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Extended Abstract 

Introduction. Durum wheat (Triticum turgidum L. var. durum) is one of the most important agricultural and industrial crops due to 

its flour characteristics, such as heavy gluten and non-sticky dough, making it ideal for producing pasta, spaghetti, and macaroni. 
This plant is tolerant to heat and drought stresses, along its significance in industry and nutrition, has led to durum wheat being 

cultivated as a primary agricultural product in many arid and semi-arid regions worldwide. Climate change and a decrease in water 
resources emphasize the need to focus on rain-fed crops. Given the role of durum wheat in food security and the importance of 

cultivating rain-fed crops under changing climate conditions, it is essential to conduct fundamental studies, such as exploring the 

genetic diversity of different germplasms to identify desirable genotypes for breeding programs. Accordingly, this study aimed to 
investigate the genetic diversity of durum wheat genotypes and identify desirable genotypes based on important morphological and 

agronomic traits. The findings can provide valuable insights for researchers in durum wheat breeding programs in low-rainfall and 

tropical regions of southern Iran. 
Materials and Methods. This study examined the agronomic characteristics and grain yield of 117 selected durum wheat genotypes 

from international germplasm trials (42nd IDON, 50th IDSN, 42nd IDYN, and 50th IDYN) alongside three control cultivars, 

Seymoureh, Dehdasht, and Savers. The research was conducted in an augmented design based on a randomized complete block 
design in nine blocks during the 2019-2020 cropping season at Gachsaran Agricultural Research and Training Campus in the hot 

and dry southwestern region of Iran. Morphological and agronomic traits assessed during the growing season included the number 

of days to spike emergence, the number of days to physiological grain maturity, plant height, spike length, peduncle length, 
thousand-grain weight, agronomic score, and grain yield. Analysis of variance for controls was performed using InfoStat ver2018 

software, and block effects were adjusted using Excel 2018 software. Cluster analysis was conducted using the Euclidean distance 

method and the Ward clustering algorithm to evaluate genetic diversity among genotypes. Trait correlations were calculated using 
the Pearson method. A Venn Diagram was used to identify genotypes with overlapping important traits. 

Results and Discussion. The average of genotypes' grain yield was 4113.7 kg/ha. The lowest and highest values for this trait were 

found in genotypes G019 and G102, at 981.54 and 6204.29 kg/ha, respectively. Meanwhile, the average of grain yield among the 
control cultivars was 3929.57 kg/ha. The highest average of grain yield among the control cultivars was related to the Seymareh 

cultivar (4113.5 kg/ha), and the lowest value was for the Savers cultivar (3676.6 kg/ha). The results of cluster analysis showed that 

the 117 genotypes and three durum wheat cultivars studied could be separated into three distinct clusters. The first cluster had the 
highest number of genotypes, with a total of 58 genotypes, including the two control cultivars Dehdasht and Seymareh. The second 

cluster consisted of 36 genotypes and the cultivar Savers. The third cluster included the lowest number of genotypes, with a total of 

23. The highest average grain yield among the clusters was estimated in the third cluster (5329.1 kg/ha). In addition, the results of 
correlation analysis revealed a positive and significant correlation between peduncle length and plant height of 0.83, and between 

grain yield and agronomic score of 0.71. A negative and significant correlation was observed between grain yield and the number of 

days to spike emergence of -0.36, while other traits did not show a significant correlation with grain yield. A Venn diagram was 
used to identify early-maturing durum wheat genotypes (139 to 143 days to maturity) with a yield of more than 3500 kg/ha and 

suitable for other important traits. Initially, 89 were selected for further analyses. The results showed that 72 genotypes had a plant 

height of 72 to 90 cm, 50 genotypes had a panicle length of 6.5 to 8.5 cm, 71 genotypes had a peduncle length of 11 to 27 cm, 80 
genotypes had an agronomic score above 4, and 13 genotypes had a 1000-grain weight in the range of 45 to 56 grams. The study of 

genotypes in the overlapping trait revealed that G004, G072, and G071 genotypes, as well as the control cultivars Seymareh, Savers, 

and Dehdasht were within the desirable range for all five traits studied. Genotypes G038, G095, and G094 exhibited four out of the 
five desirable traits (plant height, peduncle length, agronomic score, and 1000-grain weight) and could be considered superior for 

further studies. Genotype G049 met the desirable criteria for plant height, peduncle length, agronomic score, and 1000-grain weight. 

