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Extended Abstract  
Background: Barley (Hordeum vulgare L.) is recognized as one of the world's most significant 
cereals, playing a crucial role in providing both human food and animal feed. Its importance is 
particularly pronounced in low-precipitation regions, given its considerable resilience to 
environmental stresses, notably drought. With ongoing climate change and the constraints on 
water resources, the identification and development of barley cultivars suited to dryland 
conditions are considered essential. This research aimed to investigate the genetic diversity of 
90 selected barley genotypes from the germplasm sourced from the International Center for 
Agricultural Research in the Dry Areas (ICARDA), along with two control cultivars (Fardan 
and Rasta), under dryland conditions. This investigation was undertaken to identify superior 
genotypes exhibiting high yields and favorable agronomic traits for utilization in breeding 
programs and the development of cultivars adapted to water-scarce conditions. Given the 
strategic role of barley as a crop in many developing nations, the enhancement of its yield and 
production stability is seen as potentially contributing significantly to food security in these 
regions. By focusing on the evaluation of genetic diversity present in barley germplasm, this 
study seeks to identify valuable genetic resources that may be employed in the development of 
drought-resistant and high-yielding cultivars. Ultimately, the results of this research can 
hopefully contribute to improving the livelihoods of farmers and enhancing productivity in low-
precipitation areas. 
Methods: The study was conducted at the Gachsaran Agricultural Research and Education 
Campus (National Dryland Site) in the warm and dry climate of southwestern Iran during the 
2023-2024 cropping season. Ninety barley genotypes and two control cultivars (Fardan and 
Rasta) were evaluated using an augmented design with a randomized complete block design 
(RCBD) based on nine blocks. Each block consisted of 12 experimental plots. Each plot 
comprised six rows, each seven meters long, with a row spacing of 17.5 cm. Morphological and 
phenological traits, including days to heading emergence, days to grain physiological maturity, 
plant height, spike length, awn length, peduncle length, the number of grains per spike, 
thousand-grain weight, and grain yield, were measured throughout the growing season. 
Standard methods and precision instruments were employed for data collection to ensure data 
reliability and validity. Variance analysis for the control cultivars was conducted based on the 
RCBD. The mean for each trait in the genotypes was corrected utilizing the results of the 
variance analysis and the augmented design model. Cluster analysis was conducted using the 
Euclidean distance method and Ward's clustering algorithm, employing R software and 
associated statistical packages. Trait correlations were calculated using Pearson's method. In 
addition, the online software jvenn.toulouse.inra.fr was used to construct a Venn diagram to 
identify genotypes exhibiting superior traits. 
Results: The results of the variance analysis revealed significant differences among the control 
genotypes in the agronomic traits, viz., days to grain physiological maturity, plant height, 
peduncle length, number of grains per spike, and thousand-grain weight at the 1% probability 
level. Furthermore, the block effect was significant only for the days to grain physiological 
maturity and plant height traits at the 1% probability level. Following trait value correction, 
descriptive statistics analysis indicated that the highest coefficient of variation was observed in 
the number of grains per spike trait, demonstrating the extensive diversity of this trait among the 
genotypes. The trait days to grain physiological maturity exhibited the lowest coefficient of 
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variation. Grain yield assessment showed a considerable coefficient of variation among the 
genotypes. The lowest and highest values for this trait were observed in genotypes G102 and 
G96, respectively. The mean grain yield among the genotypes was estimated at 4205.8 kg/ha. 
Cluster analysis using the measured traits based on the Euclidean distance coefficient and 
Ward's clustering algorithm revealed that the investigated 92 barley genotypes and cultivars 
could be distinguished into four distinct clusters. The highest mean grain yield among the 
clusters was observed in cluster four. Correlation analysis results demonstrated a significant 
positive correlation between plant height with peduncle length and spike length. A significant 
negative correlation was observed between the number of grains per spike and thousand-grain 
weight. 
Conclusion: The results of this study indicate considerable genetic diversity among the barley 
genotypes, which may be used as valuable germplasm in subsequent breeding studies. Among 
the high-yielding genotypes, however, four genotypes (G99, G63, G103, and G19) were 
identified as possessing four desirable traits (plant height, the number of grains per spike, spike 
length, and peduncle length), and genotype G33 was identified as possessing all five desirable 
traits, making them the most suitable genotypes for further study. Therefore, these genotypes 
may be used in the development of high-yielding cultivars adapted to dryland conditions. These 
findings may contribute to improving barley yield in low-precipitation areas and increasing 
production stability in adverse environmental conditions. Finally, this research demonstrates 
that the use of multivariate statistical methods and rigorous analyses can aid in identifying 
superior genotypes and selecting suitable parents for breeding programs. This may lead to 
accelerating the production of new cultivars adapted to various environmental conditions. 
 
Keywords: Augmented Design, Cluster Analysis, Correlation Analysis, Multivariate Analysis, 
and Venn Diagram 
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 مبسوط  چکیده

انسان و خوراک    یغذا   نی در تام  ییسزا هغلات در سطح جهان نقش ب  نیتراز مهم  یک یعنوان  به  Hordeum vulgare Lبا نام علمی   جو:  مقدمه و هدف 
ا دارد  دام نسبدلیل  به  اهیگ  نی.  مناطق کم  ، ی خشک  ژهیوبه  ، یط یمح  یهابه تنش  یمقاومت  اهمدر  از  تغ  یا ژهیو  تی بارش  به  توجه  با  است.    رات ییبرخوردار 
  یکی تنوع ژنت  یپژوهش، بررس  نی. هدف از ا رسدیبه نظر م  یضرور  یامر  م، ید  طیسازگار با شرا   یو توسعه ارقام جو  ییشناسا  ، یمنابع آب   تیو محدود  ی میاقل
همراه دو رقم شاهد )فردان و رستا( در  به   (ICARDA) در مناطق خشک  یکشاورز  قاتیتحق  یالمللنیاز مرکز ب  یپلاسم جو ارسالاز ژرم  یانتخاب   پی ژنوت  90
ارقام   دیو تول  ینژادبه  یها منظور استفاده در برنامهمطلوب، به  یبرتر با عملکرد بالا و صفات زراع   یهاپی ژنوت  ییبا هدف شناسا  یبررس  نیبود. ا   مید  طیشرا 

است    یارزشمند  یکیمنابع ژنت  یی دنبال شناساجو، به  یهاپلاسمموجود در ژرم  یک یتنوع ژنت  یبا تمرکز بر بررس  قی تحق   نیانجام شد. ا   یآبکم  طیسازگار با شرا 
کشاورزان و    شتیبه بهبود مع  دنتوانیم  قیتحق  نیا   ج ینتا  ت،ی. در نهارندیگ   و با عملکرد بالا مورد استفاده قرار  یخشک در توسعه ارقام مقاوم به    توانندیکه م 
 . دنبارش کمک کندر مناطق کم یوربهره شیافزا 

