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 مقدمة -١

على تقديم أساسيات التحليل للسلالة الذكرية ولا يستطيع أن يفحصه إلا الذكور فقط،  ةالنبذة مقتصرهذه 

الموجود فقط عند الذكور؛ فالكروموسوم  Y Chromosomeبسبب أنه يعتمد على الكروموسوم الجنسي 

 إلخ.…هم وأحفادهم ئاهم ثم إليهم وسينتقل إلى أبنئلجميع الذكور منتقل لهم من أجدادهم إلى آبا Yالذكري 

 

 من الجد إلى الأب إلى الإبن Y: إنتقال  1صورة 

على الإطلاق،  Yالجدات والأمهات والزوجات أياً كان لونهم أو عرقهم لا يؤثرون على الكروموسوم 

ن يؤثر أ ك دون، دون أن تؤثر الأم على ذلك وكذلالابنينتقل من الجد إلى الأب إلى  Y فالكروموسوم

 كما هو موضح بالجدول المبسط: للجد من طرف الأم على ذلك.  Yالكروموسوم الذكري 
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1 2 3 

   

 والد الأب  

   

  الأب 

   

 والدة الأب  

   

   الابن

   

 والد الأم  

   

  الأم 

   

 والدة الأم  

 الذكري بين الذكور فقط: وراثة الكروموسوم  1جدول 

 :2مثال آخر للتبسيط في الصورة 

 

 من أحمد لأبناؤه وأحفاده الذكور فقط  Y: إنتقال  2صورة 
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لأحفاد أحمد، وهكذا، دون   Y، وأبناؤه ينقلون دون بناته الذكور فقط هئلأبنا  Y الكرومسوم الجد أحمد ينقل

من   Y، فهو لا يحمل كروموسوم لابنتهعلى ذلك؛ أما حفيد أحمد  هئأبناجات أن تؤثر زوجة أحمد ، أو زو

 جده أحمد بل من جده عن جهة أبيه.

ابنة أحمد إن رغبت بمعرفة سلالة أسرتها الذكرية فيجب أن يتقدم أحد أبناء أسرتها الذكور للفحص مثل: 

 لا تمثل أسرتها بل تمثل أسرة زوجها فقط. بنهاا، أبناء أخيها، والدها، أو جدها أو أبناء عمها؛ نتيجة إخوانها

 هذه النقاط الهامة: اً لعلم يجب على القارئ أن يعي جيدقبل المضي في ذكر أساسيات هذا ا

  ،هذه الفحوصات لا تعطي شجرة عائلة، ولا تخبر المفحوص أنه من المدينة الفلانية أو البلد الفلاني

ده هو فلان أو علان، وكذلك نتائج هذه الفحوصات لا ولا تستطيع هذه الفحوصات أن تخبره بأن ج

 من القبيلة الفلانية. تقول أن المفحوص

 وليس لها قيمة، إلا في حال وجود نتائج أشخاص آخرين من أجل ئاً شيشخص واحد لا تعني   نتيجة ،

 المقارنة.

 بالمقابل ..

  إلى جد واحد، بغض  نه هو وفلان وفلان ينتمونأهذه الفحوصات تؤكد للمفحوص وبشكل قطعي

 .بشرتهم. الخ، قبائلهم، ديارهم، لون همئأسماالنظر عن: 

 لذلك:

  معرفة أن فلان من الأسرة الفلانية أمر مستحيل في ظل غياب نتيجة من تلك الأسرة للمقارنة، ففي

 نيلجدحالة التطابق فهذا يؤكد أنهم من جد واحد، وفي حال الاختلاف فكلا الطرفين ينتميان 

إن كان هناك جد جامع لقبيلة ؛ الأمر نفسه ينطبق على أبناء الأفخاذ من القبائل، فلمعرفة نيمختلف
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أن تؤخذ عينات من مختلف فروع تلك القبيلة للتحقق، فإن وجد هناك سلف مشترك  يجبف ةمعين

يجمعهم جد واحد، وهوية  افخذ 12فخذ، فهذا يعني أن  15فخذ من أصل  12بين المفحوصين من 

 د تعتبر واضحة.هذا الج

 تحاليل السلالة الذكرية -٢

 أبرزها: Yيوجد تحاليل متعددة للكروموسوم الذكري 

 (Y-STRتحليل الماركرات ) -أ

 (Y-SNPتحليل التحورات ) -ب

وهذه التحاليل مهمة ومفيدة في مجال علم الأنساب الجينية، وبواسطتها يتم تحديد الخطوط الجينية 

إن كانت قبيلة معينة يجمعها جد واحد أم لا، وكذلك يفيد في معرفة أي القبائل  للمجموعات والقبائل ومعرفة

 أقرب إلى بعض، وأي الأسر أقرب إلى بعض وهكذا.

؛ وعلم الأنساب الجينية يعتمد على قراءة النتيجة للمفحوص T, و  A, C, Gمبني على القواعد:  DNAالـ 

يساعدنا على فهم التغير الذي طرأ في انتقال الشفرة  بين النتيجتين الاختلافومقارنتها مع شخص آخر؛ 

، وحساب العمر وبالتالي بإمكاننا حساب هذه التغيرات والتحورات لتحديد العلاقة بين الطرفين من الأجداد

 .للجد الجامع بينهم

لتي ( اHaplogroupتحديد السلالة الجينية )الهابلوغروب  اخلالهمتحليل الماركرات والتحورات يمكن من 

 .ينتمي لها الشخص المحلل

بشكل عالي جداً لتحديد السلالة الجينية،  Predictمن خلالها يمكن التنبؤ  Y-STRsملاحظة: الماركرات  

 السلالة بشكل قطعي. Confirmتؤكد   Y-SNPsبينما التحورات 
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 :STR-Yتحليل الماركرات  ٢.١

STR  لـ اختصارهو Short tandem repeat ادف القصير( ، وهو مكان في شفرة الحمض )التكرار المتر

 النووي له حروف متكررة بشكل متسلسل.

ويظهر:  DYS643على سبيل المثال عندما تفحص لدى مختبر ماركر معين، لنفترض الماركر 

AGTAAGTAAGTA 

؛ وهكذا DYS643ستوضع كنتيجة للماركر  3مرات، بالتالي القيمة  3تكرر  AGTAيتضح أن التسلسل 

 الماركرات. مع بقية

تتغير قيمها بشكل سريع نوعاً ما من جيل إلى جيل، والتغير قد يكون إما زيادة  Y-STRبعض الماركرات 

في التكرار أو نقصاناً، وقيمها من الشائع أن تعود لمثل ما كانت مع تعداد الأجيال؛ خصوصاً الماركرات 

 ك:سريعة التغير؛ لنعود إلى عائلة أحمد كمثال افتراضي على ذل

 

 : عائلة أحمد 3صورة 

 لدى الجد )أحمد(: 4تكون قيمته   DYS1234الماركر 
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DYS1234 = 4 ( TACATACATACATACA ) 

 بحيث:  DYS1234للماركر   5وليد بن أحمد ربما يحدث له تغير في زيادة التكرار، بالتالي تصبح القيمة 

DYS1234 = 5 ( TACATACATACATACATACA ) 

 لاحظ أنه حدث له تغير إضافي.

فهد بن وليد بن أحمد قد يحدث له تغير لنفس الماركر من حيث نقصان الماركر وعودته إلى قيمته الطبيعية 

 التي كانت عند الجد أحمد، بالتالي نتيجته تكون: 4

DYS1234 = 4( TACATACATACATACA ) 

يرت فستشكل بصمة خاصة لأجيال كثيرة من أحفاد بالإضافة لذلك، يوجد ماركرات بطيئة التغير، وإن تغ

 DYS643الجد الذي حصل له التغير بذلك الماركر؛ لنفترض أن الجد )وليد( حصل له تغير في الماركر 

، وبما أن الماركر بطيء التغير فلن 9، بينما أخيه وأبناء عمومته ووالده لهم القيمة 10فأصبحت قيمتها 

، وهي بصمة Ancestral Haplotypeأحفاد الجد وليد ، وهذا ما يسمى بـ  تتغير النتيجة لأبناء وأحفاد

 جينية للجد وليد.