Genotypes G080 and G113 also exhibited desirable traits in plant height, panicle length, peduncle length, and 1000-grain weight. 
Additionally, 28 genotypes of durum wheat (G002, G062, G034, G005, G001, G077, G057, G097, G055, G007, G033, G099, 

G023, G078, G096, G103, G063, G076, G036, G074, G003, G073, G075, G027, G068, G105, G042, and G043) demonstrated 

appropriate characteristics in plant height, panicle length, peduncle length, and agronomic score. 
Conclusion. The study emphasized the vast diversity among durum wheat genotypes, showcasing their potential for breeding 

programs. Some genotypes exhibited promise for future breeding programs, with the goal of enhancing durum wheat yield in low-

rainfall regions and promoting production sustainability in challenging conditions. Utilizing multivariate statistical methods and 
thorough analyses can help pinpoint superior genotypes and choose appropriate parents for breeding programs, ultimately 

expediting the creation of new varieties tailored to different environmental conditions. 
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در دیمزارها روز به روز  تا تولید ارقام گندم دوروم مناسب جهت کشت تغییرات اقلیمی و کاهش بارندگی سبب گردیده

های پلاسمشناخت بیشتر تنوع ژنتیکی بین یکی از ژرمنیز هدف از این مطالعه  بیشتر مورد توجه محققین قرار بگیرید.
در این آزمایش . بودنژادی های بههایی با ظرفیت بالا برای استفاده در برنامهروم جهت شناسایی ژنوتیپوموجود گندم د

به همراه سه رقم شاهد سیمره، دهدشت و ساورز در  المللیهای خزانه بینانتخابی از آزمایشژنوتیپ گندم دوروم  117
در شرایط گچساران در سایت ملی دیم  1398-99زراعی در سال و زراعی  شناسیریختصفات  از نظرقالب طرح آگمنت 

کیلوگرم در  7/4113های مورد بررسی نتایج نشان داد که میانگین عملکرد دانه ژنوتیپ. فتندارزیابی قرار گر مورددیم 
پلاسم مورد بررسی را به سه خوشه اصلی تقسیم کرد که بیشترین میانگین عملکرد ای، ژرم. تجزیه خوشهباشدیهکتار م
بین نشان داد که  نمودار ونایج تنهمچنین  (کیلوگرم در هکتار 1/5329حدود )در خوشه سوم مشاهده شد دانه 

در این  به همراه سه رقم شاهد در تمامی صفات مورد بررسی G072و  G004 ،G071سه ژنوتیپ  ،های پر عملکردژنوتیپ
تبط با تولید رقم برای کشت نژادی مرهای بههای مناسبی جهت استفاده در برنامهمنتخبو  تحقیق وضعیت مطلوبی دارند

 باشند.مسیر میدیم در مناطق گر
 

 طرح آگمنت ، ژرم پلاسم، گندم دوروم،ای، تجزیه همبستگیتجزیه خوشه :کلمات کلیدی

 

 مقدمه
باشد که دارای ترین محصولات زراعی و صنعتی مییکی از مهم( Triticum turgidum L. var. Durumگندم دوروم )

ها سبب گردید که این محصول برای تولید یژگیخصوصیات آردی نظیر گلوتن سنگین و خمیر غیرچسبنده است. این و
 (2n=4x=28) کروموزوم 28با  دیگونه آلوتتراپلوئ کباشد. از لحاظ ژنتیکی گندم دوروم ی آلایدهپاستا، اسپاگتی و ماکارانی 

 نیم( تخGbp 12جفت باز )حدود  اردیلیم 45/10ود حد این غله زراعیاندازه ژنوم . (Kubaláková et al., 2005) است
 استکدکننده  یهافاقد ژن و نیهتروکرومات یو نواح DNAهای تکراری توالی از آن شامل یکه بخش بزرگ شودیزده م

(Maccaferri et al., 2019). 

یده تا گندم دوروم در بسیاری دهای گرما و خشکی و همچنین اهمیت فراوان در صنعت و تغذیه سبب گرتحمل به تنش
-Grosse)ورزی کشت شود شک در سراسر جهان به عنوان یکی از تولیدات اصلی کشااز مناطق خشک و نیمه خ

Heilmann et al., 2024) . یده است تا توجه به محصولات دمنابع آبی نیز سبب گرتوجه تغییرات اقلیمی و کاهش قابل



 

 

بدون  ی به بارندگصرفا  که  مید یکشاورزدیم بیش از پیش به عنوان یک امر ضروری در نظر گرفته شود. با این حال، 
 یهایو خشکسال یدما، کاهش و نامنظم بودن بارندگ شیمانند افزا یمیاقل راتییوابسته است، در برابر اثرات تغ یاریآب

 تیکاهش دهند و امن یقابل توجه طوربهعملکرد گندم دوروم را  توانندیم زاتنشعوامل  نیا .است ریپذبیآس اریمکرر بس
 یشاورزک یگندم دوروم برا دیجد ارقام دیتولو رایناز  .(Rossini et al., 2024) کنند دیزان را تهداورکش شتیو مع ییغذا
شود. گوناگونی ارقام یکی از نیازهای ضروری در حفظ و ارتقاء امنیت غذایی محسوب می یمیاقل راتییتغ طیدر شرا مید

ا تهدیدات مرتبط با تغییرات محیطی تا حد قابل توجهی ایمن تواند تولیدات زراعی را در مواجه باز نظر صفات مختلف می
 سازد.

