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يّقو  ّ ب  ةّيطو الت  ط التقييم الإحص لف لي
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 الإهداء
 

 يكت ظلمً .سُ  إلى كل ذطّة عقلٍ 
 

اًّ  تّ عليهم إلى من صبّ ا علفط كثي اًّ.،  صب       كثي
 هلف الْعزطاءأ

 
 ...كل من س عدنف  قدم لف النصيحوإلى 

                                            
                                                                                 مصب ح الحقيقو" ليس إلى  أغلبن  يسيّ مع شع ع الحقيقو "               

 خ لد أحمد المحمد
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 كلمو شكّ
 

اّم  الشااااااكّ كل  للدكت ّ أحمد شاااااامس الدين شااااااعب ن الإحت
يّمو محم د هيثم السيطد لدكت ّ ا التف بذلاه   لكل الجه د الك

اّف على المشّ ع ةّ التحةيّ. للإش    ال فت
 

مّو أقدط إلى  يّسيطو المحت اّمفالهيلو التد  .م خ لص إحت
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42 {bghostshark}[Hydrolagus lemures (blackfin 
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44 
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44 
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45 
45 
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59 
57 UPGMA Using Kimura80 Distanse 

[NADHsubunit1 gene] 
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gene] 
92 

85 UPGMA Using LogDet Distanse 
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86 UPGMA Using JC69 Distanse [NADHsubunit6 

gene] 
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 ق لمو الجدا ل
 رقم 
 الجدول

رقم  عنوان الجدول
 الصفحة

 20 2006لبولارد عام  HAR1-HAR5 توصيف مناطق 1
للأنواع  GH1ة مورّثلل GCالمممممممممممونسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي 2

 المدروسة
47 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 3
 Distances (Jukes & Cantorالمدروسممممة حسممممب مصممممفوفة 

69) 

48 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 4
-Distances (Kimura 80 (2المدروسمممممممة حسمممممممب مصمممممممفوفة 

Parameter)) 

49 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 5
 Distances (LogDet)المدروسة حسب مصفوفة 

50 

ة مورّثمممملل GCالمممممممممممممممممممممممممممممونسممممممممممممممبممممة  نسممممممممممممممممممب المحتوى النكليوتيممممدي 6
NADHsubunit1  للأنواع المدروسة 

54 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 7
 Distances (Jukes & Cantorالمدروسممممة حسممممب مصممممفوفة 

69) 

56 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 8
-Distances (Kimura 80 (2المدروسمممممممة حسمممممممب مصمممممممفوفة 

Parameter)) 

57 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 9
 Distances (LogDet)المدروسة حسب مصفوفة 

58 

ة مورّثممملل GCالمممممممممممممممممممممممممممممو نسممممممممممممممبمممة  نسمممممممممممممممممب المحتوى النكليوتيمممدي 10
NADHsubunit2  للأنواع المدروسة 

62 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 11
 Distances (Jukes & Cantorالمدروسممممة حسممممب مصممممفوفة 

69) 

64 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 12
-Distances (Kimura 80 (2المدروسمممممممة حسمممممممب مصمممممممفوفة 

Parameter)) 

65 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 13
 Distances (LogDet)المدروسة حسب مصفوفة 

66 

 ة مورّثمملل GCالمممممممممممممممممممممممممممممونسممممممممممممممبممة  نسممممممممممممممممب المحتوى النكليوتيممدي 14

NADHsubunit3 للأنواع المدروسة 
70 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 15
 Distances (Jukes & Cantorالمدروسممممة حسممممب مصممممفوفة 

69) 

71 
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بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 16
-Distances (Kimura 80 (2المدروسمممممممة حسمممممممب مصمممممممفوفة 

Parameter)) 

72 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 17
 Distances (LogDet)المدروسة حسب مصفوفة 

73 

 ة مورّثمملل GCالمممممممممممممممممممممممممممممونسممممممممممممممبممة  نسممممممممممممممممب المحتوى النكليوتيممدي 18

NADHsubunit4 للأنواع المدروسة 
77 

بين الأنواع  (dissimilarityالوراثيّة )مصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات  19
 Distances (Jukes & Cantorالمدروسممممة حسممممب مصممممفوفة 

69) 

79 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 20
-Distances (Kimura 80 (2المدروسمممممممة حسمممممممب مصمممممممفوفة 

Parameter)) 

80 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 21
 Distances (LogDet)المدروسة حسب مصفوفة 

81 

 ة مورّثمملل GCالمممممممممممممممممممممممممممممونسممممممممممممممبممة  نسممممممممممممممممب المحتوى النكليوتيممدي 22

NADHsubunit5 للأنواع المدروسة 
85 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 23
 Distances (Jukes & Cantorالمدروسممممة حسممممب مصممممفوفة 

69) 

87 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 24
-Distances (Kimura 80 (2المدروسمممممممة حسمممممممب مصمممممممفوفة 

Parameter)) 

88 

بين الأنواع  (dissimilarityمصمممممممممفوفة قيم المسمممممممممافات الوراثيّة ) 25
 Distances (LogDet)المدروسة حسب مصفوفة 

89 

 ة مورّثمملل GCالمممممممممممممممممممممممممممممونسممممممممممممممبممة  النكليوتيممدينسممممممممممممممممب المحتوى  26

NADHsubunit6 للأنواع المدروسة 
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 الفصل الأول
 الأهدافو المقدمة 

 ةحيويّ الة معلوماتيّ ال. 1.1
 هو علم الأحياء الحاسمممموبي )البيولوجيا الحاسمممموبية( أو (Bioinformatics) المعلوماتية الحيوية
لإدارة ، وعلوم الحاسممممممممب الإحصمممممممماء ،المعلوماتية ،الرياضمممممممميات التطبيقية إسممممممممتخدام أحدث تقنيات

وتحليل البيانات الحيوية باسمممتخدام تقنيات الحاسممموب المتقدمة لجعل بيانات علوم الحياة الضمممخمة 
 لحل مشكلات بيولوجية حيوية. إضافةوالمعقدة والمتنوعة مفهومة أكثر ومفيدة 

 

قّم )  المعلوماتيّة الحيوية تعتمد على تقنيّات الحاسوب المتقدمة (1الشكل 
 Sequence التراصمممممممممممممف التسممممممممممممملسممممممممممممملي جهود الأبحاث الرئيسمممممممممممممية في هذا الحقل تتضممممممممممممممن

Alignment، تراصممممممممممممممف البنية البروتينية ،مشممممممممممممممروع الجينوم البشممممممممممممممري  ،إيجاد المورثات Protein 

Structural Alignment، تنبؤ البنيمممممممة البروتينيمممممممة Protein Structure Predictionبير بمممممممالتع ، التنبؤ
 .Gene Expression الجيني
  المعلوماتية الحيويةتجاهين في وهناك إ

لديهم معرفة بالخوارزميات وكيف تعمل الأدوات ولكن ليس لديهم   المصممممممممممممون )علماء البرمجة(
 .فكرة عن علم الأحياء

ع البرنامج لكن ليس لديهم معرفة في علم الأحياء وفي التعامل م  )علماء الأحياء(المسممممممممتخدمون 
 .ا يحدث داخل البرنامج )برمجته(مّ لديهم فكرة ع
المعلوممماتيممة  كممما يلي  المعلوممماتيممة الحيويممةالتقممانممة الحيويممة  المركز العممالمي لمعلومممات عرف
وعلوم  (Biologyث علم الأحيمممممماء )العلم حيمممممم حقول حقممممممل  من ي(  هBioinformatics) الحيويممممممة
دُمجت سممممممممويّةً في  (Information Techonlogy) المعلومات تقانةو  (Computer Science) الحاسممممممممب

 مجال علميّ واحد.
 على ثلاثة فروع رئيسيّة هي  المعلوماتية الحيوية تنضوي 
تطوير خوارزميات جديدة وتقنيات إحصمممممممممممممممائيّة تسممممممممممممممماعد في تحصمممممممممممممميل المعلومات من  (1

 مجموعات ضخمة من البيانات.
الأنماط المختلفة من البيانات التي تتضمممممممن سمممممملاسممممممل الحمو  الأمينية  وتفسممممممير تحليل (2

 والأنوية والقطع والبنى البروتينيّة.
 تطوير وتنفيذ أدوات تساعد على إدارة فعالة للأنماط المختلفة من المعلومات. (3

 ( فتعرّف المعلوماتية الحيوية كما يلي Webopedia) ويبوبيديا أمّا

http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%D9%8A%D8%A7%D8%B6%D9%8A%D8%A7%D8%AA_%D8%AA%D8%B7%D8%A8%D9%8A%D9%82%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%D9%8A%D8%A7%D8%B6%D9%8A%D8%A7%D8%AA_%D8%AA%D8%B7%D8%A8%D9%8A%D9%82%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%B9%D9%84%D9%88%D9%85%D8%A7%D8%AA%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%B9%D9%84%D9%88%D9%85%D8%A7%D8%AA%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A5%D8%AD%D8%B5%D8%A7%D8%A1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A5%D8%AD%D8%B5%D8%A7%D8%A1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B1%D8%A7%D8%B5%D9%81_%D8%AA%D8%B3%D9%84%D8%B3%D9%84%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B1%D8%A7%D8%B5%D9%81_%D8%AA%D8%B3%D9%84%D8%B3%D9%84%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A5%D9%8A%D8%AC%D8%A7%D8%AF_%D8%A7%D9%84%D9%85%D9%88%D8%B1%D8%AB%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A5%D9%8A%D8%AC%D8%A7%D8%AF_%D8%A7%D9%84%D9%85%D9%88%D8%B1%D8%AB%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%B4%D8%B1%D9%88%D8%B9_%D8%A7%D9%84%D8%AC%D9%8A%D9%86%D9%88%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D8%B4%D8%B1%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%B4%D8%B1%D9%88%D8%B9_%D8%A7%D9%84%D8%AC%D9%8A%D9%86%D9%88%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D8%B4%D8%B1%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B1%D8%A7%D8%B5%D9%81_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D9%86%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D8%B1%D9%88%D8%AA%D9%8A%D9%86%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B1%D8%A7%D8%B5%D9%81_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D9%86%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D8%B1%D9%88%D8%AA%D9%8A%D9%86%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D9%86%D8%A8%D8%A4_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D9%86%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D8%B1%D9%88%D8%AA%D9%8A%D9%86%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D9%86%D8%A8%D8%A4_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D9%86%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D8%A8%D8%B1%D9%88%D8%AA%D9%8A%D9%86%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B9%D8%A8%D9%8A%D8%B1_%D8%AC%D9%8A%D9%86%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B9%D8%A8%D9%8A%D8%B1_%D8%AC%D9%8A%D9%86%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%88%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%AD%D8%A7%D8%B3%D8%A8
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%88%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%AD%D8%A7%D8%B3%D8%A8
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%88%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%AD%D8%A7%D8%B3%D8%A8
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D9%83%D9%86%D9%88%D9%84%D9%88%D8%AC%D9%8A%D8%A7_%D8%A7%D9%84%D9%85%D8%B9%D9%84%D9%88%D9%85%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%AD%D9%84%D9%8A%D9%84
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D9%81%D8%B3%D9%8A%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D9%81%D8%B3%D9%8A%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D9%88%D9%8A%D8%A8%D9%88%D8%A8%D9%8A%D8%AF%D9%8A%D8%A7&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D9%88%D9%8A%D8%A8%D9%88%D8%A8%D9%8A%D8%AF%D9%8A%D8%A7&action=edit&redlink=1
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م ات البيولوجيّة، وبشممممكل محدّد هي عالحاسمممموبيّة والمعلوماتيّة في إدارة المعلوما قانةتهي تطبيق ال
 تطوير قواعد بيانات وخوارزميّات حاسوبيّة لتسهيل وتسريع الأبحاث البيولوجيّة.

الذي حدّد السمممملسمممملة  البشممممري  إسممممتُخدمت المعلوماتية الحيوية على نطاق واسممممع في أبحاث الجينوم
الجينيّة الكاملة للإنسمممممممان والتي تتكوّن من حوالي ثلاثة بلايّين )مليارات( زوج أسممممممماسمممممممي وبشمممممممكل 
أسممماسمممي سممماعد في إسمممتخدام المعلومات الجينيّة لفهم الأمرا  وكان لها دور في اكتشممماف عقاقير 

 جديدة فعّالة.
إن البحث العلمي في زمننا هذا يشممممممممممممممهد تطوراً  

ومن نتممائج هممذا  .ليس لممه مثيممل في تمماريخ البشممممممممممممممريممة
  :ينبالحاسوب وذلك يعود لسب قانةإدخال ت التطور هو

فيه  ةمرور العالم من زمن كان المشممممممممممممممكل هو الأول 
الحصممممممممول على المعلومت إلى زمن يحتوي إلى في  

 شركة  بحيث أن أصغر مختبر أو من المعلومات
الآن )على الأقل في العالم المتقدم( تنتج في إسممممممممممممبوع 

مما يجعل  تيرابايتات من البيانات واحد جيغابايتات أو
التحليل اليدوي لهذه البيانات ضممممممممممممممرباً من ضممممممممممممممروب 

اء برامج وخوارزميات تقوم المسممتحيل ولهذا إسممتلزم إنشمم
مدير الشممممركة  بتحليل هذه البيانات ومسمممماعدة العالم أو

  على فهم بياناته.

 في السمممممابقة المعلومات تقصمممممي يمكن حيث والنسمممممخ والبحث التخزين سمممممهولة هو الثاني  والسمممممبب
لوم وعلم الأحياء كغيره من الع .منها نسممخ عدة وعمل تحديثها سممهولة إلى بالإضممافة ثواني ظروف

لا يشممذ عن ريره في هذا المجال حيث مع البدايات الأولى لظهور الحاسمموب أبدى العلماء تلهفهم 
 .لإستغلال هذه التكنولوجيا

 FASTAتنسيق  .2.1
المعلومممماتيمممة  مصممممممممممممممطلح في علم وهو FASTAصمممممممممممممميغمممة ملف  أو FASTAصمممممممممممممميغمممة 

تنسيق تستند إلى نص لتمثيل تسلسل نوكليوتيدي  هي صيغة أو  FASTAفوصيغة مل الحيوية،
من أحرف. تسمح الصيغة أيضاً بوجود أسماء التسلسل وأيضا تسلسل بروتيني باستخدام رموز  أو

البروتين. الصمممميغة مشممممتقة من حزمة برامج فاسممممتا، ولكن الصمممميغة  تعليقات تسممممبق تعاقب الدنا أو
يمكن أن يحتوي الملف الواحد على تسمممملسممممل  .أصممممبحت الآن معياراً في مجال المعلوماتية الحيوية

 أكثر من التسلسل بحد ذاته. نوان وسطر أووكل تسلسل يملك سطر ع أكثر، واحد أو
سمممممم  Version ( و)رقم تعريف التسممممملسمممممل gi ويليه مباشمممممرةً  "<"يبدأ سمممممطر العنوان برمز  وا 

التسمملسممل ويمكن أن يحتوي بقية السممطر على معلومات أكثر عن التسمملسممل وباقي الأسممطر تحوي 
 حرف في كل سطر.60 التسلسل على شكل 

 .“.” “-” “_”كما يتم تجاهل الرموز التالية  FASTAفي ملف الم يتم تجاهل الأسطر الفاررة 
 PHYLIPتنسيق  .3.1

المعلوماتية الحيوية،  مصمممطلح في علم وهو PHYLIPصممميغة ملف  أو PHYLIPصممميغة 
تسممملسمممل بروتيني باسمممتخدام  تنسممميق تسمممتند إلى نص لتمثيل تسممملسمممل نوكليوتيدي أو وهي صممميغة أو

قّم ) تطبيق التكنولوجيا الحاسمموبية  (2الشكل 
  في إدارة المعلومات البيولوجيّة 
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رموز من أحرف. تسمممح الصمميغة أيضمماً بوجود أسممماء التسمملسممل وأيضمما تعليقات تسممبق تعاقب الدنا 
 .لبروتينا أو

 pdbتنسيق  .4.1
مسممممممممممممممتودع للبيانات الهيكلية  وهو( Protein Data Bank (PDB))بيانات البروتين  بنك

وعممادة ممما يتم . والأحممما  النوويممة البروتينمماتالأبعمماد للجزيئممات البيولوجيممة الكبيرة، مثممل  ةثلاثيمم
مطياف الرنين المغناطيسممممممي النووي،  الحصممممممول عليها عن طريق البلوريات بالأشممممممعة السممممممينية أو

 .من مختلف أنحاء العالم والذي قدمه علماء الأحياء والكيمياء الحيوية
 Alignmentرصف التسلسلات  .5.1

التسمممملسمممملات التسمممملسمممملي إحدى طرق ترتيب  التراصممممف، تعتبر طريقة المعلوماتية الحيويةفي 
لتمييز المنماطق ذات التشمممممممممممممممابه  البروتينماتحتى  أو والرنما للمدنما Primary Sequence البمدئيمة

التسمممممممملسمممممممملات . بين هذه التسمممممممملسمممممممملات تطورية أو بنيويةالمرشممممممممحة لتكون نتيجة علاقة وظيفية أو 
بصمممممفوف ضممممممن  المتراصمممممفة تمثل رالباً  الحمو  الأمينيةسممممملاسمممممل  المتراصمممممفة أو النيكليوتيدية
المتشممممممممممممممابهة  لمتطابقة أوكما يتم إدخال فجوات بين الوحدات بحيث تكون الوحدات ا. مصممممممممممممممفوفة

 .متراصفة في أعمدة متعاقبة
6.1.CG-Islands  

حتمال وجود نيوكليوتيدين متتاليين إلذا ف 1/4 ~إن نسممممممبة وجود أي من النيوكليوتيدات الأربعة هو
 .DNA. تتكرر النيوكليوتيدات الثنائية )متتالية( كثيراً في تسلسل 1/16 ~

خصوصاً، فهي قليلة في المناطق رير المشفرة عنها في المناطق المشفرة، لذا  CGأما بالنسبة لمم 
 في الجينوم هي قضية هامة. CG Islandsفإن إيجاد 

 علم الوراثة العرقي. 7.1
المختلفة بين مجموعات  التطوريةعلم دراسمممممممة العلاقات  والفيلوجيني ه وعلم الوراثة العرقي أ

ودراسممة  الجزيئيَّةشممف عبرا التحاليل ، التي تُكت(التجمُّعات السممكانية وأ الأنواعمثل )الحية  الكائنات
، حيث أن العديد علم الأحياءلعلم الوراثة العرقي أهمية كبيرة في مجال . الكائنات المختلفة تشممكيل

المخلوقات وتسممممممية  التصمممممنيف العلميمن مجالاته تعتمد عليه إلى حد كبير، بما في ذلك أسمممممس 
لعرقي كما ياتداخل علما الوراثة ا. وتسمممممممممجيلها والتعرف عليها وتمييزها عن بعضمممممممممها البع  الحية

 تفريعي   علم منهجيعبارة عن  و، وه"علم أنظمة الوراثة العرقية"والتصممممنيف العلمي في ما يُسمممممَّى 
لتكوين أشجار تتبع  السلف المُشترك الأحدثياستخدم الصفات المُشتركة بين الكائنات الممتدة من 