  پی ژنوت  90تعداد  ( انجام شد.  مید  یمل  تیگچساران )سا  یو آموزش کشاورز  قاتیتحق  سیدر پرد  1403-1402  ی مطالعه در سال زراع  نیا :  ها و روش  مواد
کرت    12قرارگرفتند. هر بلوک شامل    یابیبلوک مورد ارز  نهدر    یتصادف  ملکا  یهابلوک  هیجو و دو رقم شاهد )فردان و رستا( در قالب طرح آگمنت با طرح پا

 دن یشامل تعداد روز تا ظهور سنبله، تعداد روز تا رسمختلف  یکیو فنولوژ یکیدر طول فصل رشد، صفات مورفولوژ.  بود و هر کرت شامل شش ردیف یشیآزما
 انس یوار  هیتجز  .شدند  یر یگاندازه  و عملکرد دانه ، طول پدانکل، تعداد دانه در سنبله، وزن هزار دانهشکیدانه، ارتفاع بوته، طول سنبله، طول ر  یکیولوژیزیف

و مدل طرح   انسیوار  ه یتجز  ج یبا استفاده از نتا  هاپیهر صفت در ژنوت   نیانگ یم  ح ی تصحانجام شد.    یکامل تصادف  یهاارقام شاهد براساس طرح بلوک  یبرا 
مرتبط با   یآمار  یهاو بسته R افزاربا استفاده از نرم Ward یبندخوشه  تمیو الگور  یدسیاز روش فاصله اقل  یا خوشه  لیو تحل   ه یتجز  یبرا .  آگمنت انجام شد

رسم  یبرا  (jvenn.toulouse.inra.fr) نیافزار آنلااز نرم  ن، یشد. همچناستفاده   رسونیصفات از روش پ بین  یهمبستگ و برای محاسبه ها این تجزیه و تحلیل
 . دیاستفاده گرد  برتر صفات یدارا  یهاپیژنوت ییمنظور شناسابه Venn diagram نمودار

تعداد  ،  طول پدانکل،  ارتفاع بوته،  دانه  یکیولوژیزیف  دنیتعداد روز تا رس  یشاهد در صفات زراع  یهاپیژنوت  نیکه ب  ندنشان داد  انسیوار  هیتجز  ج ینتا:  هاافتهی
  ی کیولوژیزیف  دنیعداد روز تا رست صفات  یاثر بلوک فقط برا   ن، ی. همچنشتدرصد وجود دا   کیدر سطح احتمال    ی داریاختلاف معن   وزن هزارو    دانه در سنبله

در  راتییتغ  بیضر نیشترینشان داد که ب یف یتوص یاهآماره هیصفات، تجز ریمقاد ح ی بود. پس از تصح داریدرصد معن کیدر سطح احتمال  ارتفاع بوته  و دانه
  ی کیولوژیزیف  دنیعداد روز تا رست است. صفت  هاپی ژنوت  نیصفت در ب  نیدهنده تنوع گسترده ا درصد( مشاهده شد که نشان  6/32) تعداد دانه در سنبله صفت

بررس  رات ییتغ  ب یضر  زانیم  نیکمتر  یدارا   دانه داد که ضر  ی بود.  نشان  دانه  ب  9/28)  یا قابل ملاحظه  رات یی تغ  بی عملکرد  در  وجود    هاپی تژنو   نیدرصد( 
  نیانگی. منددر هکتار مشاهده شد  لوگرمیک  5/8187و    1691/ 7  به مقدار G96 و G102 یهاپی در ژنوت  بیترت صفت به  نیمقدار ا   نیشتریو ب  نیتر. کمشتدا 

فاصله    بیاساس ضر  شده و بریریگ با استفاده از صفات اندازه  یا خوشه  هیدر هکتار برآورد شد. تجز  لوگرمیک  8/4205معادل    هاپی ژنوت  نیعملکرد دانه در ب
عملکرد    نیانگیم  نیشتری. ببودندم   کیدر چهار خوشه مجزا قابل تفک   یجو مورد بررس   و رقم  پیژنوت   92نشان داد که   Ward یبندخوشه  تمیو الگور  یدسیاقل

 نیب  یداریمثبت و معن  یکه همبستگ  ندنشان داد  یگ همبست  هیتجز  ج یدر هکتار( مشاهده شد. نتا  لوگرمیک  6/6953ها در خوشه چهارم )خوشه  نیدانه در ب
تعداد دانه در سنبله و وزن   دو صفت نیب یداریو معن یمنف یهمبستگ  ن، ی. همچنشتوجود دا ( 0/ 54طول سنبله )و   (0/ 62طول پدانکل )صفات ارتفاع بوته با 

 .مشاهده شد( -48/0هزار دانه )
پلاسم ارزشمند در  ژرمعنوان  به  توانندیم  هاپیژنوت  نیو ا   ندنشان دادجو    یهاپی ژنوت  نیبرا    یا قابل ملاحظه  یک یتنوع ژنت  یبررس   نیا   ج ینتا:  یر یگجهینت

، G99  ،G63  پی هکتار(، چهار ژنوت  رد   لوگرمی ک  4000از    شیبا عملکرد بالا )ب  یهاپی ژنوت  نیحال، ب  نی. با ا رندی مورد استفاده قرارگ   یبعد  ینژادمطالعات به
G103    وG19   پیچهار صفت مطلوب )ارتفاع بوته، تعداد دانه در سنبله، طول سنبله و طول پدانکل( و ژنوت  یدارا  G33    ،عنوان بهدر هر پنج صفت مطلوب
استفاده    مید  طیدر توسعه ارقام با عملکرد بالا و سازگار با شرا   هاپیژنوت  نیاز ا   توانیم  ن، یا   بر  شدند. بنا  ییشناسا  یمطالعات بعد  یبرا   هاپیژنوت  نیترمناسب
 ق یتحق  نیا   ت، یکمک کنند. در نها  یطینامساعد مح  طیدر شرا   دیتول  یداریپا  شیبارش و افزا به بهبود عملکرد جو در مناطق کم  توانندیم  هاافتهی  نیکرد. ا 
از روش  دهدمینشان   انتخاب والد  یهاپیژنوت  ییبه شناسا  تواندیم   قیدق  یهالیحلو ت  هیو تجز  رهیچندمتغ  یآمار   یهاکه استفاده   ی مناسب برا   نیبرتر و 
 مختلف منجر شود.  یطیمح طیو سازگار با شرا  دیارقام جد دیتول ندیفرآ عیبه تسر تواندیامر م نیکمک کند. ا  ینژادبه یهابرنامه

