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جو هاي برخی ژنوتیپدر مورفولوژیک صفات پذیريقابلیت توارثمطالعه 
)Hordeum vulgare(به روش هیمنآللهاي دايبا تجزیه تلاقی

4مهدي کلاتهو3پور، سیده ساناز رمضان2حسن سلطانلو،1سکینه پسرکلو

یعی گرگان دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبو دانشیار،دانشجوي دکتري-3و 1
)soltanlooh@gau.ac.ir، (نویسنده مسوول:لوم کشاورزي و منابع طبیعی گرگاندانشیار دانشگاه ع-2

استادیار مؤسسه تحقیقات کشاورزي گرگان (بخش غلات)-4
12/12/94تاریخ پذیرش: 8/7/94تاریخ دریافت: 

چکیده
به کشت میلیون هکتار 16/2حدود1389- 90در سال زراعیباشد، ان بعد از گندم، ذرت و برنج مییکی از چهار غله مهم جهجو 

آلل یک از طرح دايجو مرتبط با عملکردصفات در برخیپذیري و نحوه عمل ژن به منظور بررسی توارثجو اختصاص داده شده است.
مورد استفاده قرار گرفتند. آزمایش در (رقم بومی منطقه)رقم صحراژنوتیپ جو به همراه6استفاده گردید. بدین منظور 7×7هطرف

يهادر مزرعه ایستگاه تحقیقات کشاورزي گرگان (ایستگاه تحقیقات عراقی محله) طی سالتکرار 3قالب طرح بلوك کامل تصادفی با 
له، وزن سنبله، وزن هزار دانه، تعداد سنبلچه، تعداد دانه در سنبله، وزن دانه در سنبمورد مطالعه انجام شد. صفات 90-91و90-89
ها براي . نتایج نشان داد میانگین مربعات والدین و تلاقیبودندروز تا رسیدگی فیزیولوژیک اع بوته، طول سنبله، طول پدانکل و ارتف

ریانس غیر افزایشی بیشتر از در اکثر صفات مورد ارزیابی واگرفت. دار بود. لذا تجزیه ژنتیکی براي صفات صورت تمام صفات معنی
ها را نژغالبیت براي تمامی صفات بجز طول سنبله عمل فوقنیزدرجه غالبیتمیانگینمحاسبه شد، همچنین افزایشی تخمین زده

پذیري عمومی براي اکثر صفات چندان بالا نیست، بنابراین گزینش وراثتنشان داد که نتایج تجزیه گرافیکی آن را تأیید نمود.
در جهت نیل به اهداف تلاقیهاي بعد قابل تثبیت نخواهد بود. پس انجام فنوتیپی روش مناسبی نیست و نتایج حاصل از آن در نسل

راي منطقه معتدله بالاترین میانگین را ب352/166ژنوتیپ اصلاحی مورد نظر براي صفات مذکور روش مؤثرتري از انتخاب خواهد بود. 
بخود در صفات مرتبط با عملکرد دانه رابالاترین میانگین 352/166×352/283و تلاقیدر سنبلهدانهصفات تعداد دانه و وزن 

اند.اختصاص داده

پذیريآلل،جو، توارثکلیدي: تجزیه ژنتیکی، تلاقی دايهايواژه

مقدمه
جو زراعی دهد، شناسی نشان میمشاهدات باستان

2n=2x=14) Hordeum vulgareترین از قدیمی) یکی
در بسیاري از )،29باشد (محصولات مورد استفاده بشر می

مناطق جهان و ازجمله ایران، بیشترین سطح زیر کشت را پس از 
. جو نسبت به گندم دامنه )7(گندم بخود اختصاص داده است

شود، که ین گیاه در مناطقی کشت میا، داردتري سازگاري وسیع
گی کم، شوري خاك و یا ارتفاع زیاد، غلات دیگر به دلیل بارند

بررسی تنوع ).15کنند (خوبی رشد نمیسرما و گرماي هوا به
هاي برداري از مواد گیاهی در برنامهژنتیکی گامی مهم در بهره

) با استفاده از 14، گوگردچی و همکاران (به نژادي است
هاي جو را براساس نشانگرهاي ریزماهواره توانستند ژنوتیپ

شناسایی نشانگرهاي اء جغرافیایی از یکدیگر تفکیک نمود، منش
هاي کنترل کننده هاي مکان یابی ژنتواند در برنامهمثبت می

صفات فنولوژیک و عملکرد مرتبط با فرار از خشکی مورد 
هاي جو فرارکننده از استفاده قرار گیرد و شناسایی ژنوتیپ

ت، هزینه و خشکی را تسهیل کرده و موجب صرفه جویی در وق
.نیروي انسانی گردد

ترین ی از مهمپذیري و اجزاء واریانس ژنتیکتعیین ترکیب
) و به 13باشد (گیري میبراي دورگنژاديبهکارهاي هر برنامه 

هاي دخیل در نماید تا نحوه عمل ژن یا ژنکمک مینژادگرانبه
پذیري با ترکیبتظاهر صفات کمی مهم را تعیین و والدین 

پذیري خصوصی بالا را شناسایی ی و هیبریدهایی با ترکیبعموم
).11نمایند (

آلل نشان دادند اثرات ) با تلاقی داي31و همکاران (روهمن
پذیر مورد مطالعه افزایشی و غیرافزایشی در همه صفات توارث

هاي غالب نشان داد حداقل سه د. توزیع آللنباشجو مهم می
عملکرد نقش دارند. بالاترین گروه ژن غالب در کنترل 

درصد براي صفت وزن هزاردانه 89پذیري خصوصی توارث
) صفت ارتفاع بوته 25نخجوان و همکاران (مشاهده شد.