 الأصممممممممناف، وتُعين حدود (الفروعما يُسمممممممممى جداول  وأ)الوراثة العرقية من السمممممممملف إلى السممممممممليل 
 النظاميات الحيويةوبشممكل عام فقد أصممبحا لعلم الوراثة العرقي دور جوهري  وأسمماسممي  في . والفروع

 .لرسم وتخطيط شجر الحياة التطورية
قمممت ويُمكن أن  والتطور ه إلى  تنتوعا عبمممارة عن عمليمممة تفرُّع، حيمممث تتغيَّر الكمممائنمممات مع الوا

ن بعضممممممممممها البع ، وبعدها يُمكن أن تختلط هذه الفروع ببعضممممممممممها عن طريق فروع منفصمممممممممملة ع
ت أم اختلطت يلكن سممممممممممممممواءُ أنقرضممممممممممممممت هذه الأفرع أم بق. الانقرا ع نتيجة أن تنقط وأ التهجين

 .شجرة وراثة عرقيةن هذا التصور كافٍ ليُشكل ببعضها، فإ
ليسممت مُتاحة إلا للأنواع  الوراثيةواجهها علم الوراثة العرقي هيا أن المعلومات المُشممكلة التي يُ 

مُبهم  تشمممممممممممكيلهافهي تحوي معلومات وراثية أقلَّ بكثير، بل وحتى  سمممممممممممجلات الأحافيرالحية، وأما 

http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%B1%D9%88%D8%AA%D9%8A%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%B1%D9%88%D8%AA%D9%8A%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AD%D9%85%D8%B6_%D9%86%D9%88%D9%88%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AD%D9%85%D8%B6_%D9%86%D9%88%D9%88%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%B9%D9%84%D9%88%D9%85%D8%A7%D8%AA%D9%8A%D8%A9_%D8%AD%D9%8A%D9%88%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%B9%D9%84%D9%88%D9%85%D8%A7%D8%AA%D9%8A%D8%A9_%D8%AD%D9%8A%D9%88%D9%8A%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B1%D8%A7%D8%B5%D9%81
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B1%D8%A7%D8%B5%D9%81
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%AA%D8%B3%D9%84%D8%B3%D9%84_%D8%A8%D8%AF%D8%A6%D9%8A&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%AA%D8%B3%D9%84%D8%B3%D9%84_%D8%A8%D8%AF%D8%A6%D9%8A&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%AA%D8%B3%D9%84%D8%B3%D9%84_%D8%A8%D8%AF%D8%A6%D9%8A&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AD%D9%85%D8%B6_%D9%86%D9%88%D9%88%D9%8A_%D8%B1%D9%8A%D8%A8%D9%8A_%D9%85%D9%86%D9%82%D9%88%D8%B5_%D8%A7%D9%84%D8%A3%D9%83%D8%B3%D8%AC%D9%8A%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AD%D9%85%D8%B6_%D9%86%D9%88%D9%88%D9%8A_%D8%B1%D9%8A%D8%A8%D9%8A_%D9%85%D9%86%D9%82%D9%88%D8%B5_%D8%A7%D9%84%D8%A3%D9%83%D8%B3%D8%AC%D9%8A%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%D9%86%D8%A7_(%D8%AA%D9%88%D8%B6%D9%8A%D8%AD)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%D9%86%D8%A7_(%D8%AA%D9%88%D8%B6%D9%8A%D8%AD)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%B1%D9%88%D8%AA%D9%8A%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%B1%D9%88%D8%AA%D9%8A%D9%86
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%A8%D9%8A%D9%88%D9%84%D9%88%D8%AC%D9%8A%D8%A7_%D8%A8%D9%86%D9%8A%D9%88%D9%8A%D8%A9&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%A8%D9%8A%D9%88%D9%84%D9%88%D8%AC%D9%8A%D8%A7_%D8%A8%D9%86%D9%8A%D9%88%D9%8A%D8%A9&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D8%B8%D8%B1%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D8%B8%D8%B1%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D9%86%D9%8A%D9%83%D9%84%D9%8A%D9%88%D8%AA%D9%8A%D8%AF&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AD%D9%85%D8%B6_%D8%A3%D9%85%D9%8A%D9%86%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AD%D9%85%D8%B6_%D8%A3%D9%85%D9%8A%D9%86%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%B5%D9%81%D9%88%D9%81%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D9%83%D8%A7%D8%A6%D9%86%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D9%88%D8%B9_(%D8%AA%D8%B5%D9%86%D9%8A%D9%81)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D9%88%D8%B9_(%D8%AA%D8%B5%D9%86%D9%8A%D9%81)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%AC%D9%85%D8%B9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%AC%D9%85%D8%B9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AC%D8%B2%D9%8A%D8%A1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AC%D8%B2%D9%8A%D8%A1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B4%D9%83%D9%84_(%D8%A3%D8%AD%D9%8A%D8%A7%D8%A1)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%A3%D8%AD%D9%8A%D8%A7%D8%A1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%A3%D8%AD%D9%8A%D8%A7%D8%A1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B5%D9%86%D9%8A%D9%81_%D8%A7%D9%84%D8%B9%D9%84%D9%85%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B5%D9%86%D9%8A%D9%81_%D8%A7%D9%84%D8%B9%D9%84%D9%85%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%83%D8%A7%D8%A6%D9%86%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%83%D8%A7%D8%A6%D9%86%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%83%D8%A7%D8%A6%D9%86%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%85_%D8%A7%D9%84%D9%85%D9%86%D9%87%D8%AC
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%85_%D8%A7%D9%84%D9%85%D9%86%D9%87%D8%AC
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%B9%D9%84%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D9%81%D8%B1%D9%8A%D8%B9&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%B9%D9%84%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D9%81%D8%B1%D9%8A%D8%B9&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A3%D8%AD%D8%AF%D8%AB_%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A3%D8%AD%D8%AF%D8%AB_%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%81%D8%B1%D8%B9_%D8%AD%D9%8A%D9%88%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%81%D8%B1%D8%B9_%D8%AD%D9%8A%D9%88%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A3%D8%B5%D9%86%D9%88%D9%81%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A3%D8%B5%D9%86%D9%88%D9%81%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%81%D8%B1%D8%B9_%D8%AD%D9%8A%D9%88%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D8%B8%D8%A7%D9%85%D9%8A%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D8%B8%D8%A7%D9%85%D9%8A%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%86%D8%AA%D9%88%D8%A7%D8%B9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%86%D8%AA%D9%88%D8%A7%D8%B9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%AA%D9%87%D8%AC%D9%8A%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%A7%D9%86%D9%82%D8%B1%D8%A7%D8%B6
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%A7%D9%86%D9%82%D8%B1%D8%A7%D8%B6
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B4%D8%AC%D8%B1%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D9%85%D8%AD%D8%AA%D8%AF
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B4%D8%AC%D8%B1%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D9%85%D8%AD%D8%AA%D8%AF
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%88%D8%B1%D8%A7%D8%AB%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%88%D8%B1%D8%A7%D8%AB%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%B3%D8%AC%D9%84%D8%A7%D8%AA_%D8%A7%D9%84%D8%A3%D8%AD%D8%A7%D9%81%D9%8A%D8%B1&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%B3%D8%AC%D9%84%D8%A7%D8%AA_%D8%A7%D9%84%D8%A3%D8%AD%D8%A7%D9%81%D9%8A%D8%B1&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B4%D9%83%D9%84_(%D8%A3%D8%AD%D9%8A%D8%A7%D8%A1)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B9%D9%84%D9%85_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B4%D9%83%D9%84_(%D8%A3%D8%AD%D9%8A%D8%A7%D8%A1)


     17 

عُموماً، تُمثل شممممجرة الوراثة العرقية فرضممممية وتصمممموراً للتسمممملسممممل الذي . ورير واضممممح إلى حد بعيد
 .جاءت به العمليات التطورية بين الكائنات الحية المختلفة

بين  التطوريةتظهر العلاقات  شممجرةهي عبارة عن ( (Phylogenetic Treeشممجرة التطور 
عقدة  تمثل كل. أصمممممملًا مشممممممتركاً مختلف الكيانات التي يعتقد بأنها تمتلك  وأ يةالأنواع الحمختلف 

 لما يتفرع عنه، Most Recent Common Ancestor السممملف المشمممترك الأحدث مع تفرعاتها
  .Taxonomic Unitكل عقدة تدعى وحدة أصنوفية 

 أصل الإنسان .8.1
إن نظرية "داروين" حول التّطور والإرتقاء التي سممممممادت منذ القرن التّاسممممممع عشممممممر ما تزال 
ة تقول أنّنا ارتقينا من الحالة  تدرّس في جميع المؤسممممممممسممممممممات التّعليميّة المحترمة اليوم، تلك القصممممممممّ

ؤال الذي يبرز الآن  أيعقل أن البدائية إلى حالتنا  رة بشمممكل بطيء وتدريجي. والسمممّ المدنية المتحضمممّ
  نظرية "التّطوّر" فعلًا؟ يكون ذلك كلّه مجرّد وهم؟ والسؤال الأكبر هو  هل تم إثبات

نحن طبعاً لا زلنا نستنزف وقتنا في خو  هذا الجدل، مستبعدين وجود أي حقيقة أخرى 
 اية مختلفة تماماً.تتحدث عن الإنسان من خلال رو 

إن مفهومنا التقليدي حول التاريخ البشمممممممممممري ليس مغلوطاً فحسمممممممممممب ولكنه بحاجة أيضممممممممممماً 
لمراجعة شاملة. إن الدلائل على ذلك آخذة بالتراكم وتتعاظم لدرجة أنه لم يعد من الممكن تجاهلها 

وّر التقليدي في جميع أنحاء المعمورة، راحت المكتشمممممفات الأثرية تظهر ما هو نقي  كامل للتصممممم
 بخصوص الأصل البشري.

إنه  ،لكن هل من المهمّ حقاً أن نتعرف على الحقيقة فيما يتعلّق بأصمممممممممممممملنا؟ نعم إنّه كذلك
 مهمّ جداً.

ربّما  ،فقدنا الكثير من إرثنا، وفي إعادة اكتشمممماف هذه الروابط ،فبفقدان روابطنا التّاريخية بأسمممملافنا
إنّها جوهر  ،رّف على حقيقة أصمملنا هي مسممألة ذات أهمية كبيرةنبدأ بإيجاد أنفسممنا. إنّ مسممألة التع

إنّ النّماذج الفكرية التي ننتمي إليها تؤثّر بتصممممممرّفاتنا بشممممممكل عميق. والإنسممممممان  .هويّتنا ومصمممممميرنا
الذي يعتقد أنّه أتى من طبيعة حيوانيّة، ربّما يكون ميّالًا أكثر للتصرّف كالحيوان. فالصّورة ليست 

 . ل إنّها خطيرة أيضاً مهينة فقط، ب
 تطوّر الإنسان .9.1
ر الإنسمان هي جزء من نظرية التطور التي وضمع أسماسمها تشمارلز داروين والتي نظرية تطوّ  

كل تعنى بتكون الإنسممممممان كفصمممممميلة فريدة من نوعها. ويعنى هذا العلم بفهم التطور الحاصممممممل في 
المخلوقات عموماً وفي الإنسممممممان خصمممممموصمممممماً. 
دراسممممممممممممممممة التطور البشممممممممممممممري يحوي العممديممد من 
المجمممالات المهممممة مثمممل علم الإنسمممممممممممممممممان وعلم 

لحقممل من اللغممات وعلم الجينممات. يتنمماول هممذا ا
 كيف لنا أن نعرف  الدراسممة أسممئلة شممائكة مثل

ما نعرفه في مجال تطور الإنسمممممممان؟، كيف لنا 
همذه الفصمممممممممممممميلمة قمد  أن نعرف مما إذا كمان همذا

مشمممممت على قدمين أم لا؟، أم أنها عاشمممممت في 
أن  إسممممممممممممممتوائية ؟، كيف لنا مناطق مداريّة أو

قّم )نعرف التركيبممة الإجتممماعيممة لتلممك المخلوقممات  نظرية التطور وضممممع أسمممماسممممها تشممممارلز  (3الشاااكل 
 داروين

http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B4%D8%AC%D8%B1%D8%A9_(%D9%86%D8%B8%D8%B1%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D9%85%D8%AE%D8%B7%D8%B7%D8%A7%D8%AA)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B4%D8%AC%D8%B1%D8%A9_(%D9%86%D8%B8%D8%B1%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D9%85%D8%AE%D8%B7%D8%B7%D8%A7%D8%AA)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D8%B8%D8%B1%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D8%B8%D8%B1%D9%8A%D8%A9_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D9%88%D8%B9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83_%D8%A3%D9%82%D8%AF%D9%85&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83_%D8%A3%D9%82%D8%AF%D9%85&action=edit&redlink=1
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المنقرضمممممة؟. ما حدث في الماضمممممي ترك لنا أدلة على وجوده وحياته. ووظيفة العلماء هي البحث 
ه العقل والعلم. هذه الأدلة تأتي على عدة أوجه كأحافير عن هذه الأدلة وتحليلها وا عطائنا ما يقبل

 الفكين  عظام وجماجم وريرها كعظام
 حتى الأقدام. والأسنان أو

 ،في القرن التاسع عشر التطورية الأفكارأثيرت اعتراضات على التطور منذ أن بدأت تظهر 
نظريته عن التطور، وهي  1859، الذي نُشمممر عام أصمممل الأنواعفي كتابه  تشمممارلز داروينعر  

واحد مع حدوث تعديلات في سيرورة يحركها  سلف مشتركتنشأ عن طريق التحدر من  الأنواعأنَّ 
 . صطفاء الطبيعيالإ

سمممممة علميّة، أكاديميّة، وبحثيّة عالميّة تصمممممرّة بدعمها لنظريّة التطوّر وفي  100بما أن  مؤسمممممّ
 Voices For)النّسمممخة الثّالثة من كتيّب ( NCSE)، نشمممر المركز الوطني لتعليم العلوم 2008العام 

Evolution) مؤسممممممسممممممة  100، حيث جمع فيه تصمممممممريحات داعمة لنظرية التطور من قبل أكثر من
هذه القائمة شممممممممممممممملت تصممممممممممممممريحات من قبل الأكاديميّة الوطنيّة . علمية، أكاديمية، وبحثية مختلفة

، (Royal Society) والجمعيّة الملكيّة في بريطانيا( National Science Academy)للعلوم في أمريكا 
سممات العلميّة في العالم بالإضممافة إلى ذلك، جمع الكتيّب تصممريحات داعمة . إثنتين من أهمّ المؤسممّ

 .مؤسّسة تعليميّة وتربويّة عالميّة 55من أكثر من 
 تاريخ علم الإنسان القديم. 10.1

 Common Ancestor بأصل مشتركإفتر  أن الإنسان يشترك مع هذه القردة العليا الإفريقية 
 .إفريقياوجد في تحافير هذا الأصل المشترك يجب أن وأن أ

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
 

http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%A7%D8%B1%D9%8A%D8%AE_%D8%A7%D9%84%D9%81%D9%83%D8%B1_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%A7%D8%B1%D9%8A%D8%AE_%D8%A7%D9%84%D9%81%D9%83%D8%B1_%D8%A7%D9%84%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B7%D9%88%D8%B1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B4%D8%A7%D8%B1%D9%84%D8%B2_%D8%AF%D8%A7%D8%B1%D9%88%D9%8A%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AA%D8%B4%D8%A7%D8%B1%D9%84%D8%B2_%D8%AF%D8%A7%D8%B1%D9%88%D9%8A%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A3%D8%B5%D9%84_%D8%A7%D9%84%D8%A3%D9%86%D9%88%D8%A7%D8%B9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A3%D8%B5%D9%84_%D8%A7%D9%84%D8%A3%D9%86%D9%88%D8%A7%D8%B9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D9%88%D8%B9_(%D8%AA%D8%B5%D9%86%D9%8A%D9%81)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%86%D9%88%D8%B9_(%D8%AA%D8%B5%D9%86%D9%8A%D9%81)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%A7%D8%B5%D8%B7%D9%81%D8%A7%D8%A1_%D8%A7%D9%84%D8%B7%D8%A8%D9%8A%D8%B9%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%84%D9%81_%D9%85%D8%B4%D8%AA%D8%B1%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A5%D9%81%D8%B1%D9%8A%D9%82%D9%8A%D8%A7
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A5%D9%81%D8%B1%D9%8A%D9%82%D9%8A%D8%A7
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 الفصل الثاني
 السابقةالأبحاث و الدراسة المرجعية 

 مناطق التعجيل في الإنسان. 1.2
لأول مرة في وصفت  HARs (Human Accelerated Regions) مناطق التعجيل في الإنسان

ولكنها مختلفة عن تلك المتطورة  الفقاريات موجودة في ةبشريّ  ةمورّث 49 وهي مجموعة من  2006آب
 يّةثاور لقواعد  بالمسح الضوئي تم الحصول عليها HAR1 – HAR49 وتسمى الإنسان الموجودة في

متنوعة بعضها معقدة للغاية أسهمت في 
 .للإنسان التشريح العصبي تطور

ولكنه  الشمبانزي  في HAR1 وجد تسلسل
، المدروسمممة الضمممفادع ولا الأسمممماك يوجد في لا

بين  قمماعممدة زوجيممة مختلفممة 18أيضممممممممممممممماً هنمماك 
 الإنسان والشمبانزي.