 
 طرح آگمنت  و ای، تجزیه همبستگی، چندمتغیرهتجزیه خوشه : کلیدی  هایواژه 

 
 مقدمه 

گیاهان    ترینیکی از مهم ( .Hordeum vulgare L)  جو
غلات که    خانواده  و  است  خشک  مناطق  از  بسیاری  در 

گیاه  شود.  کشت میجهان  خشک  نیمه مهم  یکیاین   نیتراز 
  ی اقتصاد  تیاست که از نظر اهم  یو خوراک  ییمحصولات غذا

 & Zali)  قرار دارد  مپس از گندم، برنج و ذرت در رتبه چهار

Pour-Aboughadareh, 2023 .)   چالش به  توجه  های  با 
اقلیمی، کمبود منابع آبی و کاهش کیفیت    موجود در تغییرات 

بالایی   اهمیت  از  جو  کیفیت  بهبود  و  عملکرد  افزایش  خاک، 
گیری از تنوع ژنتیکی موجود  برخوردار است. در این راستا، بهره
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حلی مؤثر برای مقابله    تواند راههای مختلف جو میدر جمعیت
چالش  این  اقلیمی  با  مختلف  شرایط  در  عملکرد  بهبود  و  ها 

 . (Visioni et al., 2023) باشد
از   استفاده  و  ژنتیکیشناخت  در   تنوع  موجود 

گیاهیپلاسمژرم از  یک  های  ارکاناساسیی    موفقیت در    ترین 
گیاهانبههای  برنامه  ژرم  .است  نژادی  در  موجود   پلاسمتنوع 

ایجاد  می جهت  برتر  والدین  انتخاب  و  شناسایی  برای  تواند 
ویژگی با  جدید  گیردارقام  قرار  استفاده  مورد  مطلوب   های 

(Haghpanah et al., 2015).   بهره و  از  شناسایی  برداری 
،  (PLH)  تنوع ژنتیکی در صفات مختلف جو، مانند ارتفاع بوته

سنبله در  دانه  دانه(GS)  تعداد  هزار  وزن   ،  (TGW)  طول    و
توجهی به افزایش عملکرد  طور قابل ند به نتوامی  (SPL) سنبله
در تولید   ویژهبه این امر  .  (Hu et al., 2021)  ندنکمک کدانه  

که   خاک  ارقامی  و  آب  منابع  محدودیت  با  که  مناطقی  در 
هستند استمواجه  مهم  بسیار  و    . ،  آب  مصرف  کارآیی  بهبود 

تنش  به  تحمل  می افزایش  محیطی  اولویت های  از  های تواند 
به  در  باشد اصلی  جو  این .  (Cai et al., 2020)  نژادی    ، رواز 

در    پلاسمژرم بررسی   مهم  استراتژی  یک  دیم  شرایط  در  جو 
 شود.  آبی محسوب میه کمهای سازگار بشناخت ژنوتیپ 

آماری  روش متغیرههای  و  ای  خوشه   تجزیهمانند    ،چند 
گستردهبه   ،همبستگیتجزیه   تنوع  طور  ارزیابی  برای  ای 
مختلف در گیاهان  و بررسی روابط بین صفات زراعی  ژنتیکی  
 Haghpanah et al., 2018; Mirabadi)  دنشومیاستفاده  

et al., 2018) دهند  ها به محققان این امکان را می . این روش
تفاوت  تنها  نه  ژنوتیپ که  بین  مختلف های  صفات  در  را  ها 

کنند، بلکه روابط پیچیده میان صفات مختلف را نیز    شناسایی
ژنوتیپ  و  برنامه بررسی  در  استفاده  برای  را  برتر  های  های 

  (. Angassa & Mohammed, 2021)  نژادی انتخاب کنندبه 
تنوع ژنتیکی جو و سایر که    یمطالعات متعددنتایج   در زمینه 
شده  غلات دادهاندانجام  نشان  مانند   که  اند،  مختلفی  صفات 

عملکرد دانه، طول سنبله، وزن هزار دانه و تعداد دانه در سنبله  
قابلبه  ژنوتیپطور  در  دارندتوجهی  تفاوت  مختلف   های 
(Farjam Hajiagha et al., 2019; Kaur et al., 2022)  .

پلاسم  توده ژرم  6778  یک یتنوع ژنت  یابیارز  در  مثال،عنوان  به 
به  جو   ملمتعلق  ژن  در    ی عیوس  فیط  ،هند  یبانک  تنوع  از 
روزمانند    یصفات سنبله،  گلدهیتا    تعداد  طول  بوته،  ارتفاع   ،

در   دانه  وزن    سنبلهتعداد  است  مشاهده  قابل  دانه    هزارو 
(Kaur et al., 2022) .  ژنتیکی    یابیارز  ،همچنین   18تنوع 

خالص اساس    توده  بر  و   یکیمورفولوژ  اتیخصوصجو 
دادکیولوژیزیف نشان  م  که  ی  مطالعه،    انیدر  مورد  صفات 

دانه   استاندارد    بیشترینعملکرد  میان صفات مورد  انحراف  در 
های مورد ارزیابی در  ای ژنوتیپتجزیه خوشه و    شتدابررسی  

 Farjam Hajiagha et)  تقسیم کردآن مطالعه را به سه گروه  

al., 2019)  .مطالعه دیگردر   های ویژگی ارزیابی    ،ای 
دوردیفه   262مورفولوژیکی  -زراعی جو  بومی  در    موجود  لاین 

ژن   که  ترکیه  کشور    Osman Tosunبانک  داد  نشان 
ژنوتیپ تفاوت مورفولوژیکی  صفات  در  توجهی  قابل  ها های 

در  به  نظیر  ویژه  هزار    سنبله  طول  گیاه،  ارتفاعصفاتی  وزن  و 
دا  دانه   ژنتیکی   منابع  وجود  نیز  ایخوشه   تجزیه.  شتندوجود 

 Benlioglu et)پلاسم مورد بررسی را تایید کرد ژرم در  متنوع

al., 2024) . 10  بر اساسجو    پ یژنوت  72  ی کیتنوع ژنت  ی بررس  
مورفولوژ که    یکیصفت  داد   راتییتغ  بیضر  نیشتریب   نشان 

  ی دگیآن مربوط به روز تا رس  نکمتری  ومربوط به عملکرد دانه  
خوشه    ی هاپ ی ژنوت  ،یاخوشه   هی تجز.  بودند هشت  به  را  جو 
 . (Kumar et al., 2021) کرد میتقس

تولید   ضرورت  به  توجه  سازگاربا    ،دیم  کشت  به  ارقام 
  های مختلف ژنوتیپ   یکی تنوع ژنت  یبررس  ق یحقاین ت  ازهدف  

 نتایج این مطالعه  . است  یجو با استفاده از صفات مختلف زراع 
 یموجود برا  پلاسمژرمدر مورد    یارزشمند  اطلاعات  دنتوانیم

