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 ص الملخ 
 Cyperus rotundusالأرجواني ( السعد عشبتحدید درجة القرا�ة الوراث�ة لطرز من . 2025عبد النبي �شیر. و  محمد عدنان، غسان إبراه�م ، أحمد

L.( 43مجلة وقا�ة الن�ات العر��ة، . في سور�ة)001355  .956-561):4-https://doi.org/10.22268/AJPP 
على التفاعل   الداخل�ة) المعتمدة (التكرارات ال�س�طة الترادف�ة    ISSRطرزاً من السعد �استخدام تقن�ة    17تحدید درجة القرا�ة الوراث�ة بین  هذا ال�حث إلى  هدف  

 منها فعالیتها في إعطاء تعدد�ة شكل�ة بین الطرز المدروسة، ونجم عن استخدامها ما مجموعه   15  �ادئةً، أثبتت   17ض  استخدم لهذا الغر   ). PCR(  لبول�میرازل التسلسلي  
�ما وجد أن أعلى ق�مة    . %94.77بلغت نس�ة التعدد�ة الشكل�ة    .ISSR2حزم �أعلى عدد مع ال�ادئة  6   وISSR5 حزمة) مع ال�ادئة    2لحزم ( لحزمة، و�لغ أقل عدد    62

على وجود ت�این وراثي �بیر بینها، في    صافیتا) مما یدلّ   ، جامعة دمشق   ، بین الطراز�ن (كل�ة الهندسة الزراع�ة   0.9886بلغت    PDVلمصفوفة النسب المئو�ة للتوافق
انفصلت شجرة    .ما على درجة �بیرة من القرا�ة الوراث�ةمما �شیر على أنه  ) بین الطراز�ن (شه�ا والمزرعة من محافظة السو�داء   PDV  0.2348حین بلغت أقل ق�مة لـ  

محافظة  في المزرعة و دمشق)، شه�ا   ، العنقود الأول الطرز المجموعة من المنطقة الجنو��ة (كل�ة الهندسة الزراع�ة   حیث ضمّ   ، القرا�ة الوراث�ة إلى تحت عنقودین رئ�سین
تحت العنقود الأول الطرز    حیث ضمّ   ، العنقود الثاني تحت عنقودین   بینما ضمّ   . ودرعا وخان أرن�ة (محافظة القن�طرة)،  السو�داء وهما على درجة عال�ة من القرا�ة الوراث�ة

  محافظة حماة) وتلكلخ قي  ادي العیون  ، وو تحت العنقود الثاني الطرز المجموعة من المنطقة الوسطى (مدینة حماة  محافظة اللاذق�ة وطرطوس في حین ضمّ لالوراث�ة  
 تجمعت في عناقید حسب توزعها الجغرافي.قد  ن�ات السعد لالطرز المدروسة  أن  أي  ،فاحل من محافظة حمصو 

 ، سور�ة.ISSR، القرا�ة الوراث�ة، Cyperus rotundusالسعد الأرجواني،  :كلمات مفتاح�ة
 

 1مقدمة ال
 

 ورت�ة القبئ�ات   )Cyperaceae(  لى الفصیلة السعد�ةعشب السعد إینتمي  
)Cyperales(  ،  وهو من أكثر أنواع الن�اتات غیر المزروعة التي تم �حثها

إن الاعتماد على الصفات الشكل�ة لدراسة التنوع الن�اتي    .واسععلى نطاق  
 غیر �اف، و�شكل خاص عند وجود تقارب �بیر بین الن�اتات المدروسة

)Chowdhury et al., 2002(.   ّالت�اینات الشكل�ة من المعاییر الأولى    تعد
بین ما التي استخدمت في عمل�ة التوص�ف والتصن�ف ودراسة الت�اینات 
ظلّ  وفي  الأخیرة  الآونة  في  أنه  إلا  المختلفة،  الأنواع  التطور   وضمن 

المتسارع في علم التقانات الحیو�ة، اكتشفت معاییر ومؤشرات أكثر دقة 
�استخدام   أهمها دراسة التنوع الوراثيو   ،�مكنها تحقیق هذا الهدف وتطو�ره

المعلمات الجز�ئ�ة التي تستند على معلومات مأخوذة من جز�ئة الحمض 
 والتي تسمح �التمییز ما بین   DNAو�سجین  النووي الر�بي منقوص الأ
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محددین وتعددت   .فردین  �بیر  �شكل  الجز�ئ�ة  المؤشرات  تطورت  لقد 
وتطب�قاتها  استخداماتها  و�ذلك  عل�ه  تعتمد  الذي  والمبدأ   أنواعها 

)Paterson et al., 1991(. 
إن الت�اینات التي تُكشف �استخدام المعلمات الجز�ئ�ة هي ناتجة  

الر�بي   اختلافات فيعن   النووي  الن�كلیوتیدي لجز�ئة الحمض  التر�یب 
لا تتأثر و  ول�ست عن تأثر �الظروف البیئ�ة،  DNAو�سجین منقوص الأ

الدراسة في  المستخدم  الن�اتي  النس�ج  �عمر ونوع  من و�التالي    ،نتائجها 
النموالممكن   الدراسة الجز�ئ�ة في أي طور من أطوار  سرعة ، و إجراء 

القدرة على �شف نس�ة أكبر من الت�اینات ، و ودقتهاالحصول على النتائج  
الن�ات.  Genomeتغط�ة �افة مناطق مجین (، و الوراث�ة �مكن )  �ذلك 

