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Extended Abstract 
Background: Barley (Hordeum vulgare L.) is one of the important cereal crops, which is ranked 
fourth globally after wheat, rice, and maize. Superior genotypes must be accurately identified in 
any breeding program. Improvement of some traits, such as grain yield, may be efficient through 
indirect selection pathways due to their high correlations with other traits. Therefore, this study 
aimed to select the best barley genotypes with desirable agronomic traits by using and finally 
comparing a combination of different selection indices. 
Methods: To evaluate some superior barley genotypes using multi-trait selection indices, an 
experiment was conducted at the Darab Agricultural and Natural Resources Research Station, 
Darab, Iran, in the 2020-2021 cropping year. The plant genetic materials consisted of 51 barley 
genotypes, along with nine check genotypes. The experiment was carried out based on a 
randomized complete block design with three replications. The studied genotypes were planted 
in six lines of 5 m long and 15 cm space between them. Seed density was determined as 300 seeds 
per square meter, and seeds were sown using an experimental plot planter (Wintersteiger, Austria). 
Before seed sowing, the fertilizer composition was 150 kg ha-1 nitrogen (twice), and di-
ammonium phosphate and potassium sulfate were 100 and 50 kg ha-1, respectively. After 
removing the border effect, all experimental plots were harvested using an experimental combine 
(Wintersteiger, Austria). Three selection indices, including selection of ideal genotype (SIIG), 
multi-trait genotype-ideotype distance index (MGIDI), ideotype design via best linear unbiased 
prediction (FAI-BLUP), and Smith-Hazel (SH), were estimated based on 12 morpho-phenological 
traits to select superior genotypes. The measured traits included grain yield, the number of spikes 
per square meter, the number of grains per spike, weight of spike, thousand-grain weight, grain 
filling period, spike length, plant height, the number of days to heading, the number of days to 
maturity, grain filling rate, and the spike type. 
Results: The results of the likelihood ratio test (LRT) showed that the genotype effect was 
significant for all measured traits at the 1% probability level. The results of restricted maximum 
likelihood (REML) showed that the lowest heritability was recorded for the grain filling period 
(0.505), grain yield (0.611), and grain filling rate (0.649), while the highest values were observed 
for thousand-grain weight (0.884) and the number of days to heading (0.877). The results of 
comparing the adjusted mean using the REML-BLUP model revealed that the highest grain yield 
belonged to genotypes 3, 1, 50, and 30, respectively. The grain yields of these genotypes were 
higher than all the check genotypes. Based on the MGIDI index, genotypes 39, 14, 43, 49, 6, 35, 
19, 32, 41, 50, 55 (Auxin), 38, 44, 60 (Nimrooz), 28, 42, 40, and 34 with the lowest values were 
identified as superior genotypes. Genotypes 39, 35, 43, 14, 32, 6, 41, 44, 50, and 42 with the 
highest FAI-BLUP values were selected as the best genotypes. The results of the Smith-Hazel 
index showed that the genotypes 30, 55, 1, 2, 3, 40, 38, 12, 10, and 13 with the highest values 
were identified as superior genotypes. Moreover, genotypes 3, 50, 30, 1, 55, 10, 13, 2, 11, 39, 12, 
38, 31, 35, 36, and 44 with the highest SIIG index were superior genotypes in terms of most 
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measured traits. The results of the correlation analysis showed that grain yield was positively and 
significantly correlated with the number of days to maturity (0.35*), plant height (0.37*), grain 
filling period (0.26*), the number of spikes per square meter (0.61**), and grain filling rate 
(0.96**). All selection indices were significantly correlated with grain yield, and the highest 
correlation value was found between grain yield and the SIIG (0.92**) and Smith-Hazel (0.78**) 
indices. FAI-BLUP and MGIDI indices were significantly associated with all traits, except for 
thousand-grain weight, length of ripening period, spike length, and the number of spikes per 
square meter traits. Only the thousand-grain weight and spike length traits did not show significant 
correlations with any of the selection indices. 
Conclusion: In conclusion, genotypes 3, 50, 30, 1, 55, 10, 13, 2, 11, 12, and 38 were identified 
as superior genotypes using both SIIG and Smith-Hazel indices, and genotypes 39, 35, 50, 38, 
and 44 were identified as superior genotypes by FAI-BLUP and MGIDI indices. Finally, our 
results revealed that SIIG and Smith-Hazel indices were better than FAI-BLUP and MGIDI 
indices to identify superior genotypes. 
  
Keywords: FAI-BLUP index, Genetic parameters, MGIDI index, SIIG index, Smith-Hazel index 
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 چکیده مبسوط 

شده  در میان تمام محصولات غلات تولیدرتبه چهارم را  امروزه    که  محصولات مهم خانواده غلات است  از  ییک(  .Hordeum vulgare Lجو )  مقدمه و هدف: 
ها باید با دقت بالایی انتخاب شوند. برای صفاتی مانند  های برتر، ژنوتیپهای اصلاحی برای انتخاب ژنوتیپدر برنامه دارد. در جهان، پس از گندم، برنج و ذرت

هدف از این تحقیق    ، بنابراین  از کارایی مطلوبی برخوردار است.  ، مستقیم از طریق سایر صفات که همبستگی بالایی با عملکرد دارند  عملکرد دانه، انتخاب غیر
 بود. با هم ها شاخص این و در نهایت مقایسه ترکیبی های انتخابهای برتر جو و برخوردار از صفات زراعی مطلوب با استفاده از شاخصگزینش ژنوتیپ

ارزیابی تعدادی از ژنوتیپبه  ها: مواد و روش در ایستگاه تحقیقات کشاورزی و    یآزمایش  ، صفتیهای گزینش چندهای برتر جو با استفاده از شاخصمنظور 
با سه کامل تصادفی    هایبلوک  ژنوتیپ شاهد در قالب طرح  9همراه  ژنوتیپ جو به  51  باانجام شد. آزمایش    1400- 1401در سال زراعی    منابع طبیعی داراب

مربع    بذر در متر  300میزان بذر مصرفی  متر از یکدیگر کاشته شدند.  سانتی  15متر و به فاصله    6در شش خط به طول    بررسیهای مورد  ژنوتیپتکرار اجرا شد.  
  ی شامل کود اوره به مقدارترکیب کودانجام شد.  (Wintersteiger, Austriaبا استفاده از دستگاه بذرکار آزمایشی غلات ) برای هر ژنوتیپ تعیین شد و کاشت

بود. پس از حذف  کیلوگرم در هکتار )قبل از کاشت(    50و    100  با مقادیر  ترتیبآمونیوم فسفات و سولفات پتاسیم به( و دینوبتکیلوگرم در هکتار )دو    150
  ،(SIIGآل )انتخاب ژنوتیپ ایده  شاخص( انجام شد.  Wintersteiger, Austriaمتر مربع( با استفاده از کمباین آزمایشی غلات )  6حاشیه، برداشت همه کرت )

  -اسمیت  شاخص  و(  FAI-BLUP)  یبینی نااریب خط پیش بهترین  شاخص طراحی ایدئوتیپ از طریق    ، (MGIDIشاخص فاصله ژنوتیپ ایدئوتیپ چند صفتی )
تعداد سنبله در متر مربع،    فنولوژیک محاسبه شدند. این صفات شامل عملکرد دانه،   -صفت مورفو  12های برتر با استفاده از  برای انتخاب ژنوتیپ(  SH)هیزل  

ارتفاع بوته، تعداد روز تا ظهور سنبله، تعداد روز تا رسیدگی،   طول دوره پر شدن دانه، طول ریشک، طول سنبله،  وزن هزار دانه،  وزن سنبله،  تعداد دانه در سنبله، 
 . ندسرعت پرشدن دانه و تعداد ردیف بود

. نتایج  بوددار  اثر ژنوتیپ برای همه صفات مورد بررسی در سطح احتمال یک درصد معنی  که  ند( نشان دادLRTنمایی )نتایج آزمون نسبت درست  ها: یافته
(،  505/0ترتیب مربوط به صفات طول دوره پر شدن دانه )پذیری صفات بهکمترین میزان وراثتکه    ند( نشان دادREMLشده )نمایی محدودحداکثر درست
(  0/ 877و تعداد روز تا ظهور سنبله )(  884/0)مربوط به وزن هزار دانه  نیز  پذیری  بیشترین مقدار وراثت  .( بود649/0( و سرعت پر شدن دانه )0/ 611عملکرد دانه )

،  1،  3های شماره  ترتیب مربوط به ژنوتیپبیشترین عملکرد دانه به  هک  ندنشان داد  REML-BLUPشده با استفاده از مدل  مقایسه میانگین تصحیح   نتایج   بود.
،  19،  35،  6،  49،  43،  14،  39های شماره  ، ژنوتیپMGIDIهای شاهد بالاتر بود. بر مبنای شاخص  ها از همه ژنوتیپبود. عملکرد دانه این ژنوتیپ  30و    50
،  43،  35،  39های  های برتر بودند. ژنوتیپژنوتیپاین شاخص، جزو  کمترین مقدار  داشتن با    34و    40، 42،  28)نیمروز(،    60،  44،  38)اکسین(،   55، 50، 41،  32
های  ژنوتیپکه    ندنشان داد  SHص  خنتایج شا  ها انتخاب شدند.عنوان برترین ژنوتیپبهFAI-BLUP ترتیب با بیشترین مقداربه  42و    50،  44،  41،  6،  32،  14

، 30،  50،  3های شماره  چنین، ژنوتیپهم  های برتر بودند.ژنوتیپ  وبا بیشترین مقدار این شاخص جزترتیب  به  13و    10،  12،  38،  40،  3،  2،  1،  55،  30شماره  
نتایج  های برتر از نظر بیشتر صفات مورد بررسی بودند.ژنوتیپ  وجز  SIIGبا بیشترین مقدار شاخص    44و    36،  35،  31،  38،  12،  39،  11،  2،  13،  10،  55،  1

