
Journal of Crop Breeding Vol. 18, Issue 2, 2026                                p: 3-15 

 

 

Sari Agriculture Sciences and Natural 
Resources University 

 
Research Paper 

 

Assessment of Genetic Diversity in Barley Germplasm and Selection of 
Superior Genotypes under Rainfed Conditions Based on Agronomic Traits 

 
Mostafa Haghpanah1, Behrouz Vaezi2  and Amin Namdari3 

 
1&3- Kohgiluyeh and Boyerahmad Agricultural and Natural Resources Research and Education Center, Dryland 
Agricultural Research Institute (DARI), Agriculture Research, Education and Extension Organization (AREEO), 

Gachsaran, Iran  
2- Kohgiluyeh and Boyerahmad Agricultural and Natural Resources Research and Education Center, Dryland 

Agricultural Research Institute (DARI), Agriculture Research, Education and Extension Organization (AREEO), 
Gachsaran, Iran, (Corresponding author: Bvaezi2009@gmail.com) 

 
Received: 05 August, 2025                        Revised: 10 November, 2025                           Accepted: 12 December, 2025         

 
Extended Abstract 
Background: Understanding and utilizing genetic diversity are the main pillars of success in 
plant breeding programs and can be an effective approach to produce suitable varieties to 
improve grain yield and increase production efficiency in different climatic conditions. 
Multivariate statistical methods are widely used to evaluate genetic diversity and analyze 
relationships between different traits. Given the urgent need to produce varieties suitable for 
rainfed cultivation, this study aimed to evaluate the genetic diversity of barley genotypes based 
on agronomic traits. The findings of this study can provide valuable data for improving and 
cultivating barley in low-rainfall areas of southern Iran, especially the tropical areas of 
Kohgiluyeh and Boyer-Ahmad . 
Methods: This study aimed to investigate the genetic diversity and agronomic traits of 310 
barley genotypes, along with four control cultivars (Behdad, Khoram, Rasta, and Fardan) in the 
2023-2024 crop year at the Gachsaran Agricultural Research Campus and National Rainfed 
Site. The experiment was conducted in a large block design with a randomized complete block 
design in 23 blocks. Initially, analysis of variance was performed for the control cultivars based 
on a randomized complete block design using InfoStat statistical software. Cluster analysis was 
performed based on Euclidean distance and the Ward clustering algorithm using R software and 
dynamicTreeCut, colorspace, and dendextend statistical packages. Correlation between traits 
was examined using the Pearson method and the R statistical software. Online software 
(jvenn.toulouse.inra.fr) was used to draw the Venn Diagram to identify genotypes with overlaps 
in important traits . 
Results: MGIDI analysis was performed for the 13 best genotypes selected from the Venn 
diagram. Four factors (FA1 to FA4) explained 86.6% of the total variance in the following 
order: FA1 Phenological factor, including days to flowering, spike length, and plant height 
(31.1% variance), FA2 Morphological factor, including panicle length, peduncle length, and 
1000-seed weight (24.3% variance), FA3 Yield factor, including grain yield, days to 
physiological maturity, and the number of seeds per spike (18.9% variance), and FA4 Early 
emergence factor, including early emergence vigor (12.3% variance). Genotypes 184, 79, and 
28 were identified as having the least distance from the ideal genotype and the best multi-trait 
performance. Genotype 79 performed better in traits related to the first factor (phenological), 
and Genotype 28 in traits related to the second and third factors (morphological and yield). The 
condition of all three superior genotypes was more favorable than the theoretical average 
regarding the fourth factor (initial germination strength). The grain yields of genotypes 79, 184, 
25, 172, and 59 were higher than the average of the controls (3995 kg/ha). Despite a slightly 
lower yield than the average of the controls, Genotype 28 produced a higher yield than the 
cultivar Rosta, and the heat diagram showed that Genotype 28 was favorable for almost all the 
studied traits. With the highest yield among the selected genotypes, Genotype 184 was less 
favorable than the others in some traits (such as the number of grains per spike and days to 
spike emergence).  
Conclusion: The results show significant genetic diversity among the studied genotypes. These 
genotypes can serve as valuable sources of germplasm in future breeding programs. Traits 
evaluated included initial vigor (VIG), date of spike emergence (DHE), time of physiological 
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maturity (DMA), plant height (PLH), spike length (SP), spike length (AWN), peduncle length 
(PL), number of grains per spike (GS), thousand grain weight (TGW), and grain yield (YLD). 
Thirteen genotypes with desirable values in several key traits were identified among the high-
yielding genotypes (more than 2900 kg/ha). Nine and genotypes were from the gene bank 
germplasm and control cultivars, respectively. Through multivariate analysis of the mentioned 
traits, three superior genotypes (28, 79, and 184) were identified as having the highest combined 
advantage between yield and major agronomic traits. These genotypes can be utilized in future 
breeding programs to develop varieties tolerant to dryland and low-rainfall conditions. 
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 5.............................  1405/ 2نامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هجدهم/ شماره پژوهش
 

 

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري 

  
 مقاله پژوهشی 

 

 های برتر تحت شرایط دیم پلاسم جو و انتخاب ژنوتیپبررسی تنوع ژنتیکی ژرم 
 بر اساس صفات زراعی 

 

 3امین نامداریو  2، بهروز واعظی1مصطفی حق پناه

 
(،  ARREOموسسه تحقیقات کشاورزی دیم کشور، مرکز تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی ) ،راحمدیو بو هیلویکهگ ی کشاورز جی آموزش و ترو  قات،یمرکز تحق  -3و  1

   گچساران، ایران 
(،  ARREOموسسه تحقیقات کشاورزی دیم کشور، مرکز تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی ) ،راحمدی و بو هیلویکهگ ی کشاورز جیآموزش و ترو قات،یمرکز تحق  -2

 (Bvaezi2009@gmail.comول: و)نویسنده مس، گچساران، ایران 
 

 21/09/1404تاریخ پذیرش:                                   19/08/1404تاریخ ویرایش:                             14/05/1404تاریخ دریافت:  
 15تا   3صفحه: 

 
 مبسوط  چکیده

از تنوع ژنتیکی  مقدمه و هدف:   عنوان رویکردی مؤثر  تواند بهرود و میشمار میگیاهان به  ینژادبههای  اصلی موفقیت در برنامه  محورشناخت و استفاده 
جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی و تحلیل روابط بین  . برای تولید ارقام مناسب جهت ارتقای عملکرد دانه برای افزایش راندمان تولید در شرایط متفاوت  اقلیمی باشد

با توجه به نیاز مبرم به تولید ارقام مناسب برای کشت دیم، این پژوهش با  .  شودیره آماری استفاده مییهای چند متغ طور گسترده از روشهب  ، صفات مختلف 
ارزیابی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ های  برنامه  برای بهبودرا  های ارزشمندی  د دادهنتوانهای این مطالعه میهای جو بر اساس صفات زراعی انجام شد. یافتههدف 

 د. نویژه نواحی گرمسیری کهگیلویه و بویراحمد، ارائه دهبارش جنوب ایران، بهو کشت جو در مناطق کمنژادی به
همراه چهار رقم شاهد )بهداد، خرم، رستا و فردان( در سال  ژنوتیپ جو به  310این بررسی با هدف بررسی تنوع ژنتیکی و صفات زراعی  ها:  مواد و روش

 Augmented Block)  شده  حجیمهای  در پردیس تحقیقات کشاورزی گچساران و سایت ملی دیم انجام شد. آزمایش در طرح بلوک  1402-1403زراعی  