مناطق    اصلاح در  جو  بویژه  و کشت  کشور  جنوب  بارش  کم 
 د. نفراهم کن  نواحی گرمسیری استان کهگیلویه و بویر احمد

 

 ها مواد و روش
های  خزانه تخاب شده از  نا  جو  پیژنوت  90مطالعه،    نیدر ا

ارسالبین از  المللی  عنوان  ،  ICARDAی   Internationalبا 

Barley Observation Nursery   (IBON  و  )
International Barley Yield Trial  (IBYT)    قالب در 

)هر  بلوک  نه در کامل تصادفی کبا طرح پایه بلو  آگمنتطرح 
فردان   دو شاهد رقم  به همراه(  کرت آزمایشی  12بلوک شامل  

رستا تحق  و  موسسه  توسط    کشور   می د  یکشاورز  قاتیکه 
  قات یتحق  پردیسدر    1402-03  یزراع  سال، در اندمعرفی شده
آموزش   دیمسایت    و  گچساران  یکشاورزو  منطقه   ملی  در 

جنوب  خشک  و  بررس  ران یا  یغربگرم  گرفتند  ی مورد  .  قرار 
ماه  موثر در هفته اواخر آذر   یکاشت براساس وقوع بارندگ  خیتار

مورد  خاک    .(Namdari et al., 2022)  شد  انجام محل 
کمتر   یآل  ادهم  ،7اسیدیته    با  یلتیس  یلوم  بافت  دارای  آزمایش

درصداز   م  یک   متریلیم  434مدت  بلند  ی گبارند  ن یانگیو 
متر    هفتطول  به   فیرد  شامل شش   یشیآزما  کرت. هر  بودند

رد فاصله    ، رشدفصل  طول    در.  بود  متریسانت  5/17  فیبا 
مورفولوژ فنولوژ  یکیصفات  ظهور شامل    یکیو  تا  روز  تعداد 

رس (،  DHE)سنبله   تا  روز    دانه   یکیولوژیزیف  دنیتعداد 
(DMA  ،)  بوته سنبله  ،  متری سانتبه    (PLH)ارتفاع  طول 
(SPL  )  ر،  متریسانتبه ،  متریسانتبه    (AWNI)  شکیطول 

پدانکل   سنبله ،  متری سانتبه  (  PEDL)طول  در  دانه    تعداد 
(GS)  ،  وزن هزار دانه(TGWبه گرم )    عملکرد دانه  و(YLD )

  یبرا  انسیوار  هیتجز.  گیری شدنداندازه  هکتاردر    لوگرمیک  به
طرح  اساس  بر  تصادف  شاهدها  کامل  از  ی  بلوک  استفاده  با 

شد  InfoStat ver2018افزار  نرم  Haghpanah et)  انجام 

al., 2023)  .اساس    هابلوک  اثر شاهدها    نیانگیماختلاف  بر 
بلوک   هر  شاهدها  در  کل  میانگین  به  استفاده  نسبت  از  با 

  . (Aswani et al., 2023)   شد   تصحیح Excel 2018افزار نرم
و   یدسیبا استفاده از روش فاصله اقل  یاخوشه   تجزیه و تحلیل

مقاد  Ward  یبندخوشه   تمیالگور زراع  ریبراساس    ی صفات 
افزار  با استفاده از نرم   هاپی ژنوت  نیب  یک یتنوع ژنت  یابیارز  یبرا
R   بسته و    dynamicTreeCut  ،colorspace  یآمار  یهاو 

dendextend    روشهمبستگی صفات با استفاده از  شد.  انجام 
افزار آنلاین نرم  ازدر نهایت . محاسبه شد Rافزار پیرسون و نرم 

(jvenn.toulouse.inra.frرسم جهت   )  Vann Diagram  

 
 و بهروز واعظی  مصطفی حق پناه
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در  نهمپوشا  یدارا  یهاپ یژنوت  یی شناسا  یبرا مهم  ت  اصفی 
 .(Bardou et al., 2014) گردید استفاده
 و بحث  نتایج 

این مطالعه استفاده ،  در  با  زراعی  یکنواختی زمین  بررسی 
های بین ژنوتیپ نشان داد که  شاهدها  برای  از تجزیه واریانس  

،  دانه  یکیولوژیزیف  دنیتعداد روز تا رس  زراعی  در صفاتشاهد  
  وزن هزار دانه و    تعداد دانه در سنبله ،  طول پدانکل،  ارتفاع بوته

معنی  دااختلاف  وجود  درصد  یک  احتمال  سطح  در    شت. دار 
اثر بلوک فقط برای  دار بودن حاکی از معنیاین نتایج همچنین 

در    ارتفاع بوته و    ی دانهکی ولوژیزیف  دنیتعداد روز تا رسصفات  
بندی مابقی صفات بلوک   درو    ندبود  درصدسطح احتمال یک  

نبودعنیم میانگین    (.1)جدول    دار  صفتتصحیح  در   هر 
و    ( dfeو    Mseتجزیه واریانس )نتایج  ها با استفاده از  ژنوتیپ 
آگمنت  مدل   ژنوتیپ  تاصف  مقدار )تصحیح  طرح  در    هر 

مختلفبلوک شاهدمیانگیناختلاف    نسبت  های  از  های  ها 
شاهدها کل  شد.  میانگین  انجام  مقادیر  (  تصحیح  از  پس 

آمار  ،صفات شامل  ه تجزیه  توصیفی  انحراف  های  میانگین، 
بیشترین نشان داد که    ضریب تغییراتمعیار، حداکثر، حداقل و  

تغییرات   سنبلهصفت    درضریب  در  دانه  (  درصد  6/32)  تعداد 
از  (  2)جدول    مشاهده شد این صفت    تنوعکه حاکی  گسترده 

ژنوتیپ در   استبین  تعداد  صفت    .(Kaur et al., 2022)  ها 
تا رس دارای کمترین میزان ضریب    ی دانه کیولوژیزیف  دن یروز 

بود مهم  .  تغییرات  اهداف  از  بهپروژهیکی  در  های  چند  نژادی 
اخیر بوده  ، دهه  زراعی  گیاهان  زودرسی  بر  از    . است  تاکید 

مشارکت  توسعه    ،انتخاببا    ،رواین زودرس  ژنوتیپ و  در  های 
این صفت در  های کنترلاللتنوع  ،  های اصلاحیبرنامه  کننده 

 ,.Li et al)  یابدمی کاهش    نژادیهای به ژنتیکی برنامهمخازن  

2021)  . 
 

