
 2019 -العدد الثاني -(35المجلد) -مجلة جامعة دمشق للعلوم الزراعية

25 
 

 ت الوراثية لمجتمعات ذبابة التبغالمؤشراالكشف عن بعض 
 في الساحل  Bemisia tabaci (Genn.)البيضاء

 ISSRتقنية المكررات البسيطة البينية  باستخدامالسوري 
 

 همام شعبان برهوم                             أحمد محمد مهنا
 الملخص

ذبابممممة التبمممم   الوراثيممممة لمجتمعمممما  بعممممم المتشممممرا التنمممموو المممموراثي و  تممممم العشمممم  عمممم 
مجتمعمماح رشممرياح جمعمم  ممم  الوممارن الوممور  ممم   44ضممم    Bemisia tabaciالبيضمما 

بادئما   نجرم   ةاوتخدم لمذل  عشمر  .المعررا  البويطة البينة ةنيعوائن مختلفة باوتخدام تق
تراورمم  نوممبة %، 75.24بنوممبة تعدديممة شممعلية  رزمممة مضممخمة  105عطمم  أمنهمما  و  ةوممت
. بلغمممم  النوممممبة ISSR-10للبادئممممة  %100و ISSR-1للبادئممممة  %50لتعدديممممة الشممممعلية بممممي  ا

  وعمدد النامائر 53%  (PPB)المئويمة للمواعما المتعمددة شمعلياح لجميما المجتمعما  المدروومة
 (HE)  ومقياس التنوو المورثي1.41  (NE)  والعدد الفعان لهذه الناائر1.89  (N0)بعن موعا

 %57( وSyBt23 & SyBt21) للمجتمعمي %  97.2بمي  بة التشماب  تراورم  نوم . 0.18 
 0.129بمي  (I) (. عانم  عيممة متشمر شمانو  للمجتمعما  SyBt43 & SyBt6) للمجتمعمي 

(SyBt30و )0.226 (SyBt39  )  انقوم  شجرة القرابة إلى أربما مجموعما  رئيومية  وعما
 .لبرر تأثيراح في توزو المجتمعا رتفاو ع  وطح اللإ
  .  ووريةISSR: المتشرا  الوراثية  ذبابة التب  البيضا   تقنية لمات المفتاحيةالك
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Abstract 

44 Bemisia tabaci populations were collected from various hosts at 

Syrian coast to detected genetic diversity and indicators using ISSR and 

ten primers. Six out of them was successes and gave 105 amplification 

fragments with 75.24% polymorphic percentage. Polymorphism 

percentage was ranged between 50% (ISSR-1) and 100% (ISSR-10). The 

rate of polymorphic loci (PPB) for all studied populations was 53%, the 

number of alleles per locus (N0) was 1.89, the effective number of alleles 

(NE) was 1.41, and the genetic diversity (HE) was 0.18. The genetic 

similarity ranged between 97.2% (SyBt23 & SyBt21) and 57% (SyBt43 

& SyBt6). Shannon's index (I) of populations was 0.129 (SyBt30) and 

0.272 (SyBt39). The phylogenetic tree was divided into four main groups, 

and it turns out that the heights of sea level were affected on the 

distribution of populations.  

Key words: Genetic diversity indices, B. tabaci, ISSR, Syria. 
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   :المقدمة
أهممم اافمما  فممي  أرممد.Bemisia tabaci Genn تعممد ذبابممة التبمم  البيضمما  

(  ريمث تهماجم Bellows  1991و  Byrne) الاومتوائيةوشب   الاوتوائية المناطق
  زمممم تهو  Cahillممممدا عمممائلي واوممما مممم  مراصمممين الخضمممار وا ليممما  والزينمممة )

ترممماد العمممالم تبعممماح للإ غازيمممة علمممى مومممتواآفمممة  100وارمممدة مممم   تعمممد(  عمممما 1996
 International Union for theالممدولي للرفممماا علمممى الطبيعمممة ومواردهممما

Conservation of Nature and Natural Resources (IUCN) 
(http://www.issg.org) (Boykin  2007  زم تهو) .   البنية الوراثية  ش  ع ع

بمة البيضما   ون مممرة فمي منتصم  خموممينيا  القمر  الماضمي عنممدما المعقمدة للذبا
ريممث تنقومم إلمى أعثمر ممم  وجمد صمعوبة فمي التمييممز المورفولموجي بمي  مجتمعاتهما 

العديد م  الاخت فا  الوملوعية  الصفا  البيولوجية و مجتماٍ اعتماداح على  1000
ة علمممممممممى نقلهممممممممما (  عالقمممممممممدر Naranjo  2010و Stanslyوالعيميائيمممممممممة  والوراثيمممممممممة )

