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 ممخّص  
    

المركز الدولي لمبحوث الزراعية  في مخبر التقانة الحيوية في 0228 2007 / أجريت ىذه الدراسة خلاؿ موسـ
 منتخبة مف الحمص المزروع ىي لعشر سلالاتفي المناطؽ الجافة )ايكاردا( بيدؼ توصيؼ وتقدير النقاوة الوراثية 

. 31، بمدي 13بمدي ، 38، فوعي 14فوعي ، 02حوراني ، 11، درعوزي 8، كردي 43، مراكشي 38جبمي ، 34جبمي 
أظيرت . (SSR)مف بادئات المقاطع البسيطة المتكررة  اثنى عشر زوجاً باستخداـ نباتات مف كؿ سلالة  ةثلاثتـ تحميؿ 
وراثية المدروسة كانت مختمفة بيف جميع السلالات المنتخبة، وكانت تممؾ عدد متبايف مف ف كافة المواقع الالنتائج بأ

 .Tr1و Ta5 قعيفالمو  كؿ مف قرائف عمى /12/ إلى Ta3 قرائف عمى الموقع / 4/ القرائف، تراوح ما بيف 
كما أظيرت . رىالأخبصمة وراثية مميزة لكؿ سلالة ومختمفة عف بصمات السلالات  بإيجادسمحت ىذه النتائج 

ف دة و نباتات السلالات المختمفة بأقراءات القرائف المختمفة وحسابات معدلات التشابو الوراثية بيف نباتات السلالة الواح
أكبر نسبة لمتشابو كانت بيف النباتات التابعة لنفس السلالة مما سمح بتوزيع النباتات المدروسة في شجرة القرابة إلى 

 نيا نباتات السلالة الواحدة.عشرة فروع يضـ كؿ م
في حيف  43سلالة المراكشي و  38ىما سلالة الجبمي  ،وجود سلالتيف نقيتيف فقطالجزيئية أوضحت التحاليؿ 

بيف واضحة وجود تباينات وراثية مخطط القرابة الوراثية يظير  .تميزت بقية السلالات بنسبٍ متفاوتة مف النقاوة الوراثية
      السلالات المدروسة.   

 
 

 .SSRمؤشرات الػ  -نقاوة وراثية -سلالات منتخبة  -الحمصالكممات المفتاحية: 
 

                                                 
 جامعة تشرين.  –كمية الزراعة  -قسم المحاصيل الحقمية  -أستاذ    *

 جامعة تشرين. -كمية الزراعة  - قسم العموم الأساسية -أستاذة  **
 جامعة تشرين. -كمية الزراعة  - قسم المحاصيل الحقمية -***  طالب دراسات عميا )دكتوراه(
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  ABSTRACT    

 

This study was performed during the 2007/2008 season in the Biotechnology 

Laboratory of the International Center for Agricultural Research in the Dry Areas 

(ICARDA), in order to characterize and estimate the genetic purity in ten chickpea selected 

lines (Gabaly 43, Gabaly 48, Marakshi 36, Kourdy 8, Daraouzy19, Hourany 20, Fouey 13, 

Fouey 48, Balady16, and Balady 49). Three plants/ lines were analyzed using twelve SSR 

primer pairs. 
The results showed that all tested loci were polymorphic among all selected lines and 

they were carrying different numbers of alleles, ranged from 3 (on locus Ta3) to 10 alleles 

(on loci Ta5 and Tr1). These results provided a specific DNA fingerprint for each line. The 

score of alleles and the values of genetic similarity between and within lines showed that 

the highest value of genetic similarity was between plants belonging to the same line. 

These results allowed the distribution of all plants in ten different branches; each branch 

contains the plants of one line. The molecular analysis confirmed the presence of two pure 

lines (Gabaly 48 and Marakshi 36), while the other lines were characterized by different 

levels of genetic purity. The dendrogram based on genetic similarity demonstrates the 

presence of genetic diversity between the studied lines.  
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  مقدمة:
 Ladizinsky, 1975; Van der)  سورية أحد المراكز الثانوية لنشوء البقوليات الغذائية ومنيا الحمص د  تع

Maesen, 1987)  حيث تنتشر العديد مف العشائر المحمية لمحمص التي تزرع في العروة الربيعية وتمتاز بقدرتيا عمى
يتـ تداوؿ ىذه العشائر مف قبؿ المزارعيف الذيف يفضموف زراعتيا و  ،مف الرطوبة منخفضة نسبياً  الإنتاج تحت مستويات