که اثر ندو نتیجه گرفتهبر اساس مدل شش پارامتري برازش داد
نقش در توارث این صفتگانه و لینکاژ و یا هر دو متقابل سه

Iو hعلامت مخالف داده شده شدر مدل براز. دارند
دار ، همچنین معنیبودي اپیستازي از نوع دوگانه دهندهنشان
بوسیله گزینش تحت شرایط نشان داد این نوع اپیستازيJشدن 

باشد. در شرایط آبیاري معمولی براي خودگشنی قابل تثبیت  نمی

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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صفات طول سنبله، شاخص برداشت، تعداد روز تا رسیدگی 
لوژیک اثرات اپیستازي مشاهده نشد ولی در شرایط تنش فیزیو

براي کلیه صفات اثرات اپیستازي مشاهده گردید.
هاي واریانس ) مؤلفه33و همکاران (در مطالعه سینگ

ژنتیکی براي صفات وزن هزاردانه، محتواي پروتئینی و 
گیاه جو برآورد گردید. هر دو 12×12آلل تریپتوفان با تلاقی داي

مهم F2و F1اثر  ژنی افزایشی و غیرافزایشی در هر دو نسل 
فوق غالبیت نیز مشاهده شد.بود، براي صفات  مورد مطالعه اثر

برآورد وراثت پذیري بالاهمراه با متوسط پیشرفت ژنتیکی براي
محتواي پروتئینی و محتواي تریپتوفان مشاهده شد در حالیکه 

بدست آمد.براي وزن هزار دانه مقدار متوسطی
) در تجزیه ژنتیکی جو لخت براي ژن 12(وآخوندوااسحاقی

آلل نشان دادند اثرات گلوکان و ذخیره پروتئینی با تلاقی داي-بتا
گلوکان مهم است.- ها براي محتواي پروتئینی و بتاافزایشی ژن

آنالیزها نشان داد اثرات فوق غالبیت نسبت به والد برتر براي 
ICBF93-369×ICNBF-582در تلاقی محتواي پروتئینی 

وجود دارد. همچنین صفت ارتفاع بوته، شاخص برداشت، روز تا 
دهی داراي غالبیت نسبی رسیدگی فیزیولوژیک و روز تا سنبله

بدونی دلفارد و باشد. هاي اولیه مؤثر میبوده لذا گزینش در نسل
جو ) به منظور تعیین پایداري و بررسی واکنش ارقام 6همکاران (

زراعی به شرایط اقلیمی مختلف از نظر عملکرد دانه در پنج 
منطقه مورد بررسی قرار دادند، نتایج مطالعات آنها نشان داد ارقام 
استرین، گرگان، کویر و نصرت از عملکرد و پایداري بالاتري 
برخوردار بودند، درحالیکه ارقام ریحان و زرجو عملکرد و پایداري 

کمتري نشان دادند. 
نژادي مناسب براي ین بررسی در جهت تعیین روش بها

صفات مهم جو و تعیین پارامترهاي ژنتیکی اصلاحی با استفاده 

آلل انجام گرفت. همچنین برآورد هاي داياز تجزیه تلاقی
پذیري عمومی و خصوصی که به دست آوردن چنین توارث

د.تواند مقدمه انتخاب روش اصلاحی مناسب باشاطلاعاتی می

هامواد و روش
شش ژنوتیپ جو به همراه رقم بومی منطقه (صحرا) 

عراقی () در مزرعه ایستگاه تحقیقات کشاورزي گرگان 1(جدول 
به همراه والدین F1نتاج انجام شد.آلل دايکشت وتلاقی ) محله

ه بهر کرت،در قالب طرح بلوك کامل تصادفی1390در سال 
25ها و فاصله بوتهچهارمتري) (یک ردیفچهار متر طول

متر و در سه تکرار کشت شدند.سانتی
به منظور برآورد قابلیت توارث، صفات ارتفاع بوته

متر)، ه (سانتیمتر)، طول سنبلمتر)، طول پدانکل (سانتی(سانتی
تعداد سنبلچه در سنبله، تعداد دانه در سنبله، وزن سنبله (گرم)،

و وزن هزار دانه (گرم)، با استفاده از وزن دانه در سنبله (گرم)
گیري شدند. سپس نمونه تصادفی در هر کرت اندازه10میانگین 

آمده مورد تجزیه و تحلیل آماري قرار گرفت. در هاي بدستداده
صورت وجود تنوع کافی براي برآورد پارامترهاي ژنتیکی کنترل 