في تحالیل التنوع الوراثي وتقدیر   فاعلاستخدام المؤشرات الجز�ئ�ة �شكل  
 Stich؛  Sankar et al., 2013؛  Powell et al., 1997(  التشا�ه الوراثي

et al., 2010(  . للتكال�ف أنها تختصر الزمن إضافة إلى خفضها  �ما 
 ).2001الماد�ة (سید، 
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 لبول�میراز لالتفاعل التسلسلي  تعتمد تقن�ات المعلمات الجز�ئ�ة على  
)PCR(،  مضاعفة� التفاعل  هذا  �قوم  الحمض  حیث  من  محددة  قطع 

الر�بي منقوص الأ وذلك  النووي  أو �استخدام  و�سجین  �ادئات عشوائ�ة 
متخصصة مصممة لهذا الهدف، مما �سمح �الحصول على ملایین النسخ 
منقوص  الر�بي  النووي  الحمض  من  واحدة  قطعة  من  المضاعفة 

 . )Weising & Gardner, 1999( و�سجینالأ
)  Saiki et al.  )1985لبول�میراز من قبل  لطُور التفاعل التسلسلي  

الذي �ان له أثراً مهماً على صعید الدراسات الوراث�ة الجز�ئ�ة، و�قوم هذا  
) النووي  الر�بي  الحمض  من  محددة  قطع  �مضاعفة  ) DNAالتفاعل 

، أو متخصصة مثل تقن�ة RAPDمثل تقن�ة  �استخدام �ادئات عشوائ�ة  
SSR  ،أو متخصصة، مما �سمح �الحصول على    مصممة لهذا الهدف

النووي  الر�بي  الحمض  من  واحدة  قطعة  من  المضاعفة  النسخ  ملایین 
)DNA متعددة حرار�ة  دورات  �استخدام  وذلك  أس�اً،  تتضاعف  التي   (

تعد تقن�ة .  )Karp et al., 1997؛  Ayad et al., 1997؛    2001(سید،  
) الداخل�ة  ال�س�طة  الترادف�ة   Inter simple sequenceالتكرارات 

repeats- ISSR (  )Zietkiewicz et al., 1994(   ًالتقانات   واحدة من 
التسلسلي   التفاعل  على  المعتمدة  التال�ة: لالمهمة  للأس�اب  لبول�میراز 

من  اً مؤلف اً وحید اً تضخم منطقة التكرارات الترادف�ة ال�س�طة وتستخدم �ادئ 
ن�كلیوتیدات إما في   2-4في �عض الأح�ان بـ    اً نكلیوتیدات متكررة ومحاط

�ضخم    وعادةً   '5أو  3'المنطقة   التفاعل   ISSR  25-50ما  في  منتجاً 
 RAPD�أنها أكثر تكرار�ة من تقن�ة    ISSRتقن�ة    توصف�ما  .  الواحد

لمرحلة   عال�ة  حرارة  درجة  �عكس  والذي  المستخدم  ال�ادئ  طول  �سبب 
) ال�ادئات  عن و   ،)Chowdhury et al., 2002تشفع  الكشف  �مكان�ة 

التور�ث   في  الس�ادة  ذات  الن�كلیوتید�ة  مجینات و التتال�ات  في  وفرتها 
ولا تحتاج إلى معلومات عن التسلسل المجیني   ،حق�ق�ات النوى الن�ات�ة

 .  )Tautz & Renz, 1984؛ Senthilvel et al., 2008( المدروس
إن الفائدة الرئ�سة لهذه التقن�ة هي أنّها لا تتطلب وقتاً طو�لاً لبناء 

تورث �معلمات سائدة   ISSRال ــالمكت�ة الوراث�ة، وعلى الرغم من حق�قة أنّ  
وأح�اناً غیر سائدة، إلاّ أنّها معلمات ذات طب�عة عشوائ�ة، فهي مناس�ة  
الوراثي وتحدید  التنوع  العرقي وتقی�م  الوراثة  �شكلٍ خاص لدراسات علم 

 Nagaraju؛  Korbin et al., 2002؛ Cavan et al., 2000(  الأصناف

et al., 2002(  .  إنّ �ساطة معلماتISSR   تز�د من إمكان�ة استعمالها
 ISSR  الــ  ). توصف تقن�ةAmmiraju et al., 2001في الوسم المجیني (

تقن�ة   من  تكرار�ة  أكثر  المستعمل، RAPD�أنها  ال�ادئ  طول  �سبب   ،
ال�ادئات   تشفع  لمرحلة  مرتفعة  حرارة  درجة  �عكس   & Bornet(الذي 

Branchard, 2001  ؛Chowdhury et al., 2002(،   ما تتمیز بوفرتها�
في مجینات حق�ق�ات النوى الن�ات�ة، ولا تحتاج إلى معلومات   وجودهاو 

). أضف إلى Tautz & Renz, 1984عن التسلسل المجیني المدروس (

وهي سر�عة، �ما أنّها تتطلب �م�ة   ،ذلك أنّ نتائجها ثابتة عند تكرارها
النووي   الحمض  من  و�مكن  DNAقلیلة  �مكن  م�كنتها،  حیث    ت�ادل ، 

بین   �سهولة  تسلسل  المختبراتال�ادئات  معرفة   ، الن�كلیوتیدي  ها�مجرد 
 .)Polymorphism( وتكشف نسب متوسطة من التعدد�ة الشكل�ة