   المحسنة.عمى زراعة الأصناؼ الشتوية 
جبمي، المراكشي، ال وىي: قويـ سبع عشائر محمية مف الحمص )تضمف تيىذه الدراسة استكمالًا لبرنامج  تعد  

تـ  ،استناداً لعممية التقويـ. 0220/0224-0221/0220الفوعي، البمدي( خلاؿ الموسميف الكردي الدرعوزي، الحوراني، 
(، ومف ثـ 0223غربمة وانتخاب عدد مف الطرز المتميزة مف كؿ عشيرة واستبعاد الطرز غير المرغوبة )معلا وآخروف، 

دراسة الخواص الإنتاجية و  تمت متابعة الانتخاب والتنقية ضمف الطرز المنتخبة بيدؼ الحصوؿ عمى سلالات نقية
ة والنوعية والتكنولوجية ليذه السلالات المتميزة وانتخاب عدة سلالات مبشرة ذات خواص مرغوبة لممزارع والمظيري

لا بد ف (. ونظراً لكفاءة بعض ىذه السلالات0228الواوي وآخروف،  ; 0228والمستيمؾ عمى حدٍ سواء )معلا وآخروف، 
 إلييا ومعرفة مستوى التشابو الوراثي بيف تمؾ السلالات معرفة مدى النقاوة الوراثية التي وصمتو مف توصيفيا جزيئياَ 

   اعتمادىا والتوصية بزراعتيا في العروة الربيعية. حقاً ليتـ لا
، منيا ما يعتمد عمى المؤشرات س الوراثي في المجتمعات النباتيةلمتعرؼ عمى مدى التجانىناؾ معايير عديدة 

  عتمد عمى المؤشرات الجزيئيةومنيا ما ي  (Morphological markers)المظيرية
(Molecular markers( وتتأثر الخواص المظيرية غالباً بظروؼ الجو المحيطة ،)Smith, 1984 في حيف تتميز ،)

افة المعمومات الوراثية التي تحمؿ ك DNAالمؤشرات الجزيئية بأنيا أكثر دقةً وثباتاً لكونيا تعتمد عمى دراسة جزيئة الػ 
التي تتعرؼ عمييا  DNAأنواع مف المؤشرات الجزيئية التي تختمؼ عف بعضيا بمناطؽ الػ  ىناؾ عدة. مباشرةً 

الناتجة عف اليضـ بأنزيمات التحديد  DNAالذي تكشفو ومنيا تقانة التبايف في أطواؿ قطع الػ لتبايف الوراثي وبمستوى ا
(RFLP) Restriction Length Fragment Polymorphism يف الجزيئي المعتمدة عمى التيج(Southern, 

 ومجموعة التقنيات المعتمدة عمى التفاعؿ التسمسمي لمبوليميراز (1975
Polymerase Chain Reaction (PCR)، متكررة )المايكروساتولايت(ال المقاطع البسيطة منيا تقنية 

Simple Sequence Repeats (SSR) وىي عبارة عف مقاطع لوحدات مف الػ ،DNA  يتألؼ كؿ قصيرة متكررة
موزعة عمى كامؿ مجيف الفرد وتمثؿ جزءاً ىاماً مف  (Epplen et al., 1991)أزواج نيوكميوتيدية  5 -4منيا مف 

 النسخة ةمجينات حقيقيات النوى الراقية، يحيط بيذه المقاطع المتكررة مقاطع طويمة وحيد
(Sequences Tagged Microsatellite Sites: STMS)ئات تتعرؼ عمى المناطؽ القصيرة ، تستخدـ لتصميـ باد

المتكررة، وىذه المقاطع تزودنا بعدد غير محدود مف المؤشرات التي تسمح بالتمييز بيف الأجناس المختمفة، كما ىو 
وكذلؾ  ،(Pandian et al., 2000; Choumane and Baum, 200)  الحاؿ بالأجناس التابعة لمعائمة البقولية

 أو بيف الأصناؼ  Cicer  (Choumane et al., 2000)فة التابعة لجنس الحمصالتمييز بيف الأنواع المختم
 ; Smith and Devery, 1995)أو سلالات أو طرز تابعة لنفس النوع  Udupa et al., 1999) ;1113،شوماف )