محصول،  یآورو تاب یبهبود عملکرد، سازگار یبرا ازیمورد ن یضرور یستیز گوناگونیبا فراهم کردن  یکینوع ژنتت
در  تیموفق یصلن استوی کیژنتتنوع استفاده از شناخت و  .کندیم فایا دیدر اصلاح نباتات و انتشار ارقام جد ینقش اساس

 یارتقاتولید ارقام مناسب جهت  یمؤثر برا یکردیروبه عنوان  تواندیم و رودیبه شمار م اهانیاصلاح نژاد گ یهابرنامه
 نیامکان انتخاب والد ژنتیکی تنوع ،نینچهم. باشد یمیاقل متفاوت  طیشرادر  دانه برای افزایش راندمان تولیدعملکرد 
  .(Haghpanah et al., 2015) کندیمطلوب فراهم م یهایژگیبا و دیدارقام جتوسعه  یبرتر را برا

آماری استفاده  متغیرههای چند ور گسترده از روشطهبروابط بین صفات مختلف  لیحلجهت ارزیابی تنوع ژنتیکی و ت
توانند علاوه بر ها میروش . پژوهشگران با استفاده از این(Haghpanah et al., 2018; Mirabadi et al., 2018)شود می
 های مطلوب را نیز انتخاب کنند.یپها و شناخت روابط بین صفات، ژنوتاسبه فاصله ژنتیکی بین ژنوتیپمح

گیرد. های گیاهی مورد استفاده قرار میها و یا ژنوتیپهای مختلفی برای برآورد تنوع ژنتیکی جمعیتابزارها و روش
ر گسترده در برآورد تنوع ژنتیکی گیاهی طوهبهای بیوتکنولوژی مولکولی و دیگر تکنیکاگرچه استفاده از نشانگرهای 

و زراعی قرار  شناسیریختهای مستقیم تحت تاثیر ویژگی طوربهشود ولی در نهایت تولید ارقام مطلوب استفاده می
ت به عنوان نشانگرهای قابل اطمینان این امر سبب گردیده تا محققان از این صفا. (Ebrahimi et al., 2023) گیرندمی

های بانک ژن ژنوتیپ گندم دوروم انتخاب شده از خزانه 60العات استفاده کنند. برای مثال، بررسی تنوع ژنتیکی در مط
( 1391) زهرسربگیاهی ملی و کلکسیون بخش تحقیقات غلات موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال بذر توسط آقائی 

 ،به نحوی که .باشندها در شش گروه مختلف قابل تفکیک مینشان داد که آن ژنوتیپ ن تحقیقنتایج آ. انجام شد
ای دیگر، . در مطالعه(Aghaee-Sarbarzeh, 2012) باشندها دارای خصوصیات نسبتا مشابه میاعضای هر یک از این گروه

و  "شبرنگ"روم به همراه دو رقم شاهد )لاین خالص گندم دو 120( به بررسی تنوع ژنتیکی 1401دستفال و همکاران )
ها در هفت گروه ها در آن بررسی نشان داد که ژنوتیپینلا بندی( در قالب طرح آگمنت پرداختند. نتایج گروه"هانا"

های یک، دو و سه مشاهده شدند. در مقابل سیل بالا در گروهنهای با پتا. به نحوی که لاینبودندمستقل قابل تفکیک 
ابراهیمی و همکاران  ،نینچهم. (Dastfal et al., 2022) های پنج، شش و هفت قرار گرفتندضعیف در گروه هایلاین

ی عنوان داشتند که زراع صفات از یگندم دوروم بر اساس عملکرد دانه و برخ ژنوتیپ 94 یکیتنوع ژنت یبررس( با 1402)
ها مستعد استفاده در گردد برخی از این ژنوتیپامر سبب میها وجود دارد که این ای در بین ژنوتیپتنوع قابل ملاحظه

م عنوان وگندم دور 304. در ارزیابی تنوع ژنتیکی (Ebrahimi et al., 2023) باشندگیری و تولید رقم های دو رگبرنامه
در تمایز  شد که بیشترین تنوع صفات در اندازه دانه، طول سنبله، شکل سنبله و رنگ دانه مشاهده شد و این صفات

 .(Ouaja et al., 2021)باشند های بومی بسیار مهم میژنتیکی توده
 تأثیرنین اهمیت کشت محصولات دیم تحت چهمبا توجه به نقش گندم دوروم در امنیت غذایی کشور و  ،کلی طورهب

های پلاسمنتیکی ژرمشرایط تغییرات اقلیمی و کاهش منابع آبی، لازم است تا مطالعات بنیادین نظیر بررسی تنوع ژ
ژادی صورت گیرد. بر این اساس هدف از نبه هایهای مطلوب برای استفاده در برنامهمختلف با هدف شناسایی ژنوتیپ
 مورفولوژیکهای مطلوب بر اساس برخی صفات مهم دوروم و شناسایی ژنوتیپ گندممطالعه حاضر بررسی تنوع ژنتیکی 



 

 

در مناطق نژادی گندم دوروم های بهمحققین برنامه یبرا یارزشمند اطلاعات تواندیعه ممطال نیا یهاافتهی .دو زراعی بو
 ارائه دهد. راحمد،یو بو هیلویکهگ یریگرمس ینواح ژهیوبه ران،یجنوب او گرمسیر بارش کم

 پژوهش یروش شناس
 المللیهای خزانه بینمایشژنوتیپ گندم دوروم انتخابی از آز 117در این تحقیق خصوصیات زراعی و عملکرد دانه 

