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 المستخلص
بهدف تمييز  2020وحتى شهر مايس  2019وزارة العلوم والتكنلوجيا للمدة بين شهر اذار   /لدائرة البحوث الزراعية  -قسم الهندسة الوراثيةنفذت تجربة مختبرية في  

من الاثلين متعدد الكلايكول  %2.5و  0.5و  0مضاف له ثلاثة تراكيز   MSزرعت العقل الساقية في وسط   .تحت مستويات مختلفة من شد الجفاف  التعبير الجيني
(PEG.كعامل اجهاد ) باستخدام ستة بوادئ هي  استخدمت تقنية العرض التفريقي لتشخيص تباينات التراكيب الوراثية وارتباطها مع قابلية تحمل شد الجفافB5 
رت سبعة تراكيب وراثية من البطاطا أربعة منها أصناف معتمدة في العراق هي ارنوفا وبورين وريفيرا وبروفنتو في حين تم . اختبH9و  Q16و  F12و  E12و  D2و 

اعطت جميع البوادئ المستخدمة تعددية شكلية بين المواقع  .67و   60و   58الحصول على التراكيب الوراثية المتبقية من معهد البطاطا العالمي في بيرو وهي  
حزمة جميعها اعطت تعددية شكلية، مما يشير الى احتمال وجود تغايرات في التعبير الجيني   101المدروسة، اذ نتج عن استخدام هذه البوادئ عدد من الحزم بلغ 

في  18حزمة، اما اعلى عدد حزم فبلغ  15والذي اعطى  D2في النباتات المعرضة لشد الجفاف. تباينت البادئات في عدد الحزم وكان اقل عدد حزم في البادئ 
المعرضة وغير المعرضة لشدود الجفاف مما يشير الى . لوحظ وجود عدد من الحزم لجميع البادئات المدروسة في النباتات النامية H9و  F12و  B5 تفاعل البوادئ

 احتمال علاقة تلك الحزم بصفات تحمل الجفاف.

 .التعددية الشكلية، العرض التفريقي، بطاطا، تعبير جيني الكلمات المفتاحية:
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Abstract  
A laboratory experiment was carried out at Genetic Engineering Department- Agricultural Research Directorate/ Ministry 

of Science and Technology for the period between March 2019 and May 2020. The aim was to characterize the gene 

expression at different rates of drought stress. Stem cuttings were cultured in MS medium which contained three 

concentrations of Poly Ethylene Glycol (PEG) as a stress factor (0, 0.5 and 2.5 %). Differential Display Reverse Trancrptase- 

DDRT was applied to study the genetic markers related with drought tolerance by using 6 randomized primers (B5, D2, E12, 

F12, Q16 and H9). The experiment included seven genotypes of potatoes, four of which were certificated in Iraq, namely 

Arnova, Burren, Provento and Riviera and the rest were brought from the International Potato Institute in Peru which are 

58, 60 and 67. All primers (6 primers) gave a polymorphism, with a total of 101 bands. Maybe this indicate  the existence of 

gene expression in plants that subjected to drought stress. The primers varied in number of bands, the lowest number of 

bands were in D2 which gave 15 bands while the highest number of bands (18 bands) were in B5, F12 and H9. A number of 

bands of all primers studied were observed in plants under control and drought stresses, indicating the possibility of these 

DNA fragments involved in drought tolerance. 
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 المقدمة
المظهرية والفسيولوجية مثل انقسام الخلايا  على الصفاتيعد الجفاف مشكلة كبيرة تحد من زراعة المحاصيل ومنها البطاطا كونه ذو تأثير سلبي 

تحمل الجفاف ليس اجهادا مفردا او بسيطا ولكنه  ان(. 2018 واخرون، Duresa) أوراقه ثم انخفاض حاصله ةواستطالتها وطول النبات ومساح
النبات لمقاومة عدد من الاجهادات الأخرى وهناك عوامل عديدة تؤدي الى صعوبة فهم  (.Whalley  ،2009و  Whitmore) صفة معقدة تهيأ 

 واخرون،   Hosseinizadeh) المناخيليات تحمل الجفاف منها عدم التأكد من وقت الجفاف وطول مدته ومقدار شدته والتي ازدادت بفعل التغير  آ
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الجفاف، اتبعت في على الرغم من توفر الطرائق المستعملة على المستوى الخلوي في تشخيص تحمل  .(Warren  ،2015و  Jenkinsو  2015
الوراثية الهندسة  تؤدي المؤشرات الجزيئية دورا رئيسا في دراسة   .السنوات الاخيرة بعض الطرائق على المستوى الجزيئي ضمن تطبيقات تقانات 

التشخيص الجزيئي لمصدر مقاومة الاجهادات الحيوية وغير الحيوية. حينما تتعرض النباتات لشدود بيئية يتم  التباين والتنوع الوراثي فضلا عن 
النبات من خطر  الخلية او  ، اذ يتم تنظيم تلك الآليات الخلوية عن طريق تغيير مستويات التعبير تلك الشدود البيئيةحث أنظمة او آليات لحماية 

التحمل ) ( الا انه وجدت صعوبات في دراسة تلك الجينات وذلك لارتباط آلية التحمل بمجموعات 2007واخرون،   Byunللجينات المسؤولة عن 
ان مواقع الجينات الكمية المرتبطة بتحمل الجفاف في النبات والمنتشرة في جينومه ما تزال آلية تنظيمها وتداخلها على  كبيرة من الجينات الثانوية.