(، تعداد سنبله  26/0* (، طول دوره پرشدن دانه )0/ 37* (، ارتفاع بوته ) 0/ 35* عملکرد دانه با صفات تعداد روز تا رسیدگی )   ند کههمبستگی بین صفات نشان داد
دار بود و  همبستگی هر چهار شاخص انتخاب با عملکرد دانه معنی. شتداری دا ( همبستگی مثبت و معنی96/0** ( و سرعت پر شدن دانه )0/ 61** در مترمربع )

 BLUP-FAIهای  شاخص بود.  SH   (**78/0-)و  SIIG  (**92/0)های  ترتیب مربوط به شاخصها بیشترین مقدار همبستگی با عملکرد دانه بهدر بین شاخص
جز وزن هزار دانه، طول دوره رسیدگی، طول سنبله و تعداد سنبله در متر مربع داشتند. تنها صفات وزن هزار  داری با همه صفات بههمبستگی معنی MGIDIو 

 داری نشان ندادند.های انتخاب همبستگی معنیکدام از شاخصدانه و طول سنبله با هیچ 
،  38، 35های مشترک بودند و ژنوتیپ  SHو  SIIGکه در هر دو شاخص   55 و 50، 38، 30 ، 13،  12،  11، 10، 3، 2،  1های ژنوتیپ ، در مجموع  گیری: نتیجه

های شاخص  ، های برتر در شرایط این آزمایش انتخاب شدند. در نهایتعنوان ژنوتیپ، بهMGIDIو    FAI-BLUPهای  انتخابی توسط شاخص  50و    44،  39
SIIG  وSH  بهتر از دو شاخصFAI-BLUP  وMGIDI شناسایی کنند. در شرایط این آزمایش های برتر با عملکرد دانه بالا را توانستند ژنوتیپ 

 

   SIIG شاخص ، MGIDI شاخص،  FAI-BLUPهیزل، شاخص -شاخص اسمیت پارامترهای ژنتیکی،  کلیدی:  هایواژه 
 

 مقدمه 
 مین غذای مورد نیاز بشر، در مقایسه با سایرأغلات از نظر ت
زراعی   ویژه گیاهان   Hordeum)جو    .دارندای  اهمیت 

vulgare.L)   که برای    است   یک گیاه زراعی از خانواده غلات
عنوان  به   جو.  گیردتغذیه انسان، دام و طیور مورد استفاده قرار می 

می شناخته  جهان  اهمیت  پر  غله  از  چهارمین  یکی  و  شود 
است.   مدیترانه  مناطق  در  اصلی  و  قدیمی  زراعی  محصولات 

میلیون    5/51بالغ بر    2020 سطح زیر کشت جو در دنیا در سال
میلیون تن و در ایران تا سال    5/157آن بالغ بر    تولیدهکتار و  

تولید آن    06/2حدود    2020 میلیون تن   6/3میلیون هکتار و 
   .(FAOSTAT, 2020)گزارش شده است 

برنامه  ژنوتیپ در  انتخاب  برای  اصلاحی  برتر،  های  های 
ها باید با دقت بالایی انتخاب شوند. از نظر بسیاری از  ژنوتیپ 

، انتخاب غیرمستقیم از صفاتی مانند عملکرد دانهمحققین برای  
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 4......................... ............................................................................................. بخش جوهای امیدهای مبتنی بر چند صفت برای انتخاب ژنوتیپمقایسه شاخص

دارند عملکرد  با  بالایی  که همبستگی  از    ، طریق سایر صفات 
معمولاً   . (Rabiei et al., 2004)کارایی مطلوبی برخوردار است  

  طور به   صفت  چند  برای  بالا  کارایی  با  هاییژنوتیپ   انتخاب
به   زمانهم یا  و  چالشدشوار  بود  عبارتی  خواهد  برانگیز 

(Shayan et al., 2020).  زمان هم   انتخاب  برای  شاخص  اولین
 در اصلاح  و(  Smith, 1936)  اسمیت  توسط  در اصلاح نباتات

  بر   شاخص  این.  شد  پیشنهاد(  Hazel, 1943)  هازل  توسط  دام
 استفاده  ، بنابراین  . است  ناشناخته  ژنتیکی  مقادیر  انتخاب  اساس

  تعیین   برای   ژنتیکی   هایکوواریانس   و  فنوتیپی   مقادیر  از
  رساندن   حداکثر  به  منظوربه   وزنی  بردار  یک  انتخاب  چگونگی

  فنوتیپی  هایارزش   و  ناشناخته   ژنتیکی  مقادیر  همبستگی
به   (.Hazel et al., 1994)  است  ضروری  شاخص  حال،تا 

  قرار   استفاده  مورد  موفقیت  با  (SHهیزل )  -اسمیت  کلاسیک
  این   از  استفاده  مشکلات  از  یکی  حال،این  با.  است   گرفته

  اهمیت   با   صفات   به  دادن  وزن   برای   ایرویه   فقدان   شاخص، 
 Cerón-Rojas et al., 2006; Stephens et)  است  اقتصادی

al., 2012 .) 
بر پایه  شاخص   ،های اخیردر سال انتخاب جدیدی که  های 

ژنوتیپ  ازانتخاب  استفاده  با  برتر  و صفات  دانه  عملکرد    های 
اند که از آن جمله معرفی شده  ،طور همزمان هستندمختلف به

 SIIG( )Zali et)   آلتوان به شاخص انتخاب ژنوتیپ ایدهمی

al., 2015)،  صفتی  اخصــش چند  ( MTSI)  پایداری 
(Olivoto et al., 2019)  ،  شاخص فاصله ژنوتیپ ایدئوتیپ چند

و شاخص  (  MGIDI( )Olivoto & Nardino, 2020)  صفتی
از طریق   ایدئوتیپ  عاملی و طراحی  بینی  پیشبهترین  تحلیل 

  ( Olivoto & Nardino, 2021)  (FAI-BLUP)  ینااریب خط
 اشاره کرد. 

کنندگان را  های اصلی که اغلب اصلاحها، چالشاین شاخص 
ژنوتیپ  بهترین  انتخاب  میدر  محدود  بیان  نکها  شامل  و  ند 

آن تبدیل  و  گونه صفات  این  اقتصادی  به  ارزش  ی دهوزنها 
 ,.Bizari et alد )نسازرا برطرف می  هستنداقتصادی واقعی  

شاخص 2017 این  در  شده    ،ها(.  سعی  تمامی  است  اغلب  از 
های برتر از نظر عملکرد  منظور انتخاب ژنوتیپ صفات مهم به

ها دانه و سایر صفات مورد بررسی بدون توجه به همبستگی آن 
ها هدف از این شاخص   ، با عملکرد دانه استفاده شود. در واقع

نیست دانه  عملکرد  برای  غیرمستقیم    ، هدف  بلکه   . انتخاب 
ژنوتیپ  ایدهشناسایی  و سایر  های  بالا  دانه  نظر عملکرد  از  آل 

امکان   حد  در  بررسی  مورد  -Zali & Pour)  استصفات 

Aboughadareh, 2023 .) 
ناردینو ) ( شاخص  Olivoto & Nardino, 2020اولیوتو و 

MGIDI    ها از و فاصله ژنوتیپ   هاعاملرا بر اساس تجزیه به
ایده  انتخاب  ژنوتیپ  بر  شاخص  این  کردند.  معرفی  آل 

،  ند اگیری شدهصفات متعدد اندازه هاهای برتر که در آن ژنوتیپ 
های چندصفتی  یکی از شاخص  MGIDI  شاخصتمرکز دارد.  

به می که  است   همتواند  یا طور  و  صفات  از  بسیاری  زمان 
همشاخص و  بگیرد  نظر  در  را  ضعف  ها  و  قوت  نقاط  چنین 
کندژنوتیپ  ارزیابی  را  آزمایش  مورد   & Olivoto)  های 

Nardino, 2020  استفاده از شاخص .)MGIDI    در شناسایی
سایر  ژنوتیپ  در  مورفولوژیک  صفات  برمبنای  جو  برتر  های 

است ) نیز گزارش شده   ;Shirzad et al., 2022aتحقیقات 

Zali et al., 2023 .) 
چندSIIG شاخص شاخص  ترکیبی  صفتییک  که    و  است 

زالی و همکاران  بار    (Zali et al., 2015)  توسط  اولین  برای 
ادغام شاخصبه  به خشکی معرفی منظور  های مختلف تحمل 

شاخص   واقع  در  ژنوتیپSIIGشد.  اساس  ،  بر  را  برتر  های 
آل و بیشترین فاصله از ژنوتیپ کمترین فاصله از ژنوتیپ ایده

در این شاخص صفات مختلف یا    کند.آل شناسایی میغیر ایده
شوند  های مختلف در قالب یک آماره جدید ترکیب میشاخص

ها برای ارزیابی ژنوتیب   را  توان بر اساس آن روند بهتریو می
داد شـاخص  .(Zali et al., 2015)  ارائه  جو  SIIG  از   در 

(Barati et al., 2021; Zali & Barati, 2020)،   آفتابگردان  
(Haghighatnia & Alhani, 2020)،  گندم دوروم  (Emami 

et al., 2019; Najafi Mirak et al., 2018)    و کلزا(Zali 

et al., 2017)  شده استاسـتفاده . 
شاخص    FAI-BLUPشاخص   اساس    MGIDIمانند  بر 

ها فاصله هرکدام از ژنوتیپ   مبنایاست که بر    هابه عاملتجزیه  
ایده ژنوتیپ  می از  برآورد  شاخص    .شودآل  چنین  محاسبه 

با   را  ژنتیکی  اثرات  از  چندصفتی  ترکیبی مدلاستفاده  های 
محاسبه مقادیر ژنتیکی با استفاده    از طرفی  کند وبینی می پیش

مناسبی برای    رویکردREML/BLUP  (Resende, 2016  )از  
استفاده   کارایی.  (Rocha et al., 2018)  ها است انتخاب ژنوتیپ 

