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Extended Abstract 
Background: Barley (Hordeum vulgare L.) is an ancient and significant cereal crop, ranking 
fourth in production after wheat, rice, and maize globally. Barley is recognized from other crops 
due to characteristics such as resistance to various biotic stresses, broad adaptability, and short 
growth duration. Genetic improvement is accelerated through the investigation of genetic 
diversity in genetic materials across various environments. Since grain yield is a quantitative and 
inherited trait, it is largely influenced by genotypic and environmental factors. Hence, indirect 
selection using other agronomic traits may be useful in identifying superior genotypes.  The 
selection index of ideal genotypes (SIIG) can be used to better rank and compare different 
genotypes, select the best genotypes, and determine distances between genotypes and their 
clustering. With the increase in the number of traits or indices, it becomes difficult to select the 
appropriate genotype. In the SIIG index, all indices or traits become one index, and it becomes 
easier to rank and identify superior genotypes. 
Methods: To evaluate the genetic diversity and early screening of superior barley genotypes, an 
experiment was performed with 108 pure genotypes, along with four check genotypes 
(Armaghan, Rehan 03, Furat 03, and V Morales) in an augmented design in the Darab Agricultural 
and Natural Resources Research Station in the 2022-2023 cropping year. The SIIG index and 
principal component analysis (PCA) were used to select the superior genotypes in terms of grain 
yield and other measured traits. The genotypes tested were planted in three genotypes of 2.5 m 
long and 15 cm apart. Seed density was determined as 300 seeds per square. The measured traits 
included grain yield (GY), thousand-grain weight (TGW), grain filling rate (GFR), plant height 
(PLH), number of days to heading (DHE), and number of days to physiological maturity (DMA). 
ACBD software was used to estimate the variance components and the mean comparison test. 
The SIIG index and PCA were computed with R software. 
Results: The results of restricted maximum likelihood (REML) analysis showed that the lowest 
heritability values belonged to TGW (60%) and DMA (66%), while the highest values were found 
for PLH (96%) and GFR (91%). The grain yield varied between 1600 and 7833 kg ha-1 across 
investigated genotypes, indicating a significant difference and a high level of genetic diversity 
among them. The highest grain yield was recorded for genotypes 83, 57, and 27 with values of 

7833, 7300, and 7100 kg ha-1, respectively. The highest and lowest TGW values were measured 
for genotypes 17 (67.1 g) and 56 (36.2 g), respectively. As a result, two-row genotypes showed 
the highest TGW; thus, the average TGW varied between 52.6 g in two-row genotypes and 45.8 
g in six-row genotypes. The average GFR in two-row genotypes (120.7 kg ha-1) was higher than 

that in six-row barley (110.3 kg ha-1). Moreover, DHE ranged from 131 to 144 days. On the other 
hand, the average of DMA was 139 days in two-row barley and 141 days in six-row barley. PCA 
was used to group genotypes and investigate the relationship among the measured traits. The first 
and second components justified 0.43 % and 29.7 % of the total phenotypic variation, 
respectively. In the first PC, the SIIG index and GY and GFP traits had the largest contribution, 
respectively. In the second PC, DMA, DHE, TGW, and PLH showed the largest contribution. As 
a result, GY and GFR showed a strong correlation with the SIIG index. Based on the PCA-based 
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biplot, all investigated genotypes were divided into four groups. The first group consisted of the 
superior genotypes (57, 83, 63, 66, 25, 68, 60, 61, 48, 27, 23, 1, 3, 34, 25, 12, and 20) with an 
SIIG index greater than 0.6. The fourth group consisted of genotypes with an SIIG index less than 
0.4.  
Conclusion: The results of this study revealed a high level of genetic diversity among the 
evaluated barley genotypes. The results show that the SIIG index is a suitable tool for the initial 
screening of genotypes in the preliminary tests of performance comparison using different traits. 
Based on the PCA results, the genotypes categorized in the first group (with SIIG values above 
0.6) were identified as superior genotypes and can be used for additional tests. Moreover, a high 
association was found between the results of the SIIG index and PCA in grouping the genetic 
materials.  
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 45.............................................  1404/ 2نامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هفدهم/ شماره پژوهش 
 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري

 
 مقاله پژوهشی 

 

   برتر   هایژنوتیپ   با هدف گزینش   جوهای دو ردیفه و شش ردیفه   ژنتیکی   تنوع   ارزیابی 
 متغیره های چند از روشبا استفاده  

 

 3میترا وندا   و   2، علیرضا پورابوقداره 1حسن زالی 

 
 بخش تحقیقات علوم زراعی و باغی، مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی فارس، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، داراب، پژوهشی، استادیار -1

 ( hzali90@yahoo.com، )نویسنده مسوول: ایران
 تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، کرج، ایران  موسسه پژوهشی، استادیار -2

 مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی فارس، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، داراب، ایران  پژوهشی، استادیار -3
 

 14/11/1403تاریخ پذیرش:                                      22/08/1403تاریخ ویرایش:                                14/07/1403تاریخ دریافت: 
 55 تا  43صفحه: 

 
 چکیده مبسوط 
  هایویژگی   دارای  جو.  دارد  را  چهارم  رتبه  ذرت،  و  برنج  گندم،  از  پس  (.Hordeum vulgare L)  جو  جهان،  در  تولیدشده  غلات  تمام  میان  در  مقدمه و هدف: 

  متنوع  ژنتیکی  مواد  مطالعه  با  ژنتیکی  بهبود.  است  پایدار  عملکرد  و  بالا  تنش  برابر  در  مقاومت  کوتاه،  رشد  دوره  قوی،  سازگاری  سرما،  به  مقاومت  مانند  عالی  بسیار
  غیر  انتخاب  دارد،  بستگی  محیطی  و  ژنوتیپی  عوامل   به  عمدتاً  و  است  یدارای وراثت کمّ  دانه   عملکرد  که  آنجایی  از.  گیردمی  سرعت  هامحیط   از  بسیاری  در

بندی و مقایسه بهتر  برای رتبه  (SIIG) آلاز شاخص انتخاب ژنوتیپ ایده  .باشد  مفید  برتر   هایژنوتیپ   شناسایی  در  تواند می   زراعی   صفات   سایر  طریق  از  مستقیم 
ها، با افزایش تعداد صفات یا شاخص .  شودمی ها استفاده  بندی آن ها و گروه همچنین تعیین فاصله بین ژنوتیپ ها و  های مختلف و انتخاب بهترین ژنوتیپ ژنوتیپ 

های برتر  بندی و شناسایی ژنوتیپ شوند و رتبه ها یا صفات به یک شاخص تبدیل میهمه شاخص  SIIG در شاخص.  شودانتخاب ژنوتیپ مناسب دشوار می
 .شودتر میآسان 

،  03همراه چهار رقم شاهد )ارمغان، ریحان به  خالص ژنوتیپ  108های برتر جو، آزمایشی با ژنوتیپتنوع ژنتیکی و غربال اولیه  ارزیابی  منظوربه : هاروش مواد و  
انجام شد.  در ایستگاه تحقیقات کشاورزی و منابع طبیعی داراب    1401- 1402در سال زراعی    (آگمنتشده )  حجیم قالب طرح  یک  در    (V Moralesو    03فرات  

 ( PCAهای اصلی )لفه ؤو تجزیه به م  (SIIGآل )از شاخص انتخاب ژنوتیپ ایده  ،دانه و سایر صفات مورد بررسی های برتر از نظر عملکردمنظور انتخاب ژنوتیپبه 
بذر در متر مربع    300بذر مصرفی  تراکم   دیگر کشت شدند.متر از یک سانتی   15فاصله    متر به  5/2طول  خط به   سه  بر روی  بررسیهای مورد  ژنوتیپ   .استفاده شد

(، تعداد  PLH(، ارتفاع بوته )GFR(، سرعت پرشدن دانه )TGW(، وزن هزار دانه )GYشامل عملکرد دانه )  صفات مورد بررسی برای هر ژنوتیپ تعیین گردید.  
 ACBDافزار  منظور برآورد اجزای واریانس و مقایسه میانگین صفات از نرم به .  بودند(  DMA( و تعداد روز تا رسیدگی فیزیولوژیک )DHEروز تا ظهور سنبله )

 . استفاده شد R  افزاراز نرمهای اصلی انجام تجزیه به مولفه و  SIIGاستفاده شد. برای محاسبه شاخص 
  66)   و تعداد روز تا رسیدگی  درصد(  60)  ترتیب مربوط به وزن هزار دانهپذیری صفات به کمترین میزان وراثت  ند کهنشان داد  REMLنتایج تجزیه  :  هایافته 

  تا   1600  بین  هاژنوتیپ  دانه  عملکردبود.    درصد(   91)  و سرعت پرشدن دانهدرصد(    96)ترتیب مربوط به ارتفاع بوته  پذیری به ( و بیشترین مقدار وراثت درصد
بیشترین عملکرد دانه    .ندبود  هاآن   بین  بالا  ژنتیکی  تنوع  همچنین  و  هاژنوتیپ   میان  چشمگیر  تفاوت  دهندهنشان   نتایج  این  که  بود  هکتار  در  کیلوگرم  7833

ترتیب  کیلوگرم در هکتار بود. بیشترین و کمترین وزن هزار دانه به    7100  و   7300،  7833  با مقادیر  ترتیب به   27و    57،  83های شماره  ترتیب مربوط به ژنوتیپبه 
نتایج نشان داد   ،های دوردیفه مشاهده شد. در مجموع. بیشترین وزن هزار دانه در ژنوتیپ تعلق داشتندگرم(    2/36)  56گرم( و    1/67)  17های شماره  به ژنوتیپ 

