
 29....... ................................................................................................... 1401 بهار /41شماره  /چهاردهمسال  /یزراع اهانیژوهشنامه اصلاح گپ

 "مقاله پژوهشی"
 

 در خویشاوندان وحشی گندممختلف زراعی و مورفولوژی بررسی تنوع صفات 
 

 4مجید شمسو  3، بهزاد سرخی لله لو2، احمد رضا گل پرور1مریم جباری
 

 ، اصفهان، ایران(خوراسگان)، واحد اصفهانلامیدانشگاه آزاد اسدانشجوی دکتری گروه زراعت و اصلاح نباتات،  -1
 (dragolparvar@gmail.comیسنده مسوول: ، )نو، اصفهان، ایران(خوراسگان)، واحد اصفهانلامیدانشگاه آزاد اسنشیار گروه زراعت و اصلاح نباتات، دا  -2

 ایران ،کرج  استادیار پژوهش، بخش ژنتیک، موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر، سازمان تحقیقات آموزش و ترویج کشاورزی، -3
 ، اصفهان، ایران(خوراسگان)، واحد اصفهانلامیدانشگاه آزاد استادیار گروه زراعت و اصلاح نباتات، اس -4

 19/10/1400 تاریخ پذیرش:         2/6/1400تاریخ دریافت: 
 41 تا  29صفحه: 

 

 
مبسوط چکیده  
بنابراین شناسایی باشند. های اصلاحی گندم میمهبرنا ستفاده درترین ذخایر ژنتیکی برای اخویشاوندان وحشی گندم یکی از مهم: و هدف مقدمه

نه ژنی و پایه ها به صورت انکارناپذیری در گسترش غنای خزاها و همچنین حفاظت از این گونهخویشاوندان وحشی گندم و آگاهی از تنوع موجود در آن
 ینده باشد. ان در آتواند ابزار مناسبی برای اصلاحگرژنتیکی ارقام جدید مؤثر بوده و می

در گونه  15شامل اوندان وحشی گندم خویشاز  ژنوتیپ 49ارزیابی تنوع ژنتیکی و بررسی روابط بین صفات در مطالعه حاضر به منظور ها: مواد و روش
سال زراعی  در و بذرهیه نهال تموسسه تحقیقات اصلاح و ایران  ملی گیاهی ژن بانک و ژنتیک تحقیقاتمزرعه بخش  در در پنج بلوک آگمنتقالب طرح 
  اجرا گردید. 99-1398

آمدگی پدانکل، طول صفات ارتفاع، طول بیرون از لحاظ طالعهممورد  وحشی گندم های مختلف خویشاوندنس بین گونهبر اساس نتایج تجزیه واریاها: یافته
 های مختلف خویشاوندگونهر تنوع بالا بین نیز بیانگرایب تنوع وجود داشت. مقادیر ض 01/0در سطح احتمال داری پدانکل و طول و عرض دانه اختلاف معنی

صفت  مربوط به ،پذیریزان وراثتبیشترین میزان ضریب تغییرات ژنتیکی و بیشترین می .غیر از طول برگ پرچم بود به مورفولوژیاز لحاظ صفات  وحشی
اساس نتایج ربوجود داشت.  و اجزای عملکرد عملکردداری بین ه مثبت و معنی. بر اساس نتایج برآورد ضرایب همبستگی بین صفات، رابطبود طول پدانکل

عیین شدند که در بین تملکرد دانه ر بر عتجزیه رگرسیون پنج صفت وزن سنبله، شاخص برداشت، ارتفاع، طول دانه و تعداد دانه در سنبله به عنوان صفات مؤث
نجر یج تجزیه عاملی نیز مدادند. نتا ر قرارتأثیدانه در سنبله به طور غیر مستقیم عملکرد دانه را تحت این صفات وزن سنبله عمدتا به صورت مستقیم و تعداد

 ،ایهها را توجیه کنند. دندروگرام حاصل از تجزیه خوشبین داده درصد از واریانس 39/84 توانستند به شناسایی سه عامل مؤثر بر عملکرد شد که در مجموع
دلیل داشتن  رم و پنجم بههای قرار گرفته در گروه چهاژنوتیپ از  د.روه کلی تفکیک کرفات به سه گرد بررسی را بر اساس کلیه صهای موارقام و گونه

ود عملکرد بیولوژیک جدید با بهب توان برای کارهای اصلاحی و تولید ارقامانحراف از میانگین کل مثبت برای صفات ارتفاع، طول برگ پرچم و طول دانه می
  ح صفت شاخص برداشت استفاده کرد.توان برای اصلاهای گروه اول میبهره برد و از ژنوتیپو عملکرد دانه، 

های برنامهتوان برای نوع مید که از این تبین خویشاوندان وحشی گندم مورد مطالعه از لحاظ صفات مورفولوژی تنوع قابل توجهی مشاهده شگیری: نتیجه
  تفاده کرد.اصلاح ذخایر ژنتیکی اس

 
 خویشاوندان وحشی، گندمتجزیه عاملی، تنوع ژنتیکی، ای، تجزیه خوشه کلیدی: هایواژه

 

 مقدمه
در تأمین  مهمینقش  (.Triticum astivum Lگندم )

یکی از  .(FAOSTAT, 2021) داردامنیت غذایی جهان 
گذارد عدم ترین عواملی که بر تولید گندم تأثیر میمهم

 وحشی هایگونه (.24) گوهای اقلیمی استاطمینان در ال
 ،بومی هایواریته و زراعی وحشی خویشاوندان نشده،اهلی
 از ناشی هایچالش حل برای گندم بهبود برای مختلفی منابع
از زمان  (.43) هستند انسانی جمعیت افزایش و اقلیم تغییر

ها اهلی شدن گندم تا کنون عملکرد ارقام گندم و سازگاری آن
شرایط مختلف رشد افزایش یافته است اما این موفقیت  در

منجر به کاهش تنوع ژنتیکی در خزانه ژنی شده است که این 
پایدار  تأمینامر توسعه ارقام جدید گندم مورد نیاز برای 

رشد جهان در شرایط تغییرات اقلیمی و  روبهتقاضای 
ن بنابرای (.2،50) کندهای زنده و غیرزنده را محدود میتنش
 دارای که آنخویشاوندان وحشی  زراعی و نیزپلاسم گندم ژرم

 این بر غلبه برای هستند اینشده استفاده ژنتیکی تنوع
بر اساس گزارش  (.22،26،7) اهمیت زیادی دارند هاچالش

درجه  40و  20( مناطق جغرافیایی بین 1981فلدمن و سیرز )
، درجه شمالی شامل کشورهای ترکیه 45و  35شرقی و 

سوریه، عراق، فلسطین و نواحی شمال غرب تا جنوب غربی 

های زراعی و ایران به عنوان مرکز تکامل و اهلی شدن گندم
ها بیشترین پراکنش های وحشی بوده و این گونهپراکنش گونه

را در این مناطق دارند. به این ترتیب ایران یکی از مراکز 
وند گندم به های خویشااصلی تنوع، توزیع و پراکنش گونه

 T. urartuو  T. boeoticumهای دیپلوئید وحشی ویژه گونه
های زراعی داشته سزایی در روند تکامل گندمبوده و نقش به

های تتراپلوئید در (. اخیراً شواهدی از تکامل گندم37است )
در واقع (. 51هایی از رشته کوه زاگرس ارائه شده است )بخش

ها به دلیل قدمت و آنحشی ارقام بومی و خویشاوندان و
سازگاری به شرایط زیستی و عوامل نامساعد محیطی دارای 