(  والاخت   في معمدن  وومرعة 1996  زم تهو  Markhamللفيرووا  النباتية )
رممممداثها Wang  1996و Tsaiالتطممممور ) (  وعممممدرتها علممممى التاعيمممم  ممممما العائممممن وا 

 (  وعمد1994  زمم تهو  Bedfordلتغيرا  فيزيولوجيمة مرمدده عنمد بعمم العوائمن )
 Distinctنوعاح مميزاح  24ثية تضم إردا عشرة مجموعة ورا B.tabaci للنووردد 

Species طرزاح ريوياح  33و Biotype (Dinsdale  2010  زم تهو; De Barro 
و ممممممممجل   .)2012  زممممممممم تهو  Boykin ;2011  زممممممممم تهو  Tay ;2011  زمممممممم تهو 

ذبابممة  رفمم ع   (.2000  زممم تهو  Martinنمموو نبمماتي ) 600عالميمماح علممى أعثممر ممم  
)الررير    1966عام  Poyrelongue ون مرة م  عبن التب  البيضا  في وورية 

موتوا  م   ووجن لها ثمانية أجيان في الوارن الوور  ولورا انتشارها )1972
نوعماح نباتيماح تتبما  86مداها العمائلي مرليماح وبل   م  1250رتى ارتفاو وطح البرر 

خوممائر  موممببةح  )2007)عبممود  فصمميلةح نباتيممةح فممي منطقممة الوممارن الوممور   30لممم 
التنمموو المموراثي معرفممة مممدا إلممى  هممذ البرممث هممد  عبيممرة للعديممد ممم  المراصممين.

http://www.issg.org/
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باومممتخدام تقنيمممة ذبابمممة التبممم  البيضممما  المنتشمممرة فمممي الومممارن الومممور  مجتمعممما  ل
تعممد والتممي  Inter Simple Sequence Repeats (ISSR)المعممررا  البومميطة البينيممة 

 Morenoالتباينممما  )همممذه فمممي عشممم  ا مممم إلمممى رمممدٍ متشمممراح جزيئيممماح ذو عفممما ة جيمممدة 
  إضممممافة لرومممماب بعممممم متشممممرا  التنمممموو المممموراثي التممممي توممممهن )1998  زمممم تهو 

وتوضممح مممدا تممأثير التمموزو الجغرافممي او العائممن النبمماتي أو البيئمما  الزراعيممة فممي 
التنموو  أهميمة إدرا زيادة على . ا مر الذ  يواعد التنوو الوراثي لهذه المجتمعا 

يمهممد وع عتم  ممما العوامممن البيئيممة  عممما ه الرشممرة فممي الوممارن الوممور  الموراثي لهممذ
وممما هممي  ترممدد مماهي هممذه المجتمعما  وراثيمماح  أعثممر دعمةمومتقبليةح لإجمرا  دراومما  

 الطرز الوراثية المنتشرة في الوارن الوور .
 

 :وطرائقهمواد البحث 
 :ات ذبابة التبغ البيضاءحشر جمع 

رطمموس وبانيمماس وجبلممة وال ذعيممة فممي الفتممرة ممم  طوالعممذارا جمعمم  البالغمما  
   أخمممذ  2014أغومممطس خممم ن العمممام آب    - الواععمممة ممممابي  شمممهر  أيار ممممايو

على أنواو نباتيمة مزروعمة وبريمة  المنتشرةعينة رشرية م  ذبابة التب  البيضا  44
بمممد ح مممم  مومممتوا  وذلممم   الومممور مختلفمممة والتمممي تعمممد ا عثمممر انتشممماراح فمممي الومممارن 

تممم تصممني  العينمما  علممى أنهمما ذبابممة التبمم   .م 1100رممر ورتممى ارتفمماو وممطح الب
 اح   بالفرص المجهر  لطور العمذرا  ريمث رمدد الجمنس اعتممادB.tabaciالبيضا  

رفامممم   ( 2000) زممممم تهو  Martinعلممممى مفتمممماف التصممممني  الموضمممموو ممممم  عبممممن 
درجمة  وفمي %90( ترتو  على عرمون ايتيلمي ترعيمزه ملم 1.5العينا  في أنابيب )

20-ررارة 
˚

 (.1)الجدون .س
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في الساحل السوري  المواقع والعوائل النباتية التي جمعت منها العينات :(1الجدول)
 .2014عام 

الارتفاع التقريبي عن  الموقع المدينة
 سطح البحر/م

 العينة العائل النباتي

عية
 ذ
ال

 