مشتركا فعلها  ويكون  كثيرة  شبكات  من  جزء  هي  الجينات  لان  تماما  واضحة  غير  الجزيئي   2017واخرون،    Ambrosone) المستوى 
التغايرات بين تراكيب وراثية من البطاطا على المستوى الجزيئي وتحت اجهاد الجفاف، وجد (.   2018واخرون،    Pieczynskiو وعندما درست 

Nasiruddin  ( اختلافا في تناسق حزم الدنا في التراكيب الوراثية المختبرة والذي يعكس تباين تلك التراكيب على المستوى الجيني 2005واخرون )
ال البيئية، استخدمت عدة تقانات منها تقانة  المتحملة للشدود  للنباتات  التعبير الجيني  تحملها للجفاف. ولتحليل الاختلافات في  حيث  عرض من 

التي يتم فيها دراسة انماط ( Liang ،2002و  Al-Kazaz ،2001) Differential Display Reverse Transcriptase-DDRT التفريقي 
واخرون،  Fislageالتعبير الجيني في تجارب تتضمن تعريض النباتات الى ظروف الشد البيئي ومقارنتها مع تلك التي لم تتعرض لتلك الشدود )

لتحويله الى الدنا المكمل  mRNAوالتي تستند على عدد من الخطوات وهي الانتساخ العكسي للرنا المرسال ( 1998  ،واخرون  Alvesو  1997
(cDNA  والتضاعف بتفاعل البلمرة المتسلسل )PCR   للدنا المكمل، ثم الترحيل الكهربائي لنواتج تفاعل البلمرة باستخدام هلام البولي اكريلامايد او

( تقانة العرض التفريقي في صنفي الحنطة دجلة 2013) Sabbahاختبر. (Pardee، 1992و   Liang  و  Al-Kazaz  ،2001)هلام الاكروز  
للملوحة( وتموز للملوحة( وباستخدام    2)متحمل  الدراسة ان    8)حساس  بادئات كان لها تعبير تفاضلي في   ثلاثبوادئ عشوائية، اظهرت نتائج 

البادئات   للملوحة مما يشير إلى مدى ملاءمة  المتحمل  المل  فيالصنف  كفاءة تقانة ( 2019واخرون ) Hadiبين في الحنطة.   وحةتحديد تحمل 
التغايرات بين سلالات السذاب   عن  الكشف  في  التفريقي  النامي في اوساط معرضة لشدود ملحية   rutaالعرض  الكالس  المستحدثة من زراعة 

البوادئ في دراسة التعبير الجيني لتلك السلالات مقارنة بالبوادئ   كفاءتها  OPA-17و  OPA-11و  OPA-08  و OPA-1 وجفاف، واظهرت 
. يهدف البحث الى تشخيص التغاير الوراثي المؤدي الى تحمل الجفاف على المستوى الجزيئي في عدد من التراكيب الاخرى المستخدمة في الدراسة

 الوراثية من البطاطا المعتمدة وغير المعتمدة في العراق.

 المواد وطرائق العمل

وحتى شهر  2019للمدة بين شهر اذار   وزرة العلوم والتكنولوجيادائرة البحوث الزراعية /  -لقسم الهندسة الوراثيةنفذت التجربة في المختبرات التابعة  
البطاطا  2020مايس   العراق  )  لدراسة تأثير الجفاف في سبعة تراكيب وراثية من  ارنوفا وبورين وبروفنتو   وهياربعة اصناف معتمد زراعتها في 
العالمي في بيرو وهي بالرموزوريفيرا   البطاطا  (. تم زراعة العقل الساقية من 67و  60و  58  وثلاثة تراكيب وراثية تم الحصول عليها من معهد 

الغذائي   الوسط  في  الانسجة  بطريقة زراعة  سابقا  مكثرة  الاثيلين متعدد (  Skoog  ،1962و  Murashige)  MSنباتات  من  تراكيز  ثلاثة  مع 
( له  RNA  استخلاصتم    %.2.5و  0.5و  0( وهي  PEGالكلايكول  المعرضة  الجفاف وغير  لشد  المعرضة  النباتات  محلول   من  باستخدام 

الكورية وحسب الطريقة  (Bioneer)بايونير شركة  من  AccuZolTM total RNAExtraction regent bioneer TRI  sureالاستخلاص  
الشركة   قبل  من  )المثبتة  الدنا  ازالة  اجري  العدة    RNAمن  (  DNAثم  شركة   RQ1 RNase  –seFree DNa sKitباستخدام  من 