Design ) افزار آماریکامل تصادفی با استفاده از نرم کدر ابتدا برای ارقام شاهد تجزیه واریانس بر اساس طرح بلو .بلوک اجرا شد 23درInfoStat    .انجام شد
و خوشه  تجزیه  خوشهتحلیل  الگوریتم  و  اقلیدسی  فاصله  اساس  بر  نرم  گیریبهرهبا    Wardبندی  ای  بسته  Rافزار  از  آماری  و  ،  dynamicTreeCutهای 

colorspace    وdendextend    همبستگی شد.  نرم  میانانجام  از  استفاده  با  و  پیرسون  روش  از  استفاده  با  رسم   Rآماری  صفات  برای  شد.   انجام 
Venn Diagram  نرم )از  آنلاین  برای شناسایی ژنوتیپjvenn.toulouse.inra.frافزار  استفاده گردیدنهای دارای همپوشا(  انتخاب    .ی در صفات مهم  جهت 

 .استفاده شد Metanو بسته آماری  Rافرار آماری نرم کمک( با  MGIDI)  multi-trait genotype–ideotype distance index ژنوتیپ برتر از تجزیه
از   درصد  6/86(  FA4تا    FA1چهار عامل ) د.انجام ش(  نرمال شده  )مقادیر MGIDI ، تحلیلVenn diagramژنوتیپ برتر انتخاب شده از    13رای  ب:  هایافته

عامل   FA2،  (کل  واریانساز    درصد  1/31شامل روز تا گلدهی، طول سنبله، ارتفاع بوته ) (:عامل فنولوژیکی  FA1  .ترتیب زیر تبیین کردندکل واریانس را به
) (:مورفولوژیکی وزن هزاردانه  پدانکل،  از    24/ 3شامل طول ریشک، طول  عملکرد  FA3(،  کل  واریانسدرصد  تا رسیدگی   (:عامل  روز  دانه،  عملکرد  شامل 

( سنبله  در  دانه  تعداد  از    9/18فیزیولوژیکی،  اولیه:  FA4  و  (، کل  واریانسدرصد  رویش  ) (:عامل  اولیه  رویش  قدرت  از  12/ 3شامل   .(کل  واریانس  درصد 
ایده  با  28و    ۷9،  184های  ژنوتیپ ژنوتیپ  از  فاصله  ژنوتیپ  کمترین  شدند.  شناسایی  چندصفتی  عملکرد  بهترین  و  اول  ۷9آل  عامل  با  مرتبط  صفات  در 

هر سه ژنوتیپ برتر، از نظر عامل    . وضعیتدر صفات مرتبط با عوامل دوم و سوم )مورفولوژیکی و عملکرد( وضعیت بهتری داشتند  28)فنولوژیکی( و ژنوتیپ  
کیلوگرم در   3995بیشتر از میانگین شاهدها )  59و    1۷2،  25،  184،  ۷9های  عملکرد دانه ژنوتیپ.  تر بودچهارم )قدرت رویش اولیه( از میانگین نظری مطلوب

داشت و نمودار گرمایی نشان داد که ژنوتیپ    رقم رستا  عملکرد بیشتری نسبت بهتر از میانگین شاهدها،  با وجود عملکردی کمی پایین  28ژنوتیپ  بود.  هکتار(  
های انتخابی، در برخی صفات )مانند تعداد دانه در  با بالاترین عملکرد در میان ژنوتیپ  184ژنوتیپ   .بودتقریباً برای تمامی صفات مورد بررسی مطلوب    28

 .سنبله و روز تا ظهور سنبله( نسبت به سایرین مطلوبیت کمتری داشت
عنوان منابع ارزشمند  به  توانند یم  هاپی ژنوت  نیو ا دهند  مینشان    یمورد بررس  یهاپی ژنوت  انیم را    یریچشمگ  یک یتنوع ژنت پژوهش    نیا   جینتاگیری:  نتیجه

برنامهژرم در  شوند.  به  نده یآ  یاصلاح  یهاپلاسم  گرفته  اینکار  به  توجه  ارزکه  با  مورد  رو  یابیصفات  قدرت  تارVIG)  هی اول  شیشامل  سنبله    خی(،  ظهور 
(DHEزمان رس ،)یکیولوژیزیف  یدگ ی  (DMA( ارتفاع بوته ،)PLH( طول سنبله ،)SPطول ر ،)شکی  (AWN( طول پدانکل ،)PL( تعداد دانه در سنبله ،)GS  ،)

 ریمقاد  یا دار   پیژنوت  زدهیدر هکتار(، س  لوگرمیک  2900از    شیبا عملکرد بالا )ب  یهاپیژنوت  انیدر م  ، ند( بودYLD( و عملکرد دانه )TGWوزن هزار دانه )
  لیو تحل  هیشده بودند. بر اساس تجز  لیاز ارقام شاهد تشک  پی از خزانه بانک ژن و چهار ژنوت  پی شدند که نه ژنوت  ییشناسا  یدیصفت کل  نیمطلوب در چند

شدند  یعمده معرف   یزراع  صفاتعملکرد و   نیب یبیترک  یبرتر نیشتریب یعنوان دارا به( 184و  ۷9، 28 یهابرتر )شماره پی صفات مذکور، سه ژنوت رهی چندمتغ
 . رندیبارش مورد استفاده قرار گو کم مید طیتوسعه ارقام متحمل به شرا  یبرا  یآت ینژادبه یهادر برنامه توانندیو م

 

 ل، فنولوژی، قدرت رویش آتجزیه کلاستر، ژنوتیپ ایدههای کلیدی: واژه 
 

 مقدمه 
علمی    جو     نام  خانواده    (.Hordeum vulgare L)با  از 

مهم  Poaceaeگیاهی   از  و  یکی  خشک  مناطق  غلات  ترین 
خشک جهان است و از نظر اقتصادی پس از گندم، برنج نیمه

-Zali & Pour)  دارد  قرار  جهانی   تولید  چهارمو ذرت در رتبه  

Aboughadareh, 2023).  منابع   ،ییهواوآب  راتییتغ کمبود 
ک  یآب کاهش  اهم  تیفیو  ک  تیخاک،  و  عملکرد    ت یفیبهبود 

افزا را  (.  Haghpanah & Vaezi, 2025)  اندداده  شیجو 

در   موفقیت  اصلی  ستون  ژنتیکی  تنوع  از  استفاده  و  شناخت 
بهبرنامه  گیاهان  نژاد  اصلاح  میهای  مینروشمار  و  د  نتواند 

عنوان رویکردی مؤثر برای تولید ارقام مناسب جهت ارتقای  به 
متفاوت   شرایط  در  تولید  راندمان  افزایش  برای  دانه  عملکرد 

باش )ناقلیمی  امکان  Visioni et al., 2023د  ژنتیکی  تنوع   .)
ویژگی  با  ارقام جدید  توسعه  برای  را  برتر  والدین  های انتخاب 

 (.  Haghpanah et al., 2015کند )مطلوب فراهم می
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 6...............................................................................  یاساس صفات زراع  بر  مید طیبرتر تحت شرا  یهاپیپلاسم جو و انتخاب ژنوتژرم یکی تنوع ژنت یبررس

 

ژنوت تنوع  از  هدفمند  صفات   یهاپیاستفاده  نظر  از  مختلف 
طول سنبله، تعداد دانه در سنبله، وزن هزار دانه و  نظیر    یدیکل

 ,.Hu et al)  دهد  شیعملکرد دانه را افزا  تواندی م  ارتفاع بوته

که 2021 دیم  کشت  برای  مناسب  ارقام  تولید  در  امر  این   .)
محدودیت با  تنشعمدتاً  و  آبی  هستند    های  مواجه  خشکی 

( است  اهمیت  حائز  این Cai et al., 2020بسیار  از    ، رو(. 
مؤثری  استراتژی  دیم،  شرایط  در  جو  ژنتیکی  منابع  مطالعه 

 آبی است. های مقاوم به کمبرای یافتن ژنوتیپ 
صفات       بین  روابط  تحلیل  و  ژنتیکی  تنوع  ارزیابی  جهت 