جینکز و آلل بر اساس مدل کننده صفات از تجزیه و تحلیل داي
) استفاده شد. در صورت صادق بودن فرضیات مدل 17هیمن (

هاي آماري برآورد خط رگرسیون رسم شده، پارامترها و شاخص
شد و عمل ژن براي صفات مورد نظر مشخص گردید. در این 

SPSS16 ،SASتحقیق نرم افزارهاي  مورد استفاده D2و 9.1
ذیل برآورد گردید، که هاي ژنی از فرمولقرار گرفتند. تعداد گروه

اختلاف بین میانگین نتاج و میانگین والدین است.hدرآن 

)1            (

آللهاي مورد استفاده جو در تلاقی دايژنوتیپ- 1جدول 
Table 1. The genotypes used in the diallel crossing

شجرهژنوتیپشماره
195/110 ICARDAMoroc9-75//Wl2291/Cl01387/3/H.spont.41-1

2104/110 ICARDASoufara-02/3/RM1508/Por//Wl2269/4/Hml-02/ArabiAbiad//ER/Apm

PETUNIAمناطق معتدله3283/352 1

ICNB-105960/Torkmanمناطق معتدله4166/352

567/110 ICARDAMtn-01

صحرا6
Zabolمناطق معتدله7216/352
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و بحثایجنت
دهد که تفاوت ) نشان می2نتایج تجزیه واریانس (جدول 

ي مورد بررسی براي کلیه هاداري بین والدین و تلاقیمعنی
و براي صفات تعداد سنبلچه ) >01/0Pصفات در سطح احتمال (

وجود دارد و لذا تجزیه ) >05/0P(ارتفاع در سطح احتمالو
براي باشد. ل بلامانع میآلهاي دايژنتیکی به روش تلاقی

) 24دو آزمون ماتر و جینکز (از غالبیت - صحت مدل افزایشی
انحراف ضریب ماتر و جینکز، مقدماتیدر آزمون . استفاده شد

، رسیدگی پدانکلرگرسیون از یک براي صفات طول 
هزار دانه و تعداد سنبلچه فیزیولوژیک، ارتفاع، طول سنبله، وزن 

داري ضریب رگرسیون از یک بیانگر صادق دار گردید، معنیمعنی
) مبنی بر اینکه هر 17نبودن یکی از فرضیات جینکز و هیمن (

ها بطور مستقل در والدین مکان ژنی داراي دو آلل است، ژن
باشد، که در اند و عدم وجود اثرات متقابل غیرآللی میتوزیع شده

ن والدي که بیشتری،این موارد پس از ترسیم خط رگرسیون
، شودذف و تجزیه انجام میحانحراف را از خط رگرسیون دارد 

گردد، صفات میوجود اثرات اپیستازي سبب پیشرفت کند
بخصوص در صورت وجود اپیستازي تکمیلی، واریانس ناشی از 
اپیستازي خیلی بیشتر از واریانس ناشی از اثرات افزایشی و 

یستازي و پایین با در نظر گرفتن نقش اپ).22باشد (میغالبیت
پذیري خصوصی صفات، گزینش غیرمستقیم بودن وراثت

در مطالعه حاضر در صفات ذکر شده تواند روش مؤثري باشد. می
در صفت 110/67در صفت ارتفاع، والد 352/166فوق والد 

دانکل تفاع، طول پبراي صفات ار352/283تعداد سنبلچه و والد 
. بر اساس ددا تجزیه شدها مجو طول سنبله حذف شده وداده

) دال بر 3(جدول wr+vrداري معنیماتر و جینکز، آزمون دوم 
ورد بوده که در موجود اثرات غالبیت در مورد صفات مورد مطالعه

، دار گردیدداد دانه در سنبله معنیصفات وزن دانه در سنبله و تع
باشد که دلیل وجود اثرات متقابل غیرآللی میwr-vrو مقادیر 

دار گردید. بنابراین قط در صفت تعداد دانه در سنبله معنیف
بر اساس این دو آزمون در صفات تعداد دانه در سنبله، طول 
پدانکل، رسیدگی فیزیولوژیک، ارتفاع، طول سنبله، وزن هزار 

کند. غالبیت کفایت نمی-دانه و تعداد سنبلچه مدل افزایشی
غالبیت - ، مدل افزایشبنابراین اگر یکی از فرضیات انجام شود

)، 30رحیمی و همکاران (مطرح شده تا حدي مناسب است. 
نشان دادند ) 31) و روهمن و همکاران (26نخجوان و همکاران (

داري که در صفات مورفولوژیک گندم اثرات اپیستازي بطور معنی
غالبیت براي -کنترل صفات نقش دارد و مدل افزایشیدر 

د.کنبرازش صفات کفایت نمی
) نشان داد هر دو 3هاي ژنتیکی (جدول برآورد واریانس مؤلفه
دار شدند، ) معنیH) و اثرات غالبیت (Dمؤلفه اثرات افزایشی (

بنابراین همه صفات مورد بررسی تحت کنترل اثرات غالبیت و 
و H1هاي نامساوي ها هستند. در همه صفات ارزشافزایشی ژن