 )فردان و رستا(  تجزیه واریانس صفات مختلف ارقام شاهد جو -1جدول 
Table 1. ANOVA for check genotypes (Rasta & Fardan) 

DHE 
تعداد روز تا  
 ظهور سنبله

DMA 
 تعداد روز رسیدگی 

PLH 
 ارتفاع بوته

SPL 
طول 
 سنبله 

AWNL 
طول 
 ریشک

PEDL 
طول 
 پدانکل 

GS 
تعداد دانه در  

 سنبله 

TGW 
وزن هزار  

 دانه

YLD 
 عملکرد دانه

df 
درجه  
 آزادی

SOV 
منبع  
 تغییرات

0.22 20.06** 1580.47** 5.52 0.09 11.15* 2237.06** 117.56** 260834.6 1 
Genotype 

 ژنوتیپ

2.63 5.39* 70.9* 2.48 1.94 1.33 40.02 7.56 226235.3 8 
Block 
 بلوک 

2.1 1.31 19.03 2.17 2.07 1.23 26.13 6.56 209354.5 8 
Error 
 خطا 

1.71 0.95 4.03 19.6 11.99 11.14 13.95 5.63 11.03  

CV% 
درصد  
ضریب 
 تغییرات

DHE  تعداد روز تا ظهور سنبله  ،DMA  :ی،  کیولوژیز ی ف  دن یتعداد روز تا رسPLH  :متر یسانت به    ارتفاع بوته  ،SPL  :  متر یسانتسنبله به  طول  ،AWNI  :  متر یسانتریشک به  طول  ،
PEDL  :  متر یسانتپدانکل به  طول  ،GS  :تعداد دانه در سنبله  ،TGW  :و    وزن هزار دانه به گرمYLD  :داری  ترتیب معنیو ** به*    نمادهای .  هکتاردر    لوگرمیکبه    عملکرد دانه

 .باشدمی درصد 99و  95با احتمال 
DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SPL: Spike Length (cm), AWNI: Awn Length 
(cm), PEDL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, TGW: Thousand-Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha). Symbols * and ** 

indicate significance at the 95% and 99% probability levels, respectively. 
 

 های جو صفات مختلف ژنوتیپ های توصیفی  آماره  -2جدول 
Table 2. Descriptive statistics for different traits of barley genotypes 

Checks 
 شاهدها 

Genotypes 
هاژنوتیپ   

Fardan 
 فردان

Rasta 
 رستا

Mean 
 میانگین

SD 
 انحراف معیار

Max 
 بیشینه 

Min 
 کمینه

CV% 
 درصد ضریب تغییرات

Treats 
 صفات 

84.8 84.6 85.1 1.9 87 79 2.2 
DHE 

 تعداد روز تا ظهور سنبله

121.8 119.7 121.2 2.3 128 118 1.9 
DMA 

 تعداد روز تا رسیدگی 

117.5 98.8 103.4 11.4 131 72.3 11 
PLH 

 ارتفاع بوته

8.1 7 7.5 1.4 11.3 2.7 19.2 
SPL 

 طول سنبله 

11.9 12.1 10.9 1.4 14 7.3 12.8 
AWNL 

 طول ریشک 

10.7 9.1 10.1 2.9 19.3 5.3 28.5 
PEDL 

 طول پدانکل 

25.5 47.8 39.1 12.8 61.7 18.7 32.6 
GS 

 تعداد دانه در سنبله 

48 42.9 43.5 3.6 54 36 8.3 
TGW 

 وزن هزار دانه

4269.4 4028.7 4205.8 1214.9 8187.5 1691.7 28.9 
Yield 

 عملکرد دانه

DHE  تعداد روز تا ظهور سنبله  ،DMA  :ی،  کیولوژیز ی ف  دن یتعداد روز تا رسPLH  :متر یسانت به    ارتفاع بوته  ،SPL  :  متر یسانتسنبله به  طول  ،AWNI  :  متر یسانتریشک به  طول  ،
PEDL : متر یسانتپدانکل به طول  ،GS :تعداد دانه در سنبله ،TGW :و  وزن هزار دانه به گرمYLD :هکتاردر   لوگرمیکبه  عملکرد دانه  . 

DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SPL: Spike Length (cm), AWNI: Awn Length 
(cm), PEDL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, TGW: Thousand-Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha) 

 
عملکرد      که  دانه    بررسی  داد  قانشان  تغییرات  ل  بضریب 

ژنوتیپ   درصد(  9/28)  ایملاحظه بین  دادر  وجود  .  شتها 
های  ترتیب در ژنوتیپ به   این صفت  مقدارترین و بیشترین  کم

G102    وG96    مقدار در   5/8187و    7/1691به  کیلوگرم 
بین ژنوتیپ .  ندهکتار مشاهده شد ها میانگین عملکرد دانه در 

و    8/4205معادل   برآورد شد  این در حالی  کیلوگرم در هکتار 
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میانگین که  شاهدها  هایاست   Rastaو    Fardan  یعملکرد 
)جدول   ند کیلوگرم در هکتار بود  7/4028و    4/4269ترتیب  به 
مختلف    پراکنش  1شکل    (.2 عملکرد  ثبتمقادیر  برای  شده 

ژنوتیپ   را  دانه شاهد  در  دو  و  جو  مختلف   رستاو    فردانهای 
  .دهدمی نشان

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 ارقام رستا و فردانهای جو مورد بررسی در مقایسه با عملکرد دانه ژنوتیپ  پراکنش میانگین -1شکل  
Figure 1. Distribution of the investigated average grain yield in barley genotypes compared to Rasta and Fardan 

varieties 
 

مهم از  از  یکی  بهرورداری  و  حفظ  در  اقدامات  ترین 
است  ژرم گیاهان  ژنتیکی  تنوع  شناخت  گیاهی  پلاسم 

(Haghpanah et al., 2016; Vafadar Shamasbi et al., 

بررسی  . (2017 این  خوشه   ، در  تجزیه  از  نتایج  استفاده  با  ای 
اندازه و گیریصفات  اقلیدوسی  فاصله  براساس ضریب  و  شده 

 ژنوتیپ و رقم   92که    ندنشان داد  Wardبندی  الگوریتم خوشه 
چهار   در  بررسی  مورد  تفکیک    خوشهجو  قابل    بودند مجزا 

در  2)شکل   ژنوتیپ  تعداد  کمترین  )  خوشه (.  ( Class Iاول 
مشاهده  G99 و ،G31 ،G33 ،G63 ،G96شامل پنج ژنوتیپ 

،  G3  ،G5  ،G6ژنوتیپ    25( حاوی  Class IIدوم )   خوشه شد.  
G10  ،G11  ،G12  ،G29  ،G32  ،G34  ،G35  ،G47  ،G48  ،
G64  ،G65  ،G66  ،G68  ،G71  ،G84  ،G90  ،G93  ،G94  ،
G95  ،G100  ،G103،  و  G108    تعداد ژنوتیپ    17بود. 