روش ه  ب  ،مختلف از  گسترده  آماری  طور  چندمتغیره  های 
 Haghpanah et al., 2018; Mirabadi etشود )استفاده می 

al., 2018 روش این  از  استفاده  با  پژوهشگران  می(.  توانند  ها 
ژنوتیپ  بین  ژنتیکی  فاصله  محاسبه  بر  شناخت  علاوه  و  ها 

ژنوتیپ  صفات،  بین  کنند.  روابط  انتخاب  نیز  را  مطلوب  های 
های جو، تنوع دهند که در بین ژنوتیپ تایج مطالعات نشان مین

ملاحظه نظیر  قابل  مهم  زراعی  صفات  برخی  نظر  از  ای 
عملکرد دانه، طول سنبله، وزن هزار دانه و تعداد دانه در سنبله  

دارد  Farjam Hajiagha et al., 2019; Kaur et)  وجود 

al., 2022و همکاران نشان داد  کااور    همطالع  ،(. در این راستا
بین   در  هند    6۷۷8که  ملی  ژن  بانک  در  موجود  جو  ژنوتیپ 

ملاحظه قابل  تا  تنوع  روز  تعداد  زراعی  صفات  نظر  از  ای 
وزن   و  در سنبله  دانه  تعداد  بوته، طول سنبله،  ارتفاع  گلدهی، 

دا وجود  دانه  پژوهش  Kaur et al., 2022)  شتهزار  در   .)
ارزیابی   ژن   262دیگری،  بانک  در  ردیفه  دو  جو  بومی  لاین 
Osman Tosun  های بارزی را در صفات  کشور ترکیه، تفاوت

دانه   هزار  و وزن  سنبله  گیاه، طول  ارتفاع  مانند  مورفولوژیکی 
ای، تنوع بالای منابع ژنتیکی را  آشکار ساخت و تحلیل خوشه 

( کرد  بررسی  Benlioglu et al., 2024تأیید  لاین    18(. 
خالص جو از نظر صفات زراعی نشان داد که بیشترین تنوع در 

 Farjam Hajiagha)  بودبین صفات متعلق به عملکرد دانه  

et al., 2019  مطالعه نتایج  اساس    ۷2(.  بر  جو    10ژنوتیپ 
داد نشان  مورفولوژیکی  بالاترین   ندصفت  دانه  عملکرد  که 

دا را  تغییرات  رسیدگی  شتضریب  تا  روز  تعداد  که  حالی  در   ،
ها را به  ای، ژنوتیپ کمترین تنوع را نشان داد و تحلیل خوشه 

( تقسیم کرد  و  (. حق Kumar et al., 2021هشت گروه  پناه 
پلاسم جو وارد  ( نیز با بررسی تنوع ژنتیکی ژرم 2025واعظی )
از   که    ICARDAشده  کردند  عنوان  دیم  کشت  شرایط  در 

که    شتجو وجود دا   ژنوتیپ  90ای در بین  تنوع قابل ملاحظه 
از ژنوتیپ یگردسبب   اولیه عملکرد دانه  د برخی  ها در مقایسه 

نسبتمطلوب باشندش  به  تری  داشته   & Haghpanah)  اهد 

Vaezi, 2025 .)   
تنوع ژنتیکی که    تجزیه تحلیل،  گوناگونبا وجود مطالعات       

انتخاب ژنوتیپ سبب شناخت ژرم های برتر پلاسم و همچنین 
ایران  در  جو گرمسیری  است   شود،   مناطق  این .  محدود   ،رواز 

بررس  نیا با هدف  ژنت  ی پژوهش  و    یهاپ یژنوت  یکیتنوع  جو 
و   مید  طیکشت در شرا  یبرا  دبخشیام  یهاپ یژنوت  ییشناسا

کم امناطق  جنوب  نواح  ران،یبارش  جمله   یریگرمس  یاز 
 انجام شد.  راحمد،یو بو هیلویکهگ

 

 ها مواد و روش
بررسی     این  به   310تعداد    ، در  جو  رقم ژنوتیپ  همراه چهار 

  1402-1403شاهد بهداد، خرم، رستا و فردان در سال زراعی  
در پردیس تحقیقات کشاورزی گچساران و سایت ملی دیم با  

جغرافیایی   )طول  جغرافیایی  و    58درجه،    50مختصات  دقیقه 
و    18درجه،    30عرض جغرافیایی    -ثانیه    30 ثانیه(    1دقیقه 

شدند.   دماکشت  بارندگی    میانگین  میزان  کشت  و  دوره  در 
سانتی  6/29ترتیب  به محصول   و  درجه  متر میلی   446گراد 
کیلوگرم در هکتار در هنگام   50مقدار  از کود اوره به مربع بود.  

به  تریپل  فسفات  کود  و  هکتار    ۷0مقدار  کاشت  در  کیلوگرم 
 پیش از کاشت استفاده شد. 

در       شده   میحج  یهابلوکطرح  قالب  آزمایش 
(Augmented Block Design)    1های  بلوک )بلوک   23در 

بلوک    18دارای    22تا   و  آزمایشی  کرت    14دارای    23کرت 
صورت ه ها هر چهار شاهد بآزمایشی( اجرا شد. در تمامی بلوک

های  در تمامی قسمت  که تقریباً  نحوی تصادفی قرار گرفتند به
شامل   آزمایشی  کرت  هر  باشند.  داشته  حضور    شش زمین 

ب کاشت    ۷طول  هردیف  فاصله  با  بین سانتی   5/1۷متر  متر 
دانه در متر مربع    200تراکم کاشت در این بررسی  خطوط بود.  
زمان کاشت بر اساس بارندگی اواخر آذر ماه تعیین لحاظ شد.  

لومی  (. Namdari et al., 2022) شد آزمایش  زمین  خاک 
با میانگین ۷ اسیدیته سیلتی  و  درصد  یک  زیر  آلی  ماده   ،

بلندمدت   در  میلی  434بارندگی  بررسی  مورد  صفات  بود.  متر 
( اولیه  رویش  قدرت  شامل  مطالعه  بر  Early vigourاین   )

میزان   همچنین  و  بوته  رشد  و  اندازه  سایه  مقدار  اساس 
( نامیده  VIGاختصار )به  که    ند های تولید شده تعیین شدپنجه

تا    شد زمان کاشت  از  تا ظهور سنبله  روز  تعداد  واحد(،  )بدون 
سنبله    50-۷0ظهور   رسیدن  (DHE)درصد  تا  روز  تعداد   ،

  50-۷0صورت زرد شدن پدانکل در  ه ب  (DMA)فیزیولوژیکی  
متر، طول سنبله  به سانتی   (PLH)درصد هر کرت، ارتفاع بوته  

(SP)   متر، طول ریشکبه سانتی  (AWN)   متر، طول  به سانتی
سانتی   (PL)  پدانکل سنبلهبه  در  دانه  تعداد  وزن (،  GS)  متر، 

 به گرم و عملکرد دانه به کیلوگرم در هکتار (TGW) هزار دانه
(YLD) ندبود. 
 

 های آماری تحلیل 
طرح       اساس  بر  واریانس  تجزیه  شاهد  ارقام  برای  ابتدا  در 
نرم   کبلو از  استفاده  با  تصادفی  آماری کامل   افزار 

InfoStat ver 2018  ( شد   ,.Haghpanah et alانجام 

ای بر اساس فاصله اقلیدسی و (. تجزیه و تحلیل خوشه 2023
خوشه  نرم  گیریبهرهبا    Wardبندی  الگوریتم  و   Rافزار  از 

آماری  بسته و    dynamicTreeCut  ،colorspaceهای 
dendextend    صفات با استفاده از    میانانجام شد. همبستگی

و بسته آماری   Rآماری    افزار روش پیرسون و با استفاده از نرم 
Performance Analytics    رسم برای  شد.   انجام 

Venn Diagram   نرم آنلاین  از  افزار 
(jvenn.toulouse.inra.fr برای شناسایی ژنوتیپ ) های دارای

)   نیهمپوشا استفاده گردید   ,.Bardou et alدر صفات مهم 

2014 .) 