 ;Botelho et al., 2022)   سورگوم  در  FAI-BLUPاز شاخص  

da Silva et al., 2018; Oliveira et al., 2019 )  گندم  ،
(Casagrande et al., 2022; Meier et al., 2021)   و ذرت  
(Peixoto et al., 2021)لوبیـا  ،  (Rocha et al., 2019)    و

 .گزارش شده است (Woyann et al., 2019)سویا 
روش  استفاده از    ها،های مهم برای تجزیه دادهیکی از روش 
درست محدودحداکثر  ایـن    .است  (REML)  شدهنمایی  در 

محدودیت تجزیه واریـانس بـه روش کمتـرین مربعات   ،روش
  شود چنین نامتجـانس برطرف می ای نامتعادل و همهبرای داده

(Holland, 2006) .  مانندمدل مخلوط  برای    REML  های 
واریانسه ب اجزای  آوردن  نااریـب  پـیشبهترین  و    دست  بینی 

تخمین    ،(BLUP)  خطـی اجزای  برای  و  ژنتیکی  مقادیر 
مـ اسـتفاده    . (Resende, 2016)  ـوندشیواریـانس 

پرکاربردتر  یکی  REML–BLUPشاخص   ی هاروش  نیاز 
تخم شامل  حداکثر ی  عنی)  انسیوار  یهامولفه   نیانتخاب 

عنوان  )به   یپیژنوت  ریمقاد  ینیبشیشده( و پمحدود  نماییدرست
استBLUPمثال،    )  (Bernardo, 2020; Piepho et al., 

رو(2008 صورت   REML–BLUPبر    یمبتن  یکردهای.  در 
نامتعادل، که هر دو اغلب    یهاصفات و داده  افزایشیریغ  تیماه

 مبتنی بر  یهابا روش  سهی اصلاح نباتات در مقا   یها شیدر آزما
ANOVA  بهتری هستند  انتخاب    دهند،یم  رخ(Hu, 2015) .  

 در  پیژنوت  ی هاکنشبرهم  یابیارزبرای    BLUPیهاکیتکن
 یهاپ یو انتخاب ژنوت  یط یچند مح  یهاش یتحت آزما  طیمح
قرار    داریپا استفاده  مورد   ,.Ahakpaz et al)  نداگرفتهجو 

2021; Verma et al., 2022) .
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های برتر جو و  هدف از این تحقیق در ابتدا گزینش ژنوتیپ 
شاخص  از  استفاده  با  مطلوب  زراعی  صفات  از  های  برخوردار 

شاخص   ترکیبی مقایسه  نهایت  در  در و  ترکیبی  مختلف  های 
 های برتر بود. انتخاب ژنوتیپ 

 

 ها مواد و روش

ارزیابی  به  به   ژنوتیپ   51منظور  ژنوتیپ    9همراه  خالص جو 
در   با سه تکرارناقص  هایبلوک طرح قالب در آزمایشی  ،شاهد

داراب کشاورزی  تحقیقات  ایستگاه  تحقیقاتی  سال    مزرعه  در 
 15در    های مورد بررسیژنوتیپ  انجام شد.  1400-1401زراعی  

متر )مساحت هر کرت آزمایشی    5آذر ماه در شش خط به طول  
از  دانه در متر مربع و با استفاده    300متر مربع( و با تراکم    6

غلات   آزمایشی  کشت    (Wintersteiger, Austria)بذرکار 
  ای نواری )تیپ( استفاده شد. شدند. برای آبیاری از سیستم قطره

شکل   در  هواشناسی  ژنوتیپ  1اطلاعات  مشخصات  در  و  ها 
شده  1جدول   داده  دیکود  . ندانشان  و    آمونیومهای  فسفات 
کیلوگرم در هکتار   50و    100ترتیب با مقادیر  پتاسیم به  سولفات

. کود اوره  ندصورت پایه و پیش از کاشت به خاک اضافه شد به 
زنی و  کیلوگرم در هکتار و در دو نوبت اوایل پنجه  150مقدار به 

های رفتن به خاک اضافه شد. مبارزه با علف  انتهای مرحله ساقه
های  کشترتیب با استفاده از علفبرگ بهبرگ و باریکپهن  هرز

انجام   لیتر در هکتار  5/1به مقدار    انتخابی توفوردی و اکسیال
  های زراعی، یادداشت در طول دوره رشد علاوه بر مراقبتشد.  

برداری از صفات تعداد روز تا ظهور سنبله، تعداد روز تا رسیدگی،  
دانه،   پرشدن  دوره  طول  دانه،  شدن  پر  سرعت  بوته،  ارتفاع 
عملکرد دانه، تعداد سنبله در مترمربع، تعداد دانه در سنبله، وزن  
سنبله، وزن هزار دانه، طول سنبله، طول ریشک و تعداد ردیف  

گرفت.   دانهسنبله صورت  عملکرد  برآورد  کل    ، برای  برداشت 
 ,Wintersteigerآزمایشی غلات )کرت با استفاده از کمباین  

Austria.انجام شد )   
ی برتر از نظر صفات مورد بررسی  هاژنوتیپ انتخاب  منظور  به 

 ,.SIIG  (Zali et al., 2015; Zali et alهای  شاخص از  

2023،)  MGIDI  (Olivoto & Nardino, 2020  ،)FAI-

BLUP  (Rocha et al., 2018  و  )SH  (Hazel, 1943; 

Smith, 1936 ) .استفاده شد 
 MGIDIشاخص 

 : بودصورت زیر به  MGIDIشاخص مراحل محاسبه 
طرفه    -1 دو  جدول  مقیاس صفات:  یا   iبا  ijXتغییر  ردیف 

مقدار تغییر مقیاس یافته  تشکیل وستون یا صفت  j ژنوتیپ و
  .محاسبه شد  1صورت رابطه  به   )j  )ijrX و ستون  i برای ردیف

rXij(       1) رابطه =
ηnj−φnj

ηoj−φoj
× (θij − ηoj) + ηnj 

𝜑𝑜𝑗  و 𝜂𝑜𝑗 برای به حداکثر  و  حداقل  اصلی  مقادیر  ترتیب 
و  به   𝜂𝑛𝑗و  𝜑𝑛𝑗 هستند. j صفت حداقل  جدید  مقادیر  ترتیب 

مقدار     𝜃𝑖𝑗و هستند  پس از تغییر مقیاس   jحداکثر برای صفت
  برای تغییر مقیاس ام است.  iام از ژنوتیپ  jاصلی برای صفت  

  صورت زیر محاسبه شدند: برای صفاتیبه   𝜑𝑛𝑗و   𝜂𝑛𝑗 مقادیر
   𝜂𝑛𝑗وبرابر با صفر  𝜑𝑛𝑗ها مقدار بالا موردنظر است،  که در آن

 
1 Canonical loadings 

که    صفاتی برای    کهدر حالی  . ندشددر نظر گرفته    100برابر با  
 𝜂𝑛𝑗  و  100با    برابر  𝜑𝑛𝑗  ها مقدار پایین موردنظر است،در آن

طرفه تغییر مقیاس  . در جدول دوندشدبرابر با صفر در نظر گرفته  
است که مفهوم    100تا    0، هر ستون دارای محدوده  ij(rX(یافته  

می نظر  در  را  کاهش(  یا  )افزایش  نظر  مورد  و انتخاب  گیرد 
 کند.ساختار همبستگی مجموعه اصلی متغیرها را حفظ می 

  برای  (FA) ها: در مرحله بعد، تحلیل عاملیتجزیه به عامل -2
داده ابعاد  کاهش  شد.محاسبه  انجام  روابط  ساختار  و  این   ها 

 انجام شد:  2تحلیل بر اساس رابطه 
F                                          (     2)  رابطه = Z(ATR−1)T 

 Z ها است،با مقادیر عامل g × f یک ماتریس F که در آن

ماتریس استاندارد g × p یک  میانگین  مقیاس  با  )تغییر  شده 
است    1از بارگذاری متعارف  f  × pیک ماتریس  Aیافته( است،

علاوه بر   بین صفات است. p × p یک ماتریس همبستگی R و
ژنوتیپبه   p و  g  ،fاین   تعداد  باقیمانده    هایعاملها،  ترتیب 

آن)عامل ویژه  مقدار  که  و هایی  است(  بیشتر  یک  از  ها 
  دهند.شده را نشان می های محاسبهشاخص

(، ایدئوتیپ دارای  1تعریف ایدئوتیپ: طبق تعریف معادله )  -3
( مقیاس  تغییر  مقدار  مورد 100بالاترین  صفات  همه  برای   )

است. می  بر  بنا بررسی  را  ایدئوتیپ  برداراین،  یک  با     Iتوان 
[1×p] کرد ...،  100،  100برابر    I  کهطوریبه   ،تعریف   ،100  

 .شود( تخمین زده می2نیز بر اساس رابطه ) I نمرات  باشد.
: در مرحله آخر، فاصله اقلیدسی MGIDIمحاسبه شاخص    -4

با     MGIDIعنوان شاخصها و ایدئوتیپ به بین نمرات ژنوتیپ 
 محاسبه شد:  3استفاده از رابطه 

MGIDI             (     3) رابطه = ∑ [(γij − γj)
2]

0.5f
i=1 

ijγ امتیازi  امین ژنوتیپ در فاکتور j است ام (i = 1,2,…,t; 

j = 1,2,…,f) کهt   و f  ژنوتیپ به تعداد  عاملترتیب  و  ها ها 
هایی با کمترین ژنوتیپ  است.   ایدئوتیپام  jنمره    jγ و  ،هستند
تر هستند و بنابراین مقادیر  نزدیک ایدئوتیپبه   MGIDI  مقدار

د. ندهشده نشان می های محاسبهمطلوب را برای همه شاخص 
نظر گرفتن شدت   در  با  برای همه صفات  انتخاب  دیفرانسیل 

 (.  Olivoto & Nardino, 2020درصد انجام شد ) 20انتخاب 
 FAI-BLUPشاخص 

چندیک     FAI-BLUPشاخص    بر  شاخص  مبتنی  صفتی 
ها از بر اساس فاصله هرکدام از ژنوتیپ   ی است وعامل  لیتحل