(Class III  )G16  ،G56  ،G59  ،G60  ،G69  ،G75  ،G77  ،
G78  ،G79  ،G80  ،G81  ،G82  ،G83  ،G89  ،G91  ،

G102،  و  G107   گرفت  سوم  در خوشه حالی  ندجای  در  این   .
چهارم   خوشه ژنوتیپ( در  45بیشترین تعداد ژنوتیپ )است که  

(Class IV( مشاهده شد که شامل دو رقم شاهد )Fardan   و
Rastaژنوتیپ و  ،  G4  ،G7  ،G8  ،G9  ،G15  ،G17های  ( 
G18  ،G19  ،G20  ،G21  ،G22  ،G23  ،G24  ،G27  ،G28  ،
G30  ،G36  ،G39  ،G40  ،G41  ،G42  ،G43  ،G44  ،G45  ،
G46  ،G51  ،G52  ،G53  ،G54  ،G55  ،G57  ،G58  ،G67  ،
G70  ،G72  ،G76  ،G87  ،G88  ،G92  ،G101  ،G104  ،

G105  و  G106  بیشترین میانگین عملکرد دانه در بین  ندبود .

در  خوشه  )  خوشه ها  هکتار(    6/6953چهارم  در    و کیلوگرم 
در   دانه  عملکرد  میانگین  )  خوشه کمترین    5/2512سوم 

و    G96(. ژنوتیپ  3)جدول    ندکیلوگرم در هکتار( مشاهده شد
G33   به عملکرد  میزان  بیشترین  مقدار  دارای  به  ترتیب 

تمامی   3/7031و    5/8187 بین  در  هکتار  در  کیلوگرم 
بودند که در  ژنوتیپ  قرار  خوشه ها  اساس    گرفتند.  اول  این  بر 
کی  یچه فاصله ژنتیکی دو ژنوتیپ کمتر باشد تشابه ژنت  که هر

دارند انتظار  می   ،(Shirvani et al., 2023)  بیشتری  توان 
ژنوتیپ  که  خوشه  داشت  یک  داخل  صفات  های  لحاظ  از 

باشند.  تقریبا  نیز  مختلف   یکدیگر  به  مشابه،  ه بشبیه  طور 
ژنتیکی   تنوع  و    108بررسی  بهروز  توسط  جو  رقم  و  لاین 

از تجزیه خوشه 2023همکاران ) استفاده  -ای  ( نشان داد که 
ژنوتیپ   ستتوان تفکیک  متفاوت سبب  دانه  عملکرد  با  هایی 

داری بین اختلاف معنی   ،تحت شرایط دیم شود. در آن بررسی 
شد گروه مشاهده  دانه  عملکرد  از  چهارم  تا  اول  های 

(Behrooz et al., 2023)  . 
شناسا  یاخوشه   هیتجز ژنت  ییو  ب  یکیتنوع  و    ن یدرون 

  ی که از لحاظ نیانتخاب والد  ی برا  را   مناسب   یانهیها، زمخوشه 
 یهاپ یشناخت ژنوت  نی. اکندیفراهم مهستند    متنوع  یکیژنت

هدفمند   یهایتلاق  جادیمختلف، امکان ا  یهامتعلق به خوشه 
توان امیدوار بود  می   جه،ی که در نت  سازدیها را فراهم مآن   نیب

 Kumar et)  شوند  دیبالاتر تول  ردعملک  لیبا پتانس  نتاجیکه  

al., 2020) . 
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 خوشه صفات مختلف جو در هر   هایمیانگین  -3جدول 

Table 3. Means of different traits of barley in each cluster 
DHE 

تعداد روز تا  
ظهور 
 سنبله 

DMA 
تعداد روز تا  

 رسیدگی

PLH 
 ارتفاع بوته 

SPL 
طول 
 سنبله 

AWNL 
طول 
 ریشک

PEDL 
طول 
 پدانکل

GS 
تعداد دانه در  

 سنبله 

TGW 
 وزن هزار دانه 

YLD 
 عملکرد دانه 

Cluster No. 
 شماره خوشه 

85.3±1.8 121.1±2.5 102.6±13.6 7.3±2 11.1±1.6 9.7±3.1 38±12.1 43.3±3.6 3892.8±438.9 
1 

 اول

84.9±1.5 121.3±2.9 105.6±11.4 7.8±2.2 11.1±1.3 10.6±2.8 42.4±10.9 43.4±2.8 5366.6±321.4 
2 

 دوم

84.7±3 121±3.9 99.1±16.2 7.5±1.8 9.8±2.1 10.2±3 34±14 43.8±4.5 2512.5±411.8 
3 

 سوم

85.9±0.9 121.5±1.2 116.5±8.9 8.7±2.5 11.9±0.8 11.2±2.9 49±12.5 44.6±2.5 6953.6±600.3 
4 

 چهارم

DHE  تعداد روز تا ظهور سنبله  ،DMA  :ی،  کیولوژیز ی ف  دن یتعداد روز تا رسPLH  :متر یسانت به    ارتفاع بوته  ،SPL  :  متر یسانتسنبله به  طول  ،AWNI  :  متر یسانتریشک به  طول  ،
PEDL : متر یسانتپدانکل به طول  ،GS :تعداد دانه در سنبله ،TGW :و  وزن هزار دانه به گرمYLD :هکتاردر   لوگرمیکبه  عملکرد دانه  . 

DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SPL: Spike Length (cm), AWNI: Awn Length 
(cm), PEDL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, TGW: Thousand-Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha) 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 Wardبندی ختلف جو براساس ضریب فاصله اقلیدوسی و الگوریتم خوشه م   یهاای ژنوتیپتجزیه خوشه  -2شکل  
Figure 2. Cluster analysis of different barley genotypes based on the Euclidean distance coefficient and Ward’s 

clustering algorithm 
 

مثبت و  همبستگی  که    ندنشان داد  همبستگیتجزیه    نتایج
بینمعنی پدانکل   صفات  داری  بوتهو    طول  میزان  به    ارتفاع 

  54/0به میزان    طول سنبلهو    ارتفاع بوته  صفات   و بین  62/0
معنیهمبستگی    .شتدا  دوجو و  صفت  منفی  دو  بین  داری 

سنبله در  دانه  دانه و    تعداد  هزار  مشاهده   -48/0  معادل  وزن 
هیچ یک  بینداری معنی  همبستگی این در حالی است که ؛شد

با عملکرد دانه   بر .  (4جدول  )رویت نگردید  از صفات  مطالعه 
نشان    یرو جو  مورفولوژ  دهدمیارقام  صفات  مانند   یکیکه 

عملکرد    یبه اجزا  توجهیقابلطور  به   سنبلهو طول    اهیارتفاع گ
صفات را در    نیا  تیمرتبط هستند و اهمویژه در شرایط دیم  به 

تأک  یبرا  اصلاحی  یهابرنامه  دانه  عملکرد    کند ی م  دیبهبود 
(Bayat & Vaezi, 2016)همچن   ی های همبستگT   نی. 