 

ینامدار نیو ام یحق پناه، بهروز واعظ یمصطف  

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
jc

b.
20

26
.1

63
2 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

8-
03

 ]
 

                             4 / 13

http://dx.doi.org/10.61882/jcb.2026.1632
http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1632-fa.html


 ۷............. ............................................................................................................................. 1405/ 2نامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هجدهم/ شماره پژوهش

 

 نتایج و بحث 
تجزیه        نتایج  از  استفاده  با  زراعی  زمین  یکنواختی  بررسی 

های شاهد در  واریانس برای شاهدها نشان داد که بین ژنوتیپ
ارتفاع   دانه،  فیزیولوژیکی  رسیدن  تا  روز  تعداد  زراعی  صفات 
دانه   هزار  وزن  و  سنبله  در  دانه  تعداد  پدانکل،  طول  بوته، 

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

رو قدرت  تا  یصفات  روز  تعداد  گلدهی،  تا  روز  تعداد  اولیه،  ش 
مابقی   در  و  بود  دانه  عملکرد  و  دانه  فیزیولوژیکی  رسیدن 

(. تصحیح میانگین  1دار نبود )جدول  صفات بلوک بندی معنی
ژنوتیپ  در  صفت  واریانس  هر  تجزیه  نتایج  از  استفاده  با  ها 

(Mse    وdfe  ( و مدل طرح آگمنت )تصحیح مقدار صفات هر
بلوک در  میانگینژنوتیپ  اختلاف  نسبت  مختلف  های های 

 1شماره  با استفاده از فرمول  شاهدها از میانگین کل شاهدها(  
   انجام شد. 

 

 :1فرمول شماره 
Rj =(ӯ.j – ӯ..) 
Ўij = Tij - Rj 

 

اینجا     آزمایشی،    Rj  ،در  بلوک  شده  تصحیح    ӯ.jمقدار 
. هستندکل شاهدها    .ӯ  و  میانگین شاهدهای موجود در بلوک،

ژنوتیپ  Ўij  ،همچنین تصحیح شده  اولیه    Tij  و  مقدار  مقدار 
   .هستند)تصحیح نشده( 

داد     نشان  صفات  شده  تصحیح  و   ندمقادیر  بیشترین  که 
ترتیب در صفت عمکرد دانه  کمترین میزان ضریب تغییرات به 

درصد( و صفت تعداد روز تا رسیدگی فیزیولوژیکی دانه    ۷/39)
عملکرد 2)جدول    بودنددرصد(    03/3) مانند  کمی  صفات   .)

به  معمولاً  جو  در  تأثیرات  دانه  و  پیچیده  ژنتیکی  کنترل  دلیل 
دهند  ها نشان میبین ژنوتیپ را  قوی محیطی، واریانس بالایی  

(Lin et al., 2021 این با  مانند  (.  کمی  صفات  برخی  حال، 
این واریانس   اغلب واریانس کمی دارند.  روزهای رسیدن دانه 

می  را  دانه  رسیدن  تا  روز  تعداد  صفت  در  چند  پایین  با  توان 
داد توضیح  فیزیولوژیکی    .عامل  رسیدگی  تا  روز  تعداد  صفت 

دهد پذیری بالایی است که نشان میدانه در جو دارای وراثت
به  ژنتیکی  این صفت  عوامل  کنترل  تأثیر    استشدت تحت  و 

به   منجر  ژنتیکی  کنترل  این  دارد.  کمتری  نسبتاً  محیطی 
ژنوتیپ  بین  تغییرات  کاهش  و  بیشتر  این یکنواختی  در  ها 

می )صفت  همچنینPatial et al., 2023شود  تا    ،(.  روز 
توسعه  یک صفت  دانه  فیزیولوژیکی  است  رسیدگی  حیاتی  ای 

محیطی   شرایط  با  آن  سازگاری  و  گیاه  زندگی  چرخه  به  که 
بندی بهینه رسیدن دانه  مرتبط است. فشار انتخاب برای زمان

ژنتیکی تنوع  کاهش  به  تمایل  خاص،  محیط  یک  این   در 
چراکه   دارد،  دیررس نوتیپ ژصفت  یا  و  زودرس  خیلی  های 

یابند  کاهش  عملکرد  یا  سازگاری  نظر  از  است  ممکن 
(Mangani et al., 2023  وجود با  حتی  دیگر  سوی  از   .)

بازه  را در یک  توسعه خود  ارقام جو معمولاً  تغییرات محیطی 
عنوان مثال، محصولاتی که  کنند؛ به زمانی محدود تکمیل می 

فاصله   هفته  هم  چند  به  است  می  شتکنسبت  ممکن  شوند 
توسعه به  ضریب  نزدیک دلیل  روزهای  در  دما،  به  وابسته  ای 
)به  برسند  دیگر(.  Kumar et al., 2024هم  مقدار    ،از سوی 

قدرت رویش درصد( در صفت    2۷)بیش از    CVبالای درصد  
دو نکته مهم   هدهندها مشاهده شد که نشانبرای ژنوتیپ   اولیه

اول ژنوتیپ  ،است.  ملاحظه  قابل  و  تنوع  رشد  قدرت  در  ها 
بلوک وضعیت  در  تفاوت  سپس  و  اولیه  )احتمال رویش  ها 

 ها(. وضعیت رطوبتی متفاوت در بلوک
ژنوتیپ      عملکرد  هکتار    81/3109ها  میانگین  در  کیلوگرم 

به  این صفت  مقدار  بیشترین  و  و کمترین  شد  ترتیب  محاسبه 
کیلوگرم   5/6945و    5/۷0مقدار  به   129و    151های  در ژنوتیپ 

در هکتار بود. این در حالی است در بین  ارقام شاهد میانگین  
بیشترین   5/3995  عملکرد و  شد  برآورد  هکتار  در  کیلوگرم 

رقم   به  مربوط  دانه  عملکرد  میانگین    Fradanمیزان 
کیلوگرم در هکتار( و کمترین مقدار این صفت نیز    48/4156)

کیلوگرم در هکتار( بین ارقام شاهد    ۷4/3۷34)  Rastaدر رقم  
)جدول   شد  ژنوتیپ 2مشاهده  دانه  عملکرد  پراکنش  و (.  ها 

 . قابل ملاحظه است  1ارقام مورد مطالعه در شکل 
 

 بین ارقام شاهد جو  تجزیه واریانس صفات مختلف در -1جدول 
Table1. ANOVA for check genotypes 

SOV 
 منبع تغییرات 

 درجه آزادی
df 

VIG DHE DMA PLH AWN SP PL GS TGW YLD 

Genotype   
 799537.3 159.58** 3020.45** 14.10** 22.22** 33.79** 1079.43** 4.94 9.92 1.29 3 ژنوتیپ

Block 
 1669225* 8.66 16.54 3.77 2.7 1.93 161.94** 4.41** 12.10** 2.34* 22 بلوک

Residual 
 755222.9 12.09 14.04 2.43 1.59 1.37 30.94 1.92 4.01 1.21 66 خطای آزمایش 

CV%, 
 21.75 7.39 14.13 21.46 16.31 10.32 5.84 1.09 2.17 14.2 درصد ضریب تغییرات 

VIG  ،قدرت رویش اولیه :DHE  ،تعداد روز تا ظهور سنبله :DMA  ،تعداد روز تا رسیدن فیزیولوژیکی :PLHمتر،  : ارتفاع بوته به سانتیAWNIمتر،  : طول ریشک به سانتیSP  :
: عملکرد دانه به کیلوگرم در هکتار. نمادهای  * و  YLD: وزن هزار دانه به گرم و  TGW: تعداد دانه در سنبله،  GSمتر،  : طول پدانکل به سانتیPLمتر،  طول سنبله به سانتی