وأبناء عمومته من عشيرته بنفس القيم لماركرات أخرى تميزهم  إخوانهالجد )وليد( مع  اشتراكوفي حال 

الأبحاث العلمية  عن أبناء عمومتهم البعيدين الذين يشتركون معهم في أجداد أعلى وأبعد، فهذا ما يعرف في

وهو وجود بصمة جينية لعشيرة    Ancestral Signatureأو  Modal Haplotypeباللغة الإنجليزية بـ 

 وليد تميزهم عن البقية. 
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 مثال على قراءة نتائج الماركرات وتفسيرها:

Marker  DYS393  DYS390  DYS19  DYS391  DYS385  DYS426  DYS388  DYS439  DYS389I  DYS392  DYS389II  

Value  12  23  14  11  14-16  11  17  11  13  11  30 

 ماركر 12: مثال على 2جدول 

هذه الأرقام تعني أن مناطق في الكروموسوم الذكري يوجد بها تكرار مرادف قصير، ونلاحظ مثلاً في 

عند  ةمر 11" تكرر GTTلك بسبب أن التسلسل "، وذ 11قيمته   DYS426الجدول بالأعلى أن الماركر 

 الفحص، بالطريقة التالية:

..TGTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGAC... 

 7، وربما شخص آخر سيفحص هذا الماركر وتكون قيمته  11مرة فقيمته هي  11متكرر   GTTبما أن 

 وذلك لأن القراءة كانت على النحو التالي:

..TGTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGTTGAC... 

 111ماركر، و  67ماركر،  37ماركر،  25ماركر،  12توفر فحص لـ  FamilyTreeDNAمختبرات 

 .1في ألمانيا وغيرها الكثير من الشركات الأخرى  YSEQ، وكذلك مختبرات ماركر

 111ماركر )أو فحص  111ماركر يعطي أفضل نتائج للمقارنة مع النتائج الأخرى، الترقية إلى  67فحص 

 كاملة مباشرة( يعطي أقرب وأدق مقارنة.

                                                 
 سنتطرق لأبرز أسماء شركات الفحص لاحقا   1
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 :SNP-Yتحليل التحورات  ٢.٢

SNP  لـ  صاراختهوSingle nucleotide polymorphisms  وهو تغير صغير يطرأ على الحمض ،

، التغير الذي يطرأ قد يكون تغير مضاف  SNPsأنواع من  3. هناك Yالنووي في الكروموسوم الذكري 

 مثل:

ATGCTGATCGC → ATGCTGATAGATCGC 

 أو تغير بالحذف، مثل:

ATGCTGATAGATCGC → ATGCTGATCG 

 أو تحور بالتعويض، مثل:

ATGCAGATCGC → ATGCTGATCGC 

، على سبيل المثال عليهكان  مايعود إلى أن فهو نادراً جداً جداً   SNPsوإن حدث أي من هذه التحورات  

جميعهم سيحملون نفس التحور؛ لذلك التحورات  والحفيد وحفيد الحفيد فالابنإن وقع تحور في الجد ، 

التي على الرغم  STR-Y، على عكس نتائج الماركرات 3 ، 2تتصف بالثبات وتعتبر نتيجتها قطعية ونهائية 

العم الذي  ابنبحيث تجعل  اً وتسبب لبسأن بعض الماركرات قد تتغير  إلامن أنها مفيدة في تحديد القرابة 

 مثلاً. 6من إبن العم القريب الذي يلتقي بالجد الـ  أقرب 10يلتقي بالجد الـ 

 عند دراسة التقارب بين عينات محددة. البعضهمفحص التحورات والماركرات مكملان 

                                                 
 ,DNA Genealogy, mutation ratesبعنوان:  2009م عا Journal of Genetic Genealogy في العلمية لمقالةل 10الصفحة  راجع 2

and some historical evidences written in Y-chromosome. I. Basic principles and the method  للكاتبKlyosov 
 
  :بعنوان 2015سنة   PLoSنشر في ،  دول عدة من اباحث  23 به شتركا بحث من 15 راجع الصفحة 3
 Deep phylogenetic analysis of haplogroup G1 provides estimates of SNP and STR mutation rates on the 

human Y-chromosome and reveals migrations of Iranic speakers  
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فحص  ل؛جداً ولكن فحص التحور هو الفيص الماركرات تساعد على التنبؤ بالسلالة الجينية بنسبة عالية

من    subcladeللفرع  الانتماءبشكل قطعي، وكذلك يؤكد  Haplogroupللسلالة  الانتماءالتحورات يؤكد 

 السلالة الجينية.

مبسطة توضح السلالات الجينية العامة التي أعمارها تقدر بآلاف السنين ويجمعها سلف الهذه الرسمة 

 مشترك واحد )آدم(:

 

 : رسمة عامة مبسطة للسلالات الجينية 4صورة 

 .4ولكل واحدة منهم تفرعات إضافية J2و  J1تفرع منها  Jتحوراتها وتفرعاتها، فمثلاً السلالة لكل سلالة 

 وتحوراتها وفروعها الرئيسية:  j1وهنا مثال على السلالة 

                                                 
على   logyInternational Society of Genetic Geneaلرؤية نسخة محدثة لمشجرة السلالات الجينية وعلاقتها ببعض فراجع مشجرة   4

 .https://yfull.com/treeعلى الرابط:  YFull، أو راجع مشجرة  http://isogg.org/tree/ISOGG_YDNATreeTrunk.htmlالرابط: 

http://isogg.org/tree/ISOGG_YDNATreeTrunk.html
https://yfull.com/tree
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 5الرئيسية  انتشارهاوفروعها وتحوراتها وأماكن  J1: مشجرة عامة للسلالة   5صورة 

نتيجة  12، فإن كانت أول  M267تحورها الرئيسي هو   J1على نلاحظ أن السلالة من الصورة بالأ

للسلالة  الانتماء، فأفضل وسيلة للتأكد من  J1مع آخرين من أبناء السلالة  ةقراب احتماليةللماركرات تعطي 

J1   من عدمها هو فحص التحورM267  للسلالة  فالانتماء، فإن كانت النتيجة موجبةJ1   مؤكد أمر

من   J1a، ولتحديد إن كان الشخص ينتمي إلى  J1هو فرع من السلالة  J1aوقطعي؛ نلاحظ كذلك أن 

للتأكد، فإن ظهرت النتيجة موجبة فهو ينتمي له ، وإن ظهرت سالبة  Z2215عدمه فعليه فحص التحور 

لباً ، فهو قد يمثل ، ولنفترض أنه ظهر ساY6304موجباً لـ  سيظهر أي، J1bفعلى الأرجح أنه ينتمي إلى 

 Nextفرعاً ثالثاً جديد، وبإمكانه خدمة سلالته من ناحية إيجاد تحورات فرعه الجديد من خلال فحص 

generation sequencing   للكروموسومY   من خلال أنظمةIllumina HiSeq وهذه الفحوصات ،

                                                 
  DNA.shtml-http://www.eupedia.com/europe/Haplogroup_J1_Yمقتبسة من  5

http://www.eupedia.com/europe/Haplogroup_J1_Y-DNA.shtml
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، والأخير FGCشركة من   Y Eliteأو   FamilyTreeDNAمن شركة   Big Yمتوفرة تجارياً باسم 

ولذلك يعطي نتائج أفضل؛ ويوجد أكثر من آلية لتحديد اعمار  Big Yيغطي الكروموسوم الذكري أكثر من 

 .7،  6التحورات.