 SyBt1 بطاطا 50 البويط
 SyBt2 خيار 89 بوعا
 SyBt3 ةبندور  78 البصة

 SyBt4 فاصوليا  100 ضهر الشير
 SyBt5 ام علثوم 80 بوعا
 SyBt6 عووا 50 البويط
 SyBt7 خيار 100 الهناد 
 SyBt8 بندورة 130 مشقيتا
 SyBt9 خيار 500 دباش

 SyBt10 بندورة 500 جوبة برغان
 SyBt11 خيار 750 اليابوة
 SyBt12 بندورة 800 بعراما

س
انيا
ب

 

 SyBt13 خيار 240 الوناون خربة
 SyBt14 عثا  273 بارمايا
 SyBt15 بندورة 142 البيضا 
 SyBt16 فاصوليا  175 الروضة

 SyBt17 عثا  30 المدخن الجنوبي
 SyBt18 فليفلة 100 رريصو 
 SyBt19 فاصوليا  70 المرطة

 جبلة

 SyBt20 بطاطا 105 الرويز
 SyBt21 باذنجا  81 ويانو

 SyBt22 بطاطا رلوة 485 الشرعية عي 
 SyBt23 لوبيا  30 بويوي 
 SyBt24 بندورة 391 وربيو 
 SyBt25 رلية 28 صنوبر
 SyBt26 بندورة 155 علماخو
 SyBt27 تب  52 ولوري 

 SyBt28 تب  541 رمام القرارلة

وس
رط
ط

 

 SyBt29 باميا  160 بارمايا
 SyBt30 عووا 120 البصيرة
 SyBt31 خيار 80 المنطار
 SyBt32 فليفلة 100 تن ونو 
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 SyBt33 بندورة 100 الدبووية
 SyBt34 خيار 50 ميعار شاعر
 SyBt35 تب  100 الرميدية
 SyBt36 فاصوليا  200 تن ونو 
 SyBt37 عووا 350 تلعلخ
 SyBt38 فليفلة 550 دريعيش

 SyBt39 تب  800 برمانة المشايخ
 SyBt40 وليا فاص 1100 عدموس
 SyBt41 باذنجا  1100 الشعرة
 SyBt42 عووا 380 صافيتا
 SyBt43 عرنبيط 536 الشيخ بدر
 SyBt44 ملفو  550 دريعيش

 
 :استخلاص الحمض النووي وتفاعل البلمرة التسلسلي

رشرة عاملة م  عن عينة  وغومل  بالمما  المقطمر  واتبعم  مرارمن  20أ خذ  
(. عمدر  عميمة 1997) Driverو  De Barroا مم  عبمن الاومتخ ص الموصمى بهم

( Spectrophotometerباوممتخدام جهمماز مقيمماس الطيمم  الضمموئي ) DNAونقمماوة 
ليصمممممممممممبح  DNAنممممممممممانومتر. ضمممممممممممبط ترعيمممممممممممز  280و 260عنممممممممممد طمممممممممممون موجمممممممممممة 

ميعرولتمر  5في عن عينة بترريمن  DNAنانوغرام ميعروليتر  وردد  نوعية الم 10
DNA  رفام  العينما  عنمد %. 0.7ااجاروز ترعيز م  عن عينة على ه مة-

20 º .س لري  الاوتخدام 
ميعرولتممر باوممتخدام  25فممي رجممم عممدره  PCRأجممر  تفاعممن البلمممرة المتولوممن 

Master mix (Promegaممم2( واومممتخدم عشمممرة بادئمممما  )الجمممدون نع  فمممي (  ص 
 peqSTAR 96 Universalاومتخدم الممدور الرمرار  . VBC Biotechشمرعة 

Gradient  :94بعمممد أ  تمممم  برمجتممم  وفمممق مممما يلمممي
س لممممدة خممممس دعمممائق  ثمممم ˚

94دورة ترمم  الشممروط التاليممة: 35
50س لمممدة دعيقممة وارممدة و˚

دعيقممة  1.5س لمممدة ˚
72و

 س لمممدة خممس دعممائق˚72س لممدة دعيقتممي . أنهمي التفاعممن عنمد درجممة رمرارة ˚
(Dong   فصممل  نممواتل عمليممة التضممخيم علممى ه مممة ااغمم2008وزممم ته .) اروز
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. وثق  1X Etrفي مرلون رر    .rBtE% والتي ترو  بروميد الإيثيديوم 1.5
النتائل بتصوير اله مة باوتخدام ا شعة فوق البنفوجية. اومتخدم متشمر معيمار  

 .(aEemorP tPB. 13161عطعة ) 11معرو  الوز  الجزيئي متل  م   DNAللم 
 :التحليل الإحصائي
 1الرزممة  لوجمود شمير  ريمث أ  a3a1rP32مل برنما باومتخدام رللم  النتمائل