 .هستنددرصد  99و  95داری با احتمال ** به ترتیب معنی
VIG: Early vigour, DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), AWNI: Awn Length (cm), SP: 
Spike Length (cm), PL: 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 . 
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 8...............................................................................  یاساس صفات زراع  بر  مید طیبرتر تحت شرا  یهاپیپلاسم جو و انتخاب ژنوتژرم یکی تنوع ژنت یبررس

 

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

 Genotypes Controls 
Variable Mean     S.D.    CV% Min Max Behdan  Fardan  Khorram Rasta   
VIG      6.67 1.84 27.54 1 10 7.83 8 7.74 7.43 

DHE      98.81 5.59 5.66 77.7 107.9 91.84 92.01 91.71 93.14 
DMA      130.03 3.94 3.03 121.2 139.4 126.68 127.63 127.5 126.9 
PLH      99.18 11.06 11.15 68.6 124.9 91.34 104.82 95.47 89.43 

AWN      10.45 1.97 18.87 4.7 18.8 9.9 12.53 10.81 12.13 
SP       7.94 1.79 22.58 3.4 13.7 8.13 8.59 7.92 6.33 
PL       6.5 2.09 32.12 0.5 14.4 6.56 8.19 7.63 6.67 
GS       33.74 11.77 34.89 14.9 62 20.49 21.14 20.75 43.7 

TGW      42.42 6.34 14.95 21.1 61.6 47.25 49.6 48.12 43.43 
YLD      3109.81 1235.75 39.74 70.5 6945.5 3993.43 4156.48 4097.35 3734.74 

VIG  ،قدرت رویش اولیه :DHE  ،تعداد روز تا ظهور سنبله :DMA  ،تعداد روز تا رسیدن فیزیولوژیکی :PLHمتر،  : ارتفاع بوته به سانتیAWNIمتر،  : طول ریشک به سانتیSP  :
 : عملکرد دانه به کیلوگرم در هکتار.YLD: وزن هزار دانه به گرم و TGW: تعداد دانه در سنبله، GSمتر،  : طول پدانکل به سانتیPLمتر،  طول سنبله به سانتی

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

 

 
 های جو مورد بررسی در این مطالعه در مقایسه با ارقام شاهد رستا، خرم، فردان و بهدانپراکنش میانگین عملکرد دانه ژنوتیپ -1شکل 

Figure 1. Distribution of average grain yield of barley genotypes under investigation compared to control varieties (Rasta, Khoram, Fardan, and Bedan) 
 

به      ژنتیکی،  و  تنوع  سازگاری  مقاومت،  بنای  سنگ  عنوان 
سیستم در  حیاتیپایداری  نقش  زراعی،  و    را   های  حفظ  در 

ژرم بهره از  مؤثر  می برداری  ایفا  گیاهی  شناخت پلاسم  کند. 
پیشرفته ابزارهای  طریق  از  که  تنوع،  این  همچون دقیق  ای 

تنها امکان شناسایی و حفظ  نه   ،شودتجزیه کلاستر ممکن می 
فراهم می را  ارزش  با  برنامه ارقام  برای  را  راه  بلکه  های آورد، 

با    نژادیبه هدفمند   مواجهه  در  غذایی  امنیت  تضمین  و 
اقلیمی هموار میچالش  Haghpanahسازد )های محیطی و 

et al., 2016; Vafadar Shamasbi et al., 2017 نتایج .)
خوشه  تجزیه  از  اصلاح   310ای  حاصل  رقم  چهار  و  ژنوتیپ 

گیری شده، که با استفاده از صفات اندازه   ندشده جو نشان داد
،  Wardروش بندی به ضریب فاصله اقلیدسی و الگوریتم خوشه 

نمونه  مشاین  تقسیم  مجزا  گروه  چهار  به  )شکل  دها   .(2ند 
( ژنوتیپ  تعداد  اول   104بیشترین  خوشه  در  در  ژنوتیپ( 

(Class I  مشاهده شد که شامل )رقم شاهد    4ژنوتیپ و    100
اول،   دانه در خوشه  میانگین عملکرد  کیلوگرم    05/3501بود. 

خوشه   این  عملکرد  حداقل  هکتار،  در   54/695در  کیلوگرم 
شماره   )ژنوتیپ  و  338هکتار  این    بیشینه(  در  دانه  عملکرد 

بین   در  و  ژنوتیپ    هاژنوتیپ   همه خوشه  مقدار    99در  به 
عملکرد    04/6808 )نما(  مد  شد.  مشاهده  هکتار  در  کیلوگرم 

این خوشه   کیلوگرم در هکتار محاسبه شد.    54/30۷0دانه در 
دوم  102تعداد   خوشه  در  گرفت.     (Class II)ژنوتیپ  جای 

خوشه   این  در  دانه  عملکرد  در    02/4044میانگین  کیلوگرم 
این خوشه    هکتار و حداکثر، حداقل و مد )نما( عملکرد دانه در

ژنوتیپ    54/6295ترتیب  به  به    04/1983(،  135)مربوط 
ژنوتیپ   به  و  1۷3)مربوط  هکتار    04/2958(  در  کیلوگرم 

( ژنوتیپ  تعداد  کمترین  شد.  خوشه    36محاسبه  در  ژنوتیپ( 
( برای  Class IIIسوم  دانه  عملکرد  میانگین  و  شد  مشاهده   )

کیلوگرم در هکتار محاسبه شد. کمترین   54/3420این خوشه  
ژنوتیپ   در  خوشه  این  در  دانه  عملکرد   54/۷0)  151میزان 

کیلوگرم در هکتار( و بیشترین میزان عملکرد دانه در ژنوتیپ  
کیلوگرم در هکتار برآورد گردید. این    54/4895به میزان    13۷

صفت   این  برای  سوم  خوشه  در  )نما(  مد  که  است  حالی  در 
بین    54/3420 در  میزان  بیشترین  که  بود  هکتار  در  کیلوگرم 

، (Class IV)شود. خوشه چهارم  هر چهار خوشه محسوب می
ژنوتیپ را در بر گرفت. کمترین مقدار میانگین و مد )نما(   ۷2

خوشه  تمامی  بین  در  دانه  خوشعملکرد  این  در  )خوشه  ها  ه 
کیلوگرم در   54/2095و    99/2305میزان  ترتیب به چهارم( و به 

حداکثر و حداقل میزان عملکرد    ،هکتار محاسبه شد. همچنین
به چهارم  ژنوتیپ خوشه  در  ترتیب  به  340و    19های  ترتیب 

  ند کیلوگرم در هکتار مشاهده شد  54/95و    04/5333میزان  به 
یافته3)جدول همسو (.  همکاران  و  بهروز  نتایج  با  ما  های 
لاین و رقم جو نشان    108که در بررسی تنوع ژنتیکی    هستند
خوشه که  دادند   اساس  ژنوتیپ   ست توانای  تجزیه  بر  را  ها 
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 Behroozعملکرد دانه متفاوت در شرایط دیم تفکیک کند )

et al., 2023 به تنوع طور کلی، تجزیه خوشه (.  ای و شناخت 
برای انتخاب    را  ها، بستری مناسبژنتیکی درون و بین خوشه 

می فراهم  بالا  ژنتیکی  تنوع  با  به  والدینی  رویکرد  این  کند. 