;Smulders et al., 1997 ; Huttel et al., 1999 ; Hamwieh et al., 2005)  Choumane et al., 2004 
تاز ىذه المؤشرات بسيولة تطبيقيا وتحميؿ نتائجيا التي تتميز بثباتيا وبإمكانية تكرارىا مما يسمح بتبادؿ تم

وتتميز كذلؾ بارتفاع  Macaulay et al., 2001) ; (Matus and Hayes, 2002المختمفة  النتائج بيف المخابر
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  Russell et al, 1997a ; ) ى مف التقاناتالتي تكشفيا مقارنةً بأنواع أخر   polymorphismمستوى التباينات
(Udupa and Baum, 2001; Rajora and Rahman, 2003; Chabane et al., 2005;  مؤشرات  تـ استخداـ

 الربيعيدراسة التنوع الوراثي عند القمح  مجالاتٍ كثيرة منيا في (أيضاً  RAPRوالػ) SSRالػ 
(Chen et al., 1994) يوف ( 1118الشعيرChoumane et al., وفي الذرة الصفراء ) (Chin et al., 1994 )

 .Russell et al. 1997b ; Baek et al. 2003 ; Feng et al)النباتية  بعض الأنواعضمف وكذلؾ في التمييز 

2006 ; Struss and Plieske, 1998). 
 

  :وفاىدأىمية البحث وأ
يعتقد بأنيا وصمت  الحمص متشابية مظيرياً و مجموعات مف ييدؼ ىذا البحث إلى التوصيؼ الجزيئي لعشر

)طريقة الانتخاب الفردي لمدة أربعة مواسـ زرعية في  لمرحمة السلالات النقية وىي منتخبة مف خلاؿ أحد برامج التربية
بينيا مف وتحديد مدى التشابو والقرابة فيما تقدير مدى نقاوتيا الوراثية، ، ومف ثـ دلب(العممية الزراعية بإبحوث المركز 

 خلاؿ إنشاء مخطط القرابة الوراثية.  
 

 : طرائق البحث ومواده
حيث زرعت البذور في محطة تؿ صندؿ  0228/  0222أجريت ىذه الدراسة خلاؿ موسـ  :مكاف إجراء البحث

مركز الدولي التابعة لمركز البحوث العممية الزراعية بإدلب، وأجريت التحاليؿ الجزيئية في مخبر التقانة الحيوية في ال
 لمبحوث الزراعية في المناطؽ الجافة )ايكاردا(، حمب، سورية.

بعد أف  سنسمييا تجاوزاً سلالات )ذه الدراسة عشر مجموعات مف الحمصالمادة النباتية: استخدمت في ى -
بع عشائر منتخبة مف س (وسيتـ التحقؽ مف ذلؾ مف خلاؿ ىذه الدراسة للانتخاب الفردي لأربعة مواسـ زراعيةخضعت 

، 14، فوعي 02، حوراني 11، درعوزي 8، كردي 43، مراكشي 38، جبمي 34: جبمي ىيمحمية، وىذه السلالات 
مف الأوراؽ الفتية لكؿ   DNAثلاثة نباتات مف كؿ سلالة واستخمص الػ  اختيرت  .31، بمدي 13، بمدي  38فوعي 

 نبات عمى حدة.
غ مف الأوراؽ الفتية المأخوذة مف 2.0لأحماض النووية مف عزلت ا :استخلاص وتجييز الأحماض النووية -

إجراء بعض التعديلات عمييا. ، مع Doyle and Doyle, 1987) طريقة ) حسبأسابيع  4نباتات سميمة بعمر
ذي  مؿ مف محموؿ الاستخلاص1مؿ، وأضيؼ إلييا  0طحنت العينات بالآزوت السائؿ، ومف ثـ نقمت إلى أنابيب سعة 

  و المكوف مف:  ـ  35ة درجة الحرار 
 2% Cetyltrimethyl Ammonium  Bromide (CTAB), 1.4M NaCl, 0.1 M Tris-Cl, 20mM 

EDTA, pH: 8.0    
دقيقة مع التحريؾ اليادئ.  42لمدة  م   35وتـ تحضينيا في حماـ مائي عمى درجة حرارة  ،مزجت العينات جيداً 