المثبتة من قبل الشركة.  Promegaبرومكا النانو  حسبت كمية الحامض النووي المستخلص والنقاوة بالاعتماد على قراءة جهاز وحسب الطريقة 
 cDNAلغرض تصنيع الدنا المكمل  Reverse transcriptaseالعكسي الانتساخ ، ثم عمل Nano-drops spectrophotometer  قطرة

من شركة  Rocketscript TM Reverse Transcriptase Kitبالانتساخ باستخدام العدة الخاصة    mRNA  الرنا المرسال  بالاعتماد على قالب
المكملقدر تركيز  .  Promegaبرومكا للعينات. وللكشف عن الاختلاف في التعبير الجيني، اجري تفاعل البلمرة   الدنا  وحضرت محاليل قياسية 

من  AccuPower® PCR PreMix kitباستخدام عدة خليط تفاعل البلمرة المتسلسل Polymerase Chain Reaction (PCR)المتسلسل  
البوادئ العشوائية  الكورية شركة بايونير الكورية    Primers، اذ تم اختبار عدد من  التتابعات الخاصة بشركة مصنعة في شركة بايونير  وبحسب 

Operon  .  )المتسلسل البلمرة  تفاعل  خليط  عدة  ابندروف صغير )من  انبوب  لكل  ماء و    12اضيف  البادئ   100مايكرولتر  من                       نانوغرام 
مايكرولتر من عينة الدنا المكمل ثم وضعـت العينات في جهاز البلمرة المتسلسل ونفذ البرنامج  2مايكرولتر من المحلول الخزين للبادئ( مع   1)

 denaturationمسخ القالب  -2دقائق،  4مْ ولمدة 94عند درجة حرارة  initial denaturation المسخ الأولي لشريط الدنا المكمل-1 التالي:
البادئ  -3دقيقة،    1مْ ولمدة  94عند درجة حرارة   عند  extensionالاستطالة  -4دقيقة،  1مْ ولمدة 36عند درجة حرارة   annealing   ارتباط 

 10مْ ولمدة 72عند درجة حرارة  final extensionالنهائية الاستطالة  -5(، دورة 35 ـب 4-2دقيقة )تكرر الخطوات  1مْ ولمدة 72درجة حرارة  
البلمرة المتسلسل  دقائق. الكهربائي لخليط تفاعل  الترحيل   6كما تم مع العينات ترحيل %، 1باستخدام هلام الاكاروز تركيز  )العينات( ثم اجراء 
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الدنا   مؤشر  من  الكورية والذي تراوحت اوزانه الجزيئية    DNA  Ladder 100 pbالقياسي  مايكروليتر  زوج   2000  –100من شركة بايونير 
برامج الحاسوب الذي  أحد وهو molecular weightلحساب الوزن الجزيئي   Photo captقدرت احجام الحزم الناتجة باستخدام برنامج   قاعدي.

. ناتيمتاز بدقته في حساب أحجام الحزم الناتجة من تفاعلات البلمرة المتسلسل من خلال مقارنتها بحجم مؤشر الدنا القياسي الذي رحل مع العي
النسبة المئوية للتعددية الشكلية والنسبة المئوية للمقدرة التمييزية والنسبة المئوية لكفاءة كل بادئ بحسب المعادلات الآتية ك -Alما أوردها حسبت 

Judy وMajeed (2013.) 
100النسبة المئوية للتعددية الشكلية=  ×  {(العدد  الكلي  لحزم  البادئ )/(عدد  الحزم  المتباينة في  البادئ )}

100 =النسبة المئوية للمقدرة التمييزية ×  {(عدد  الحزم   المتباينة للبادئ /(عدد  الحزم  المتباينة  في  كل  البادئات  )}
100  النسبة المئوية لكفاءة كل بادئ=  ×  (العدد  الكلي  كل  البرايمرات )/(العدد  الكلي  لحزم  البادئ )

 النتائج والمناقشة
، Krishnaالحيوي ) إن استخدام تقانات المؤشرات الجزيئية في برامج التربية يمكن ان يساهم في كشف المصدر الجزيئي لمقاومة الإجهاد غير 

العديد من الصفات المظهرية والفسيولوجية لبعض المحاصيل 2002 التفريقي لدراسة  باستعمال تقنية العرض  الباحثين  من  العديد  قام  لذلك   .)
 الزراعية وتشخيص تبايناتها الوراثية وارتباطها مع قابلية تحمل الشدود البيئية.