دراسة التنوع الوراثي �استخدام تقن�ة  ب )  Long et al.  )2022قام  
) الداخل�ة  ال�س�طة  الترادف�ة  الـ  ISSRالتكرارات  على  المعتمدة   (PCR  

بین   الوراث�ة  العلاقة  تم   24لتقی�م  التي  الأرجواني  السعد  من  مجموعة 
�ادئاً   عشر�نو   اً حیث استخدم واحد،  جمعها من مناطق مختلفة في الصین

حزمة. بلغت النس�ة المئو�ة   167وتم الحصول على    ISSRمن �ادئات  
  ، مما �شیر إلى مستوى عالٍ من التنوع الوراثي. %97للتعدد�ة الشكل�ة  

 وانفصلت شجرة القرا�ة الوراث�ة حسب المواقع الجغراف�ة. 
تحدید   خلال  من  ال�حث  هذا  أهم�ة  بین القرا�ة  التأتي  وراث�ة 

برامج   تطبیق  في  �ساعد  قد  مما  للمنطقة،  ت�عاً  السعد  ن�ات  مجتمعات 
ال لطر المكافحة  العشب  استجا�ة  ومدى  المختلفة ائ متكاملة  المكافحة   ق 
ل بی وخصوصاً  الترا�ط  الأعشاب   ندراسة مدى  لمبیدات  العشب  مقاومة 

على هذا الن�ات في   الأولىهذه الدراسة الجز�ئ�ة    وتعدّ   .والطراز البیئي
 17تحدید درجة القرا�ة الوراث�ة بین  لذلك هدف هذا ال�حث إلى    .سور�ة

 . )ISSR( من السعد �استخدام تقن�ة التكرارات الترادف�ة ال�س�طة زاً طر 
 

 مواد ال�حث وطرائقه
 

 وجمع العینات المادة الن�ات�ة
تم جمع عینات ن�ات السعد من مناطق مختلفة من محافظات سور�ة من 

الن�ات لجمع  الحقل�ة  الجولات  من  �العدید  الق�ام  مواقع   خلال  من 
بر التقانات الحیو�ة ت مخفي    العملوأجري  .  )1  جدول(  ومحافظات مختلفة

الحیو�ة    في المكافحة  ودراسات  �حوث  الزراع�ة -مر�ز  الهندسة  كل�ة 
 . 2023�جامعة دمشق خلال العام 

 

 تعق�م الدرنات 
النووي  الر�بي  الحمض  على  للحصول  زراعتها  قبل  الدرنات  تعق�م  تم 

حیث نقعت  ) النقي من أجل الدراسة الوراث�ة،DNAمنقوص الأو�سجین (
% 70درنات �ل طراز من الطرز المدروسة في مادة الإیتانّول تر�یز  

على التوالي �حوي �ل منها   �ؤوسثانّ�ة، ثم نُقلت إلى ثلاثة    30  لمدة
دقائق، ومن ثمّ نُقلت �عدها   5ة  لمد  �أسماء مقطر معقم، وتُر�ت في �ل  

 �حوي مادة �لورو�س دورق نُقلت ووضعت في   للب�شر الذي یل�ه، �عدها
 دقائق، ثمّ نُقلت لتنقع في الماء المقطر ثلاث مرات   5  وتُر�ت لمدة%  5

دقائق في �ل مرة، وتر�ت لتجف من أجل استخلاص الحمض    5  لمدة
 .  DNAالر�بي النووي منقوص الأو�سجین  
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 المدروسة. الأرجواي    السعد  طرزالعینة النباتیة ومنطقة الجمع ل.  1جدول  
Table 1. Plant sample and collection area for the studied 
purple Saad plant. ecotypes. 

 
رقم 
 از الطر

Ecotype 
No. 

 مكان الجمع 
Collection area 

 المحافظة 
Governorate 

 Latakia اللاذقیة  Jableh جبلة  1
 الھندسة الزراعیة كلیة  2

Faculty of Agricultural 
Engineering 

 اللاذقیة جامعة 
Latakia University 

 Tartous طرطوس  Drakeesh الدریكیش 3
 Tartous طرطوس  Safita صافیتا 4
 Tartous طرطوس  Cadmus القدموس  5
 Tartous طرطوس  Safsafa الصفصافة  6
 Tartous طرطوس  Baniyas بانیاس  7
 Tartous طرطوس  Sheikh Badr الشیخ بدر 8
 Hama هحما Hama city همدینة حما 9

 Hama هحما Wadi Al-Oyoun وادي العیون  10
 Homs حمص   Talkalakh تلكلخ  11
 Homs حمص  Fahel فاحل  12
 Suwayda السویداء  Almazraea المزرعة  13
 Suwayda السویداء  Shahba شھبا 14
 الھندسة الزراعیة كلیة  15

Faculty of Agricultural 
Engineering 

 دمشق جامعة 
Damascus 
University 

 Daraa درعا Daraa درعا 16
 Kenitra القنیطرة Khan Arnabeh رنبةأخان  17

 
 

 SDS�طر�قة    DNA  عزل الحمض الر�بي النووي منقوص الأو�سجین
الأو�سجین منقوص  النووي  الر�بي  الحمض  وفقاً   DNA  عُزل 

  �ما یلي:  ،) مع �عض التعدیلاتRogers & Bendich   )1989طر�قةل
نُقلت �عدها إلى أنابیب و من الدرنات بوجود الآزوت السائل    غ  1  حنطتم  