كحوؿ ايزواميؿ. مزجت  1/  كموروفورـ 03ج المحضر بنسبة: أخرجت العينات وأضيؼ ليا حجـ مماثؿ مف المزي
 دقائؽ.  12العينات جيداً عمى ىزاز أفقي لمدة 
. نقؿ الوسط المائي م   02دقيقة وبدرجة حرارة  / دورة 3222دقيقة، بسرعة  15أجريت عممية التثفيؿ لمدة 

مف حجميا مف الكحوؿ  2.3داـ المحتوي عمى الأحماض النووية إلى أنبوب جديد حيث تـ ترسيبيا باستخ
دقيقة في درجة حرارة المخبر، ثـ جمعت مف خلاؿ عممية  42الأيزوبروبانولي. تركت الأحماض النووية لتترسب مدة 
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دورة / دقيقة. تـ غسؿ الراسب مرتيف بالكحوؿ  12.222وبسرعة  م   (2دقائؽ عمى درجة حرارة ) 12التثفيؿ لمدة 
 TE (TE:10 m M Tris, 1Mm EDTA, pH:8.)ي المحموؿ الواقي % ثـ جفؼ وأذيب ف23الايتيمي 

%مف الأجاروز ومف خلاؿ عممية الرحلاف الكيربائي الأفقي. 1عمى ىلامة ذات تركيز  DNAالػاختبرت نوعية 
 / ميكروليتر. DNAالػ نانوغراـ مف  25لجميع العينات لمحصوؿ عمى   DNAالػتـ تخفيؼ وتوحيد تركيز 

 

 :ي لمبوليميراز والرحلاف الكيربائيالتفاعؿ التسمسم
 Polymerase Chain Reaction (PCR) and Electrophoresis  

  (Winter et al., 1999) المستخمصة مف الحمص (SSR)مف بادئات الػ زوجاُ  راثنا عشتـ استخداـ 
ـ اختيار ىذه توقد  (.1، )جدوؿFluorecnce-dyeذات ألواف مختمفة  بصبغة متوىجة 5‘عند النياية  والموسومة

 .ضمف مجيف الحمص البادئات لكونيا تتميز بكشؼ نسبة عالية مف التنوع الوراثي
ميكرومولار مف  200و  DNAالػ مف  نانوغراـ 50ميكروليتر. استخدـ  10أجري التفاعؿ في حجـ نيائي قدره 

 البادئتيف  بيكوموؿ مف كؿ مف 30و (dTTP/dATP/dCTP/dGTP)كؿ مف النيوكميوتيدات الأربعة 
 .Taq DNA polymeraseوحدة مف أنزيـ التكثيؼ   0.5و

-PCR (Perkin Elmer Appliedفي جياز الدوراف الحراري  Amplificationأجريت عممية المكاثرة 

لمدة   ـ  94إلى درجة حرارة  DNAدورة، وذلؾ بعد تعريض الػ  45(. وتمت المكاثرة مف خلاؿ برنامج مكوف مف 9700
( ثانية عمى درجة حرارة 52ثـ )  ـ ( 13)  ( ثانية عمى درجة حرارة42تتكوف كؿ منيا  مف المراحؿ التالية: )دقائؽ،  5
 ـ  20دقائؽ عمى درجة حرارة  2. بعد ذلؾ تركت العينات مدة  ـ ( 20( ثانية عمى درجة حرارة )52)ثـ   ـ ( 55)

 جديدة. DNAلاستكماؿ عممية تصنيع سلاسؿ 
 طريؽ مزج نواتج مكاثرة ثلاث بادئات موسومة بألواف مختمفة  تـ تجييز العينات عف

 ، أجريت عممية الرحلاف الكيربائي6%عمى ىلامة أكريلامايد ذات تركيز  أخضر(. حم مت العينات –أزرؽ  -)أصفر
ABI Prism الآليعمى جياز التتالي النيوكميوتيدي 

 TM
 377 DNA Sequencer ومف خلاؿ برنامجي ،Genscan 

اليلامات وتحديد الوزف الجزيئي تـ تحميؿ صور  ،ABI 377 Sequencer بجياز المرتبطيف مباشرةً  Genotyperو
 المكاثرة مع البادئات المختمفة.  DNAلقطع الػ 

جداوؿ تتضمف القرائف عمى كؿ موقع وراثي وتـ حساب معامؿ البعد  وأنشئتحممت النتائج  :التحميؿ الوراثي -
المتوسطات الحسابية لممجموعات الزوجية  باستخداـ طريقة وانشئت مخططات القرابة( (Nei and Li., 1979الوراثي 

 .The un-weighted pair group method for the arithmetic average (UPGMA) غير المزانة
(Sneath and Sokal, 1973)  باستخداـ برنامج: الإحصائية التحاليؿ كؿ أجريتو 

Numerical Taxonomy and Multivariate Analysis System NTSYS-pc, (Rholf, 1993.)  
 