نژادگران ها بوده و تنوع ژنتیکی مورد نیاز بهترین ژنمناسب
ی به نمایند. به طوری که این مواد ژنتیکگیاهی را تأمین می

های ویژه برای مقاومت به تنشعنوان منابع ارزشمند ژنی به
زنده و همچنین اصلاح برای بهبود کیفیت پروتئین زنده و غیر 

های هبالاترین ارزش گون اساساً (.33) شوندمحسوب می
ها است های آنعلت ژنوحشی برای بشر در حال و آینده به 

مقاومت به بیماری، کیفیت مواد غذایی و سازگاری به  که
کنند. اگرچه برخی از این شرایط نامساعد محیطی را کنترل می

و در آینده بتوانند بسیار  ناشناختههنوز ها ممکن است نژ
های مختلفی برای تا به امروز تلاش (.34) ارزشمند باشند

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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اصلاح گندم با استفاده از تنوع ژنتیکی خویشاوندان وحشی آن 
های وحشی برای صورت گرفته است. به عنوان مثال از گونه

محیطی های افزایش مقاومت گندم زراعی در برابر تنش
، (10) گرما، (15،1) شوری، (41،35،8) خشکیمختلف شامل 

استفاده شده ( 3،44،16) های زیستیو تنش (19،20) سرما
بنابراین شناسایی خویشاوندان وحشی و آگاهی از . (36) است

ها به ها و همچنین حفاظت از این گونهتنوع موجود در آن
و پایه  صورت انکارناپذیری در گسترش غنای خزانه ژنی

تواند ابزار مناسبی برای ژنتیکی ارقام جدید مؤثر بوده و می
شلی و مرادی سرابدر این راستا اصلاحگران در آینده باشد. 

های گندم وحشی با بررسی تنوع ژنتیکی گونه (25)همکاران 
با استفاده از صفات مورفولوژیک، تنوع بالایی را از لحاظ 

 نه مورد بررسی گندم شاملگو 4گیری شده بین صفات اندازه

T. boeticum ،T. thaudar،T. arraraticum  و 
 T. urartu  .ضمن  (45)شیرزاد و همکاران گزارش کردند

 گونه های بومیفوژنتیکی تودهربررسی تنوع مو
.Aegilops triuncialis L شمالی نیمه از شده آوریجمع 

 هایتوده را برای ژنتیکی تنوع بیشترین ،ایران
Ae. triuncialis و قزوین و شرقی آذربایجان هایاستان 

 خراسان و کردستان هایاستان هایتوده را برای تنوع کمترین
نیز با  (32)پور ابوالقداره و همکاران  .گزارش کردند شمالی

آژیلوپس و  توده 180بررسی تنوع صفات اگرومورفولوژیکی در 
تتراپلوئید و یک تریتیکوم شامل شش گونه دیپلوئید، پنج گونه 

ران، تنوع آوری شده از مناطق مختلف ایگونه هگزاپلوئید جمع
های مورد مطالعه گزارش کردند و در بالایی را در بین توده

اصلی و بر اساس مورد مطالعه را در دو گروه  توده 180نهایت 
نواک و بندی کردند. ساختار ژنومی در شش گروه مجزا گروه

چهار گونه جنس  ابی تنوع مولکولیدر ارزی (30) همکاران
Aegilops های مختلف این جنس تنوع بالایی را بین گونه

 گزارش کردند.  
عنوان بزرگتررین بانرک ژن هبانک ژن گیاهی ملی ایران ب    

گیاهان زراعی منطقه خاور میانه و شرمال آفریقرا، یکری از ده 
هرای ارزشرمند بانک ژن بزرگ دنیا اسرت کره حراوی نمونره

باشد. این بانک با اهان استراتژیک در امنیت غذایی بشر میگی
درصد آن را نمونه هرای  98هزار نمونه که  71داشتن بیش از 

دهند دارای کلگسیون های بزرگی از گرروه داخلی تشکیل می
محصولات غلات، علوفه، حبوبرات و گیاهران صرنعتی اسرت. 

و  هرزار تروده هترروژن 17کلکسیون گندم آن داری بریش از 
مجموعه وسیعی از خویشاوندان وحشی و اهلی انواع گندم می 

 2و  1باشد. همانطور که در منابع ارایه شده است خزانره ژنری 
محصولات زراعی داری بیشترین پتانسیل برای بهره بررداری 
ژن های مفید اصلاحی هستند. این کلکسیون علاوه بر خزانه 

نیز می  3انه ژنی داری منابع ارزشمندی از خز 2و  1های ژنی 
مباشد که با استفاده از ابزار زیست فنآوری نوین قابلیرت بهرره 

های مقاومت و کیفیت رادر میسرر برداری آن برای استفاده ژن
کلکسیون اصلی گندم ایران شامل انواع گندم هرای  می باشد.

های تریتیکروم و آجیلروپس ایرانی و خویشاوندان آن از جنس
گونه شناخته شده  5نمونه شامل  548 است. جنس تریتیکوم با

تعداد نمونه های موجرود  نمونه در حال شناسایی است. 156و 

 1081در بانک ژن گیاهی ملی ایران از جنس آجیلروپس نیرز 
گونره متفراوت  10نمونه می باشد. این گلکسیون در برگیرنده 

 می باشد.
های اصلاحی تابع موفقیت در برنامهبا توجه به اینکه   
تیکی ژن وجود تنوعپذیری، تنوع ژنتیکی و انتخاب است. اثتور

 شنیدر گز تیشانس برای نائل شدن به موفق نیبزرگتر زیاد
های وریبنابراین فارغ از تسلط بر فنا (.23) شودیمحسوب م

طیف  های اصلاحی وابسته با کاربردمدرن، موفقیت در برنامه
اهلی و  گسترده تنوع ژنتیکی موجود در گیاهان زراعی

 بررسیهدف از این مطالعه  (.6) ها استهای وحشی آنگونه
گندم از نظر صفات  ژنوتیپ وحشی 49تنوع ژنتیکی در 

ها تیپی و بررسی روابط بین صفات در این ژنواگرومورفولوژ
 است. 

 
 هامواد و روش

 اتتحقیق بخشمزرعه در  آگمنتاین تحقیق در قالب طرح 
صلاح موسسه تحقیقات ا ایران یمل گیاهی ژن بانک و ژنتیک

دقیقه و  54درجه و  55)با طول جغرافیایی و تهیه نهال و بذر 
متر  5/1312تفاع دقیقه و ار 55درجه و  35عرض جفرافیایی 
. در این اجرا شد 1398-99سال زراعی  از سطح دریا( در

 زاتهیه شده گونه  15شامل وحشی گندم  ژنوتیپ 49تحقیق 
 رجیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کبانک ژن مؤسسه تحق

یی، رخشان، طلارقم گندم )ترابی،  پنجبا همراه  (1)جدول 
ح ( در قالب طر1)جدول عنوان شاهد کویر و ماهوتی( به

. هر مورد مطالعه قرار گرفتند در پنج بلوک آگمنتآماری 
شت با متر و در دو خط ک 2ژنوتیپ بر روی یک پشته به طول 

 .کشت شد متر مربع بر اساس وزن هزاردانهبر دانه  400تراکم 
 متر در نظر گرفته شد.سانتی 10ها فاصله بین بوته

داشته، میزان  نیش-خاک محل آزمایش بافت رسی  
 5/7برابر  pHزیمنس بر متر و دسی 53/1هدایت الکتریکی 

بندی قهبر اساس سیستم طبکشت در اول آبان انجام شد. بود. 
سط ارای اقلیم سرد نیمه خشک با متوکوپن، منطقه کرج د