 Nei'sلمعاممن   (ymmmaPEmBS xPBEmM)التشماب  مصمفوفة علمى أعتممد ،0وغيابهما 
coefficient (Nei  1973 لإجمرا ) ورومب   مخططم . العنقمود  ولرومم الترليمن

بعم متشرا  التنوو الوراثي للمجتمعا  المدرووة ععدد المواعا متعددة ا شعان 
Number of polymorphic loci NP والنومبة المئويمة للمواعما متعمددة ا شمعان  

Percentage of polymorphic loci PPB  التغيمر ريمث ياهمرا  ممدا التنموو و
 Effectiveأمما العمدد الفعمان للنامائر بعمن موعما   ضم  جينوم المجتما الرشر 

number of alleles per locus NE عمما   وعممدد الناممائر الم راممة بعممن مو
Observed number of alleles per locus N0  يعمم   المعلومما  رمون ممدا

روممب مقيمماس التنمموو الناممائر المتوععممة بعممن موعمما.  التغيممر ضممم  الجينمموم وعممدد
  بالإضمممافة لمتشمممر شمممانو  المعلومممماتي Nie's gene diversity HEالممممورثي 

Shannon's index البيانما  الناتجمة  الذ  يتميز بعدم الرواوية تجاه التريمز فمي
والممذ  يمعمم  أ  ياهممر ممم  خمم ن عممدم عممدرة هممذه التقانممة علممى  ISSRعمم  تقانممة 

 PopGeneواومتخدم لمذل  برنمامل    Heterozygousاللوااح ترديد ا فراد متباينة 
(Yeh   اوممممممممممممممممتخدم برنممممممممممممممممامل .)1997وزممممممممممممممممم تهXLSTAT  2014إصممممممممممممممممدار                       
 (Addinosoft  2014(  مممدا التبمماي  بممي  مجموعمما  الترليممن العنقممود  لرومماب

  .ومدا تأثير العائن النباتي في التباينا  الوراثية
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   :النتائج
  :التعددية الشكلية

نجرمم  وممتة بادئمما  فقممط بالالترممام فممي موعمما أو أعثممر ممم  جينمموم مجتمعمما  
رزمممة   105ذبابممة التبمم  البيضمما  المدرووممة  وبلمم  العممدد العلممي للرممزم المضممخمة 

. تمراوف %75.24رزمة متعددة شمعلياح  بنومبة تعدديمة شمعلية وصمل  إلمى  79منها 
رزمممة  وبلمم  متووممط عممدد  22-13عممدد الرممزم الناتجممة عمم  الترممام عممن بمماد  بممي  

رزممممة لعمممن بممماد . أمممما بالنومممبة للتعدديمممة الشمممعلية  13.17الرمممزم المتعمممددة شمممعلياح 
  بينممما لممم تتجمماوز رزمممة 20الممذ  أعطممى  ISSR-10عنممد البمماد   %100فبلغمم  

رزممممممة  16المممممذ  أعطمممممى  ISSR-1عنمممممد البممممماد   %50نومممممبة التعدديمممممة الشمممممعلية 
( عمممممممدد الرمممممممزم المضمممممممخمة الناتجمممممممة عممممممم  الترمممممممام 1(. يبمممممممي  شمممممممعن )2)جمممممممدون
بممأعثر ممم  موعمما علممى جينمموم المجتمعمما  المدرووممة  والممذ    ISSR-10البمماد 
  %.100رزمة بنوبة تعددية شعلية  20أعطى 
 البادئا  الموتخدمة وعدد الرزم المضخمة والمتعددة شعلياح. 2) جدون )يبي  ال
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 %.1.5على هلامة الآغاروز  ISSR-10نتائج التحام البادئة  :(1الشكل)

:M  مؤشر معياري للـDNA. 
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 البادئات المستخدمة وعدد الحزم المضخمة والمتعددة شكلياً. 2):جدول )ال
التعددية  المرجع

 الشكلية%

الحزم 

ددة المتع

 شكليا  

الحزم 

 المضخمة

رمزززززززززززززززز  التتابع النيكليوتيدي

 البادئ

Perring 

 1993وزملاؤه، 

50 8 16 (GACAC)3 ISSR-1 

76.92 10 13 (GACA)4 ISSR-2 

Muthusamy 

 2008وزملاؤه، 

0 0 0 (ATG)6 ISSR-3 

Perring  

 1993وزملاؤه، 

61.53 8 13 (TCC)5 ISSR-4 

Muthusamy  

 2008وزملاؤه، 

0 0 0 (ACAC)4C ISSR-5 

Perring  

 1993وزملاؤه، 

77.27 17 22 (AGG)5 ISSR-6 

Muthusamy  

 2008وزملاؤه، 

0 0 0 (ACAC)4G ISSR-7 

0 0 0 (TGTG)4A ISSR-8 

Perring  

 1993وزملاؤه، 

85.71 18 21 (ACTG)4 ISSR-9 

Gong  ،وزملاؤه

2001 

100 20 20 5' 