H2هاي مثبت و منفی راوانی آللي حضور نابرابر فدهندهنشان
ي دهندهنیز اثبات شد و نشانH2/4H1است. که بوسیله نسبت 

. )4(جدول هاي مثبت و منفی بودحضور نامساوي فراوانی آلل
باشند، این ها بطور مساوي بین والدین توزیع شدهکه ژنزمانی

F). براي همه صفات مؤلفه 32است (25/0ارزش برابر با 
ها) مثبت و ي ردیفکوواریانس افزایشی و غالبیت کلیه(میانگین 

غالب است هايفراوانی بیشتر آللدهنده دار بود که نشانمعنی
) بیشتر از یک در KD/KRهاي غالب به مغلوب (که نسبت ژن

دار بودن کند. معنیکلیه صفات این مسئله را مجددا تأیید می
) در h2هاي ژنی (انآماره مجموع انحرافات غالبیت روي تمام مک

صفات تعداد سنبلچه، تعداد دانه در سنبله، رسیدگی فیزیولوژیک، 
دار دهنده جهتطول پدانکل، طول سنبله و ارتفاع بوته نشان

هاي ژنی هتروزیگوس که باشد که در اثر مکانبودن غالبیت می
ي صفات وزن شود. برادر بیان این صفات دخالت دارند، ایجاد می

دار غیر معنیh2وزن دانه در سنبله آماره ، وزن سنبله وهزار دانه
دهنده عدم حضور اثرات غالبیت حاصل از بود که نشان

هاي ژنی هتروزیگوت است. مکان
) براي همه صفات بجز H1/D(1/2میانگین درجه غالبیت 

فوق غالبیت اثرات دهنده عملطول سنبله بیشتر از یک و نشان
باشد.ژنی می

تجزیه واریانس و میانگین مربعات صفات مورفولوژیک- 2جدول 
Table 2. Analysis of variance and mean square of morphological traits

تعداد سنبلچه وزن سنبله (گرم) تعداد دانه در سنبله وزن دانه در سنبله (گرم) (گرم)وزن هزار دانه درجه آزادي منابع تغییرات
**33/159 *74/0 *42/82 **49/0 *61/177 2 بلوك
*99/18 **6/0 **99/136 **27/0 **32/125 27 ژنوتیپ

16/7 17/0 73/16 057/0 44/23 54 خطا
21/15 52/21 92/17 58/19 9/8 ضریب تغییرات

طول پدانکل 
متر)(سانتی

طول سنبله
متر)(سانتی

تعداد روز تا رسیدگی 
فیزیولوژیک

ارتفاع 
متر)(سانتی درجه آزادي منابع تغییرات

*69/24 **77/20 *065/0 **55/1 2 بلوك
**95/14 **01/3 **044/0 *32/0 27 ژنوتیپ

86/4 7/0 015/0 17/0 54 خطا
73/10 94/10 1/1 73/5 ضریب تغییرات

یک درصد دار در سطح احتمال پنج درصد و اختلاف معنیبه ترتیب : **و* 
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Wrواریانس تجزیه - 3جدول  - VrوWr+ Vrصفات مورفولوژیکبراي
Table 3. Analysis of Wr - Vr and Wr+ Vr for morphological traits

وزن هزار دانهتعداد سنبلچهدرجه آزاديمنابع تغییرات
(گرم)

وزن سنبله
(گرم)

وزن دانه در سنبله 
تعداد دانه در سنبله(گرم)

2ns09/7ns34/811ns012/0ns0079/0ns77/492بلوك

Wr- Vr6ns51/12ns78/972ns022/0ns01/0*99/1407

2ns15/11ns55/1239ns311/0ns02/0ns81/2017بلوك
Wr+ Vr6ns74/87ns83/1983ns485/0**089/0**86/21080

درجه منابع تغییرات
آزادي

رسیدگی 
فیزیولوژیک

طول پدانکل
متر)(سانتی

هطول سنبل
متر)(سانتی

ارتفاع
متر)(سانتی

2ns0006/0**89/92**84/6ns016/0بلوك

wr-vr6ns00003/0ns73/15ns282/1ns008/0

2ns0009/0ns009/0ns284/1ns002/0بلوك

wr+vr6ns00014/0ns624/22*561/2ns026/0
ns،*سطح احتمال پنج درصد و یک درصددار درلاف معنیدار، اختبه ترتیب عدم وجود اختلاف معنی: **و

) 1- 10هاي (شکلWr/Vrتقاطع منفی خط رگرسیون 
ها را براي همه صفات بجز طول سنبله نیز عمل فوق غالبیت ژن

تایید نمود. با توجه به نتایج حاصل از گراف و میانگین درجه 
صفت طول سنبله عمل ژن در این صفت بصورت غالبیت در 

باشد، ها بیشتر مینژالبیت ناقص بوده و نقش اثرات افزایشی غ
هاي هایی که در طی نسلبا در نظر گرفتن این نتایج، روش
اي) براي شود (نظیر شجرهتفرق، در آنها گزینش انجام می