 5/13متر و متوسط درجه حرارت میلی 243بارندگی سالیانه 
 سازی زمین شاملمراحل آمادهباشد. گراد میدرجه سانتی

 . جهتبودپاشی لولر و کود ،دیسک ،اجرای عملیات شخم
 100 مقدار ،کیلوگرم در هکتار کود اوره 150پاشی از کود

م در کیلوگر 100و  کود فسفات آمونیوم کیلوگرم در هکتار
رم در گکیلو  100در هنگام کاشت و  هکتار کود سولفات پتاس

ه رحلمهکتار کود اوره به عنوان کود سرک در ابتدای شروع 
مل شا طویل شدن ساقه استفاده گردید. آبیاری به روش نشتی

 نجپه و های پاییزپاییز با توجه به میزان بارندگی نوبت در دو
 شد. جاموبت آبیاری در بهار بسته به شرایط آب و هوایی انن

استار به کش گرانهای هرز پهن برگ با علفمبارزه با علف
رگ های هرز باریک بگرم در هکتار و مبارزه با علف 20میزان 
ر در لیتر در هکتا 2/1به میزان  Puma superکش با علف

 .مرحله پنجه زنی تا شروع ساقه رفتن انجام شد
، طول متر()سانتی گیری شامل ارتفاعصفات مورد اندازه  

 طول بیرونمتر(، )سانتی ، طول پدانکلمتر()سانتی سنبله
، وزن متر()سانتی ، طول برگ پرچممتر()سانتی آمدگی پدانکل

 سرخی لله لو و مجید شمسمریم جباری، احمد رضا گل پرور، بهزاد 
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، تعداد دانه در سنبله، طول )گرم( ، وزن سنبله)گرم( کل ساقه
، شاخص )گرم( بوته در ، وزن دانهمتر()میلی و عرض دانه

صفت شاخص  بود. )گرم( و وزن هزاردانه)درصد( برداشت 
برداشت از نسبت وزن دانه به وزن کل ساقه محاسبه شد. بعد 

های تجزیه زمون برقراری فرضها و آداده آوریجمع از
و محاسبه پارامترهای  آگمنتواریانس، تجزیه واریانس طرح 

صفات با استفاده از  ژنتیکی صورت گرفت. مقایسه میانگین
های چند متغیره شامل انجام شد سپس تجزیه LSDروش 

گام، تجزیه بهتجزیه رگرسیون گامضرایب ساده همبستگی، 

 به منظور بررسی روابط بین صفات وتجزیه عاملی  علیت و
ها متوسط فاصله بین گروهبه روش  ایخوشهتجزیه 

(UPGMAو با در نظر گرفتن فاصله اقلیدسی ب )منظور ه
برای تجزیه مورد استفاده قرار گرفت. ها بندی ژنوتیپگروه

، برای Rافزار واریانس و برآورد پارامترهای ژنتیکی از نرم
تجزیه ضرایب همبستگی، تجزیه رگرسیون، تجزیه عاملی و 

، برای تجزیه علیت از SPSSافزار تجزیه کلاستر از نرم
 Excel افزاراز نرم هاو برای مقایسه میانگین PATHافزار نرم

 استفاده شد.
 

 هاکد اختصاصی به آن عی و خویشاوندان وحشی گندم( وهای مورد مطالعه )ارقام زراسامی ژنوتیپا -1 جدول
Table 1. Names of studied genotypes (cultivars and wild relatives of wheat) and their specific codes 

 سطح نام ژنوتیپ ردیف
 وئیدیپل

 شماره
 شماره  نام ژنوتیپ ردیف منشا کلکسیون

 منشا کلکسیون

1 T.boeticum 2n=2x=14 55017 28 کرمانشاه A.columnaris 2n=4x=28 29854 کردستان 

2 A.tauschii 2n=2x=14 28992 29 کرمان A.columnaris 2n=4x=28 28308 
آذربایجان 

 غربی
3 A.tauschii 2n=2x=14 29692 30 قزوین A.biuncialis 2n=4x=28 29763 کرمانشاه 

4 A.umbellulata 2n=2x=14 28113 31 همدان A.biuncialis 2n=4x=28 50074 
آذربایجان 

 غربی

5 A.umbellulata 2n=2x=14 29985 32 قزوین T.boeoticum 2n=2x=14 30771 
آذربایجان 

 غربی

6 T.boeticum 2n=2x=14 55001 33 لرستان T.araraticum 2n=4x=28 55059 
آذربایجان 

 غربی
7 T.boeticum 2n=2x=14 30796 34 لرستان A.crassa 2n=4x=28 29174 همدان 
8 A.tauschii 2n=2x=14 29127 35 البرز A.crassa 2n=4x=28 50021 مرکزی 
9 A.tauschii 2n=2x=14 29416 36 مازندران A.tauschii 2n=2x=14 29145 اصفهان 
10 T.boeticum 2n=2x=14 30552 37 ایران A.colmnaris 2n=4x=28 29848 کردستان 
11 T.boeticum 2n=2x=14 30532 38 لبنان T.boeoticum 2n=2x=14 55047 کرمانشاه 
12 T.boeticum 2n=2x=14 30551 39 لبنان A.crassa 2n=4x=28 28348 کرمانشاه 

13 A.umbellulata 2n=2x=14 28335 
آذربایجان 

 غربی
40 A.neglecta 2n=4x=28 28341 

آذربایجان 
 غربی

14 T.boeticum 2n=2x=14 30855 41 همدان A.neglecta 2n=4x=28 28956 کرمانشاه 
15 T.boeticum 2n=2x=14 30753 42 البرز T.urartu 2n=2x=14 30523 اردن 

16 A.tauschii 2n=2x=14 28241 43 مرکزی A.cylandrica 2n=4x=28 28325 
ایجان آذرب

 غربی

17 A.umbellulata 2n=2x=14 28321 
آذربایجان 

 غربی
44 A.triuncialis 2n=4x=28 28152 فارس 

18 A.tauschii 2n=2x=14 28310 
آذربایجان 

 غربی
45 A.cylandrica 2n=4x=28 50085 

آذربایجان 
 شرقی

19 A.tauschii 2n=2x=14 29422 46 گلستان A.crassa 2n=4x=28 27754 
یجان آذربا

 شرقی
20 A.triuncialis 2n=4x=28 29389 47 سمنان A.triuncialis 2n=4x=28 29454 گیلان 
21 A.cylandrica 2n=4x=28 29146 48 اصفهان A.cylandrica 2n=4x=28 29128 البرز 
22 A.crassa 2n=4x=28 29021 49 زنجان A.cylandrica 2n=4x=28 28367 کرمانشاه 
23 A.triuncialis 2n=4x=28 28128 50 گلستان kavir    

24 A.triuncialis 2n=4x=28 29430 51 گلستان mahoti    

25 T.urartu 2n=2x=14 30905 52 کرمانشاه rakhshan    

26 T.urartu 2n=2x=14 55052 53 کردستان talaei    

27 A.columnaris 2n=4x=28 29854 54 کردستان torabi    

 

 نتایج و بحث

ج حاصل از تجزیه واریانس نشان داد که بین پنج شاهد ینتا   
به غیر از صفت تعداد دانه در  مورد بررسی در این آزمایش 

داشت. نداری وجود صفات اختلاف معنیسایر از لحاظ سنبله 
مورد بررسی از  خویشاوندان وحشیهای مختلف گونهبین 

طول ل، آمدگی پدانک، طول بیرونبوته ارتفاعلحاظ صفات 
داری در سطح اختلاف معنی پدانکل و طول و عرض دانه

های مختلف گونهوجود داشت. اختلاف بین  01/0احتمال 
بود. در ندار صفات معنیسایر از لحاظ خویشاوندان وحشی 

