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Abstract1 

Introduction: Grass pea (Lathyrus sativus) is an annual legume valued for its high yield, protein-rich 

seeds, rapid spring growth, and low irrigation requirements. Its tolerance to drought, salinity, and 

flooding, along with its nitrogen fixation ability, makes it important in crop rotation, soil improvement, 

and reducing weeds and diseases. In breeding programs, yield is a complex trait with low heritability, 

making indirect selection through associated traits more effective. Because breeders often deal with 

many correlated traits, multivariate statistical methods are valuable for simplifying data and 

identifying useful variation. Principal component analysis, cluster analysis, and discriminant analysis 

enable simultaneous evaluation of genotypes based on morphological, biochemical, or molecular 

traits. Cluster analysis, in particular, helps group genotypes by genetic similarity and select 

representative parents, increasing the chance of heterosis and superior offspring. This study applied 

multivariate methods to evaluate and classify grass pea genotypes for breeding advancement. 

In plant breeding programs, selection is based on a large number of agronomic traits with positive and 

negative correlations, so statistical analysis methods that reduce the number of traits affecting yield 

are valuable for plant breeders. Analysis of genetic diversity in germplasm, especially with increasing 

number of variables and sample size, requires the use of multivariate statistical methods. The use of 

such tools allows for accurate classification of the samples under evaluation and helps the plant 

breeder in identifying the genetic material needed for subsequent programs and advancing breeding 

goals more quickly. Multivariate statistical methods that simultaneously evaluate genotypes in terms 

of several traits are widely used in the evaluation of genetic diversity regardless of the type of data, 
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i.e. morphological, biochemical and molecular. Among the most important of these methods are 

principal component analysis, cluster analysis, and discriminant analysis. 

Given that the foundation of plant breeding research is based on the evaluation, description, and 

introduction of suitable plant parents, this research was conducted with the aim of using multivariate 

analysis methods in grass pea genotypes. 

Materials and Methods: To investigate sixteen promising lines of grass pea along with a control 

cultivar using multivariate statistical methods, a study was conducted at four research stations: 

Gachsaran, Kohdasht, Mehran, and Shirvan. The experiment was arranged in a randomized complete 

block design with three replications over three consecutive years (2017–2019). Nine traits were 

evaluated: 100-grain weight, grain yield, forage dry weight, forage fresh weight, grains per pod, pods 

per plant, plant height, days to seed maturity, and days to flowering. 

Results: Cluster analysis using Ward's method and the Euclidean distance measure classified sixteen 

grass pea genotypes into three groups. The first cluster included eight genotypes (5, 6, 10, 11, 13, 14, 

15, and 16). The second cluster consisted of genotypes 1, 2, 3, 4, 8, 9, and 12, while the third cluster 

contained a single genotype (7). In the principal component analysis, the first four components 

explained 77.54% of the total variation. The first component accounted for 23.18%, the second for 

20.70%, the third for 17.46%, and the fourth for 16.19%. Days to flowering (0.893) had the highest 

positive loading in the first component; forage fresh yield (0.829) and 100-grain weight (0.733) in the 

second; days to grain maturity (0.642) in the third; and plant height (0.734) in the fourth. The second 

component, which can be regarded as the "forage yield component," may be used for selecting superior 

grass pea genotypes. Genotypes with the highest yield also had the highest factor scores in the 

principal component analysis, and these genotypes were grouped together in the cluster analysis.  

Conclusion: The results of principal component and cluster analyses were generally consistent. These 

findings indicate significant variation among grass pea genotypes, which can be exploited in breeding 

programs to improve yield and other agronomic traits. 

Keywords: Cluster analysis, Discriminant analysis, Grain and forage yield, Principal components 

analysis 
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 چكیده 

ساله است که با برخورداری از رشد سریع در بهار، در تامین بخشی از علوفه مورد  گیاه زراعی لگومینوز یک ( یک  Lathyrus sativus)  خلر

منظور بررسی شانزده لاین به.  ایفاء کندخشک  را در مناطق خشک و نیمهتواند نقش مهمی  کشور بدون نیاز به آبیاری فراوان، می نیاز

انجام گردید و    1398-1396  با سه تکرار و در سه سال متوالی  RCBپژوهشی در چهار ایستگاه تحقیقاتی در قالب طرح   ،امیدبخش خلر 

بندی کرد. خوشه نخست از نظر همه صفات غیر از صفات ها را به سه گروه، خوشه ای، ژنوتیپ خوشه   تجزیه.  نه صفت زراعی، ارزیابی شدند

توان برای بهبود عملکرد  های این گروه را میدر غلاف، ارزش بالاتر از میانگین کل داشت. بنابراین، ژنوتیپ   تعداد غلاف در بوته و تعداد دانه

دانه و علوفه مورد استفاده قرار داد. در مقابل خوشه دوم از نظر بیشتر صفات غیر از صفات تعداد غلاف در بوته، تعداد دانه در غلاف و 

کار برد. در تجزیه  توان برای بهبود عملکرد دانه بههای این گروه را می رو، ژنوتیپ میانگین کل داشت. از این تر از  عملکرد دانه، ارزش پایین 

های برتر خلر استفاده کرد.  توان در امر گزینش برای ژنوتیپگذاری گردید که از آن میهای اصلی، مولفه دوم عملکرد علوفه نام به مولفه 

ای  ها در تجزیه خوشه های اصلی بودند و همین ژنوتیپد، دارای بیشترین مقادیر مؤلفه در تجزیه به مؤلفه های با بیشترین عملکرژنوتیپ 

توان در توجهی وجود داشت که از آن میهای خلر، تنوع قابلتوان نتیجه گرفت که بین ژنوتیپکلی میطوربهدر یک گروه قرار گرفتند. 