گرم بود. میانگین سرعت پرشدن دانه در جوهای دوردیفه   8/45ردیفه  های ششگرم و در ژنوتیپ   6/52های دوردیفه  میانگین وزن هزار دانه در ژنوتیپکه  
ها بین تعداد روز تا رسیدگی ژنوتیپ  .بودکیلوگرم در هکتار( بیشتر    3/110ردیفه )  کیلوگرم در هکتار( از میانگین سرعت پرشدن دانه در جوهای شش  7/120)

ها با استفاده از  بندی ژنوتیپ منظور گروه به بود.  141ردیفه  روز و در جوهای شش  139های دوردیفه  . میانگین تعداد روز تا رسیدگی در جو بودروز    144تا    131
درصد    7/29و    0/43ترتیب  اولین و دومین مولفه به   .( استفاده شدPCAهای اصلی ) از روش تجزیه به مولفه   ،و بررسی ارتباط صفات مورد بررسی  SIIGشاخص  

ترتیب بیشترین سهم را داشتند و  به  GFPو    GYو صفات    SIIGشاخص    ،ها را توجیه نمودند. در مولفه اولبندی ژنوتیپتغییرات ارتباط بین صفات و دسته 
که عملکرد دانه و سرعت پرشدن دانه    ندنشان داد  PCAترتیب دارای بیشترین سهم در دومین مولفه بودند. نتایج  به  PLHو    DMA  ،DHE  ،TGWصفات  

برتر    هایگرفتند. گروه اول شامل ژنوتیپ   های مورد بررسی در چهار گروه قرار ژنوتیپ   ،PCAاساس نتایج    بر  .ندشت دا  SIIGبیشترین همبستگی را با شاخص  
هایی بودند. گروه چهار شامل ژنوتیپ   6/0بزرگتر از    SIIG( با شاخص  20و    12،  25،  34،  3،  1،  23،  27،  61،  60،  68،  25،  66،  63،  83،  57های شماره  )ژنوتیپ 

 بودند.   4/0کمتر از  SIIGبا شاخص 
های گروه یک ، ژنوتیپ PCAاساس نتایج    بر  .دن بررسی دار های مورد  تنوع ژنتیکی بالایی بین ژنوتیپ از  نتایج این تحقیق نشان    ،در مجموع  گیری کلی: نتیجه 

همچنین انطباق بالایی ها برای انجام آزمایشات تکمیلی استفاده نمود.  توان از آن های برتر در این بررسی بودند و می ژنوتیپ  و( جز6/0بالای    SIIG)با مقادیر  
 های اصلی مشاهده شد.  و تجزیه به مولفه  SIIGبین نتایج شاخص 

 

 پذیری وراثت  ،SIIGشاخص ، REMLتجزیه   های اصلی،تجزیه به مولفه  پلات،بای   : ی کلیدی ها واژه 
 

 مقدمه 
( پس از گندم، برنج و ذرت .Hordeum vulgare Lجو )

ترین گیاهان خانواده غلات است و از نظر اهمیت یکی از مهم
است گرفته  قرار  جهان  چهارم  مقام  در  -Pour)   اقتصادی 

Aboughadareh et al., 2023  .)  جو با توجه به ساختار سنبله
شش و  دوردیفه  گروه  دو  می  به  تقسیم  های جو  .دشوردیفه 

و    دوردیفه و شش  ژنتیکی  و مشخص  متمایز  گروه  دو  ردیفه 
 در جو شش   .هستند  H. vulgareمورفولوژیکی در درون گونه  

شوند، اما ردیفه، هر سه سنبلچه در گره محور سنبله بارور می
 Martinشود )در جو دوردیفه، فقط سنبلچه وسطی بارور می

et al., 1991 .) ( لی گویسLe Gouis, 1992)  بیان کرد که
در    یپذیری اجزای عملکرد در واکنش به تغییرات محیطانعطاف

 .بودردیفه  جوهای دوردیفه بیشتر از جوهای شش
های پیشرفته جو نقش مهمی در تنوع ژنتیکی و بررسی لاین

برنامه پیش  اهداف  به برد  دارهای  بررسی  ننژادی  بنابراین،  د. 
مورفولوژیک مطلوب، از جمله های جدید جو با خصوصیات  لاین

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
jc

b.
20

24
.1

57
7 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

25
-1

2-
19

 ]
 

                             3 / 13

https://doaj.org/toc/2676-4628
mailto:hzali90@yahoo.com
https://orcid.org/0000-0001-9547-4978
http://dx.doi.org/10.61882/jcb.2024.1577
https://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1577-fa.html


 46.............................. ......................... متغیرهای چند از روش با استفاده  برتر هایژنوتیپ   ژنتیکی جوهای دو ردیفه و شش ردیفه با هدف گزینش  تنوع  ارزیابی

های مناسب برای دستیابی به معیارهای انتخاب در جهت روش
بهبود عملکرد و اصلاح و معرفی ارقام تجاری است که نهایتاً  

( تولید جو خواهد شد  افزایش  به   (. Zali et al., 2021منجر 
گونه روش در  ژنتیکی  تنوع  برآورد  برای  مختلفی  های های 

طور  های چندمتغیره به که روش  د. از آنجاییندارگیاهی وجود  
چندین میگیری  اندازه   همزمان  قرار  مدنظر  در را  لذا  دهند، 

داده  پایه  بر  ژنتیکی  تنوع  تحلیل  و  مورفولوژیک، تجزیه  های 
 Mohammadiبیوشیمیایی و مولکولی کاربرد وسیعی دارند )

& Prasanna, 2003 .) 
( طی تحقیقی  Hadado et al., 2009هدادو و همکاران )    

در  هشت   را  سنبله  مورفولوژیک  محلی    130صفت  جمعیت 
کردند داد   .بررسی  نشان  آنها  دیم   ندنتایج  جو  در  تنوع  که 

زراعی رابطه  اکوسیستم  محیط  در  گستردگی  با  پیچیده  ای 
تحقیقشت دا این  در  و   ،.  نامنظم  ردیف  تعداد  با   جوهای 

)به شش فراوانی  بیشترین  و    46و    49ترتیب  ردیفه  درصد( 
 درصد( را داشتند. 4/ 5) جوهای دوردیفه کمترین فراوانی

اکوتیپ جو زراعی بومی مناطق    278در ارزیابی تنوع ژنتیکی  
طول سنبله و تعداد سنبلچه در    که  گرم و خشک، مشخص شد 

)جو دوردیفه  و H. vulgare subsp. distichumهای   )
( H. vulgare subsp. hexasticumردیفه )شش  هایژنوتیپ

های دوردیفه کمیت که در اکوتیپ  بودندوجه تمایز این دو گونه  
 (. Shahmoradi et al., 2011) داشتندبالاتری 

همکاران      و  شاهمرادی  توسط  بررسی  یک  در 
(Shahmoradi et al., 2022 ،آگرونومیک صفات  روی  بر   )

دوردیفه  ژنوتیپ جو زراعی    707مورفولوژیک و فنولوژیکی در  
دامنه متغیر تنوع ژنتیکی در   که   مشخص گردید  ،ردیفه و شش

متفاوت   تحقیقبودصفات  این  نتایج  براساس  های تیپ  ، . 
شش و  کنترل  دوردیفه  در  متفاوتی  واکنش  دارای  ردیفه 

و این امر باعث تفاوت در صفات  بودندهای نموی فرایند
که قابلیت   شدفنولوژیک و اگرونومیک این دو گونه جو زراعی  

تأثیر قرار  سازگاری آن ها را در شرایط مختلف محیطی تحت 
 دهد. می
سال     اخیردر  جدیدی شاخص  ،های  انتخاب  ی  معرف  های 
های برتر با استفاده از عملکرد  که بر پایه انتخاب ژنوتیپ   اندشده 

توان به  از آن جمله می  .هستند  زمانطور همو صفات مختلف به 
1  (2015 et al.,Zali  ،)(SIIGآل )ژنوتیپ ایده شاخص انتخاب  

صفتی شاخص   چند   2  ( et al.,Olivoto(MTSI)  پایداری 

ژنوتیپ2019 فاصله  شاخص  صفتی    (،  چند  ایدئوتیپ 
(MGIDI )3  (Olivoto and Nardino, 2020)  شاخص   و 

پیش طریق  از  ایدئوتیپ  طراحی  و  عاملی  نااریب تحلیل  بینی 
( خط  اشاره  BLUP-FAI )4  (2018 et al.,Rochaبهترین   )

 کرد. 
توسط زالی یک شاخص چندصفتی است که    SIIGشاخص      

منظور ادغام برای اولین بار به (  Zali et al., 2015و همکاران )
شد.  شاخص معرفی  خشکی  به  تحمل  مختلف  این  های  در 
های مختلف در قالب یک صفات مختلف یا شاخص  ،شاخص

توان بر اساس آن روند بهتری شوند و میآماره جدید ترکیب می
شاخص  .  (Zali et al., 2023b)  ها ارائه دادبرای ارزیابی ژنوتیپ

SIIG  ژنوتیپ ژنوتیپ از  براساس کمترین فاصله  را  برتر  های 
از   کند.شناسایی می  برتر  و بیشترین فاصله از ژنوتیپ غیر  برتر

این شاخص قادر است    است،  1تا    0بین    SIIGآنجایی که مقدار  
 ها را از نظر صفات مورد بررسی نشان دهد فاصله بین ژنوتیپ

(Zali et al., 2015) . 
    ( براتی  از شاخص  Zali & Barati, 2020زالی و   )SIIG 

دسته  ژنوتیپبرای  انتخاب  و  از  بندی  استفاده  با  جو  برتر  های 
  ، آنهاتعدادی از صفات مورفولوژیک استفاده نمودند. در نهایت

انتخاب و برای   SIIGجو را با استفاده از شاخص    ژنوتیپ  33
آن نمودند.  معرفی  تکمیلی  روش  آزمایشات  در    SIIGها  را 

 معرفی نمودند. موثر ها ژنوتیپبندی و تعیین فاصله بین دسته 

 
1- Selection index of ideal genotype 
2- Multi-trait stability index 
3- The multi-trait genotype-ideotype distance index 