(IDONth42، IDSNth50 ،YNIDth42 و IDYNth50) در قالب طرح سیمره، دهدشت و ساورز شاهد  سه رقم به همراه
 1398-99 یزراع سالدر ( کرت آزمایشی 12)هر بلوک شامل بلوک  9 در کامل تصادفی هایکبا طرح پایه بلو آگمنت

مورد  رانیا یدر منطقه گرم و خشک جنوب غرب ملی دیمسایت  و ارانچسگ یکشاورزو آموزش  قاتیتحق پردیسدر 
 .(Namdari et al., 2022) در هفته اواخر آذر ماه کشت شد ثرؤم یکاشت بر اساس وقوع بارندگ خیتار. قرار گرفتند یبررس
 بلند یگبارند نیانگیو م یک درصدکمتر از  یآل ماده و 7اسیدیته  با یلتیس یلوم بافت دارای محل مورد آزمایشخاک 
. بود متریسانت 5/17 فیبا فاصله ردمتر  هفت طولهب فیشامل شش رد یشیآزما کرت. هر باشدمی متریلیم 434مدت 

 دنیتعداد روز تا رس(، DHE)تعداد روز تا ظهور سنبله شامل  زراعیو  شناسیریختصفات از رشد فصل طول  در
به ( PL)طول پدانکل ، متریسانتبه ( SL)طول سنبله ، متریتسانبه  (PLH)ارتفاع بوته (، DMA) دانه یکیولوژیزیف

برای  .بود هکتاردر  لوگرمیک ( بهYLD)عملکرد دانه و  (AS) امتیاز زراعی، ( به گرمTGW)وزن هزار دانه ، متریسانت
شاهدها بر  یبرا انسیوار هیتجز گیری شد.هر کرت تعداد پنج بوته اندازه در طول پدانکل، طول سنبله، ارتفاع بوتهصفات 

. (Haghpanah et al., 2023) انجام شد InfoStat ver2018با استفاده از نرم افزار ی کامل تصادف هایبلوک اساس طرح
و سرعت  یپوشش محصول، زودرس ،یزنارتفاع مطلوب، پنجه صفاتاز  کلی یابیارزبر اساس ( AS) در گندم یزراع ازیامت

نسبت شاهدها در هر بلوک  نیانگیماختلاف بر اساس  هابلوک اثر .(Mohammadi et al., 2019) د شدبرآورپر شدن دانه 
 تجزیه و تحلیل .(Aswani et al., 2023) شد تصحیح Excel 2018از نرم افزار با استفاده به میانگین کل شاهدها 

 یابیارز یبرا یصفات زراع ریبر اساس مقاد Ward یبندخوشه تمیو الگور یدسیبا استفاده از روش فاصله اقل یاخوشه
 dendextendو  dynamicTreeCut ،colorspace یآمار یهاو بسته R با استفاده از نرم افزار هاپیژنوت نیب یکیتنوع ژنت
زار آنلاین افنرم ازدر نهایت . محاسبه شد R افزارنرمپیرسون و  روشهمبستگی صفات با استفاده از شد. انجام 

(jvenn.toulouse.inra.frجهت رسم ) استفادهمهم ت اصفدر  ینوشاهمپ یدارا یهاپیژنوت ییشناسا یبرا نمودار ون 
 .(Bardou et al., 2014) گردید

 و بحث پژوهش یهاافتهی
در این ارقام در بین  داریاختلاف معنی نشان داد که (دهدشت، سمیره و ساورزگندم دوروم ) شاهدارقام  انسیوار هیتجز
نگین هر صفت در تصحیح میا (.1)جدول  وجود دارد ، طول پدانکل و عملکرد دانهارتفاع بوته، طول سنبله یت زراعصفا

( و مدل طرح آگمنت )تصحیح مقدار صفات هر ژنوتیپ در dfeو  Mseهر ژنوتیپ با استفاده از نتایج تجزیه واریانس )
 میانگین کل شاهدها( انجام شد.های شاهدها از های مختلف نسبت اختلاف میانگینبلوک

 

 (و ساورزسیمره دهدشت، )  گندم دورومصفات مختلف ارقام شاهد  )میانگین مربعات(تجزیه واریانس  .1جدول 

SOV df DHE DMA PLH SL PL AS TGW YLD 

Block 2 2.12 0.15 53.78 0.14 31.11 0.13 2.67 758926.4 

Genotype 8 2.93 3.37 151.8* 1.64* 89.81* 0.04 7.11 461724.5* 

Error 16 1.68 1.08 34.04 0.38 23.35 0.06 7.44 94989.0 

CV%  1.22 0.74 7.72 8.79 35.58 6.06 5.9 7.84 

 



 

 

DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SL: 

Spike Length (cm), AWNI: Awn Length (cm), PL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, 

TGW: Thousand Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha). Symbols * and ** indicate significance at 

the 95% and 99% probability levels, respectively 

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

مانند عملکرد  یکمّ صفات(. 2باشد )جدول درصد( می یکدرصد( و صفت تعداد روز تا رسیدگی فیزیولوژیکی دانه ) 7/15)
نشان  هاپیژنوت نیب ییبالا انسیوار ،یطیمح یقو راتیو تأث دهیچیپ یکیکنترل ژنت لیمعمولا  به دل غلاتدانه در 