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                 
" الى أن عمر U106 explored: its relationships, geography and historyفي تحقيق بعنوان "  Ian McDonaldتوصل الدكتور  6

 أجيال تقريبا . 5-4يكتشف تحورا  لكل   Big Yعام تقريبا  ، أي أن الـ  130ـ يقدر ب  Big Yكل تحور مكتشف بالـ 
 
 بعنوان: 2015سنة  11شهر  The Russian Journal of Genetic Genealogyوهناك آلية أخرى لتحديد أعمار التحورات منشورة في   7

Defining a New Rate Constant for Y-Chromosome SNPs based on Full Sequencing Data 
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مقارنة النتائج، مثال واقعي، تحديد السلالة الجينية، مفهوم  -٣ 

 البصمة الجينية، والمسافة الجينية

 مقارنة النتائج: ٣.١

ماركر على سبيل المثال )علاقتهم موضحة  12رض أن أفراد عائلة أحمد الذكور قاموا جميعاً بفحص لنفت

 (.6بالصورة 

 

 : عائلة أحمد ومقارنة نتائجهم 6صورة 

Marker  DYS393  DYS390  DYS19  DYS391  DYS385  DYS426  DYS388  DYS439  DYS389I  DYS392  DYS389II  

 30  11  13  11  17  11  16-14  11  14  23  12 أحمد

 30  11  13  11  17  12  16-14  11  14  23  12 وليد

 30  11  14  11  17  11  16-14  11  14  23  12 محمد

 30  11  13  11  17  11  16-14  11  14  23  12 سعد

 30  11  13  11  17 12  16-14  11  14  23  12 فهد
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 اختلاففيوجد  DYS392ماذا تلاحظ؟ أليس محمد يتطابق مع والده أحمد بكافة الماركرات عدا الماركر 

 Genetic Distanceبمسافة جينية واحدة ) اختلاف؟ فهذا يعني  13بدلاً من  14به بقيمة واحده إضافية 

 = مسافة جينية(

وهذا  ، فلم يورثها من والده محمد 13فس الماركر نلاحظ كذلك أن سعد عادت القيمة له للقيمة الطبيعية لن

ثم ،  حمد جينياً أو أقرب له، بل هذا يعني أن والده محمد حدثت له طفره جينية ألا يعني أن سعد هو ابن لـ 

فالماركر هذا قد يكون من تشابه قيمة جده  13إلى  14حدثت لابنه سعد أيضا طفرة جينية تراجعية من 

له ويعتبر البعد بين سعد و والده محمد هو  اعتباربهذه الحالة لا  فالاختلافغير لذا الماركرات سريعة الت

 بعد وهمي، وكذلك القرب بين سعد و جده أحمد هو قرب وهمي.

، وهذه تتوافق مع الموروث حيث أن فهد  DYS426للماركر  12لديهم القيمة  نلاحظ كذلك أن فهد، ووليد

، ولنفترض أن فهد، وورثها ابنه  12إلى  11تغيرت من   DYS426ماركر هو ابن وليد ، والقيمة لوليد لل

 فهد إلى أجيال كثيرة. لابنههذا الماركر يعد من أحد الماركرات بطيئة التغير وبالتالي قد يتوارثها أحفاد وليد 

يال، وقيمتها قد تتغير بشكل عشوائي من أجيال إلى أج ةهنا يجب أن نشدد على أن الماركرات ليست ثابت

ا قد يحدث لبس عند ، وهذ DYS462للماركر  12إلى  11فربما أحد أحفاد سعد سيحدث له التغير من 

قية حينما تتوفر في البصمة الماركرية لذا فإن دراسة التقارب بين العينات يكون أكثر موثو،  قراءة النتيجة

 عدة عوامل منها:

 عدد القيم الماركرية المميزة  -

 التطفير التغير في قيم بطيئة -

 .فإذا توفرت عدة قيم مميزة مع كون بعض هذه القيم بطيئة التطفير فإن المقاربة تكون أكثر موثوقية
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، وبلا شك SNPs على فحص التحورات الاعتمادالوسيلة الوحيدة للقطع بمسألة تحديد القرابة هو فلذلك و 

 بعضهما كما ذكرنا سابقاً.فحص التحورات لا يعني إهمال قراءة الماركرات فكلاهما مكملان لف

التي إن حدثت في شخص معين فإنه يورثها   Y-SNPsمن خلال التحورات  ةن إلى دراسة القرابلآلنعود ا

-Y، على عكس الماركرات أن ينعكس التحور من ناحية نظرية لأحفاده وأحفاد أحفاده ومن الصعب جداً 

STR  التقنية المعمول بها في فحوصاتبقاً فـ التي قد تتبدل قيمتها وليست ثابته؛ كما ذكرنا سا Big Y   و

FGC Y Elite   تحور في كل جيل او لكل شخص ، بإمكانها كشف التحورات، ولا يشترط أن يحدث

 عشوائي ، ولكن إن حدث فجميع أحفاد الرجل الذي حدث به التحور سيحملونه وهكذا. حدوثهاف

 لننظر للمثال:

 

 : عائلة أحمد وتحورات أحمد7صورة 

، فإن جميع ذريته الذكور سواءً من  m1 هلنسمي  SNPيتضح من الصورة أن أحمد فرضاً حدث له تحور 

خوان وأبناء عم أحمد ، وبما فيهم إ، بينما  m1ابنه وليد أو محمد جميعهم ستظهر نتيجتهم موجبه للتحور 

 .m1والد أحمد ، نتيجتهم هي سالبة للتحور 

 حفادهم .أ، وكذلك محمد ، و m1وليد بشكل تلقائي سيكون موجباً للتحور الآن 
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حفاده، بينما محمد وابنه سعد نتيجتهم ستكون أبنه فهد سيحمله وسيتوارثه ا، ف z3وليد كذلك وقع به تحور هو 

 .z3سالبة للتحور 

علم هل هو من فرع وليد بالتالي لنفرض أن أي شخص بعد مئات السنين يعلم أنه من ذريه أحمد ، ولكن لا ي

من ذرية وليد ، وتلقائياً سيكون موجباً للتحور  وظهرت نتيجته موجبه فهو إذاً   z3أو محمد، فإن فحص 

m1 هي مجرد تحصيل حاصل. ةجابيبدون الحاجة أن يفحصه ، فنتيجة فحصه الإ 

 التالي: 3للماركرات لاحظ الجدول ولدراسة القرابة بشكل عام بين الفاحصين 

 

 

 : تفسير القرابة المحتملة بناءً على تطابق الماركرات والمسافات الجينية 3جدول 
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ماركر التي تستطيع  111و  67ليست بتلك الفائدة لتحديد القرابة، على عكس  25، و ماركر 12حظ أن نلا

ماركر  25ماركر و  12قرابة  ليةاحتماالإشارة بشكل عالي في حال وجود صلة قريبة أو لا، بالتالي فإن 

ليست بتلك الأهمية أيضاً، ولكن في حال وجود تطابق فينصح بالترقية لماركرات  3الموضحة بالجدول 

 ( للتحقق من القرابة.111أو  67أعلى )

 12ماركر )أي تطابق تام  12مسافة جينية في  0لننظر لـتصنيف : قريب ، نلاحظ أن في حالة وجود 

ماركر لرؤية إن كانت  67ماركر( ، فإنه يفضل أن يقوم كلا الطرفين بالترقية إلى  12 ماركر من أصل

مسافات جينية )أي  3 اختلافماركر ويوجد  67هذه القرابة حقيقية أم لا، ولنفترض أنه تمت الترقية إلى 

 ة جامعة.قرابتهم محتملة بدرجة أكبر ، وخاصة إن كان هناك بصم(، فنيين المفحوصماركر متطابق ب 64

أعلاه ما هي إلا أمثله تقريبية عن فهم العلاقة بين المتطابقين للفاحصين لـ  ةبلا شك أن الجداول الموضح

ماركر خصوصاً، وقد نوقشت آلية لتحديد العلاقة بشكل أدق من خلال دراسة منشورة  111ماركر و  67

 ركزت على معدل التطفير للماركرات أبرزها:

 دراسة بعنوان: -

Mutation rate constants in DNA genealogy  

 2011سنة  Advances in Anthropologyمنشورة في المجلة العلمية 

 Rozhanskiiو   Klyosovللكاتب  

 دراسة أخرى بعنوان:  -

The Effective Mutation Rate at Y Chromosome Short Tandem Repeats, with 

Application to Human Population-Divergence Time 

 2004سنة  The American Journal of Human Geneticsمنشورة في المجلة العلمية 

 شارك فيها جملة من الباحثين وهم:

Zhivotovsky, L.A., Underhill, P.A., Cinnioğlu, C., Kayser, M., Morar, B., 
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Kivisild, T., Scozzari, R., Cruciani, F., Destro-Bisol, G., Spedini, G. and 

Chambers, G.K. 