يد   إبهام تطور في سممماهمت HAR2 تسممملسمممل
 الإنسمممممممممممممممممممممان وأيضممممممممممممممممممممماً سممممممممممممممممممممماهمممممممممممممت فمممممي

التي تسمممممممممح للإنسممممممممان  القدمو  الكاحل تعديلات
   مين.بالمشي على قد

 SCIENTIFIC فممممممممممي مممممممممممجمممممممممملممممممممممة

AMERICAN   الشهيرة عدد كانون الثاني
والتي تقوم بتعريبهما مؤسسة الكويت للتقدم العلمي أخذت المجلة لها عنواناً رئيسيماً في ذلك  2009

قامت الباحثة كاتبة  ?WHAT MAKES US HUMAN  العدد وهو ما الذي يجعلنمممممممممممممما بشراً 
 وقامت بدراسة هذا  HAR1 ت ويُطلق عليهامورّثأحد ال في  DNA المقال بدراسة متوالية

قّم )   2006لبولارد عام  HAR1-HAR5 توصيف مناطق (1الجد ل 

 

قّم )  SCIENTIFIC عمممممممدد مجلمممممممة (4الشااااااااااكااااال 

AMERICAN ؟الشهيرة بعنوان  ما الذي يجعلنما بشرا 

http://ar.wikipedia.org/wiki/2006
http://ar.wikipedia.org/wiki/2006
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D9%81%D9%82%D8%A7%D8%B1%D9%8A%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D9%81%D9%82%D8%A7%D8%B1%D9%8A%D8%A7%D8%AA
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%A5%D9%86%D8%B3%D8%A7%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%A5%D9%86%D8%B3%D8%A7%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%A7%D8%B3%D8%AD_%D8%A7%D9%84%D8%B6%D9%88%D8%A6%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%A7%D8%B3%D8%AD_%D8%A7%D9%84%D8%B6%D9%88%D8%A6%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%B4%D9%85%D8%A8%D8%A7%D9%86%D8%B2%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%B4%D9%85%D8%A8%D8%A7%D9%86%D8%B2%D9%8A
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%A3%D8%B3%D9%85%D8%A7%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%A3%D8%B3%D9%85%D8%A7%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%B6%D9%81%D8%A7%D8%AF%D8%B9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D8%B6%D9%81%D8%A7%D8%AF%D8%B9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A5%D8%A8%D9%87%D8%A7%D9%85
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A5%D8%A8%D9%87%D8%A7%D9%85
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D9%83%D8%A7%D8%AD%D9%84
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D9%83%D8%A7%D8%AD%D9%84
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D9%82%D8%AF%D9%85
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%84%D9%82%D8%AF%D9%85
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كتشفت أن المتوالية لل في كل من الإنسان والشمبانزي  مورّثال بين الشمبانزي   DNAوالدجاج وا 
قاعدة بينما يصممممممممممل الإختلاف بين الإنسممممممممممان  118فقط من أصممممممممممل  والدجاج تختلف في قاعدتين

  قاعدة. 18والشمبانزي إلى 
 

قّم )  الإنسانو بين الشمبانزي والدجاج  HAR1المتواية  (5الشكل 
وقدرته على التمييز بين الكائنمات الحية المختلفة وأن الأمر لا   DNAلموهذا يُشكك في دلالة ا

يعدو كونه مجرد متواليتات لقواعد نيتروجينية وليس معنى أن مقاس حذاء الإنسان أقرب لمقاس 
حذاء التمساة من مقاس حذاء الفيل أننا والتماسيح من أصل واحد فهذه سطحية في البحث ودجل 

مكن تصنيفه كالأشياء بمجرد دراسة مجموعة المتواليات النيتروجينية التي بإسم العلم، فالإنسان لا ي
 .بدراسة حجم الجمجمة تُكون خلاياه أو

 MCPHات مورّثالعائلة  .2.2
إن أرلب ما يميّز لغة البشر عن التواصل الصوتي في الأنواع الأخرى لا يأتي من سبل 

بل من القدرة الإستعرافية، التي ترتبط في كثير من الأحيان بحجم  Physical Meansجسدية 
ومن بوجه عام أدمغة أكبر مما يُتوقّع من حجم أجسادها.  تمتلك Primatesالدمار. والرئيسات 
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 ة متعلقة بحجم الدمار في البشر والحيوانات الأخرى مورّثالأمثلة التي تمت دراستها على  بين أفضل
بين بالحالة المعروفة لقد أدت الدراسات الوراثية للبشر المصاف ،MCPH5 (ASPM) ةمورّثنجد ال

في المئة، إلى كشف  70 ، والتي يتضاءل فيها حجم الدمار بنحوicrocephalyM بصغر الرأس
 ات أخرى هي مورّثوثلاث ال ASPM ة مورّثدور ال

 )MCPH1 MCPH1(Microcephalin  
 MCPH3 (CDK5RAP2)  

MCPH6 (CENPJ)  
  اتمورّثم في حمجممممم الدمار وكذلك الفي التحمكمممم

MCPH2(WDR62)  
  (MCPH4(CEP152  

MCPH7(STIL SCL/TAL1) 
قد تكون التغيرات الحادثة في بع  متواليات الجينوم لها تأثريات مثيرة )دراماتيكية( في الدمار. 

بيرة، مما تقليص حجم الدمار بدرجة ك ىإل ASPMفعلي سبيل المثال، تؤدي طفرات المورثة 
 تؤدي دوراً رئيسياً في تطور الحجم الكبير للدمار في البشر.  ةمورّثأن هذه ال ىيشير إل

  

قّم )  تقليص حجم الدمار بدرجة كبيرة ىإل ASPMة مورثتؤدي طفرات ال (6الشكل 
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 الفصل الثالث

 Materials and Methodsطرائقه و مواد البحث 
 MATLABلغة البرمجة  .1.1.3

البرنامج حيث يعد ( R2013aنسمممممممممخة )  MATLABبرنامج اسمممممممممتخدم في هذا البحث 
الأشهر في الأوساط العلمية، إذ يستخدم هذا البرنامج في معظم المسائل العلمية والهندسية، وبعد 
نمذجة أي مسمممألة أو ظاهرة يأتي بعدها دور هذا البرنامج ليتعامل مع تلك البرامج ويحللها بأبسمممط 

 200أكثر من في ممممممممممممم الطرق وأحدثها وأيسرها برمجة، ومن الجدير ذكره بأن هذا البرنامج يعلممممممممممممممممممّ 
 معهد وكلية في الولايات المتحدة الأمريكية فقط، عدا تلك المعاهد في أوربا وبقية العالم.

لغة برمجية عالية الأداء تسممممممممممممتخدم لحل العديد من المسممممممممممممائل  MATLABوتعتبر لغة 
بلغات التقنية حسممممابياً، خاصممممة التي يعبر عنها بمصممممفوفات والتي تحتاج إلى جهد كبير لبرمجتها 

أتممت تسممممممممممممممميممة هممذه اللغممة من إختصممممممممممممممممار حيممث  .FORTANو  Cالبرمجممة الأخرى مثممل لغممة 
  .)مختبر المصفوفة(  MATrix LABoratoryالتعبير

 Graphical Userأدوات واجهممة التخمماطممب الرسمممممممممممممموميممة  MATLABيؤمن برنممامج 

Interface (GUI) التي تجعلك تتعامل مع البرنامج على أنه أداة تطبيقية مطوّرة. 

 MathWorks شركةتاريخ  .2.1.3
هي شممركة خاصممة متوسممطة الحجم متعددة الجنسمميات متخصممصممة في MathWorks  شممركة

. أكثر من مليون مهندس وسممممممميميولينك ماتلاب برامج الحوسمممممممبة التقنية. منتجاتها الأسممممممماسمممممممية هي
دولة في كل قارات العالم السممممممممممممبع يسممممممممممممتخدمون ماتلاب وسمممممممممممميميولينك.  100وعالم في أكثر من 

والمعامل البحثية  ل في أكثر شمممممممممممممركات التقنية إبداعاً أصمممممممممممممبحت تلك الأداتان أسممممممممممممماسممممممممممممميتان للعم
 جامعة. 3500والمؤسسات المالية وأكثر من 

أدرك المؤسممممسممممون أهمية وجود بيئة حسممممابات علمية قوية بين المهندسممممين والعلماء تتعدى ما 
. وتلبية لتلك الاحتياجات قاموا بدمج خبراتهم في والسممي فورتران تقدمه لغات البرمجة الأخرى مثل
 .مماتلابم الحماسمممممممممممممممب لتطوير بيئمة حوسممممممممممممممبمة تقنيمة قويمة وهي الريماضمممممممممممممميمات والهنمدسمممممممممممممممة وعلو 

 ممممممماتلاب يجمع بين دوال ريمممممماضمممممممممممممميممممممة ورسمممممممممممممموميممممممة شمممممممممممممممممممماملممممممة ولغممممممة عمممممماليممممممة المسممممممممممممممتوى.
ة وهي أداة محاكاة لمحاكا سممممممممميميولينك بالإضمممممممممافة إلى ماتلاب تقوم ماثووركس بتطوير وتسمممممممممويق

بتطوير وتسويق العديد من الإضافات لتخاطب  تقوم الشركة أيضاً الأنظمة الديناميكية اللاخطية. 
لجة الإشمارات والاتصمالات ومعالجة الصمور والقياس والحوسمبة البيولوجية مجالات بعينها مثل معا

 والنمذجة والتحليل المالي.
 

 www.mathworks.com الموقع الإلكتروني

 MATLABتشغيل برنامج  .3.1.3
 يتم تشغيل البرنامج بأحد الطرق التالية 

. يتم إضافة رمز أيقونة البرنامج على سطح على الحاسب MATLABبعد تنصيب برنامج  -1
 .Double Clickالنقر على الأيقونة بنقرتين مزدوجتين  ويتم فتحه عند مكتب الحاسب

http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%A7%D8%AA%D9%84%D8%A7%D8%A8
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%A7%D8%AA%D9%84%D8%A7%D8%A8
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%8A%D9%85%D9%8A%D9%88%D9%84%D9%8A%D9%86%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%8A%D9%85%D9%8A%D9%88%D9%84%D9%8A%D9%86%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%81%D9%88%D8%B1%D8%AA%D8%B1%D8%A7%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%81%D9%88%D8%B1%D8%AA%D8%B1%D8%A7%D9%86
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%8A_(%D9%84%D8%BA%D8%A9_%D8%A8%D8%B1%D9%85%D8%AC%D8%A9)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%8A_(%D9%84%D8%BA%D8%A9_%D8%A8%D8%B1%D9%85%D8%AC%D8%A9)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%A7%D8%AA%D9%84%D8%A7%D8%A8
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%85%D8%A7%D8%AA%D9%84%D8%A7%D8%A8
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%8A%D9%85%D9%8A%D9%88%D9%84%D9%8A%D9%86%D9%83
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%B3%D9%8A%D9%85%D9%8A%D9%88%D9%84%D9%8A%D9%86%D9%83
http://www.mathworks.com/
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ثم إسممممممممممممممم البرنممامج  Programsبرامج إلى ومنهمما  Startعن طريق الممذهمماب إلى قممائمممة  وأ -2
MATLAB. ا شاشة تحمل أسم البرنامج عندها سوف تظهر لنMATLAB ونسخة الإصدار 

. ثم بعد ثواني قليلة تظهر نافذة البرنامج الرئيسممممممية والتي تكون في النشممممممر كما في الشممممممكل وسممممممنة
 Windows حيث تحتوي هذه النافذة كسائر البرمجيات التي تعمل تحت بيئة نظام اية التشغيل، بد

 على نوافذ فرعية.
 

قّم )  MATLABسم البرنامج إشاشة ( 7الشكل 
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قّم )  MATLAB)سطح مكتب  (شاشة نافذة البرنامج الرئيسية( 8الشكل 
 

 MATLABسطح مكتب برنامج  .4.1.3
حدها تظهر على شممممممممممممممماشممممممممممممممتك عدة نوافذ عنوان أسمممممممممممممم MATLABعند تشممممممممممممممغيل برنامج 

MATLAB  وتسممممممممممممممى سمممممممممممممطح مكتب برنامجMATLAB تحوي هذه النافذة وتتحكم بجميع ،
. وحسب خيارات تنصيب البرنامج، فقد تكون بع  MATLABالنوافذ الأخرى المكونة لبرنامج 

 . MATLABمخفية ضمن نافذةو هذه النوافذ مرئية أ
 MATLABمكونات نافذة  .5.1.3

 من الأجزاء التالية  MATLABتتكون نافذة 
وهي نافذة لا يمكن الاسمممتغناء عنها لأن بواسمممطتها يتم  Command Window:نافذة الأمر  -أ

وتكتب بعد علامة الحث  تنفيذ الأوامر وعر  النتائج التي نحصمممممممممممل عليها من تنفيذ تلك الأوامر
(>>.) 
  وهي عن واجهة تخاطبية تسممممح لك باسمممتعرا  وتحميل Workspaceنافذة سممماحة العمل  -ب

تضمممممممممممممم أسمممممممممممممم المتغير وحجمه وعدد بياناته  حيث تظهر قائمة MATLABوحفظ متغيرات لغة 
 هي من صنف مصفوفة( MATLABوصنفه )جميع متغيرات لغة 

وهي أيضمممما واجهة رسممممومية تحدد الدليل الحاوي  Current Directory:نافذة الدليل الحالي  -ج
 .MATLABللملف الذي يتعامل معه برنامج 
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وهي نافذة تخاطبية )رسمممومية( تسممممح لك بالبحث واسمممتعرا  الوثائق  Help:نافذة المسممماعدة  -د
 بشكل مباشر.

تمكنك هذه النافذة من إعادة تنفيذ الأوامر  Command History:نافذة الأوامر السممممممممممممابقة  -ه 
 لأمر بدلًا من كتابتها مرة أخرى.السابقة المنفذة في نافذة ا

                                                                     GUI واجهة المستخدم الرسومية .6.1.3
باسمممممممممممتخدام  التفاعل مع الحاسمممممممممممب تؤمن للمسمممممممممممتخدم

كما و ودجات أ أررا  وصور رسومية رالباً ما تتكون من
إضممممافة  وقوائم منبثقة ونوافذ  تسمممممى أيضمممماً عناصممممر تحكم
مخصممممصممممة  أحداث سممممتخداملنصمممموص توجه المسممممتخدم لإ

خال نصمموص ليقوم الحاسممب بما إضممافة لإد الفأرة مثل نقر
 لمستخدم.يريد ا

 
 

 الرسوم البيانية .7.1.3
لأبعماد وثلاثية يعمازات التي تظهر البيمانات ثنمائيمة ابالعمديد من الإ  MATLABبرنامج دنايزوّ 
 .الأبعاد

 

قّم )  MATLABبرنامجضمن Molecule Viewer باستخدام تطبيق  البيانات ثلاثية الأبعاد (10الشكل 

قّم ) واجهة المسمممممممتخدم تؤمن  (9الشااااكل 
 التفاعل مع الحاسب للمستخدمالرسوميّة 

http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%AA%D9%81%D8%A7%D8%B9%D9%84_%D8%A8%D8%B4%D8%B1%D9%8A-%D8%AD%D8%A7%D8%B3%D9%88%D8%A8%D9%8A&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%AA%D9%81%D8%A7%D8%B9%D9%84_%D8%A8%D8%B4%D8%B1%D9%8A-%D8%AD%D8%A7%D8%B3%D9%88%D8%A8%D9%8A&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%88%D8%AF%D8%AC%D8%A9_(%D8%AD%D9%88%D8%B3%D8%A8%D8%A9)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%88%D8%AF%D8%AC%D8%A9_(%D8%AD%D9%88%D8%B3%D8%A8%D8%A9)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%88%D8%AF%D8%AC%D8%A9_(%D8%AD%D9%88%D8%B3%D8%A8%D8%A9)
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%82%D8%A7%D8%A6%D9%85%D8%A9_%D9%85%D9%86%D8%A8%D8%AB%D9%82%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%82%D8%A7%D8%A6%D9%85%D8%A9_%D9%85%D9%86%D8%A8%D8%AB%D9%82%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%AD%D8%AF%D8%AB_(%D8%AD%D9%88%D8%B3%D8%A8%D8%A9)&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%AD%D8%AF%D8%AB_(%D8%AD%D9%88%D8%B3%D8%A8%D8%A9)&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%81%D8%A3%D8%B1%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D9%81%D8%A3%D8%B1%D8%A9
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%AA%D9%81%D8%A7%D8%B9%D9%84_%D8%A8%D8%B4%D8%B1%D9%8A-%D8%AD%D8%A7%D8%B3%D9%88%D8%A8%D9%8A&action=edit&redlink=1
http://ar.wikipedia.org/w/index.php?title=%D8%AA%D9%81%D8%A7%D8%B9%D9%84_%D8%A8%D8%B4%D8%B1%D9%8A-%D8%AD%D8%A7%D8%B3%D9%88%D8%A8%D9%8A&action=edit&redlink=1
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 BIMAT تصميم البرنامج .2.3

حيث إحتوى على ، (GUIبواسطة واجهة المستخدم الرسوميّة ) BIMATتم تصميم برنامج 
 ،تعليماتمنبثقة تضم كل منها مجموعة  قوائم

ة بالتعامل مع صمممميغة FASTAالقائمة المنبثقة الأولى ) وتتضمممممن أمر  FASTA( مختصممممّ
بنك بيانات ( ضمن ملفات الحاسب بعد تنزيلها من Open FASTA Fileالبحث عن الصيغة )

التسممممملسمممممل  المعلوماتيّة الحيوية، ثم أمر عر  التسممممملسمممممل النكليوتيدي سمممممواء أكان مشمممممفّراً أم لا أو
 View( ثم أمر عر  معلومات عن التسمممممممممممممملسممممممممممممممل المعالج )View Sequencesالبروتيني )

Sequences Info( ثم المحتوى النكليوتيدي )Nucleotide Composition ثم عن محتوى )
( ثم تأتي أوامر حساب GC Contentكل تسلسل خاص بنوع معيّن على حدى )ضمن  GCالمممممممممم

 Distances (Kimura 80و) (Distances (Jukes & Cantor 69))المسممممممممممافات الوراثيّة 

(2- Parameter))) و(Distances (Tamura 92 (3-Parameter))(و )Distances 

(LogDet)الإعتمممماد على طريقتين وهمممما  تي أوامر رسممممممممممممممم شممممممممممممممجرات القرابمممة وتم أ( ومن ثم تممم
(Phylogeny (UPGMA)(و )Phylogeny (Neighbor-Joining)ثم يمممأتي د ) الأمر ور
(View Amino-Acid Sequences ليقوم بتحويل التسمممممممممملسممممممممممل النكليوتيدي إلى تسمممممممممملسممممممممممل )

ة الموافقممة مع التركيز هنمما على ال  Number ofثم أمر ) Genetic Codeالأحممما  الأمينيممّ

Difference (aa) ليوضّح عدد الإختلافات بين تسلسلات الأحما  الأمينيّة الناتجة ) 
( والذي يحتوي بدوره على قائمة منبثقة تحتوي Work New FASTAيأتي بعد ذلك أمر )

على أوامر يمكن من خلالها التعامل مع التسممممملسمممممل المدروس دون إجراء تغيير جذريّ فيه فالأمر 
(Align FASTA File) ( يقوم بعمليّة التراصمممممممممف التسممممممممملسممممممممملي الضمممممممممروريّة جداا والأمرGet 

FASTA From Website يقوم بتشغيل المتصفّح ووضع الرابط المطلوب جلب البيانات منه )
 Include( بعد جلبه من بنك البيانات والأمر )Input New FASTA Sequencesوالأمر )

/ Exclude Sequences أوأكثر من التسممملسممملات المدروسمممة وطبعاا ( الذي يسممممح بإزالة تسممملسمممل
( الذي يسمح بتعديل طول التسلسل Include / Exclude Sitesالإزالة لا تكون نهائيّة والأمر )

( الذي يسمممممممممممممممح بإعادة ترتيب Rearrange Sequences By Similarityالمدروس والأمر )
د التسممملسمممل إلى ما كان ( الذي يعيRestore Sequencesتسممملسممملات الأنواع المدروسمممة والأمر )

( لنتمكّن Save as FASTA Fileعليه بدايةً نعد للقائمة المنبثقة الأسممممماسممممميّة ليأتي دور الأمر )
( Close Fileفي حال أردنا حفظ التعديلات وأخيراً الأمر ) FASTAمن حفظ التسلسل بصيغة 

يه هنا إلى أن لكن يجب التنو ، Command Windowالذي يقوم بمسممح النتائج الظاهرة على ال
 ( وهذا الملف يُقرأ بعدة صيغ.Kh_FASTAالنتائج تحفظ ضمن ملف )

والتي تحتوي على نفس الأوامر والإختلاف فقط  PHYLIPيأتي دور القائمة المنبثقة الثانية 
ل الإعتماد عليها  هوأن هذه الصمممممميغة متعارف عليها هكذا وتعتمد عليها برامج أخرى، ولكن يفضممممممّ

