبقار الشامية ومزرعة كلية الزراعة بدمشق. تم إجراء  

 . 2021 - 2020 خلال الفترةقسم الحيويات الطبية والحيوانية  -يئية في الهيئة العامة للتقانة الحيوية  في مختبر الوراثة الجز 

شركة     TMDEX-DNA Gمن الدم المحيطي باستخدام طاقم عزل الـ    lµ  300                      ع زل الحمض النووي من    .عزل الحمض النووي:1
Inron  وفق ا لتعليمات الشركة الصانعة، قيست تراكيز ونقاوة ـ                                                    DNA   ( للعينات المعزولة باستخدام جهاز المطياف الضوئيHitachi، 

u-2900  ومحلول دارئ للرحلان  0.8كهربائي على هلامة الآغاروز    ( ودرست النوعية من خلال رحلان %TBE 1X (TBE 

10X: Tris 109 g, Boric acid 55g , EDTA 9.3g /1L)   لحين اجراء تفاعل  20-وحفظت في الدرجةPCR . 
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ميكرولتر من  محلول    12.5ميكرولتر باستخدام    25بحجم نهائي قدره    PCR             ا جري تفاعل    :PCR  . تفاعل البلمرة المتسلسل2 
Master Mix (2x)  ( من شركةKapa Biosystems   ،)5    ميكرولتر من البادئة(AGC)6C   بيكومول/ ميكروليتر( 10)ه  تركيز

التضخيم   لتفاعل بالماء المقطر المعقم. أجري واستكمل حجم ا  ،نانوغرام/ميكرولتر  10  تركيزه  DNAمن الحمض النووي    ميكرولتر  5و
        د، ت لي   5درجة مئوية لمدة    94وفقا للمراحل التالية: فصل سلسلتين أولي    Master cycler (eppendorfفي جهاز مدور حراري )

ثانية والاستطالة عند    30درجة مئوية لمدة    55ثانية، الالتحام عند    30درجة مئوية لمدة    94دورة حرارية: ]فصل السلسلتين    35بـ  
                                              دقائق. ر حلت نواتج تفاعل البوليميراز المتسلسل   10وية لمدة  درجة مئ  72درجة مئوية لمدة دقيقتين[ وأخيرا الاستطالة النهائية على    72

ميكروغرام/مل(   0.5هرت الحزم بصبغ الهلامة بالإيثيديوم بروميد )    وظ    TBE 1xرحلان  ومحلول دارئ  ٪  agarose  2  ةعلى هلام
، Gel analyzer v.10نامج                                                      . ح للت صورة الرحلان وح ددت اوزان الحزم باستخدام البر Cleaver                            وو ثقت بجهاز توثيق الهلامات  

                           وح سب التنوع الوراثي ومؤشر   UPGMA                                       ثم ر سمت شجرة القرابة الوراثية بطريقة    Nei  (1978 )حسبت مصفوفة التشابه اعتمادا على  
تعبر عن تكرار   Fحيث    PIC= 2F (1-F)من خلال المعادلة    PIC، وحددت قيمة  POPGene V.1.3شانون باستخدام برنامج  

 (.2016ورفاقه،  Kosovsky)الأليل 
 والمناقشة النتائج

حزمة   27 أعطى البادئ المستخدم، (1الصورة ) %2على هلامة اغاروز  6C(AGC)باستخدام البادئ  PCRأجري رحلان نواتج 
باستخدام    تراوحت أطوال الحزم عند تحليلها%.  96.3أي نسبة التعدد الشكلي    Polymorphic                متعددة شكليا    حزمة  26منها    كلية

( مميزة للعرق الشامي حيث ظهرت bp  570كانت الحزمة )  ،زوج قاعدي  1030إلى    158بين  ما  Gel analyzer V10برنامج  
( مميزة لبعض عينات العرق الشامي bp  742،  576،  284،  158الحزم )   وكانتفي جميع عيناته مع غيابها عن عينات الفريزيان،  

( مميزة لعرق الفريزيان مع غيابها في bp  780،  600،490  410،174أيضا عند الفريزيان، بالمقابل كانت الحزم )التام  مع غيابها  
 الشامي.