تلاقی  ژنوتیپایجاد  بین  هدفمند  خوشه های  مختلف  ها های 
هایی با تواند منجر به تولید نسلو در نهایت می  کندمیکمک  

 (.  Kumar et al., 2020پتانسیل عملکرد بالاتر شود )

 
 های حاصل از تجزیه کلاسترهای توصیفی مرتبط با عملکرد دانه در خوشه آماره  -3جدول 

Table 3. Descriptive statistics related to grain yield in branches resulting from cluster analysis 
Class No. Genotypes Mean (kg/ha) CV% Max (kg/ha) Min (kg/ha) Mode (kg/ha) 

I 104 3501.02 29.8 6808.04 695.54 3070.54 
II 102 4044.02 22.8 6295.54 1983.04 2958.04 
III 36 3000.47 32.2 4895.54 70.54 3420.54 
IV 72 2305.99 46.3 5333.04 95.54 2095.54 

 

 
 Ward  بندی مختلف جو بر اساس ضریب فاصله اقلیدسی و الگوریتم خوشه ی ها ای ژنوتیپتجزیه خوشه -2شکل 

Figure 2. Cluster analysis of different barley genotypes based on the Euclidean distance coefficient and the Ward clustering algorithm 
 

داد      نشان  مطالعه  این  در  همبستگی  تجزیه  که    ند نتایج 
فیزتعداد  صفات   رسیدگی  تا  تا یروز  روز  تعداد  و  ولوژیکی 

  ( 0.49داری )با ضریب  گلدهی دارای همبستگی مثبت و معنی
معنیبودند و  منفی  همبستگی  مقابل،  در  ضریب .  )با   دار 
بین تعداد دانه در سنبله و وزن هزاردانه وجود داشت.  (  -0.48

بررسی مورد  تمامی صفات  بین  که  است  حالی  در  فقط    ، این 
دار ( دارای همبستگی مثبت و معنیVIG) قدرت رویش اولیه

ها تا این یافته   (.4( با عملکرد دانه بود )جدول  0.59)با ضریب  
است. برای مثال،   هستندحدی با برخی مطالعات دیگر در جو  

واعظی و  که    (Bayat & Vaezi, 2016)  بیات  دادند  نشان 
ویژه در صفات مورفولوژیکی مانند ارتفاع گیاه و طول سنبله، به 

می  دیم،  در  شرایط  و  باشند  مرتبط  عملکرد  اجزای  با  توانند 
دارندبرنامه  اهمیت  اصلاحی  و   .های  سیدآقامیر  همچنین، 

( وجود  SeyedAghamiri et al., 2012همکاران  به   )
دار بین صفات مختلف مرتبط با عملکرد  های معنیهمبستگی

ویژگی  برخی  از  استفاده  موضوع،  این  که  کردند  های اشاره 
به  را  شاخص مورفولوژیکی  برای عنوان  اعتماد  قابل  های 

می  تقویت  گیاه  کلی  و  عملکرد  احمدی  دیگر،  سوی  در  کند. 
بیان کردند  Ahmadi & Hosseinpour, 2012پور )حسین  )

مهم پنجه  تعداد  جو که  دانه  عملکرد  افزایش  در  صفت  ترین 
حدود    بود از    ۷0و  طبیعی  شرایط  در  دانه  عملکرد  درصد 

در مورد همبستگی منفی بین تعداد دانه    .آمدها به دست  پنجه
دیگری  مطالعات  شد،  دیده  نیز  ما  مطالعه  در  که  دانه  وزن  و 

واعظی  و  بیات  این    ( (Bayat &Vaezi, 2016)  )مانند  نیز 
دهنده آن  اند. این همبستگی منفی نشانپدیده را گزارش کرده

ها معمولاً به کاهش وزن هر دانه  است که افزایش تعداد دانه 
دلیل رقابت شدید برای تواند بهاین موضوع می  .شودمنجر می

دانه  میان  در  مواد  رجذب  حال  در  از  های  ناشی  که  باشد  شد 
( است  منابع  تخصیص  در   ,.Benlioglu et alمحدودیت 

شده دار صفات مطالعهعدم همبستگی معنی  ،(. همچنین2024
این معنی است که   به  با عملکرد کلی دانه در تحقیق حاضر، 

صورت مجزا با یکدیگر همبستگی مثبت یا  حتی اگر صفات به 
منجر  کلی  عملکرد  افزایش  به  لزوماً  باشند،  داشته  منفی 

دهنده (. این پیچیدگی، نشانAlam et al., 2024شوند )نمی
از جمله تعاملات محیطی و    گوناگونی   فاکتورهایآن است که  

ژنتیکی ممکن است نقش مهمی در تعیین عملکرد نهایی جو 
 ایفا کنند.
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 همبستگی بین صفات بر اساس روش پیرسون  -4جدول 
Table 4. Correlations between traits based on the Pearson method 

 VIG DHE DMA PLH AWN SP PL GS TGW YLD 

VIG 1          

DHE -0.17 1         

DMA -0.07 0.49 1        

PLH 0.18 0.25 0.16 1       

AWN 0.16 -0.12 -0.13 0.16 1      

SP 0.08 -0.03 0.05 0.38 -0.11 1     

PL 0.2 -0.18 -0.23 0.34 0.07 0.05 1    

GS -0.23 0.37 0.14 0.06 0.01 -0.28 -0.11 1   

TGW 0.31 -0.32 -0.22 0.19 0.21 0.29 0.21 -0.48 1  

YLD 0.59 -0.25 -0.27 0.29 0.25 0.1 0.3 -0.22 0.33 1 

VIG  ،قدرت رویش اولیه :DHE  ،تعداد روز تا ظهور سنبله :DMA  ،تعداد روز تا رسیدن فیزیولوژیکی :PLHمتر،  : ارتفاع بوته به سانتیAWNIمتر،  : طول ریشک به سانتیSP  :
 د دانه به کیلوگرم در هکتار.: عملکر YLD: وزن هزار دانه به گرم و TGW: تعداد دانه در سنبله، GSمتر،  : طول پدانکل به سانتیPLمتر،  طول سنبله به سانتی

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

 
های برتر جو که هم عملکرد بالای  برای شناسایی ژنوتیپ      

از   نظر صفات    2900بیش  از  هم  و  دارند  هکتار  در  کیلوگرم 
ون نمودار  از  هستند،  مطلوب  دیگر  (  Venn diagram)  مهم 

ابتدا،   در  از    208استفاده شد.  بالاتر  با عملکرد    2900ژنوتیپ 
هکتار  در  شاهدها(  دانه  عملکرد  میزان  با  )برابر  کیلوگرم 

های تکمیلی مورد استفاده قرار  انتخاب و برای تجزیه و تحلیل 
سنبله،   طول  بوته،  ارتفاع  صفات  اهمیت  به  توجه  با  گرفتند. 
در   هزاردانه  وزن  و  سنبله  در  دانه  تعداد  پدانکل،  طول 

نژادی برای زراعت دیم، از این پنج صفت برای  های بهبرنامه 
ژنوتیپ  شناسایی  و  ون  نمودار  و رسم  بالا  عملکرد  با  هایی 

که در بین    نددارای صفات مطلوب استفاده شد. نتایج نشان داد
ژنوتیپ در دامنه مطلوب ارتفاع   135  ،های انتخاب شدهژنوتیپ 
ارتفاع بوته مناسب در   .متر( قرار داشتندسانتی  105تا  85بوته )

از   حاصل  مواد  انباشت  مجال  و  فرصت  دیم  شرایط  در  گیاه 
ماشوره  جدار  در  را  فتوسنتز  غلات  ساقه  همین    دهدمیای  و 

مورد در زمان فراخوان غذا از مقصد )سنبله( در شرایط تنش و  
قطع فتوسنتز رایج با به کارگیری سیستم انتقال مجدد امکان 

می میسر  را  مواد  ژنوتیپهدایت  در  که  ارتفاع   هایسازد  با 
در   دانه  پرشدن  اسیمیلاتی،  مواد  کم  انباشت  دلیل  به  کوتاه 

(. از  Abdoli, 2019گردد )مقصد )سنبله( با اختلال مواجه می 
بوته   خوابیدگی  یا  ورس  سبب  بوته  زیاد  ارتفاع  دیگر  سوی 

شد  می خواهد  عملکرد  کاهش  موجب  امر  این  که  شود 
(Khobra et al., 2019  تعداد سنبله،  طول  لحاظ  از   .)130  

در    .متر بودندسانتی   9تا    ۷ژنوتیپ دارای طول سنبله مطلوب  
این  به  توجه  با  میانه  غلات  از  آن  تکمیل  و  دانه  پر شدن  که 