 من اصناف البطاطا المعرضة لإجهاد الجفاف RNAنتائج عزل وتوصيف 
النباتية    RNAتراكيز    (1الجدول)يبين    203بين    RNA. تراوح تركيز  PEGالمزروعة في اوساط غذائية تحوي مستويات مختلفة من  للعينات 

مايكرولتر  767و مايكرولتر  2.06و  1.80بين    كانت  والنقاوة  1-نانوغرام  في استخلاص 1-نانوغرام  المستخدمة  الطريقة  كفاءة  الى  يشير  مما 
 حيث كانت الكميات ودرجة النقاوة مناسبة للخطوات اللاحقة.الحامض النووي 

 
ز ونقاوة 1جدول ز متعدد الكلايكول المستخلص من اوراق تراكيب وراثية مختلفة من نبات البطاطا المعرضة لمستويات مختلفة  RNA. تركي  من الاثيلي 

(PEG) . 
 

التراكيب  
 الوراثية

 )%( PEGتركيز  
0 0.5 2.5 

 RNAتركيز  
 (1-)نانوغرام مايكرولتر

 RNAتركيز   النقاوة
 (1-)نانوغرام مايكرولتر

 RNAتركيز   النقاوة
 (1-)نانوغرام مايكرولتر

 النقاوة

 1.94 448 1.80 504 2.02 267 ارنوفا
 2.06 234 2.03 357 1.94 576 بورين
 2.04 200 2.05 335 1.98 212 بروفنتو
 2.12 767 1.84 529 2.00 256 ريفيرا
58 409 1.94 396 1.94 338 2.00 
60 297 1.98 345 1.88 323 1.99 
67 203 2.00 217 2.03 384 2.01 

*Concentrations of RNA in ng/µl at three levels of PEG were within acceptable ranges. Purity values of RNA were closer to 
two. This is considered as the efficiency of the method used to extract RNA. 

 
 ومقدرتها التمييزيةالتعددية الشكلية للبواديء 

(. 2حزمة )جدول  101اعطت جميع البوادئ المستخدمة تعددية شكلية بين المواقع المدروسة، اذ نتج عن استخدام هذه البوادئ عدد من الحزم بلغ 
حزمة فكانت في تفاعل  18حزمة، اما اعلى عدد حزم فبلغ  15الذي اعطى  D2وتباينت البادئات في عدد الحزم وكان اقل عدد حزم في البادئ 

. سجلت خصائص المؤشرات بحساب النسبة المئوية للتعددية الشكلية والكفاءة والقدرة التمييزية لكل بادئ، واعطت جميع H9و F12و B5البوادئ  
% بسبب ان عدد حزمها المتباينة مساوي لعدد حزمها الكلي. وسجلت اعلى نسبة 100البوادئ نسبة مئوية من التباين او التعددية الشكلية وبلغت 
 .H9و F12وB5 البوادئفي تفاعل  17.82مئوية للمقدرة التمييزية والنسبة المئوية لكفاءة البادئ بلغت 
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 النسبة المئوية لكفاءة البوادئ المستعملة مع سبعة اصناف بطاطاالنسبة المئوية للتعددية الشكلية والنسبة المئوية للتعددية الشكلية و . 2جدول

ز متعدد الكلايكول ) معرضة لمستويات من  (. PEGالاثيلي 

 عدد حزم متباين عدد حزم كلي البوادئ
النسبة المئوية للتعددية 

 الشكلية
النسبة المئوية للمقدرة 

 التمييزية
النسبة المئوية لكفاءة 

 البادئ
B5 18 18 100 17.82 17.82 
E12 16 16 100 15.84 15.84 
D2 15 15 100 14.85 14.85 
F12 18 18 100 17.82 17.82 
Q16 16 16 100 15.84 15.84 
H9 18 18 100 17.84 17.84 

    101 101 المجموع
*Results in table 2 indicate that all primers gave a percentage of polymorphism that reached 100%. The highest percentage  
of discriminatory power and primer efficiency were recorded in the reaction of primers B5, F12, and H9.  

 
 تفاعل البوادئ في سبعة تراكيب وراثية من البطاطا

 الصنف ارنوفا
% 0 )تحت التركيز E12حزم في تفاعل البادئ  4، وتراوح عدد الحزم بين cDNA الدنا المكمل ارتبطت البوادئ بالتتابعات المكملة لها في قالب

PEG)   في تفاعل البوادئ  زوج قاعدي 100الى حزمة واحدة بحجمF12 و Q16 وH9 ظهرت في النباتات النامية في الاوساط الغذائية  والتي
المستويات صفر و الوسط    D2  البادئفي  و   PEG%2.5و  0.5تحت  في  النامية  النباتات  نواتج 1)صورة    PEG %0.5في  من  يلاحظ   .)