می  برآورد  هر  ایدئوتیپ  فواصل  ایدئوتیپ،  تعیین  از  شود. پس 
ایدئوتیپ( برآورد و  -ژنوتیپ بر اساس ایدئوتیپ )فاصله ژنوتیپ

خاصی  احتمال  رتبه  دنشومیتبدیل    2به  ژنوتیپ و  را بندی  ها 
از رابطه    FAI-BLUPبرای محاسبه شاخص  .کندپذیر میامکان 

  استفاده شد:  4

𝑃𝑖𝑗                          (         4) رابطه =

1

𝑑𝑖𝑗

∑
1

𝑑𝑖𝑗

𝑖=𝑛;𝑗=𝑚
𝑖=1;𝑗=1

 

 (,...,n i=1, 2)  امiاحتمال مشابه بودن ژنوتیپ ijPکه در آن  
(mام jبا ایدئوتیپ 

 
(j=1, 2,..., و  ijd ایدئوتیپ  -فاصله ژنوتیپ

2 Spatial probability 
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 6......................... ............................................................................................. بخش جوهای امیدهای مبتنی بر چند صفت برای انتخاب ژنوتیپمقایسه شاخص

ام بر اساس میانگین استاندارد فاصله  jام تا ایدئوتیپiاز ژنوتیپ  
 (. Rocha et al., 2018) هستنداقلیدسی 
 SIIGشاخص 

ژنوتیپ به  انتخاب  صفات  منظور  از  استفاده  با  برتر   های 
استفاده شد که نحوه محاسبه   SIIGفنولوژیک از روش -مورفو

 : است این شاخص به شرح زیر 
صورت رابطه  ها بهها: ماتریس دادهتشکیل ماتریس داده  -1

 (.Dتشکیل شد )ماتریس  5

D                     (   5) رابطه = [

x11

x21

x12

x22
⋯

x1m

x2m

⋮ ⋱ ⋮
xn1 xn2 ⋯ xnm

]  

( در  i = 1, 2, … nام )iمقدار ژنوتیپ    ijXدر این ماتریس  
صفت با  ) jرابطه  به است(  j = 1, 2, …mام  دیگر.    ، عبارت 

 ها را صفات تشکیل دادند. ها و ستون ها را ژنوتیپردیف
داده  -2 ماتریس  )ماتریس  تبدیل  اولیه  یک Dهای  به   )

برای استاندارد   6(: از رابطه Rماتریس استاندارد شده )ماتریس 
 ها( استفاده شد: ها )بدون واحد کردن دادهکردن داده

rij                                      (    6) رابطه =
xij

√∑ xij
2n

i=1

   

های اولیه )ماتریس ه، بعد از استاندارد نمودن داد6در رابطه  
D ماتریس ،)R  شود:تعریف می 7صورت رابطه به 

R                  (    7رابطه ) = [

r11

r21

r12

r22
⋯

r1m

r2m

⋮ ⋱ ⋮
rn1 rn2 ⋯ rnm

]  

آل )ضعیف(  ایده آل و ژنوتیپ غیر پیدا کردن ژنوتیپ ایده -3
نظر   و  نوع صفت  به  توجه  با  مرحله  این  در  هر صفت:  برای 

یا مقادیر  مقدار بالای یک صفت    که   شودمحقق مشخص می 
 . هستندآل ایده پایین آن

+آل )های ایدهمحاسبه فاصله از ژنوتیپ   -4
id های  ( و ژنوتیپ

( -ضعیف 
id  از فاصله  ژنوتیپ،  هر  برای  مرحله  این  در   :)

+) آلهای ایدهژنوتیپ 
id های ضعیف )( و ژنوتیپ-

id ترتیب با  ( به
 .محاسبه شد 9و  8استفاده از روابط 

di            (8) رابطه
+ = √∑ (rij − rj

+)
2m

j=1   i = 1, 2 … , n 

di                      (  9رابطه )
− = √∑ (rij − rj

−)
2m

j=1   i = 1, 2 … , n 

 ,i = 1ام )iشده ژنوتیپ  مقدار استاندارد  ijr،  9و    8  در روابط 

2, … n  )( در رابطه با شاخص )صفتj( امj = 1, 2, …m  )
+است.  

jr  و ¯
jr   ژنوتیپ به شده  استاندارد  مقادیر  های  ترتیب 

وایده )صفت(  ژنوتیپ  آل  شاخص  هر  برای  ضعیف   ام  jهای 
(j= 1, 2, … m )هستند  . 
(: در آخرین  SIIGآل )محاسبه شاخص انتخاب ژنوتیپ ایده  -5

آل برای هر  مرحله برای محاسبه شاخص انتخاب ژنوتیپ ایده 
 استفاده شد:  10یا ژنوتیپ از رابطه  ژنوتیپ
SIIGi                      (10رابطه )  =

di
−

di
++di

−     i = 1, 2 … , n,      

0 ≤ SIIGi ≤ 1  
کند و هرچه گزینه  بین صفر تا یک تغییر می  iSIIGمقدار  

آن به    iSIIG  مقدار  ،تر باشدآل نزدیکموردنظر به ژنوتیپ ایده
تر خواهد بود. براساس این روش، بهترین ژنوتیپ،  یک نزدیک

ژنوتیپ نزدیک به  ژنوتیپ  ایدهترین  از  های  دورترین  و  آل 
 (.  Zali et al., 2015های ضعیف است )ژنوتیپ 

 SHشاخص 
( Hazel, 1943)  هیزل  و(  Smith, 1936)  اسمیت  شاخص

 محاسبه شد:   11رابطه به   توجه با
𝐼 (11)رابطه  = ∑ 𝑏𝑖𝑝𝑖                                            

هایی هستند که به هر صفت براساس  ها وزن ib  ،11در رابطه  
ارزش فنوتیپی هر صفت است.    ipد و  نشوها داده میارزش آن 

 استفاده شد:  12از رابطه  bبرای محاسبه بردار 

𝑏                                            (12رابطه ) =  𝑃−

1

𝐺𝑎 

رابط  کوواریانس  -واریانسماتریس  معکوس    P-1  ،12  هدر 
ژنتیکی صفات در    کوواریانس  -واریانسماتریس    G  ،فنوتیپی

 هستندبردار ستونی ارزش اقتصادی نسبی صفات    aشاخص و  
 که در این تحقیق برابر با یک در نظر گرفته شد. 

داده  واریانس  نرم تجزیه  از  استفاده  با   META-Rافزار  ها 
از برنامه تهیه شده در    SIIGانجام شد. برای محاسبه شاخص  

( و برای محاسبه  Zali et al., 2023)  Rنویسی  محیط برنامه
شاخص  MGIDI  ،FAI-BLUPشاخص    ،SH    همبستگی و 

های چندمحیطی  ها از بسته تجزیه آزمایشبین صفات و شاخص 
(metanدر محیط برنامه ) نویسیR استفاده شد (Olivoto & 

Nardino, 2020  .) 

 

  
 Precipitation (mm)( متریلی)م   یبارندگ                                Temperature (°C)( گرادی دما )درجه سانت

 1400- 1401اطلاعات هواشناسی محل اجرای آزمایش  -1شکل  
Figure 1. Meteorological information of the experiment site (2021-2022)  
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 1400-1401 فصل زراعی های مورد بررسی جو درژنوتیپ  هایشجره -1 جدول
Table 1. Pedigrees of the studied barley genotypes in the 2020-2021 cropping season 

 نامهشجره
Pedigree 

 هاژنوتیپ
Genotypes 

Kavir/Badia/3/Torsh//9cr.279-07/Bgs/4/Karoon/Kavir/5/ Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S" 1 
Triton/Yazd-5//Bereke-54 2 

Yousef/3/Legia//Rhn/Lignee 527 3 
GOB/ALELI//CANELA/3/ARUPO*2/JET/4/ARUPO/K8755//MORA/5/Lignee527/NK1272//JLB70-063/3/Barjouj/ 4 

GOB/ALELI//CANELA/3/ARUPO*2/JET/4/ARUPO/K8755//MORA/5/Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S"/ 5 
GOB/ALELI//CANELA/3/ARUPO*2/JET/4/ARUPO/K8755//MORA/5/Nimrooz 6 

GOB/ALELI//CANELA/3/ARUPO*2/JET/4/ARUPO/K8755//MORA/5/Bgs/Dujia//L.1242 7 
Anoidium/Arbayan-01/3/Lignee527/NK1272//JLB70-63/4/MBD-82-9(D10) 8 

GOB/ALELI//CANELA/3/ARUPO*2/JET/4/ARUPO/K8755//MORA/5/Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S" 9 
GOB/ALELI//CANELA/3/ARUPO*2/JET/4/ARUPO/K8755//MORA/5/Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S" 10 

26216/4/Arar/3/Mari/Aths*2//M-Att-73-337-1/5/Nik/6/ Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S" 11 
Kavir/Badia/3/Torsh/9cr.279-07//Bgs/4/Karoon/Kavir/5/Nik/6/ Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S" 12 

Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S"/4/Nik/5/Kavir 13 
ICNB-105960/Torkman//Nosrat/3/Bda/Rhn-03//ICB-107766 14 

Legia//Rhn/Lignee 527/3/Rhn03/4/Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S" 15 
Zahak/Zarqa//Sahra 16 

Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S"/4/1-BC-80152/5/Sahra 17 
Alanda/Momtaz 18 

Rhn-03//Lignee527/NK1272/3/Aths/Lignee686/5/Baca'S'/3/AC253//CI08887/CI05761/4/Cen/Bglo'S' 19 
SICH84.80/BISON 191 20 

SUMBARD400/8/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/M111/7/LEGACY/3/SVANHALS-
BAR/MSEL// AZAF/GOB24DH 

21 

LEGACY /4-1MBN11 22 
P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/BRS180/7/TOCTE 23 

Nadawa/Rhn-03/3/Lignee527/Rihane//Arar 24 
M104/PFC 88210//DOÑA JOSEFA 25 

LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/3/PUNGSANCHAPSSALBORI 26 
Alanda-01 (Arizona5908/Aths//Lignee640) 27 