مورد بررسی خویشاوندان وحشی  در مقابلمقایسه ارقام شاهد 
داری در نیبه غیر از طول دانه اختلاف معصفات تمام از لحاظ 

وجود اختلاف  (.2)جدول  وجود داشت 01/0سطح احتمال 
دار و تنوع ژنتیکی بین خویشاوندان وحشی گندم در سایر معنی

  (.17،38،32،4،46) مطالعات نیز گزارش شده است
از آنجا که اختلاف بین ارقام شاهد در تمام صفات به غیر 

های گونهن دار نبود، میانگیاز تعداد دانه در سنبله معنی
وحشی برای تمام صفات غیر از صفت تعداد دانه در  خویشاوند

سنبله با میانگین ارقام شاهد و برای صفت تعداد دانه در سنبله 

 سرخی لله لو و مجید شمسمریم جباری، احمد رضا گل پرور، بهزاد 
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د. بر ش مقایسه LSD( به روش رقم رخشانبا رقم شاهد برتر )
های مختلف خویشاوند در مقایسه گونهاساس نتایج حاصل 

 ،بوتهت ارتفاع انگین برای صفبیشترین مقدار میاوحشی گندم، 
 گونهمربوط به آمدگی پدانکل و طول پدانکل طول بیرون

T. boeticum  بیشترین مقدار میانگین  (،6)ژنوتیپ شماره
  A. cylandricaبرای صفت طول سنبله مربوط به گونه 

، بیشترین مقدار میانگین برای صفت طول (49)ژنوتیپ شماره 
)ژنوتیپ شماره  T. araraticumبرگ پرچم مربوط به گونه 

و بیشترین مقدار میانگین برای صفت عملکرد بیولوژیک ، (33
، (46)ژنوتیپ شماره   A. crassaوزن سنبله مربوط به گونه

فت عملکرد دانه مربوط به بیشترین مقدار میانگین برای ص
، بیشترین مقدار (49)ژنوتیپ شماره  A.cylandrica  گونه

 تعداد دانه در سنبله مربوط به گونهمیانگین برای صفت 
A. triuncialis   ترین مقدار میانگین ، بیش(47)ژنوتیپ شماره

 A. neglecta  فت شاخص برداشت مربوط به گونهبرای ص
وزن  ، بیشترین مقدار میانگین برای صفت(41)ژنوتیپ شماره 

 (،18)ژنوتیپ شماره  A. tauschiiهزاردانه مربوط به گونه 
 فت طول دانه مربوط به گونهقدار میانگین برای صبیشترین م

T. boeoticum   و بیشترین مقدار  (38)ژنوتیپ شماره
 A. tauschiiمیانگین برای صفت عرض دانه مربوط به گونه 

 بود. (16)ژنوتیپ شماره 
(، تنوع 3بر اساس نتایج برآورد پارامترهای ژنتیکی )جدول 

طول پدانکل، نبله، ارتفاع، طول سمشاهده شده برای صفات 
بیشتر تواند می آمدگی پدانکل و طول و عرض دانهطول بیرون

منشأ ژنتیکی داشته و انتخاب بر اساس این صفات که دارای 

در شاخص برداشت با  .باشدپذیری بالایی هستند مؤثر وراثت
( به دلیل اینکه سهم 35/77وجود داشتن تنوع فنوتیپی بالا )

( و تأثیر محیط روی این 92/37بوده ) ژنتیک از این تنوع کم
 .پذیری متوسطی دارد( وراثت42/39باشد )صفت زیاد می

طول برگ پرچم، وزن کل ساقه، وزن سنبله، صفاتی مانند 
به دلیل داشتن  تعداد دانه در سنبله، وزن دانه و وزن هزاردانه

 باشند.میواریانس ژنتیکی منفی به شدت تحت تأثیر محیط 
ورد پارامترهای ژنتیکی نشان داد که صفت برآهمچنین 

طول دانه و ت ا( بالاترین و صف68/55) شاخص برداشت
ترین ضریب تغییرات فنوتیپی را به ( پایین37/16) عملکرد دانه

خود اختصاص دادند. بیشترین مقدار ضریب تغییرات ژنتیکی 
مربوط ( نیز 06/95پذیری )( و بیشترین میزان وراثت84/47)

نیز  (40) رگمی و همکاران .بود طول پدانکلبه صفت 
پذیری بالا همراه با درصد پیشرفت ژنتیکی بالا را برای وراثت

پذیری متوسط همراه با صفات ارتفاع و طول پدانکل و وراثت
 پیشرفت ژنتیکی بالا را برای صفت طول سنبله گزارش کردند

ت پذیری بالا همراه با پیشرفو عنوان کردند میزان وراثت
ها در بیان این ژنتیکی بالا نشان دهنده نقش افزایشی ژن

بر خلاف نتایج به دست آمده در  این محققان صفات است.
رای عملکرد دانه، پذیری بالایی را باین تحقیق، میزان وراثت

رحمتی و  گزارش کردند.نیز شاخص برداشت  وزن هزار دانه و
لکرد دانه، پذیری پایین را برای عموراثت (39) همکاران

عملکرد بیولوژیک و تعداد دانه در سنبله گزارش کردند که با 
 نتایج به دست آمده در این تحقیق مطابقت داشت.

 
 در ارقام شاهد و خویشاوندان وحشی گندمزراعی و مورفولوژی ت صفات مربعاتجزیه واریانس میانگین  -2جدول 

Table 2. Variance analysis of mean squares of agronomic and morphology traits in control cultivars and wild wheat  
               relatives 

 میانگین مربعات 

درجه  منابع تغییر
طول  ارتفاع آزادی

 سنبله
طول بیرون 
طول برگ  طول پدانکل آمدگی پدانکل

 پرچم
وزن کل 

 وزن سنبله ساقه

 ns2/ 25 *19/ 4 *79/ 1 136 /7** 172 /6** 12 /3** 248** 53 ارقام شاهد و خویشاوندان وحشی
 ns67 ns5/ 1 ns2/ 38 ns8/ 4 ns1/ 6 ns40/ 1 ns83/ 0 4 ارقام شاهد

 ns2/ 4 **3/ 143 **8/ 138 ns9/ 13 ns15/ 0 ns01/ 0 406** 48 خویشاوندان وحشی
 91 /05** 209 /40** 645 /5** 562 /4** 2120** 441 /7** 23923** 1 خویشاوندان وحشی در مقابل ارقام شاهد

 ns180 ns1/ 4 ns9/ 9 ns3/ 9 ns3/ 27 ns61/ 2 ns02/ 1 4 بلوک

 0 /68 1 /58 35 /4 6 /8 39 /2 2 101 16 اشتباه آزمایشی
 22/32 73/30 54/37 95/13 54/19 58/13 53/12 - ضریب تغییرات )%(

ns   ، *  0 /01و  0 /05در سطح احتمال دار دار و معنیبه ترتیب غیرمعنی: **و 
 

 قام شاهد و خویشاوندان وحشی گندمدر ارزراعی و مورفولوژی مربعات صفات تجزیه واریانس میانگین  -2ادامه جدول 
Continued of Table 2. Variance analysis of mean squares of agronomic and morphology traits in control cultivars  
                                     and wild wheat relatives  

 میانگین مربعات 
 وزن هزاردانه شاخص برداشت وزن دانه عرض دانه طول دانه تعداد دانه در سنبله درجه آزادی منابع تغییر