دار  نیب  یداریمعن وجود  عملکرد  با  مرتبط  مختلف  د  نصفات 

عنوان  به   یکیفولوژمور  یهای ژگیو  ی استفاده از برخ  نظریهکه  
 کندی م  ت یرا تقو  اهیگ  یقابل اعتماد از عملکرد کل  یهاشاخص

(SeyedAghamiri et al., 2012) .    د  ندهنشان میمطالعات
تعدادمهم  که جو  دانه  عملکرد  افزایش  در  صفت   پنجه  ترین 

درصد عملکرد   70  حدود  یعیطب  طیدر شرا  نحوی کهبه   است
 ,Ahmadi & Hosseinpour)   شودیها حاصل مدانه از پنجه

 همطالعدر    تعداد دانه و وزن دانههمبستگی منفی بین    (.2012
نشان  که    (Bayat & Vaezi, 2016)  شد  مشاهده  زین  یگرید

هر  به کاهش وزن    ها معمولاً منجرتعداد دانه   شیافزادهد  می
می شود.  می   دانه که  لذا  کرد  فرض  قوتوان    ی برا  یرقابت 

  ن یدر حال رشد منجربه معاوضه ب  یهادانه  انیجذب مواد در م
دانه   نیانگیم تعداد  و  دانه    ی هاتیمحدوددلیل  به   وزن 

عدم    . (Benlioglu et al., 2024)  شودی م  منابع  صیتخص
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 51......................................... ......................................................... های برترژنوتیپ جهت شناسایی جو با استفاده صفات زراعی پلاسمژرمتنوع ژنتیکی بررسی 

عملکرد با  شده  مطالعه  صفات  م  همبستگی  که   دهدی نشان 
منفرده بصفات   با    صورت  است   یهمبستگ  گر یکدیممکن 
عملکرد    شی افزاب  بس  شهیمباشند، اما ه  داشته  یمنف  ایمثبت  

ا(Alam et al., 2024)  شوند ینم   ی دگیچیپ  ، موضوع  نی. 

تأک  نییتع را  جو  در  م  کندی م  دیعملکرد  نشان  که   دهدی و 
  ممکن است   یک یژنت  ای  یط یتعاملات مح از جمله  گر یعوامل د

  کنند. فایا ینقش مهم در این زمینه

 
 اساس روش پیرسون  همبستگی بین صفات بر -4جدول 

Table 4. Correlation between traits based on the Pearson method 

 

DHE 
تعداد روز تا  
 ظهور سنبله

DMA 
تعداد روز تا  

  دن یرس
یکیولوژیز یف  

PLH 
 ارتفاع بوته 

SPL 
سنبلهطول   

AWNL 
ریشک طول   

PEDL 
پدانکلطول   

GS 
تعداد دانه در  

 سنبله 

TGW 
وزن هزار  

 دانه 

YLD 
 عملکرد دانه 

DHE 
تعداد روز تا ظهور 

 سنبله 

1         

DMA 
  دن یتعداد روز تا رس

یکیولوژیز یف  

0.06 1        

PLH 
ارتفاع بوته :   -0.08 0.31 1       

SPL 
سنبلهطول   0.09 0.29 0.54 1      

AWNL 
ریشک طول   0.18 -0.01 0.17 -0.07 1     

PEDL 
پدانکلطول   -0.18 0.24 0.62 0.28 -0.01 1    

GS 
   1 0.2- 0.09 0.15- 0.16- 0.28- 0.15 تعداد دانه در سنبله 

TGW 
  1 0.48- 0.19 0.2 0.21 0.3 0.17 0.04 وزن هزار دانه 

YLD 
 1 0.11 0.3 0.03- 0.27 0.07- 0.09 0.11- 0.18 عملکرد دانه 

DHE  تعداد روز تا ظهور سنبله  ،DMA  :ی،  کیولوژیز ی ف  دن یتعداد روز تا رسPLH  :متر یسانت به    ارتفاع بوته  ،SPL  :  متر یسانتسنبله به  طول  ،AWNI  :  متر یسانتریشک به  طول  ،
PEDL : متر یسانتپدانکل به طول  ،GS :تعداد دانه در سنبله ،TGW :و  وزن هزار دانه به گرمYLD :هکتاردر   لوگرمیکبه  عملکرد دانه  . 

DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SPL: Spike Length (cm), AWNI: Awn Length 
(cm), PEDL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, TGW: Thousand-Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha) 

 

ژنوتیپ شناسایی  از جهت  )بیش  بالا  عملکرد  با  هایی 
در هکتار(  4000 نیز   کیلوگرم  دیگر  مهم  لحاظ صفات  از  که 

مناسبی نمودار    داشته  وضعیت  از    Venn diagramباشند 
بیش از  بالا )با عملکرد  ژنوتیپ    45تعداد    ، در ابتدا  شد.  تفادهسا

هکتار  4000 در  شدند  کیلوگرم  انتخاب  برای  (  و  و  تجزیه 
  ندنشان داد  نتایج  های بعدی مورد استفاده قرار گرفتند.تحلیل

  103در دامنه    ارتفاع بوتهژنوتیپ از لحاظ صفت    21که تعداد  
  ، تعداد دانه در سنبلهمتر قرار داشتند. برای صفت  سانتی   129تا  

  طول سنبله برای صفت    و  61تا    30  دامنهژنوتیپ در    34تعداد  
  . داشتند  متر قرارسانتی   5/11تا    5/7  دامنهژنوتیپ در    23تعداد  

صفت    ،همچنین دانهبرای  هزار  در    15تعداد    وزن  ژنوتیپ 
صفت    50تا    45  دامنه برای  و  پدانکلگرم    25تعداد    طول 

.  (3)شکل  داشتند متر قرارسانتی  5/19تا  5/9 دامنهژنوتیپ در 

ژنوتیپ   بررسی  دروضعیت  صفات  حالت    ها  همپوشانی 
هستند  دارایکه  یی  ها)ژنوتیپ مطلوب  صفت  یک  از  (  بیش 

پنج در همه  که    بودی  پیتنها ژنوت  G33 پیکه ژنوتنشان داد  
بررس  صفت همچن  یمورد  داشت.  قرار  مطلوب  دامنه    ن، یدر 

چهار صفت   دارای   G19و   G99  ،G63  ،G103  یهاپ یژنوت
)ارتفاع بوته، تعداد دانه در سنبله، طول سنبله و طول پدانکل(  