Clipper//WI2291*2/WI2269/7/Hml-02/5/Cq/Cm//Apm/3/12410/4/Giza134-2L/6/Clipper/Volla/3/Arr/Esp//Alger/Ceres362-1-
1/4/Hml 

28 

BISON 218.1/6/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1 29 
WABAR2242//LIMON/BICHY2000 30 

P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/CHAMICO/TOCTE//CONGONA 31 
Kavir/Badia/3/Torsh//9cr.279-07/Bgs/4/Karoon/Kavir/5/Nosrat 32 
Kavir/Badia/3/Torsh//9cr.279-07/Bgs/4/Karoon/Kavir/5/Nosrat 33 

ZBL-2640/Nosrat 34 
ZBL-2640/Nosrat 35 

Beecher/Kavir 36 
Manal/Alanda-01//1-BC-80152 37 

Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S"/4/Sahra 38 
Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S"/4/Sahra 39 

Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S"/4/Comp 89-9Cr-79- 40 
Rhn-03//L.527/NK1272/4/Viringa'S//WI2291/WI2269/3/H.spont.38-3/Akrash-01 41 
Rhn-03//L.527/NK1272/4/Viringa'S//WI2291/WI2269/3/H.spont.38-3/Akrash-01 42 
Rhn-03//L.527/NK1272/4/Viringa'S//WI2291/WI2269/3/H.spont.38-3/Akrash-01 43 
Rhn-03//L.527/NK1272/4/Viringa'S//WI2291/WI2269/3/H.spont.38-3/Akrash-01 44 
Rhn-03//L.527/NK1272/4/Viringa'S//WI2291/WI2269/3/H.spont.38-3/Akrash-01 45 

Lignee 527/NK1272//JLB 70-63/3/Rhn-03//Lignee527/As45 46 
Lignee 527/NK1272//JLB 70-63/3/Rhn-03//Lignee527/As45 47 

Bgs/Dajia//L.1242/3/L.B.IRAN/Una8271//Gloria'S'/3/Alm/Una80//..../4/Kavir 48 
Bgs/Dajia//L.1242/3/L.B.IRAN/Una8271//Gloria'S'/3/Alm/Una80//..../4/Kavir 49 

Rojo/3/LB.IRAN/Una8271//Gloria"S"/Com"S"/4/Bereke-54 50 
LB.Iran/Una8271//Gloria"S"/Com"S"/3/Torsh/9cr.279-07//Bgs *2/4/ Rojo/3/LB.IRAN/… 51 

W-98-18 (Check) 52 
W-98-16 (Check) 53 
W-98-19 (Check) 54 

Oxin (Check) 55 
Golchin (Check) 56 
Norooz (Check) 57 
Sahra (Check) 58 

Nobahar 59 
Nimrooz 60 

              
 نتایج و بحث 

درست  نسبت  آزمون  )از  اثر  LRTنمایی  ارزیابی  برای   )
همه  اثر ژنوتیپ برای    که  نتایج نشان داد  .ها استفاده شدژنوتیپ 

 بوددار  در سطح احتمال یک درصد معنی  صفات مورد بررسی
نشده) داده  نشان  درست ندانتایج  حداکثر  روش  از  نمایی (. 

( برای برآورد اجزای واریانس صفات مورد REMLشده )محدود
تجزیه   نتایج  شد.  استفاده  داد  REMLبررسی  که    ند نشان 

وراثت  میزان  به  کمترین  مربوط  پر  صفات  پذیری  دوره  طول 
سرعت پر شدن    و  (611/0، عملکرد دانه )(505/0)شدن دانه  

پذیری مربوط به وزن هزار  بیشترین مقدار وراثت   و(  649/0دانه )
برآورد  .  ( بود877/0)  ظهور سنبلهو تعداد روز تا  (  884/0)دانه  

 884/0تا    505/0پذیری برای همه صفات بالا بود و از  وراثت
دهد همه صفات مورد بررسی  که نشان می   ، (2)جدول    متغیر بود

نژادی در جهت شناسایی و  های به توانند در پیشرفت برنامه می
 ;Oliveira et al., 2019)   نقش داشته باشندها  توصیه ژنوتیپ 

Pour-Aboughadareh & Poczai, 2021) .    از مزایای روش

REML   روش به  مینسبت  کلاسیک،  کاهش  های  به  توان 
دلیل که به کرد  تعداد برآوردهای منفی پارامترهای ژنتیکی اشاره  

روش در  آزمایشی  طرح  نبودن  مناسب  مانند  های  مشکلاتی 
 (. Holland, 2006شود )کلاسیک ایجاد می

در  مختلف  صفات  در  فنوتیپی  تنوع  حراراتی  نقشه 
نشان داده شده است. در   2های مورد بررسی در شکل  ژنوتیپ 

مقادیر عددی پایین صفات مختلف با   ،هر کدام از این نمودارها
داده   با رنگ سبز نشان  بالای هر صفت  مقادیر  و  قرمز  رنگ 

شده برای هرکدام از . طیف رنگی قرمز تا سبز مشاهدهنداشده
 . استتنوع موجود بین صفات مورد بررسی   دهندهصفات نشان

از مدل   استفاده  ابتدا با    REML-BLUPمیانگین صفات 
مقایسه های تصحیح شده  بر روی داده  هامیانگینتصحیح شد و  

داد(3)جدول    ندشد نشان  نتایج    3و    28های  ژنوتیپ که    ند. 
ترین و  زودرسجزو  روز تا رسیدگی    7/122و    116ترتیب با  به 

،  14،  10،  7،  6های  ها بودند. در واقع ژنوتیپترین ژنوتیپدیرس
ترین  زودرس   وجز  49و    48،  46،  43،  42،  37  ، 27،  22  ،19

 
 و علیرضا پورابوقداره  ، امید سفالیان، حسن زالی ، علی اصغریمنصور جعفری زارع 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
jc

b.
20

24
.1

55
2 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

25
-1

2-
25

 ]
 

                             7 / 15

http://dx.doi.org/10.61882/jcb.2024.1552
http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1552-en.html


 8......................... ............................................................................................. بخش جوهای امیدهای مبتنی بر چند صفت برای انتخاب ژنوتیپمقایسه شاخص

های شاهد( در شرایط  از همه ژنوتیپتر  زودرسها )حتی  ژنوتیپ 
به  دانه  عملکرد  بیشترین  بودند.  تحقیق  به  این  مربوط  ترتیب 

شماره  ژنوتیپ  این    30و    50،  1،  3های  دانه  عملکرد  بود. 
ژنوتیپژنوتیپ  همه  از  بین  ها  در  بود.  بالاتر  شاهد  های 
شاهدژنوتیپ  به   ،های  دانه  عملکرد  به  بیشترین  مربوط  ترتیب 

های اکسین و صحرا بود. بیشترین سرعت پر شدن دانه  ژنوتیپ 
بود.    50و    30،  1،  3های شماره  ترتیب مربوط به ژنوتیپ نیز به 

گرم(،    2/56)  15های شماره  ژنوتیپ   دربیشترین وزن هزار دانه  
 گرم( مشاهده شد. 2/50) 28گرم( و  7/51) 14

 

 جو  یهاژنوتیپدر   کیفنولوژ-مربوط به صفات مختلف مورفو REML هیتجز جینتا -2 جدول
Table 2. Results of REML analysis for different morpho-phenological traits in the studied barley genotypes 

 DHE DMA PLH GFP GFR TKW GY SL AL NGS SPW NSP ( Statistics) هاآماره
 0.877 0.692 0.718 0.505 0.649 0.884 0.611 0.802 0.829 0.823 0.760 0.702 ( Heritability) پذیریوراثت

   واریانس ژنوتیپی 
Genotype Variance 6.235 2.538 47.48 1.762 239.612 13.952 252154 0.484 1.479 23.53 0.047 5474 

   واریانس باقیمانده
Residual Variance 

2.63 3.39 55.85 5.17 388.1 5.51 482205 0.36 0.91 15.15 0.04 6969 

 1.85 1.54 9.63 7.10 19.30 5.26 21.20 12.22 9.18 15.85 17.47 29.1 ( (%) CV) ضریب تغییرات )%(

DHE  :  ظهور سنبله؛  تعداد روز تاDMA؛یدگی: تعداد روز تا رس  PLH(؛ متر ی)سانت  : ارتفاع بوتهTGW گرم(؛  : وزن هزار دانه(GFP   :)؛طول دوره پرشدن دانه )روزGY  عملکرد :
: وزن سنبله  SPW  ؛: تعداد دانه در سنبلهNGS  (؛متر ی)سانت: طول ریشک  AL (؛متر ی)سانت: طول سنبله  SL: سرعت پرشدن دانه )کیلوگرم بر روز(؛ GFR  (؛در هکتار لوگرمی)ک  دانه 

 . : تعداد سنبله در مترمربعNSP)گرم(؛ 
DHE:  Number of days to heading; DMA: Number of days to  maturity; PLH: Plant height (cm); TGW: Thousand-grain weight (g); GFP: Grain filling 
period; YLD: Grain yield (kg h-1); GFR: Grain filling rate (kg/day); SL: Spike length (cm); AL: Awn length (cm); NGS: Number of grains per spike; 
SPW: Spike weight (g); NSP: Number of spikes per square meter. 