 نیدارند. ا یکم انسیدانه اغلب وار دنیرس یمانند روزها یصفات کمّ یحال، برخ نی. با ا(Lin et al., 2021) دهندیم
 گیدیرس تا روزصفت تعداد  .داد حیبا چند عامل توض توانیدانه را م دنیرستا  روزصفت تعداد در  نییپا انسیوار

صفت به شدت تحت کنترل عوامل  نیا دهدیاست که نشان م ییبالا یریپذوراثت یدارا غلاتدانه در فیزیولوژیکی 
 نیب راتییو کاهش تغ شتریب یکنواختیمنجر به  یکیکنترل ژنت نیدارد. ا ینسبتا  کمتر یطیمح ریبوده و تأث یکیژنت
 یاصفت توسعه کیدانه گی فیزیولوژیکی دیرستا  روز ،نینچهم. (Patial et al., 2023) شودیصفت م نیدر ا هاپیژنوت
 نهیبه یبندزمان یمرتبط است. فشار انتخاب برا یطیمح طیآن با شرا یو سازگار اهیگ یاست که به چرخه زندگ یاتیح
ودرس و یا یلی زهای خنوتیپژ ،که چرا .صفت دارد نیا یکیبه کاهش تنوع ژنت لیخاص، تما طیمح کیدانه در  دنیرس

با وجود  یحت. از سوی دیگر (Mangani et al., 2023) ابندیعملکرد کاهش  ای یممکن است از نظر سازگار دیررس
 یتبه عنوان مثال، محصولا .کنندیم لیمحدود تکم یبازه زمان کیمعمولا  توسعه خود را در  گندمارقام  یطیمح راتییتغ

به هم  کینزد یوابسته به دما، در روزها یاتوسعه ضریب لیممکن است به دل ،شوندیچند هفته فاصله کاشته م باکه 
 . (Kumar et al., 2024) برسند

 و میانگین صفات در شاهدها دورومگندم های ژنوتیپ درصفات های توصیفی آماره .2جدول 

 

Treats 
Genotypes  Mean of Checks 

Mean SD Max Min CV%  Dehdasht Saverz Saimareh 

DHE 106.2 3.1 113 98 2.9  105.3 106.4 105.6 

DMA 141 1.3 146 139 1  140.7 141.9 141.3 

PLH 75.1 7.2 92 57.7 9.6  73.6 80.4 73 

SL 6.5 0.9 8.7 2.4 13.6  7.6 6.9 6.8 

AS 4.3 0.4 4.9 3 7.9  4.2 4.1 4.1 

PL 14.5 4.8 24.7 3.4 32.8  11.3 17.2 12.3 

TGW 40.9 4 56 32 9.6  46.3 47.2 45.4 

Yield 4113.7 645.5 5306.4 1938.1 15.7  3998.8 3676.6 4113.5 

 

DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SL: 

Spike Length (cm), AWNI: Awn Length (cm), PL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, 

TGW: Thousand Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha). Symbols * and ** indicate significance at 

the 95% and 99% probability levels, respectively 
 

 و کمترین و بیشترین مقدار اینکیلوگرم در هکتار محاسبه شد  7/4113ی مورد بررسی هاژنوتیپدانه میانگین عملکرد 
کیلوگرم در هکتار بود. این در حالی است  29/6204و  54/981به مقدار  G102و  G019های صفت به ترتیب در ژنوتیپ

در برآورد شد و بیشترین میزان میانگین عملکرد دانه در هکتار  لوگرمیک 57/3929 در بین ارقام شاهد میانگین عملکرد
 6/3676) ساورزکیلوگرم در هکتار( و کمترین مقدار این صفت نیز در رقم  5/4113) سیمرهبوط به رقم مربین ارقام شاهد 



 

 

قابل ملاحظه  1ها و ارقام مورد مطالعه در شکل پراکنش عملکرد دانه ژنوتیپنین چمه(. 2)جدول  بودکیلوگرم در هکتار( 
 .است
 
 

 

شاهد سیمره، ساورز و ارقام مورد بررسی در مقایسه با  دم دورومنگهای عملکرد دانه ژنوتیپ پراکنش میانگین .1شکل 

  .باشندمیقابل ملاحظه  Yو میزان عملکرد دانه در محور  Xها و ارقام شاهد در محور ژنوتیپ. دهدشت
 

 Haghpanah et)پلاسم گیاهی شناخت تنوع ژنتیکی گیاهان است از ژرم برداریبهرهترین اقدامات در حفظ و یکی از مهم

al., 2016; Vafadar Shamasbi et al., 2017)گیری شده ای با استفاده از صفات اندازه. در این بررسی نتایج تجزیه خوشه
مورد  گندم دورومسه رقم ژنوتیپ و  117نشان داد که  Wardبندی و بر اساس ضریب فاصله اقلیدوسی و الگوریتم خوشه