 226** 8518** 0 /47** 71/0** 04/1** 297** 53 ارقام شاهد و خویشاوندان وحشی
 ns20/0 ns03/0 ns29/ 0 ns30 ns58 535** 4 ارقام شاهد

 ns3 **13/1 **21/0 ns001/ 0 ns70 ns15 48 خویشاوندان وحشی
 ns008/0 **46/27 **99/ 23 **4685 **10997 14174** 1 خویشاوندان وحشی در مقابل ارقام شاهد

 ns106 ns20/0 ns11/0 ns23/ 0 ns65 ns298 4 بلوک

 37 39 0 /14 05/0 29/0 67 16 اشتباه آزمایشی
 89/15 20/20 76/29 87/7 33/8 63/24 - ضریب تغییرات )%(
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 گندمارقام شاهد و خویشاوندان وحشی در صفات زراعی و مورفولوژی پارامترهای ژنتیکی  -3جدول 
Table 3. Genetic parameters of agronomic and morphology traits in control cultivars and wild relatives of wheat 

طول  ارتفاع 
 سنبله

طول 
بیرون 
آمدگی 
 پدانکل

طول 
 پدانکل

طول 
برگ 
 پرچم

وزن کل 
 ساقه

وزن 
 سنبله

تعداد 
دانه در 
 سنبله

طول 
 دانه

عرض 
شاخص  وزن دانه دانه

 وزن هزاردانه برداشت

 61/14 79/15 15/0 80/1 51/6 65/6 42/0 83/0 14/10 01/24 72/21 71/5 65/45 میانگین
س واریان

 13/15 35/77 0006/0 21/0 13/1 57/2 01/0 14/0 88/13 84/138 27/143 22/4 89/405 فنوتیپی

واریانس 
 - 92/37 - 15/0 84/0 - - - - 99/131 08/104 21/2 51/304 ژنتیکی

واریانس 
 72/36 42/39 13/0 05/0 29/0 67/43 68/0 57/1 38/35 84/6 19/39 2 37/101 محیطی

ضریب تغییرات 
 - 98/38 - 86/21 08/14 - - - - 84/47 95/46 06/26 22/38 تیکیژن

بندی گروه
ضریب تغییرات 

 ژنتیکی
 - بالا - بالا متوسط - - - - بالا بالا بالا بالا

ضریب تغییرات 
 62/26 68/55 37/16 43/25 37/16 10/24 58/27 77/45 72/36 07/49 09/55 96/35 13/44 فنوتیپی

بندی گروه
ییرات ضریب تغ

 فنوتیپی
 بالا بالا متوسط بالا متوسط بالا بالا بالا بالا بالا بالا بالا بالا

ضریب تغییرات 
 47/41 75/39 53/240 99/12 35/8 44/123 18/196 93/149 63/58 90/10 81/28 77/24 05/22 محیطی

پذیری وراثت
 - 03/49 - 90/73 98/73 - - - - 06/95 64/72 53/52 02/75 خصوصی

بندی گروه
پذیری وراثت

 خصوصی
 - متوسط - بالا بالا - - - - بالا بالا متوسط بالا

پیشرفت 
 - 89/8 - 69/0 62/1 - - - - 10/23 93/17 22/2 18/31 ژنتیکی

پیشرفت 
 - 32/56 - 78/38 99/24 - - - - 24/96 55/82 97/38 30/68 )درصد(ژنتیکی 

بندی گروه
پیشرفت 
 ژنتیکی

 - بالا - بالا بالا - - - - بالا بالا بالا بالا

 
 بررسی ضرایب همبستگی بین صفات مورد مطالعه )جردول   
داری برا ( نشان داد که عملکرد دانه همبستگی مثبت و معنی4

(، وزن r=944/0(، وزن کررل سرراقه )r=674/0طررول سررنبله )
دانه  (، عرضr=974/0(، تعداد دانه در سنبله )r=979/0سنبله )

(632/0=r)( 580/0، شرراخص برداشررت=r و وزن هزاردانرره )
(809/0=rداشت. همبستگی مثبت و معنی ) دار بین وزن کرل

دهرد ساقه با ارتفاع، طول سنبله و طول برگ برچم نشران می
های دارای رشد رویشی بهترر عملکررد بیولوژیرک که ژنوتیپ

 اند که در زمان پرر کرردن دانره از عملکرردبهتری تولید کرده
ه سرتفادک برای پر کردن دانه و تولید عملکرد بیشرتر ابیولوژی
دار برین وزن کرل سراقه برا اند )همبستگی مثبت و معنیکرده

(، r=951/0(، تعررداد دانرره در سررنبله )r=968/0وزن سررنبله )
( و وزن r=592/0(، عرررض دانرره )r=944/0عملکرررد دانرره )

ند ن کرد( نیز عنوا40((. رگمی و همکاران )r=732/0هزاردانه )
دار برین وزن دانره در سرنبله، تعرداد دانره در همبستگی معنی

ت سنبله، وزن هزاردانه، عملکرد بیولوژیرک و شراخص برداشر
دهنده سهم مهم این صفات در عملکرد دانه است. نوری نشان

زن و( نیز بیان کردنرد برین عملکررد دانره برا 29و همکاران )
ی ه همبسرتگسنبله، عملکرد بیولوژیکی، ارتفاع و طرول سرنبل

داری وجود دارد. همچنرین همبسرتگی مثبرت و مثبت و معنی
وزن  دار بین عملکرد با قطر دانه، تعداد دانره در سرنبله ومعنی

هزاردانرره توسررط محققررین دیگررر نیررز گررزارش شررده اسررت 
(5،21،48،13،31).  

برای ( 5)جدول گام بهبر اساس نتایج تجزیه رگرسیون گام  
یر وزن سنبله، شاخص برداشت، ارتفاع، عملکرد دانه، پنج متغ

طول دانه و تعداد دانه در سنبله به ترتیب وارد مدل شده و در 
درصد از تغییرات عملکرد دانه را توجیه کردند.  8/97مجموع 

در میان این صفات نخستین متغیری که وارد مدل شد وزن 
درصد از تغییرات عملکرد دانه  7/95که به تنهایی  سنبله بود 

 3/0و  4/0، 6/0، 8/0ا توجیه کرد. سایر صفات نیز به ترتیب ر
درصد از تغییرات دانه را توجیه کردند. به این ترتیب وزن 

کننده عملکرد در ترین صفت تعیینسنبله به عنوان مهم
شرایط آزمایش حاضر تعیین شد. در نهایت معادله کلی 

 رگرسیون خطی چندگانه به صورت زیر محاسبه شد:
Y= -0.029 + 0.603X1 + 0.144X2 + 0.098X3 - 
0.069X4 + 0.275 X5        R2=% 97.8 

شاخص  2Xوزن سنبله،   1Xعملکرد دانه،  Yکه در آن   
در سنبله  تعداد دانه 5Xطول دانه و  4Xارتفاع،  3Xبرداشت، 

باشد. وارد نشدن اجزای عملکرد غیر از تعداد دانه در سنبله می
د ها نیست و شایل بر عدم تاثیر آنبه مدل رگرسیونی دلی

خطی با عملکرد باشند و به صفات مورد بحث دارای روابط غیر
این دلیل در مدل قرار نگرفتند. جهت تفسیر بهتر نتایج 

گام، تجزیه علیت انجام شد. در بررسی روابط بهرگرسیون گام
بین صفات اگر همبستگی بین عملکرد و یک صفت به علت 

ی یک کنندهصفت باشد، این مطلب منعکسقیم آن اثر مست
توان صفت مذکور را به ها است و لذا میرابطه واقعی بین آن

منظور اصلاح عملکرد انتخاب نمود، اما اگر همبستگی به 
دلیل اثر غیر مستقیم صفت از طریق صفات دیگر باشد، باید 
صفتی که سبب اثر غیر مستقیم شده است را انتخاب نمود 