شاخص       گیاهان    SIIGکاربرد  جمله مختلف  در  گندم    از 
( )  (،Dastfall et al., 2022دوروم   ,Golestaniآفتابگردان 

2024( کاملینا   ،)Amiri et al., 2023( کلزا   ،)Sadat 

Hashemi et al., 2023)،  ( پنبهVanda et al., 2022)    و جو
(Sabzi et al., 2024  ؛Zali et al., 2023a  ؛Zali et al., 

گزارش    (Barati et al., 2021؛ Shirzad et al., 2022؛2022
 است. شده 
یکی از    5( REMLنمایی محدودشده )روش حداکثر درست    

داده روش تجزیه  برای  مهم  روشهای  این  در  است.    ،ها 
برای  مربعات  کمترین  روش  به  واریانس  تجزیه  محدودیت 

میداده  برطرف  نامتجانس  همچنین  و  نامتعادل  شود  های 
(Holland, 2006مدل مانند  (.  مخلوط   REMLهای 

بهترین  روش و  واریانس  اجزای  محاسبه  برای  مناسب  هایی 
نااریب خطیپیش  برای پیشهستند    6( BLUP) بینی  بینی که 

 ,Resendeد )شونژنتیکی و اجزای واریانس استفاده میمقادیر  

ها با دقت بالا ، تخمین میانگینBLUP(. یکی از مزایای  2016
و زمانی که اثر مخلوط خطی وجود   استهای مخلوط  در مدل

تری از اثرات تصادفی را بینی دقیقداشته باشد این روش پیش
 (. Smith et al., 2015کند )فراهم می

تحقیق     این  از  ژنتیکی ،هدف  تنوع  جوهای   بررسی  در 
شش و  اولیه   و   ردیفه دوردیفه    جو  برتر  هایژنوتیپ  غربال 

از صفاتبراساس   از شاخص    مورفولوژیک  تعدادی  استفاده  با 
SIIG  و تجزیه به مولفه ( های اصلیPCA ) .بود 

 

 ها مواد و روش 
ژنتیکیارزیابی    منظوربه  و    ردیفه جوهای دو و شش  تنوع 

مرکز تحقیقات  های برتر جو، تهیه شده از  ژنوتیپ  غربال اولیه 
)ایکاردا(  بین برای مناطق خشک  قالب   والمللی کشاورزی  در 

سومین   و     بهارهجو    ایمشاهده المللی  بینخزانه  بیست 
(23-IBON; 23- International Spring Barely 

Observation Nursery  با آزمایشی    خالص  ژنوتیپ  108(، 
چهار (  1)جدول   با  همراه  آگمنت  تکرار  بدون  طرح  قالب  در 

4- Factor analysis and ideotype design via best linear unbiased 
prediction 
5- Restricted maximum likelihood 
6- Best linear unbiased prediction 

 
 

 و میترا وندا   حسن زالی، علیرضا پورابوقداره 
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( V Moralesو    03، فرات  03ارمغان، ریحان  شاهد )ژنوتیپ  
زراعی    بلوک  چهاردر   سال  ایستگاه    1401-1402در  در 

اطلاعات    انجام شد.تحقیقات کشاورزی و منابع طبیعی داراب  
  است. نشان داده شده  1هواشناسی در شکل 

تناوب غلات     بود و عملیات   زمین مورد کشت تحت  آیش 
تهیه زمین شامل یک نوبت شخم بهاره، یک نوبت شخم قبل  

بار لولر عمود برهم، کودپاشی و  از کاشت، دو نوبت دیسک، دو  
منظور جلوگیری فارو بود. بذور آزمایشی قبل از کاشت به   دایجا

با قارچ  کش کاربوکسین از سیاهک پنهان و بیماریهای بذرزاد 
گردید عفونی  ضد  هزار  در  سه  نسبت  به  بذر  ندتیرام  میزان   .

بذر در    300اساس    مصرفی با در نظر گرفتن وزن هزار دانه و بر
گردید.   تعیین  ژنوتیپ  هر  برای  مربع  مورد  ژنوتیپ متر  های 

  متر به   5/2طول  خط به  سه   بر رویآذر ماه    در پانزدهم   بررسی
آبیاری    تیپ صورت  دیگر کشت و به   متر از یکسانتی  15فاصله  
کیلوگرم   50کودهای مورد استفاده شامل سولفات پتاس )شدند.  

هکتار( )  ،در  آمونیوم  اوره    100فسفات  و  هکتار(  در  کیلوگرم 
بود  150) هکتار(  در  به  ندکیلوگرم  فسفر  و  پتاس  کودهای   .

مصرف رسید. برای   صورت سرک به به   ه صورت پایه و کود اور
علف با  پهنمبارزه  هرز  باریکهای  و  از  برگ  مخلوطی  برگ، 

پنجه   D-4-2های  کشعلف شروع  مرحله  در  اکسیال  زنی  و 
شامل عملکرد دانه، وزن هزار    صفات مورد بررسی استفاده شد.  

دانه، سرعت پرشدن دانه، ارتفاع بوته، تعداد روز تا ظهور سنبله  
 .  ندو تعداد روز تا رسیدگی فیزیولوژیک بود

   SIIGمحاسبه شاخص 
شاخصبه      ادغام  خشکیمنظور  به  تحمل  مختلف   در  های 

استفاده شد که نحوه محاسبه این    SIIG، از شاخص  2جدول  
 ,.Zali et al., 2015; Zali et al)است  شاخص به شرح ذیل  

2023b :) 
  1صورت رابطه  ها به ها: ماتریس داده تشکیل ماتریس داده   -1

 (. Dتشکیل شد )ماتریس 

D                       (  1) رابطه  = [

x11

x21

x12

x22
⋯

x1m

x2m

⋮ ⋱ ⋮
xn1 xn2 ⋯ xnm

]  

 
( در i = 1, 2, … nام )iمقدار ژنوتیپ  xij ،در این ماتریس    

عبارت  . به است (  j = 1, 2, …mام ) jرابطه با صفت )شاخص(
ژنوتیپردیف  ،دیگر را  ستونها  و  صفات/شاخصها  را  ها  ها 

 .دهندمیتشکیل 
( به یک ماتریس Dهای اولیه )ماتریس  تبدیل ماتریس داده   -2

ها برای استاندارد کردن داده   2(: از رابطه  Rاستاندارد )ماتریس  
 ها( استفاده شد:)بدون واحدکردن داده 

rij                                             (   2) رابطه  =
xij

√∑ xij
2n

i=1

   

های اولیه )ماتریس ه استاندارد نمودن داد ، بعد از  2در رابطه  
D ماتریس ،)R  تعریف گردید: 3صورت رابطه به 

 
7- Best linear unbiased estimation 

R               (         3رابطه ) = [

r11

r21

r12

r22
⋯

r1m

r2m

⋮ ⋱ ⋮
rn1 rn2 ⋯ rnm

]  

 
)ضعیف( برای هر   برتر  و ژنوتیپ غیربرتر  پیداکردن ژنوتیپ    -3

صفت  شاخص مرحله یا  این  در  شاخص    ،:  نوع  به  توجه  با 
است یا مقادیر   برتر مقدار بالای یک شاخص    که  مشخص شد

 پایین آن.  
ژنوتیپ  -4 از  فاصله  +)برتر  های  محاسبه 

idژنوتیپ و  های  ( 
( -ضعیف 

id از فاصله  ژنوتیپ،  هر  برای  مرحله  این  در   :)
+)  برتر  های ژنوتیپ

id های ضعیف )( و ژنوتیپ-
id با  ( به ترتیب 

 .محاسبه شد 5و  4استفاده از روابط 

di      (4) رابطه 
+ = √∑ (rij − rj

+)
2m

j=1    i = 1, 2 … , n 

di      (5رابطه )
− = √∑ (rij − rj

−)
2m

j=1    i = 1, 2 … , n 
 

 ,i = 1ام ) iمقدار استانداردشده ژنوتیپ  ijr، 5و  4 در روابط    

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

¯ و
jr   استانداردبه مقادیر  ژنوتیپ  ترتیب   و  برترهای  شده 

برای هر شاخص  ژنوتیپ )jهای ضعیف  (  j = 1, 2, … mام 
 است.  

(: در آخرین  SIIGآل )محاسبه شاخص انتخاب ژنوتیپ ایده   -5
آل برای هر برای محاسبه شاخص انتخاب ژنوتیپ ایده   ،مرحله 

 استفاده شد:  6ژنوتیپ از رابطه 
 ( 6رابطه )

   SIIGi =
di

−

di
++di

−  i = 1, 2 … , n,      0 ≤ SIIGi ≤ 1 
 

کند و هرچه گزینه  بین صفر تا یک تغییر می  iSIIGمقدار      
آن به یک    iSIIG  تر باشد مقدارنزدیکبرتر  موردنظر به ژنوتیپ  

ژنوتیپ،  نزدیک  بهترین  روش،  این  اساس  بر  بود.  خواهد  تر 
ژنوتیپنزدیک  به  ژنوتیپ  از  برتر  های  ترین  دورترین  و 
 ,.Zali et al., 2015; Zali et alضعیف است )  هایژنوتیپ

2023b  .) 
مدلبه      محاسبه  از منظور  واریانس  اجزای  و  خطی  های 

 های زیراستفاده شد: مدل
Yij(                   7رابطه ) = μ + Blocki + Entryj + εij  
 ( 8رابطه )

Yij = μ + Blocki + IDCheck + Gen + Check
+ εij 

اثر بلوک    Blockiمیانگین صفت مربوطه،   μ ،بطادر این رو    
i،و  ام  Entryj    اینتری رابطه  7)رابطه  هستند  ام  jاثر  در   .)8 ،  