 58اول مشاهده شد که شامل بیشترین تعداد ژنوتیپ در خوشه (. 2کل )ش شدندمجزا تفکیک  خوشهسه بررسی در 
، G001 ،G002 ،G003 ،G004 ،G005 ،G009 ،G012 ،G023 ،G024 ،G027 ،G029 ،G030 ،G034 ،G037 ژنوتیپ
G038 ،G040 ،G041 ،G042 ،G043 ،G044 ،G045 ،G047 ،G048 ،G049 ،G051 ،G053 ،G057 ،G059 ،G062 ،
G063 ،G064 ،G065 ،G068 ،G069 ،G070 ،G071 ،G072 ،G073 ،G074 ،G075 ،G076 ،G077 ،G079 ،G080 ،
G081 ،G082 ،G086 ،G103 ،G104 ،G105 ،G107 ،G109 ،G111 ،G113 ،G114 ،G115 ،G116 ،G117  و دو رقم

، G006شامل  هااین ژنوتیپ ند.جای گرفت وشه دومدر خبه همراه رقم ساورز ژنوتیپ  36تعداد  بود. سیمرهو دهدشت 
G011 ،G013 ،G014 ،G015 ،G016 ،G017 ،G018 ،G019 ،G020 ،G021 ،G022 ،G025 ،G026 ،G046 ،G050 ،
G052 ،G054 ،G055 ،G056 ،G058 ،G060 ،G061 ،G066 ،G067 ،G078 ،G083 ،G084 ،G085 ،G087 ،G088 ،
G089 ،G090 ،G091 ،G110 ،G112 سوم یپ در خوشهکمترین تعداد ژنوتند. بودساورز  و (Class III که شامل )23 
، G007 ،G008 ،G010 ،G028 ،G031 ،G032 ،G033 ،G035 ،G036 ،G039 ،G092 ،G093 ،G094 ،G095 ژنوتیپ
G096 ،G097 ،G098 ،G099 ،G100 ،G101 ،G102 ،G106 ،G108  ،(2)شکل  مشاهده شدبود. 

کیلوگرم در هکتار( و کمترین میانگین عملکرد  1/5329) سوم هها در خوشبیشترین میانگین عملکرد دانه در بین خوشه
دارای بیشترین میزان عملکرد به  G100و  G102(. ژنوتیپ 3)جدول  بودکیلوگرم در هکتار(  3/4285) دوم دانه در خوشه

بر  قرار گرفتند. سوم ها بودند که در خوشهکیلوگرم در هکتار در بین تمامی ژنوتیپ 3/6177 و 3/6204ترتیب به مقدار 



 

 

، (Shirvani et al., 2023)تشابه ژنتیکی بیشتری دارند  ،که هرچه فاصله ژنتیکی دو ژنوتیپ کمتر باشداین اساس 
های داخل یک خوشه از لحاظ صفات مختلف نیز تقریبا شبیه به یکدیگر باشند. بطور توان انتظار داشت که ژنوتیپمی

که استفاده از تجزیه مشاهده شد  (1402) قاسم زاده و همکاران( و 1399مظلومی و همکاران )در مطالعات مشابه، 
 ;Ghassemzadeh et al., 2023) با عملکرد دانه متفاوت شودگندم دوروم هایی تواند سبب تفکیک ژنوتیپای میخوشه

Mazloumi et al., 2020).  
 که از لحاظ رای نیانتخاب والد یمناسب برا یانهیها، زمخوشه نیدرون و ب یکیتنوع ژنت ییو شناسا یاخوشه هیتجز
 یهایتلاق جادیمختلف، امکان ا یهامتعلق به خوشه یهاپیشناخت ژنوت نی. اکندیفراهم مهستند  متنوع یکیژنت

شوند  دیبالاتر تول ردعملک لیبا پتانس توان امیدوار بود که نتاجیمی جه،یکه در نت سازدیها را فراهم مآن نیهدفمند ب
(Kumar et al., 2020). 

 خوشهدر هر  گندم دوروممیانگین صفات مختلف  .3جدول 

Cluster 

No. 
DHE DMA PLH PL SL AS TGW YLD 

1 105.9±4 141±2 76.9±8 15.1±6 6.7±1 4.6±2 41±5 4285.3±265 

2 107.4±4 140.9±2 70.8±12 11.5±8 6.3±2 4.3±3 41.8±4 3065±679 

3 105.1±3 141.2±2 77.3±7 17±7 6.3±1 4.7±1 39.9±4 5329.1±427 

 

DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SL: 

Spike Length (cm), AWNI: Awn Length (cm), PL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, 

TGW: Thousand Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha). Symbols * and ** indicate significance at 

the 95% and 99% probability levels, respectively 



 

 

 

 بندی بر اساس ضریب فاصله اقلیدسی و الگوریتم خوشهگندم دوروم ختلف مها ای ژنوتیپتجزیه خوشه .2شکل 
Ward 

 83/0میزان به  ارتفاع بوتهو  طول پدانکل صفات داری بینمثبت و معنیهمبستگی نشان داد که  همبستگیجزیه ت نتایج
عملکرد دانه داری نیز بین منفی و معنیهمبستگی  ،نینچهم .دارد دوجو 71/0به میزان  امتیاز زراعیو  عملکرد دانه و بین