 

 
 جو یها یپژنوت یکی درلوژفنو-صفات مورفو یپیتنوع فنوت حرارتی  یهانمودار -2شکل  

Figure 2. Heat maps of phenotypic variation for measured morpho-phenological traits in the investigated barley 
genotypes 
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 SIIG های جو و مقادیر شاخص در ژنوتیپ REML-BLUPفنولوژیک با استفاده از مدل  -شده صفات مورفومیانگین تصحیح -3جدول 
Table 3. The REML-BLUP model-based adjusted means for measured morpho-phenological traits and values of SIIG 
               index in the investigated barley genotypes 

 کد
Code 

ها ژنوتیپ  
Genotypes 

فنولوژیک -صفات مورفو  
Morpho-phenological traits  SIIG 

DHE DMA PLH GFP GFR TKW GY SL AL NGS SPW NSP RT 

G1 1 88.9 120.7 80.4 32.0 123.3 47.2 3916 4.1 11.5 22.3 1.1 376 6  0.572 

G2 2 89.7 121.1 77.8 31.8 119.9 40.6 3780 4.0 11.1 25.3 1.1 342 6  0.550 

G3 3 90.6 122.7 83.6 32.5 130.8 48.9 4243 4.5 11.9 26.9 1.4 321 6  0.625 

G4 4 87.7 120.2 93.3 32.3 97.6 51.7 3183 6.3 9.8 16.0 1.0 332 2  0.431 

G5 5 89.4 120.9 68.3 31.8 92.1 37.1 2955 4.9 9.8 24.9 1.2 248 6  0.408 

G6 6 85.9 118.6 84.2 32.2 103.4 45.2 3313 5.6 11.8 25.4 1.3 264 6  0.501 

G7 7 87.7 118.1 68.3 30.8 86.8 47.5 2714 5.2 11.4 26.9 1.4 204 6  0.428 

G8 8 90.3 120.4 69.7 31.0 91.9 47.5 2840 4.7 10.7 22.7 1.3 227 6  0.393 

G9 9 88.3 119.7 72.0 31.7 103.6 42.3 3253 4.4 9.3 26.0 1.2 273 6  0.452 

G10 10 87.1 118.3 78.1 31.3 122.0 40.3 3789 5.3 9.0 31.0 1.3 296 6  0.564 

G11 11 89.2 121.6 79.5 32.5 115.7 41.0 3792 4.7 10.2 22.2 1.0 387 6  0.539 

G12 12 88.3 121.6 77.7 33.0 113.9 41.7 3768 4.1 10.8 23.8 1.1 347 6  0.536 

G13 13 89.2 120.2 74.8 31.5 117.4 40.9 3667 4.8 10.3 26.8 1.2 323 6  0.561 

G14 14 81.8 117.7 72.6 33.9 94.2 44.3 3243 4.1 11.8 25.7 1.2 271 6  0.462 

G15 15 90.6 120.9 81.2 31.2 107.0 56.2 3304 5.0 12.9 24.3 1.3 251 6  0.512 

G16 16 89.2 119.5 74.4 31.0 85.0 44.6 2643 3.7 10.8 21.6 1.1 230 6  0.305 

G17 17 89.7 121.3 79.0 32.0 98.4 45.9 3166 5.0 11.3 24.7 1.3 250 6  0.429 

G18 18 88.6 120.7 76.4 32.2 79.7 43.4 2614 5.3 11.1 26.0 1.2 210 6  0.373 

G19 19 80.7 117.7 76.4 34.5 77.8 44.0 2759 4.7 10.6 24.9 1.2 228 6  0.363 

G20 20 89.2 119.0 74.7 30.7 101.7 39.5 3112 5.2 9.4 28.9 1.3 255 6  0.444 

G21 21 88.6 119.3 80.4 31.2 97.4 41.8 3034 5.2 11.2 26.2 1.2 257 6  0.425 

G22 22 87.1 118.3 68.7 31.3 86.2 39.5 2706 4.8 9.6 26.8 1.2 223 6  0.377 

G23 23 89.7 120.2 76.3 31.2 83.2 44.1 2623 4.9 9.4 24.9 1.2 212 6  0.337 

G24 24 87.1 119.0 77.6 31.8 110.4 44.4 3473 4.1 10.9 18.5 0.9 400 6  0.509 

G25 25 88.3 119.5 75.4 31.5 99.3 42.2 3096 5.1 8.6 26.8 1.3 238 6  0.437 

G26 26 89.4 119.3 74.2 30.7 86.7 45.0 2685 4.3 10.5 22.7 1.2 223 6  0.331 

G27 27 85.4 118.6 74.3 32.5 87.9 41.6 2901 4.4 10.5 21.6 1.0 281 6  0.361 

G28 28 79.5 116.0 76.9 34.0 93.6 50.2 3236 5.4 9.2 14.6 0.8 403 2  0.458 

G29 29 90.6 122.0 84.3 32.0 95.1 39.4 3060 5.3 8.0 30.1 1.2 244 6  0.428 

G30 30 90.3 120.9 73.3 31.3 123.8 48.5 3803 6.4 9.0 16.3 1.0 420 2  0.581 

G31 31 89.4 121.8 79.0 32.5 108.2 38.9 3527 5.7 9.7 31.4 1.4 267 6  0.535 

G32 32 87.1 121.1 84.5 33.4 97.4 48.2 3298 5.0 9.8 29.5 1.5 232 6  0.485 

G33 33 87.7 120.7 77.4 32.7 84.8 48.0 2828 5.2 10.2 31.9 1.7 180 6  0.464 

G34 34 88.3 119.5 72.9 31.5 102.7 47.6 3217 4.5 11.7 25.7 1.4 238 6  0.486 

G35 35 87.7 121.3 82.1 33.2 108.4 48.1 3614 4.7 12.3 26.7 1.4 269 6  0.533 

G36 36 87.4 120.0 70.5 32.3 112.4 43.5 3617 4.2 8.8 25.7 1.2 312 6  0.524 

G37 37 85.6 117.9 64.2 31.8 105.0 42.8 3365 4.2 8.6 25.1 1.1 304 6  0.456 

G38 38 86.5 119.5 81.1 32.5 114.1 41.6 3721 5.1 9.4 24.1 1.1 329 6  0.536 

G39 39 83.9 119.7 80.5 34.2 104.5 42.4 3628 5.0 10.2 27.0 1.2 323 6  0.538 

G40 40 89.2 122.0 79.5 32.9 105.4 44.8 3459 5.0 12.2 21.6 1.1 319 6  0.502 

G41 41 87.7 120.0 83.3 32.2 105.2 47.8 3390 4.6 10.4 27.4 1.4 263 6  0.490 

G42 42 87.7 118.8 76.1 31.3 95.3 45.3 3002 4.6 11.9 30.1 1.5 206 6  0.467 

G43 43 85.4 118.3 79.2 32.3 107.0 45.7 3384 4.5 12.3 28.0 1.4 261 6  0.496 

G44 44 88.6 120.0 80.3 31.7 112.8 42.8 3562 4.5 11.2 28.2 1.5 251 6  0.522 

G45 45 90.3 121.1 75.1 31.5 101.3 44.4 3174 4.0 10.3 21.5 1.1 300 6  0.409 

G46 46 88.0 118.6 72.5 31.0 91.4 43.9 2881 5.7 10.1 29.1 1.4 213 6  0.440 

G47 47 88.0 120.0 83.1 32.0 107.2 45.1 3425 5.9 8.2 27.9 1.4 255 6  0.505 

G48 48 88.0 117.9 95.0 30.5 105.2 46.6 3184 5.2 10.0 22.4 1.2 279 6  0.422 

G49 49 84.2 117.7 88.0 32.5 99.0 47.8 3250 4.9 9.8 21.6 1.1 310 6  0.440 

G50 50 88.0 119.5 84.4 31.7 121.9 43.2 3812 5.6 10.8 31.4 1.4 276 6  0.600 

G51 51 88.9 120.7 80.0 32.0 112.3 47.6 3605 4.3 9.9 22.8 1.2 319 6  0.489 

G52 W-98-18 88.6 120.7 78.1 32.2 105.6 40.0 3422 4.9 11.0 22.8 1.1 338 6  0.478 

G53 W-98-16 88.9 120.4 77.2 31.8 104.2 43.4 3313 4.7 9.2 23.3 1.1 313 6  0.456 

G54 W-98-19 88.3 119.3 67.1 31.3 76.2 47.1 2454 4.3 11.3 21.3 1.1 213 6  0.317 

G55 Oxin 87.7 120.0 77.7 32.2 119.4 43.7 3797 4.9 11.8 23.0 1.1 351 6  0.571 

G56 Golchin 88.3 119.7 75.9 31.7 93.0 41.4 2981 6.4 10.2 32.4 1.5 222 6  0.484 

G57 Norooz 91.5 120.2 68.2 30.2 94.8 46.8 2845 5.3 10.0 13.9 0.8 385 2  0.428 

G58 Sahra 90.6 121.6 82.1 31.7 113.9 47.8 3619 4.1 10.8 23.5 1.2 297 6  0.503 

G59 Nobahar 88.3 120.7 78.5 32.3 96.7 49.2 3164 6.0 9.3 15.2 0.9 383 2  0.452 

G60 Nimrooz 83.9 120.2 78.0 34.5 94.8 46.5 3322 5.7 10.6 14.4 0.8 453 2  0.517 

    87.9 119.9 77.6 32.0 102.1 44.64 3276 4.90 10.41 24.57 1.21 287 ( Mean) میانگین 

 LSD 0.05 1.74 1.75 7.44 1.85 18.38 2.53 628 0.62 1.00 4.09 0.21 81.2    

DHE  :  ظهور سنبله؛  تعداد روز تاDMA؛یدگی: تعداد روز تا رس  PLH(؛ متر ی)سانت  : ارتفاع بوتهTGW گرم(؛  : وزن هزار دانه(GFP   :)؛طول دوره پرشدن دانه )روزGY  عملکرد :
: وزن سنبله  SPW  ؛: تعداد دانه در سنبلهNGS  (؛متر ی)سانت: طول ریشک  AL (؛متر ی)سانت: طول سنبله  SL: سرعت پرشدن دانه )کیلوگرم بر روز(؛ GFR  (؛در هکتار لوگرمی)ک  دانه 

 : نوع ردیفRT؛ : تعداد سنبله در مترمربع NSP)گرم(؛ 
DHE:  Number of days to heading; DMA: Number of days to maturity; PLH: Plant height (cm); TGW: Thousand-grain weight (gram); GFP: Grain filling 
period; YLD: Grain yield (kg h-1); GFR: Grain filling rate (kg/day); SL: Spike length (cm); AL: Awn length (cm); NGS: Number of grains per spike; 
SPW: Spike weight (g); NSP: Number of spikes per square meter; RT: Row type 
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 10.................................... .بخش جو ...............................................................................های امیدهای مبتنی بر چند صفت برای انتخاب ژنوتیپمقایسه شاخص