ک تک لنژادي این صفت مناسب است اگر چه از روش بابه
ي ژنی مختلف هاتعداد گروهتوان استفاده کرد. بذري نیز می

) براي همه صفات بجز صفت روز تا رسیدگی h2/H2والدین (
،همه صفات مورد بررسیبنابراینفیریولوژیک کمتر از واحد بود، 

) و 9چودري و همکاران (تحت کنترل یک گروه ژنی قرار دارند.
نمودند که عمل ژن در نیز گزارش ) 25جوان و همکاران (نخ

نبله، طول سنبله و وزن دانه در صفات تعداد دانه در سکنترل 
مچنین مدل پیشنهادي باشد، هسنبله بصورت فوق غالبیت می

و اثرات غالبیت کندمینغالبیت بر این صفات کفایت - افزایشی
افزایشی در کنترل توارث صفات ×اثرات متقابل افزایشیهبه همرا

) نیزعمل ژن در صفت 23مطالعه مان و شارما (در .دخیل هستند
در صفت . گزارش شده استفوق غالبیت به صورتسنبله طول

و )22،36ها بارزتر بوده (وزن هزار دانه اثرات غیر افزایشی ژن
باشد بصورت فوق غالبیت مینیز عمل ژن در کنترل این صفت 

) 25) و نخجوان و همکاران (4زاده و همکاران (باقی).36،31(
و یاثرات افزایشبیان کردند در صفت ارتفاع بوته علاوه بر

غالبیت نیز در ×افزایشی و غالبیت×غالبیت اثرات متقابل افزایشی
دو این علامت کنترل توارث آن نقش دارند و بعلت مخالف بودن 

احتمال وجود اپیستازي از نوع دوگانه وجود دارد، ،اثر متقابل
زاده و ) و باقی22() و کولاریا و شارما28پراکش و همکاران (

) عمل ژن در صفت ارتفاع بوته را فوق غالبیت 4(همکاران
نیز در کنترل صفت روز تا رسیدگی فیزیولوژیک عنوان کردند.

و عمل ژن بصورت فوق باشدمیبیش از یک گروه ژنی دخیل 
).25(گزارش شده استغالبیت 

پذیري عمومی و خصوصی براي همه صفات قابلیت توارث
پذیري خصوصی دوده وراثت) ثبت شده است. مح4در جدول (

درصد بود که به ترتیب 9/45و 3/23صفات مورد مطالعه بین 
براي صفات طول پدانکل و وزن سنبله برآورد شد. قابلیت 

پذیري عمومی برآورد نسبت بزرگی از واریانس افزایشی توارث
درون واریانس ژنتیکی است، بنابراین، جزء بزرگتر واریانس قابل 

پذیري عمومی و است. اختلاف زیاد وراثتتوارث، افزایشی
خصوصی در صفات وزن هزار دانه و تعداد دانه در سنبله 

کننده نقش بالاي واریانس غیرافزایشی (غالبیت و تأیید
اپیستازي) در کنترل ژنتیکی این صفات است. با توجه به پایین 

هاي تفکیک با بودن واریانس افزایشی، گزینش در طی نسل
بود. از اینرو در اصلاح این صفات مراه خواهدمشکلاتی ه

) 16شود. هانسون (هایی مثل بالک تک بذري پیشنهاد میروش
ها به خلوص در نیز اعلام کرد تأخیر در گزینش تا رسیدن لاین

شود و نیاز به هاي ژنی باعث تثبیت اثرات ژنتیکی میهمه مکان
در مطالعه نماید.داشتن اندازه جمعیت بزرگتر را برطرف می

پذیري خصوصی پایینی براي ) وراثت30رحیمی و همکاران (
صفات وزن هزار دانه، ارتفاع بوته، طول سنبله و تعداد دانه در 

هاي افزایشی و سنبله در جو برآورد گردید، مقایسه واریانس
غالبیت حاکی از آن بود این صفت بیشتر تحت تأثیر اثر 

حالیکه براي صفت تعداد پنجه ها قرار دارد، در غیرافزایشی ژن
ها بارزتر بود.در سنبله سهم اثرات افزایشی ژن

تعداد دانه در سنبله یکی از اجزاي عملکرد است که 
پذیري بالایی دارد و بهره ژنتیکی ناشی از گزینش این وراثت

پذیري ) وراثت25). نخجوان و همکاران (17صفت بالا است (
و تلاقی و دو شرایط نرمال و خصوصی صفت طول سنبله را در د

درصد برآورد کردند. پال و 29- 70تنش خشکی پایان فصل بین 
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) صفت ارتفاع بوته، طول سنبله و تعداد سنبلچه عمل 27کومار (
خصوصی پذیريژن بصورت فوق غابیت بوده و میزان وراثت

درصد برآورد نمودند. التابا و 90و 35، 16صفات به ترتیب 
لاین امیدبخش جو محدوده قابلیت 86در مطالعه ) 1الفرایحت (

درصد برآورد کردند و 68-7/99پذیري عمومی را بین توارث
عنوان نمودند عملکرد دانه همبستگی فنوتیپی و ژنوتیپی بالایی 
با تعداد دانه در سنبله نشان داد، همچنین تعداد پنجه بارور و 

هاي جو تخاب لاینتعداد دانه در سنبله از فاکتورهاي مؤثر در ان
) 5نتایج مطالعات بیات و همکاران (با عملکرد بالا خواهند بود. 