بررس مطلوب  صفت    پنجاز   م  بودند  یمورد  عنوان  به   توانند ی و 
برا  یهاپ یژنوت بعد  ی برتر  گرفته   یمطالعات  نظر  شوند.    در 
،  G108  ،G31  ،G7  ،G32  ،G95  مانند  یگرید  یهاپ یژنوت

G10  ،G6  ،G12  ،G5  ،G4  ،G29  ،G93  ،G96  ،G94  ،
G34  ،G84  ،G87  ،G55 ،  G23   و  G18  باتیترکدارای    ز ین 

 .(5)جدول  بودند مطلوب فاتاز صدیگری  مختلف
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 صفات برتراز لحاظ  کیلوگرم در هکتار   4000با عملکرد بیش از های جو ژنوتیپپراکنش   -5جدول 
Table 5. Distribution of barley genotypes with the yield of more than 4000 kg/ha in terms of superior traits 

GS 
 تعداد دانه در سنبله 

PLH & SPL 
 ارتفاع بوته و طول سنبله 

PLH & TGW 
 ارتفاع بوته و وزن هزار دانه 

GS & SPL 
تعداد دانه در سنبله و  

 طول سنبله 

GS & TGW 
تعداد دانه و وزن هزار  

 دانه

GS & PEDL 
تعداد دانه در سنبله و طول 

 پدانکل 
G46 G9 G15 G66 G65 G47 
G36   G39  G48 
G71     G57 
G43     G68 
G64      

G90      
      

PLH & GS & 
SPL 
تعداد دانه ارتفاع بوته و 

 در سنبله و طول سنبله 

PLH & SPL & PEDL 
طول پدانکل ارتفاع بوته و طول سنبله و   

GS & SPL & PEDL 
تعداد دانه در سنبله و طول 

 سنبله و طول پدانکل

GS & TGW & 
PEDL 

تعداد دانه در سنبله و  
وزن هزار دانه و طول  

 پدانکل 

SPL & TGW & 
PEDL 
وزن طول سنبله و 

هزار دانه و طول 
 پدانکل 

PLH & GS & SPL & 
TGW 

ارتفاع بوته و تعداد دانه در  
سنبل و طول سنبله و وزن هزار 

 دانه
G108 G10 G29 G93 G3 G23 
G31 G6  G96  G18 
G7 G12  G94   

G32 G5  G34   

G95 G4  G84   
   G87   
   G55   
      

PLH & GS & 
SPL & PEDL 

ارتفاع بوته و تعداد دانه 
سنبله  در سنبله و طول 

 و طول پدانکل 

PLH & GS & TGW & PEDL 
ارتفاع بوته و تعداد دانه در سنبله و وزن 

طول پدانکل  هزار دانه و  

PLH & SPL & TGW 
& PEDL 

ارتفاع بوته و طول سنبله و  
طول  وزن هزار دانه و 

 پدانکل 

PLH & GS & SPL & TGW & PEDL 
سنبله و وزن هزار دانه و طوب پدانکل ارتفاع بوته و تعداد دانه در سنبله و طول   

G99 G63 G103 

G33 
G19   

G100   

G11   

DHE  تعداد روز تا ظهور سنبله  ،DMA  :ی،  کیولوژیز ی ف  دن یتعداد روز تا رسPLH  :متر یسانت به    ارتفاع بوته  ،SPL  :  متر یسانتسنبله به  طول  ،AWNI  :  متر یسانتریشک به  طول  ،
PEDL : متر یسانتپدانکل به طول  ،GS :تعداد دانه در سنبله ،TGW :و  وزن هزار دانه به گرمYLD :هکتاردر   لوگرمیکبه  عملکرد دانه  . 

DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SPL: Spike Length (cm), AWNI: Awn Length 
(cm), PEDL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, TGW: Thousand-Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

ی،  کیولوژیزیف دنیتعداد روز تا رس: DMA، تعداد روز تا ظهور سنبله DHEدارای صفات برتر. های ژنوتیپمرتبط با  Venn diagram -3شکل  
PLH :متریسانتبه  ارتفاع بوته ،SPL : متریسانتسنبله به طول ،AWNI : متریسانتریشک به طول ،PEDL : متری سانتپدانکل به طول ،GS  :

 .هکتاردر  لوگرمیکبه   عملکرد دانه : YLDو  وزن هزار دانه به گرم: TGW، تعداد دانه در سنبله
Figure 3. The Venn diagram related to genotypes with superior traits. DHE: Days to Heading Emergence, DMA: 

Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SPL: Spike Length (cm), AWNI: Awn Length (cm), PEDL: 
Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, TGW: Thousand-Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha). 

 
 کلی  گیرینتیجه

ملاحظه قابل  تنوع  بررسی  این  بین  را  ای  نتایج  در 
بررسیهاژنوتیپ  مورد  ژنوتیپ  دهدمینشان    ی  این  ها و 

نژادی بعدی مورد  پلاسم در مطالعات به ژرم عنوان  به توانند  می
با عملکرد  های  در بین ژنوتیپ   ،حال  با اینگیرند.   استفاده قرار

از   )بیش  در هکتار(  4000بالا  ژنوتیپ  کیلوگرم  ،  G63،  چهار 
G103   و  G19    دارای چهار صفت مطلوب و ژنوتیپG33    در

مناسب جز  مطلوب  صفت  پنج  ژنوتیپ هر  برای  ترین  ها 
بعدی   می  هستندمطالعات  ژنوتیپ و  این  از  توسعه  توان  در  ها 

  ارقام با عملکرد بالا و سازگار با شرایط دیم استفاده کرد.
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مناطق   توانندیم  هاافتهی  نیا در  جو  عملکرد  بهبود  به 
 یطینامساعد مح  طیدر شرا  دیتول  یداریپا  شیبارش و افزاکم

نها استفاده   دهدمینشان    قیتحق  نیا  ت،یکمک کنند. در  که 
روش  تجز  رهیچندمتغ  یآمار  یهااز  ت  هیو   قیدق  یهالیحلو 

شناسا  تواند یم والد  یهاپ یژنوت  یی به  انتخاب  و    ن یبرتر 
  تواند یامر م  نیکمک کند. ا  ینژادبه   یهابرنامه  یمناسب برا

  ی طیمح  ط یو سازگار با شرا  دیارقام جد  د یتول  ندیفرآ  عیبه تسر
 مختلف منجر شود.

 

 تشکر و قدردانی
مطالعه تحقطرح  از    این  مؤسسه   ی کشاورز  قاتی مصوب 

است.  استخرا  0-56-15-048-20988  شماره  به  مید ج شده 
 یکشاورز  قاتیمحترم موسسه تحق  نیاز مسئول  لهیوس  نیه اب
گچساران که ما را   تحقیقات  پردیس  کارکنانبخصوص  و    مید

 شود. یم یسپاسگزار در اجرای طرح یاری کردند 
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