 (SDS)الاستخلاص    محلولمل من    1مل وأُض�ف لها    2  أبندروف سعة

Sodium dodecyle sulphate،   مل من مز�ج �ل   1  أض�ف �عد ذلكو
�لوروفورم �حولو  من  مدةوثفل    ،أیزوامیل  �سرعة  10  المز�ج   دقائق 

أُخذت الط�قة العل�ا والتي تمثل الوسط المائي و   .دورة في الدق�قة  10000
ترسیب ل  Iso-propanol، والتي عوملت مع  الذي �حوي الأحماض النوو�ة

النوو�ة ثم    ،الأحماض  ثان�ة    التثفیلومن  على مرة  الحصول  أجل  من 
DNA،   أُذیبت عینات الحمض الر�بي النووي ( وDNA) 50) فيµl من (

المنظم   است�عاد  ،  TEالمحلول  (وتم  النووي  الر�بي  )  RNAالحمض 

 �) أنّز�م  2µlإضافة  ند ع  العینات  حُفظتو   مغ/مل)  10(   RNase) من 
  .لحین الاستخدام س° 20-حرارة درجة  

 

 بواسطة الأشعة فوق البنفسج�ة  DNA للـالتقدیر الكمي والنوعي 
جهاز  UV- Spectrophotometer  )Power Wave XTMاستُخدم 

BIO-TEK Instruments, Inc.  النووي الر�بي  الحمض  �م�ة  لتقدیر   (
)DNA  ،260  النس�ة بین قراءة الموجة حساب  عن طر�ق  ) وتحدید نقاوته 

تمَّ التقدیر النوعي   .)OD 260/OD 280نانّومتر (  280  نانّومتر والموجة
تر�یزها الآغاروز  هلامة  النووي   %0.8  على  الحمض  نوع�ة  لتحدید 

DNA   ُدت عینات الحمض دِّ المستخلصة للتأكد من عدم تقطعها، ثمّ م
تر لتستخدم في ینانوغرام/م�كرول 40  على تر�یز  للحصول  DNAالنووي 
   .لبول�میرازلالتسلسلي  التفاعل

 

 ) ISSR( التكرارات الترادف�ة ال�س�طة الداخل�ةتقن�ة طبیق ت
�ادئة من �ادئات تقن�ة    20  �استعمال  DNAم الحمض الر�بي النووي  ضُخّ 

)ISSR  شر�ة من  علیها  الدراسة، حُصل  في  المستخدمة   (Eurofins 

Genomics  استعمل2  (جدول �ما   2X PCR Master mixت  )، 

Solution (i-Taq)  )25027  ،iNtRON Biotechnology  (ور�ا�  ،
 وفقاً   )PCR(  لبول�میرازلالتفاعل التسلسلي  أجري  حیث    PCRلتفاعل الـ  

التعدیلات)  Lawyer et al.   )1993لطر�قة أجر�ت عمل�ة   .مع �عض 
دورة واحدة بدرجة   :التاليلهذا التفاعل وفق البرنامج الحراري   التضخ�م

 عند  الانفصال  دورة للمراحل الآت�ة:  40  دقائق ثمّ   5  °س مدة94  حرارة
حرارة التحام ثان�ة وفق  30لمدة  الالتحامثم  ثان�ة 30لمدة  °س94 حرارة

، °س72  حرارة عند    ثان�ة  30لمدة    الاستطالةثم    2  موضحة في الجدول ال
مدة العینات  تُر�ت  حرارة  10  ثمّ  على  التفاعل72  دقائق  لإتَّمام   °س 

°س لتفصل الحزم �عدها �الرحلان 20-  حرارةدرجة  حُفظت العینات عند  و 
 غاروز. الآالكهر�ائي على هلامة 

 

 الكهر�ائي والتلو�ن والتصو�رالترحیل 
منقوص الأ النووي  الر�بي  الحمض  ) على هلامة  DNAكسجین (رُحل 

الآغاروز  %0.8  الآغاروز هلامة  وعلى  نوعیته،  لدراسة   %2  لمعرفة 
تر  ی م�كرول  5  والمضاف إلیها  TBE 1Xالمحلول المنظم    في  ISSRتقن�ة  

م�كروغرام/م�كرولتر)، لیتَّم �عد ذلك   10(یدیوم بروماید  ث من ص�غة الإی 
قدره  �هر�ائي  حقل  �مرور  حزم  100  الترحیل  لفصل    DNAالـ فولط، 

تصو�ر هلامة   الناتجة �جهاز  الهلامة  وصُورت  التضخ�م،  عمل�ة  عن 
 ,Image Analyzer)Agle Eye II staratagene) (Serwer الآغاروز 

1983( . 
  



 ) 2025(  4، عدد 43مجلة وقایة النبات العربیة، مجلد  564

ودرجة   ISSRالتسلسل النیكلیوتیدي للبادئات المختبرة في تقنیة  .  2جدول  
 ).  °س(حرارة الالتحام  

Table 2: Nucleotide sequences of the primers tested in the 
ISSR technique and the docking temperature (°C). 
 