ظهور اذ لوحظ  ،التفاعلات اختفاء وظهور حزم في النباتات النامية في الوسط المعرض للإجهاد المائي مقارنة بالنباتات النامية بمعاملة المقارنة
 % 2.5و 0.5للنباتات النامية في المستويين  الدنا المكملمع  B5في تفاعل البادئ  زوج قاعدي   400وبالحجم  زوج قاعدي   100الحزمة بالحجم  

PEG   البادئ    زوج قاعدي  250و  110و  100  بالاحجامو   زوج قاعدي  100حزمة بالحجم  بالتتابع و للنباتات  الدنا المكملمع    D2في تفاعل 
مما يشير الى احتمالية ارتباط تلك الحزم بتحمل  على التتابع مقارنة مع النباتات النامية في معاملة المقارنة PEG% 2.5و 0.5النامية في وسط  

 250 وبالحجم PEG% 0.5الاجهاد المائي  في وسط  زوج قاعدي 250فيلاحظ اختفاء الحزمة بالحجم   E12  . اما بالنسبة لتفاعل البادئالجفاف
مقارنة بالنباتات النامية في معاملة المقارنة. وكان عدد الحزم في  PEG% 2.5 وسط الاجهاد المائي في النباتات النامية في  زوج قاعدي 450و

البوادئ وايضا  ،(زوج قاعدي 100حجم بمتماثلا في النباتات النامية المعرضة وغير المعرضة لشدود الجفاف )حزمة  H9و Q16و F12 تفاعل 
البادئزوج قاعدي    500كانت الحزمة بالحجم   البادئ   100و  50والحزمتان    B5في تفاعل  موجودة في النباتات  E12زوج قاعدي في تفاعل 

 النامية المعرضة وغير المعرضة لشدود الجفاف مما يشير الى احتمال علاقة تلك الحزم بصفات تتأثر بالشدود البيئية.
 

 
 

من اليسار الى اليمين: الدنا القياسي  ،للصنف ارنوفا cDNAمع الدنا المكمل  Q16 و    H9و  F12و  E12  وD2و  B5تفاعل البادئ  .1صورة
قاعدي،    100 %   2.5و  0.5و  0مع    D2بالتتابع،    PEG%    2.5و  0.5و  0مع    E12بالتتابع،    PEG%    2.5و  0.5و  0مع    B5زوج 

PEG    ،بالتتابعF12  2.5و  0.5و  0مع    %PEG    ،بالتتابعH9    2.5و 0.5و 0مع  %PEG  ،بالتتابعQ16  2.5و 0.5و 0مع %PEG 
 .بالتتابع

* Among the products of the PCR reactions of primers, it is observed that bands disappear and appear in Arnova 
plants growing under water stress compared to plants growing under the control treatment.  
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 الصنف بورين
البوادئ مع  الحزم تراوحت احجام  ب(. كانت هناك حزم2أ و2)صورة  زوج قاعدي  1600و  100للصنف بورين بين   الدنا المكمل عند تفاعل 

 و  400 حزما بالحجم B5، اذ اظهر البادئPEG% 2.5و 0.5 الشد المائي مستوييفي في معاملة المقارنة و وجدت في النباتات النامية    متماثلة
 

كانت جميع الحزم موجودة في جميع النباتات المدروسة    D2البادئفي  و زوج قاعدي    350حزمة بحجم  E12  والبادئ  زوج قاعدي  1000و 800
 1300و 400و 300و  250حزم ) 4( و زوج قاعدي 600و  300( وحزمتان )بحجم زوج قاعدي 400و 300و 100حزم )بحجم    3ووجدت  

البوادئزوج قاعدي النباتات في  . ويلاحظ مما يشير الى احتمال علاقة تلك الحزم بصفة تحمل الجفاف بالتتابع  H9و  Q16و  F12  ( في جميع 
النباتات النامية في معاملة المقارنة وظهورها في لجميع البوادئ  PEG% 2.5 او/و 0.5النباتات النامية في وسط غذائي يحوي  غياب حزم في 

البادئان   البادئQ16و  D2باستثناء  ( وحزمة واحدة بأحجام زوج قاعدي  1600و  700و  600و  480و  350)  B5، فقد ظهرت خمس حزم في 
كما يلاحظ   .مما يشير الى احتمالية ارتباط تلك الحزم بتحمل الجفاف على التتابع H9و F12و E12للبواديءزوج قاعدي  450و 200و 500

النامية في وسط غذائي يحوي على  النباتات  لنباتات النامية في وسط غذائي يحوي بامقارنة  PEG %0.5ان هناك اختلاف في نسق الحزم في 
 .D2اديء المدروسة بأستثناء الباديء و ع البميلج PEG% 2.5على 

 

 
 100أ. من اليسار الى اليمين: الدنا القياسي  للصنف بورين. cDNAمع الدنا المكمل   Q16و  H9و  F12و  E12و  D2و  B5البوادئ  تفاعل  .  2صورة
. ب. من بالتتابع PEG%2.5و 0.5و 0مع  H9بالتتابع،  PEG% 2.5و 0.5و 0مع  D2بالتتابع،  PEG%  2.5و  0.5و  0  مع B5 قاعدي،زوج  

مع  Q16بالتتابع،  PEG% 2.5و 0.5و 0مع  F12 بالتتابع، PEG% 2.5و 0.5و 0 مع E12 قاعدي،زوج  100اليمين الى اليسار: الدنا القياسي 
 .بالتتابع PEG%2.5و 0.5و 0

*Presence or absence of a particular band can be assessed for Burren plants grown in medium containing 0, 0.5 and 1% 
PEG. 