 مثال واقعي: ٣.٢

لعينات مفحوصة من أبناء قبيلة مطير الموجبة للتحور  111الـ   Y-STRلنقارن نتائج الماركرات 

FGC1703 وهنا سنقارن نتيجة للموازين من ذوي عون من بني عبد الله  مع نتائج من واصل من ،

 للمسعد من الحمادين من بريه: بريه ونتائج للصعران من أولاد علي من بريه ونتيجة

 

 ماركر لنتائج من مطير  111: 8صورة 

 ؟  8ماذا تلاحظ  في الصورة 

، 12، الشعلاني السطر 11، السعدوني السطر 10، العبداني السطر 9نتائج الصعران )الشتيلي السطر 

، كما هو محدد باللون  DYF406S1كر للمار 10( جميع نتائجهم تتميز بالقيمة 14البصيص السطر 
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الأحمر، وهذه بصمة جينية لجد الصعران من أولاد علي من بريه تميزهم عن سائر النتائج الأخرى 

 أي بصمة جينية للجد الجامع. ،Ancestral Signatureأو  Ancestral Haplotypeوتسمى بـ 

مثل بقية  11( قيمتها 13ريه )السطر كذلك نلاحظ أن نتيجة المسعد من الحمادين من أولاد علي من ب

 النتائج الأخرى.

، فهل هذا يعني أنها  CDYللماركر  34-31ونلاحظ أيضاً ، أن المسعد يشترك مع الميزاني في القيمة 

تتغير   Y-STRبصمة جينية لجد يجمعهم قبل بقية النتائج ؟ الإجابه بالطبع لا، فكما ذكرنا سابقاً أن 

ضافية أو بقيمة ناقصة ، وليست ثابته دوماً )علماً بوجود ماركرات معدل بشكل سريع إما بقيمة إ

 تطفيرها او تغيرها بطيء كما تطرقت الدراسات له سابقاً(.

 الصورة التالية بها تكملة لبقية الماركرات:

 

 : تكملة للنتائج 9صورة 

 ؟  9ماذا تلاحظ  في الصورة 
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، 4، الديحاني السطر 3، الديحاني السطر  2، العبيوي السطر  15ي السطر نتائج واصل )الهامل

للماركر  16( جميعهم لديهم القيمة 7، الوسمي السطر 6، الوسمي السطر 5الديحاني السطر 

DYS495 وهذه القيمة ليست موجودة عند بقية أبناء قبيلة مطير الموجبين للتحور ،FGC1703. 

ماركر عند المقارنة بين  111فات الجينية )الماركرات المختلفة من أصل نلاحظ هنا مقارنة عن المسا

 النتائج(:

 

 : المسافة الجينية بين النتائج المطيرية 10صورة 

أن نتيجة المسعد الحميداني الأقرب له ماركرياً هو الميزاني بفارق  10في الصورة وقد حددنا بالأحمر 

مسافة مع السعدوني  14مسافة مع الشتيلي  والعبداني من الصعران ، و  13، مقابل مسافة جينية 11
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 15مسافة من البصيص؛ لاحظ أن البصيص يبعد عن الميزاني بـ  16والشعلاني من الصعران، و 

 مسافة جينية.

 التساؤل هو:

ين والصعران من هل نتيجة المسعد أقرب للميزاني من البقية ؟ لاسيما بأن المتوارث هو أن الحماد -

 أولاد علي هم الأقرب لبعض عن غيرهم.

هل نتائج الأفخاذ الواصلية أقرب إلى الصعران من أولاد علي من بريه عن الحمادين من أولاد  -

 علي ؟

من شركة   Big Yإلى التحورات، وبحمد الله تم عمل فحص  أللإجابة على هذا التساؤل: نلج

FamilyTreeDNA  ينة المسعد، والميزاني، وأحد الدياحين، وكذلك البصيص التحورات لع كتشافلإ

 ينكتشاف تحوراد أسفرت الفحوصات عن وق  FGCمن شركة   Y Eliteوأحد الوساما أجروا فحص 

و   FGC38703يجمعان المسعد و البصيص قبل الوسمي والميزاني، والتحوران تمت تسميتهم بـ 

FGC38708   وقد تم إدراجها بمشجرة السلالة ،J1   من إعدادVictar Mas  : 

 

عينة بيق  والمسعد  NELE3 عينة فل جينوم : مثال على التحورات المشتركة )البصيص 11صورة 

 (391666 واي



 
 

24 

 

 على الرابط: J1 PHYLOGENETIC TREEالمشجرة بعنوان : 

M267/tree-genea.com/Jhttp://geno 

 على الرابط: YFull  8وكذلك تم إدراج النتيجة في 

https://yfull.com/tree/j1/ 

( ، وله تحورات مشتركة مع ذوي عون من FGC38708و  FGC38706) ينالميزاني سالب للتحور

 وهي موجودة فيفي هذه الورقة فقد تم التطرق للنتائج لمطير  بني عبد الله ولا يسعنا عرض ذلك كاملاً 

 MutirDNA.com الجينية على الرابط موقع سلالات قبيلة مطير

 لذلك نستطيع أن نقول: 

  DYF406S1 = 10ولديه     FGC1703الذي يرمز بـ   SNPليس كل من هو موجب للتحور  -

يجب   FGC1703عران من أولاد علي من بريه ، وكذلك ليس كل صعيري موجب للـ أنه من الص

 DYF406S1لـ  10أن يحمل قيمة 

اللجوء إلى التحورات بدلاً من الماركرات هو الفيصل في تحديد العلاقة )إن وجدت(، وهذا ما  -

 وجدناه في حالة المسعد والبصيص

، فقربهم  FGC38708أو   FGC38706 هذين التحورينالصعران  كافةحص الى فنحتاج  لن -

بالإضافة للموروث جميعها كافية والفحص لن  DYF406S1الماركري + البصمة التي جمعتهم 

 تحصيل حاصل. ىيكون سو

 

 

                                                 
8YFull   الخام ملفات لتحليل فقط متخصصة شركة هيBAM   أوFASTQ    فحوصات من عليها الحصول يمكن التيNext Generation  

Sequencing  (باسم تري فاميلي شركة تقدمها التي مثل Big Y  باسم جينوم الفل شركة أو Y Elite ) 

http://genogenea.com/J-M267/tree
https://yfull.com/tree/j1/
http://mutirdna.com/
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 :FamilyTreeDNAماركر من شركة  111هنا مثال على لوحة التحكم لأحد الصعران الذي فحص 

 

 ماذا تلاحظ ؟ 

، والسبب هو أن   J-FGC1703عدا الهاملي المطيري سلالته   J-M267نلاحظ أن الكل سلالته 

وظهرت نتيجته مؤكده لذلك تم تغيير مسمى سلالته   FGC1703الهاملي المطيري تم فحصه للتحور 

فقط يعني أنه  بل، وتغيير مسمى السلالة لا يعني تغيير النتيجة  J-FGC1703إلى   J-M267من 

 مؤكد.

التأكيد على أمر  ىلا فائدة منه سو  FGC1703ولكن فحصهم لـ   J-FGC1703الجميع سلالته 

 مفروغ منه.