 البادئة
primer 

 ' 5 -' 3التسلسل النیكلیوتیدي 
Nucleotide sequences 5'- 3'  

 ) °س( حرارة الالتحام
Annealing 

temperature (°C) 
ISSR1 CACACACACACACACAA 50 
ISSR2 ACACACACACACACACT 50 
ISSR3 AGAGAGAGAGAGAGAGT 50 
ISSR5 CGTCACACACACACACAC 56 
ISSR6 CAGCACACACACACACAC 56 
ISSR7 CAGCTCTCTCTCTCTCTC 56 
ISSR8 GTGTGTGTGTGTGTGTT 50 
ISSR9 CTCTCTCTCTCTCTCTCT 54 
ISSR10 GAGAGAGAGAGAGAGAT 52 
ISSR11 CACACACACACAACAG 52 
ISSR12 TCTCTCTCTCTCTCTCC 52 
ISSR13 TGTGTGTGTGTGTGTGAA 52 
ISSR15 ACACACACACACACACG 52 
ISSR16 GGTCACACACACACACAC 56 
ISSR35 CACACACACACAACAG 52 
ISSR37 TGTGTGTGTGTGTGTGG 52 
ISSR40 ACACACACACACACACTT 52 

 

 التحلیل الإحصائي 
طُ�ِّقت البرامج الإحصائ�ة الخاصة �التقانات الحیو�ة المستخدمة لإجراء  

عمل�ة   نتائج  جُمعت  حیث  النتائج،  لتحلیل  الوراث�ة   الترحیلالدراسة 
الكهر�ائي في جداول متخصصة اعتماداً على مقارنة وجود أو غ�اب حزم 

عند   )1(بین الن�اتات، حیث �عطى الرقم    DNAالحمض الر�بي النووي  
عند   )0(ذات وزن جز�ئي محدد عند أي طراز والرقم     DNAوجود حزمة

ونظمت الجداول لكل �ادئة    ،ذلك الحزم الواضحة فقط�تضمن  و   ،غ�ابها
درجة القرا�ة الوراث�ة، ورُسمت   ). وحُددتZhong et al., 2009على حِده (

بین طرز السعد المدروسة بتطبیق   )Dendrogram(  شجرة القرا�ة الوراث�ة
  Ntsys، �استخدام برنامج )Cluster analysis( طر�قة التحلیل العنقودي

الإحصائي، حیث �سمح التحلیل العنقودي بتقس�م الطرز المدروسة إلى 
مجموعات تعكس درجة القرا�ة الوراث�ة ف�ما بینها، فمن الممكن أنّ تتجمع 
العینات ضمن مجموعة واحدة بناءً على موطنها الأصلي، أو بناءً على 
التوافق  لعدم  المئو�ة  النسب  مصفوفة  تُشكًل  ولهذا  ونسبها،   أصلها 

)Percent Disagreement Values  .( المصفوفة هذه  ق�م  ارتفاع  یدل 
على وجود اختلاف وراثي، و�ازد�ادها یزداد الت�این الوراثي بین العینات 

) معا)Nei, 1978المدروسة  ق�م  وحُسبت  الشكل�ة ،  التعدد�ة   مل 
)Polymorphism Information Content  ( لل�ادئات المستخدمة حسب

Srivastava et al. )2019:وفق المعادلة ( 
𝑷𝑷𝑷𝑷𝑷𝑷 = 𝟏𝟏 −  ��𝑷𝑷𝒊𝒊𝒊𝒊�

𝟐𝟐
 

الحزم  Pij(  حیث تكرار�ة   (i    ال�ادئ استخدام   جم�ع   في  jالناتجة عن 
 العینات المدروسة.

 

 النتائج والمناقشة  
 

 في طرز السعد المدروسة  ISSRالتُعدد�ة الشكل�ة الناتجة عن تقن�ة 
النووي  الحمض  الأو�سجین  استخلص  �ورمات من    )DNA(  منقوص 

تراوحت   السعد حیث  الضوئي.  المط�اف  �جهاز  ونقاوته  تر�یزه  وق�س 
و�انت نقاوة العینات    م�كروغرام/م�كرولیتر  0.45و    0.26التراكیز بین  

النووي  2.01  -1.8ن  بی  الحمض  تر�یز  ومدد   ،DNA   40  ل�ص�ح 
هلامة م�كروغرام/م�كرولیتر على  الكهر�ائي  الرحلان  عمل�ة  وط�قت   ،

المستخدم   DNA% لمعرفة نوع�ة الحمض النووي  0.8ز  روز بتر�ی غاالآ
 ذو النوع�ة الجیدة على شكل حزمة.  DNAإذ �ظهر الحمض النووي 

 

 ISSRالتعدد�ة الشكل�ة الناتجة عن تطبیق تقانة 
�استخدام   المدروسة  الوراث�ة  الطرز  اخت�ار  الدراسة  �ادئة،   17تضمنت 

�ادئة أعطت منتجات تضخ�م في تفاعل البلمرة   15) أن  3و�بین الجدول (
تعطِ   لم  حین  في  نتائج   ISSR15  ،ISSR16  ال�ادئتانالمتسلسل،  أيّ 

عن  ونجم  ال�ادئات،  تلك  لتسلسلات  المكملة  المواقع  لغ�اب  تضخ�م 
حزمة، وتراوح عدد الحزم الكل�ة   62استخدام هذه ال�ادئات ما مجموعه  

حزمة   6و   )ISSR5حزمة �أقل عدد مع ال�ادئ (  2بین  ما  لكل �ادئ  
أي أن هذه ال�ادئة قد غطت جزء �بیر   ،)ISSR2كأعلى عدد مع ال�ادئ (