 الصنف بروفنتو
. زوج قاعدي 1000و 600و 500وأعطى حزما بلغت  PEGعدد من الحزم المتواجدة في النباتات النامية تحت جميع مستويات   B5ميز البادئ

البادئان   . اما PEGللنباتات النامية في جميع مستويات  الدنا المكملعند التفاعل مع زوج قاعدي   380حزمة بالحجم    F12و  E12كذلك ميز 
للبادئ   والتي ظهرت فقط في النباتات النامية زوج قاعدي  620حزمة بحجم  باستثناءفكانت جميع الحزم موجودة في جميع النباتات   D2بالنسبة 

بالتتابع مع  H9و Q16 عند تفاعل البادئزوج قاعدي  100وحزمة بحجم زوج قاعدي  350و 120في معاملة المقارنة. وظهرت حزمتان بحجم 
مما يشير الى احتمالية ارتباط تلك الحزم بمقاومة الجفاف نتيجة ظهورها في النباتات المعرضة  للنباتات النامية في جميع المعاملات  الدنا المكمل

المائي للشد  المعرضة  أخرى، ظهرت حزمتان بالموقع  وعير  ناحية  البادئزوج قاعدي    800و  150. ومن  المكمل مع    Q16عند تفاعل  الدنا 
المائي   مع الدنا المكمل للنباتات المعرضة  Q16زوج قاعدي عند تفاعل البادئ 800حزمة بالموقع و   PEG%  0.5للنباتات المعرضة للإجهاد 

 .(PEG%  0في حين لم تكن هذه الحزم موجودة في النباتات النامية في معاملة المقارنة ) (ب3وأ 3 )صورة PEG% 2.5للإجهاد المائي 
 الصنف ريفيرا

ظهور حزم التضاعف والتي توزعت في عدد من  (ب4وأ 4) تم مضاعفة الدنا المكمل للعينات المدروسة باستخدام ستة بوادئ ويتبين في الصورة
البادئزوج قاعدي  1000و  100المواقع وتراوحت احجامها بين   زوج قاعدي في جميع النباتات سواء المعرضة  500حزمة بالحجم    B5. ميز 

 E12لتفاعل البادئ زوج قاعدي 360و 220وغير المعرضة للشد المائي، في حين كانت الحزم المتشابهة في جميع النباتات لبقية البوادئ بحدود 
 F12زوج قاعدي في البادئ  350و 150والحزمتان   D2زوج قاعدي في تفاعل البادئ 900و  630و 500و 480، 380و  280والحزم بالحجم  

زوج قاعدي عند تفاعل البادئ  1000و 800. ومن ناحية اخرى ظهرت حزمتان بالحجم  H9والبادئ   Q16في البادئ    زوج قاعدي  100والحزمة  
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B5   الدنا المكمل للنباتات المعرضة للجهد زوج قاعدي  250زوج قاعدي وحزمة بالحجم  800، وحزمة بالحجم PEG% 2.5و 0.5 المائيمع 
الامر الذي يثير الاهتمام لكون هذه الحزم  PEG% 0.5المائي  المعرضة للشدبالتتابع مع الدنا المكمل للنباتات   H9و E12عند تفاعل الباديء  

 ربما لها علاقة بتحمل للجفاف.

 
 100. ا. من اليسار الى اليمين: الدنا القياسي للصنف بروفنتو cDNAمع الدنا المكمل  H9و  Q16و  E12  F12و  D2و B5البوادئ تفاعل .  3صورة

مع  F12بالتتابع،  PEG% 2.5و 0.5و 0مع  D2بالتتابع،  PEG% 2.5، 0.5، 0مع  E12، بالتتابع PEG%   2.5،  0.5،  0مع    B5زوج قاعدي،  
مع  H9زوج قاعدي، البادئ  100ب. من اليمين الى اليسار. الدنا القياسي   بالتتابع.  PEG% 2.5و  0.5و 0مع  Q16بالتتابع،   PEG% 2.5و 0.5و 0
 بالتتابع. PEG% 2.5و 0.5و 0

*Photo 3 shows a number of bands appeared in plants exposed to drought stress and in plants grown under control 
treatment, which indicates that these bands are related to drought tolerance in Provento variety.  

 

 
. أ. من اليسار الى اليمين: الدنا القياسي للصنف ريفيرا   cDNAمع الدنا المكمل    H9و     Q16و    F12 و  E12و    D2و  B5 تفاعل البوادئ  .  4صورة
قاعدي،    100  PEG%  2.5و    0.5و    0مع    D2 بالتتابع،    PEG%2.5و    0.5و    0مع    E12بالتتابع،    PEG%2.5و    0.5و    0مع     B5زوج 

 H9، زوج قاعدي 100من اليمين الى اليسار: الدنا القياسي  بالتتابع. ب. PEG% 2.5و  0.5و  0مع  F12زوج قاعدي،  100بالتتابع، الدنا القياسي  
 بالتتابع. PEG% 2.5و 0.5و 0مع  Q16بالتتابع،  PEG%2.5و  0.5و  0مع 

* Photo 4 shows the appearance of bands in Rivera plants under drought stress, while these bands did not appear in the 
control plants for B5, E12 and H9 primers which indicates the possibility of a relationship between these bands and 
drought resistance. 