نشان داد، صفات تعداد روز تا رسیدگی دانه، امتیاز زراعی، قدرت 
رشد اولیه، تعداد دانه در سنبله، طول پدانکل و تعداد روز تا ظهور 
سنبله بیشترین نقشش را در توجیه تغییرات عملکرد ایفا 

) در صفات 37در مطالعه ولی محمد و همکاران (مایند.نمی
ارتفاع بوته، تعداد پنجه، وزن هزار دانه، تعداد دانه در سنبله، تعداد 
سنبلچه و عملکرد بوته ضریب تنوع فنوتیپی بیشتر از ضریب 

پذیري صفات عملکرد بوته و تعداد دانه تنوع ژنوتیپی بود، وراثت
درصد برآورد شد، با توجه 96/98و 11/99در سنبله به ترتیب 

پذیري عمومی بالا و ارزش بالاي پیشرفت ژنتیکی به وراثت
دلیلی است بر اینکه این صفات تحت کنترل اثرات افزایشی بوده 

تواند براي بهبود ژنتیکی جو و در این صفات اصلاح گزینشی می
) نیز نتایج مشابهی براي صفت وزن 34سودمند باشد.، سینگ (

انه در جو ارائه داد.هزار د
نیز vrروي wrدرجه غالبیت را از طریق خط رگرسیون 

توان بررسی کرد. اگر عرض از مبداء صفر باشد (خط می
دهنده را قطع کند) نشانwrرگرسیون در مبداء مختصات محور 

غالبیت کامل، اگر مثبت باشد (خط رگرسیون بالاتر از مبداء 
) غالبیت نسبی و اگر منفی را قطع نمایدwrمختصات محور 

را قطع wrتر از مبداء مختصات محور باشد (خط رگرسیون پایین
الف) بجز در 1- 10هاي (). شکل25کند) فوق غالبیت است (

معمولا نمایند) را تأیید می4صفت طول سنبله نتایج جدول (
هاي غالب و فنوتیپ والدین، براي مطالعه همبستگی بین ژن

شوند هاي والدینی رسم میر مقابل ارزشدWr+Vrمقادیر 
در برابر فنوتیپ Wr+Vrب). با توجه به نمودار 1-9(اشکال

به این Wr+Vrوالدین، همبستگی مثبت بین مقادیر والدینی و 
هاي افزایشی بیشتري هستند، معناست که والدینی که داراي ژن

هاي مغلوب بوده و لذا آللWr+Vrداراي بیشترین مقادیر 
در صفات وزن هزار دانه، تعداد سنبلچه، طول یشتري دارند.ب

دهنده صفت هاي افزایشسنبله و رسیدگی فیزیولوژیک آلل

کنند، البته در مورد صفت روز تا رسیدگی بصورت غالب عمل می
ست که سبب فیزیووژیک منظور از آلل افزاینده صفت آللی

گردد. در صفات تعداد دانه در سنبله، وزن رسیدگی زودتر می
سنبله، ارتفاع، وزن دانه در سنبله و طول پدانکل آلل 

کند، تجمع دهنده صفت بصورت مغلوب عمل میافزایش
هایی که در این صفات بالاترین هاي مغلوب در ژنوتیپآلل

گردد. مقادیر را دارند سبب پایداري بیشتر این صفات می
هایی که کمترین ارتفاع و مثبت بین ژنوتیپهمچنین همبستگی

کمترین طول پدانکل را دارند نیز مشاهده شده است. 
دار ها معنیبراي همه صفات، اثرات افزایشی و غالبیت ژن

گردید. با توجه به مقادیر میانگین درجه غالبیت و عرض از مبدأ 
) در صفات تعداد دانه در سنبله، Wr/Vrخط رگرسیون (گراف 

ن دانه در سنبله، وزن سنبله، وزن هزار دانه، تعداد سنبلچه، وز
توان به این نتیجه رسید که ارتفاع و رسیدگی فیزیولوژیک می

صورت فوق غالبیت هاي کنترل کننده این صفات بهعمل ژن
باشد. همچنین در اکثر صفات مورد ارزیابی واریانس می
پذیري . وراثتشدافزایشی بیشتر از افزایشی تخمین زدهغیر

عمومی براي اکثر صفات چندان بالا نیست و تأثیر محیط بر 
داري اثرات محیطی این روي این صفات بالاست، که معنی

کند، بنابراین گزینش فنوتیپی روش مناسبی مسئله را تأیید می
هاي بعد قابل تثبیت نخواهد نیست و نتایج حاصل از آن در نسل

هاي غالب انجام مهم بودن اثر ژنبود. بنابراین با توجه به 
هیبریداسیون در جهت نیل به اهداف اصلاحی مورد نظر براي 
صفات مذکور روش مؤثرتري از انتخاب خواهد بود.با توجه به 