بالترتيب )الأقل مسافة جينية إلى الأكثر( ، ونلاحظ وجود الهاملي  وننلاحظ كذلك أنه ظهر المتطابق

 هي: ةأنه من الصعران جينياً ؟ الإجاب المطيري بين الصعران ، فهل هذا يعني
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رنتها ، وسنلاحظ ان الهاملي تجمعه بصمة مع أفخاذ واصل من بريه قراءة الماركرات ومقال أنلج -

 الماركراتبعض ف، وكذلك ليس له بصمة الصعران ، بالتالي فهذا القرب الماركري يعد وهمي ، 

 صعيري. أنهسريعة التغير وتشابهه مع ماركرات لصعيري لا يعني 

ة ا يتم اللجوء للتحورات فهي قطعيفهن،  اعلاوة على ذلك ، البصمة للماركرات لا تعد امراً ثابت -

 ، ونتيجة الهاملي سالبة للتحور الجامع للصعران مع الحمادين، بالتالي فهذا القرب وهمي.ة وثابت

 :السلالة الجينية وتحديدها ٣.٣

مكان التنبؤ بالسلالة الجينية من خلال الإلتغير وماركرات سريعة التغير، فببما أن هناك ماركرات بطيئة ا

ماركر، فهناك أدوات كثيره لتخمين  12عتماد على بعض نتائج ماركرات بطيئة التغير الموجودة في أول الإ

 أو التنبؤ بالسلالة الجينية، أبرزها:

 Nevgen  (http://www.nevgen.org/) 

 Haplogroup predictor   من إعدادWhit Athey  : 

(http://www.hprg.com/hapest5/ ) 

 Haplogroup Predictor   من إعدادJim Cullen :

(http://members.bex.net/jtcullen515/haplotest.htm) 

 

 

 

 

 

http://www.nevgen.org/
http://www.hprg.com/hapest5/
http://members.bex.net/jtcullen515/haplotest.htm
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 : ماركر في الأدوات المذكورة بالأعلى  12مثال على إدخال أول 

 

 الانتساب( هو الذي يحدد من M267 9  )وهنا نقصد بالتحور  J1بلا شك أن فحص التحور للسلالة 

على عكس الماركرات التي حتى وإن كانت بطيئة  ةعدمه، فالتحورات كما ذكرنا ثابت عن  J1إلى 

 وائي.التغير فقد تتغير بشكل عش

 

                                                 
و غيرها التي تعتبر  PF4645و  L255من عدمه، بل هناك تحورات أخرى مثل  J1نتماء للسلالة ليس الوحيد الذي يحدد الإ M267التحور  9

 وتؤدي لنفس الغرض. M267مماثلة لـ  وتحورات بديلة 
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الكتب والأبحاث والدراسات العلمية التي تطرقت لعلم الأنساب  -٤

 الجينية

التي تطرقت المنشورة في المجلات العلمية المحكمة سيتم سرد مجموعة من الدراسات والأبحاث العلمية 

 .وتقريب المعاني على قدر المستطاع لأبرز ما جاء فيها تها بتصرفوسنتطوع لترجم ،لعلم الأنساب الجينية

 الدراسة الأولى:  ٤.١

 بعنوان : 2009عام  Anatole Klyosovدراسة للعالم 

DNA Genealogy, mutation rates, and some historical evidences written in Y-

chromosome. I. Basic principles and the method 

 منشورة في:

Journal of Genetic Genealogy 

 أبرز ما جاء فيها:

بفرع )ينتسبون له( أو قبيلة محددة منحدرة من شخص  ارتباطهممن ناحية العلم الوراثي تشمل  أصول الناس

، وبإمكان تخمين الزمن الفاصل بين هذا الشخص وأحفاده Y-STR Haplotypeما له بصمة وراثية 

حتى -ريخية الحاليين. هذه المعلومات التي يتم الحصول عليها من الجينات في حالة أنها تم دعمها بأدلة تا

 من قبل مؤرخ أو أديب أو عالم آثار أو ما شابههم، فهذا يعتبر نجاح. -وإن كانت محل جدل

 :DNAأساسيات  ومبادئ علم الأنساب للـ 

 \أولاً 
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. تقنياً، نعم Genes( المقصودة بدراستي لا علاقة لها بالجينات Haplotypesشظايا الحمض النووي )

 بشظايا الجينات، ولكن المرتبط بهذا لا علاقة له بدراستي.يمكن لبعضها أن يكون مرتبطاً 

 \ثانياً 

وهو  SNP: الأول نيلإبن ينتج طفرات )تحورات( من نوعمن الأب إلى ا Yنسخ الكرومسوم الذكري 

هو الماركر، ومجموعة الماركرات  STRوهو بالزيادة أو النقصان.  STRبالحذف او الاضافة، والثاني 

 .Haplotypeتسمى بـ 

 \ثالثاً 

أنه عاش قبل  ةيقدر زمنه من خلال تخمينات مختلفجميع الناس )وهنا أقصد الذكور( لهم جد جامع، الذي 

)نتائج الماركرات( الذي بين  Haplotypesالـ  اختلافألف سنة؛ هذا الزمن مطلوب لتفسير  90إلى  50

 المفحوصين الذكور.

 \رابعاً 

معتبر في  Haplotypeن عملياً بأي طول ماركري؛ عادة أقصر )الماركرات( قد تتكو Haplotypesالـ 

 ماركرات. 6هو  DNAعلم الأنساب للـ 

ماركرات  10وآخر  9ماركرات فبعضها  6الدراسات على أكثر من  اعتمادوذكر بعدها كلام إضافي عن  *

، ولكن DNAلـ ماركر كثيراً ما يعتمد في علم الأنساب ل 12، وذكر كذلك أن 20و  19ومؤخراً  11وثم 

 ـ Haplotypeولكن لعل أشهر  ةقليل ماركر 12 اعتمدتالتي راسات الد  Atlantic Modalهو ما يسمى ب

Haplotype  الموجود بالسلالةR1b1b2  التاليةوفروعها وهي الماركرات : 
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 في أحد اختلافماركر فمتوسط معدل الطفرة التي ستحدث  12يتكون من  Haplotypeوبشكل عام ، أي 

 ةماركر مر 67سنة، وفي  280ماركر هو مره كل  37سنة، وفي  1140ماركر  هو مرة كل  12قيم الـ 

 سنه. 170كل 

 ، المزيد من الأمثلة ستكون بالفقرة القادمة.DNAوهذه فكرة عامة عن النطاق الزمني في علم الأنساب للـ 

  \خامساً 

طبق كمعدل عام فقط على مجموعة من الـ عامة وتكورة بالنقطة السابقة هي المذ ةعلى كل حال ، الأزمن

Haplotypes التي بعضها قد يكون أفراد من ينتمون إلى ،Haplotype  في  ةكبير اختلافاتواحد لديهم

تلك القائمة خصوصاً وأن حساب المعدل العام تعتبر عملية مباشرة. لا أحد يستطيع حساب حسبة دقيقة للجد 

ركرات، خصوصاً إن كانت عدد الماركرات قليلة، خصوصاً إن كان تغير واحد الجامع بناءً على نتائج الما

(، أو الثقة% من 68سنة )بناءً على  1140ماركر سيحدث تغير قدره  12المكون من  Haplotypeفي ال 

من الـ  2تغيرات لـ  4% من الثقة(. حتى وإن حدث تغير في 95سنة من الآن )بناءً على  1725ربما بين 

Haplotype  من الثقة( أن سيكون بين 95ماركر، فإن الجد الجامع سيكون )بناءً على  12المكون من %

 1527%. ولكن بالمقابل، هناك 5سنة، حتى وإن كان كان معدل التغير محدد بـ دقة  4575الآن إلى 

Haplotype  ألف قيمة، نسبة حدوث طفرة أو تغير  40ماركر، جميعهم يمثلون قرابة  25مكون من

 سنة من الجد الجامع. 3500% تزيد وتنقص لكل 1.1لماركر الواحد هو ل

 ستفاضةا*** وقد ذكر هنا أمثلة أخرى ب

 \سادساً 

قد يخدم لحساب عمر الجد الجامع  Haplotypeلكل  STRالمعدل المتوسط لحدوث طفرة للـماركرات 

ون من نفس الجد الجامع ومن ينحدر Haplotypes، إذ ما فرضنا أن كل تلك ال  Haplotypesلكافة الـ 

 ـ  Haplotypesأن بعض  الانتباهالمميز. لكن يجب  Haplotypeنفس القبيلة أو الفرع الذي ورثوّا منه هذا ال
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قد تسبب تداخل مع أجداد لمجموعات أخرى من قبائل أخرى. وبما أن هذا المفهوم مهم جداً للأمور النظرية 

تنحدر  Haplotypesلدراسة، يجب أن نشدد على أن كافة هذه الـ والتطبيقية المسلط الضوء عليها بهذه ا