AGAGGTGGG

CAGGTG 3' 

ISSR-

10 

 المجموع  105 79 75.24 

  13.17    

 
   :التحليل العنقودي

عنقوديممممماح  ISSR-PCRرللممممم  نمممممواتل معمممممررا  التولوممممم   البوممممميطة البينيمممممة 
 Nie’sلمعامممممممن  (Similarity Matrix)اعتممممممماداح علممممممى مصممممممفوفة التشمممممماب  

coefficient  ( إلمممى أربعمممة مجموعممما  رئيومممية  2فانقومممم  شمممجرة القرابمممة )شمممعن
مم   %25أرد عشر مجتمعاح رشرياح بنوبة  G1الرئيوية ا ولى ضم  المجموعة 

  أممما متووممط نوممبة التشمماب  10.927المجتمعمما  المدرووممة بلمم  التبمماي  فيممما بينهمما 
علمممى التممموالي  فمممي رمممي  شممممل  عمممن مممم   1.768و %74.8ومعاممممن شمممانو  فبلممم  
 SyBt41مجتمعممممممماح رشمممممممرياح وارمممممممداح همممممممما  G4والرابعمممممممة  G2المجمممممممموعتي  الثانيمممممممة 
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 G3% لعممممن مجموعممممة  أممممما المجموعممممة الثالثممممة 2علممممى التمممموالي بنوممممبة  SyBt20و
ممممممم  % 71فضممممممم  بقيممممممة المجتمعمممممما  الرشممممممرية المدرووممممممة مشممممممعلة ممممممما نوممممممبت  

  ومتوومط نومبة تشماب  ومتشمر 12.475المجتمعا  المدرووة ووصن التباي  المى 
 .(3على التوالي. )جدون 5.3و% 82.4شانو  
 

 حليل العنقودي والنسبة المئوية لكل مجموعة.مجموعات الت :(3جدول )ال
مؤشر 
 Iشانون 

التباين 
 ضمن الفئة

متوسط نسبة 
 التشابه

نسبة المجموعة 
% 

رمز المجتمع 
 المجموعات الحشري

1.768 10.927 74.8 25 
SyBt (9,10,11, 
12,28,38,39,40

,41,43,44) 
G1 

 - - 2 SyBt(42) G2 

5.3 12.475 82.4 ~71 

SyBt 
(1,2,3,4,5,7,8, 
13,14,15,16,17
,18,19,20,21,2
2,23,24,25,26,
27,29,30,31,32
,33,34,35,36,3

7) 

G3 

 - - 2 SyBt(6) G4 
 المجموو  100   

 

 :المؤشرات الوراثية
بـــين المجتمعـــات المدروســـة والعائـــل النبـــاتي وتـــ ثير موقـــع  العلاقـــات الوراثيـــة

 :الزراعة والارتفاع عن سطح البحر
أ  المدرووة  اوممممممممة الع عا  الوراثيمممممة بي  المجتمعممممممما  الرشريةعند در تبيممم  

 %57و (SyBt23 & SyBt21) للمجتمعمي  %97.2مما بمي   نومبة التشماب  تراورم 
. عمما لمم يعم  هنما  أ  ارتبماط بمي  المجموعما  (SyBt43 & SyBt6) للمجتمعمي 

او البيئممما  الزراعيمممة )زراعمممة التممموزو الجغرافمممي  مممم  ريمممثالرئيومممية ا ربعمممة وممموا ح 
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  ريمممممث ضمممممم  عمممممن مممممم  المجموعمممممة الرئيومممممية ا ولمممممى والثالثمممممة مرميمممممة  رقليمممممة(
داخمن  مم  مم  طرطموس وبانيماس وجبلمة وال ذعيمة وموا جمع  مجتمعا  رشرية 

  في ري  تبمي  أ  ا ثمر ا عبمر فمي تموزو المجتمعما  البيو  المرمية أو خارجها
( 2شمعن ال) XLSTAرمر وذلم  اومتناداح لبرنمامل الارتفاو ع  ومطح الب مقدارعا  

 رشممرية التمميالضممم  المجتمعمما   G3ريممث لممورا ا  المجموعممة الرئيوممية الثالثممة 
(  فمي م 1100-500تراورم  بمي  )على ارتفاعا   وجد نباتا  على جمع  م  