 . يّة تراصف تسلسلي لعدّة تسلسلاتلإذا ما قمنا بعم
( فهي ضمممممممممممممممن التطوير وتختص SNPأممما القممائمممة المنبثقممة الثممالثممة والتي أخممذت إسممممممممممممممم )

 .Populationبال
ة الأبعممماد. وأخيراً Mol Viewerوالقمممائممممة المنبثقمممة الرابعمممة ) ( تختصّ بمممإظهمممار البنى ثلاثيمممّ

 (. Helpالقائمة المنبثقة )
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ح بع  الأفكار بالإضممافة الأشممكال التا لى ما تمّ تطويره من ناحية تحويل البرنامج إلية توضممّ
( أي أن البرنامج يعمل (exe.وكذلك تحويله لصممممميغة  MATLABإلى تطبيق أسممممماسمممممي ضممممممن 

ولكن يحتاج إلى تنصممممممممممممميب أداة بسممممممممممممميطة )لا تأخذ وقتاً( وهي  MATLABبدون تنصممممممممممممميب ال
(MATLAB Compilerومتوفّرة مجّاناً على ) .الإنترنت 
 

 

قّم )  MATLABواجهة المستخدم الرسوميّة ضمن برنامج ( 11الشكل 

 
 

قّم ) قائمة المنبثقة )تسمى أيضاً قائمة السياق أوقائمة الاختصارات( وهي عبارة عن قائمة توجد ال( 12الشكل 
 في واجهة المستخدم والتي تظهر عند تفاعل المستخدم
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قّم )  جاهز للتعامل مع البيانات BIMATالبرنامج  (13الشكل 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

قّم )   MATLABأي أنه يعمل بدون برنامج  exe.تحويل البرنامج لصيغة  (14الشكل 
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قّم )   MATLABالبرنامج يعمل بدون برنامج ( 15الشكل 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

قّم ) وهي أن   MATLAB App Installer (.mlappinstall)تحويل جسممم البرنامج لصمميغة  (16الشااكل 
 ه.على أنه تطبيق أساسي ضمن BIMATمع برنامج  MATLABميتعامل برنامج 
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قّم )الا   APPSالموتحديداً  main tabsالمتطبيقات ضمن الممع برنامج المتنصيب ( 17شكل 
 

 
 

قّم )الا   APPSالمموجود ضمن  BIMATتطبيق الم( 18شكل 
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 ملاحظات 
 تطوير وقابل لإضافة ميزات وخوارزميّات جديدة.المبرنامج ضمن الم 
 برنامج سهل الإستخدام جداً مقارنة بالبرامج الأخرى من ناحية تتابع التعليمات.الم 
  البرنامج حالياً يقرأ صممممممممممممميغةFASTA  وصممممممممممممميغةPHYLIP  ويقوم بعملية التراصمممممممممممممف

( وفي pdb.)مممممممم( ويُظهر البنية الجزيئية ثلاثية الأبعاد المعروفة بAlignmentالتسلسلي )
 (.Population)ممرحلة التطوير فيما يخص ال

 NCBI المركز العالمي لمعلومات البيوتكنولوجي. 3.3
 أو المركز الوطني لمعلومات التكنولوجيا الحيوية تم اسمممممتخدام قاعدة البيانات المتوفرة في

NCBI المكتبممة الوطنيممة للطممب في الولايممات المتحممدة  جزءاً من، حيممث يعممد هممذا المركز) NLM(

الجينات المتسمملسمملة في بنك الجينات  بيانات يضممم المركزمعاهد الصممحة العالمية. و  المتفرعة عن
فضمممممممممملًا عن  .PubMedو PubMed Central ل منوفهرسمممممممممماً لمقالات البحوث الطبية الحيوية في ك

 بالتكنولوجيا الحيوية. معلومات إضافية متعلقة
قاعدة البيانات  لمعلومات التكنولوجيا الحيوية مسؤولية إتاحة معرفة عالميتولى المركز الي

حيث ينسمممممممق بنك الجينات . 1992في بنك الجينات منذ عام  DNA للحم  النووي المتسممممممملسممممممملة 
المختبر الأوربي للبيولوجيا  ة وقواعد البيانات المتسممممممممممممملسممممممممممممملة الأخرى مثلابر الفرديّ عمله مع المخ

 (.DDBJ( وبنك اليابان لبيانات الحم  النووي )EMBLالجزيئية )
مع تطور تكنولوجيا الإتصال وظهور الإنترنت تمكنت العديد من الجامعات ومراكز الأبحاث 

من قواعد البيانات متاحاً للعديد من فرق البحث من الإتصمممممممممممممممال بالإنترنت مما جعل هذا النوع 
 . وأصمممممممممممممممممبمممح لمممهمممممممذه قمممواعمممممممد المممبممميمممممممانمممممممات دور ممممهمممم فمممي ممممخمممتممملمممف المممبمممحممموث المممبممميمممولممموجممميمممممممة

هذا التطور الجديد ريَّر الكثير من المعطيات في مجال الأحياء، حيث سممممممح التوفر السمممممهل لهذه 
بطريقة أتوماتيكية ومقارنة  المعلومات للباحثين بمقارنة تركيبة بروتين جديد مع بروتينات أخرى 

ات بع  الفيروسممممممممممممممات مع فيروسممممممممممممممات أخرى مما أمكن من تصممممممممممممممنيف العديد من البكتيريا مورث
مكانية تحديد  والفيروسات وبالتالي إمكانية الحصول على فكرة أولية لكيفية معالجة فيروس جديد وا 

 .فصيلته
ة في تنقيح والتدقيق لضمممممان دقة المعلومات المخزنة في هذه القواعد أسممممسممممت لجنان مخ تصممممّ

تركيبة الحم  النووي لفيروس  فيها، فمثلًا إذا إكتشممممممممممف فريق بحث بنية بروتين رير معروف أو
أوبكتريا أوأي كائن حي آخر يمكنها إرسممممال هذه المعلومة إلى قاعدة البيانات المختصممممة حيث يتم 
 .مممراجممعممتممهممممممما ومممراجممعمممممممة الممطممريممقمممممممة الممتممي أجممريمممممممت بممهممممممما الممتممجمممممممارب ومممن ثممم إضمممممممممممممممممممممافممتممهممممممما

بدأ أداء هذه القواعد في  )rowthExponential G  (ومع تضممممممماعف حجم هذه البيانات بطريقة أسمممممممية
التردي حيث أن عملية البحث أصممبحت تسممتغرق وقتاً أكبر مما إسممتدعى تطوير خوارزميات فعالة 

  )Wunsch–Needleman (ووينتس نيدلمان قام 1970في سمممممممممنة  .للمقارنة بين مختلف السممممممممملاسمممممممممل

وقاما بتطوير  1981في سمممنة  وواترمان سمممميث بتصمممميم خوارزمية لمقارنة سممملسمممتي بروتين ثم أتي
 .أسرع يعتمد على مبدأ البرمجة الدينامكية برنامج

سمممممتخلاص سممممملاسمممممل  للأسمممممف هذا لم يكن كافياً فمع تطوّر تقنيات تشمممممفير الحم  النووي وا 
البروتين أصمممممممممبح بمقدور العلماء تشمممممممممفير جينات تحتوي على ملايين النوكليوتيدات فأصمممممممممبح من 

تطوير  من الرموز. فتمّ الضممروري إيجاد طرق بحث فعالة أكثر للبحث عن سمملسمملة في وسممط بحر 
للبحث في ظرف لا يتعدى دقائق والبحث عن سمملاسممل مشممابهة للسمملسممة  )BLAST( بلاسممت برنامج

http://en.wikipedia.org/wiki/Needleman%E2%80%93Wunsch_algorithm
http://en.wikipedia.org/wiki/Needleman%E2%80%93Wunsch_algorithm
http://en.wikipedia.org/wiki/Smith-Waterman_algorithm
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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ن المرجوا البحث عنها في مختلف الكائنات. ويعتبر برنامج بلاست من البرامج الأكثر إستعمالًا م
 .يعتبر من الأدوات الأساسية لكل طالب أحياء طرف علماء الأحياء إلى الآن وهو

إلى راية بدايات القرن العشريين كان إهتمام علماء المعلومات الحيوية منصبّاً على كيفية تحسين 
طرق مقارنة السمممممممممممممملاسمممممممممممممممل والشممممممممممممممفرات الوراثية بطرق تكون ذات معنى بيولوجي أكثر وتطوير 

 ااً أم لا وما هي الأجزاء التي تكوّن هذمورثإذا كانت شمممممممممفرة وراثية ما تمثل خوارزميات لتحديد ما 
 .مورثال

ي قام المعهد الوطني للصممممممممممحة الأمريكي بإطلاق مشممممممممممروع طموة يتمثل ف 1990في سممممممممممنة 
سمممممنة وميزانية تقدر بثلاثة بلايين دولار.  15لك مخططاً لمدة تشمممممفير جينوم الإنسمممممان ووضمممممعوا لذ

شمممممممممارك في المشمممممممممروع مئات من العلماء وبالإضمممممممممافة إلى المخابر الأمريكية كان فيه عدة مخابر 
دولة. قد يتسآل أحد لماذا هذا العدد الهائل من الموارد البشرية والمالية؟ والإجابة  18على موزعة 

تعود لنوع تقنية التشممممممممممممممفير آنذاك إذ كانت تعتمد على طريقة تحليل الحم  النووي المطوّرة من 
والتي كانت بطيئة نوعاً ما. ونظراً لكبر حجم  )Frederick Sanger (سمممممممممممممممانغر كفريدري طرف

أجزاء تحتوي  ىفقد تم تقطيع الحم  النووي إل )بليون زوج قاعدي 3.3الجينوم البشمممممممري )حوالي 
على أجزاء مشمممممممتركة وتم توزيع كل جزء على مختبر ليقوم بتشمممممممفيره بشمممممممكل مشمممممممابه للعبة تركيب 

 .الصور المقطّعة
 2000تمكّن العلماء من إكمال المشممممروع بخمس سممممنوات قبل الوقت المحدد وقاموا في سممممنة 

. لكن كانت فيه في 2003بنشممر نسممخة أولية عن الحم  النووي وتم نشممر النسممخة النهائية سممنة 
. ويمكن لأي إنسان أن يتصفح 2009بع  الأحيان تصحيحات طفيفة وآخر تصحيح كان سنة 

 . )UCSC(كروز سانتا في كاليفورنيا جامعة قعالجينوم البشري في مو 
بعد نهاية المشممممممممروع ظنّ الناس أنها بداية النهاية وأن كل الأمرا  سمممممممموف تشممممممممفر وسمممممممموف 

الطريق ما  أننقضمممممممي على مر  السمممممممرطان وريره لكن إكتشمممممممف العلماء أنها فقط نهاية البداية و 
زالت طويلة. حيث تم إكتشمماف عدّة مفاجآت، الأولى  هي أن فقط نسممبة واحد بالمئة من الحم  

فقط نفمايات ممما أدى إلى  ات أما البماقي فهولمورثما ىما يسممممممممممممممم النووي تقوم بدور في الخليمة أو
بكثير مما كان ات المرمّزة للبروتين أقل مورثأن عدد ال ظهور عدد من التسمممممممممممممماؤلات. والثانية  هو

نظراً لتعقد بنية الإنسمممممممممممان  مورث 100000لبداية وجود على الأقل يُتوقع، حيث قدّر العلماء في ا
 وهو مورث 25000إلى  20000قط على حوالي لكن المفاجئة كانت أن جسممممم الإنسممممان يحتوي ف

لبنيوي ات الموجودة في بع  الحشممممممممممممممرات. مما أثبت أن التعقيد امورثعدد أقل بكثير من عدد ال
. وفي هذا السممممممممممممممياق إذا كان هذه الأمر للكائنات لا يعكس بالظرورة تعقيداً على مسممممممممممممممتوى الخلية

عاملًا مهماً في التطور فيجب علينا أن نتوقع علاقة طردية بين الكروموسممممممممومات أوكتلة الحم  
د في كل ات ومدى تعقيد الكائن الحي ومكانه داخل شممممممممجرة التطوّر وأن تزدامورثعدد ال النووي أو

خلية تصممماعدياً من الكائنات البسممميطة مروراً بالأكثر تعقيداً فتمتلك البكتيريا والكائنات الحية وحيدة 
  الخلية الأخرى أقل قدر من الحم  النووي مقارنة بالكائنات الحية المعقدة مثل الإنسان.

جم الجينوم وعدد ات، وحمورثة بين التعقيد العضمممممموي وعدد الكان المتوقّع وجود علاقة إيجابيّ 
 25000ات في البشممممممممر مورثفنجد أن عدد ال .الكرموسممممممممومات ولكن الأدلة تشممممممممير الى عكس ذلك

. وفيممممما يتعلق بحجم الجينوم نرى أن نوع من مورث 50000بينممممما يمتلممممك نبممممات الأرز  مورث
، ضمممممممعف الحم  النووي للخلية البشمممممممرية 25( يحمل Epulopiscium fishelsoni البكتيريا )

 اتمممممممه تم تكراره ومع ذلمممممممك لا يزال الكمممممممائن الحيوان مجرد بكتيريممممممما.مورثممممممموواحمممممممد فقط من 

http://en.wikipedia.org/wiki/Frederick_Sanger
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgGateway
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgGateway
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من حيث عدد الكروموسممممممممممومات، لا نجد أي علاقة بين عددها والعلاقات الفيلوجينية المفترضممممممممممة 
 78 ، الكلممممب والممممدجمممماجكرموسمممممممممممممموم 200)جراد البحر( يحمممممل  Cambarus clarkia كمثممممال 

التباين ’وبعكس التوقع الذي تضمممعه فرضمممية الإزدواج نرصمممد  ،سمممومكرمو  46كرموسممموم، الإنسمممان 
 54،72،90، 36، 27، 18على سبيل المثال، نرى أن نبات الأقحوان يمتلك ما بين ‘ داخل النوع

يتراوة  Arecaceae وداخل فصيلة النخيل  كرموسوم. ومع ذلك لا يزال أقحوان. 37و26و198و
 600، لديه نحوVoanioala ، فيما عدا جنس واحد36و 26عدد كروموسممممممممومات القياسممممممممية بين 

 .لايزال داخل فصيلة النخيل كرموسوم ولكنه
، نظراً لأن الفأر لزعم بأن الإنسمممممممممممان متطور عن الفأرمن الناحية المرضممممممممممميّة نحن لا نسمممممممممممتطيع ا

يصممممممممماب بسمممممممممرطان الدم كما الإنسمممممممممان، ولا أنه تطور عن الخنازير لمجرد وجود مر  تصممممممممملب 
كما لدى الإنسان، وكذلك الحصاة الصفراء في الأرانب، والتهاب الكبد في الكلاب  الشرايين عندها

إن من الطبيعي أن يصمميب الإنسممان والحيوان النوع نفسممه من الفيروس أوالبكتيريا، وليس . والثيران
في هذا دلالة على أن المنشمممممأ واحد، بل إن هناك أمراضممممماً تصممممميب الإنسمممممان كما تصممممميب الطيور 

فإن نحن أرجعنا الإنسممممممممان إلى  ،ة بعيدة جداً عن الإنسمممممممماني تعد من الناحية البيولوجيوالدجاج الت
 .الدجاج فسيكون هذا إبتعاداً لقرابة القرد للإنسان

 GH1 ة مورّثال. 4.3
ات المدروسة لهذا المشروع من أهميّة وظائف الهرمون أو الأنزيم مورّثتأتي أهميّة ال
 التي تقوم بتشفيره.

هرمون  ، حيث أنهGrowth hormone (GH)هرمون النمو تم اسممممممتخدام تسمممممملسمممممملات 
الحيوانات وبع  البشمممممممممممممر  وتجديدها فيالخلايا وتحفيز تكاثر النمو  يقوم بتحفيز ببتيدي بروتيني

الذي يفرز طبيعياً في الحيوانات بهرمون السمموماتوتروبين ( GH1) 1الأخرى. يدعى هرمون النمو
Somatotropin، يملمك هرمون النمو الأطفمال والمراهقين ضمممممممممممممممافمة إلى زيمادة الطول عنمدوبمالإ ،

 تأثيرات أخرى كثيرة في الجسم.
 NADH dehydrogenaseات الأنزيم مورّثعائلة  .5.3

( هي إختصممممممممممممممممار لمجموعممة NADH dehydrogenaseنممازعممة أن أي دي إت  )إن 
، NADHمممممممممممممم ، يختصر بالهيدروجينثنائي نيوكليوتيد الدينين نيكوتيناميد مع  العناصر التي هي 

 وهو أنزيم موجودة في جميع الخلايا الحية. 
هي العملية الخلوية التي ف( electron transport chain)سممممممممملسممممممممملة نقل الإلكترون أما 
إضممافة لتفاعلات  FADH2و NADH مثل electron carrierالحوامل الإلكترونية  تترافق مع

الطاقة  وحدةوهو  ،(ATP) للأدينوزين ثلاثي الفوسفات كيميائية حيوية وسيطة تقوم بإنتاج نهائي
 . الأساسية للحياة في المتعضيات
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قّم )  سلسلة نقل الالكترون ( 19الشكل 
 أنزيم سيتوكروم سي أوكسيديزعائلة مورثات  .6.3

(Cytochrome C Peroxidase) 
يعممممد مفتمممماة إنجمممماز العممممديممممد من العمليممممات  أنزيم

الفسممممممممممممممفرة  الضممممممممممممممرورية للكائن الحي مثل عملية
( Oxidative phosporylation) التأكسمممممممممممممدية

والتي تتضممممممممممممممن جمع وخزن الطاقة خلال عملية 
سمممممايتوكروم سمممممي يعد أنزيم . ATPتكوين المممممممممممممممممممم 

 الطاقة الأنزيم الرئيسي الذي يتيح إنتاج أوكسيديز
سممملسممملة  نصمممر النهائي فيمن الأكسمممجين وهو الع

 .نقل الألكترون 
تسممممممممممممممتخممدم تجربممة الأكسمممممممممممممميممداز لتحممديممد 

 .في علم الأحياء الدقيقة سلالات البكتيريا
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 أنزيم سيتوكروم سي أوكسيديز( 20الشكل )
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 الأنواع المدروسة.7.3

 

  {sheep} [Ovis aries (sheep)] (21الشكل رقم )

 

[Cavia porcellus (domestic guinea pig)] {dgpig} ( 22الشكل رقم )   

 

 

[Ailuropoda melanoleuca (giant panda)] { gpanda } (23الشكل رقم )   
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[Ceratotherium simum simum (southern white rhinoceros)] {swrhinoceros} الشكل  

(24رقم )  

 

[Equus caballus (horse)] {horse} (25الشكل رقم )   

 

[Erinaceus europaeus (western European hedgehog)] {wehedgehog} (26الشكل رقم )   

 

 

[Macaca fascicularis (crab-eating macaque)] { cemacaque} (27الشكل رقم )   
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[Macaca mulatta (Rhesus monkey)] { rmonkey} (28الشكل رقم )   

 

[Mesocricetus auratus (golden hamster)] {ghamster} (29الشكل رقم )   

 

[Pan troglodytes (chimpanzee)] {chimpanzee} (31الشكل رقم )   