که برخی صفات حد بالا و برخی دیگر حد پایین آن صفت این
نژادگر قادر است با توجه به اهداف باشد، بنابراین بهمیمطلوب 

هاي حی هر یک از والدین را انتخاب کند. در بین ژنوتیپاصلا
منطقه معتدله در صفات تعداد 352/166مورد بررسی ژنوتیپ 

دانه در سنبله، وزن دانه در سنبله، وزن سنبله و طول پدانکل 
بالاترین میانگین را به خود اختصاص داده است، همچنین براي 

ایکاردا بیشترین 110/95افزایش صفت تعداد سنبلچه ژنوتیپ 
میانگین را به خود اختصاص داده است و یکی از صفات مؤثر در 

توان باشد، بنابراین براي افزایش این صفات میعملکرد دانه می
نژادي هیبریداسیون بهره جست، هاي بهاز این والدین در برنامه

، 352/216×110/95هاي همچنین، از تلاقی
توان جهت می352/283×352/166و 110/67×352/283
نژادي براي افزایش صفات مرتبط هاي بهسازي رقم در برنامهآزاد

با عملکرد استفاده نمود.
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 2(، 110/95) 1َای يالدیه بٍ تزتیب: شمارٌ( صفت تعداد داوٍ در سىبلٍ b) Wr+Vr/p( ي خط رگزسیًن a) Wr/Vrخط رگزسیًن   -1شکل 
 (352/216) 7)صحزا(،  6(، 110/67) 5(، 352/166) 4(، 352/283) 3(، 110/104)

Figure  . Regression line Wr/Vr(a) and regression line Wr+Vr/p (b) seed number per spike parent number:   (      ), 
  (       ),   (       ),   (       ),   (      ),   (sahra),   (       )  

 

 
 

 2(، 110/95) 1َای يالدیه بٍ تزتیب: شمارٌ( صفت يسن داوٍ در سىبلٍ، b) Wr+Vr/p( ي خط رگزسیًن a) Wr/Vrزسیًن خط رگ -2شکل 
 (352/216) 7)صحزا(،  6(، 110/67) 5(، 352/166) 4(، 352/283) 3(، 110/104)

Figure  . Regression line Wr/Vr(a) and regression line Wr+Vr/p (b) grain weight per spike:   (      ),   (       ),   
(       ),   (       ),   (      ),   (sahra),   (       ) 

 
 

 
 2(، 110/95) 1َای يالدیه بٍ تزتیب: شمارٌ( صفت يسن سىبلٍ )گزمWr+Vr/p (b  ،)( ي خط رگزسیًن a) Wr/Vrخط رگزسیًن  -3شکل 

 (352/216) 7)صحزا(،  6(، 110/67) 5(، 352/166) 4(، 352/283) 3(، 110/104)
Figure  . Regression line Wr/Vr(a) and regression line Wr+Vr/p (b) spike weight (gr):   (      ),   (       ),   

(       ),   (       ),   (      ),   (sahra),   (       ) 

(a) (b) 

(b) (a) 

(a) (b) 



جینکز براي صفاتنتایج تجزیه ژنتیکی به روش هیمن و- 4جدول 

Table 4. Genetic analysis results by Heyman and Jinks method for traits
وزن هزار دانه تعداد سنبلچهپارامتر

(گرم)
وزن سنبله

(گرم)
وزن دانه در سنبله

(گرم)
طول پدانکلرسیدگی فیزیولوزیکتعداد دانه در سنبله

متر)(سانتی
طول سنبله

متر)(سانتی
رتفاعا

متر)(سانتی
D±S.E(D)51/1±*8/125/11±*24/29086/0±*615/0039/0±*25/022/12±*36/101005/0±*029/083/1±*91/11385/0±*044/3039/0±*234/0
F± S.E(F)62/3±*4/1359/27±ns27/29207/0±*595/0094/0±*28/033/29±*2/101013/0±ns0247/039/4±*12/13925/0±ns923/0093/0±*235/0

H1± S.E(H1)64/3±*96/4169/27±*28/226208/0±*991/0094/0±*49/043/29±*52/190013/0±*076/0407/4±*079/30929/0±*412/2093/0±*811/0
H2±S.E(H2)2/3±*75/324/24±*56/177183/0±*762/0083/0±*38/093/25±*12/147011/0±*064/0833/3±*69/23818/0±*802/1082/0±*636/0
h2±S.E(h2)15/2±*64/738/16±ns38/24123/0±ns156/0056/0±ns02/042/17±*59/340077/0±*09/0608/2±*016/10549/0±*221/1055/0±*202/0
E± S.EE)556/0±*17/4067/4±*01/816/0±*648/0013/0±*076/07/5±ns54/60019/0±*0041/0485/0±*86/1128/0±*476/0013/0±*077/0

√H1/D81/178/2269/14/137/1622/1588/189/086/1
H2/4H1195/0196/0192/0196/019/0209/0196/0186/0196/0

KDR/KrR81/143/1232/2388/214/2703/106/2481/1739/1
h2/H22/01/02/01/02/04/14/067/03/0
H2