أحياناً تعرف بالكلستر ، المختلفة  Haplotypesالـ  ؛ المختلفة  Haplotypesمن جد ورث جملة من الـ 

عادة ينتمي  Haplotypesكل خط جيني أو كلستر أو فرع للـ  ي؛وعة ، أو القروب ، أو الخط الجينأو المجم

 لالة الجينية ويكون له تحور يشملهم.إلى نفس الس

قبل ثورة التحورات وهي حلت هذا الإشكال الذي كان يواجه  2009ملاحظة : هذه الدراسة كانت سنة 

للأجداد التي تكتشف التحورات  Y Eliteأو  Big Yحيث لم يكن هناك تقنية  2013البعض قبل عام 

 . ل أدقبشكعن بعض  البشريةالتي تعزل المجموعات القريبين 

 \ سابعاً 

هو )الجيل( ، وفي دراستي هذه  DNAفي علم الأنساب للـ  استخدامهاأحد المقاييس الزمنية المتداول 

عام. ) الجيل الجامع ( لا يمكن تحديده بشكل دقيق بعدد  100أجيال لكل  4تعريفي للجيل هو أنه هناك 

ة في الماضي، والعادات والتقاليد للأجيال نزمي الحياة الحقيقية ويعتمد على الاالسنوات لأنه متفاوت ف

مرات لكل  3بالسابق، وهناك عوامل أخرى أكثر. ولكن بشكل عام، ) الجيل الجامع ( للذكور عادة يحدث 

 ةفي الأزمن عام 100)وأحياناً أكثر( لكل  4سنة في الفترة الأخيرة ، ولكن قد يصل عدد الأجيال إلى  100

 التاريخية الماضية.

على حسبة موحدة لحساب  الاعتمادذلك، أعمار الأجيال لبعض الخطوط الجينية قد يختلف. لذلك، إضافة ل

في دراستي هذه ، الجيل الواحد أعتبره مطابق  .امجديلا يعتبر أمر  DNAعدد الأجيال في علم الأنساب للـ 

، البعض ركرات. مرة أخرىر أو التغير للماأثناء حساب معدل التطفي استبدالهسنة، وسوف يتم  25تماماً لـ 

سنة. ولكن، هذا لا يتوافق  35إلى  33عام، بل ويحدد أنه  25قد يجادل أن الجيل الواحد دائما يكون أكثر من 

معدل التطفير(.  Xمع المفهوم المطروح هنا. المهم حقيقة في حساب الأعمار هو المعادلة )عدد الأجيال 

سنة )جيل(، أو  35لكل  0,0029سنة )كل جيل( ، هو  25لكل  0,0020لنفرض أن معدل التطفير هو 



 
 

32 

 

سنة ) جيل ! (. النتيجة النهائية كمدة السنين ستكون كما هي. الإختلاف في عدد السنوات  100لكل  0،0080

لكل جيل فقط يتطلب إعادة حسبه لمعدل التطفير الثابت لبيانات المعايرة. عدد السنوات لكل جيل لا يعتبر 

 ود البيانات.مشكلة، في حال وج

 \ثامناً 

تكون عادة منتشرة في مناطق محددة؛ في الأزمنة القديمة، كان الناس يهاجرون  Haplotypesبعض الـ 

مع قبائلهم. القبيلة هي مجموعة من الأشخاص الذين عادة يكون أقارب لبعض. أفراد عائلتهم الذكور عادة 

 ـ . في بعض الأحيان، أعداد القبيلة قد تتناقص، تشابهةم)قيم الماركرات( لهم موحده أو  Haplotypeيكون ال

من حدث ما(. هذه القبيلة إن  بأعجوبةاو قد تتقلص حتى يكون هناك شخص واحد )قد يكون شخص نجا 

أستمرت، فإن فردها المتبقي أو المجموعة للأفراد المتبقين سوف ينقلون تحوراتهم وطفراتهم في 

Haplotypes ر من أبناء القبائل قد يخرج عن قبيلته طوعاً أو إجباراً كسجين ، الخاص بهم لذريتهم. كثي

أو أسير، أو هارب؛ ويكون خروجه عبر رحله ، أو معركة. المتبقين سيستمرون في إنشاء ربما قبيلة خاصة 

بهم في منطقة جديدة. بالتالي، فإن الخارطة الجينية ستتسع بدل أن تكون منحصرة على دائرة ضيقه من 

 Haplotypeالأساسي. الـ  Haplotypeسيحدث طفرات أخرى مبنثقة من الجد القديم الجامع للـ البشر، و

أن يكون ممثل ة ، ولكن ليس بالضرور Modal Haplotypeالذي يتواجد بكثرة في منطقة محدده يعتبر 

 نفسه. Haplotypeللجد الأساسي للـ 

 \تاسعاً 

، Haplotypeليس من خلال الجد الجامع للـ  الأصليةم الأشخاص بإمكانهم أن ينتسبون لقبائلهم وأصوله

 SNPsللسلالة الجينية. الـتحورات  انتماءهمهي كذلك ستحدد  SNP، والـ SNPبل من خلال التحورات 

عملياً، فإن التحور عندما يحدث، فإنه يبقى. نظرياً، التحور قد يطراً مرة أخرى ة وثابت ةهذه بالذات دائم

 ضئيلاا ر، فإن حدوث هذا الأمر يعتبر أمرفي البش ةولكن مع وجود التحورات المليوني ة.ويغير الحالة السابق
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فقط  ااعتمدو DNA، ولكن خبراء الأنساب للـ 10مليون تحور في الجينوم البشري 3جداً. هناك أكثر من 

 المئات منها.

وجودة لدى بعض وكذلك م ةالآسيوي Cمن السلالات القديمة الأفريقية، و  Bو  Aالأمثلة تشمل: السلالة 

التي يغلب عليها السامية  J1)الشرق أوسطيه( ومنها  Jأصولهم من آسيا، و السلالة  ةالأمريكان المنحدر

 ...إلخ. J2من يهود وعرب... و 

  \عاشراً 

المختلفة من أجل تحديد الجد  Haplotypesمن غير الضروري أن يكون هناك مئات أو ألوف من الـ 

 ير وحساب عمره.الجامع لشعب كب

، وعلى كل حال ذكرها ليس ضروري بسبب أن الدراسة قديمة وتعتمد على ذلك ةوهنا سرد أمثله كثير)

 (SNPبشكل أساسي أكثر من التحورات  STRعلى قيم الماركرات 

 \الحادي عشرة 

نين من قبل على عكس الأديان، اللغات، والعادات والتقاليد المفهومة والمستوعبة منذ قرون أو آلاف الس

أديان أخرى، وحضارات أخرى، وأشخاص أخرين؛ فإن السلالات الجينية وفروعها لا يمكن أن تهضم 

وتستوعب. فعلياً يمكن التخلص وإبادة كل هذا، وعلى الرغم من ذلك، فإن السلالات الجينية تبقى وتشير 

لها لدى الأدباء والتاريخيين وعلماء  إلى الفروع المنقرضة. لذلك، السلالات الجينية قد تكون فعلياً لا قيمة

بل أيضاً تعطي دلالات ، ة فحسبما حصل في الآلاف السنة الماضي باستيعاالآثار؛ لأنها لم تتفوق وتتجاوز 

 عاش الأجداد. -وبعض الأحيان أين- لحساب متى

 

                                                 
  A second generation human haplotype map of over 3.1 million SNPsوهو بعنوان  2007هنا أشار إلى المصدر لعام  10

  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/17943122ط: متوفرة على الراب

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/17943122
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 :الدراسة الثانية ٤.٢

 عنوان الدراسة :

Convergence of Y Chromosome STR Haplotypes from Different SNP 

Haplogroups Compromises Accuracy of Haplogroup Prediction. 

 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/26233895رابط: 

 Journal of Genetics and Genomicsنشرت في: 

 Wang CC, Wang LX, Shrestha R, Wen S, Zhang M, Tong X, Jin L, Li: للباحثين

H. 