با داری معنی همبستگیصفات سایر  این در حالی است که .ده شدنیز مشاه -36/0 معادلتعداد روز تا ظهور سنبله و 
عملکرد دانه به مقدار ارتفاع بوته و دار در این آزمایش )مانند همبستگی پایین و معنی. (4جدول ) نداشتندعملکرد دانه 

هده شد که بین برخی مشا( نیز 1396و همکاران ) همتابیباشد. در مطالعه  نمونهزیاد تعداد تواند به دلیل ( می19/0
تعداد نمونه زیاد نقش مهمی در این امر دارد . آنها عنوان داشتند که داری وجود داردصفات همبستگی پایین و معنی

(Bihamta et al., 2018). ممکن  بصورت منفردکه صفات  دهدینشان م عدم همبستگی صفات مطالعه شده با عملکرد
. (Alam et al., 2024) شوندیعملکرد نم شیافزاب بس شهیمداشته باشند، اما ه یمنف ایمثبت  یهمبستگ گریکدیاست با 

 یطیتعاملات مح از جمله گریکه عوامل د دهدیو نشان م کندیم دیرا تأک گندمعملکرد در  نییتع یدگیچیموضوع پ نیا
 .کنند فایا ینقش مهم در این زمینه ممکن است ،یکیژنت ای

مورد مطالعهن صفات بی پیرسون همبستگی .4جدول   

 
DHE DMA PLH PL SL AS TKW 

DMA 0.52** 
      

PLH -0.03 0.26** 
     

PL 0.09 0.32** 0.83** 
    

SL -0.11 0.17* 0.3** 0.07 
   

AS -0.36** -0.38** 0.21* 0.12 0.01 
  



 

 

TKW -0.15 0.01 0.15 0.0 0.22** -0.02 
 

YLD -0.36** -0.06 0.19* 0.13 0.13 0.71** -0.11 

 

DHE: Days to Heading Emergence, DMA: Days to Physiological Maturity, PLH: Plant Height (cm), SL: 

Spike Length (cm), AWNI: Awn Length (cm), PL: Peduncle Length (cm), GS: Grain Number per Spike, 

TGW: Thousand Grain Weight (g), YLD: Grain Yield (kg/ha). Symbols * and ** indicate significance at 

the 95% and 99% probability levels, respectively 

 
کیلوگرم  3500عملکرد بیش از روز تا رسیدگی( که دارای  143تا  139) زودرس گندم دوروم هاییجهت شناسایی ژنوتیپ

 89در ابتدا تعداد  تفاده شد.سا ونباشند از نمودار  داشته سبیاز لحاظ صفات مهم دیگر نیز وضعیت منا باشد و در هکتار
نشان داد  نتایج های بعدی مورد استفاده قرار گرفتند.تجزیه و تحلیلو برای انتخاب شدند  بالاعملکرد با  رسزودژنوتیپ 

 50تعداد  طول خوشهفت متر قرار داشتند. برای صسانتی 90تا  72در دامنه  بوته ارتفاعاظ ژنوتیپ از لح 72که تعداد 
متر قرار سانتی 27تا  11 دامنهر ژنوتیپ د 71نیز تعداد  پدانکلطول برای صفت  و مترسانتی 5/8تا  5/6 دامنهژنوتیپ در 

ژنوتیپ  13تعداد  وزن هزار دانهو برای صفت  بودند 4بالای ژنوتیپ  80تعداد  امتیاز زراعیبرای صفت ین چنهم .داشتند
که یی هاهمپوشانی صفات )ژنوتیپحالت  ها دروضعیت ژنوتیپ بررسی. (3)شکل  قرار داشتند گرم 56 تا 45 دامنهدر 

سیمره، ساورز و سه رقم شاهد  G004 ،G072 ،G071ژنوتیپ  سه که( نشان داد بیش از یک صفت مطلوب هستند دارای
 G094 و G038 ،G095 یهاپیژنوت ،نینچهم .دارنددر دامنه مطلوب قرار  یمورد بررس پنج صفتدر همه  و دهدشت

و  بودند یمورد بررسمطلوب صفت  پنجاز  (وزن هزار دانهو  پدانکل، امتیاز زراعی)ارتفاع بوته، طول چهار صفت  دارای
ارتفاع  چهار صفت از نظر G049ژنوتیپ  در نظر گرفته شوند. یمطالعات بعد یبرتر برا یهاپیعنوان ژنوتبه توانندیم

ر انیز در چه G113و  G080دو ژنوتیپ  دارای وضعیت مطلوب بود. دانکل، امتیاز زراعی و وزن هزار دانهطول پبوته، 
 ژنوتیپ 28این در حالی است که  وضعیت مطلوبی داشتند. خوشه، طول پدانکل و وزن هزار دانهارتفاع بوته، طول  صفت

، G002 ،G062 ،G034 ،G005 ،G001 ،G077 ،G057 ،G097 ،G055 ،G007 ،G033 ،G099 ،G023روم )وگندم د
G078 ،G096 ،G103 ،G063 ،G076 ،G036 ،G074 ،G003 ،G073 ،G075 ،G027 ،G068 ،G105 ،G042 و G043 )