�متوسط السعد  (جینوم)  مجین  الحزم   4.13  من  عدد  بلغ  �ما  حزمة، 
شكل�اً   �متوسط  59المتعددة  الحزم  3.39  حزمة  عدد  وتراوح  حزمة، 

) ISSR5حزمة �أقل عدد مع ال�ادئ (  2المت�اینة شكل�اً لكل �ادئ بین  
(  6و   ال�ادئ  مع  عدد  �أعلى  التعدد�ة ISSR2حزمة  نس�ة  و�لغت   ،(

الكل�ة (%94.77  الشكل�ة  ال�ادئة  مع  الأقل  �انت  حیث   ،ISSR10 (
(  %66.66ر  �مقدا ال�ادئتین  مع  �مقدار ISSR37  -  ISSR7تلاه   ( 
% على التوالي، أما �اقي ال�ادئات التي أعطت منتجات تضخ�م 75-80

و�النس�ة   .%100فقد أعطت نس�ة تعدد�ة شكل�ة بلغت     PCRفي تفاعل الـ
ل  ) �أق 0.11) فقد تراوحت ما بین (PICلق�م معامل التعدد�ة الشكل�ة (

)  ISSR1�أعلى ق�مة مع ال�ادئ (  0.49و  )  ISSR6ق�مة مع ال�ادئ (
لكل �ادئة   )PIC(  ، حیث حُسب معامل التعدد�ة الشكل�ة0.362�متوسط  

تمییز 1من (  PIC�لما اقتر�ت ق�مة  و على حده،   ) �انت المقدرة على 
) عندما 0ق�مة (  PICالت�اینات الوراث�ة و�ظهارها أكبر، و�مكن أن �عطي  

تُظهر ال�ادئة حزمة وحیدة ثابتة عند العینات �لها، لذلك �مكن عدّ هذه  
ال�ادئة غیر ذات أهم�ةٍ في تمییز الطرز الوراث�ة عن �عضها، حیث أنّها 

النماذج التي تم   1  �مثل شكل. و )3  لم تُظهر أيّ تعدد�ة شكل�ة (جدول
 . DNAالحصول علیها من حزم الـ



565 Arab J. Pl. Prot. Vol. 43, No. 4 (2025) 

في الطرز    PICالشكلیة  رموز البادئات المستعملة وعدد الحزم الكلّیة والمتباینة شكلیاً، النسبة المئویة للتعددیة الشكلیة، وقیم معامل التعددیة    .3  جدول
 . من نبات السعد المدروسة

Table 3. Symbols of the primers used, the number of total and morphologically distinct bands, the level of polymorphism, and 
the PIC values in the studied biotypes of purple nutsedge. 
 

 البادئات 
Primers 

 عدد الحزم الكلیة 
Number of 
total bands  

 ً  عدد الحزم المتباینة شكلیا
The number of 

morphologically distinct bands 

یة للتعددیة  ئو النسبة الم
 الشكلیة % 

Polymorphism rate (%) 

 محتوى التعددیة الشكلیة  
Polymorphism 
content (PIC) 

ISSR1 5 5 100.00 0.49 
ISSR2 6 6 100.00 0.47 
ISSR3 3 3 100.00 0.18 
ISSR5 2 2 100.00 0.15 
ISSR6 3 3 100.00 0.11 
ISSR7 5 4 80.00 0.47 
ISSR8 4 4 100.00 0.47 
ISSR9 5 5 100.00 0.45 
ISSR10 3 2 66.66 0.47 
ISSR11 4 4 100.00 0.21 
ISSR12 5 5 100.00 0.42 
ISSR13 5 5 100.00 0.48 
ISSR 35 4 4 100.00 0.39 
ISSR37 4 3 75.00 0.33 
ISSR40 4 4 100.00 0.32 
ISSR15  -  -  -  - 
ISSR16  -  -  -  - 

 Total 62 59  - 5.44 المجموع
 Mean 4.13 3.93 94.77 0.362 المتوسط

 
 

 
 

  M،من نبات السعد  ) في جمیع الطرز المدروسة ISSR 2لملاحظة التعددیة الشكلیة الناتجة عن استخدام البادئة (  %2  الآغاروز   صورة ھلامة  .1شكل  
=    4،  = الدریكیش  3= كلیة الھندسة الزراعیة، جامعة اللاذقیة،    2=جبلة،    1حیث    .DNAیمثل المؤشر الجزیئي لتحدید أطوال حزم الحمض النووي  

= كلیة الھندسة  13= شھبا،    12تلكلخ،    =  11= وادي العیون،    10= مدینة حماة،  9= الشیخ بدر،  8بانیاس،    7= الصفصافة، =6= القدموس،  5صافیتا،  
 = خان أرنبة.  17= المزرعة،   16= درعا،  15= فاحل،   14الزراعیة، جامعة دمشق، 

Figure 1. Image of a 2% agarose gel to observe the polymorphism resulting from the use of the prefix (ISSR 2) in all studied 
models of the Saad plant. M represents the molecular ladder to determine the size of DNA bands. Where 1= Jableh, 2= Faculty 
of Agricultural Engineering, Latakia University, 3= Al-Dreikish, 4= Safita, 5= Al-Qadmous, 6= Al-Safsafa, 7= Baniyas, 8= 
Sheikh Badr, 9= Hama City, 10= Wadi Al-Oyoun, 11= Talkalakh, 12= Shahba, 13= Faculty of Agricultural Engineering, 
Damascus University, 14= Fahel, 15= Daraa, 16= Al-Mazraa, 17= Khan Arnabeh. 
 