 

[Felis catus (domestic cat)] {dcat} (30الشكل رقم )    
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[Pan paniscus (pygmy chimpanzee)] {pchimpanzee} (32الشكل رقم )   

 

[Nomascus leucogenys (northern white-cheeked gibbon)] {nwcgibbon} الشكل رقم  

(33)  

 

[Pongo abelii (Sumatran orangutan)] {sorangutan} (34الشكل رقم )   

 

[Pteropus alecto (black flying fox)] {bffox} (35الشكل رقم )   
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[Sus scrofa (pig)] {pig} (36الشكل رقم )   

 

[Lipotes vexillifer (Yangtze River dolphin)] {yrdolphin} (37الشكل رقم )   

 

[Loxodonta africana (African savanna elephant)] {aselephant} (38الشكل رقم )   

 

[Gorilla gorilla (western gorilla)] {wgorilla} (39الشكل رقم )   
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[Tarsius bancanus (Horsfield's tarsier)] {htarsier} (40الشكل رقم )   

 

  [Tarsius syrichta (Philippine tarsier)] {ptarsier} (41الشكل رقم ) 
 

[Hydrolagus lemures (blackfin ghostshark)] {bghostshark} ( 42الشكل رقم)  

 

 
[Mus musculus musculus (eastern European house mouse) ( 43الشكل رقم ) 

]{eehmouse} 
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[Homo sapiens neanderthalensis] {neanderthalensis} (44الشكل رقم )   

 

[Homo sapiens ssp_ Denisova (Denisova hominin)               ][Homo sapiens (human)] 

{dhominin}  
 (46الشكل رقم )                                           (45الشكل رقم )                                 

 

 

 

 

[Xenopus (Silurana) tropicalis (western clawed frog)] {wcfrog} ( 47الشكل رقم)  
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 الفصل الرابع
 Results and Discussionالنتائج والمناقشة 

 Optimizingوأمثالاتِهِ  BIMAT برنامج Debugging تشخيص أخطاءبعد 
 ،BioEditوبرنامج  CLCGenomicsWorkbench 7.0.3وذلك من خلال معايرته ببرنامج 

 صبح من الممكن الإعتماد عليه كباقي البرامج المعاير معها.أوبالتالي 
( ثم تمّ تأكيد الدراسة من خلال دراسة GH1)ممممموالمعروف ب هرمون النمو مورّثتمت الدراسة على 

وكذلك تمّ تأكيد الدراسمممممممممممممة أكثر  NADH Dehydrogenase Subunit 1=>6 مورّثعائلة ال
 وذلك على COX1 Cytochrome C Oxidase Subunit 1=>3 مورّثبدراسممممممممممممة عائلة ال

 سابقة.الأنواع ال

ة المدروسممة للأنواع المدروسممة مورّثحيث إعتمدت الدراسممة على جلب كل تسمملسممل نكليوتيدي لل
بالإسممممم العلمي الكائن المدروس مع وضممممع إختصممممار  Accession Numberمممممممممممممممممممومن ثم تم تعديل ال

ح معناه بجانب الإسمممم العلمي للأنواع السمممابقة وكانت نتائج دراسمممة التسممملسممملات النكليوتيدية  موضمممّ
)لعدم وجود بيانات لها بالنسممممبة لمورثة  لرسممممم شممممجرة القرابة للأنواع السممممابقة بإسممممتثناء كل مما يلي

 ي ( كالتالGH1هرمون 
[Homo sapiens neanderthalensis] 

[[Tarsius syrichta (Philippine tarsier) 
[[Tarsius bancanus (Horsfield's tarsier) 

[Loxodonta africana (African savanna elephant)] 
[Homo sapiens ssp_ Denisova (Denisova hominin)] 

 
 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
قّم  ات المدروسةمورّثتوضيح لكيفيّة البحث عن الأنواع لل (48) الشكل 
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 للأنواع المدروسة  GH1ة مورّثلل GCالـو نسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (2الجدول رقم )

 
====================== 

Nucleotide Composition 

====================== 

pig 

A -   301 (0.18) 

C -   499 (0.30) 

G -   533 (0.32) 

T -   331 (0.20) 

 

bffox 

A -   323 (0.20) 

C -   465 (0.29) 

G -   468 (0.30) 

T -   329 (0.21) 

 

sorangutan 

A -   352 (0.22) 

C -   461 (0.29) 

G -   423 (0.27) 

T -   352 (0.22) 

 

chimpanzee 

A -   311 (0.22) 

C -   407 (0.29) 

G -   382 (0.27) 

T -   298 (0.21) 

 

 

 

 

Pchimpanze 

A -   447 (0.21) 

C -   603 (0.28) 

G -   580 (0.27) 

T -   488 (0.23) 

 

nwcgibbon 

A -  3481 (0.24) 

C -  3914 (0.27) 

G -  3719 (0.25) 

T -  3480 (0.24) 

 

ghamster 

A -   333 (0.21) 

C -   491 (0.30) 

G -   421 (0.26) 

T -   375 (0.23) 

 

rmonkey 

A -   351 (0.23) 

C -   432 (0.28) 

G -   420 (0.27) 

T -   349 (0.22) 

 

 

 

 

Cemacaque 

A -   373 (0.23) 

C -   469 (0.28) 

G -   445 (0.27) 

T -   364 (0.22) 

 

yrdolphin 

A -   339 (0.17) 

C -   620 (0.31) 

G -   634 (0.32) 

T -   383 (0.19) 

 

human 

A -   345 (0.22) 

C -   460 (0.29) 

G -   426 (0.27) 

T -   338 (0.22) 

 

wgorilla 

A -  1885 (0.25) 

C -  1923 (0.25) 

G -  1960 (0.26) 

T -  1776 (0.24) 

 

========== 

GC CONTENT 

========== 

pig - 0.62 

bffox - 0.59 

sorangutan - 0.56 

chimpanzee - 0.56 

pchimpanze - 0.56 

nwcgibbon - 0.52 

ghamster - 0.56 

rmonkey - 0.55 

cemacaque - 0.55 

yrdolphin - 0.63 

human - 0.56 

wgorilla - 0.51 

dcat - 0.63 

wehedgehog - 0.67 

horse - 0.60 

swrhinocer - 0.59 

gpanda - 0.64 

dgpig - 0.58 

hmouse - 0.52 

sheep - 0.60 

 

Gpanda 

A -   282 (0.17) 

C -   517 (0.31) 

G -   546 (0.33) 

T -   305 (0.18) 

 

dgpig 

A -   319 (0.21) 

C -   467 (0.30) 

G -   422 (0.27) 

T -   330 (0.21) 

 

hmouse 

A -   876 (0.23) 

C -  1009 (0.27) 

G -   960 (0.26) 

T -   915 (0.24) 

 

sheep 

A -   313 (0.19) 

C -   502 (0.30) 

G -   498 (0.30) 

T -   353 (0.21) 

Dcat 

A -   288 (0.18) 

C -   487 (0.31) 

G -   521 (0.33) 

T -   300 (0.19) 

 

wehedgehog 

A -   218 (0.17) 

C -   415 (0.33) 

G -   439 (0.35) 

T -   200 (0.16) 

 

horse 

A -   299 (0.19) 

C -   481 (0.30) 

G -   490 (0.30) 

T -   343 (0.21) 

 

swrhinocer 

A -   327 (0.20) 

C -   493 (0.30) 

G -   487 (0.29) 

T -   355 (0.21) 
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سب مصفوفة بين الأنواع المدروسة ح (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (3الجدول رقم )

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسفففة حسفففب مصففففوفة  (dissimilarityمصففففوفة قيم المسفففافات الوراثيّة ) (4الجدول رقم )
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (5رقم )الجدول 
Distances (LogDet) 
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UPGMA Using LogDet Distanse [GH1 gene] ( 49الشكل رقم )   

 

 مع الغوريلا وليس مع الشمبانزي، يتضّح من شجرة القرابة أن السلف المشترك للإنسان هو

السفففلف المشفففترك للحصفففان ووحيد القرن لن قفففحّق العلاقة يلتق  مع ال فاّ  ف  سفففلف وأن 

 مشترك، وأن الأغنام لها سلف مشترك مع الدولفين.

خرى لحساب المسافات الوراثيةّ ورسم شجرة الأطرق الالنتائج التالية للتأكيد حيث لعتمُد على 

 القرابة.
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UPGMA Using JC69 Distanse [GH1 gene] (50الشكل رقم )   

 

 
UPGMA Using Kimura80 Distanse [GH1 gene] (51الشكل رقم )   
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N-J Using LogDet Distanse [GH1 gene] (52الشكل رقم )   

 

 
N-J Using JC69 Distanse [GH1 gene] (53الشكل رقم )   
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N-J Using Kimura80 Distanse [GH1 gene] (54الشكل رقم )   

 

ة مورّث( وللنوع 25ولتأكيد نتائج دراسة التسلسلات النكليوتيدية لرسم شجرة القرابة للأنواع السابقة )
)لعدم  بإسممممممممتثناء كل مما يلي NADHsubunit1=>6مورثات الأنزيم ( تم دراسممممممممة GH1المدروسممممممممة )

 ( NADHsubunit1=>6وجود بيانات لها بالنسبة لمورثات الأنزيم 
 [Homo sapiens (human)] 

 وكانت النتائج كالتالي 
 للأنواع المدروسة  NADHsubunit1ة مورّثلل GCالـونسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (6الجدول رقم )

 
 

 

 

Pchimpanze 

A -   264 (0.30) 

C -   298 (0.34) 

G -    98 (0.11) 

T -   225 (0.25) 

 

sheep 

A -   303 (0.32) 

C -   280 (0.29) 

G -   108 (0.11) 

T -   264 (0.28) 

 

nwcgibbon 

A -   263 (0.30) 

C -   300 (0.34) 

G -   103 (0.12) 

T -   220 (0.25) 

 

 

 

pig 

A -   296 (0.33) 

C -   264 (0.30) 

G -   114 (0.13) 

T -   211 (0.24) 

 

bffox 

A -   276 (0.31) 

C -   260 (0.29) 

G -   124 (0.14) 

T -   226 (0.26) 

 

sorangutan 

A -   256 (0.29) 

C -   323 (0.36) 

G -    99 (0.11) 

T -   208 (0.23) 

====================== 

Nucleotide Composition 

====================== 

eehmouse 

A -   294 (0.33) 

C -   236 (0.27) 

G -   103 (0.12) 

T -   254 (0.29) 

 

Ptarsier 

A -   291 (0.30) 

C -   280 (0.29) 

G -   108 (0.11) 

T -   278 (0.29) 

 

htarsier 

A -   274 (0.31) 

C -   255 (0.29) 

G -   100 (0.11) 

T -   258 (0.29) 
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ghamster 

A -   274 (0.31) 

C -   225 (0.25) 

G -    96 (0.11) 

T -   290 (0.33) 

 

 

 

 

chimpanzee 

A -   278 (0.29) 

C -   330 (0.34) 

G -   109 (0.11) 

T -   240 (0.25) 

 

 

 

rmonkey 

A -   264 (0.30) 

C -   306 (0.34) 

G -   103 (0.12) 

T -   214 (0.24) 

 

cemacaque 

A -   264 (0.30) 

C -   304 (0.34) 

G -   100 (0.11) 

T -   217 (0.25) 

 

aselephant 

A -   297 (0.31) 

C -   264 (0.28) 

G -   115 (0.12) 

T -   281 (0.29) 

 

yrdolphin 

A -   304 (0.32) 

C -   286 (0.30) 

G -   112 (0.12) 

T -   255 (0.27) 

 

bghostshar 

A -   243 (0.27) 

C -   267 (0.30) 

G -   125 (0.14) 

T -   267 (0.30) 

 

dhominin 

A -   275 (0.29) 

C -   337 (0.35) 

G -   109 (0.11) 

T -   235 (0.25) 

neandertha 

A -   272 (0.28) 

C -   343 (0.36) 

G -   113 (0.12) 

T -   229 (0.24) 

 

 

Wgorilla 

A -   258 (0.29) 

C -   305 (0.34) 

G -   103 (0.12) 

T -   221 (0.25) 

 

dcat 

A -   281 (0.32) 

C -   273 (0.31) 

G -   111 (0.13) 

T -   221 (0.25) 

 

wehedgehog 

A -   308 (0.32) 

C -   210 (0.22) 

G -   107 (0.11) 

T -   329 (0.34) 

 

horse 

A -   293 (0.31) 

C -   302 (0.32) 

G -   113 (0.12) 

T -   249 (0.26) 

 

wrhinocero 

A -   312 (0.33) 

C -   299 (0.31) 

G -   110 (0.11) 

T -   236 (0.25) 

 

gpanda 

A -   293 (0.31) 

C -   252 (0.26) 

G -   118 (0.12) 

T -   293 (0.31) 

 

dgpig 

A -   270 (0.30) 

C -   255 (0.29) 

G -   113 (0.13) 

T -   252 (0.28) 

 

 

========== 

GC CONTENT 

========== 

eehmouse - 0.38 

Ptarsier - 0.41 

htarsier - 0.40 

pig - 0.43 

bffox - 0.43 

sorangutan - 0.48 

chimpanzee - 0.46 

pchimpanze - 0.45 

sheep - 0.41 

nwcgibbon - 0.45 

ghamster - 0.36 

rmonkey - 0.46 

cemacaque - 0.46 

aselephant - 0.40 

yrdolphin - 0.42 

bghostshar - 0.43 

dhominin - 0.47 

neandertha - 0.48 

wgorilla - 0.46 

dcat - 0.43 

wehedgehog - 0.33 

horse - 0.43 

wrhinocero - 0.43 

gpanda - 0.39 

dgpig - 0.41 
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بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (7الجدول رقم )

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (8الجدول رقم )
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (9الجدول رقم )
Distances (LogDet) 

 



     55 

 

 

 
UPGMA Using LogDet Distanse [NADHsubunit1 gene] (55)الشكل رقم    

 

 
UPGMA Using JC69 Distanse [NADHsubunit1 gene] (56الشكل رقم )   
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يثير الفوضممممممى ويظهر تناقضممممممات فادحة بين دلالات التشممممممابه  " Tarsius " نرى قرد التارسممممممير
 .المورفولوجي والجزيئي كدعائم للأشجار الفيلوجينية

داخل رتبة الرئيسمممممميات ووفقاً لما يدّعيه أحد أنواع القردة البدائية والتي صممممممنّفت  التارسممممممير هو
التطور فإن العلاقة الفيلوجينية بين التارسير وباقي القردة يجب أن تتسق بها المعطيات التشريحية 

بل كانت المفاجئة أن هذا القرد الصمممممممممغير  ،والجزييئة لإعطاء دلالة واحدة ولكن هذا لم يحدث قط
ة فالمقاربات الجزيئيّ  ة بدلالة التقارب الجزيئي،لخاصممممممممممممّ ة اة التطوريّ سممممممممممممبب إحراجاً كبيراً للفرضمممممممممممميّ 

المعتمدة لبناء التسمممممملسمممممملات الهرمية داخل شممممممجرة التطور تظهر شمممممميء مختلف تماماً عن شممممممجرة 
وكانت المفاجئة أنها وضمممممممممعت القرد الصمممممممممغير وسمممممممممط أنواع مختلفة ، القرابة التشمممممممممريحية المعتمدة

كممما  ع القرود وأظهرت قرابممة وطيممدة بممالقطط والفئرانليس لهمما أدنى علاقممة تطوريممة قريبممة م تممماممماً 
  Tarsius لوكان قد إنفصمممل عن القرود الأخرى بدلًا من أن تظهر المقاربة علاقة مباشمممرة للتارسمممير

  .برتبة الرئيسيات وباقي القردة
لكن حتى لوتخطينا هذا الخطأ فى طرائق الإسممممممممممممممتقراء فالنتيجة الحتميّة هي عدم صممممممممممممممالحية 

 .الجزيئية لقياس المسافات التطورية بين الأنواع وبناء الأشجار الفيلوجينيةالمقاربات 
 

 

 

 
UPGMA Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit1 gene] (57الشكل رقم )   
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N-J Using LogDet Distanse [NADHsubunit1 gene] (58الشكل رقم )   

 

 

 

 
N-J Using JC69 Distanse [NADHsubunit1 gene] (59الشكل رقم )   
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N-J Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit1 gene] (60الشكل رقم )   

 

 كالتالي  (NADHsubunit2لمورثة الأنزيم )وكانت النتائج 
 للأنواع المدروسة  NADHsubunit2ة مورّثلل GCالـو نسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (10الجدول رقم )

 

 

 

 

dcat 

A -   361 (0.37) 

C -   281 (0.29) 

G -    92 (0.09) 

T -   238 (0.24) 

 

wehedgehog 

A -   343 (0.35) 

C -   192 (0.20) 

G -    87 (0.09) 

T -   352 (0.36) 

 

horse 

A -   346 (0.36) 

C -   296 (0.30) 

G -    84 (0.09) 

T -   245 (0.25) 

 

wrhinocero 

A -   361 (0.37) 

C -   297 (0.30) 

G -    80 (0.08) 

T -   236 (0.24) 

 

 

 

nwcgibbon 

A -   300 (0.31) 

C -   333 (0.34) 

G -   105 (0.11) 

T -   234 (0.24) 

 

ghamster 

A -   351 (0.36) 

C -   263 (0.27) 

G -    85 (0.09) 

T -   275 (0.28) 

 

rmonkey 

A -   326 (0.33) 

C -   338 (0.35) 

G -    83 (0.09) 

T -   227 (0.23) 

 

cemacaque 

A -   329 (0.34) 

C -   337 (0.35) 

G -    76 (0.08) 

T -   230 (0.24) 

 

====================== 

Nucleotide Composition 

====================== 

eehmouse 

A -   364 (0.38) 

C -   273 (0.28) 

G -    76 (0.08) 

T -   255 (0.26) 

 

ptarsier 

A -   342 (0.35) 

C -   251 (0.26) 

G -    99 (0.10) 

T -   282 (0.29) 

 

htarsier 

A -   351 (0.36) 

C -   263 (0.27) 

G -    85 (0.09) 

T -   275 (0.28) 

 

pig 

A -   381 (0.39) 

C -   268 (0.28) 

G -    94 (0.10) 

T -   229 (0.24) 
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gpanda 

A -   355 (0.37) 

C -   249 (0.26) 

G -    89 (0.09) 

T -   279 (0.29) 

 

Dgpig 

A -   336 (0.34) 

C -   267 (0.27) 

G -    93 (0.10) 

T -   278 (0.29) 

========== 

GC CONTENT 

========== 

eehmouse - 0.36 

ptarsier - 0.36 

htarsier - 0.36 

pig - 0.37 

bffox - 0.41 

sorangutan - 0.45 

chimpanzee - 0.42 

pchimpanze - 0.42 

sheep - 0.37 

nwcgibbon - 0.45 

ghamster - 0.36 

rmonkey - 0.43 

cemacaque - 0.42 

aselephant - 0.36 

yrdolphin - 0.37 

bghostshar - 0.40 

dhominin - 0.43 

neandertha - 0.42 

wgorilla - 0.43 

dcat - 0.38 

wehedgehog - 0.29 

horse - 0.39 

wrhinocero - 0.39 

gpanda - 0.35 

dgpig - 0.37 

aselephant 

A -   361 (0.37) 