N.S8/27%35%9/45%26%6/37%35%3/23%32%9/33%
H2

B.S8/49/%086%3/69%68%6/86%63%7/67/%062%7/48%
دار در سطح احتمال پنج درصدمعنی: *
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 2(، 110/95) 1َای يالدیه تٍ تزتیة: شمارٌ )ب( صفت يسن َشار داوٍ )گزم(، Wr+Vr/p)الف( ي خط رگزسیًن  Wr/Vrخط رگزسیًن  -4شکل 
 (352/216) 6)صحزا(،  5(، 110/67) 4(، 352/166) 3ایکاردا(،  110/104)

Figure  . Regression line Wr/Vr(a) and regression line Wr+Vr/p (b) one thousands grain weight (gr):   (      ),   
(       ),   (       ),   (       ),   (      ),   (sahra),   (       ) 

 

 
 (،110/95) 1َای يالدیه تٍ تزتیة: شمارٌچٍ در سىثلٍ،)ب( صفت تعداد سىثلٍ Wr+Vr/p)الف( ي خط رگزسیًن  Wr/Vrخط رگزسیًن  -5شکل 

 (352/216) 6)صحزا(،  5(، 352/166) 4(، 352/283) 3(، 110/104) 2
Figure  . Refression line Wr/Vr(a) and regression line Wr+Vr/p (b) spikelets number per spike:   (      ),   (       ),   

(       ),   (       ),   (      ),   (sahra),   (       ) 

 
 3(، 110/104) 2(، 110/95) 1َای يالدیه تٍ تزتیة: شمارٌ)ب( صفت ارتفاع،  Wr+Vr/p)الف( ي خط رگزسیًن  Wr/Vrخط رگزسیًن  -6شکل 

 (352/216) 6ا(، )صحز 5(، 110/67) 4(، 352/283)
Figure  . Regression line Wr/Vr(a) and regression line Wr+Vr/p (b) plant height (cm):   (      ),   (       ),   

(       ),   (       ),   (      ),   (sahra),   (       ) 
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 2(، 110/95) 1َای يالدیه تٍ ترتیة: شمارٌ )ب( صفت طًل سىثلٍ، Wr+Vr/p)الف( ي خط رگرسیًن  Wr/Vrخط رگرسیًن  -7شکل 

 (352/216) 6)صحرا(،  5(، 110/67) 4(، 352/166) 3(، 110/104)

Figure  . Regression line Wr/Vr(a) and regression line Wr+Vr/p (b) spike length (cm):   (      ),   (       ),   
(       ),   (       ),   (      ),   (sahra),   (        

 

 

 2(، 110/95) 1َای يالدیه تٍ ترتیة: شمارٌ)ب( صفت طًل پداوکل،  Wr+Vr/p)الف( ي خط رگرسیًن  Wr/Vrخط رگرسیًن   -8شکل 
 (352/216) 6)صحرا(،  5(، 110/67) 4(، 352/166) 3(، 110/104)

Figure  . Regression line Wr/Vr(a) and regression line Wr+Vr/p (b) peduncle length (cm):   (      ),   (       ),   
(       ),   (       ),   (      ),   (sahra),   (       ) 

 

 
 1َای يالدیه تٍ ترتیة: شمارٌ)ب( صفت ريز تا رسیدگی فیسیًلًشیک،  Wr+Vr/p)الف( ي خط رگرسیًن  Wr/Vrخط رگرسیًن  -9شکل 

 (352/216) 6)صحرا(،  5(، 110/67) 4(، 352/166) 3(، 110/104) 2(، 110/95)
Figure  . Regression line Wr/Vr(a) and regression line Wr+Vr/p (b) days to maturity:   (      ),   (       ),   

(       ),   (       ),   (      ),   (sahra),   (       ) 
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Abstract
Barleys one of the important four major crops in the world after wheat, corn and rice. About 2.16 million

hectare of arable land was cultivated by barely in 2011-2012. In order to investigate heritability and gene
action was used barely half-diallel of 7 × 7 in some barley-related yield traits. For this purpose were used in 6
barley genotypes with Sahra variety (the native desert). Tests carried out in a randomized complete block
design with three replications at the Agricultural Research Station of gorgan (Iraqi Research Station
neighborhood) 2011-2012 and 2012-2013 years. The traits were of grains per spike, grain weight per spike,
spike weight, grain weight, 1000 grain weight, spikelet number, plant height, spike length, peduncle length
and days to maturity. The results showed significant mean square of parents and crosses for all traits.
Therefore, performed genetic analysis for traits In most of the traits was estimated to be non-additive variance
greater than additive, also, calculation of average degree of dominance indicated for all traits except spike
length overdominance genes effect, graphical analysis that confirmed it. Broad sense heritability not so high
for traits, So phenotypic selection is not an appropriate method and the results will not be consolidated in next
generations. So, hybridization will be more effective method of selection for traits in order to achieve the
objectives of the reform. 166/352 genotypes for temperate regions has the highest average seed number and
weight of grains per spike and the highest average seed number and weight of grains per spike and
166/352×283/352 crosses have become the highest average grain yield related traits.

Keywords: Barley, Diallel cross, Genetic analysis, Inheritance