M     1      2     3    4       5    6    7     8    9     10   11  12  13  14  15   16   17
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 السعد   ن�اتمن  المدروسةالطرز تحدید درجة القرا�ة الوراث�ة بین 
 بین الطرز المدروسة  (درجة القرا�ة الوراث�ة)  تمت دراسة العلاقة الوراث�ة

  ، )PDV(  بتطبیق مصفوفة النسب المئو�ة لعدم التوافق  من ن�ات السعد
و�تناقصها   ت�اعد وراثي ارتفاع ق�م هذه المصفوفة على وجود    یدلحیث  

و�تم إنشاء هذه المصفوفة وفقاً   تزداد القرا�ة الوراث�ة بین الطرز المدروسة،
، أن 4لعدد وحدات التضاعف المشتر�ة بینها، نلاحظ من خلال الجدول  

للـ ( شه�ا والمزرعة من بین الطراز�ن (  0.2348) هي  PDVأقل ق�مة 
السو�داء القرا�ة  محافظة  من  �بیرة  درجة  على  أنهما  على  یدل  وهذا   (

الهندسة �ل�ة    (  طراز�نبین ال  0.9886بینما �انت أعلى ق�مة لها    ،الوراث�ة
) مما یدل على وجود ت�این وراثي �بیر صافیتا  -جامعة دمشق  الزراع�ة

 . بینها 
 

 السعد ن�ات للطرز الوراث�ة المدروسة من ي التحلیل العنقود
ت�عاً  إلى مجموعات،  المدروسة  الطرز  بتقس�م  العنقودي  التحلیل  �سمح 
لدرجة القرا�ة الوراث�ة ف�ما بینها، وقد تتجمع العینات ضمن مجموعة واحدة 

 بناءً على موطنها الأصلي، أو بناءً على أصلها ونسبها. 
أُجري التحلیل العنقودي للنتائج التي تمَّ الحصول علیها بهدف إنشاء شجرة  

الوراث�ة وُ�لاحظ   )Dendrogram(  القرا�ة  الوراث�ة،  القرا�ة  درجة  لتحدید 
 ضمّ   ،توزعت في عنقودین رئ�سین قد  أنّ الطرز المدروسة    2  من الشكل

 – الأوّل الطرز المجموعة من المنطقة الجنو��ة (كل�ة الهندسة الزراع�ة  

وهما على درجة عال�ة من   )المزرعة محافظة السو�داء  -دمشق)، (شه�ا
الثاني   بینما ضمّ   ؛ودرعا وخان أرن�ة (محافظة القن�طرة)  ؛القرا�ة الوراث�ة
تحت العنقود الأول الطرز الوراث�ة من محافظة   حیث ضمّ   ،تحت عنقودین

رز المجموعة  تحت العنقود الثاني الط  اللاذق�ة وطرطوس في حین ضمّ 
حماة (مدینة  الوسطى  المنطقة  حماة)   -من  محافظة  العیون   وادي 

(تلكلخ مع   -و  نتائجنا  توافقت  حیث  حمص).  محافظة  من   فاحل 
Long et al., 2022 . 

فعال�ةً في التمییز بین  أظهرت    ISSRتقن�ة  نستنتج مما سبق أن  
استطاعت   فقد  المدروسة،  السعد  �ادئات    �ادئة   15طرز   ISSRمن 

و�ان متوسط    %،94.77حزمة بنس�ة تعدد�ة شكل�ة بلغت    62تضخ�م  
انفصلت شجرة القرا�ة الوراث�ة �ما    .0.362  ق�م معامل التعدد�ة الشكل�ة

العنقود الأول الطرز المجموعة من المناطق الساحل�ة   ضمّ   ،إلى عنقودین
وضمّ  المنطقة   والوسطى،  من  المجموعة  الوراث�ة  الطرز  الثاني  العنقود 

التوزع  حسب  السعد  ن�ات  من  المدروسة  الطرز  توزعت  أي  الجنو��ة 
لوحظت أعلى درجة قرا�ة وراث�ة بین الطراز�ن الوراثیین شه�ا   الجغرافي.

السو�داء.و  لمصفوفة �ذلك    المزرعة من محافظة  ق�مة  أعلى  أنّ  لوحظ 
التوافق عدم  المئو�ة  الهندسة    PDVالنسب  �ل�ة  الطراز�ن  بین  �انت 

في جامعة دمشق وصافیتا مما یدل على وجود ت�اعد بینهما،  -الزراع�ة  
بین الطراز شه�ا والطراز المزرعة مما یدل   PDV�انت أقل ق�مة ل حین

   على وجود تقارب وراثي بینهما.
 