 58التركيب الوراثي 
، وظهرت حزم مشتركة ب(5و أ 5)صورة  زوج قاعدي 950و 50بين  58للتركيب الوراثي الدنا المكمل  احجام الحزم للبوادئ بتفاعلها مع   تروحت

حزمتان بالحجم  هناك فقد كانت ،(PEG% 2.5و 0.5) سواء النامية في معاملة المقارنة او تحت مستويي الشد المائيفي جميع النباتات النامية  
وحزمتان بالحجم  D2وجميع الحزم في البادئ E12( بالنسبة للبادئزوج قاعدي 370و 250وحزمتان ) B5في البادئزوج قاعدي    600و  500
البادئ  زوج قاعدي  900و  500 البادئ  مما يشير الى احتمالية ارتباط تلك الحزم بتحمل الجفاف.  Q16في  فلم يكن هناك تفاعل   H9اما في 

 . PEG% 0.5للنباتات النامية في المستوى للدنا المكملبالنسبة 
 60التركيب الوراثي 
في جميع النباتات النامية في وسط النمو بوجود او عدم وجود   B5مع البادئ 60تفاعل فيما يخص الدنا المكمل للتركيب الوراثي  لم يكن هناك أي  

والذي نجم  PEG% 0.5، اذ كان هناك فقط تفاعل بين البادئ وبين النباتات النامية في وسط يحتوي   E12وايضا فيما يخص البادئالشد البيئي  
مع الدنا المكمل لجميع النباتات النامية في   D2زوج قاعدي، في حين ظهرت ثلاث حزم مشتركة فيما يخص تفاعل البادئ  400عنه حزمة بموقع  

المائي   المقارنة والنامية في مستويي الشد  البادئ    510، وحزمة بالحجم  PEG%2.5و  0.5معاملة   250وثلاث حزم )  Q16زوج قاعدي في 
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البادئزوج قاعدي( فيما    900و  500و ( مما يشير الى احتمالية ارتباط تلك الحزم بتحمل الجفاف نتيجة عدم تغير 6)صورة    H9يخص تفاعل 
 سواء بوجود او عدم وجود الشد المائي. 60التعبير الجيني في نباتات التركيب الوراثي 

 

و  0مع  B5أ. من اليسار الى اليمين:  .58للتركيب الوراثي cDNAمع الدنا المكمل  H9و   Q16و  F12 و  E12و    D2و  B5  . تفاعل البوادئ5صورة
 PEG%  2.5و    0.5و    0مع    F12،  زوج قاعدي  100بالتتابع، الدنا القياسي    PEG%  2.5و    0.5و    0مع    E12بالتتابع،    PEG%  2.5و    0.5

% 2.5و  0.5و   0مع    D2زوج قاعدي، البادئ  100بالتتابع. ب. من اليسار الى اليمين: الدنا القياسي    PEG%  2.5و    0.5و    0مع     H9بالتتابع،
PEG  ،بالتتابعQ16  2.5و  0.5و  0مع %PEG .بالتتابع 

* The photo above shows the amplification profile of differential display using B5, D2, E12, F12, H9 and Q16 primers. 

 

 
زوج  100. من اليسار الى اليمين: الدنا القياسي   60للصنف    cDNAمع الدنا المكمل   H9و   Q16و    F12 و E12و  D2و  B5تفاعل البوادئ .  6صورة

مع    F12  ،بالتتابع PEG% 2.5و  0.5و  0مع    D2  ،بالتتابع  PEG% 2.5و  0.5و  0مع   E12،بالتتابع PEG% 2.5و    0.5و    0مع   B5،  قاعدي
 بالتتابع. PEG% 2.5و  0.5و  0مع  Q16 2.5، بالتتابع PEG% 2.5و  0.5و  0مع  H9 ،بالتتابع PEG% 2.5و  0.5و  0

*The primers D2, Q16 and H9 showed their efficiency in gene expression, as bands appeared in plants (genotype 60) grown 
under water stress and in plants grown under control treatment, which indicates the possibility of these bands being linked 

to the genotype ability to tolerate drought. 