های با طول متوسط  گیرد، سنبلهصورت می   دو سمتسنبله به  
عوامل   با  آن  مواجه  و  دانه  شدن  پر  در  را  مناسبی  شرایط 

نمایان می  به محیطی  پدانکل  از  سازد. طول  عنوان یکی دیگر 
  10تا    6ژنوتیپ در دامنه   145صفات مهم در زراعت دیم در  

نهایتسانتی  در  داشت.  قرار  دانه    ،متر  با  مرتبط  مهم  صفات 
گرم( و تعداد دانه در سنبله    50تا    45وزن هزار دانه مناسب )

تعداد    ، شدند. در این راستا  برگزیدهعنوان صفات مطلوب  نیز به 
دانه در سنبله و همچنین وزن هزار   30ژنوتیپ با بیش از   ۷8

 .(3گرم بود )شکل  41ژنوتیپ بیش از  156دانه 

ژنوتیپ  وضعیت  برای  بررسی  ون،  نمودار  از  استفاده  با  ها 
صورت هایی که دارای چندین صفت مطلوب به شناسایی نمونه 

داد نشان  تحلیل  این  نتایج  شد.  انجام  که   ندهمزمان هستند، 
طور همزمان در تمامی پنج صفت مورد بررسی  ژنوتیپ به   13

ژنوتیپ  این  که  داشتند  قرار  مطلوب  محدوده  نظر در  از  ها 
اهمیت   با  بسیار  برتر،  صفات  می  هستندجامعیت  توانند و 

برنامهگزینه عنوان  به  برای  اصلی  آتی های  اصلاحی  های 
هایی نیز شناسایی  علاوه بر این، ژنوتیپ   .موردتوجه قرار گیرند

عنوان  شدند که در چهار صفت مطلوب، همپوشانی داشتند؛ به 
پدانکل  43  ،مثال طول  لحاظ صفات  از  تعداد (PL)  ژنوتیپ   ،

  شش ،  (TGW)  و وزن هزاردانه  (SL)  طول سنبله  (،SP)  سنبله
،  (SL)طول سنبله  ،  (SP)   ژنوتیپ از لحاظ صفات تعداد سنبله

  هفت ، و  (TGW)و وزن هزار دانه  (  GS) تعداد دانه در سنبله 
، (SL)، طول سنبله  (PL)ژنوتیپ از لحاظ صفات طول پدانکل 

مطلوب    (TGW)  و وزن هزار دانه(  GS)  تعداد دانه در سنبله
همچنین،   صفات    هشتبودند.  در  همپوشانی  دارای  ژنوتیپ 

پدانکل سنبله  (PL)  طول  طول   ،(SL) سنبله در  دانه  تعداد   ،  
(GS  )  ژنوتیپ از لحاظ صفات طول پدانکل  سهو  (PL)  تعداد ،

سنبله(  SP)  سنبله طول  نشان   (SL) و  را  مطلوبی  وضعیت 
 دادند.

پایین     سطوح  قابل در  تعداد  همپوشانی،  از  تر  توجهی 
مثالژنوتیپ  برای  بودند؛  مطلوب  صفت  سه  دارای    18  فها 

( TGW(، وزن هزار دانه )PLژنوتیپ در صفات طول پدانکل )
(،  SPژنوتیپ در صفات تعداد سنبله )  1۷  (،SL)  و طول سنبله
( سنبله  )SLطول  دانه  هزار  وزن  و   )TGW  و ژنوتیپ   پنج( 

( و تعداد دانه  SL(، طول سنبله )SPدارای صفات تعداد سنبله )
( لحاظ صفات طول  GSدر سنبله  از  نیز  ژنوتیپ  بودند. یک   )

(  GS( و تعداد دانه در سنبله )SP(، تعداد سنبله )PLپدانکل )
اطلاعات   صفات،  همپوشانی  در  تنوع  این  بود.  مطلوب 

ژنوتیپ  انتخاب  برای  را  اساس ارزشمندی  بر  هدفمند  های 
 .(3کند )شکل نیازهای خاص اصلاحی فراهم می

نیز حق پیش      )تر  واعظی  و   ,Haghpanah & Vaeziپناه 

نیز از  2025  )Venn diagram    بررسی ژنوتیپ جو    92برای 
توا کردند  استفاده   روش  این  که  داشتند  عنوان    نست و 

نیز    را  هاییژنوتیپ  دیگر  صفات  لحاظ  از  که  بالا  عملکرد  با 
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تواند به عنوان روشی ساده و میکند  ارزیابی  را  بودند  مطلوب  
ژنوتیپ  اولیه  انتخاب  انتخاب  در  موثر  خزانه  و  یک  در  ها 

گیرد قرار  استفاده  مورد  بررس  .ژنتیکی  آن  ب  ،یدر    ن یدر 
ب  یهاپ یژنوت عملکرد  هکتار،   لوگرمیک  4000از    شیبا  در 
شد که از نظر صفات ارتفاع بوته و تعداد دانه    ییشناسا یپیژنوت

ن پدانکل  طول  و  هزاردانه  وزن  سنبله،  طول  سنبله،    ز یدر 
 مطلوب بود.

ژنوتیپ      فاصله  شاخص  تحلیل  و  تجزیه  آل  ایده  -نتایج 
)شکل   دادA  4چندصفتی  نشان  ژنوتیپ   ند(   برگزیدههای  که 

و    ۷9،  184های  )نشان داده شده با نقاط قرمز( شامل ژنوتیپ 
ایده  28 ژنوتیپ فرضی  از  فاصله  بهترین دارای کمترین  و  آل 

ژنوتیپ بودندعملکرد چندصفتی   نقاط خاکستری.  با  که   هایی 
(None selected) شده ایده مشخص  نقطه  از  دورتر اند،  آل 

سهم هر   ،B)،  4(و مطلوبیت کمتری دارند. در شکل    هستند
های اصلی مشخص شده  های منتخب از عامل یک از ژنوتیپ 

این به  توجه  با  ون  است.  نمودار  در  قبلی  مرحله  در   که 
شدندژنوتیپ  انتخاب  صفات  مطلوب  طیف  با  این   ،هایی  رو از 

ژنوتیپی    تاصفمقادیر  ه  هرچ این  برای  برای  باشند  بیشتر 
ارتفاع   ،شوند. برای مثالتر در نظر گرفته میها مطلوبژنوتیپ 

مطا اکثر  در  که  زودرسی  و  گرفته  لبوته  نظر  در  کمتر  عات 
ترتیب  شوند ولی در اینجا حداکثر مقدار برای این صفات به می

. این مقادیر برای زراعت دیم  استمتر  سانتی   105روز و    130
ژنوتیپ بین  در  مقادیر حداقل  از  معادل  بهتر  متر سانتی  85ها 

روز برای صفت تعداد روز تا رسیدگی    125برای ارتفاع بوته و  
 ولوژیکی است. یفیز
  B  4شده در شکل  های انتخابنقاط قوت و ضعف ژنوتیپ      

شاخص  هستندنمایان   در   .MGIDI،  عامل دو  سهم  به  ها 
می  مشخص  بیشتر  سهم  و  کمتر  سهم  هردسته  و  چه    شود 

خارجی(   لبه  به  )نزدیک  باشد  کمتر  عامل  شده  توجیه  سهم 
ایده حالت  به  عامل  آن  درون  نزدیکصفات  . هستندتر  آل 

سهم    ،همچنین عوامل  همه  در    یکسانی اگر  باشند،  داشته 

مقدار را ارزش    نیکه ا  شوندیداده م  شینما  نیچشکل با خط 
-Shirzad et al., 2023; Zali & Pour)  نامندیمی  نظر

Aboughadareh, 2023)از نظر    ۷9ژنوتیپ    ،. بر این اساس
( که عمدتاً با صفات مربوط  FA1صفات مرتبط با عامل اول )

به دوره رشدی و تعداد سنبله )مانند تعداد روز تا  سنبله دهی،  
طول سنبله، و ارتفاع بوته( مرتبط است، وضعیت بهتری نسبت  
از نظر عامل   این در حالی است که  به دو ژنوتیپ دیگر دارد. 