م   التي جمع رشرية الالمجتمعا   G1ري  ضم  المجموعة الرئيوية ا ولى 
  (.م 485-28بي  )على ارتفاعا  تراور   وجد  على نباتا 

علمى رمدة  ا ممر ممدروس درو  متشرا  التنوو الموراثي لعمن مجتمما رشمر  
 (I) في معرفة ممدا تمأثير العائمن النبماتي  ريمث تمراوف متشمر شمانو   واعدالذ  
  عممما تبممي  أ  مقيمماس التنمموو المممورثي (SyBt39) 0.226( وSyBt30) 0.129بممي  

(HE  تممممراوف بممممي )0.105 (SyBt43) 0.272و (SyBt1)  وهممممذا يشممممير إلممممى وجممممود
 (. 4 جدونال)المجتمعا   هتأثير للعائن النباتي في التنوو الوراثي لهذ
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في   B tabaci ذبابة التبغ البيضاءالتحليل العنقودي لمجتمعات حشرة  :(2)شكلال

.2014الساحل السوري عام 
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في  B tabaci ت ذبابة التبغ البيضاءمؤشرات التنوع الوراثي لمجتمعا :(4جدول)ال
 .2014الساحل السوري عام 

HE I Ne No PPB(%) Np Pop. 
0.272 0.162 1.708 1.553 0.644 85 SyBt1 
0.196 0.147 1.441 1.808 0.553 73 SyBt2 
0.232 0.154 1.558 1.671 0.598 79 SyBt3 
0.190 0.145 1.424 1.833 0.545 72 SyBt4 
0.178 0.172 1.391 1.886 0.530 70 SyBt5 
0.207 0.180 1.477 1.760 0.568 75 SyBt6 
0.207 0.180 1.477 1.760 0.568 75 SyBt7 
0.167 0.169 1.361 1.941 0.515 68 SyBt8 
0.132 0.197 1.272 2.164 0.462 61 SyBt9 
0.178 0.214 1.391 1.886 0.530 70 SyBt10 
0.147 0.203 1.307 2.063 0.485 64 SyBt11 
0.110 0.187 1.219 2.357 0.424 56 SyBt12 
0.173 0.141 1.376 1.913 0.523 69 SyBt13 
0.207 0.149 1.477 1.760 0.568 75 SyBt14 
0.184 0.144 1.407 1.859 0.538 71 SyBt15 
0.190 0.145 1.424 1.833 0.545 72 SyBt16 
0.178 0.172 1.391 1.886 0.530 70 SyBt17 
0.152 0.164 1.320 2.031 0.492 65 SyBt18 
0.162 0.168 1.347 1.970 0.508 67 SyBt19 
0.201 0.148 1.458 1.784 0.561 74 SyBt20 
0.201 0.148 1.458 1.784 0.561 74 SyBt21 
0.226 0.153 1.537 1.692 0.591 78 SyBt22 
0.214 0.151 1.496 1.737 0.576 76 SyBt23 
0.142 0.161 1.295 2.095 0.477 63 SyBt24 
0.201 0.179 1.458 1.784 0.561 74 SyBt25 
0.190 0.176 1.424 1.833 0.545 72 SyBt26 
0.178 0.172 1.391 1.886 0.530 70 SyBt27 
0.157 0.207 1.333 2.000 0.500 66 SyBt28 
0.207 0.149 1.477 1.760 0.568 75 SyBt29 
0.132 0.130 1.272 2.164 0.462 61 SyBt30 



 2019 -العدد الثاني -(35المجلد) -مجلة جامعة دمشق للعلوم الزراعية

39 
 

0.162 0.138 1.347 1.970 0.508 67 SyBt31 
0.173 0.141 1.376 1.913 0.523 69 SyBt32 
0.245 0.189 1.604 1.630 0.614 81 SyBt33 
0.147 0.163 1.307 2.063 0.485 64 SyBt34 
0.196 0.177 1.441 1.808 0.553 73 SyBt35 
0.178 0.172 1.391 1.886 0.530 70 SyBt36 
0.190 0.176 1.424 1.833 0.545 72 SyBt37 
0.157 0.207 1.333 2.000 0.500 66 SyBt38 
0.220 0.226 1.516 1.714 0.583 77 SyBt39 
0.167 0.210 1.361 1.941 0.515 68 SyBt40 
0.137 0.199 1.283 2.129 0.470 62 SyBt41 
0.214 0.225 1.496 1.737 0.576 76 SyBt42 
0.105 0.185 1.210 2.400 0.417 55 SyBt43 
0.196 0.219 1.441 1.808 0.553 73 SyBt44 
0.18 0.17 1.41 1.89 0.53 70.3  