اینتری   اثر  در  به  jتفاوت  که  است   و   ،IDCheck  ،Genام 
Check   های ترتیب مربوط به اثر شناسه شاهدها، ژنوتیپکه به

شوند تقسیم  بدون تکرار و شاهدهایی که در هر بلوک تکرار می
به می بلوک  اثر  ثابت فرض شده است. هنگام  شود.  اثر  عنوان 

  Checkو   Entry   ،IDCheck  ،Gen، اثرات7هاBlueمحاسبه  
شوند و هنگام محاسبه  عنوان اثرات ثابت در نظر گرفته میبه 

 
 

 و میترا وندا   حسن زالی، علیرضا پورابوقداره 
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 48.............................. ......................... متغیرهای چند از روش با استفاده  برتر هایژنوتیپ   ژنتیکی جوهای دو ردیفه و شش ردیفه با هدف گزینش  تنوع  ارزیابی

Blup وراثت و  نظر  ها  در  تصادفی  اثرات  این  عمومی،  پذیری 
 (. Rodríguez et al., 2017شوند )گرفته می

محاسبه       احتمال    LSDبرای  سطح  رابطه    05/0در    9از 
 استفاده شد:

𝐿𝑆𝐷                  (9رابطه ) = 𝑡(1−0.05,𝑑𝑓𝑒𝑟𝑟𝑜𝑟
× 𝐴𝑆𝐸𝐷 

رابطه   و    tتوزیع    t،  9در  تجمعی  میانگین    ASEDاستودنت 
 Rodríguez)  هستندخطای استاندارد بین دو جفت میانگین  

et al., 2017 .) 
های برتر جو  منظور بررسی تنوع ژنتیکی و انتخاب ژنوتیپ به     

های  لفه ؤ( و تجزیه به مZali et al., 2015)   SIIG  از شاخص

به اصلی   مقایسه  استفاده شد.  و  واریانس  اجزای  برآورد  منظور 
 Rodríguezاستفاده شد )  ACBDافزار میانگین صفات از نرم

et al., 2017)  شاخص محاسبه  برای   .SIIG  تهیه برنامه    از 
( و برای Zali et al., 2023)  Rنویسی  شده در محیط برنامه 
نمودار شاخص   برنامه تهیه  SIIGرسم  از  شده در محیط    نیز 

به م.  استفاده شد  Rنویسی  برنامه  انجام تجزیه  های  لفه ؤبرای 
بای  ترسیم  و  بسته  اصلی  از  محیط    factoextraپلات  در 

)  Rنویسی  برنامه  شد   ,Kassambara & Mundtاستفاده 

2020) .

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 Temperature (°C°)( گرادی دما )درجه سانت                                                        Precipitation (mm)( متریلی)م یبارندگ زانیم
 در داراب  1401-1402های هواشناسی ماهیانه در سال زراعی داده -1شکل 

Figure 1. Monthly meteorological data in the 2022–2023 cropping year in Darab 
 

  1401-1402ردیفه جو در فصل زراعی  های مورد بررسی دوردیفه و ششژنوتیپ هایشجره -1جدول 
Table 1. Pedigrees of two-row and six-row barley genotypes studied in the 2022-2023 cropping season  

شماره 
 ها ژنوتیپ

Genotypes 
no. 

کد 
 ها ژنوتیپ

Genotype
s code 

 شجره 
Pedigree 

تعداد  
 ردیف
Row 
type 

1 L2 11MQ31/MP30 2 
2 L3 11MQ71//UC1322/MP103MQ 2 
3 L4 29IBON20// COORS 393 / ND 22202-C 2 
4 L5 29IBON20//ORCA/ND 22202 2 
5 L6 Bodrga/Nawair-01 2 
6 L7 BUTTA12/MP179 2 
7 L8 Cocktail/Alanda-01 2 
8 L9 Frontier/RD2668 2 
9 L11 HB120/DWR28 2 
10 L12 HB120/Harmal 2 
11 L13 Mauritia/DWRUB52 2 
12 L14 MP103MQ/MP30 2 
13 L15 MP103R/MP6 2 
14 L16 MP30/UC1323 2 
15 L17 MSEL / ND 22202 2 
16 L18 P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/BRS180/7/MSEL//LIMON/BICHY2000 2 

17 L19 
P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA1/6/CIRU/7/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/P
ETUNIA1/6/ IBTA80/8/LIMON/BICHY2000//CANELA/3/MSEL 2 

18 L21 P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/LEGACY/7/MADRE SELVA 2 
19 L22 P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/LEGACY/7/MERIT,B//CLE150/W89.11369/3/CANELA 2 
20 L23 ROLAND-BAR/RD2668 2 
21 L24 SHYRI X LAUREL 5 (Both parents BYDV-RMV resistant) 2 

22 L25 
SLLO/ROBUST//QUINA/3/CALI92/4/LEGACY/7/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA1/6/M9846// 
CCXX14.ARZ3/PACO/3/PALTON 2 

23 L26 STANDER-BAR//CALI92/ROBUST/3/ESTANZUELA JACARANDA/LOGAN-BAR//CANELA 2 
24 L27 STANDER-BAR//CALI92/ROBUST/3/LOGAN-BAR/MSEL//AZAF 2 
25 L28 Tocada/DWRUB52 2 
26 L29 Tocada/DWRUB52 2 
27 L31 Z068R05551 /CIMMYT 7862  (BUSCH AG CROSS) 2 
28 L32 ZARZA//ATAH92/GOB/3/JACARANDA//ENCINO/TOCTE 2 
29 L33 ZARZA//ATAH92/GOB/3/KASKADE/LEGACY 2 
30 L34 29IBON20/CB122 2 
31 L35 Arta/3/Legia/Laurel'S//Aleli/4/Arar/H.spont.19-15//Hml/3/H.spont.41-1/Tadmor/5/Zanbakian/6/Arta/WI3167 2 
32 L36 BEKA/PL 172      2 
33 L37 Butta12//11MQ51/MP20 2 
34 L38 Cerise/Shyri//Aleli/3/Mpyt169-1Y/Laurel//Olmo/4/Canela/5/Harmal 2 
35 L39 DWR28/RD2668 2 
36 L41 Frontier/RD2668 2 
37 L42 Gobernadora/Nawair-1 2 
38 L43 H.spont.41-1/NT 113//Hml/4/Weeah11//WI2291/Bgs/3/ER/Apm//AC253 2 
39 L44 Kny/K-273/5/WI2291/Tadmor/4/ChiCm/An57//Albert/3/Alger/Ceres362-1-1 2 
40 L45 Leb71/CBB37//Leb71/CBB29/3/Lignee527/Chn-01/6/WI2291/4/7028/2759/3/69-82//Ds/Apro/5/Zanbaka/3/ER/Apm//Lignee131 2 

41 L46 
Moroc9-75/Hml/5/Roho/4/Zanbaka/3/ER/Apm//Lignee131/6/WI2291/3/CI03309/Attiki//Hja33/4/Gustoe/5/Arar/H.spont.19-15// 
Hml/3/H.spont.41-1/Tadmor 2 

42 L47 Onslow/Tipper/5/Roho//Alger/Ceres362-1-1/3/Kantara/4/Tipper 2 
43 L48 San cristobal/DWR28 2 
44 L49 SHYRI X LAUREL 5 (Both parents BYDV-RMV resistant) 2 
45 L51 Soffet no.9//SLB21-81/SLB22-74 2 
46 L52 T-6669//Arda/Moroc9-75 2 
47 L53 T-6669/7/Moroc9-75/ArabiAswad/6/CI07117-9/DeirAlla106//Bda/3/Arar/5/11012-2/Impala//Birence/3/ArabiAbiad/4/5604/1025 2 
48 L54 WI2198/Hml-02//INRA55-86-2/Rt1703/3/Hml/4/Weeah11//WI2291/Bgs/3/ER/Apm//AC253 2 
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 49 ............................................................................................................................................ 1404/ 2نامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هفدهم/ شماره  پژوهش

شماره 
 ها ژنوتیپ

Genotypes 
no. 

کد 
 ها ژنوتیپ

Genotype
s code 

 شجره 
Pedigree 

تعداد  
 ردیف
Row 
type 

49 L55 WI2291/Nawair-1 2 
50 L56 22IBYT7 / UC 1047 // UC 1108 6 
51 L57 22IBYT7 // UC 1116 / UC 1047 6 
52 L58 22IBYT7 // UC 1116 / YUMA 6 
53 L59 22IBYT7 // UC 1134 / UC 1047 6 

54 L61 
LEGACY/3/PETUNIA1/CHEVRON-BAR//TOCTE/4/PENCO/CHEVRON-BAR/5/STANDER-
BAR//CALI92/ROBUST/6/JACARANDA// ENCINO/TOCTE 

6 

55 L62 P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/BRS180/7/CIRU/BLLU 6 
56 L63 P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/BRS180/7/MSEL//LIMON/BICHY2000 6 

57 L64 
P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA1/6/BRS180/7/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/
PETUNIA1/6/ CIRU 

6 

58 L65 
P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA1/6/CIRU/7/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/P
ETUNIA1/6/ IBTA80/8/CABUYA 

6 

59 L66 P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/LEGACY/7/DOÑA JOSEFA 6 
60 L67 P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/LEGACY/7/MADRE SELVA 6 
61 L68 SLLO/ROBUST//QUINA/3/CALI92/4/LEGACY/5/MSEL//LIMON/BICHY2000 6 
62 L69 UC 1116 / UC 1047 6 
63 L71 UC 1116 / UC 1047  6 
64 L72 UC 1134 / UC 1047 6 
65 L73 UC1118 // UC1116 / YUMA 6 
66 L74 UC1134/UC1231 6 
67 L75 UC933 / BELLA UNION 6 
68 L76 X // INDIAN BBARLEY/3*NK 1272 6 
69 L77 ZACATECAS 4 (LEGACY/CHAMICO)/5/EXCEL-BAR/4/GLORIA-BAR/COME//LIGNEE640/3/S.P-B 6 
70 L78 ZARZA//ATAH92/GOB/7/GLORIA-BAR/COPAL/6/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1 6 
71 L79 ZARZA//ATAH92/GOB/7/GLORIA-BAR/COPAL/6/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1 6 
72 L81 ZARZA//ATAH92/GOB/7/P.STO/3/LBIRAN/UNA80//LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1/6/P.STO/3/LBIRAN/UNA80// 