های سنبله و پوشش آن )مانند طول  (، که با ویژگیFA2دوم )
مرتبط   دانه  هزار  وزن  همچنین  و  پدانکل(  طول  و  ریشک 

ژنوتیپ   )  28است،  سوم  عامل  نظر  از  نقش  FA3و  که   ،)
کلیدی در توضیح عملکرد )مانند عملکرد دانه، روز تا رسیدگی  

سنبله(   در  دانه  تعداد  و  ژنوتیپ  فیزیولوژیکی  نیز    28دارد، 
از نظر عامل   بهتری داشتند. وضعیت هر سه ژنوتیپ  وضعیت 

های مربوط به رشد اولیه  ( که عمدتاً بیانگر جنبه FA4چهارم )
و قدرت رویش گیاه )قدرت رویش اولیه( است، بهتر از ارزش  

نسبتاً   28و    184وضعیت دو ژنوتیپ    ،، با این حالاستنظری  
ژنوتیپ   )شکل    ۷9از  است  مقایسه  B  4بهتر    ژنوتیپ   نه (.  

می نشان  شاهد  رقم  و چهار  دانه  که  دهد  انتخابی  عملکرد  از 
از میانگین عملکرد دانه    59و    1۷2،  25،  184،  ۷9های  ژنوتیپ 

(.  5)شکل    هستندکیلوگرم در هکتار( بیشتر    5/3995شاهدها )
از    3833)  28عملکرد دانه ژنوتیپ   اگرچه  کیلوگرم در هکتار( 

میانگین میانگی حال  این  با  ولی  شد،  برآورد  کمتر  شاهدها  ن 
کیلوگرم در هکتار( کمتر   ۷4/3۷34عملکرد رقم شاهد رستا )

( که وضعیت  6بر اساس نمودار گرمایی )شکل    ،نبود. همچنین
دهد، وضعیت های انتخابی برای هر صفت را نشان می ژنوتیپ 

مطلوب    28ژنوتیپ   بررسی  مورد  صفات  تمامی  برای  تقریباً 
که بیشترین عملکرد    184است. این در حالی است که ژنوتیپ 

را داشت  انتخابی  ارقام  بین  مانند    ،دانه  برخی صفات  لحاظ  از 
تعداد دانه در سنبله و تعداد روز تا ظهور سنبله نسبت به سایر  

اینژنوتیپ  از  و  نداشت  مطوبی  وضعیت  انتخابی  رو  های 
 عنوان سومین ژنوتیپ انتخاب شد. به 

 
 ضرایب عاملی )پس از چرخش واریماکس(، واریانس تبیین شده و اشتراک صفات در تحلیل عاملی  -5جدول 

Table 5. Factor Loadings (after Varimax Rotation), Explained Variance, and Communalities in Factor Analysis 
 FA1 FA2 FA3 FA4 Communality uniqueness 

VIG 0.1 -0.04 -0.14 -0.95 0.93 0.07 

DHE -0.88 -0.05 0.17 0.34 0.93 0.07 

DMA 0.07 -0.35 0.72 -0.49 0.88 0.12 

PLH -0.74 -0.43 0.25 0.1 0.8 0.2 

AWN 0.06 -0.94 0.2 -0.13 0.95 0.05 

SP -0.89 0.15 -0.27 -0.11 0.89 0.11 

PL -0.03 -0.83 -0.24 -0.08 0.76 0.24 

GS -0.08 -0.5 -0.63 -0.07 0.66 0.34 

TGW -0.31 -0.74 -0.01 0.51 0.91 0.09 

YLD 0.18 -0.05 -0.89 -0.35 0.94 0.06 

Variance% 31.1 24.3 18.9 12.3 - - 

Cum. Variance% 31.1 55.4 74.3 86.6 - - 

VIG  ،قدرت رویش اولیه :DHE  ،تعداد روز تا ظهور سنبله :DMA  ،تعداد روز تا رسیدن فیزیولوژیکی :PLHمتر،  : ارتفاع بوته به سانتیAWNIمتر،  : طول ریشک به سانتیSP  :
 : عملکرد دانه به کیلوگرم در هکتار.YLD: وزن هزار دانه به گرم و TGW: تعداد دانه در سنبله، GSمتر،  : طول پدانکل به سانتیPLمتر،  طول سنبله به سانتی

VIG: Early vigour, DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), AWNI: Awn Length (cm), SP: 
Spike Length (cm), PL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, TGW: Thousand Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha).  
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: طول PLمتر، : طول سنبله به سانتیSPمتر، : ارتفاع بوته به سانتی PLHهای دارای صفات برتر. مرتبط با ژنوتیپ Venn diagram -3شکل  
 : وزن هزار دانه به گرم.TGW: تعداد دانه در سنبله، GSمتر، پدانکل به سانتی

Figure 3. Venn diagram related to genotypes with superior traits. PLH: Plant Height (cm), SP: Spike Length (cm), 
PL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, TGW: Thousand Grain Weight (g). 
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B 
A 

 

( نقاط قوت و  Bاند. )شده با رنگ قرمز مشخص شده های انتخاب . ژنوتیپMGIDIهای جو بر اساس شاخص بندی ژنوتیپ( رتبه A) -4شکل  
 . MGIDIاساس شاخص  های انتخاب شده برضعف ژنوتیپ

Figure 4. Ranking of barley genotypes based on the MGIDI index. Selected genotypes are highlighted in red. (B) The 
strengths and weaknesses of the selected genotypes based on the MGIDI index. 

 

 
 (.دهدمینشان  راژنوتیپ برتر جو و چهار رقم شاهد )خط ممتد میانگین عملکرد چهار رقم شاهد   نهمقایسه میانگین عملکرد  -5شکل  

Figure 5. A comparison of average grain yields of the nine superior barley genotypes and four control cultivars (the 
solid line indicates the average yield of the four control cultivars) 

 
 
 
 
 
 
 

 

ینامدار نیو ام یحق پناه، بهروز واعظ یمصطف  

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
jc

b.
20

26
.1

63
2 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

8-
03

 ]
 

                            11 / 13

http://dx.doi.org/10.61882/jcb.2026.1632
http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1632-fa.html


 14...............................................................................  یاساس صفات زراع  بر  مید طیبرتر تحت شرا  یهاپیپلاسم جو و انتخاب ژنوتژرم یکی تنوع ژنت یبررس

 

GEN VIG DHE DMA PLH AWN SP PL GS TGW YLD  Maximum 

28           
 

 

79           
 

 

184           
 

 

Behdan           
 

 

25           
 

 

Rasta           
 

 

51           
 

 

58           
 

 

186           
 

 

172           
 

 

59           
 

 

Khorra
m 

          
 

 

Fardan           
 Minimum 

 

: تعداد روز تا ظهور سنبله،  DHE: قدرت رویش اولیه، VIGژنوتیپ برتر و چهار رقم شاهد در صفات مختلف.   9نقشه حرارتی وضعیت  -6شکل  
DMA ،تعداد روز تا رسیدن فیزیولوژیکی :PLHمتر، : ارتفاع بوته به سانتیAWNIمتر، : طول ریشک به سانتیSPمتر،  : طول سنبله به سانتی

PLمتر، : طول پدانکل به سانتیGS ،تعداد دانه در سنبله :TGW وزن هزار دانه به گرم و :YLD.عملکرد دانه به کیلوگرم در هکتار : 
Figure 6. The heat map for various traits of the nine superior genotypes and four control cultivars. VIG: Early vigour 

DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), AWNI: Awn 
Length (cm), SP: Spike Length (cm), PL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, TGW: Thousand 

Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha). 
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