NP  المواعمممما المتعممممددة ا شممممعان =%PPB  النوممممبة المئويممممة للمواعمممما المتعممممددة =
ائر = العمدد الفعمان للنام NE= عدد الناائر الم راة بعمن موعما   N0ا شعان  
 = مقياس التنوو المورثي. HE= متشر شانو  المعلوماتي   Iبعن موعا  

 

   :المناقشة
أ جري  العديد م  ا براث بهد  دراوة التنوو الوراثي لذبابة التب  البيضا  
  والتمييز بي  طرزها الريوية  وذل  باوتخدام العديد م  المتشرا  الجزيئية منها

(  والتضخيم 1987  زم تهو  Prabhaker)  Enzyme electrophoresisتقنية 
 Random Amplification ofالمتعدد شعليممممممماح  DNAالعشوائي للم 

Polymorphic DNA (RAPD) (Gawel  وBartlett  1993; Hameed 
 Restriction fragment length polymorphismsو(  2012  زم تهو 

(RFLP) (Abdullahi  2004  زم تهو) ومعررا  التولون البويطة البينية  
Inter Simple Sequence Repeats (ISSR) (Dong  2008  زم تهو  )
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 Amplified Fragment Length Polymorphisms (AFLPs) (Cerveraو
 Simple Sequence Repeats (SSRs)  (De Barroو (2000  زم تهو 
والفاصن الداخلي  (،Roditakis   2003و ; 2003Tsagkarakou  زم تهو 

، زملاؤهو Internal Transcribed Spacer (ITS) (De Barroالموتنوخ 

  والترلين الجزيئي  نزيم الويتوعروم أوعويداز الميتوعوندر  (2000
Mitochondrial Cytochrome C Oxidase I (mtCO1) (Dinsdale 

واردة م   ISSRالبويطة البينية  التولون معررا د تقنية تع(. 2010 زم تهو 
 Noormohammadiفي العش  ع  التنوو الوراثي )الهامة المتشرا  الجزيئية 

 Kumal ;2014  زم تهو  Mei ;2014  زم تهو  Hadian ;2013  زم تهو 
م   اح مجتمع 44على  ISSRتقنية  هذه الدراوة م فيداوتخ(  2012  زم تهو 

بد ح م  وطح البرر ة م  مناطق وارتفاعا  مختلف  ذبابة التب  البيضا  جمع
لدراوة تنوعها الوراثي ومدا ارتباط هذه المجتمعا   اح متر  1100ورتى ارتفاو 

بين  هذه الدراوة وجود تباينا  وراثية بي  مجتمعا   بعوائلها وبيئاتها الزراعية.
اوتناداح انقوم  شجرة القرابة . ذبابة التب  البيضا  المنتشرة في الوارن الوور 

ريث  وطح البرر موتوا ع  المجتمعا لمناطق التي جمع  منها اإلى ارتفاو 
جمع  م  ضم  مجتمعا  رشرية  G3لورا ا  المجموعة الرئيوية الثالثة 

% م  71مشعلة ما نوبت   (م 1100-500بي  ) مناطق تراوف ارتفاعها
  في ري  5.3ومتشر شانو   12.475المجتمعا  المدرووة وتباي  عدره 

 م  التي جمع  رشريةالالمجتمعا   G1ا ولى  ئيويةالر ضم  المجموعة 
 % م  المجتمعا  المدرووة25بنوبة  (م 485-28بي  ) تراور  ارتفاعا 

دراوا  وابقة  في. 1.768  ومعامن شانو  10.927بل  التباي  فيما بينها  ريث
لم يع  هنا  أ  مجتمعا  ذبابة التب  البيضا   على RAPDتقنية باوتخدام 
رتفاو ع  وطح البرر في ري  عا  للبيئا  الزراعية )مرمية  رقلية  تأثير ل 
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 إلى ( وعد يعود ذل 2013  برهوم ;2014  زم تهو مهنا )جبلية( دوراح واضراح 
م  الرشرا  المجموعة مباشرة دو  إجرا  عملية  DNAعملية اوتخ ص  إجرا 

عما تم وابقاح  بالفيروس على نباتا  الباذنجا  المنيعة للإصابة تربية لعدة أجيانال
 التخلص م  الفيرووا  التابعة للجنس بهد  RAPDعند تطبيق تقانة الم 

Begomovirus   ذا  الرمم النووDNA  الممع  أ  تتثر على  والتي م
لرشرة دعة النتائل على اعتبار أ  جينوم هذه الفيرووا  يندمل ما المادة الوراثية 