LIGNEE640/4/BLLU/5/PETUNIA 1 
6 

73 L82 Alanda//Lignee527/Arar/6/Multan/M23/4/HopRo/3/Md/AT//CM/5/24569/7/U.Sask.1766/Api//Cel/3/Weeah/4/Arar/5/Aths 6 
74 L83 Arig8/Imperial//M7/3/Rt013/4/Alanda-01/5/Lignee527/NK1272//JLB70-063/3/IPA99 6 
75 L84 Aths/Lignee686/4/Avt/Attiki//Aths/3/Giza121/Pue/6/Lignee527/Chn-01//Alanda/5/Arizona5908/Aths//Avt/Attiki/3/S.T.Barley/4/ 

Aths/Lignee686 
6 

76 L85 Avt/Attiki//M-Att-73-337-1/3/Aths/Lignee686/4/Kabaa/5/Alanda-01/3/Alanda//Lignee527/Arar 6 
77 L86 AwBlack/Aths//Arar/3/9Cr279-07/Roho/6/Alanda-01/5/CI01021/4/CM67/U.Sask.1800//Pro/CM67/3/DL70/7/ArabiAbiad/Arar// 

H.spont.41-5/ Tadmor/3/Sara 
6 

78 L87 Bda/4/SICB-105935/3/Hma-02//11012-2/CM67/5/Lignee527/NK1272/4/Avt/Attiki//Aths/3/Giza121/Pue 6 
79 L88 H.spont.41-3/SLB34-40/7/Lignee527//Bahtim/DL71/3/Api/CM67//Mzq/5/Alanda-01/4/WI2291/3/Api/CM67//L2966-

69/6/Lignee527/Chn-01// Arar/Rhn-03 
6 

80 L89 Hma-02//11012-2/CM67/3/Alanda/5/Rhn-03//Lignee527/NK1272/4/Lignee527/Chn-01/3/Alanda/6/Rhn-03/Eldorado/5/Rhn-
03//Lignee527/ NK1272/4/Lignee527/Chn-01/3/Alanda 

6 

81 L91 Lignee527//Bahtim/DL71/3/Api/CM67//Mzq/5/Alanda-01/4/WI2291/3/Api/CM67//L2966-69/6/Lignee527/Chn-01//Arar/Rhn-
03/7/Rum/4/Rhn-03/3/Mr25-84/Att//Mari/Aths*3-02 

6 

82 L92 Lignee527/Chn-01//Alanda/3/As57/Kc/6/Lignee527/Chn-
01//Alanda/5/Arizona5908/Aths//Avt/Attiki/3/S.T.Barley/4/Aths/Lignee686 

6 
83 L93 Lignee527/NK1272//JLB70-063/3/IPA99/5/Arig8/Imperial//M7/3/Rt013/4/Alanda-01 6 
84 L94 Lignee527/NK1272//JLB70-063/3/Rhn-03/6/Rhn-03/Eldorado/5/Rhn-03//Lignee527/NK1272/4/Lignee527/Chn-01/3/Alanda 6 
85 L95 QB813-2/5/Aths/Lignee686/4/Rhn-03/3/Bc/Rhn//Ky63-1294/7/Rhn-03/3/Mr25-84/Att//Mari/Aths*3-

02/6/Lignee527//Bahtim/DL71/3/Api/CM67//Mzq/5/Alanda-01/4/WI2291/3/Api/CM67//L2966-69 
6 

86 L96 Rhn-03/Eldorado/5/Rhn-03//Lignee527/NK1272/4/Lignee527/Chn-01/3/Alanda/6/Rhn-03/Eldorado/5/Rhn-
03//Lignee527/NK1272/4/ Lignee527/Chn-01/3/Alanda 

6 
87 L97 Rihane-03/3/As46/Aths*2//Aths/Lignee686/6/Rhn-03/Eldorado/5/Rhn-03//Lignee527/NK1272/4/Lignee527/Chn-01/3/Alanda 6 
88 L98 Rum/4/Rhn-03/3/Mr25-84/Att//Mari/Aths*3-02/6/Arig8/Imperial//M7/3/Rt013/5/Aths/Lignee686/3/DeirAlla106//Sv.Asa/Attiki/4/ 

Cen/Bglo'S' 
6 

89 L99 SLB21-81/SLB22-74//Soffet no.9 6 
90 L101 Tadmor//Roho/Mazurka/3/Tadmor/5/Arig8/Imperial//M7/3/Rt013/4/Martin 6 
91 L102 Zanbaka/H.spont.41-2/4/Arar/H.spont.19-15//Hml/3/H.spont.41-1/Tadmor/5/Zanbakian/7/Lignee527//Bahtim/DL71/3/Api/CM67 

//Mzq/5/ Alanda-01/4/WI2291/3/Api/CM67//L2966-69/6/Lignee527/Chn-01//Arar/Rhn-03 
6 

92 L103 10HBSN26 // MADERA / UC937 6 
93 L104 11HB13 // UC 1134/ UC 1047 6 
94 L105 11HB13//UC1134/1047 6 
95 L106 Atahualpa/ICNB93-369 6 
96 L107 BF891M-617//Aths/Lignee 686/4/Ssn/Badia//Arar/3/Gloria'S'/Copal'S' 6 
97 L108 Giza130/4/Alanda-01//Gerbel/Harma/3/Gloria'S'/Celo'S'//Teran78 6 
98 L109 ISHI / 11HBSN44 6 
99 L111 NB1054/Aleli//Gairdnaer/3/DD-21/WI3257 6 
100 L112 TAMALPAIS / 11HBSN44 6 
101 L113 UC 1047 / 11HB44 6 
102 L114 UC 1134 / UC 1047 6 
103 L115 UC1115 / 11HBSN44 6 
104 L116 UC1134/11HB44 6 
105 L117 WI3167/4/ALISO/CI3909-2//HB602/3/MOLA/SHYRI//ARUPO*2/JET/5/NB1054/Aleli//Gairdnaer 6 
106 L118 WI3167/6/ANCA/2469//TOJI/3/SHYRI/4/ATACO/5/ALELI/7/BKFMaguelone1604/3/Apro//Sv.02109/Mari/4/Giza119/5/Shyri 6 
107 L119 WI3167/6/ANCA/2469//TOJI/3/SHYRI/4/ATACO/5/ALELI/7/Hml/Tadmor 6 
108 L120 WI3167/6/ANCA/2469//TOJI/3/SHYRI/4/ATACO/5/ALELI/7/Hml/Tadmor 6 
109 Armaghan شاهد Check 6 
110 Rihan 03 شاهد Check 6 
111 Furat 03 شاهد Check 2 
112 V Morales شاهد Check 6 

 نتایج و بحث 
( محدودشده  درستنمایی  حداکثر  روش  برای REMLاز   )

شد.   استفاده  بررسی  مورد  صفات  واریانس  اجزای  از برآورد 
های بدون تکرار  بازدهی بالا برای طرح   REMLمزایای روش  

پارامترهای  آگمنت و همچنین کاهش تعداد برآوردهای منفی 
به  که  طرح  ژنتیکی،  نبودن  مناسب  مانند  مشکلاتی  دلیل 

شود، اشاره نمود کلاسیک ایجاد می های  آزمایشی که در روش
(Holland, 2006  .)  تجزیه داد  REMLنتایج  که نشان    ند 

وزن هزار    مربوط به   ترتیببه   پذیری صفاتکمترین میزان وراثت
تا    و درصد(    60/0)دانه   روز  و  درصد(    66)  رسیدگیتعداد 

وراثت  مقدار  به بیشترین  به  پذیری  مربوط  بوته  ترتیب   ارتفاع 
 ،موعجدر م  .ندبود  درصد(  91)  و سرعت پرشدن دانه درصد(    96)

  .(1)جدول    پذیری همه صفات مورد بررسی بالا بودمقدار وراثت
 REMLتجزیه  با    (Barati et al., 2021براتی و همکاران )

عملکرد دانه، وزن هزار دانه،    پذیریمیزان وراثت  که   ندنشان داد
تا گلرا روز  تعداد  بوته،  رسیدگیتفاع  تا  روز  تعداد  و  در   دهی 

جوژنوتیپ گنبد    های  و  زابل  داراب،  اهواز،  منطقه  چهار  در 
جالاتا و همکاران   .بودند  درصد  54و    65،  63، 71،  44ترتیب  به 
(Jalata et al., 2011میزان ور ) پذیری را برای وزن هزار ثت ا

 گزارش نمودند.  درصد 6/85های جو دانه در ژنوتیپ
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 50.............................. ......................... متغیرهای چند از روش با استفاده  برتر هایژنوتیپ   ژنتیکی جوهای دو ردیفه و شش ردیفه با هدف گزینش  تنوع  ارزیابی

 نمایی محدودشده برای صفات مورفولوژیک حداکثر درستبرآورد اجزای واریانس با روش  -2جدول 
Table 2. Estimated variance components for morphological traits using the Restricted Maximum Likelihood (REML)  
               method. 