های برتر از نظر بیشتر صفات مورد  منظور انتخاب ژنوتیپ به 
شاخص  از  ابتدا بررسی  در  شد.  استفاده  ترکیبی  مختلف    ، های 

با استفاده  ی برتر جوهاپی انتخاب ژنوت یبرا MGIDIشاخص 
مورفو  12از   )شکل  -صفت  شد  محاسبه  در    (. A3فنولوژیک 

با  با استفاده از این شاخص    شدههای انتخابژنوتیپ ،  A3شکل  
شده داده  نشان  قرمز  مرکزی   اندرنگ  قرمز  دایره  از  خارج  و 

به  .هستند توجه  با  را  برش  نقطه  مرکزی  قرمز  شدت دایره 
 دهد.نشان می درصد( 30) انتخاب

بالا بودن    بر اساسها  در واقع در این تحقیق، ارزش ژنوتیپ 
مقدار صفات عملکرد دانه، تعداد سنبله در مترمربع، تعداد دانه  
  در سنبله، وزن سنبله، وزن هزار دانه، طول دوره پر شدن دانه، 

از طرفی    سرعت پر شدن دانه، طول ریشک و طول سنبله و 
پایین بودن ارتفاع بوته، تعداد روز تا ظهور سنبله و تعداد روز تا  

هایی با ژنوتیپ   ،(. در این شاخص3رسیدگی تعیین شد )جدول  
ایده  مقدار،  ژنوتیپآلکمترین  هستندترین  این،    بر  بنا  .ها 

عبارت    MGIDIشده با استفاده از شاخص  انتخاب  یهاپ یژنوت
  55،  50،  41،  32،  19،  35،  6،  49،  43،  14،  39های  ژنوتیپ   از

)شکل    بودند  34و    40،  42،  28)نیمروز(،    60،  44،  38)اکسین(،  
A3.) 

از شاخص    (Shirzad et al,. 2022aشیرزاد و همکاران )
MGIDI   ژنوتیپ انتخاب  از  برای  استفاده  با  جو  برتر  های 
از مورفواصف  تعدادی  استفاده  -ت   9تعداد    و  کردندفنولوژیک 

را که عملکرد   MGIDIژنوتیپ انتخابی با استفاده از شاخص  
داشتند بالایی  ژنوتیپ به   ، دانه  نمودند. عنوان  معرفی  برتر    های 
شاخص   جو   MGIDIکاربرد  جمله  از  گیاهان  سایر     در 

(Zali et al., 20232023؛   Zali & Pour-

Aboughadareha,)،  ( وحشی  -Pourگندم 

Aboughadareha & Poczai, 2021)  ( و نخودGeravandi 

et al., 2024)  .گزارش شده است 
حداقل   لیدلبه   MGIDIشاخص    ،از نظر بعضی از محققین

 ،هادر تفسیر داده   ی و از طرفی سادگیخطهم   چندبودن مشکل  
ابزاربه  موردنظر    ثرؤم  یعنوان  ژنوتیپ  انتخاب  فرآیند  برای 
همبه  برنامهطور  در  میزمان  عمل  نباتات  اصلاح   کندهای 
(Benakanahalli et al,. 2021).  ها در  کارایی انتخاب ژنوتیپ

تواند  می   ،های اصلاحی اگر بر اساس صفات متعدد باشدبرنامه 
با در نظر  عملکرد بالا  با  هایی  اما شناسایی ژنوتیپ   .باشد  مؤثرتر
برای    زیبرانگچالش، یک کار  مختلفاز صفات  ترکیبی    گرفتن
است.گیاهان  کنندگان  اصلاح برای   MGIDI بوده 
ها بر اساس صفات  کنندگانی که هدفشان انتخاب ژنوتیپ اصلاح

است انتخاب منحصربه  رایز  استمفید    ،چندگانه  و فرآیند  فرد 
ارائه می  را  تفسیری  زیربنایی قابل  دهد که ساختار همبستگی 

گیرد و نیازی به ضریب وزنی دلخواه ندارد ها را در بر میداده
(Olivoto & Nardino, 2020).    شاخصMGIDI    روش

اساس اطلاعات چند صفت    بر  هاپ یانتخاب ژنوت  یبرا  یدیجد
ژنوتکه    است چند  ییهاپ یانتخاب  آسان ژگیو  نیبا  را  تر  ی 
ژنوتیپمی ارزیابی  در  شاخص  این  گسترش  کند.  حال  در  ها 

کنندگان محصولات زراعی، بررسی  است. یکی از اهداف اصلاح 
تکنیک  با  کاربرد  مناسب  ژنوتیپ  انتخاب  در  چندمتغیره  های 

است.بهره متنوع  محیطی  شرایط  در  مؤثر  از   وری  استفاده 

مانندشاخص ژنوتیپ   MGIDIهایی  ارزیابی  مطالعات  ، هادر 
برای به حداقل رساندن محاسبات غیرضروری، شناخته    شاخصی

بنابراین، توصیه ارقام برتر در مطالعات اصلاح نباتات    .شده است
آسان  این شاخص  از  استفاده  با  زراعی  مورد محصولات  تر در 

 .  (Zali & Pour-Aboughadareha, 2023) شودمی
FAI-BLUP  در    .است  ترکیبی  هایشاخص  یکی دیگر از

فرض شاخص  ها براساس پیشارزش ژنوتیپ نیز    این شاخص
MGIDI  هایی با ژنوتیپ   ،شد. بر اساس این شاخص  محاسبه

جز مقدار  برتر  ژنوتیپ   وبیشترین  در هستندهای  قرمز  دایره   .
برش  نشان  B3شکل   نقطه  توجه    FAI-BLUPدهنده  با 

انتخاب  به  بنااست درصد    30شدت  ژنوتیپ   بر  .  ، 39های  این، 
با بیشترین به   42و    50،  44،  41،  6،  32،  14،  43،  35 ترتیب 

ژنوتیپ به   FAI-BLUPمقدار برترین  شدند.  عنوان  انتخاب  ها 
شاخص ژنوتیپ    FAI-BLUPکارایی  انتخاب  سویا در  های 

ها بیان کردند . آن (Volpato et al., 2021)  گزارش شده است
انتخاب    FAI-BLUPشاخص  که   برای  مناسب  ابزار  یک 
زمان صفات مهم برای اصلاح سویا است. در تحقیق دیگری  هم

شاخص   ژنوتیپ   FAI-BLUPاز  انتخاب  جو برای  برتر  های 
اساس این   بریک ژنوتیپ پرمحصول و زودرس را  استفاده شد و  

 (. Zali et al., 2023)کردند شناسایی و معرفی شاخص 
به   SHاز شاخص   انتخاب ژنوتیپ نیز  برتر در منظور  های 

،  30های  ژنوتیپ که    نداین تحقیق استفاده شد. نتایج نشان داد
این    13و    10،  12،  38،  40،  3،  2،  1،  55 مقدار  بیشترین  با 

بودندژنوتیپ جزو  شاخص   برتر  نتایج   .(C3)شکل    های 
که   ندبا صفات مورد بررسی نشان داد  SHهمبستگی شاخص  

داری با سرعت پر شدن  همبستگی مثبت و معنی  SHشاخص  
( )79/0**دانه  دانه  عملکرد  متر  78/0**(،  در  سنبله  تعداد  و   )

( معنی 72/0**مربع  و  منفی  همبستگی  طرفی  از  و  با (  داری 
( سنبله  در  دانه  تعداد  سنبله  -37/0** صفات  وزن  و   ) 

که   ندداد  نشان  نتایج  ،این  بر  (. بنا4)شکل    شت( دا-47/0**)
این شاخص  ژنوتیپ  از  استفاده  با  انتخابی  نظر صفات  های  از 

سرعت پر شدن دانه، عملکرد دانه و تعداد سنبله در متر مربع  
 .هستندهای برتر ژنوتیپ جزو 

شاخص  از  دیگر  بریکی  انتخاب  صفت    های  چند  اساس 
 Zali et؛ SIIG (Zali et al., 2015طور همزمان، شاخص به 

al., 2023  )شاخص  است .SIIG   با توجه به فرضیات محاسبه
  3محاسبه شد )جدول    FAI-BLUPو    MGIDIهای  شاخص
،  13،  10،  55،  1،  30،  50،  3های  ژنوتیپ   ، اینبربنا(.  D3و شکل  

با بیشترین مقدار شاخص    44و    36،  35،  31،  38،  12،  39،  11،  2
SIIG    های برتر از نظر بیشتر صفات مورد بررسی  ژنوتیپ جزو

)شکل   داد(.  3و جدول    D3بودند  نشان  شاخص که    ندنتایج 
SIIG  ( رسیدگی  تا  روز  تعداد  صفات  بوته  32/0*با  ارتفاع   ،)

(*28/0( دانه  پرشدن  دوره  طول  در  26/0*(،  سنبله  تعداد   ،)
( و عملکرد  88/0**سرعت پر شدن دانه )  ، (50/0**مترمربع )

  ، بنابراین  .شتداری دا( همبستگی مثبت و معنی92/0**دانه )
نشان   نتایج  پر    دهندمیاین  سرعت  دانه،  عملکرد  که صفات 

شدن دانه و تعداد سنبله در متر مربع بیشترین نقش را در مقدار  
دارند.  شاخص  این  آن   عددی  این  از  تغییرات  میزان  که  جایی 
علاوه   SIIGاین شاخص    بر  بنا  است،شاخص بین صفر تا یک  
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ژنوتیپ  شناسایی  ژنوتیپ بر  بین  فاصله  برتر،  هم  های  را  ها 
که    (Zali et al., 2020; Zali et al., 2023)  کندمشخص می

مزیت از  یکی  مطلب  سایر  این  به  نسبت  شاخص  این  های 
 . است های مورد استفاده در این تحقیق شاخص