 UPGMAبین الطرز المدروسة والناتجة عن تطبیق متوسطات المجموعات الزوجیة غیر المزانة    (PDV)مصفوفة النسب المئویة لعدم التوافق    . 4  جدول
 . ISSRالـ تقنیة بتطبیق 

Table 4. Matrix of the percentages of mismatch (PDV) between the studied biotypes resulting from unbalanced pairwise group 
averages (UPGMA) and by applying the ISSR technique. 
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 
1 *****                 
2 0.3272 *****                
3 0.2497 0.2498 *****               
4 0.5031 0.4654 0.4113 *****              
5 0.4290 0.3600 0.6477 0.4654 *****             
6 0.5031 0.4290 0.6042 0.2647 0.2955 *****            
7 0.6702 0.5423 0.5625 0.5423 0.4290 0.3939 *****           
8 0.6257 0.6702 0.8434 0.9280 0.4290 0.6257 0.5423 *****          
9 0.5225 0.4841 0.6702 0.5225 0.4470 0.4841 0.4842 0.5225 *****         

10 0.5423 0.6257 0.6042 0.7167 0.4654 0.6257 0.3600 0.5831 0.4113 *****        
11 0.6042 0.4841 0.4654 0.6477 0.6042 0.6931 0.5625 0.5624 0.4290 0.3435 *****       
12 0.5625 0.4841 0.4654 0.4470 0.5225 0.4841 0.6931 0.6931 0.5423 0.8434 0.5031 *****      
13 0.7167 0.7655 0.7908 0.9886 0.8168 0.8708 0.9280 0.5831 0.5225 0.7167 0.7908 0.6477 *****     
14 0.6257 0.6258 0.6477 0.5831 0.6257 0.5031 0.7655 0.7655 0.4470 0.5423 0.5625 0.3768 0.4654 *****    
15 0.5031 0.5032 0.5625 0.7655 0.5031 0.6257 0.7167 0.6702 0.4113 0.6257 0.4841 0.3768 0.4290 0.360 *****   
16 0.6477 0.5625 0.6257 0.4113 0.4470 0.4113 0.5625 0.8434 0.5031 0.7908 0.6702 0.2348 0.6931 0.4841 0.4113 *****  
17 0.6042 0.6042 0.5423 0.5225 0.3435 0.4841 0.5225 0.6042 0.3272 0.4470 0.3939 0.5031 0.6477 0.3435 0.6042 0.5031 ***** 
 ، وادي العیون=    10،  مدینة حماة=  9،  الشیخ بدر=  8،  بانیاس  7، =الصفصافة  =6،  القدموس=  5،  صافیتا  =  4،الدریكیش  =  3،  اللاذقیة  جامعة،  كلیة الھندسة الزراعیة  =  2  ، جبلة=  1

 .رنبةأ خان =  17، المزرعة = 16، درعا=   15،  فاحل=  14جامعة دمشق،  ،كلیة الھندسة الزراعیة =13، شھبا = 12، =تلكلخ 11
1= Jableh, 2= Faculty of Agricultural Engineering, Latakia University, 3= Al-Dreikish, 4= Safita, 5= Al-Qadmous, 6= Al-Safsafa, 7= Baniyas, 
8= Sheikh Badr, 9= Hama City, 10= Wadi Al-Oyoun, 11= Talkalakh, 12= Shahba, 13= Faculty of Agricultural Engineering, Damascus 
University, 14= Fahel, 15= Daraa, 16= Al-Mazraa, 17= Khan Arnabeh. 
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 . ISSRالتحلیل العنقودي للطرز المدروسة من نبات السعد الناتج عن استخدام تقنیة  .2 شكل
Figure 2. Cluster analysis of the studied biotypes of purple nutsedge resulting from the use of the ISSR technique. 

 

Abstract 
Ahmad, M.A., A.M. Basheer and G.S. Ibrahim. 2025. Determining the Genetic Relationship of the Purple Nutsedge, 
Cyperus rotundus L. Ecotypes in Syria. Arab journal of Plant Protection, 43(4):561-569.  
https://doi.org/10.22268/AJPP-001355  
`This study was carried out in 2023 to determine the degree of genetic relationship between 17 ecotypes of purple nutsedge using ISSR (Inter 
simple sequence repeats) technology based on the polymerase chain reaction (PCR). For this purpose, 17 Primers were used, 15 of which 
proved effective in showing polymorphism between the studied ecotypes. Their use resulted in a total of 62 bands, and the lowest number of 
bands was 2 bands with the primer ISSR5 and 6 bands as the highest number with the primer ISSR2, and the polymorphism rate reached 
94.77%. It was also found that the highest PDV value of the PDV matrix of concordance was 0.9886 between the two ecotypes (Faculty of 
Agricultural Engineering, Damascus University and Safita), which indicated the presence of large genetic variation between them, whereas 
the lowest PDV value was 0.2348 between the two ecotypes Shahba and Al-Mazraa from Suwayda Governorate, suggesting that they have a 
high degree of genetic relationship. The Dendrogram tree was split into two main clusters, the first cluster included the types collected from 
the southern region (College of Agricultural Engineering, Damascus, Shahba Al-Mazraa, Suwayda Governorate), and they have a high degree 
of genetic relatedness, and the second included the types collected from Daraa and Khan Arnaba (Quneitra Governorate). The second cluster 
was divided to two subclusters, the first subcluster included the genotypes from Latakia and Tartous governorates, whereas the second 
subcluster included the genotypes collected from the central region (Hama city and Wadi Al-Uyun, Hama governorate) and Talkalakh - Fahel 
from Homs governorate. The studied ecotypes of purple nutsedge were gathered in clusters based on their geographical distribution. 
Keywords: Purple nutsedge, Cyperus rotundus, genetic relationship, ISSR, Syria. 
Affiliation of authors: M.A. Ahmad, A.M. Basheer* and G.S. Ibrahim. Department of Plant Protection, Faculty of Agricultural Engineering, 

Damascus University, Syria. *Email address of the corresponding author: weeddam@yahoo.com 
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