( نشان داد که 6ج حاصل از تجزیه علیت )جدول نتای (.28)
صفات وزن سنبله، شاخص برداشت و ارتفاع اثر مستقیم و 
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 34 .......................................................................................................................... مورفولوژی در خویشاوندان وحشی گندمبررسی تنوع صفات مختلف زراعی و 

مثبت بالایی بر عملکرد دانه داشتند که بیشترین اثر مستقیم 
در بین این صفات مربوط به اثر مستقیم وزن سنبله بر عملکرد 

ت ( بود، به همین دلیل گزینش بر مبنای این صف646/0دانه )
در جهت افزایش عملکرد مفید خواهد بود. همچنین وجود 

دار و رابطه خطی با عملکرد دانه تأییدی بر همبستگی معنی
اهمیت وزن سنبله در افزایش عملکرد دانه است. اثر مستقیم 
طول دانه بر عملکرد دانه منفی بود. تعداد دانه در سنبله اثر 

این صفت  مستقیم مثبت اما کمی بر عملکرد دانه داشت
 عمدتا به طور غیر مستقیم و از طریق صفات دیگر عملکرد 

 

دانه را تحت تأثیر قرار داده است. بیشترین اثر غیر مستقیم در 
بین صفات نیز مربوط به اثر غیر مستقیم تعداد دانه در سنبله 
 بر عملکرد دانه از طریق وزن سنبله بود. نوری و همکاران

صفات زراعی و عملکرد دانه در مطالعه روابط بین  (29)
 .Aegilops cylindrical Lهای گندم نیای وحشی جمعیت

نیز گزارش دادند وزن سنبله تک بوته اثر مستقیم و مثبت 
 بالایی بر عملکرد دانه داشت که با نتایج کومار و همکاران

، (44) ، شهید و همکاران(12) ، جان محمدی و همکاران(18)
  تطابق داشت. (47) وپال و همکارانو ت (14) کاشیف و خالیق

 

 ام شاهد و خویشاوندان وحشی گندمدر ارقصفات زراعی و مورفولوژی ضرایب همبستگی  -4جدول 
Table 4. Correlation coefficients of agronomic and morphology traits in control cultivars and wild relatives of wheat 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 
             1 ارتفاع -1

            1 315/0* طول سنبله -2
طول  -3

آمدگی ببرون
 پدانکل

**925/0 115/0 1           

طول  -4
 پدانکل

**737/0 037/0- **894/0 1          

طول برگ  -5
 پرچم

**618/0 **519/0 **502/0 **356/0 1         

وزن کل  -6
 ساقه

**624/0 **716/0 **415/0 059/0 **591/0 1        

       1 968/0** 510/0** -111/0 248/0 747/0** 467/0** وزن سنبله -7
تعداد دانه  -8

 در سنبله
**484/0 **720/0 259/0 095/0- **480/0 **951/0 **975/0 1      

     1 176/0 175/0 260/0 307/0* 312/0* 311/0* 288/0* 246/0 طول دانه -9
    1 041/0 573/0** 611/0** 592/0** 256/0 -062/0 207/0 307/0* 374/0** عرض دانه -10

   1 632/0** 100/0 974/0** 979/0** 944/0** 436/0** -137/0 229/0 674/0** 461/0** وزن دانه -11
شاخص  -12

  1 580/0** 388/0** -063/0 527/0** 513/0** 388/0** -141/0 -645/0** 404/0** 268/0 -235/0 برداشت

وزن  -13
 هزاردانه

**410/0 **476/0 187/0 144/0- **360/0 **732/0 **770/0 **723/0 108/0- **729/0 **809/0 **580/0 1 

 
 گامبهی گامدل رگرسیونبر اساس م در ارقام شاهد و خویشاوندان وحشی گندمضرایب رگرسیون صفات مؤثر بر عملکرد دانه  -5جدول 

Table 5. Regression coefficients of traits affecting grain yield in control cultivars and wild wheat relatives based on  
               stepwise regression model 

 ضریب تبیین تجمعی ایضریب تبیین مرحله ضریب رگرسیون استانداردشده ضریب رگرسیون متغیر
 7/95 7/95 603/0 307/0 وزن سنبله

 5/96 8/0 144/0 006/0 شاخص برداشت
 1/97 6/0 098/0 002/0 ارتفاع

 5/97 4/0 -069/0 -026/0 طول دانه
 8/97 3/0 275/0 011/0 تعداد دانه در سنبله

    -029/0 عرض از مبدأ
 01/0دار در سطح احتمال معنی :**  

 
 گامبهمدل بر اساس رگرسیون گام دم با صفات وارد شده بهنتایج تجزیه علیت عملکرد دانه گن -6جدول 

Table 6. Results of path analysis for grain yield of wheat with traits entered into the model based on stepwise  
                regression 

 اثر مستقیم صفات مانده در مدل
 اثر غیرمستقیم از طریق

 با وزن دانهضریب همبستگی 
 تعداد دانه در سنبله طول دانه ارتفاع شاخص برداشت وزن سنبله

 979/0 039/0 -043/0 137/0 200/0 - 646/0 وزن سنبله
 580/0 021/0 -094/0 -069/0 - 332/0 390/0 شاخص برداشت

 461/0 020/0 -060/0 - -093/0 301/0 291/0 ارتفاع
 100/0 007/0 - 072/0 151/0 114/0 -244/0 طول دانه

 974/0 - -043/0 141/0 206/0 631/0 039/0 تعداد دانه در سنبله
 0  /089 ماندهاثر باقی

 01/0دار در سطح احتمال معنی :**
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 ها، مقادیر ویژه، درصد واریانس و واریانس تجمعی برای صفات زراعی و مورفولوژیتایج تجزیه به عاملن -7جدول 
Table 7. Results of Factor analysis, Eigenvalues, variance and cumulative variance percentage for agronomic and  
                 morphology traits 

 عامل سوم عامل دوم عامل اول 
 -23/0 70/0 64/0 ارتفاع

 45/0 -07/0 73/0 طول سنبله
 -21/0 85/0 42/0 آمدگی پدانکلطول ببرون

 -11/0 95/0 07/0 طول پدانکل
 20/0 43/0 61/0 طول برگ پرچم
 06/0 01/0 97/0 وزن کل ساقه

 07/0 -17/0 96/0 وزن سنبله
 08/0 -16/0 94/0 تعداد دانه در سنبله

 69/0 37/0 23/0 طول دانه
 -39/0 -15/0 68/0 عرض دانه
 -02/0 -22/0 95/0 وزن دانه

 -01/0 -77/0 42/0 شاخص برداشت
 -0//36 -26/0 81/0 دانهوزن هزار

 14/1 26/3 56/6 مقدار ویژه
 78/8 10/25 50/50 درصد واریانس

 39/84 60/75 50/50 درصد واریانس تجمعی

Kaiser-Meyer-Olkin (KMO) = 3/ 76  

Bartletts test = 1075 /15** 

 ( و3/76) KMOبر اساس نتایج تجزیه عراملی، مقردار آمراره 
بیرانگر کرافی برودن  تریستی بارتلردار شدن آزمون اسفمعنی

 د. پسمقادیر همبستگی متغیرهای اولیه برای تجزیه عاملی بو
تر از زرگباز انجام تجزیه عاملی با در نظر گرفتن مقادیر ویژه 

 78/8و  10/25، 50/50سه عامل اول توانستند به ترتیب یک، 
ن درصد از واریانس برین صرفات را تبیری 39/84و در مجموع 