 النتائج والمناقشة: 
يمثؿ كؿ زوج مف البادئات موقعاً واحداً عمى الصبغي وبالتالي فإف الكشؼ عف قطع متباينة في الوزف الجزيئي 

ف عمى نفس الموقع الوراثي بيف العينات المختمفة وباستخداـ نفس الزوج مف البادئات يدؿ عمى وجود عدد مف القرائ
ويعطي فكرة عف مدى التنوع الوراثي عمى ىذا الموقع، وبحاؿ كانت العينات التي تحمؿ القرائف المختمفة تابعة لسلالة 

 واحدة فيذا يدؿ عمى عدـ النقاوة الوراثية لمسلالة المختبرة.
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تراوح عدد  بدرجة التباينات التي أظيرتيا،ؾ تباينت البادئات بعدد القرائف التي كشفتيا عمى الموقع الواحد وكذل
( قرائف لكؿٍ مف 12حتى وصمت إلى ) Ta3( قرائف كما ىوالحاؿ عمى الموقع 4القرائف عمى الموقع الواحد بيف )

المختمفة، أي  الاثنى عشر( قريناً لممواقع 78) والكمي لقرائف السلالات المدروسة ى، وكاف العدد  Tr1و Ta5الموقعيف 
 (.1ف عمى الموقع الواحد )جدوؿي( قر 6.5دره )بمتوسط ق
 

 (: عدد القرائن التي كشفتيا البادئات المستخدمة.3جدول )ال
 Ta البادئة

2 
Ta 

3 
Ta 

5 
Ta 

8 
Ta 

80 

Ta 

96 

Ta 

144 
Ta 

176 
Ta 
196 

Ta 

203 
TS 

45 
Tr1 المجموع 

عدد القرائف عمى 
 78 12 3 8 3 5 3 8 5 8 12 4 2 الموقع الواحد

 
واستخدمت ىذه القيـ في رسـ مخطط العلاقات  ،عامؿ التشابو الوراثي بيف السلالات المختمفةتـ حساب م

 (. 1، شكؿ )  NTSYSالوراثية بيف الأفراد والسلالات المختمفة وذلؾ باستخداـ البرنامج 
اً، غيرىا ولا يوجد سلالتيف متشابيتيف تمام فعأف لكؿ سلالة بصمة وراثية تميزىايظير المخطط بوضوح ب

ويظير ذلؾ مف خلاؿ وجود أفراد كؿ سلالة في فرع مستقؿ عف الآخر، مع الإشارة إلى وجود سلالتيف مف البمدي وىما 
 38، وكذلؾ سلالتيف مف الفوعي وىما فوعي 3و 5و 3وأفرادىا بمدي  13، بمدي  4و 0و1وأفرادىا بمدي  31بمدي 

،  4و 0و 1وأفرادىا  34سلالتيف مف الجبمي وىما جبمي  وأيضاً   3و 5و 3وأفرادىا  14، فوعي 4و 0و1وأفرادىا 
 والحوراني 11، بينما يوجد سلالة واحدة مف كؿٍ مف الدرعوزي 3و 5و 3وأفرادىا  38وجبمي 

 .4و  0و  1وأفراد كلًا منيا ىي  43والمراكشي  8والكردي  02
نقيتيف لكوف أفراد كؿٍ منيما متماثمة  بينت الدراسة وجود مجموعتيف نقيتيف تماماً يمكف القوؿ بأنيما سلالتيف

امتمكت النباتات المأخوذة مف نفس السلالة نفس القرائف عمى المواقع  ، حيثتماماً عمى جميع المواقع المدروسة.
، حيث نلاحظ أف عينات الجبمي 43و سلالة المراكشي  38المختمفة، وىذا يظير بوضوح عند كؿ مف سلالة الجبمي 

