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Abstract 

 
      This study was conducted to estimate the relationship 

between and within some Sudanese camel breeds (Kababeish, 

Shanabla and Nyalawi) by digestion of mitochondrial DNA using 

three different restriction enzymes. DNA was extracted from 45 

blood samples of Sudanese camels (15 samples form each breed). 

Polymerase chain reaction was done using specific primers in 

order to amplify the D-Loop region. The PCR products were 

digested using three different restriction enzymes (tag1, hinf and 

scal). The products were run on agarose gel 2%. The result of 

this study revealed differences between the three breeds 

according to digested and undigested samples. Tag1 did not cut 

any of the 45 samples of all breeds, while Scal cut 4.4% of the 

Shanabla breed, 6.7% of Kababeish breed, but did not cut any of 

Nyalawei camels. The third restriction enzyme hinf cut all 

sample from Shanabla camels, and also cut 95.6% of Kababeish 

breed and also 95.6% of Nyalawei camels The number of 

samples included in this study although gives limited results, but 

it highlighted some dark areas, which led us to recommend more 

molecular markers should used to get more definite and specific 

information which can help in management and conservation of 

the breed resource prevent replacement through cross breeding.  
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  ملخص البحث

  
  

الكبѧابیش، (أجریت ھذه الدراسة بغرض تحدید العلاقѧة بѧین بعѧض أنѧواع الابѧل السѧودانیة            

باستعمال ثلاثة أنواع مختلفة مѧن  DNAعن طریق ھضم المیتوكوندریا  ) الشنابلة والنیالاوى

عینѧة  15(عینѧة دم مѧن الثلاثѧة أنѧواع  45أخѧذت )  tag1, hinf and scal(انزیمѧات القطѧع 

 )PCR(اسѧتخدمت تقانѧة انѧزیم البلمѧرة المتسلسѧل ال.  DNAتѧم اسѧتخلاص ال) مѧن كѧل نѧوع

مѧتج ال بѧى سѧى أر ). D-Loop(باستعمال بادئ القراءة المعینة لكى یضخم  منطقة حلقة    ال

وقیم    agarose% 2فة الثلاثة، المنتج وضع على ھلام ھضم باستعمال انزیمات القطع المختل

، كشفت نتیجة ھѧذه الدراسѧة  الاختلافѧات بѧین )Electrophoresis(فصل الكھربائى بجھاز ال

عینѧة  45لѧم یقطѧع أى مѧن ال tag1الأنواع الثلاثة طبقا للعینѧات المھضѧومة والغیѧر مھضѧومة 

من الكبابیش  ولكن لم یقطع أى  % 6.7من الشنابلة، % 4.4قطع scalمن كل الأنواع،بینما   

ѧѧالاوي وقطѧل النیѧѧن ابѧث مѧѧع الثالѧѧزیم القطѧع انhinf  عѧѧنابلة   وقطѧات الشѧѧل عینѧن % 95.6كѧѧم

عѧدد العینѧات فѧى ھѧذه الدراسѧة أعطѧى ضѧوء . من ابل النیالاوي% 95.6الكبابیش وقطع ایضا 

والاختبѧѧارات ا الجذیئیѧѧة حتѧѧى   بعѧѧد مذیѧѧد مѧѧن العینѧѧات  لنتѧѧائج یمكѧѧن   الاعتمѧѧاد علیھѧѧا مسѧѧتقبلا 

  .السلالات  النقیة  للابل  السودانیةنتمكن من الحمایة والاحتفاظ   ب
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