 (. در مؤلفرره اول بررالاترین سررهم در توجیرره7کننررد )جرردول 
 واریانس متعلق به صرفات وزن کرل سراقه، وزن سرنبله، وزن

 له، طرودانه، تعداد دانه در سنبله، وزن هزاردانره، طرول سرنبل
تروان عامرل بود. لذا این عامل را میبرگ پرچم و عرض دانه 

 جرا کرهمؤثر بر عملکرد و اجزای عملکرد نامگذاری کرد. از آن
کررده  درصد از تغییرات کل را توجیه 50این عامل به تنهایی 

است، لرذا صرفاتی کره در ایرن عامرل دارای ضررایب برزرگ 
وب هرای مطلرتررین صرفات در گرزینش ژنوتیپهستند، مهم

 بررای مثبرت و برزرگ ضرایب که دارای دوم باشند. عاملمی
بوتره آمدگی پدانکل و ارتفاع صفات طول پدانکل، طول بیرون

 و ضریب بزرگ و منفی برای شاخص برداشت بود، به عنروان
 ضریب عامل مؤثر بر شاخص برداشت و عامل سوم که دارای

 ل دانرهطرو عامل مؤثر بر تواندمی برای طول دانه بود، بزرگ
 گردد.  معرفی

ای کرره برره منظررور در مطالعرره (11) حامرردی و همکرراران
های مختلف گندم وحشی انجرام دادنرد، برا بندی جمعیتگروه

در  انجام تجزیه عاملی موفق به شناسایی سه عامل شدند کره
نمودند. این درصد از تغییرات کل را توجیه می 65/76مجموع 

مرل وژی، عامرل دوم را عامحققان عامل اول را عامل مورفولر
 گذاری کردند.ارتفاع و عامل سوم را عامل خصوصیات دانه نام

هرا برا اسرتفاده از املعبا تجزیه به  (27) پور و همکاراننقدی
لایرن گنردم،  17های اصلی با صرفات زراعری در روش مؤلفه

جیره درصد از تغییرات کل را تو 93/67چهار عامل مستقل که 
املی در تحقیرق عرردند. بررسری ضررایب نمود شناسایی کمی
ها نشانگر اهمیت صفات عملکرد دانه، عملکرد بیولوژیرک، آن

آمرردگی پرردانکل در گررزینش طررول سررنبله و طررول بیرون
 های مطلوب بود. ژنوتیپ

های مختلف و برش بندی ژنوتیپای برای گروهتجزیه خوشه
که  گروه شد 5و  3، 2( باعث ایجاد 1دندروگرام حاصل )شکل 

بر اساس نتایج تجزیه تابع تشخیص و تجزیه واریانس چند 
 F(، حالت سه گروهی که بیشترین مقدار 8متغیره )جدول 

( و صفر( و کمترین مقدار آماره ویلکس لامبدا )671/35)
( را داشت انتخاب 1/98)بندی بیشترین درصد صحت گروه

مبدا دار شدن هر چهار آماره ویلکس لااین معنی برشد. علاوه 
( و بزرگترین 272/68(، اثر هتلینگ )745/2(، اثر پیلای )صفر)

( در سطح احتمال یک درصد بر اساس 364/51ریشه روی )
بندی دهنده گروهنتایج تجزیه واریانس چند متغیره نشان

های های قرار گرفته در گروهباشد در نتیجه ژنوتیپصحیح می
ا هم دارند. بر متفاوت از نظر این صفات شباهت بیشتری ب

، 13، 5، 4های شماره ژنوتیپبندی، اساس این حالت گروه
در  44و  41، 40، 37، 31، 30، 29، 28، 27، 24، 23، 20، 17

، 21، 19، 18، 16، 15، 8، 3، 2های شماره گروه اول، ژنوتیپ
، ارقام شاهد در در گروه دوم 48و  47، 43، 39، 36، 35، 34

در  38و  26، 25، 14، 7، 6اره های شمگروه سوم، ژنوتیپ
، 32، 22، 12، 11، 10، 9، 1ی شماره هاژنوتیپ گروه چهارم و

قرار گرفتند. بر اساس  پنجمدر گروه  49و  46، 45، 42، 33
مشخص ( 9)جدول ها نتایج مقایسه میانگین صفات در گروه

در گروه اول با داشتن انحراف  های قرار گرفتهشد که ژنوتیپ
 شاخصبرای تمام صفات به غیر از  منفیکل  از میانگین

مقدار میانگین را نیز برای صفات  کمترین، برداشت
آمدگی پدانکل، بیرون، طول بوته ارتفاعمورفولوژیک شامل 

. به خود اختصاص دادند طول پدانکل و طول برگ پرچم
انحراف از میانگین  دارایهای قرار گرفته در گروه دوم ژنوتیپ

بودند. طول برگ پرچم غیر از  صفاتتمام برای  منفیکل 
ارقام شاهد که در گروه سوم قرار گرفتند دارای انحراف از 

مثبت برای تمام صفات غیر از طول پدانکل بوده کل میانگین 
و بیشترین مقدار میانگین نیز برای تمام صفات غیر از طول 

آمدگی پدانکل و طول دانه متعلق به ارقام پدانکل، طول بیرون
شاهد قرار گرفته در این گروه بود. شش ژنوتیپ قرار گرفته در 

مثبت برای صفات  کل گروه چهارم دارای انحراف از میانگین
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 36........... ............................................................................................................... بررسی تنوع صفات مختلف زراعی و مورفولوژی در خویشاوندان وحشی گندم

آمدگی پدانکل، طول پدانکل، طول ارتفاع بوته، طول بیرون
برگ پرچم، عملکرد بیولوژیک و طول دانه بودند و انحراف از 

ت منفی برآورد ها برای سایر صفااین ژنوتیپکل میانگین 
آمدگی بیشترین مقدار میانگین برای صفات طول بیرونگردید. 

پدانکل، طول پدانکل و طول دانه و کمترین مقدار میانگین 
های قرار گرفته برای صفت شاخص برداشت مربوط به ژنوتیپ

های قرار گرفته در گروه پنجم در گروه چهارم بود. ژنوتیپ
نفی برای صفات وزن سنبله، دارای انحراف از میانگین کل م

تعداد دانه در سنبله، عرض دانه، عملکرد دانه، شاخص 
برداشت و وزن هزار دانه بودند و انحراف از میانگین کل این 

 حامدی و همکارانها برای سایر صفات مثبت بود. ژنوتیپ
جمعیت گندم وحشی را با استفاده از تجزیه  27نیز  (11)

بندی کردند. پورابوقداره و ای در سه گروه، طبقهخوشه
های مختلف خویشاوندان از گونه توده 180 (32) همکاران

ای در دو گروه اصلی و گندم را با استفاده از تجزیه خوشه

های بومی گندم نمونه از گونه 2403 (49) و همکاران ویکرام
گروه اصلی  22آوری شده از سراسر ایران را در جمع
  بندی کردند.گروه

ج حاصل از تجزیه تابع تشخیص برای بررسی صحت نتای
آمده ارائه شده است. نتایج به دست  10ها در جدول بندیگروه

ژنوتیپ  ششدوم، ژنوتیپ گروه  15 حاکی از آن بود که از
ژنوتیپ گروه سوم همگی به طور صحیح  پنجو از  گروه سوم

ژنوتیپ به  15 اولژنوتیپ گروه  16بندی شدند اما از گروه
دوم لق به گروه عبندی شده و یک ژنوتیپ متور صحیح گروهط

ژنوتیپ متعلق به این گروه  10ژنوتیپ گروه پنجم  12بود و از 
و یک ژنوتیپ متعلق به گروه دوم و یک ژنوتیپ متعلق به 