 Statistics ها آماره
 Morphological traits  صفات مورفولوژیک 

SIIG 
DHE DMA PLH GFP GY TGW 

 Heritability Gen 0.84 0.66 0.96 0.91 0.84 0.60 0.927 ها پذیری ژنوتیپ وراثت

 Heritability Check 0.92 0.90 0.98 0.73 0.75 0.75 0 پذیری شاهدها وراثت

 Genotype Variance 5.94 71.0 8.611 632.21 972630 8 0.013 ها واریانس ژنوتیپ 

 Check Variance 5.23 223.4 3.948 76.12 131973 10.84 0 واریانس شاهدها 

خطای استاندارد میانگین 
(BLUP/BLUE ) 

Avg Std Err (BLUP/BLUE) 1.105 38.6 0.784 1562 219396 8.48 0.027 

اختلاف خطای استاندارد 
 ها میانگین ژنوتیپ 

Avg Std Err Difference Gen 1.506 8.545 0.828 11.234 611 3.24 0.045 

اختلاف خطای استاندارد 
 میانگین شاهدها

Avg Std Err Difference Check 0.96 7.19 0.45 7.46 295 2.68 0 

DHE تعداد روز تا ظهور سنبله؛ :DMA تعداد روز تا رسیدگی؛ :PLH ارتفاع بوته؛ :TGW وزن هزار دانه؛ :GFR  سرعت پرشدن دانه؛ :GY عملکرد دانه : 
DHE: Number of days to heading; DMA: Number of days to maturity; PLH: Plant height; TGW: Thousand-grain weight; GFR: Grain filling rate; GY: 
Grain yield 

 

های مورد بررسی صفات مختلف ژنوتیپ میانگیننتایج مقایسه  
 2در جدول    05/0در سطح احتمال    LSDبا استفاده از روش  

ها عملکرد دانه ژنوتیپدامنه  ند که . نتایج نشان دادنداشده  ارائه 
هکتار    7833تا    1600بین   در  تفاوت   بیانگر که    بودکیلوگرم 

. است  هابین آن  ژنتیکیتنوع  واسطه  ه بها  چشمگیر میان ژنوتیپ
به  دانه  عملکرد  ژنوتیپبیشترین  به  مربوط  شماره ترتیب  های 

،  7833با مقادیر    67و    76،  26،  71،  38،  4،  2،  54،  31،  64،  93
7300  ،7100  ،6800  ،6600  ،6533  ،6400  ،6400  ،610  ،
این میان  6033و    6067 بود. در  اختلاف    ، کیلوگرم در هکتار 

نسبت به همه    2و    54،  31،  64،  93های شماره  میانگین ژنوتیپ
بود.های شاهد معنیژنوتیپ شماره های  ژنوتیپ  ،همچنین  دار 

ژنوتیپشش  67و    76،  71،  64،  93 و  ،  31های شماره  ردیفه 
میانگین عملکرد    ،دوردیفه بودند. در مجموع  26و    38،  4،  2،  54

دوردیفه   جوهای  میانگین    4693دانه  و  هکتار  در  کیلوگرم 
های  همچنین، ژنوتیپ  .بود  4424ردیفه  عملکرد جوهای شش

ردیفه  ژنوتیپ شش  62ژنوتیپ دوردیفه و    50مورد بررسی شامل  
میان این  در  که  ژنوتیپ  ،بودند  از  )نیمی  دوردیفه    25های 

از متوسط کل )یعنی  4610ژنوتیپ( دارای عملکرد دانه بالاتر 
ردیفه دارای عملکرد  ژنوتیپ شش  22کیلوگرم در هکتار( و تنها  

بودند کل  متوسط  از  بالاتر  مجموع.  (2)جدول    دانه    این  ،در 
میانگین را    ، اختلاف  بالای جوهای دوردیفه  تولید  در  پتانسیل 

 دهد.نشان میهای پرمحصول ژنوتیپ
هزار   وزن  کمترین  و  به    ترتیببه   دانه بیشترین  مربوط 

. ند( بودگرم  2/36)  17( و  گرم  1/67)  56های شماره  ژنوتیپ
. در مشاهده شدهای دوردیفه  ژنوتیپ   دربیشترین وزن هزار دانه  

میان ژنوتیپ  ، این  از  کمی  ششتعداد  )های  مانند  ردیفه 
شماره  ژنوتیپ از  74و    82های  بیشتر  دانه  هزار  وزن  دارای   )
در مجموعهای  ژنوتیپ بودند.  داد  ،دوردیفه  نشان  کهنتایج   ند 

گرم و در   6/52های دوردیفه  میانگین وزن هزار دانه در ژنوتیپ 
جو دوردیفه    .(2)جدول    گرم بود  8/45ردیفه  های ششژنوتیپ
تعداد    ، زنی بیشتر و وزن هزار دانه بالاتربا قابلیت پنجه   معمولاً

در   کمتردانه  می  سنبله  تعدیل   ,.Le Gouie et al)  کندرا 

ردیفه، یکنواختی کمتری وزن دانه در جو شش  ،(. از طرفی1999
گلچه  که  چرا  سنبلچه دارد،  در  جانبی  کوچکتری های  دانه  ها، 

گلچه  به  مینسبت  تولید  وسطی  )های   ,.Maidl et alکنند 

وزن هزار دانه بیشتر در جو دوردیفه نسبت    ،این  بر  بنا(.  1996

منطقی  ششجو  به   کاملاً  سایر    استردیفه  گزارشات  با  و 
هم   داردمحققان  ؛ Le Gouie et al., 1999)  مطابقت 

Shahmoradi, 2022.)  تحقیق این  از   ،در  نیمی  از  بیش 
آن  ،هاژنوتیپ بیشتر  بودندکه  دوردیفه  هزار   ،ها  وزن  میانگین 

شاهد آزمایش داشتند )جدول  چهار  بیشتری نسبت به هر  دانه  
2.) 

های ترتیب در ژنوتیپسرعت پرشدن دانه به   مقداربیشترین  
،  60،  66،  82،  34،  25،  63،  23،  1،  3،  48،  57،  27،  83شماره  

،  164،  165،  172،  174،  178،  182،  196  ر یدامقبا    68و    65
کیلوگرم در روز    142و    144،  145،  147،  148،  151،  156،  161

شد   ژنوتیپبرآورد  همه  میانگین  از  بود. که  بالاتر  شاهد  های 
، 99های  ترتیب در ژنوتیپسرعت پرشدن دانه به   مقادیرکمترین  

،  54،  50،  48،  46،  46با مقادیر    76و    94،  91،  108،  72،  90
شد  62و    61 مشاهده  روز  در  طرفی  .ندکیلوگرم  میانگین    ،از 

( دوردیفه  در جوهای  دانه  پرشدن  در    7/120سرعت  کیلوگرم 
از میانگین سرعت پرشدن دانه در جوهای شش ردیفه  هکتار( 

 (. 2کیلوگرم در هکتار( بیشتر بود )جدول  3/110)
ها بین  که تعداد روز تا رسیدگی ژنوتیپ   ندنتایج نشان داد

. از طرفی میانگین تعداد روز تا رسیدگی در بودروز    144تا    131
 بود. بنا   141ردیفه  روز و در جوهای شش  139جوهای دوردیفه  

تر از جوهای در مجموع جوهای دوردیفه کمی زودرس   ، این  بر
بودندشش چالش  .(2)جدول    ردیفه  از  در یکی  مهم  های 
نباتاتبرنامه  اصلاح  ژنوتیپ  ،های  زودرسی  به   است ها  توجه 

(Barati et al., 2022 زودرسی به .) منظور فرار از تنش دمایی
عنوان یک روش سازگار عالی در مناطقی که با گرمای بالا به 

 ,.Mondai et alانتهای فصل مواجه هستند، مورد توجه است )

زمان ظهور سنبله و رسیدگی از مهمترین صفات مرتبط  (.  2016
های خاص هستند که  های مختلف با محیطبا سازگاری ژنوتیپ 

میزان عملکردنقش   در  در مناطق    دانه   مهمی  زراعی  گیاهان 
( دارند  تنش  ممکن  Bavei et al., 2011تحت  بالا  دمای   .)

دوره زندگی گیاه های فنولوژیک را با کاهش  است طول دوره 
کاهش دهد، که در نتیجه آن تعداد روز تا ظهور سنبله، تعداد  

یابد و تأثیر  های پرشدن دانه کاهش میروز تا رسیدگی و دوره 
( دانه خواهد داشت  بر عملکرد  (. Nahar et al., 2010منفی 

که با تنظیم مراحل فنولوژیک و با رسیدگی زودتر،   هاییژنوتیپ
در دوره پرشدن دانه  پر شدن دانه را زودتر آغاز کنند،    یدوره 
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نامس عوامل  معرض  در  به اکمتر  فصل  آخر  و عد  گرما  ویژه 
گیرند و در نتیجه از عملکرد بالاتری برخوردار خشکی قرار می

  (.Blum, 2005خواهند بود )
ژنوتیپمنظور  به  عملکردانتخاب  نظر  از  برتر  و   های  دانه 

شاخص   از  بررسی  مورد  صفات   ,.SIIG  (Zali et alسایر 

2015; Zali et al., 2023شد استفاده    SIIGشاخص    .( 
برمبنای بالابودن مقدار عملکرد دانه، وزن هزار دانه و سرعت  
پرشدن و از طرفی کمترین مقدار تعداد روز تا رسیدگی، تعداد 

ارتفاع بوته محاسبه شد. در جدول  روز تا گل نتایج    ،3دهی و 
و کمترین    دهند مینشان    SIIGشاخص    ادیرمق بیشترین  که 
ژنوتیپبه   SIIGر  یدامق به  مربوط  شماره  ترتیب    57های 
و  754/0) شاخص  هستند(  135/0)  99(  اختلاف  مقدار  این   .