3 ،5 ،3 (Gabaly 4  3و 5و )   متماثمة تماماً ومعامؿ التشابو الوراثي  38التي تمثؿ أفراد السلالة المبشرة جبمي
% مما يدعـ الملاحظات المعتمدة عمى المواصفات الشكمية )نتائج قيد النشر(، والتي تدؿ عمى وصوؿ 122عندىا ىو 

وبالتالي يمكف تسميتيا  ية والتكنولوجية،جلمورفولو لتشابييا بكامؿ المواصفات ا ىذه السلالة الى مرحمة النقاوة الوراثية
التي تمثؿ  3)و 0و Marakshi1) 4و 0و 1نفس الأمر ينطبؽ عمى عينات المراكشي .بحؽ سلالة نقية مف الحمص

(، وقد تـ التأكد مف النقاوة عند إعادة العمؿ والحصوؿ عمى نفس النتائج عمى خمسة 1)الشكؿ 43أفراد سلالة مراكشي 
 نباتات إضافية مف ىاتيف السلالتيف. 

أما السلالات الباقية، فقد ظير جمياً عدـ وصوليا لدرجة النقاوة الوراثية، حيث لوحظ وجود تباينات بيف الأفراد 
المختبرة التابعة لنفس السلالة. لقد تباينت ىذه السلالات في مدى نقاوتيا الوراثية، حيث لوحظ وجود سلالات ذات نقاوة 

( والنبات Kourdy 3و Kourdy1)التي تحمؿ نباتيف متماثميف تماماً  8مرتفعة، كما ىو الحاؿ في سلالة الكردي 
  13 ، وكذلؾ ىو الحاؿ بالنسبة لمسلالة بمدييختمؼ عنيما بنسبة منخفضة جداً  (Kourdy2)الثالث

(Balady 4   وحوراني 3و 5و )02 (Hourany1  1( )شكؿ 4و 0و) في 122. ولمحصوؿ عمى درجة نقاوة وراثية %
كثار نباتات العينات المتشابية عف طريؽ عزليا تماماً  لمتأكد مف ىذه السلالات لا بد مف استبعاد العينات المختمفة وا 
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، بشكؿ ف التمقيح السائد في الحمصإميما كانت نسبتيا ضئيمة، حيث  لتجنب أية فرصة لمتمقيح الخمطيو اتياً ذ ايتمقيح
بالإضافة  .(Toker et al., 2006)%( 1.05- 2.2)ىو التمقيح الذاتي مع نسبة منخفضة مف التمقيح الخمطي  عاـ،

يب الوراثي النقي المميز لمسلالة ومنيا عينات لما سبؽ، نجد بأف  ىناؾ عينات ما زالت بعيدة كثيراً عف الترك
 ( 4و 0و Fouey1) 38وكذلؾ عينات سلالتي الفوعي  31التي تمثؿ سلالة البمدي  4و 0و  Balady1الػ

، وعينات 34( التي تمثؿ السلالة جبمي 4و  0و Gabaly1( وأيضاً عينات الجبمي ) 3و 5و (Fouey 4 14والفوعي 
(، لذلؾ  لا بد مف الاستمرار بالتمقيح الذاتي في ىذه المجموعات واستبعاد 4و  0 و 1Daraouzy) 11الدرعوزي 

النباتات التي تحمؿ تباينات وراثية وغير المتماثمة تماماً في خواصيا المظيرية مع كافة نباتات المجموعة المدروسة 
 تمادىا لاحقاً كسلالة نقية وراثياً.الخاص بيا لمتأكد مف نقاوتيا الوراثية ليتـ اع  DNAومف ثـ إعادة تحميؿ الػ 

     

Coefficient of Genetic Similarity
0.70 0.75 0.80 0.85 0.90 0.95 1.00

          

 Kourdy3 
 Kourdy1 
 Kourdy2 
 Gabaly5 
 Gabaly4 
 Gabaly6 
 Daraouzy3 
 Daraouzy2 
 Daraouzy1 
 Fouey5 
 Fouey6 
 Fouey4 
 Marakshi1 
 Marakshi2 
 Marakshi3 
 Balady5 
 Balady4 
 Balady6 
 Hourany3 
 Hourany2 
 Hourany1 
 Gabaly2 
 Gabaly3 
 Gabaly1 
 Fouey1 
 Fouey2 
 Fouey3 
 Balady1 
 Balady2 
 Balady3 

 
 (: مخطط علاقات القرابة الوراثية المبنية عمى معامل التشابو بين نباتات الحمص المدروسة.3)الشكل 

 
Balady 1 31تمثؿ السلالة بمدي  - 4و 0و .  Balady   3 13تمثؿ السلالة بمدي   6 -و  5 و. 