 Ghanimأ  ينتقن معها م  جين اخر ) وم  الممع  ذبابة التب  البيضا 

أشار . 2.771-2.483فتراور  عيمت  بي   أما متشر شانو (. 1998  زم تهو 
Perring (2001 أ  نوبة التشاب  بي  مجتمعا  الطر )80ز الوارد تعمو  بيمممممم  ا-

 Bزي  ابي  الطر  التشاب ( فقد وجدوا أ  نوبة 2008) زم تهو  Dong  أما 100%
اوتناداح إلى نوبة التباي  . %79-45تراور  بي   ISSRخدام تقنية باوت Qو

ع  موتوا وطح  م 500دو  ارتفاو ومعامن شانو  يمع  القون أ  للزراعا  
وهذا تأثيراح واضراح في التباينا  الوراثية لمجتمعا  ذبابة التب  البيضا   البرر

أعبر بي  البيئا  تعو   ريث أ  التباينا  الوراثية Brown (2000)فق ما يت
ريث أ  التباينا  الوراثية  (2008) زم تهو  Shahما ما أوضر  و  المختلفة

تعو  أعبر بي  المجتمعا  في المناطق المفتورة م  تل  المجتمعا  المرصورة 
  ضم  مناطق ضيقة أو معزولة.

التباينا  الوراثية بي   عش في جيدة عفا ة  ISSR-PCRلقد بين  تقانة 
ويجر   .لارتفاعها ع  وطح البرر تبعاح  بابة التب  البيضا   وتوزعهامجتمعا  ذ

التي تومح لنا بتقويم فاعلية ع  ا خرا ة يدراوة بعم المتشرا  الوراثرالياح 
 Polymorphism( عمعلوما  التعددية الشعلية ISSRو RAPDتي  )انالتق

information content (PIC)  م الناتجة ع  والتي تفيد في تقدير أهمية الرز
متشر النوبة التعددية الشعلية و  Marker index (MI)الباد   ومتشر التقانة 
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في تقدير عفا ة  ا وهمالذي  ي Effective multiplex ratio (EMR)الفاعلة 
( ا مر الذ  يوهن فيما بعد 2003  زم تهو  Kumar)الباد  الموتخدم  

تمد على ترديد تولون وتتابا تعاوتخدام تقنيا  ذا  فعالية وعفا ة عالية 
 Mitochondrial DNA (mtDNA) (Deم وتيدا  ضم  مناطق معينة يالنعل

Barro  2000  زم تهو; Dinsdale  و )2010  زم تهوribosomal DNA 
(rDNA)  (Frohlich  1999  زم تهو). 

 
 :علاقات الارتباط بين العوامل المدروسة
ضمممم   تمعمما  المدرووممة )العينمما (المجلممم يعمم  هنمما  أ  ارتبمماط بمممي  تمموزو 

تمأثيراح طفيفماح النبماتي وعمد تبمي  أ  للعائمن  جغرافمي.التموزو ال مم  ريمثشجرة القرابمة 
مم  خم ن عميم وذلم  في التنوو الموراثي لذبابمة التبم  البيضما  فمي الومارن الومور  

( ومقيماس SyBt39) 0.226( وSyBt30) 0.130بي    تراور التيمتشر شانو  
فممي رممي  تبممي  أ   (.4جممدونال) 0.272و  0.105راثي الممذ  تممراوف بممي  التنمموو الممو 

ا ثمممممر ا عبمممممر فمممممي تممممموزو المجتمعممممما  عممممما  مقمممممدار الارتفممممماو عممممم  ومممممطح البرمممممر 
ضممممم  المجتمعمممما   G3( ريممممث لممممورا ا  المجموعممممة الرئيوممممية الثالثممممة 2نشممممعال)

-500الرشرية التي جمع  م  على نباتا  وجد  على ارتفاعا  تراور  بي  )
المجتمعمما  الرشممرية  G1م(  فممي رممي  ضممم  المجموعممة الرئيوممية ا ولممى  1100

  م( 485-28التي جمع  م  علمى نباتما  وجمد  علمى ارتفاعما  تراورم  بمي  )
وعلممى ضممو  نتممائل هممذا البرممث يمعمم  القممون بوجممود أعثممر ممم  طممراز ريممو  ضممم  

( 2009) زممم تهو  Fujiieمنطقممة الوممارن الوممور   وهممذا يتفممق أيضمماح ممما ممما بينمم  
مم  انتشمار أربما طمرز ريويمة فمي ومورية ( 2014) زم تهومهنا و ( 2013وبرهوم )

 .Mو non-Bو Qو Bوهي الطراز 
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