 .(5)جدول وضعیت مناسبی داشتند ارتفاع بوته، طول خوشه، طول پدانکل و امتیاز زراعی در چهار صفت 
 

روز  143تا  139و رسیدگی بین کیلوگرم در هکتار  3500ملکرد بیش از با ع گندم دورومهای ژنوتیپپراکنش  .5جدول 

 صفات برتراز لحاظ 

 
SL A.S PLH|PL PLH|A.S SL|A.S PL|A.S PLH|SL|PL PLH|SL|A.S 

G026 G081 G029 G051 G114 G032 G050 G112 

G024 G083 G030 

 

G082 G069 

 

G116 

 
G111 

  
G079 G117 

 
G100 

        G045 G044   G086 

PLH|PL|A

.S 

SL|PL|A

.S 

SL|A.S|TK

W 

PLH|SL|PL|

A.S 

PLH|SL|PL|T

KW 

PLH|SL|A.S|T

KW 

PLH|PL|A.S|T

KW 

PLH|SL|PL|A.S|T

KW 

G104 G066 G041 G002 G080 G049 G038 G004 
G009 

  

G062 G113 

 

G095 G072 

G102 

  

G034 

  

G094 G071 
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G005 
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G001 
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G010 
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    G028 
  

G063 
    G065 

  

G076 

    G092 

  

G036 

    G093 
  

G074 
    G059 
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    G039 
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    G064 
  

G075 
    G031 

  

G027 
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          G043 

     

 



 

 

نیز  رستوسطتن در هکتار دارند که م 5/3با عملکرد دانه بیش از  گندم دوروم هایژنوتیپمرتبط با  نمودار ون .3شکل 

پدانکل به طول : PL، متریسانتسنبله به طول : SL، متریسانتبه  ارتفاع بوته: PLHدارای صفات برتر. ند و باشمی
 هکتاردر  لوگرمیکبه  عملکرد دانه: YLDو  وزن هزار دانه به گرم: TGW، : امتیاز زراعیAS، مترینتسا

 

)به  G071و  G072 ،G004ژنوتیپ  هر سهرد دانه مقایسه سه ژنوتیپ انتخابی و سه رقم شاهد نشان داد که از نظر عملک
و همچنین  (کیلوگرم در هکتار 6/3929) از میانگین عملکرد شاهدها( کیلوگرم در هکتار 4318و  3/4349، 4218  ترتیب

 ژنوتیپ در بینترین از نظر سایر صفات مورد بررسی مطلوببیشتر بود.  (کیلوگرم در هکتار 4/4113از شاهد برتر )سیمره 
 (.4)شکل بوده است  G71های انتخابی ژنوتیپ

          Gen DHE DMA PLH PL SL A.S TKW YLD 

 

Maximum 

Dehdasht                 

  Saimareh                 

  Saverz                 

  G004                 

  G071                 

  G072                 

  

         

Minimum 

 

 

، تعداد روز تا ظهور سنبله DHE .رقم شاهد در صفات مختلف سهژنوتیپ برتر و سه نقشه حرارتی وضعیت  .4شکل 

DMA :ی، کیولوژیزیف دنیتعداد روز تا رسPLH :متریسانتبه  ارتفاع بوته ،SL : متریسانتسنبله به طول ،PL : طول
 هکتاردر  لوگرمیکبه  عملکرد دانه: YLDو  وزن هزار دانه به گرم: TGW: امتیاز زراعی، AS، متریسانتپدانکل به 

 

 گیرینتیجه
های گندم دوروم بود که نشان دهنده پتانسیل قابل ملاحظه این تنوع گسترده در بین ژنوتیپنتایج این بررسی حاکی از 

، G004رس با عملکرد بالا سه ژنوتیپ سطمتوهای نژادی است. از بین ژنوتیپهای بهسم برای استفاده در برنامهپلاژرم
G071  وG072  نژادی مورد های بعدی بهرود در برنامهانتظار میاز نظر تمامی صفات مورد بررسی مطلوب بودند و

در  دیتول یداریپا شیبارش و افزادر مناطق کم گندم دورومبه بهبود عملکرد  توانندیم هاافتهی نیااستفاده قرار گیرند. 
 هیو تجز رهیچندمتغ یآمار یهانشان داد که استفاده از روش قیتحق نیا ت،یکمک کنند. در نها یطینامساعد مح طیشرا
 کمک کند ینژادبه یهابرنامه یمناسب برا نیبرتر و انتخاب والد یهاپیژنوت ییبه شناسا تواندیم قیدق یهالیحلو ت
 مختلف منجر شود. یطیمح طیسازگار با شراو  دیارقام جد دیتول ندیفرآ عیبه تسر تواندیم که

 سپاسگزاری
مستخرج شده  0-37-15-050-981016 شماره به مید یکشاورز قاتیمصوب مؤسسه تحقطرح از  این مطالعه

و بخصوص پرسنل پردیس تحقیقات گچساران که  مید یکشاورز قاتیمحترم موسسه تحق نیاز مسئول لهینوسیبداست. 
 د.شویم یسپاسگزارکردند  ما را در اجرای طرح یاری
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