Daraouzy 1 11عوزي تمثؿ السلالة در  - 4و  0و.    Fouey 1 38تمثؿ السلالة فوعي  - 4و 0و. 
Fouey 3  14تمثؿ السلالة فوعي  - 3و  5و.    Gabaly 1 34السلالة جبمي تمثؿ -  4و  0و. 

Gabaly 3  38تمثؿ السلالة جبمي  - 3و  5و.    Hourany  1  02تمثؿ السلالة حوراني  - 4و  0و. 

Kourdy  1  8ردي تمثؿ السلالة ك - 4و  2و.    Marakshi 1  43تمثؿ السلالة مراكشي  -3و 2 و. 
بالإضافة لمنقاوة الوراثية لمسلالة الواحدة فإف مربي النبات ييتـ بالحصوؿ عمى سلالات مختمفة وراثياً عف 

ة منو لاستفادوالصفات بيدؼ اومتبايناً في محتواه مف المورثات لكي يكوف لديو مخزوناً وراثيا واسعاً  ،بعضيا البعض
لاحقاً في برامج التحسيف لاحتماؿ احتوائو عمى مجموعة أكبر مف المورثات والقرائف المختمفة التعبير والمسؤولة عف 

ع السلالات المستيمؾ. نلاحظ مف خلاؿ شجرة القرابة الوراثية توز ت معينة ذات أىمية كبيرة لكؿ مف المربي و صفا
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% 84إلى  8والكردي  31% بيف البمدي 24ابو بيف السلالات ما بيف ، حيث تراوحت نسب التشالمدروسة في عدة أفرع
 (.   1.  )الشكؿ02والحوراني  34بيف الجبمي 

تشير النتائج التي حصمنا عمييا الى وجود تباينات واضحة ما بيف السلالات النقية والمجموعات التي ستصبح 
ت ذات المواصفات الجيدة والمختمفة عف بعضيا البعض عدد مف السلالالات نقية، وبالتالي سيصبح لددينا قريباً سلا

برامج التحسيف للاستفادة مف ىذه التباينات الوراثية في جمع أكبر عدد مف الصفات  أماـمما سيفتح الباب واسعاً 
 حدة.او  المرغوبة في سلالةٍ 

 
 الاستنتاجات والتوصيات:

، بأف لدينا (SSRالػ )اطع القصيرة المتكررة وباستخداـ مؤشرات المق DNAيظير لدينا مف خلاؿ تحميؿ الػ 
نتاجية اقتصادية ومنيا ارتفاع م) بعد أف أثبتت تشابياً في عدة صفات سلالتيف نقيتيف مف الناحية الوراثية  ورفولوجية وا 

، 43شي و سلالة المراك 38ىما سلالة الجبمي ( النشر قيدوذلؾ في نتائج  النبات، ومكونات الغمة وطبيعة التفرع وغيرىا
ويمكف مكاثرتيما واعتمادىما كسلالات نقية. بالإضافة ليما، لدينا ثلاث مجموعات ذات درجات نقاوة عالية وىي 

ر ي، حيث يمكف استبعاد النباتات غ02وحوراني  13وبمدي  8بالتالي قريبة مف بنية السلالة النقية، وىي كردي 
عادة اختبار المواقع التي كانت مختمفة لمتأكد مف نقاوتيا متمقيح اللالمتشابية منيا وتعريض الأفراد الباقية  ذاتي وا 

ولاعتمادىا كسلالات نقية أيضاً. أما باقي المجموعات فما زالت بعيدة عف النقاوة الوراثية ولا بد مف إخضاعيا لمتمقيح 
 الذاتي والانتخاب لعدة أجياؿ لموصوؿ لمرحمة النقاوة الوراثية.

اسع بيف السلالات المدروسة مما يعكس اتساع القاعدة الوراثية لسلالات الحمص لوحظ وجود تبايف وراثي و 
وبالتالي إمكانية الاستفادة مف الاختلافات الموجودة  بيف ىذه السلات في برامج تحسيف الحمص المزروع  نتخبةالم

 مستقبلًا.
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