 
باستخدام البادئ  ( 13-10)ن وعرق أبقار الفريزيا( 9-1)% وتبين الحزم المختلفة لعرق الأبقار الشامية 2(: هلامة الآغاروز 1الصورة )

(AGC)6C  100بالمقارنة مع مؤشرات الوزن الجزيئيbp (M1 و )1kb (M2) 
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سبت مصفوفة التشابه بواسطة برنامج    ح  و                                                   ( تعبيرا  عن )الحزمة غير موجودة، الحزمة موجودة(،  1،0                               س جلت النتائج بالنظام الثنائي )
Popgene ( حسبNei ،1978 حيث وصلت نسبة .) وكانت أقل التابعتين للعرق الشامي 6و3% بين العينتين 100التشابه إلى ،
%، وبين عينات 100  - 55.5)شامي(. تراوح التشابه مابين عينات الأبقار الشامية    4)فريزيان( و  12  العينة  % بين25.9نسبة تشابه  

 .(2الصورة ) %85.2 -50الفريزيان 

 
باستخدام تقنية  (13- 10) عرق أبقار الفريزيانعينات و  (9-1) عرق الأبقار الشامية عينات مصفوفة التباعد الوراثي بين  :(2صورة )

ISSR  والبادئ(AGC)6C  . 

، 0.54( وبمتوسط حسابي قدره  0.69-0( ما بين )I-index)  في المجتمع( الوراثي  )مؤشر لقياس التباين  تراوحت قيم معامل شانون 
 (  ne، أما بالنسبة لعدد الاليلات الفعالة )0.37( وبمتوسط حسابي قدره  0.5-0( ما بين )hوتراوح التنوع الوراثي )

 Polymorphic. وبلغت قيمة متوسط محتوى معلومات التنوع الوراثي  1.62( وبمتوسط حسابي قدره  1.988  - 1بين )  فقد تراوحت ما

informatics content (PIC)  كان    1لم يكن هناك تباين، وإذا كانت قيمته    0انت قيمته  )يستخدم لدراسة تباين الآليلات فإذا ك
  (.0.4966( وعند أبقار الفريزيان )0.4479عند الأبقار الشامية )أعظمي وهذا نادر( 

القرابة الوراثية حسب )  unweighed pair group method with Arithmetic(، حسب طريقة  Nei  ،1978                                 ر سمت شجرة 

mean (UPGMA)  عن طريقة المعدلةNeighbor procedure of Philip  ( إن شجرة القرابة الوراثية1، يلاحظ من الشكل )  
(، بينما تجمعت 9إلى  1فتفردت سلالة الابقار الشامية في العنقود الاول )من،  انقسمت إلى عنقودين فصلا بين السلالتين المدروستين

( 11و10)  ضمت الاولى  مجموعتين  عرق الفريزيان إلى    وانقسم  ،(13و  12و11و  10)  العنقود الثانيفي    أبقار الفريزيان  سلالة  عينات
  عينات الثانية  ضمت  ( و 5و4الأولى )ضمت    ،مجموعتينه إلى  قد انقسمت عيناتف  العرق الشاميأما    ،(13و  12الثانية )بينما ضمت  

تفريقي بين العرقين، وهذا     6C(AGC)وبهذا يكون البادئ    تحت مجموعات.العرق الشامي المتبقية والتي انقسمت بدورها لثلاثة  
تفريقي بين العروق، حيث ميز بين عرق الأبقار الأوكرانية     6C(AGC)( في أن البادئ  2019ورفاقه،    Ladykaموافق لما وجده )

 GAG(6)Gو    6C(AGC)( أن الواسمين  2015ورفاقه )  Babiiن الأبيض والأسود . كما أشار  البنية والعرق الأوكراني الهجي
  فرقا بين العروق  )عرق أبقار الكالميك، وعرق أبقار الايرشاير، وعرق أبقار الهولشتاين( وكانا قادرين على تحديد التباين الوراثي بين

 العروق الثلاثة. 
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 أبقار فريزيان.  13- 10أبقار شامية،  9- 1شجرة القرابة الوراثية بين عرق الأبقار الشامية وعرق أبقار الفريزيان  :( 1الشكل )