 51ژنوتیپ مورد بررسی  54به این ترتیب از  گروه چهارم بود.
صحت بندی شده و درصد ژنوتیپ به طور صحیح گروه

 .درصد برآورد شد 94 /4بندی گروه

 
 

 گندمهای در ژنوتیپای بندی برای تعیین محل برش در تجزیه خوشهو درصد صحت گروه Fلامبدا و -برآورد مقادیر ویلکس -8جدول 
Table 8. Estimation of Wilkes-Lambda and F values and grouping accuracy percentage to determine the cutting  
                location in cluster analysis of wheat genotypes 

لامبدا-ویلکس تعداد گروه  F بندیدرصد صحت گروه  

2 0 671/35  4/94  
3 006/0  910/18  6/92  
5 204/0  974/11  6/92  

 
 ایهوشهای گندم در تجریه خیانگین و درصد انحراف از میانگین کل هر گروه از ژنوتیپم -9جدول 

Table 9. Mean and percentage deviation from the mean of each group of wheat genotypes in cluster analysis 

تعداد  خوشه
طول  ارتفاع ژنوتیپ

 سنبله

طول 
بیرون 
آمدگی 
 پدانکل

طول 
 پدانکل

طول 
برگ 
 پرچم

وزن کل 
 ساقه

وزن 
 سنبله

تعداد 
دانه در 
 سنبله

طول 
 دانه

عرض 
شاخص  زن دانهو دانه

 برداشت
وزن 

 هزاردانه

1 16 d87/22 b52/4 e03/10 d02/13 c40/6 c32/0 b20/0 b24/3 ab55/6 b60/1 b05/0 b87/20 b93/9 
  88/49- 78/20- 83/53- 77/45- 90/36- 72/63- 87/58- 29/53- 64/0 70/10- 01/74- 13/32 03/32- 

2 15 c33/37 b63/5 d44/16 c25/21 b71/10 bc34/0 b27/0 b50/4 b89/5 b69/1 b10/0 bc26/15 b41/14 
  21/18- 37/1- 32/24- 49/11- 62/5 14/51- 60/42- 11/35- 42/9- 69/5- 08/46- 37/3- 32/1- 

3 5 a31/80 a42/10 b02/32 c74/18 a84/15 a08/4 a56/2 a34/33 ab53/6 a97/2 a25/1 a08/31 a07/38 
  92/75 35/82 40/47 91/21- 14/56 20/354 23/426 86/379 27/0 93/64 23/544 76/96 54/160 

4 6 a52/79 b11/4 a52/44 a18/47 b18/11 b91/0 b10/0 b1/3 a99/6 b65/1 b0 d86/3 b28/9 
  21/74 28- 93/104 52/96 23/10 46/1 34/78- 38/55- 39/7 39/8- 100- 52/75- 42/36- 

5 12 b02/55 b23/6 c23/28 b71/32 b53/11 b90/0 b45/0 b86/5 a97/6 b77/1 b15/0 cd29/9 b98/13 
  54/20 10/9 96/29 26/36 66/13 58/0 67/6- 63/15- 11/7 46/1- 47/20- 17/41- 31/4- 

 61/14 79/15 19/0 80/1 51/6 94/6 48/0 89/0 14/10 01/24 72/21 71/5 65/45 میانگین کل

  
 

 های مورد بررسیبندی ژنوتیپرای صحت گروهب نتایج تجزیه تابع تشخیص -10جدول 
Table 10. Results of discriminant analysis for grouping studied genotypes 

 ایهای حاصل از خوشهگروه
 بینی شدههای پیشگروه

 جمع
1 2 3 4 5 

1 15 1 0 0 0 16 
2 0 15 0 0 0 15 
3 0 0 5 0 0 5 
4 0 0 0 6 0 6 
5 0 1 0 1 10 12 

 54      جمع کل
 51 10 6 5 15 15 تعداد صحیح
 4/94      بندیدرصد صحت گروه
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 گیری شده فات اندازهصهای گندم بر اساس ای ژنوتیپدندروگرام حاصل از تجزیه خوشه -1شکل 
Figure 1. Dendrogram derived from cluster analysis of wheat genotypes based on measured traits 

 
قرار گرفته در  هایای ژنوتیپبر اساس نتایج تجزیه خوشه

ارتفاع، طول بررگ پررچم و برای صفات و پنجم گروه چهارم 
طول دانه دارای انحراف از میانگین مثبت بودند که با توجه به 

و با توجه بره پذیری بالای برآورد شده برای این صفات وراثت
نتایج تجزیه رگرسیون و وارد شدن صفات ارتفاع و طول دانره 

هرای توان از ژنوتیپبه عنوان صفات موثر بر عملکرد دانه می
موجود در این گروه برای کارهای اصلاحی و تولید ارقام جدید 
دارای عملکرد مناسب استفاده کرد. همچنین با در نظر گرفتن 

فاع و طول برگ پرچم با عملکررد همبستگی بالای صفات ارت

بیولوژیک و همبستگی بالای عملکرد بیولوژیرک برا عملکررد 
هرا در جهرت افرزایش عملکررد تروان از ایرن ژنوتیپدانه می

بیولوژیررک و در نتیجرره بهبررود عملکرررد دانرره بهررره برررد. 
های موجرود در گرروه اول نیرز کره دارای انحرراف از ژنوتیپ

ص برداشت بودنرد )بره ویرژه میانگین مثبت برای صفت شاخ
که دارای بیشترین مقدار میانگین برای این  41ژنوتیپ شماره 

تروان صفت حتی در مقایسه با ارقام اصرلاح شرده برود( را می
 جهت اصلاح این صفت به کار برد. 
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Wild relatives of wheat are one of the most important genetic 
resources for use in wheat breeding programs. Therefore, identifying wheat wild relatives and 
Awareness of the diversity in them, also protecting these species is undeniably effective in 
expanding the richness of the gene pool and the genetic base of new cultivars and can be a good 
tool for future breeders.  
Material and Methods: The present study was conducted to evaluate the genetic diversity and 
to investigate the relationships between traits in 49 species of wild wheat relatives in augmented 
design in five blocks in the Genetic Research and National Plant Gene Bank of Iran of Seed and 
Plant Breeding Research Institute in 2019-2020 crop year.  
Results: Based on the results of analysis of variance, there was a significant difference in the 
probability level of 0.01 between different wild relatives of wheat in terms of height, peduncle 
extrusion length, peduncle length and grain length and grain width. The values of diversity 
coefficients also indicated high diversity between different species of wild relatives in terms of 
morphological traits other than flag leaf length. The highest coefficient of genetic variation and 
the highest heritability was related to peduncle length trait. Based on the results of estimating 
the correlation coefficients between traits, there was a positive and significant relationship 
between yield and yield components. Based on the results of regression analysis, five traits of 
spike weight, harvest index, height, grain length and number of grains per spike were 
determined as traits affecting grain yield. Among these traits, spike weight was mainly direct 
and number of grains per spike was indirectly, affected grain yield. The results of factor analysis 
led to the identification of three factors that explained 84.39% of the differences between the 
data. The dendrogram obtained from the cluster analysis divided cultivars and species into three 
general groups based on all traits. The genotypes in the fourth and fifth groups can be used for 
breeding and production of new cultivars by improving biological yield and grain yield, due to 
positive deviation from the total mean for height, flag leaf length and grain length traits, and the 
first group genotypes can be used to harvest index improvement.   
Conclusion: There was a significant variation in morphological traits among the studied wheat 
wild relatives, which can be used for breeding programs of genetic resource. 
 
Keywords: Cluster analysis, Genetic diversity, Factor analysis, Wheat, Wild relatives 
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