های برتر جو در چهار اقلیم  در تحقیقی برای انتخاب ژنوتیپ 
استفاده شد و برای    SIIGگرم شمال و جنوب کشور، از شاخص  

 Zali etهای برتر شناسایی و معرفی شدند )هر منطقه ژنوتیپ 

al., 2023 های برتر در سایر گیاهان  (. کارایی انتخاب ژنوتیپ
(، چغندر قند  Najafi Mirak et al., 218مانند گندم دوروم )

(Mirzaei & Hemayati, 2021  آفتابگردان  ،)
(Haghighatnia & Alhani, 2020( کلزا   ،)Abdollahi 

Hesar et al., 2020( و جو )Shirzad et al,. 2022a; Zali 

& Barati, 2020    .گزارش شده است ) 
و شاخص  بررسی  مورد  بین صفات  های نتایج همبستگی 

شکل در  شده  4مختلف  داده  دادندانشان  نشان  نتایج  که.   ند 
(، ارتفاع بوته  35/0*عملکرد دانه با صفات تعداد روز تا رسیدگی )

(*37/0( دانه  پرشدن  دوره  طول  در  26/0*(،  سنبله  تعداد   ،)
( همبستگی 96/0**( و سرعت پر شدن دانه )61/0**مترمربع )

. همبستگی هر چهار شاخص انتخاب  شتداری دامثبت و معنی
ها بیشترین مقدار دار بود و در بین شاخصبا عملکرد دانه معنی

به  دانه  عملکرد  با  شاخص همبستگی  به  مربوط    های ترتیب 
SIIG  (**92/0)   و SH (**78 /0-)   شاخص  های  بود. 

FAI-BLUP    وMGIDI  داری با همه صفات  همبستگی معنی
وزن هزار دانه، طول دوره رسیدگی، طول سنبله و تعداد    ءجزبه 

دانه و طول   تنها صفات وزن هزار  داشتند.  سنبله در مترمربع 
داری های انتخاب همبستگی معنیکدام از شاخصسنبله با هیچ 
 نشان ندادند. 

ها عملکرد دانه صفت مهمی در انتخاب ژنوتیپ   که  چند  هر
دانه    است عملکرد  نتایج  به  توجه  با  نهایی  انتخاب  انجام  و 
تواند در بهبود  شود، ولی انتخاب بر اساس صفات مختلف میمی

برنامه  مروند  اصلاحی  واقع شودؤهای  از    ،این  بر  بنا  .ثر  یکی 
در  های انتخاب بر اساس چند صفت،  مزایای استفاده از شاخص 

  ها ثر بودن اثرات آنؤشده و مگیرینظر گرفتن تمام صفات اندازه 
ژنوتیپ  انتخاب  استدر  واقعها  در  چنانچه    ، . 

هایی وجود داشته باشند که اکثر صفات در آنها ژنوتیپ/ژنوتیپ 

های ترکیبی شناسایی طور حتم توسط شاخصبه ،دنآل باشایده
هایی با چندین  تر کردن انتخاب ژنوتیپ برای آسان خواهند شد. 

و     SIIG،MGIDI   ،FAI-BLUP،SIIG  هایویژگی، شاخص 
SH  برای انتخاب ژنوتیپ بر اساس اطلاعات    ثریؤمهای  روش

 ها استفاده شد.که در این تحقیق از همه آن  هستندچند صفت 
کردند که  بیان  (  Rocha et al., 2018)  همکاران   و  روچا

 شاخص  با  FAI-BLUP  متغیرهچند  انتخاب  شاخص  تفاوت
  بهبود   پتانسیل  انتخابی،   هایژنوتیپ  که  است  این  SH  کلاسیک

همه   مزیت،  عنوان یکبه   و  دارند  همزمان  طوربه  را  صفات  همه
می بررسی  مورد  منتوانصفات  نقش  انتخاب  ؤد  در  ثری 

به ژنوتیپ  باشند.  داشته  برتر  بناکاناهالی  های    همکاران   و  نظر 
(Benakanahalli et al., 2021)، های شاخصFAI-BLUP 

محیط،   در  برتر  هایژنوتیپ   شناسایی  برای  MGIDIو     هر 
 و  دهندمی   ه یارا  را  متغیره  چند  هایتکنیک  از  جدیدی  ساختار

  کنند می   بهینه  را  زمان  چنینهم   و  منابع  از  استفاده  هااین شاخص
 .کنندمی  کمک  اصلاحی  هایبرنامه   پایداری  به  نتیجه  در  و

( که    کردندبیان  (  Olivoto et al., 2022اولیوتو و همکاران 
فراتر   MGIDI  از  استفاده   باز   نباتات  اصلاح  زمینه  از   مسیری 

 فرد،  به  منحصر  ویژگی  چند  بر  مبتنی  چارچوب  یک  و  کندمی
  متغیره چند  هایداده  تحلیل  و   تجزیه  برای  آسان  و  قوی  عملی،

 طوربه  آینده  مطالعات  در  MGIDI  از  استفاده  و  کندمی  هیارا
 دهد می  کاهش  را  نیاز  مورد  هایشکل  /جداول   تعداد  چشمگیری

 سمتبه   محققان   هدایت  برای  قدرتمند  ابزاری  عنوان به   و
 .کندمی عمل بهتر هایتوصیه

ترتیب  به   SHو    SIIGهای  شاخص که    ندنتایج نشان داد
این دو   ،این  بر  بیشترین همبستگی را با عملکرد دانه داشتند. بنا

هایی با شاخص علاوه بر در نظر گرفتن سایر صفات، ژنوتیپ 
همبستگی این دو   ،چنیندند. هم کرعملکرد دانه بالا را گزینش  

معنی  و  مثبت  هم  با  )شاخص  طرفی57/0**دار  از  بود.   ) ،  
و    MGIDIو    FAI-BLUPهای  شاخص منفی  همبستگی 

این،    بر  بنا  .(4)شکل    ( با هم داشتند-88/0**دار بالایی )معنی
های انتخابی با این دو شاخص یکسان بودند.  بسیاری از ژنوتیپ 
ژنوتیپ تنها  شماره  ولی  دارای   44و    38،  50،  35،  39های 

 های شاهد بودند.  عملکرد دانه بالا نسبت به بسیاری از ژنوتیپ 
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SIIG (D .)( و C) لهیز-سمیتا ،MGIDI(A ،)FAI-BLUP (B)  هایشده بر اساس شاخص های انتخاببندی ژنوتیپالگوی رتبه  -3  شکل

قرمز   هیردا .نداه شدداده   نهر شاخص با رنگ قرمز نشا  سساا  بر هشدب نتخاا هایپنوتیژ SHو   MGIDI ،FAI-BLUPهای در شاخص 
 دهد.می  ندرصد( نشا 30)  بنتخاا  تبا توجه بهشدرا  شمرکزی نقطه بر

Figure 3. The ranking pattern of the selected barley genotypes based on MGIDI (A), FAI-BLUP (B), Smith-Hazel 
(C), and SIIG (D) indices. In each model, selected genotypes are highlighted in red.  The central red circle shows the 

cut point according to the selection intensity (SI = 30%). 
 

 

 
 جو  یهاپیانتخاب در ژنوت یهاو شاخصفنولوژیکی  - صفات مورفو یهمبستگ -4شکل  

Figure 4. Correlations of morpho-phenological traits and selection indices in the barley genotypes 

DHE : ظهور سنبله؛ تعداد روز تاDMA؛یدگی: تعداد روز تا رس PLHارتفاع بوته؛ :TGW وزن هزار دانه؛ :GFP  : ؛طول دوره پرشدن دانهGY عملکرد دانه؛ : GFR  سرعت :
 : تعداد سنبله در مترمربع NSP: وزن سنبله؛  SPW  ؛: تعداد دانه در سنبلهNGS ؛: طول ریشکAL ؛: طول سنبلهSLپرشدن دانه؛ 

DHE: Number of days to heading; DMA: Number of days to maturity; PLH: Plant height; TGW: Thousand-grain weight; GFP: Grain filling period; 
YLD: Grain yield; GFR: Grain filling rate; SL: Spike length; AL: Awn length; NGS: Number of grains per spike; SPW: Spike weight; NSP: Number of 

spikes per square meter 
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 گیری کلی نتیجه
ویژگی    MGIDIو    FAI-BLUPهای  شاخصهای  از 

های برتر براساس کمترین فاصله از ایدئوتایپ  انتخاب ژنوتیپ 
ایده  اما شاخص  استآل(  )ژنوتیپ   .SIIG   را  ژنوتیپ برتر  های 

آل و بیشترین فاصله از براساس کمترین فاصله از ژنوتیپ ایده
می انتخاب  ضعیف  طرفیژنوتیپ  از    SIIGشاخص    ،کند. 

ژنوتیپمی بین  فاصله  هیچتواند  که  کند  مشخص  را  کدام ها 
 ها این قابلیت را ندارند.دیگر از شاخص 
،  2،  13،  10،  55،  1،  30،  50،  3های  ژنوتیپ  ،در مجموع

مشترک بودند    SHو    SIIGکه در هر دو شاخص    38و    12،  11
ژنوتیپ  توسط    44و    38،  50،  35،  39های  و  انتخابی 

به MGIDIو    FAI-BLUP  هایشاخص ژنوتیپ ،  های عنوان 
های و برای بررسی   برتر در شرایط این آزمایش انتخاب شدند

شدند.   معرفی  سازگاری  آزمایشات  مانند  نهایتتکمیلی    ، در 
و   FAI-BLUPبهتر از دو شاخص    SHو    SIIGهای  شاخص

MGIDI   در  های برتر با عملکرد دانه بالا را  توانستند ژنوتیپ
 شناسایی کنند.شرایط این آزمایش 

 

 تشکر و قدردانی
کشاورزی  تحقیقات  ایستگاه  محترم  همکاران  تمامی  از 

ند داراب، بخش غلات، که در انجام این پروژه ما را یاری نمود
 کمال تشکر و قدردانی را داریم.
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