( بأن تضخيم القطع الواقعة بين التكرارات ينتج عنها بصمة وراثية نوعية لكل  2006)  Sharpو  Wilsonتوافق هذه النتائج ما ذكره  
 ( تكون هذه البصمة كافية لدراسة التشابه بين السلالات.2000)Busseو Wieserسلالة. وكما أشار 

النتائج التي توصل إليها   التنوع الوراثي كانت في سلالات  Ahani Azari  (2007أشارت   Bosو  Bos taurus( أن مؤشرات 

indicus خفاض في العدد والتنوع أكثر من الفريزيان. وكانت مؤشرات التشابه بين الحيوانات في هذه السلالات عالية. كما حدث ان
الوراثي للسلالات الأخرى في العقود الماضية بسبب برامج تربية الأقارب المكثفة في الفريزيان حيث فقدت تنوعها الوراثي بشكل عام،  

منها انقرضت أو تعتبر معرضة لخطر    1300سلالة من الماشية المستأنسة حوالي    6300تم تحديد أكثر من    2000ففي عام  
 ض. الانقرا

                                                                ي قترح إجراء توصيف دائم للتباين الوراثي للعروق المحلية باستخدام   وتأثر التنوع الوراثي،  لتربية الداخليةللتجنب الآثار السلبية  و   ولذا
واسمات جزيئية مختلفة. إن إجراء مثل هذه الأبحاث يساعد المتخصصين على تصميم برامج تربية انتقائية بعناية أكبر في المستقبل، 

 سلالات الأبقار. نع أو يحد من تقليل التباين الوراثي في ويم
 الاستنتاجات 

مكانية  مما يشير لإ،  عن عرق الفريزيانتفريق العرق الشامي المحلي    فيناجح    6C(AGC)                                           وفقا  للنتائج التي حصلنا عليها يعد البادئ  
لتطوير أنظمة اختبار خاصة بالسلالة. مما سيؤدي إلى تحسين اختيار وتربية الحيوانات  باستخدام هذا البادئ ISSRاستخدام تقانة 

 ذات الأنماط الظاهرية المرغوبة وتساعد في توحيد مجموعات الماشية فيما يتعلق بانتماء سلالتها.
 شكر

لكل ما قدموه من تسهيلات    العليا للبحث العلمي  ، والهيئةنشكر الهيئة العامة للتقانة الحيوية والهيئة العامة للبحوث العلمية الزراعية
 . ساعدت في تمهيد الطريق أمام نجاح هذا البحث، ودعم البحث العلمي وتطويره

 : لمراجعا
 . 2020المجموعة الإحصائية لوزارة الزراعة والإصلاح الزراعي، 

 الإرشاد الزراعي، وزارة الزراعة والإصلاح الزراعي، سورية. (، الأبقار الشامية، نشرة إرشادية، مديرية 2004جنداوي، يحيى )
 - (. تربية ورعاية الأبقار الشامية في الجمهورية العربية السورية. مجلة الزراعة، وزارة الزراعة والاصلاح الزراعي 2004سمعان، وجيه )

 . 35-30، ص: 17سورية، عدد 
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Abstract: 

This study was conducted to determine the genetic diversity of Shamii cattle 

compared to Friesian, Using the Intra simple sequencing repeats (ISSR) by 

the primer (AGC)6C. Blood samples were drawn from 13 cows (9 Shamii and 

4 Friesian). DNA Isolated from blood. PCR products showed 27 different 

bands with lengths ranging from 158 to 1030 bp in the two strains. Parameters 

of genetic variance, including the effective number of alleles, Shannon index, 

and genetic diversity were estimated and the genetic matrix was calculated. 

Dendogram was drawn. The Shannon coefficient (I-index) values ranged 

between (0-0.69), with a mean of 0.54, and genetic diversity (h) ranged 

between (0-0.5) and with a mean of 0.36, as for the number of active alleles 

(ne) it ranged between (1- 1.988), with a mean of 1.62. The value of the 

average polymorphic informatics content (PIC) for Shami cows was (0.4479) 

and for Friesian cows (0.4966). The results of the genetic matrix and 

dendrogram showed that (AGC)6C  microsatellite is reliable and can be used 

in the study of genetic diversity; Where it separated the two breeds of Shami 

cows and Friesian cows. 

Keywords: Shamii cattle, ISSR, (AGC)6C, genetic fingerprinting 
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