C -   261 (0.27) 

G -    90 (0.09) 

T -   262 (0.27) 

 

yrdolphin 

A -   357 (0.37) 

C -   287 (0.29) 

G -    71 (0.07) 

T -   259 (0.27) 

bghostshar 

A -   321 (0.33) 

C -   293 (0.30) 

G -    97 (0.10) 

T -   261 (0.27) 

dhominin 

A -   307 (0.32) 

C -   323 (0.33) 

G -    92 (0.09) 

T -   250 (0.26) 

Neandertha 

A -   308 (0.32) 

C -   321 (0.33) 

G -    91 (0.09) 

T -   252 (0.26) 

 

wgorilla 

A -   307 (0.32) 

C -   325 (0.33) 

G -    90 (0.09) 

T -   252 (0.26) 

 

bffox 

A -   346 (0.36) 

C -   296 (0.30) 

G -   103 (0.11) 

T -   227 (0.23) 

sorangutan 

A -   303 (0.31) 

C -   337 (0.35) 

G -   102 (0.10) 

T -   230 (0.24) 

 

chimpanzee 

A -   319 (0.33) 

C -   324 (0.33) 

G -    81 (0.08) 

T -   250 (0.26) 

 

pchimpanze 

A -   316 (0.32) 

C -   328 (0.34) 

G -    82 (0.08) 

T -   248 (0.25) 

sheep 

A -   363 (0.37) 

C -   276 (0.28) 

G -    80 (0.08) 

T -   253 (0.26) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (11الجدول رقم )

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (12الجدول رقم )
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (13الجدول رقم )
Distances (LogDet) 
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UPGMA Using LogDet Distanse [NADHsubunit2 gene] (61الشكل رقم )   

 

 
UPGMA Using JC69 Distanse  [NADHsubunit2 gene] (62الشكل رقم )   
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UPGMA Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit2 gene] (63الشكل رقم )   

 

 
N-J Using LogDet Distanse  [NADHsubunit2 gene] (64الشكل رقم )   
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N-J Using JC69 Distanse  [NADHsubunit2 gene] (65الشكل رقم )   

 

 
N-J Using Kimura80 Distanse  [NADHsubunit2 gene] (66الشكل رقم )   
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 كالتالي  (NADHsubunit3لمورثة الأنزيم )وكانت النتائج 
 للأنواع المدروسة NADHsubunit3 ة مورّثلل GCالـونسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (14الجدول رقم )

 
 

 
Horse 

A -    89 (0.32) 

C -    79 (0.29) 

G -    35 (0.13) 

T -    73 (0.26) 

 

wrhinocero 

A -    92 (0.33) 

C -    77 (0.28) 

G -    34 (0.12) 

T -    73 (0.26) 

 

gpanda 

A -    84 (0.30) 

C -    62 (0.22) 

G -    40 (0.14) 

T -    91 (0.33) 

 

dgpig 

A -    83 (0.30) 

C -    64 (0.23) 

G -    40 (0.14) 

T -    90 (0.32) 

 

========== 

GC CONTENT 

========== 

eehmouse - 0.34 

ptarsier - 0.41 

htarsier - 0.43 

pig - 0.40 

bffox - 0.43 

sorangutan - 0.43 

chimpanzee - 0.45 

pchimpanze - 0.44 

sheep - 0.43 

nwcgibbon - 0.45 

ghamster - 0.36 

cemacaque - 0.42 

aselephant - 0.37 

yrdolphin - 0.40 

bghostshar - 0.46 

dhominin - 0.43 

neandertha - 0.43 

wgorilla - 0.43 

dcat - 0.44 

wehedgehog - 0.34 

horse - 0.41 

wrhinocero - 0.40 

gpanda - 0.37 

dgpig - 0.38 

 

 

 

Ghamster 

A -    84 (0.30) 

C -    67 (0.24) 

G -    34 (0.12) 

T -    93 (0.33) 

 

cemacaque 

A -    87 (0.32) 

C -    84 (0.30) 

G -    31 (0.11) 

T -    74 (0.27) 

 

aselephant 

A -    89 (0.32) 

C -    69 (0.24) 

G -    36 (0.13) 

T -    88 (0.31) 

 

yrdolphin 

A -    95 (0.34) 

C -    82 (0.30) 

G -    30 (0.11) 

T -    70 (0.25) 

 

bghostshar 

A -    68 (0.24) 

C -    84 (0.30) 

G -    44 (0.16) 

T -    84 (0.30) 

dhominin 

A -    77 (0.28) 

C -    84 (0.30) 

G -    35 (0.13) 

T -    80 (0.29) 

Neandertha 

A -    79 (0.29) 

C -    85 (0.31) 

G -    33 (0.12) 

T -    79 (0.29) 

 

wgorilla 

A -    82 (0.30) 

C -    86 (0.31) 

G -    33 (0.12) 

T -    75 (0.27) 

 

dcat 

A -    87 (0.31) 

C -    85 (0.31) 

G -    37 (0.13) 

T -    68 (0.25) 

wehedgehog 

A -    93 (0.34) 

C -    57 (0.21) 

G -    36 (0.13) 

T -    89 (0.32) 

 

====================== 
Nucleotide Composition 

====================== 

eehmouse 

A -   100 (0.36) 

C -    62 (0.22) 

G -    32 (0.12) 

T -    84 (0.30) 

 

ptarsier 

A -    82 (0.30) 

C -    79 (0.29) 

G -    33 (0.12) 

T -    82 (0.30) 

 

htarsier 

A -    82 (0.30) 

C -    87 (0.31) 

G -    33 (0.12) 

T -    75 (0.27) 

 

pig 

A -    96 (0.35) 

C -    78 (0.28) 

G -    32 (0.12) 

T -    70 (0.25) 

 

bffox 

A -    87 (0.31) 

C -    82 (0.29) 

G -    37 (0.13) 

T -    72 (0.26) 

 

sorangutan 

A -    86 (0.31) 

C -    88 (0.32) 

G -    31 (0.11) 

T -    71 (0.26) 

 

chimpanzee 

A -    79 (0.29) 

C -    91 (0.33) 

G -    32 (0.12) 

T -    74 (0.27) 

 

pchimpanze 

A -    81 (0.29) 

C -    89 (0.32) 

G -    32 (0.12) 

T -    74 (0.27) 

sheep 

A -    84 (0.30) 

C -    84 (0.30) 

G -    36 (0.13) 

T -    72 (0.26) 

nwcgibbon 

A -    83 (0.30) 

C -    89 (0.32) 

G -    34 (0.12) 

T -    70 (0.25) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (15الجدول رقم )

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (16الجدول رقم )
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (17الجدول رقم )
Distances (LogDet) 
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UPGMA Using LogDet Distanse  [NADHsubunit3 gene] (67الشكل رقم )   

 

 
UPGMA Using JC69 Distanse [NADHsubunit3 gene] (68الشكل رقم )   
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UPGMA Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit3 gene] (69الشكل رقم )   

 

 
N-J Using LogDet Distanse [NADHsubunit3 gene] (70الشكل رقم )   
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N-J Using JC69 Distanse [NADHsubunit3 gene] (71الشكل رقم )   

 

 
N-J Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit3 gene] (72الشكل رقم )   
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 كالتالي  (NADHsubunit4لمورثة الأنزيم )وكانت النتائج 
 للأنواع المدروسة  NADHsubunit4ة مورّثلل GCالـونسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (18الجدول رقم )

 
====================== 

Nucleotide Composition 

====================== 

horse 

A -   415 (0.32) 

C -   408 (0.31) 

G -   148 (0.11) 

T -   337 (0.26) 

 

eehmouse 

A -   452 (0.35) 

C -   337 (0.26) 

G -   131 (0.10) 

T -   388 (0.30) 

 

ptarsier 

A -   410 (0.31) 

C -   376 (0.29) 

G -   141 (0.11) 

T -   381 (0.29) 

 

htarsier 

A -   428 (0.33) 

C -   358 (0.27) 

G -   130 (0.10) 

T -   392 (0.30) 

 

pig 

A -   438 (0.33) 

C -   393 (0.30) 

G -   138 (0.11) 

T -   339 (0.26) 

 

bffox 

A -   416 (0.32) 

C -   378 (0.29) 

G -   169 (0.13) 

T -   345 (0.26) 

 

sorangutan 

A -   387 (0.30) 

C -   476 (0.36) 

G -   131 (0.10) 

T -   314 (0.24) 

 

chimpanzee 

A -   378 (0.29) 

Nwcgibbon 

A -   392 (0.30) 

C -   468 (0.36) 

G -   128 (0.10) 

T -   317 (0.24) 

 

ghamster 

A -   443 (0.34) 

C -   306 (0.23) 

G -   134 (0.10) 

T -   425 (0.32) 

 

rmonkey 

A -   402 (0.31) 

C -   428 (0.33) 

G -   132 (0.10) 

T -   346 (0.26) 

 

cemacaque 

A -   389 (0.30) 

C -   412 (0.31) 

G -   134 (0.10) 

T -   373 (0.29) 

 

aselephant 

A -   414 (0.32) 

C -   364 (0.28) 

G -   140 (0.11) 

T -   390 (0.30) 

 

yrdolphin 

A -   427 (0.33) 

C -   387 (0.30) 

G -   127 (0.10) 

T -   367 (0.28) 

 

bghostshar 

A -   373 (0.29) 

C -   365 (0.28) 

G -   171 (0.13) 

T -   397 (0.30) 

 

dhominin 

A -   385 (0.29) 

C -   455 (0.35) 

G -   136 (0.10) 

T -   332 (0.25) 

 

 

 

wehedgehog 

A -   431 (0.33) 

C -   277 (0.21) 

G -   132 (0.10) 

T -   468 (0.36) 

wrhinocero 

A -   422 (0.32) 

C -   390 (0.30) 

G -   145 (0.11) 

T -   351 (0.27) 

 

gpanda 

A -   399 (0.31) 

C -   322 (0.25) 

G -   173 (0.13) 

T -   414 (0.32) 

 

dgpig 

A -   431 (0.33) 

C -   345 (0.26) 

G -   144 (0.11) 

T -   388 (0.30) 

 

========== 

GC CONTENT 

========== 

horse - 0.43 

eehmouse - 0.36 

ptarsier - 0.40 

htarsier - 0.37 

pig - 0.41 

bffox - 0.42 

sorangutan - 0.46 

chimpanzee - 0.45 

pchimpanze - 0.45 

sheep - 0.40 

nwcgibbon - 0.46 

ghamster - 0.34 

rmonkey - 0.43 

cemacaque - 0.42 

aselephant - 0.39 

yrdolphin - 0.39 

bghostshar - 0.41 

dhominin - 0.45 
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C -   451 (0.34) 

G -   140 (0.11) 

T -   339 (0.26) 

 

pchimpanze 

A -   387 (0.30) 

C -   462 (0.35) 

G -   133 (0.10) 

T -   326 (0.25) 

 

sheep 

A -   410 (0.31) 

C -   372 (0.28) 

G -   145 (0.11) 

T -   381 (0.29) 

 

 

neandertha 

A -   386 (0.30) 

C -   458 (0.35) 

G -   133 (0.10) 

T -   331 (0.25) 

 

wgorilla 

A -   385 (0.29) 

C -   442 (0.34) 

G -   135 (0.10) 

T -   346 (0.26) 

 

dcat 

A -   407 (0.31) 

C -   374 (0.29) 

G -   168 (0.13) 

T -   359 (0.27) 

neandertha - 0.45 

wgorilla - 0.44 

dcat - 0.41 

wehedgehog - 0.31 

wrhinocero - 0.41 

gpanda - 0.38 

dgpig - 0.37 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (19)الجدول رقم 

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (20الجدول رقم )
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (21الجدول رقم )
Distances (LogDet) 
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UPGMA Using LogDet Distanse [NADHsubunit4 gene] (73الشكل رقم )   

 

 
UPGMA Using JC69 Distanse [NADHsubunit4 gene] (74الشكل رقم )   
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UPGMA Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit4 gene] (75الشكل رقم )   

 

 
N-J Using LogDet Distanse [NADHsubunit4 gene] (76الشكل رقم )   
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N-J Using JC69 Distanse [NADHsubunit4 gene] (77الشكل رقم )   

 

 
N-J Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit4 gene] (78الشكل رقم )   
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 كالتالي  (NADHsubunit5لمورثة الأنزيم )وكانت النتائج 
 للأنواع المدروسة  NADHsubunit5ة مورّثلل GCالـونسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (22الجدول رقم )

 
 

 

wehedgehog 

A -   591 (0.34) 

C -   346 (0.20) 

G -   178 (0.10) 

T -   627 (0.36) 

 

horse 

A -   543 (0.31) 

C -   559 (0.32) 

G -   194 (0.11) 

T -   449 (0.26) 

 

wrhinocero 

A -   574 (0.33) 

C -   558 (0.32) 

G -   186 (0.11) 

T -   433 (0.25) 

 

gpanda 

A -   569 (0.32) 

C -   459 (0.26) 

G -   227 (0.13) 

T -   505 (0.29) 

 

dgpig 

A -   556 (0.32) 

C -   440 (0.25) 

G -   219 (0.13) 

T -   527 (0.30) 

========== 

GC CONTENT 

========== 

eehmouse - 0.38 

ptarsier - 0.40 

htarsier - 0.39 

pig - 0.39 

bffox - 0.41 

sorangutan - 0.47 

chimpanzee - 0.44 

pchimpanze - 0.43 

sheep - 0.39 

nwcgibbon - 0.46 

ghamster - 0.36 

rmonkey - 0.42 

cemacaque - 0.42 

 

 

 

Ghamster 

A -   573 (0.33) 

C -   438 (0.25) 

G -   188 (0.11) 

T -   552 (0.32) 

 

rmonkey 

A -   563 (0.32) 

C -   560 (0.32) 

G -   179 (0.10) 

T -   440 (0.25) 

 

cemacaque 

A -   567 (0.33) 

C -   557 (0.32) 

G -   179 (0.10) 

T -   439 (0.25) 

 

aselephant 

A -   584 (0.33) 

C -   479 (0.27) 

G -   196 (0.11) 

T -   492 (0.28) 

 

yrdolphin 

A -   579 (0.33) 

C -   531 (0.30) 

G -   162 (0.09) 

T -   479 (0.27) 

 

bghostshar 

A -   558 (0.32) 

C -   472 (0.27) 

G -   207 (0.12) 

T -   520 (0.30) 

 

dhominin 

A -   525 (0.30) 

C -   597 (0.34) 

G -   196 (0.11) 

T -   424 (0.24) 

 

neandertha 

A -   531 (0.30) 

====================== 

Nucleotide Composition 

====================== 

eehmouse 

A -   609 (0.35) 

C -   483 (0.28) 

G -   177 (0.10) 

T -   485 (0.28) 

 

ptarsier 

A -   531 (0.30) 

C -   500 (0.29) 

G -   200 (0.11) 

T -   514 (0.29) 

 

htarsier 

A -   566 (0.32) 

C -   509 (0.29) 

G -   167 (0.10) 

T -   500 (0.29) 

 

pig 

A -   617 (0.35) 

C -   489 (0.28) 

G -   189 (0.11) 

T -   456 (0.26) 

 

bffox 

A -   581 (0.34) 

C -   501 (0.29) 

G -   208 (0.12) 

T -   443 (0.26) 

 

sorangutan 

A -   521 (0.30) 

C -   620 (0.36) 

G -   188 (0.11) 

T -   407 (0.23) 

 

chimpanzee 

A -   534 (0.31) 

C -   574 (0.33) 

G -   184 (0.11) 

T -   450 (0.26) 

 

pchimpanze 

A -   542 (0.31) 
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aselephant - 0.39 

yrdolphin - 0.40 

bghostshar - 0.39 

dhominin - 0.46 

neandertha - 0.45 

wgorilla - 0.44 

dcat - 0.40 

wehedgehog - 0.30 

horse - 0.43 

wrhinocero - 0.42 

gpanda - 0.39 

dgpig - 0.38 

C -   590 (0.34) 

G -   191 (0.11) 

T -   430 (0.25) 

 

wgorilla 

A -   523 (0.30) 

C -   571 (0.33) 

G -   193 (0.11) 

T -   455 (0.26) 

dcat 

A -   558 (0.32) 

C -   486 (0.28) 

G -   214 (0.12) 

T -   493 (0.28) 

 

C -   570 (0.33) 

G -   179 (0.10) 

T -   451 (0.26) 

 

sheep 

A -   593 (0.34) 

C -   496 (0.28) 

G -   183 (0.10) 

T -   479 (0.27) 

nwcgibbon 

A -   524 (0.30) 

C -   611 (0.35) 

G -   195 (0.11) 

T -   406 (0.23) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (23الجدول رقم )

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (24رقم )الجدول 
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (25الجدول رقم )
Distances (LogDet) 
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UPGMA Using LogDet Distanse [NADHsubunit5 gene] (79الشكل رقم )   

 

 
UPGMA Using JC69 Distanse [NADHsubunit5 gene] (80الشكل رقم )   
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UPGMA Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit5 gene] (81الشكل رقم )   

 

 
N-J Using LogDet Distanse [NADHsubunit5 gene] (82)الشكل رقم    
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N-J Using JC69 Distanse [NADHsubunit5 gene] (83الشكل رقم )   

 

 
N-J Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit5 gene] (84الشكل رقم )   

 
 

 

 



     89 

 كالتالي  (NADHsubunit6لمورثة الأنزيم )وكانت النتائج 
 للأنواع المدروسة  NADHsubunit6ة مورّثلل GCالـونسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (26الجدول رقم )

 
 

Dcat 

A -   100 (0.22) 

C -    48 (0.10) 

G -   135 (0.29) 

T -   175 (0.38) 

 

wehedgehog 

A -   108 (0.23) 

C -    31 (0.07) 

G -   123 (0.27) 

T -   202 (0.44) 

 

horse 

A -    84 (0.18) 

C -    35 (0.08) 

G -   158 (0.34) 

T -   181 (0.40) 

 

wrhinocero 

A -    75 (0.16) 

C -    30 (0.07) 

G -   156 (0.34) 

T -   197 (0.43) 

 

gpanda 

A -   105 (0.23) 

C -    50 (0.11) 

G -   125 (0.27) 

T -   178 (0.39) 

 

dgpig 

A -   115 (0.25) 

C -    57 (0.12) 

G -   112 (0.24) 

T -   177 (0.38) 

 

========== 

GC CONTENT 

========== 

eehmouse - 0.37 

ptarsier - 0.40 

htarsier - 0.37 

pig - 0.36 

bffox - 0.43 

sorangutan - 0.44 

chimpanzee - 0.43 

 

 

 

nwcbbon 

A -    80 (0.18) 

C -    34 (0.07) 

G -   175 (0.38) 

T -   166 (0.36) 

 

ghamster 

A -   118 (0.26) 

C -    33 (0.07) 

G -   127 (0.28) 

T -   177 (0.39) 

 

rmonkey 

A -    80 (0.17) 

C -    28 (0.06) 

G -   166 (0.36) 

T -   184 (0.40) 

 

cemacaque 

A -    79 (0.17) 

C -    32 (0.07) 