 أبرز ما جاء فيها:

( يالأنثروبولوجللذكور يستخدم كثيراً في القضاء لتحديد الهوية، وفي علم الإنسان ) Yالوراثي  الكرموسوم

 وجينات الشعوب لدراسة أصول وهجرات البشر، وكذلك في الأبحاث الطبية. هناك نوعان من أهم علامات

. التحورات لها معدل تطفير Y-SNPو التحورات  Y-STRوهم: الماركرات  Yالكروموسوم الذكري 

لرسم مشجرة  استخدامهاتم  SNPبالتالي فإن التحورات )لكل جيل(؛  0.00000003ضئيل جداً يعادل 

ة يتم تحديدها من كافة شعوب العالم. هذه الخطوط الذكري Yمتينة للنسل يربط كافة الخطوط الجينية الذكرية 

(. لذلك، كل Haplogroupهابلوغروب ) -، والخط الذكري يسمى سلالة جينية  SNPبواسطة التحورات 

، فإن  STRبالماركرات  SNPلها. مقارنة التحورات  الانتماءسلالة جينية يجب أن يكون لها تحور يحدد 

. فحص الماركرات SNPات مرات أسرع من التحور 5إلى  4معدل تطفير بها يعادل  STRالماركرات 

STR ـ  في تحديد الموقع الجيني . مجموعة قيم للماركرات  SNPله فوائده من ناحية التكلفة والوقت مقارنة ب

STR  تسمىHaplotype  الشاسع بين معدل التطفير )التغير( بين التحور  الاختلاف، وبسببSNP 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/26233895
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 Haplotypesقد يكون لديهم  SNPبين لتحورها ، فإن المنتسبين لسلالة جينية معينة وموج STRوالماركر 

 لنفس السلالة الجينية.  انتسابهممختلفة أي قيم ماركرات مختلفة على الرغم من 

 الخلاصة : 

هو الوسيلة الوحيدة الآمنة لتحديد السلالات الجينية، وذلك بسبب أن الماركرات قد  SNPفحص التحور 

 تكون نتائجها خادعة بسبب تغيرها السريع.

 ثالثة:الدراسة ال .

 Genetic studies of human diversity in East Asia عنوانها :

 .Zhang, F., Su, B., Zhang, Y. P., & Jin, L الباحثين:

 :Philosophical Transactions of the Royal Society of London Bنشرت في: 

Biological Sciences 

 2007 سنة النشر :

 /http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2435565: رابط

 أبرز ما جاء فيها:

سريعة التغير ، ولذلك  توفر معلومات أكثر عن  STR، فالماركرات قيمها SNPعلى عكس التحورات 

 التاريخ القريب مقارنة بالتحورات.

وبعد ثورة التحورات من  2016، أما في عام 2007هذه المعلومة صحيحه بذلك الوقت  ملاحظة:

NextGenSeq   دقة. قلأفهذا الكلام أصبح 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2435565/
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 الدراسة الرابعة: ٤.٤

 Mutations at Y-STR loci: implications for paternity testing and forensic عنوانها:

analysis 

 Kayser, Manfred, and Antti Sajantila: الكتاب

 2001سنة  Forensic Science International: نشرت في

 SNP، وقد ذكرت أن التحورات STRهذه الدراسة ركزت على حساب معدل التطفير أو التغير للماركرات 

 بلا شك معدل تطفيرها ضئيل جداً، وبإمكان دمج فحص التحورات مع فحص الماركرات.

 الدراسة الخامسة: ٤.٥

 عنوانها:

 Recent Developments in Y-Short Tandem Repeat and Y-Single Nucleotide 

Polymorphism Analysis. 

 Butler JM: الكاتب

 الرابط:

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/26256727 

 أبرز ما جاء فيها:

الذكري، معدل التغير بها هو بطيء جداً مقارنة بالماركرات  مالكروموسوامل مهم في ع SNPالتحورات 

STR   فالماركرات ،STR  بينما التحورات معدل التغيير بها هو  0.003معدل التطفير بها لكل جيل هو

0.00000001. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/26256727


 
 

37 

 

القضاء، تستعمل لأغراض كثيره للتعرف على هوية البشر من ضمنها: في  Y-SNPو  Y-STRفحوصات 

التحقيقات في البحث عن شخص مفقود، فحص الأبوة، وتساعد في حل أسئلة تاريخية، والبحث في مجال 

 الأنساب.

 الدراسة السادسة: ٤.٦

 .Kwon, S. Y., Lee, H. Y., Lee, E. Y., Yang, W. I., & Shin, K. J: الباحثين

 :عنوان الدراسة

 Confirmation of Y haplogroup tree topologies with newly suggested Y-SNPs 

for the C2, O2b and O3a subhaplogroups 

 2015سنة  Forensic Science International: Genetics: نشرت في

 أبرز ما جاء فيها:

و  Y-STRمن نوع  non-recombining regionsمن فوائد الكروموسوم الذكري وجود طفرات في 

Y-SNPال القضاء والأنساب الجينية وغيرها.، وكلاهما مفيدين في مج 

 خلصنتغير القيم. ء ريخ هجرات البشر ، وذلك بسبب بطمفيدة في مجال دراسة تا Y-SNPالتحورات 

بإمكانها رسم مشجرة للسلالات الجينية )الهابلوغروب(، ومحتوياتها تساعد  SNPsبذلك أن التحورات 

فيحيوي" من خلال السلالات الجينية. علاوة على ذلك، الباحثين لمعرفة الجد الأعلى "الموصوف بـ جيغرا

 كتشاف تحورات تساعد كذلك في مجال القضاء.*اة لمسح التحورات لها القدرة على التقنية الحديث

وهي    whole genome sequencing*هنا يشيرون لدراسة عن توسيع المشجرة الجينية بواسطة 

 Updating the Y-chromosomal phylogenetic tree for forensic :منشوره بعنوان

applications based on whole genome SNPs :للباحثين 
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Van Geystelen, Anneleen, Ronny Decorte, and M. H. D. Larmuseau  

 87http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/235977رابطها: 

 الدراسة السابعة: ٤.٧

 What’s in a name? Y chromosomes,surnames and the genetic genealogy: بعنوان

revolution 

 Turi E. King andالبريطانية بقسم الجينات :   Leicesterمن إعداد الباحثين من جامعة ليستر 

Mark A. Jobling 

  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/19665817الرابط : 

 أبرز ما جاء فيها :

حملهم  احتماليةة حداو ةعائل اسميصلنا من أجدادنا، كذلك أسماء عوائلنا ؛ الناس الذين يحملون  DNAالـ 

هناك قطعة في الكروموسوم يصلنا من الأب والأم، إلا أن  DNAتزداد. على الرغم من أن  DNAلنفس الـ 

Y  تعرف بـ(Non-recombining region وهي تنقل فقط من أب إلى )اسم؛ لذلك نحن نتوقع أن ابن 

 اسم، يتوارث من جد مشترك ، ربما يكون مؤسس  Y مالكروموسوالعائلة مفترض أن يكون مرتبط بـ 

 .Y-SNPورات والتح Y-STRالأصلي. وما يساعدنا في ذلك هو : الماركرات  العائلة

وله عدة عوامل  امعقد ايعتبر أمر العائلة اسمبين الكروموسوم الذكري مع  ارتباطبوجود  الاعتقادولكن، 

في مدن وبلدان مختلفة، وبالتالي فهذا  ةل قد تحدث بشكل مستقل أكثر من مرمربكة. فبعض أسماء العوائ

 اسمياناً كذلك، تبني الأطفال ، أو تغيير أح ة.واحد ةعائل باسمسيظهر لنا وجود أكثر من سلالة ترتبط 

 العوائل، سوف يؤدي لنفس الأمر.