 
 67التركيب الوراثي 

اليها تراكيز   النامية في اوساط مضاف  النباتات   B5 %، ففي البادئ2.5و  0.5بمقدار صفر و  PEGكان هناك عدد من الحزم المشتركة بين 
 D2الحزم في البادئ( وجميع زوج قاعدي 380و 250) E12وحزمتان في البادئزوج قاعدي  600و 380و 250كانت الحزم المشتركة بحجم 

وفيما يخص  Q16في البادئزوج قاعدي  700و 440و 300وثلاث حزم بحجم  زوج قاعدي(    750و  400و  200و  100)  F12حزم في  4و
 (. ب 7وأ 7)صورة زوج قاعدي  250و 100ظهرت حزمتان مشتركتان في جميع النباتات بحجم  H9البادئ

بوجود بوادئ   التفريقي  العرض  تقانة  الباحثين )ان  العديد من  ، Sabbahو Al-Kazaz  ،2001عشوائية هي تقانة بسيطة استخدمت من قبل 
الجينات المسؤولة عن تحمل الاجهاد البيئي في النباتات التي لا تتوفر عنها معرفة مسبقة بتلك الجينات. ويلاحظ من   (2013 لتشخيص ومعرفة 

التفريقي في   النامية في مستويات مختلفة من شد الجفاف، النتائج نجاح تقنية العرض  للنباتات  التعبير الجيني بالنسبة  اذ تحليل الاختلافات في 
النباتات النامية في معاملة المقارنة. واتفقت هذه النتائج مع نتائ  رتظه المائي مقارنة في  النباتات المعرضة للإجهاد  ج واختفت بعض الحزم في 

التفريقي في الكشف عن التغايرات بين سلالات نبات السذاب النامية في 2019واخرون )  Hadiدراسة   ( والذين اشاروا الى كفاءة تقانة العرض 
 اوساط معرضة للشدود البيئية من خلال كفاءة البوادئ العشوائية المستخدمة في الدراسة في كشف التغايرات في التعبير الجيني.
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لذلك بذلت جهود كبيرة في تحديد مواقع الصفات  polygenes تعد صفة تحمل الجفاف من الصفات التي يسيطر عليها عدد كثير من الجينات
 الكمية المرتبطة بصفات مظهرية او فسلجية لها علاقة بتحمل الجفاف وبالتالي تأثيرها في صفات الحاصل ومكوناته.

 
 0.5و  0مع  B5. أ. من اليسار الى اليمين:  67للصنف  cDNAمع الدنا المكمل  H9و   Q16و  F12 و E12و  D2و B5 البوادئ  . تفاعل  7صورة

 F12 زوج قاعدي،  100بالتتابع، الدنا القياسي    PEG% 2.5و  0.5و  0مع  D2بالتتابع،   PEG% 2.5و  0.5و    0مع  E12  بالتتابع،  PEG%2.5و 
القياسي    PEG%  2.5و    0.5و    0مع    H9بالتتابع،    PEG%2.5و    0.5و    0مع   الدنا  اليمين:  الى  اليسار  من  ب.  زوج قاعدي،   100بالتتابع. 

 بالتتابع. PEG% 2.5و  0.5و  0مع  Q16البادئ
* There were a number of bands shared between plants grown in media supplemented with of 0, 0.5, and 2.5% PEG 

indicating the possibility of these DNA fragments involved in drought tolerance.  

الباحثون حاليا بدارسة المؤشرات الجزيئية من أجل تشخيص الجينات المرتبطة بصفات تحمل الشدود البيئية حتى إذا تم تشخيصها يكون  من توجه 
لتلك الظروف البيئية. أن التعبير الجيني يشارك فيه عدد من الجينات المسؤولة عن العديد م انتخاب الصنف الأفضل  ن السهولة استخدامها في 

ت معينة المسارات الايضية في النباتات النامية تحت ظروف الاجهادات البيئية، اذ تتحفز جينات عند تعرض النبات للشدود البيئية لإنتاج بروتينا
ن كآليات دفاعية وبذلك تشارك هذه البروتينات في التخليق الحيوي لمركبات تكون مسؤولة عن التعديل الاوزموزي وتنظيم عمل انزيمات فضلا ع

ينعكس تفعيل عمل بروتينات تنظيمية )عوامل النسخ( والتي بدورها تؤثر في تنشيط أو إلغاء عمل بعض الجينات وبذلك يتأثر التعبير الجيني لها و 
   (.2012واخرون،  Shahidو Kazaz ،2001 و1994واخرون،  Yoshida) ذلك على معدل نمو النبات

  لاستنتاجا

ير يتبين من نتائج هذه الدراسة فعالية تقانة العرض التفريقي في تشخيص الاختلافات على مستوى الحزم بين اصناف البطاطا وعلى مستوى التعب
ان تشابه وجود الحزم نفسها حتى وان تغيرت مستويات الجيني فيما يخص نباتات الصنف الواحد والمعرضة الى مستويات مختلفة من الشد البيئي. 

حزم بأحجام مختلفة تحت مستوى المقارنة  اختفاءن مواقع جينات لها تأثير في تحمل الجفاف، فضلا عن ذلك فألهذه الحزم  شد الجفاف يدل ان  
 ( له مؤشر واضح على علاقة هذه الحزم بمواقع جينات تحمل الجفاف.     PEG% 2.5و 0.5مع مستويي شد الجفاف ) وظهورها
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