G -   168 (0.37) 

T -   179 (0.39) 

 

aselephant 

A -    85 (0.19) 

C -    34 (0.07) 

G -   147 (0.32) 

T -   192 (0.42) 

 

yrdolphin 

A -    82 (0.18) 

C -    35 (0.08) 

G -   152 (0.33) 

T -   189 (0.41) 

 

bghostshar 

A -    81 (0.18) 

C -    49 (0.11) 

G -   132 (0.29) 

T -   190 (0.42) 

 

dhominin 

A -    93 (0.20) 

=====================

= 

Nucleotide Composition 

=====================

= 

eehmouse 

A -    95 (0.21) 

C -    28 (0.06) 

G -   137 (0.31) 

T -   189 (0.42) 

 

ptarsier 

A -    84 (0.19) 

C -    32 (0.07) 

G -   146 (0.33) 

T -   181 (0.41) 

 

htarsier 

A -    92 (0.21) 

C -    28 (0.06) 

G -   137 (0.31) 

T -   186 (0.42) 

 

pig 

A -    95 (0.21) 

C -    32 (0.07) 

G -   131 (0.29) 

T -   200 (0.44) 

 

bffox 

A -    78 (0.17) 

C -    42 (0.09) 

G -   153 (0.33) 

T -   185 (0.40) 

 

sorangutan 

A -    87 (0.19) 

C -    28 (0.06) 

G -   173 (0.38) 

T -   167 (0.37) 

 

chimpanzee 

A -    94 (0.21) 

C -    33 (0.07) 

G -   164 (0.36) 

T -   164 (0.36) 
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pchimpanze - 0.43 

sheep - 0.36 

nwcbbon - 0.46 

ghamster - 0.35 

rmonkey - 0.42 

cemacaque - 0.44 

aselephant - 0.40 

yrdolphin - 0.41 

bghostshar - 0.40 

dhominin - 0.43 

neandertha - 0.43 

wgorilla - 0.45 

dcat - 0.40 

wehedgehog - 0.33 

horse - 0.42 

wrhinocero - 0.41 

gpanda - 0.38 

dgpig - 0.37 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

C -    30 (0.07) 

G -   166 (0.36) 

T -   166 (0.36) 

 

neandertha 

A -    93 (0.20) 

C -    31 (0.07) 

G -   166 (0.36) 

T -   165 (0.36) 

 

wgorilla 

A -    81 (0.18) 

C -    29 (0.06) 

G -   176 (0.39) 

T -   169 (0.37) 

 

pchimpanze 

A -    96 (0.21) 

C -    33 (0.07) 

G -   163 (0.36) 

T -   163 (0.36) 

 

sheep 

A -    99 (0.22) 

C -    31 (0.07) 

G -   134 (0.29) 

T -   194 (0.42) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (27الجدول رقم )

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (28الجدول رقم )
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (29الجدول رقم )
Distances (LogDet) 
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UPGMA Using LogDet Distanse [NADHsubunit6 gene] (85الشكل رقم )   

 

 
UPGMA Using JC69 Distanse [NADHsubunit6 gene] (86الشكل رقم )   
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UPGMA Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit6 gene] (87الشكل رقم )   

 

 
N-J Using LogDet Distanse [NADHsubunit6 gene] (88الشكل رقم )   
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N-J Using JC69 Distanse [NADHsubunit6 gene] (89الشكل رقم )   

 

 
N-J Using Kimura80 Distanse [NADHsubunit6 gene] (90الشكل رقم )   
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ة مورّث( وللنوع 25ولتأكيد نتائج دراسة التسلسلات النكليوتيدية لرسم شجرة القرابة للأنواع السابقة )
ات للأنزيم مورّثممممتمممممت دراسممممممممممممممممممة  NADHsubunit1=>6ات الأنزيم مورّثمممم( ولGH1المممممدروسممممممممممممممممممة )

COXsubunit1=>3 لعدم وجود بيانات لها بالنسمممبة لمورثات  للأنواع السمممابقة بإسمممتثناء كل مما يلي(
 ( COXsubunit1=>3الأنزيم 

 [Homo sapiens (human)] 
 لكن تمّت إضافة نوع جديد )كائن برمائي( وهو 

[Xenopus (Silurana) tropicalis (western clawed frog)] 
 :وكانت النتائج كالتالي

 للأنواع المدروسةCOXsubunit1 ة مورّثلل GCالـونسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (30الجدول رقم )

 
 

 

 

Yrdolphin 

A -   442 (0.30) 

C -   375 (0.25) 

G -   230 (0.16) 

T -   434 (0.29) 

 

bghostshar 

A -   398 (0.27) 

C -   401 (0.27) 

G -   248 (0.17) 

T -   443 (0.30) 

 

dhominin 

A -   397 (0.27) 

C -   441 (0.30) 

G -   241 (0.16) 

T -   393 (0.27) 

 

neandertha 

A -   396 (0.27) 

C -   441 (0.30) 

G -   239 (0.16) 

T -   396 (0.27) 

 

wgorilla 

A -   398 (0.27) 

C -   420 (0.29) 

G -   234 (0.16) 

T -   418 (0.28) 

 

dcat 

A -   394 (0.27) 

C -   353 (0.24) 

G -   268 (0.18) 

T -   460 (0.31) 

 

wehedgehog 

A -   416 (0.28) 

 

 

 

chimpanzee 

A -   391 (0.27) 

C -   434 (0.29) 

G -   246 (0.17) 

T -   401 (0.27) 

 

pchimpanze 

A -   395 (0.27) 

C -   426 (0.29) 

G -   243 (0.17) 

T -   408 (0.28) 

 

sheep 

A -   431 (0.29) 

C -   358 (0.24) 

G -   240 (0.16) 

T -   446 (0.30) 

 

ghamster 

A -   422 (0.29) 

C -   323 (0.22) 

G -   244 (0.17) 

T -   486 (0.33) 

 

rmonkey 

A -   389 (0.26) 

C -   425 (0.29) 

G -   234 (0.16) 

T -   421 (0.29) 

 

cemacaque 

A -   389 (0.26) 

C -   408 (0.28) 

G -   234 (0.16) 

T -   438 (0.30) 
aselephant 

A -   403 (0.27) 

C -   332 (0.22) 

====================== 

Nucleotide Composition 

====================== 

wcfrog 

A -   407 (0.27) 

C -   375 (0.25) 

G -   261 (0.18) 

T -   444 (0.30) 

 

ptarsier 

A -   382 (0.26) 

C -   382 (0.26) 

G -   247 (0.17) 

T -   461 (0.31) 

 

htarsier 

A -   406 (0.28) 

C -   389 (0.26) 

G -   232 (0.16) 

T -   445 (0.30) 

 

pig 

A -   431 (0.29) 

C -   366 (0.25) 

G -   245 (0.17) 

T -   433 (0.29) 

 

bffox 

A -   407 (0.28) 

C -   394 (0.27) 

G -   263 (0.18) 

T -   411 (0.28) 

sorangutan 

A -   392 (0.27) 

C -   459 (0.31) 

G -   236 (0.16) 

T -   386 (0.26) 
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C -   309 (0.21) 

G -   229 (0.16) 

T -   521 (0.35) 

 

G -   242 (0.16) 

T -   501 (0.34) 

 

 

 

Horse 

A -   411 (0.28) 

C -   400 (0.27) 

G -   244 (0.17) 

T -   420 (0.28) 

 

wrhinocero 

A -   408 (0.28) 

C -   387 (0.26) 

G -   257 (0.17) 

T -   423 (0.29) 

 

dgpig 

A -   383 (0.26) 

C -   331 (0.22) 

G -   277 (0.19) 

T -   481 (0.33) 

 

gpanda 

A -   399 (0.27) 

C -   339 (0.23) 

G -   266 (0.18) 

T -   471 (0.32) 

 

eehmouse 

A -   439 (0.30) 

C -   351 (0.24) 

G -   234 (0.16) 

T -   451 (0.31) 

 

nwcgibbon 

A -   393 (0.27) 

C -   445 (0.30) 

G -   246 (0.17) 

T -   397 (0.27) 

 

========== 

GC CONTENT 

========== 

wcfrog - 0.43 

ptarsier - 0.43 

htarsier - 0.42 

pig - 0.41 

bffox - 0.45 

sorangutan - 0.47 

chimpanzee - 0.46 

pchimpanze - 0.45 

sheep - 0.41 

ghamster - 0.38 

rmonkey - 0.45 

cemacaque - 0.44 

aselephant - 0.39 

yrdolphin - 0.41 

bghostshar - 0.44 

dhominin - 0.46 

neandertha - 0.46 

wgorilla - 0.44 

dcat - 0.42 

wehedgehog - 0.36 

horse - 0.44 

wrhinocero - 0.44 

dgpig - 0.41 

gpanda - 0.41 

eehmouse - 0.40 

nwcgibbon - 0.47 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (31الجدول رقم )

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (32الجدول رقم )
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (33الجدول رقم )
Distances (LogDet) 
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UPGMA Using LogDet Distanse [COXsubunit1 gene] (91)الشكل رقم    

الملفت للنظر هو فروق الإختلافات في البرمائيات التي تعتبر وسمميطة بين الأسممماك والفقاريات 
الأخرى على اليابسممة، فالمقارنات الجزيئية وشممجرة القرابة تظهر مسممافات متسمماوية بين الأسممماك 

 لجزيئية.وهذه مشاهدة قاتلة للتصوّر التطوّري بدرجات القرابة ا وبينها مقارنة مع الثدييات،

 

 
UPGMA Using JC69 Distanse [COXsubunit1 gene] (92الشكل رقم )   
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N-J Using LogDet Distanse [COXsubunit1 gene] (94الشكل رقم )   

 

 
UPGMA Using Kimura80 Distanse [COXsubunit1 gene] (93الشكل رقم )   
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N-J Using JC69 Distanse [COXsubunit1 gene] (95الشكل رقم )   

 

 
N-J Using Kimura80 Distanse [COXsubunit1 gene] (96الشكل رقم )   
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 كالتال : (COXsubunit2لمورثة الأنزيم )وكانق النتائج 
 للأنواع المدروسة  COXsubunit2ة مورّثلل GCالـونسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (34الجدول رقم )

 

 

 

Wrhinocero 

A -   212 (0.35) 

C -   157 (0.26) 

G -    84 (0.14) 

T -   161 (0.26) 

 

dgpig 

A -   208 (0.34) 

C -   144 (0.23) 

G -    84 (0.14) 

T -   178 (0.29) 

 

gpanda 

A -   213 (0.35) 

C -   121 (0.20) 

G -    93 (0.15) 

T -   187 (0.30) 

 

eehmouse 

A -   210 (0.34) 

C -   154 (0.25) 

G -    81 (0.13) 

T -   169 (0.28) 

 

nwcgibbon 

A -   184 (0.30) 

C -   201 (0.33) 

G -    82 (0.13) 

T -   147 (0.24) 

========== 

GC CONTENT 

========== 

wcfrog - 0.43 

ptarsier - 0.39 

htarsier - 0.37 

pig - 0.38 

bffox - 0.42 

sorangutan - 0.48 

chimpanzee - 0.44 

pchimpanze - 0.45 

sheep - 0.37 

ghamster - 0.36 

rmonkey - 0.42 

cemacaque - 0.44 

aselephant - 0.36 

dhominin - 0.46 

 

 

Ghamster 

A -   203 (0.33) 

C -   128 (0.21) 

G -    90 (0.15) 

T -   193 (0.31) 

 

rmonkey 

A -   194 (0.32) 

C -   173 (0.28) 

G -    86 (0.14) 

T -   161 (0.26) 

 

cemacaque 

A -   195 (0.32) 

C -   183 (0.30) 

G -    85 (0.14) 

T -   151 (0.25) 

 

aselephant 

A -   202 (0.33) 

C -   137 (0.22) 

G -    86 (0.14) 

T -   190 (0.31) 

 

dhominin 

A -   178 (0.29) 

C -   193 (0.31) 

G -    87 (0.14) 

T -   156 (0.25) 

 

neandertha 

A -   175 (0.29) 

C -   193 (0.31) 

G -    90 (0.15) 

T -   156 (0.25) 

 

wgorilla 

A -   179 (0.29) 

C -   192 (0.31) 

G -    88 (0.14) 

T -   155 (0.25) 

 

Dcat 

A -   201 (0.33) 

C -   150 (0.24) 

G -    88 (0.14) 

 

 

====================== 

Nucleotide Composition 

====================== 

wcfrog 

A -   196 (0.32) 

C -   174 (0.28) 

G -    93 (0.15) 

T -   155 (0.25) 

 

ptarsier 

A -   208 (0.34) 

C -   159 (0.26) 

G -    78 (0.13) 

T -   169 (0.28) 

 

htarsier 

A -   202 (0.33) 

C -   151 (0.25) 

G -    79 (0.13) 

T -   182 (0.30) 

 

pig 

A -   219 (0.35) 

C -   152 (0.25) 

G -    82 (0.13) 

T -   165 (0.27) 

 

bffox 

A -   199 (0.32) 

C -   165 (0.27) 

G -    93 (0.15) 

T -   157 (0.26) 

sorangutan 

A -   178 (0.29) 

C -   206 (0.34) 

G -    88 (0.14) 

T -   142 (0.23) 

 

chimpanzee 

A -   181 (0.29) 

C -   188 (0.31) 

G -    85 (0.14) 

T -   160 (0.26) 

pchimpanze 

A -   180 (0.29) 

C -   189 (0.31) 
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neandertha - 0.46 

wgorilla - 0.46 

dcat - 0.39 

wehedgehog - 0.35 

horse - 0.42 

wrhinocero - 0.39 

dgpig - 0.37 

gpanda - 0.35 

eehmouse - 0.38 

nwcgibbon - 0.46 

T -   175 (0.29) 

 

wehedgehog 

A -   193 (0.31) 

C -   133 (0.22) 

G -    81 (0.13) 

T -   207 (0.34) 

horse 

A -   202 (0.33) 

C -   168 (0.27) 

G -    87 (0.14) 

T -   157 (0.26) 

 

G -    85 (0.14) 

T -   160 (0.26) 

Sheep 

A -   217 (0.35) 

C -   148 (0.24) 

G -    81 (0.13) 

T -   168 (0.27) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (35الجدول رقم )

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (36الجدول رقم )
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (37الجدول رقم )
Distances (LogDet) 
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UPGMA Using LogDet Distanse [COXsubunit2 gene] (97الشكل رقم )   

 

 
UPGMA Using JC69 Distanse [COXsubunit2 gene] (98الشكل رقم )   
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UPGMA Using Kimura80 Distanse [COXsubunit2 gene] (99الشكل رقم )   

 

 
N-J Using LogDet Distanse [COXsubunit2 gene] (100الشكل رقم )   
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N-J Using JC69 Distanse [COXsubunit2 gene] (101الشكل رقم )   

 

 
N-J Using Kimura80 Distanse [COXsubunit2 gene] (102الشكل رقم )   
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 كالتال : (COXsubunit3لمورثة الأنزيم )وكانق النتائج 
 للأنواع المدروسة  COXsubunit3ة مورّثلل GCالـونسبة  نسب المحتوى النكليوتيدي (38الجدول رقم )

 
Wrhinocero 

A -   194 (0.27) 

C -   201 (0.28) 
G -   110 (0.15) 

T -   209 (0.29) 

 
dgpig 

A -   203 (0.28) 

C -   165 (0.23) 
G -   115 (0.16) 

T -   231 (0.32) 

 
gpanda 

A -   192 (0.27) 

C -   171 (0.24) 
G -   113 (0.16) 

T -   238 (0.33) 

 
eehmouse 

A -   209 (0.29) 

C -   178 (0.25) 
G -   101 (0.14) 

T -   226 (0.32) 
 

nwcgibbon 

A -   193 (0.27) 
C -   228 (0.32) 

G -   102 (0.14) 

T -   191 (0.27) 
 

========== 

GC CONTENT 
========== 

wcfrog - 0.45 

ptarsier - 0.41 
htarsier - 0.40 

pig - 0.43 

bffox - 0.44 
sorangutan - 0.48 

chimpanzee - 0.44 

pchimpanze - 0.44 
sheep - 0.45 

ghamster - 0.38 

rmonkey - 0.45 
cemacaque - 0.44 

aselephant - 0.40 

yrdolphin - 0.42 
bghostshar - 0.45 

dhominin - 0.46 

neandertha - 0.46 
wgorilla - 0.45 

dcat - 0.43 

wehedgehog - 0.35 
horse - 0.45 

wrhinocero - 0.44 

dgpig - 0.39 
gpanda - 0.40 

eehmouse - 0.39 

nwcgibbon - 0.46 
 

Rmonkey 

A -   200 (0.28) 

C -   229 (0.32) 
G -    92 (0.13) 

T -   193 (0.27) 

 
cemacaque 

A -   200 (0.28) 

C -   223 (0.31) 
G -    93 (0.13) 

T -   198 (0.28) 

 
aselephant 

A -   197 (0.27) 

C -   182 (0.25) 
G -   102 (0.14) 

T -   236 (0.33) 

 
yrdolphin 

A -   209 (0.29) 

C -   202 (0.28) 
G -    98 (0.14) 

T -   207 (0.29) 
 

bghostshar 

A -   191 (0.27) 
C -   212 (0.30) 

G -   112 (0.16) 

T -   201 (0.28) 
 

dhominin 

A -   192 (0.27) 
C -   225 (0.32) 

G -   102 (0.14) 

T -   195 (0.27) 
 

neandertha 

A -   188 (0.26) 
C -   223 (0.31) 

G -   105 (0.15) 

T -   195 (0.27) 
wgorilla 

A -   193 (0.27) 

C -   221 (0.31) 
G -   101 (0.14) 

T -   199 (0.28) 

 
dcat 

A -   197 (0.28) 

C -   197 (0.28) 
G -   112 (0.16) 

T -   208 (0.29) 

 
wehedgehog 

A -   202 (0.28) 

C -   152 (0.21) 
G -   100 (0.14) 

T -   260 (0.36) 

horse 
A -   195 (0.27) 

C -   211 (0.30) 

G -   107 (0.15) 
T -   201 (0.28) 

====================== 

Nucleotide Composition 

====================== 
wcfrog 

A -   189 (0.26) 

C -   210 (0.29) 
G -   113 (0.16) 

T -   202 (0.28) 

 
ptarsier 

A -   194 (0.27) 

C -   188 (0.26) 
G -   102 (0.14) 

T -   230 (0.32) 

 
htarsier 

A -   196 (0.27) 

C -   186 (0.26) 
G -    98 (0.14) 

T -   234 (0.33) 

 
pig 

A -   205 (0.29) 
C -   201 (0.28) 

G -   109 (0.15) 

T -   199 (0.28) 
 

bffox 

A -   194 (0.27) 
C -   205 (0.29) 

G -   112 (0.16) 

T -   203 (0.28) 
 

sorangutan 

A -   190 (0.27) 
C -   239 (0.33) 

G -   105 (0.15) 

T -   180 (0.25) 
 

chimpanzee 

A -   196 (0.27) 
C -   215 (0.30) 

G -    97 (0.14) 

T -   206 (0.29) 
 

pchimpanze 

A -   199 (0.28) 
C -   218 (0.31) 

G -    95 (0.13) 

T -   202 (0.28) 
sheep 

A -   182 (0.25) 

C -   209 (0.29) 
G -   111 (0.16) 

T -   212 (0.30) 

 
ghamster 

A -   196 (0.27) 

C -   167 (0.23) 
G -   106 (0.15) 

T -   245 (0.34) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (39الجدول رقم )

Distances (Jukes & Cantor 69) 
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بين الأنواع المدروسففة حسففب مصفففوفة  (dissimilarityمصفففوفة قيم المسففافات الوراثيّة ) (40الجدول رقم )
Distances (Kimura 80 (2-Parameter)) 
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 بين الأنواع المدروسة حسب مصفوفة  (dissimilarityمصفوفة قيم المسافات الوراثيّة ) (41الجدول رقم )
Distances (LogDet) 
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UPGMA Using LogDet Distanse [COXsubunit3 gene] (103الشكل رقم )   

 

 
UPGMA Using JC69 Distanse [COXsubunit3 gene] (104الشكل رقم )   
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UPGMA Using Kimura80 Distanse [COXsubunit3 gene] (105الشكل رقم )   

 

 
N-J Using LogDet Distanse [COXsubunit3 gene] (106الشكل رقم )   
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N-J Using JC69 Distanse [COXsubunit3 gene] (107الشكل رقم )   

 

 
N-J Using Kimura80 Distanse [COXsubunit3 gene] (108الشكل رقم )   
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 تلخيص النتائج
 

 ومعايرته. BIMATتم تصميم البرنامج  .1

دراسمممممممممممة المورثات الخاصمممممممممممة بهذا البحث أظهرت علاقات رير منطقيّة ورير متجانسممممممممممة  .2
 وتناقضات فادحة بين دلالات التشابه المورفولوجي والجزيئي كدعائم للأشجار الفيلوجينية

التطوّر لرسمم شمجرة بالتالي التقييم الإحصمائي الذي إعتمدته فرضميّة بين الأنواع السمابقة، و 
 القرابة لا يدعم تنبؤاتها.