SIIG  ها از نظر صفات مورد نشان از تنوع موجود بین ژنوتیپ
،  27،  48،  83،  57های شماره  ژنوتیپ   ،بررسی دارد. در مجموع

با بیشترین مقدار    60و    68،  12،  25،  65،  66،  34،  63،  3،  1،  23
SIIG    از ژنوتیپ6/0)بیشتر  جزو  تحقیق  (  این  در  برتر  های 

ضمن در  این    ،بودند.  در  دانه  پرشدن  سرعت  و  دانه  عملکرد 
های شاهد بالاتر  ها و همچنین ژنوتیپها از سایر ژنوتیپژنوتیپ

،  91،  92،  108،  90،  72،  99های شماره  ژنوتیپ  ،از طرفی  .ندبود

ترتیب با کمترین مقدار شاخص  به   86و    80،  38،  102،  76،  94
SIIG  ژنوتیپضعیف  وجز این  ترین  در  در ها  بودند.  تحقیق 
ها عملکرد دانه و سرعت پرشدن دانه در همه این ژنوتیپ  ،ضمن

میانگین  .  ندتر بودها پایینهای شاهد و سایر ژنوتیپاز ژنوتیپ
ژنوتیپ  SIIGشاخص   )در  دوردیفه  از 490/0های  بیشتر   )

( بود که این مطلب  435/0های شش ردیفه )میانگین ژنوتیپ
ژنوتیپ پتانسیل  از  ژنوتیپحاکی  به  نسبت  دوردیفه  های  های 

 .استردیفه شش
 SIIG( از شاخص  Zali & Barati, 2020زالی و براتی )

دسته  برترین لاینبرای  انتخاب  و  بین  بندی  از    108های جو 
لاین با استفاده از تعدادی از صفات مورفولوژیک استفاده نمودند.  

انتخاب   SIIGلاین جو را با استفاده از شاخص    33  ،در نهایت
آن نمودند.  آزمایشات بعدی معرفی  برای  را    SIIGها روش  و 

  ها معرفی نمودند. بندی و تعیین فاصله بین لاینموثر در دسته 
ژنوتیپ انتخاب  گندم  کارایی  مانند  گیاهان  سایر  در  برتر  های 

 Mirzaeiچغندر قند )(،  Najafi Mirak et al., 2018دوروم )

and Hemayati, 2021( آفتابگردان ،)Haghighatnia and 

Alhani, 2020،)  و  ( کلزاAbdollahi Hesar et al., 2020  )
  است.  گزارش شده 

 

 های شاهد جو  ردیفه و ژنوتیپهای دوردیفه و ششدر ژنوتیپ SIIGصفات مورفولوژیک و شاخص  مقایسه میانگین -3جدول 
Table 3. Mean comparisons of morphological traits and the SIIG index in two-row and six-row barley genotypes  

 ها شماره ژنوتیپ 
Genotype no. 

 ها کد ژنوتیپ 
Genotype code 

Morphological traits صفات مورفولوژیک 
SIIG 

GFP GY TGW DHE DMA PLH RT 
1 L2 165 6600 49.2 99 111 139 2 0.697 
2 L3 107 4267 56.3 100 107 140 2 0.452 
3 L4 172 6533 50.3 100 118 138 2 0.695 
4 L5 111 4333 58.0 99 128 138 2 0.442 
5 L6 139 5433 42.7 99 117 138 2 0.547 
6 L7 97 3300 48.9 108 108 142 2 0.342 
7 L8 112 4833 47.7 98 95 141 2 0.493 
8 L9 113 4767 48.3 101 65 143 2 0.533 
9 L11 117 4800 60.4 100 123 141 2 0.498 

10 L12 104 3933 50.2 99 124 137 2 0.380 
11 L13 126 4933 47.8 99 103 138 2 0.522 
12 L14 135 5533 49.3 99 72 140 2 0.626 
13 L15 129 5300 43.9 100 80 141 2 0.571 
14 L16 121 4367 49.2 102 115 138 2 0.458 
15 L17 139 5567 48.0 99 110 139 2 0.583 
16 L18 133 5067 55.6 99 105 137 2 0.568 
17 L19 88 3433 67.1 98 111 137 2 0.397 
18 L21 117 4667 49.8 101 108 141 2 0.480 
19 L22 80 3200 55.5 100 113 140 2 0.317 
20 L23 142 5267 52.8 100 99 137 2 0.604 
21 L24 128 4867 52.9 97 110 135 2 0.528 
22 L25 106 3933 58.7 101 105 138 2 0.440 
23 L26 165 6100 55.8 101 104 138 2 0.708 
24 L27 101 4133 44.1 101 114 142 2 0.381 
25 L28 161 5800 56.8 98 126 134 2 0.643 
26 L29 95 3600 56.1 97 125 135 2 0.358 
27 L31 182 7100 45.8 104 115 143 2 0.717 
28 L32 104 3967 56.4 99 104 137 2 0.432 
29 L33 127 4833 56.8 99 105 137 2 0.542 
30 L34 138 5400 51.8 101 125 140 2 0.557 
31 L35 132 5533 51.5 100 122 142 2 0.555 
32 L36 93 3533 50.6 100 114 138 2 0.344 
33 L37 93 3700 60.5 101 138 141 2 0.360 
34 L38 156 6400 52.2 99 125 140 2 0.653 
35 L39 83 3467 57.0 99 122 141 2 0.331 
36 L41 88 3267 46.1 105 114 142 2 0.299 
37 L42 124 5067 52.4 100 124 141 2 0.507 
38 L43 72 2800 52.3 102 122 141 2 0.250 
39 L44 104 4067 58.1 104 125 143 2 0.411 
40 L45 103 3800 59.0 96 121 133 2 0.405 
41 L46 139 5267 54.0 101 133 139 2 0.545 
42 L47 111 4567 50.0 102 108 143 2 0.459 
43 L48 123 4433 41.3 103 127 139 2 0.429 
44 L49 132 4500 51.4 103 134 137 2 0.473 
45 L51 115 4033 62.7 97 130 132 2 0.447 
46 L52 109 4667 53.3 98 112 141 2 0.466 
47 L53 88 3533 53.4 99 112 139 2 0.346 
48 L54 174 6800 50.4 99 115 138 2 0.718 
49 L55 119 4633 52.9 99 112 138 2 0.487 
50 L56 111 4333 50.6 104 94 143 6 0.467 
51 L57 117 4667 48.1 104 93 144 6 0.497 
52 L58 112 4367 44.6 105 80 144 6 0.476 
53 L59 116 4633 45.3 103 98 143 6 0.477 
54 L61 118 4500 42.6 101 105 139 6 0.456 
55 L62 133 5200 45.9 103 110 142 6 0.537 
56 L63 113 4733 36.2 100 96 142 6 0.457 
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 52.............................. ......................... متغیرهای چند از روش با استفاده  برتر هایژنوتیپ   ژنتیکی جوهای دو ردیفه و شش ردیفه با هدف گزینش  تنوع  ارزیابی

 ها شماره ژنوتیپ 
Genotype no. 

 ها کد ژنوتیپ 
Genotype code 

Morphological traits کیصفات مورفولوژ  
SIIG 

GFP GY TGW DHE DMA PLH RT 
57 L64 178 7300 45.1 100 95 141 6 0.754 
58 L65 119 4533 46.7 100 102 138 6 0.477 
59 L66 107 4167 40.9 104 100 143 6 0.411 
60 L67 147 6033 38.7 97 97 138 6 0.613 
61 L68 134 5633 44.2 99 87 141 6 0.595 
62 L69 123 4933 43.4 102 80 142 6 0.532 
63 L71 164 6400 46.3 105 113 144 6 0.666 
64 L72 133 5200 47.2 104 101 143 6 0.554 
65 L73 145 5800 49.2 104 86 144 6 0.647 
66 L74 148 5900 52.8 104 103 144 6 0.648 
67 L75 102 4400 47.2 100 113 143 6 0.411 
68 L76 144 6067 46.0 99 105 141 6 0.624 
69 L77 135 5267 42.6 101 104 140 6 0.546 

70 L78 102 4500 43.1 94 90 138 6 0.446 
71 L79 94 3933 37.0 99 105 141 6 0.353 
72 L81 48 1967 40.2 99 116 140 6 0.149 
73 L82 104 4367 45.0 98 118 140 6 0.401 
74 L83 125 5267 57.2 100 127 142 6 0.531 
75 L84 98 4100 46.6 100 102 142 6 0.399 
76         L85          62 2600 47.9 99 113 141 6 0.223 
77 L86 116 5000 47.4 97 107 140 6 0.495 
78 L87 121 4733 46.2 99 118 138 6 0.470 
79 L88 136 5433 46.8 97 117 137 6 0.554 
80 L89 83 3233 43.1 102 120 141 6 0.267 
81 L91 100 3900 46.8 98 135 137 6 0.344 
82 L92 151 5300 61.0 98 135 133 6 0.588 
83 L93 196 7833 50.9 100 133 140 6 0.730 
84 L94 133 5467 45.8 100 113 141 6 0.550 
85 L95 138 5367 46.0 99 119 138 6 0.548 
86 L96 73 3133 46.8 101 108 144 6 0.275 
87 L97 115 4700 43.0 101 100 142 6 0.470 
88 L98 136 5700 49.1 98 115 140 6 0.579 
89 L99 97 3967 49.7 99 128 140 6 0.357 
90 L101 46 1933 48.4 100 125 142 6 0.156 
91 L102 54 2200 54.6 98 125 139 6 0.208 
92 L103 68 2600 42.4 105 125 143 6 0.181 
93 L104 100 4000 39.3 100 109 140 6 0.368 
94 L105 61 2433 41.2 99 107 139 6 0.208 
95 L106 97 3600 44.8 100 109 137 6 0.349 
96 L107 85 3333 43.0 99 98 138 6 0.323 
97 L108 138 5367 43.8 102 133 141 6 0.519 
98 L109 98 4100 42.8 101 117 143 6 0.364 
99 L111 46 1600 49.3 96 145 131 6 0.135 
100 L112 113 4867 40.1 101 115 144 6 0.446 
101 L113 122 5233 41.0 101 118 144 6 0.488 
102 L114 70 2867 42.0 103 106 144 6 0.245 
103 L115 119 4767 42.3 104 125 144 6 0.444 
104 L116 83 3567 41.4 100 119 143 6 0.287 
105 L117 101 3533 49.6 96 150 131 6 0.321 
106 L118 122 4400 51.5 96 114 132 6 0.474 
107 L119 106 4033 54.8 102 150 140 6 0.375 
108 L120 50 2033 46.2 102 116 143 6 0.170 
109 Armaghan 117 4778 45.3 103 130 143 6 0.442 
110 Rihan 03 127 5078 49.0 102 128 142 6 0.499 
111 Furat 03 93 3811 48.8 98 95 139 2 0.390 
112 V Morales 134 5367 38.7 101 110 141 6 0.521 