 التحورات بإمكانها العمل للتفريق بين السلالات المرتبطة بإسم عائلة معينة. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/23597787
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/19665817
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لكل جيل، بينما  0.00000001، وهذه معدل تطفيرها هو ضئيل جداً يعادل تقريباً  SNPالتفريق من خلال 

 . 0.001طفيرها العام هو: معدل ت STRالماركرات 

 التحورات هي من تساعد على رسم السلالات الجينية، الموضحة بالصورة:

 

 :الثامنةالدراسة  ٤.٨

 :انبعنوبنيةّ على التحورات، وهي أشهر دراسة لهذا المجال وهي تعد أولى الدراسات لرسم مشجرة جينية م

A Nomenclature System for the Tree of Human Y-Chromosomal Binary 

Haplogroups 

 Genome Research: نشرت في

وغيرها؛   بقيادة مجموعة من الباحثين من جامعات عريقة مثل أكسفورد البريطانية وآريزونا الأمريكية

 ومن أبرز ما جاء فيها الرسمة الجينية التالية:
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 ة:تاسعلدراسة الا ٤.٩

 عنوانها: 

New binary polymorphisms reshape and increase resolution of the human Y 

chromosomal haplogroup tree 

 

  /http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2336805متوفرة على الرابط: 

 2008؛ سنة:  Genome Research: نشرت في

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC2336805/
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 : للباحثين

Karafet TM, Mendez FL, Meilerman MB, Underhill PA, Zegura SL, Hammer 

MF. 

( ؛ وقد ذكروا مزيداً من التحورات التي لثامنةاجهودهم بهذه الدراسة كانت مكملة للدراسة السابقة )الدراسة 

 تحدد السلالات الجينية العامة وأرفقوا المشجرة التالية:
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 :العاشرةالدراسة  ٤.١٠

 عنوانها: 

Founders, Drift, and Infidelity: The Relationship between Y Chromosome 

Diversity and Patrilineal Surnames. 

 Molecular Biology and Evolution في: 2009سنة نشرت 

 King TE, Jobling MA. Founders الباحثين:

 أبرز ما جاء فيها:

من طرف الأب؛ لذلك كثير من الرجال الذين يشتركون مع رجال آخرين أسماء العوائل التي تورّث تأتي 

بسبب أنها تورّث  Yبـ الكروموسوم  Haplotypesبنفس إسم العائلة عادة يتوقع إشتراكهم كذلك في الـ 

 تكرار إسم العائلةينية، كذلك من الأب الى الإبن. ولكن هذا الإرتباط قد يتأثر بالتحورات، الطفرات الج

بعضها سريعة  STRستتغير مع مرور الزمن فقط بسبب أن الماركرات  Haplotypesوالتبني. الـ  أصلاً،

 التغير؛ لذلك معرفة معدل التغير للماركرات يجب أن يوضع في الحسبان.

كذلك، وجود أكثر من شخص أسس نفس إسم العائله في الشعب الواحد قد يؤثر على الخطوط الجينية لإسم 

الأول لشخص ما  الاسمأو حرفة، أو  مهنةصوصاً لأسماء العوائل التي تكتسب من خلال العائلة الوحدة خ

 لاحقاً. يصبح إسم العائلة

التبني، وإكتساب إسم العائلة من الأخوال من جهة الأم ستساهم أيضاً لوجود إختلاف شاسع بين النتائج للـ 

Haplotypes. 

إسم عائلة مختلفة؛ وقد ذكروا  40رجلاً من  1678ماركر لـمجموع  17* الدراسة هذه ركزت على فحص 

وكذلك حسبة المعدل العام لتغير قيمة الماركر  Haplotypesللـ طريقتهم المتبعة لحساب عمر الجد الجامع 

 .0.0015الواحد لكل جيل يعادل 
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حورات بدلاً من الت STRأي إستخدام قيم الماركرات  Haplotypes* هذه الدراسة تعتمد بشكل تام على 

SNP .)وقد ذكروا أنهم سيلجئون للتحورات في دراسة قادمة( 

 :كتاب ٤.١١

 :بعنوان 2016 بعام كتاب أحدثهاتطرقت لعلم الأنساب الجينية؛  كثيرة كتب هناك

The Family Tree Guide to DNA Testing and Genetic Genealogy 

 Blaine T. Bettinger:  الدكتور للكاتب

، وكذلك أشار الى أشهر المفاهيم المغلوطة عن هذا العلم، نذكر منها أساسيات هذا العلمرق الكاتب الى تط

أن والده وجده متوفيان فلن يستفيد من الفحص، ويجيب الكاتب بما اعتقاد البعض أنه سوء الفهم الشائع عن 

 :بما يليعن هذا 

بنجاح؛ علم الأنساب  DNAلـ ستخدام ادك ليس لها قيمة، وليست ضرورية لإالقدرة في فحص والدك وج

لمن هم موجودين اليوم من أجل فهم وكشف الغموض عن الأمس؛  DNAالجينية يعتمد على إستخدام الـ 

لغرض  هن والدك وجدك، بإمكانك ان تستخدمالموجود بجسمك اليوم ، وهو الذي حصلت عليه م DNAالـ 

لتالي، لا تيأس في حالة أن ما تسعى إليه يتطلب دراسة لنسب الجيني لأسرتك دون الحاجة لإختبار أقاربك؛ با

لمن تبحث عنه قد يكون كذلك  DNAمن شخص آخر غيرك؛ ففي حالات كثيرة، الـ  DNAأخذ عينة 

موجود في أشخاص يعيشون اليوم ، وهؤلاء الأشخاص بإمكانك ان تجدهم من خلال وسائل دراسة علم 

 الأنساب التقليدية.

الذي أعُطي لهم من آباؤهم الذين أستقبلوه من  Yحملون الكروموسوم الذكري على سبيل المثال، الرجال ي

آباؤهم .. وهكذا ؛ بناءً على هذا، فلا تحتاج أن تحصل على عينة من جدك بما أنك تعتقد أن كروموسومك 

 الذكري )أو كروموسوم قريبك( يكون مماثل.
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لشخص ما من شجرة  Yلكروموسوم ولكن، الفحص سيكون صعب في حالة أنك تبحث عن دراسة الـ ا

عائلتك لكن لا يلتقي معك في عامود نسب أجدادك الذكور )خال والدك أو خال جدك مثلاً( ؛ وللحصول 

لذلك الشخص ، فيجب عليك أن تبحث عن أحد أحفاده الذكور أين هم الآن ، ويجب أن  Yعلى كروموسوم 

 تجد أحداً منهم على قيد الحياة ومستعد للفحص.

 لومات لابد منهامع -٥

قد يحدث في حالات نادرة حدوث نفس التحور لأكثر من شخص من سلالات مختلفة، وهذا الأمر  -

على الرغم من ندرته إلا أنه لا يعني أن التحور الذي حصل لشخص من سلاله مختلفة أنه من 

لال لأن كشف ذلك سهل من خ السلالة للشخص الآخر ، بل الأمر يجب أن ينظر له كتحور جديد

، وفي أحيان أخرى ينبغي أن يكون الجميع على علم  النظر للتحورات العليا و السفلى الموجبة له

بأن هذا التحور تحديداً قد يكون غير مستقر وسريع التطفير، لذلك يجب النظر لتحورات مماثله له 

 بالموقع للمشجرة الجينية.

الغير دقيقة دوماً في التحديد   Autosomal DNA اختباراتينبغي أن يعي الجميع بالفرق بين  -

-Yمع  الاختبارات( ، لذلك لا علاقة لهذه Yللكروموسوم الذكري به للقرابة )وهذا لا علاقه 

DNA Tests .الذي تطرقنا له في هذا الموضوع 

 

 

 



 
 

45 

 

 DNAأبرز شركات فحص الـ  -

  شركةFamilyTreeDNA ن هي الأبرز وتحتوي على قاعدة بيانات ضخمة من الفاحصي

وكذلك فحص  Y-SNPوالتحورات   Y-STRألف، وتقدم فحوصات للماركرات  700تجاوزت 

    Big Yمتقدم لكشف التحورات 

  شركةFull Genomes Corporation  - FGC  ؛ وهي تقدم فحص لكشف التحورات يعد

 .FamilyTreeDNAالمتوفر لدى   Big Yأفضل من 

  شركةYSEQ  ؛ تقدم فحوصات للتحوراتSNPs لماركرات و اSTRs. 

  فحصGeno 2.0   مقدم منNational Geographic  شريحة بها  وهذا الفحص يحتوي على؛

 لتحديد سلالتك الجينية.  SNPsقاعدة بيانات ضخمة من التحورات 