التسلسل النكليوتيدي لا تكشف عن أي نوع من التقدم التطوري مع مرور  الإختلافات في .3
الوقت. وأن الأمر لا يعدو كونه مجرد متواليات لقواعد نيتروجينية، فالإنسمممممممممممممممان لا يمكن 

 فهمه أو قولبته بدراسة متوالياته النيتروجينية.
 نواع.روين رير ملائمة لتفسير أصل الإنظرية دا .4

 
 المقترحات

 ات أخرى تخدم توجّه البحث.مورّثمتابعة البحث بدراسة  .1

توسيع قواعد البيانات لبنوك المعلوماتيّة الحيوية كونها تحتوي على ثغرات كثيرة وهذا ما  .2
 سيضعف أي بحث ويبعده عن الكمال.

في مقررات البرمجة بشكل عام و مقرر النمذجة  MATLABالإعتماد على برنامج  .3
 والمحاكاة.

 ، خصوصاً أنّه قابل للتطوير.BIMATالإعتماد على برنامج  .4

 
 
 
 
 
 
 
] 
 



     121 

اّجع  الم
References 

1. Altschul, S., M. Boguski, W. Gish and J. Wootton. "Issues in 

Searching Molecular Sequence Databases." Nature Genetics 

6(1994): 119–29. 

2. Apostolico, A. and R. Giancarlo. "Sequence Alignment in 

Molecular Biology." Journal of Computational Biology (5)(1998): 

173–96. 

3. Arnold, A. J. and K. Fristrup. 1982. The theory of evolution by 

natural selection: a hierarchical expansion. Paleobiology 8: 113-

129. 

4. Amadio JP, Walsh CA (September 2006)" .Brain evolution and 

uniqueness in the human genome ."Cell .5–1033 :)6( 126 

doi/10.1016:j.cell.2006.09.007 .PMID.16990130  

5. Arnold, A. J. 1982. Hierarchical structure in evolutionary theory: 

applications in the Foraminiferida. Ph.D. Dissertation. Dept. of 

Geology. Harvard University. 

6. Baxevanis, A. and B. Ouellette. Bioinformatics: A Practical Guide 

to the Analysis of Genes and Proteins. New York: John Wiley & 

Sons, 2001. 

7. Britten, R.J. 2002. Divergence between samples of chimpanzee 

and human DNA sequences is 5%, counting indels. Proc. Natl. 

Acad. Sci.99: 13633–13635. 

8. Bruno WJ, Socci ND, Halpern AL. 2000. Weighted neighbor 

joining: a likelihood-based approach to distance-based  phylogeny 

reconstruction. Mol Biol Evol. 17:189–197. 

9. Baldi P., Brunak S. (1998), Bioinformatics (Adaptive 

Computation and MachineLearning), MIT Press. 

10. Bulmer, M., 1991. Use of the method of generalized least squares 

in reconstructing phylogenies from sequence data. Mol. Biol. 

Evol. 8, 868–883. 

11. Bramble and Lieberman, “Endurance running.” For a list of 

hundreds of phenotypictraits in humans that differ from the great 

apes, see A. Varki and T.K. Altheide, “Comparing the human and 

chimpanzee genomes: Searchingfor needles in a haystack,” 

Genome Research 15 (2005): 1746–1758. 

12. Brinkman LSF, Leipe DD: Phylogenetic Analysis. 

Bioinformatics: A Practical Guide to the Analysis of Genes and 

Proteins. Volume 43. 2nd edition. 2002:323–358. 

13. Chen, F.C. and Li, W.H. 2001. Genomic divergences between 

humans and other hominoids and the effective population size of 

http://linkinghub.elsevier.com/retrieve/pii/S0092-8674(06)01154-8
http://linkinghub.elsevier.com/retrieve/pii/S0092-8674(06)01154-8
http://linkinghub.elsevier.com/retrieve/pii/S0092-8674(06)01154-8
http://linkinghub.elsevier.com/retrieve/pii/S0092-8674(06)01154-8
http://linkinghub.elsevier.com/retrieve/pii/S0092-8674(06)01154-8
http://ar.wikipedia.org/wiki/Digital_object_identifier
http://dx.doi.org/10.1016%2Fj.cell.2006.09.007
http://dx.doi.org/10.1016%2Fj.cell.2006.09.007
http://ar.wikipedia.org/wiki/PubMed_Identifier
http://ar.wikipedia.org/wiki/PubMed_Identifier
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/16990130


     122 

the common ancestor of humans and chimpanzees. Am. J. Hum. 

Genet.68: 444–456. 

14. Charles Darwin, The Origin of Species, 1859, p. 313-314. 

15. Collard and Aiello, “From forelimbs to two legs,” 339–40. See 

also Brian G. Richmond and David S. Strait, “Evidence that 

humans evolved from a knucklewalking ancestor,” Nature, 404 

(March 23, 2000): 382–85. 

16. Cai JJ, Smith DK, Xia X, et al. 2005. MBEToolbox: a MATLAB 

toolboxfor sequence data analysis in molecular biology and 

evolution. BMCBioinformatics, 6:64. 

17. D. Eppstein. Fast hierarchical clustering and other applications of 

dynamic closest pairs. J. Exp. Algorithmics, 5:1{23, 2000. 

18. Delson, “One skull does not a species make,” 445–46.140. Leslie 

Aiello quoted in Leakey and Lewin, Origins Reconsidered: In 

Search of What Makes Us Human, 196. See also Wood and 

Collard, “The Human Genus,” 65–71. 

19. Daniel E. Lieberman, “Another face in our family tree,” Nature, 

March 22,  2001. 

20. Fitch MW: On the problem of discovering the most parsimonious 

tree. American Naturalist 1977, 111:223–257. 

21. Fitch MW, Margoliash E: Construction of phylogenetic trees. 

Science 1967, 155:279–284. 

22. Francisco J. Ayala, “The Mechanisms of Evolution,” Scientific 

American, vol. 239, September 1978, p. 64. 

23. Felsenstein, J., 1989. PHYLIP—Phylogeny Inference Package 

(version 3.2).Cladistics 5, 164–166. 

24. Fitch,W.M., Margoliash, E., 1967. Construction of phylogenetics 

trees. Science 155, 279–284. 

25. Felsenstein J. 1981. Evolutionary trees from DNA sequences: 

a. a maximum likelihood approach. J Mol Evol. 17:368–376. 

26. Gusfield D. (1997), Algorithms on strings, trees and sequences, 

Cambridge University Press. 

27. Gingeras, T.R. and Roperts, R.J. (1980) Steps toards computer 

analysis of nucleotide sequences. Science, 209, 1322-1328. 

28. Gibas, C. and P. Jambeck. Developing Bioinformatics Computer 

Skills. Sebastopol, CA: O'Reilly &Associates, 2001. 

29. George Gaylord Simpson, The Meaning of Evolution: A Study of 

the History of Life and of Its Significance for Man, revised edition 

(New Haven: Yale University Press, 1967), 345. 

30. Harun Yahya, Darwinism Refuted, pp.207-222 

31. Hochstein, L.I .and Dalton, B.P. (1973). "Studies of a halophilic 

NADH dehydrogenase. I .Purification and properties of the 



     123 

enzyme ."Biochim. Biophys. Acta  302 :216–228 .

PMID.4144655  

32. Idury R. M., Waterman M. S. (1995), A new algorithm for DNA 

Sequence Assembly, J. Comput. Biol., vol. 2, pp. 291–306. 

33. Jagota, A. Data Analysis and Classification for Bioinformatics. 

Santa Cruz, CA: Arun Jagota, 2000. 

34. Jamie Shreeve, “Oldest Skeleton of Human Ancestor Found,” 

National Geographic (October 1, 2009), accessed March 4, 2012, 

35. J. Evans, L. Sheneman, and J. A. Foster. Relaxed neighbor joining: 

A fast distancebased phylogenetic tree construction method. 

Journal of Molecular Evolution, 62(6):785{792, 2006. 

36. Jonathan Marks, What It Means to be 98% Chimpanzee: Apes, 

People, and their Genes (University of California Press, 2003), xv. 

37. K. Howe, A. Bateman, and R. Durbin. QuickTree: Building huge 

neighbour-joining trees of protein sequences. Bioinformatics, 

18(11):1546{1547, 2002. 

38. Khalimonchuk O, Rödel G (December 2005). "Biogenesis of 

cytochrome c oxidase ."Mitochondrion  5 (6 :)363–88 .

doi/10.1016:j.mito.2005.08.002 .PMID16199211  

39. Leslie C. Aiello and Mark Collard, “Our newest oldest ancestor?,” 

Nature, 410 (March 29, 2001): 526–27. 

40. Li W. H. (1997), Molecular Evolution, Sinauer Associates. 

41. MATLAB Central: http://www.mathworks.com/matlabcentral/ 
42. Michael S. Waterman. Introduction to Computational Biology: Maps, 

Sequences, and Genomes. CRC Press, 1995. 

43. Miller, quoted in John G. West, Darwin Day in America: How Our 

Politics and Culture Have Been Dehumanized in the Name of 

Science (Wilmington, DE: ISI Books, 2007), 226. 

44. Mahmood S, Ahmad W, Hassan JM: Autosomal recessive primary 

microcephaly (MCPH): clinical manifestations, genetic 

heterogeneity and mutation continuum. Orphanet JRare Dis 2011, 

6:39. 

45. Mount WD: Maximum Parsimony Method for Phylogenetic 

Prediction. Cold Spring Harbor Protocols; 2008. 

46. National Center for Biotechnology Information (NCBI):                   

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

47. N. Saitou and M. Nei. The neighbor-joining method: a new 

method for reconstructing phylogenetic trees. Mol Biol Evol, 

4:406{425, 1987. 

48. Pollard KS, Salama SR, King B, et al( October 2006" .)Forces 

shaping the fastest evolving regions in the human genome ."PLoS 

Genet :)10( 2 .e168 .doi/10.1371:journal.pgen.0020168 .

PMID.17040131  

http://ar.wikipedia.org/wiki/PubMed_Identifier
http://ar.wikipedia.org/wiki/PubMed_Identifier
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/4144655
http://ar.wikipedia.org/wiki/Digital_object_identifier
http://ar.wikipedia.org/wiki/Digital_object_identifier
http://dx.doi.org/10.1016%2Fj.mito.2005.08.002
http://dx.doi.org/10.1016%2Fj.mito.2005.08.002
http://ar.wikipedia.org/wiki/PubMed_Identifier
http://ar.wikipedia.org/wiki/PubMed_Identifier
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/16199211
http://www.mathworks.com/matlabcentral/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://dx.plos.org/10.1371/journal.pgen.0020168
http://dx.plos.org/10.1371/journal.pgen.0020168
http://dx.plos.org/10.1371/journal.pgen.0020168
http://dx.plos.org/10.1371/journal.pgen.0020168
http://dx.plos.org/10.1371/journal.pgen.0020168
http://ar.wikipedia.org/wiki/Digital_object_identifier
http://ar.wikipedia.org/wiki/Digital_object_identifier
http://ar.wikipedia.org/wiki/Digital_object_identifier
http://ar.wikipedia.org/wiki/Digital_object_identifier
http://ar.wikipedia.org/wiki/PubMed_Identifier
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/17040131


     124 

49. Pevzner, P. Computational Molecular Biology. Cambridge, MA: 

MIT Press, 2001. 

50. PDB, protein data bank, http://www.rcsb.org/pdb/ 

51. PHYLIP, a package of programs for inferring phylogenies, 

http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html 

52. Ragan,M.A.: Phylogenetic inference based on matrix 

representation of trees. Mol. Phylogen. Evol. 1 (1992) 53–58 

53. Ratledge, C. and B. Kristiansen, Eds. Basic Biotechnology. New 

York: Cambridge University Press,2001. 

54. Richard Leakey and Roger Lewin, Origins Reconsidered: In 

Search of What Makes Us Human, (New York: Anchor Books, 

1993), 195. 

55. Saitou N, Nei M: The neighbor-joining method: a new method for 

reconstructing phylogenetic trees. Mol Biol Evol 1987, 4:406–

425. 

56. Saitou N, Imanishi T: Relative efficiencies of the fitch-margoliash, 

maximum- parsimony, maximum-likelihood, minimum-

evolution, and neighbor-joining methods of phylogenetic tree 

construction in obtaining the correct tree. Mol Biol Evol 1989, 

6:514–525. 

57. S. Akella, J. Davis, and P. Waddell. Accelerating phylogenetics 

computing on the desktop: experiments with executing UPGMA 

in programmable logic. In Engineering in Medicine and Biology 

Society (IEMBS), volume 4, pages 2864{2868, 2004. 

58. Sellers, P.H. (1980) The theory and computation of evolutionary 

distances: pattern recognition. J.Algorithms, 1,359-373. 

59. Smith, T.F. and Waterman, M.S. (1981a) Comparison of 

biosequences. Adv.Appl. Math., 2,482-489. 

60. Smith, T.F. and Waterman, M.S. (1981b) Identification of 

common molecular subsequences. J. Mol. Biol., 147, 195-197. 

61. Wikipedia, the free encyclopedia:  http://wikipedia.org/ 

62. Terrance W. Deacon, “Problems of Ontogeny and Phylogeny in 

Brain-Size Evolution,” International Journal of Primatology, 11 

(1990): 237–82. See also Terrence W. Deacon, “What makes the 

human brain different?,” Annual Review of Anthropology, 26 

(1997): 337–57; Stephen Molnar, Human Variation: Races, Types, 

and Ethnic Groups, 5th ed. (Upper Saddle River: Prentice Hall, 

2002), 189 (“The size of the brain is but one of the factors related 

to human intelligence”). 

63. Yang, Z. (2000) Phylogenetic Analysis by Maximum Likelihood 

(PAML) 3.0, University College London, London. 

64. TreeView, visualization of 

trees,www.stanford.edu/˜alok/TreeView 

http://www.rcsb.org/pdb/
http://wikipedia.org/


     125 

65. Rzhetsky A., Morozov P. (2001) Markov chain Monte Carlo 

computation of confidence intervals for substitution- rate variation 

in proteins. Pac symp Biocomput, 6:203-214. 

66. Venet D., (2003) MatARRAY: a Matlab toolbox for microarray 

data. Bioinformatics, 19:659-660. 

67. Christopher Manes, Green Rage: Radical Environmentalism and 

the Unmaking of Civilization (Boston: Francis S. Collins, The 

Language of God: A Scientist Presents Evidence for Belief (New 

York: Free Press,2006), 135–136. For a rebuttal of some of 

Collins’s scientific arguments, see chapter four of this book by 

Casey Luskin. Also see Jonathan Wells, “Darwin of the Gaps,” in 

Richards, God and Evolution, 117–128. 

68. Kenneth R. Miller, Finding Darwin’s God: A Scientist’s Search 

for Common Ground Between God and Evolution (New York: 

HarperCollins, 1999), 272. 

69. Michael S. Y. Lee , " Molecular Phylogenies Become Functional 

, Trends in Ecology and Evolution", Vol. 14(5): 177-178 

70. John R. Durant, "The Myth of Human Evolution", New 

Universities Quarterly 35 

71. G. Glazko, et. al., “Eighty percent of proteins are different between 

humans and chimpanzees,” Gene 346(2005): 215–219; J.Cohen, 

“Relative differences: The myth of 1%,” Science 316 

a. (2007): 1836. 

72. Terrance W. Deacon, “Problems of Ontogeny and Phylogeny in 

Brain-Size Evolution,” International Journal of Primatology, 11 

(1990): 237–82. See also Terrence W. Deacon, “What makes the 

human brain different?,” Annual Review of Anthropology, 26 

(1997): 337–57; Stephen Molnar, Human Variation: Races, Types, 

and Ethnic Groups, 5th ed. (Upper Saddle River: Prentice Hall, 

2002), 189 (“The size of the brain is but one of the factors related 

to human intelligence”). 

73. Tamura K, Peterson D, Peterson N, Stecher G, Nei M, Kumar S: 

MEGA5: molecular evolutionary genetics analysis using 

maximum likelihood, evolutionary distance, and maximum 

parsimony methods. Mol Biol Evol 2011, 28:2731–2739. 

74. Voet, Donald  (2010 .) Biochemistry .New York: J. Wiley   & Sons .

ISBN.4-57095-470-0  
 

 

 

 

 

 

http://ar.wikipedia.org/wiki/International_Standard_Book_Number
http://ar.wikipedia.org/wiki/International_Standard_Book_Number
http://ar.wikipedia.org/wiki/%D8%AE%D8%A7%D8%B5:%D9%85%D8%B5%D8%A7%D8%AF%D8%B1_%D9%83%D8%AA%D8%A7%D8%A8/0-470-57095-4


     126 

 

 

 

 

 

 

 

 

Statistical Evaluation Of Evolution Theory By 

Clustering Method Using MATLAB Program 

 

 
A Graduation Project Submitted In the Fulfillment of    

Requirements for the Degree of B.Sc. in Biotechnology Engineerig 

 

By    

     Khaled Ahmad Almuhammad 
 

                                 Spuervised By  

    Dr. Haitham Sayed   

                       Dr. Ahmad Sh. Shaaban 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Aleppo University 
Faculty of Technological Engineering 
Department of Biotechnology 

2014 – 1435 