میانگین جوهای 
 Mean of two-row barley 120.7 4693 52.6 100.1 113.4 139 2 0.490 دوردیفه

میانگین جوهای 
ردیفه شش  

Mean of six-row barley 110.3 4424 45.8 100.4 111.6 141 6 0.435 

میانگین 
 Mean genotypes 102.1 4610 47.5 100.3 112.9 140.2  0.398 ها ژنوتیپ 

 Mean check 105.7 4713 46.8 100.8 116.5 140.9  0.403 میانگین شاهدها

LSD   برای
 LSD for genotypes 22.25 1210 6.42 2.98 16.93 1.64  0.09 ها ژنوتیپ 

LSD   برای
 شاهدها

LSD for checks 14.77 585 5.30 1.90 14.23 0.90  - 

DHE تعداد روز تا ظهور سنبله؛ :DMA تعداد روز تا رسیدگی؛ :PLH ارتفاع بوته؛ :TGW وزن هزار دانه؛ :GFR  سرعت پرشدن دانه؛ :GY عملکرد دانه؛ :RT تعداد ردیف : 
DHE: Number of days to heading; DMA: Number of days to maturity; PLH: Plant height; TGW: Thousand-grain weight; GFR: Grain filling rate; GY: 
Grain yield; RT: Row type 

 

  SIIGها با استفاده از شاخص  بندی ژنوتیپمنظور گروه به 
به   تجزیه  روش  از  بررسی  مورد  صفات  ارتباط  بررسی  و 

) مولفه  اصلی  شدPCAهای  استفاده  مولفه    .(  دومین  و  اولین 
بین    7/29و    0/43ترتیب  به  ارتباط  تغییرات  و درصد  صفات 

اول  را توجیه نمودند.  هابندی ژنوتیپدسته  شاخص    ،در مولفه 
SIIG  صفات )   و  دانه  دانه   و  (GYعملکرد  پرشدن    سرعت 

(GFP)  تعداد روز تا    صفات و  ترتیب بیشترین سهم را داشتندبه
( گل  ،( DMAرسیدگی  تا  روز  )تعداد  هزار    ،(DHEدهی  وزن 

( بوته  و  (TGWدانه  بیشترین  به   (PLH)  ارتفاع  دارای  ترتیب 
که عملکرد   ندنشان داد  PCAنتایج    سهم در دومین مولفه بودند.

شاخص   با  را  همبستگی  بیشترین  دانه  پرشدن  و سرعت  دانه 
SIIG  تحقیق،   ، این بربنا  (.2)شکل   ندشتدا این  شرایط    در 

اساس مقدار بالای عملکرد   بربیشتر  ها را  ژنوتیپ  SIIGشاخص  
 . استنموده بندی  پرشدن دانه رتبه دانه و سرعت 

نتایج    بر گرفتند.ژنوتیپ  ،PCAاساس  قرار  گروه  چهار  در    ها 
ژنوتیپ شامل  اول  شاخص    هاییگروه  مقدار  که    SIIGبودند 

از  آن بزرگتر  کوچک   6/0ها  از  و   های ژنوتیپبود.    8/0تر 
،  63،  83،  57های شماره  ردیفه در این گروه شامل ژنوتیپشش

ردیفه این گروه  دوهای  و ژنوتیپ  ندبود  61و    60،  68،  25،  66
  20و    12،  25،  34،  3،  1،  23،  27،  48های شماره  شامل ژنوتیپ
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تا    5/0ها بین  آن  SIIGکه مقدار شاخص    یهایژنوتیپ   بودند.
،  88،  82های شماره  بود در گروه دو قرار داشتند. ژنوتیپ  6/0

  و جز  110و    97،  112،  74،  62،  55،  69،  85،  84،  79،  64
و  شش های  ژنوتیپ داشتند  قرار  دو  گروه  در  و  بودند  ردیفه 
،  16،  13،  15های  ردیفه گروه دو شامل ژنوتیپدوهای  ژنوتیپ

های گروه  ژنوتیپ  .ندبود  37و    11،  21،  8،  29،  41،  5،  31،  30
ژنوتیپ شامل  شاخص  سه  مقدار  که  بودند  ها آن  SIIGهایی 

ردیفه  ششهای  ژنوتیپ   بود.  5/0کوچکتر از  و    4/0تر از  بزرگ

،  52،  53،  58،  101،  77،  51های شماره  این گروه شامل ژنوتیپ
106  ،44  ،78  ،50  ،56  ،54  ،70  ،100  ،103  ،109  ،67  ،59  ،39  

،  42،  46،  87،  18،  49،  7،  9های شماره  وتیپنبودند و ژ  73و  
ردیفه این  دوهای  ژنوتیپ  و جز  40و    43،  28،  22،  4،  45،  2،  14

هایی بود که مقدار  گروه بودند. گروه چهارم مربوط به ژنوتیپ
از  آن  SIIGشاخص   کمتر  ضعیفبود  4/0ها  از  ترین  . 

،  72،  99های شماره  توان به ژنوتیپهای این گروه میژنوتیپ
   (.1)شکل  اشاره کرد 94و   91، 92، 108، 90

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 های جو. در ژنوتیپ SIIGاساس شاخص  ها بربندی ژنوتیپهای اصلی و گروهلفهؤتجزیه به م پلاتبای -2 شکل
Figure 2. (A) The biplot of principal component analysis and grouping of genotypes based on the SIIG index in 

barley genotypes. 
DHE تعداد روز تا ظهور سنبله؛ :DMA تعداد روز تا رسیدگی؛ :PLH ارتفاع بوته؛ :TGW وزن هزار دانه؛ :GFR  سرعت پرشدن دانه؛ :GY عملکرد دانه : 

DHE: Number of days to heading; DMA: Number of days to maturity; PLH: Plant height; TGW: Thousand-grain weight; GFR: Grain filling rate; GY: 
Grain yield 

 
همکار و  )اامامی  به Emami et al., 2019ن  منظور ( 

های پیشرفته گندم دوروم بررسی تحمل تنش اسمزی در لاین
نتایج شاخص    که   استفاده کردند و بیان نمودند  SIIGاز شاخص  

SIIG   شیرزاد و شتای انطباق بالایی دابا نتایج تجزیه خوشه .
( ژنوتیپShirzad et al., 2022همکاران  بررسی  در  های  ( 

بیان نمودند که یک   SIIGامیدبخش جو با استفاده از شاخص  
های اصلی و تجزیه به مولفه   SIIGانطباق نسبی بین شاخص  

 . شت وجود دا
در مجموع میانگین عملکرد دانه، وزن    ند که نتایج نشان داد

دوردیفه بیشتر  های  هزار دانه و سرعت پرشدن دانه در ژنوتیپ
ژنوتیپ  ششاز  بود.  های  ضمنردیفه  در    SIIGشاخص    ،در 

)ژنوتیپ دوردیفه  ژنوتیپ490/0های  میانگین  از  بیشتر  های ( 
  بالای   ( بود که این مطلب حاکی از پتانسیل435/0ردیفه )شش

 . استردیفه های ششهای دوردیفه نسبت به ژنوتیپژنوتیپ
 

 کلی   گیری نتیجه 
نشان   تحقیق  این  بالااز  نتایج  ژنتیکی  بین  یتنوع  ی 

برمبنای   هاطوری که ژنوتیپ، به دنهای مورد بررسی دارژنوتیپ
دسته   PCAو    SIIGشاخص   گروه  چهار  شدنددر  بربندی   . 

نتایج   ژنوتیپPCAاساس  مقادیر  ،  )با  یک  گروه    SIIGهای 

جز6/0بالای   بررسی  ژنوتیپ  و(  این  در  برتر  و های  بودند 
ها برای انجام آزمایشات تکمیلی مانند آزمایشات توان از آنمی

های  ژنوتیپ  ، چنینمقدماتی مقایسه عملکرد استفاده نمود. هم
ها ترین ژنوتیپضعیف  و( جز4/0تر از  گروه چهار )با مقادیر پایین

و   دانه  عملکرد  صفات  مخصوصاً  بررسی  مورد  صفات  نظر  از 
دانه   پرشدن  ضمن  .ندبودسرعت  روش   SIIGشاخص    ،در 

های مورد بررسی ژنوتیپ  مناسبی برای بررسی تنوع ژنتیکی بین
اولیه    غربالابزاری مناسب برای    SIIGشاخص    ، . از طرفیبود

صفات  ژنوتیپ از  استفاده  با  عملکرد  مقایسه  آزمایشات  در  ها 
  SIIGانطباق بالایی بین نتایج شاخص    ، . همچنیناستمختلف  

  های اصلی مشاهده شد.و تجزیه به مولفه 
 

 سپاسگزاری 
پژوهش حاضر حاصل نتایج پروژه مصوب موسسه اصلاح و  

شماره   به  بذر  و  نهال  .  است   0-03-03-121-010846تهیه 
به  مزبور  موسسه  از  مقاله  حمایت نویسندگان  و  دلیل  مالی  های 

  داراب  پروژه فوق و همچنین همکاران ایستگاه معنوی در اجرای  
را  کمال تشکر و قدردانی    ، یاری نمودند که در اجرای این پروژه  

 . دارند 
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