 ملکرد و سایر صفات از جمله تحمل به خشکی استفاده کرد. منظور اصلاح ع نژادی به های بهبرنامه 

 عملکرد دانه و علوفه  ،یاصل  یهابه مولفه   هیتجز  ،یاخوشه   هیتجز  ص،یتابع تشخ  هیتجز :یدیکل هایه واژ

 مقدمه

یلل (Lathyrus sativus)  خلللر زراعلی  ک،  للگلوملیلنلوز    گلیللاه 

و    شلودیانسلان کشلت م ای  وانیمصلرف    یسلاله اسلت که برایک

  یجنس دارا   نیکند. ایخشلک و خشلک رشلد ممهیدر مناطق ن

  دیتول  یبالا  تیمانند ظرفمتعددی  سلللودمنلد    یزراعهای  یژگیو

  تنش  و تحملل بله  آن  یهلادانله  یبلالا  نیپروتئ  یمحتواو    دانله

مقاوم در  و    یاز مواد مغذ  یغن،  محصللول  نیاباشللد.  می  خشللکی

رشلد  مختلفی   یکشلاورز  یهاسلتمیاسلت که در اکوسل   اقلیمبرابر  

   (.Tokarz et al., 2020)کند  یم

را    هلاژنوتیلپطور همزملان  بلهکله هلای آملاری چنلدمتغیره  روش

طور  دهنلد بهاز نظر چنلدین خصلللوصلللیلت مورد ارزیابی قرار می

یعنی  ها  گسلترده در ارزیابی تنوع ژنتیکی صلرف نظر از نوع داده

شلوند. از جمله  مورفولوژیک، بیوشلیمیایی و مولکولی اسلتفاده می

هلای اصللللی،  مؤلفلهبله  توان بله تجزیله  هلا میترین این روشمهم

اشللللاره کردتجو  ای  تجزیلله خوشلللله تللابع تشلللخیص    زیلله 

(Mohammadi and Prasanna, 2003). تجزیه  از  کلی  هدف  

  بلا کله  اسلللت  متغیر  چنلدین  همزملان  نظر گرفتن در  متغیره،چنلد

 تجزیله   ابتلدای  در  هلا  آن  از  یلک  هر  و  بوده  در ارتبلا   یکلدیگر

 Johnsonباشلد )می  یکسلان  اهمیت  دارای  محقق  نظر  ها ازداده

and Wichern, 2007.)    

  چنلدمتغیره  آملاری  اصللللی، روش  هلایمؤلفله  بله  تجزیله

  بسلتههم  صلفات  از  زیادی  کاهش تعداد  برای که  اسلت  قدرتمندی

  بین همبسلللتگی تشلللری   اصللللی و  هایمؤلفه  از کمی  تعداد  به

(.  Roshandel et al., 2016اسللت )  شللده  برده  کاربه  متغیرها

  کلاهش ابعلاد  برای  آملاری  روش  یلک اصللللی  هلایمؤلفله بله تجزیله

واریلانس    کله  اطلاعلاتی  نحوی کلهبله  اسلللت،  هلاداده  و  اطلاعلات
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از  .  گیرندمی  قرار  اولیه  هایمؤلفه  در  نمایند،می  توجیه  بیشللتری

های اصلی جهت کاهش متغیرهای اولیه، توصیف  تجزیه به مولفه

و تشلری  تنوع کل موجود در یک جامعه و تبیین سلهم صلفات  

  ،های اصلللیبه مولفه  تجزیۀ درشللود.  در تنوع کل اسللتفاده می

  از  بسللیاری  میان  روابط کوواریانس  وجود  بیان  اسللاسللی  هدف

 که   اسلت  مشلاهده  غیرقابل  کمیت تصلادفی  چند  براسلا   متغیرها

 (.  Guertin and Bailey, 1982)  شوندمی  نامیده  هامولفه

های مورد  ژنوتیپ،  های گاودانهای ژنوتیپدر تجزیه خوشللله

ها،  تجزیه به عاملهمچنین   بررسللی در سلله گروه قرار گرفتند.

رصلد از  د  59/76منجر به شلناسلایی سله عامل شلد که در مجموع  

هلای  خود اختصلللاا دادنلد. ویژگیهلا را بلهکلل تغییرات داده

کننده  فنولوژیک، عملکرد و اجزای عملکرد از عوامل مهم و تعیین

( بودنللد  تغییرات  ارزیللابیMardani et al., 2024کللل    (. در 

  بله  بلاقلا، تجزیله  هلایژنوتیلپ  دانله  عملکرد  اجزای  و  عملکرد

  درصلد  80   دود که  کرد  معرفی  را  مؤلفه  شلش  اصللی،  هایمؤلفه

 ارزیابی  . در(Astaraki et al., 2020)کرد    توجیه  را  از تغییرات

)  فسلللکیوی  ژنتیکی  تنوع  Festuca arundinaceaپللابلنللد 

Schrebمولفه  سلله  معرفی  موجب  اصلللی  هایمولفه به  ( تجزیه  

 تجزیله   در.  کردنلد  توجیله  را  تغییرات  درصلللد از  80شلللد کله  

  و  شلد   اصلل  خوشله  سله  با  هاگروه بین  تمایز  بیشلترین  ایخوشله

  گرفتنلد  قرار  گروه  سلللله  هلا درژنوتیلپ  دنلدروگرام،  برش  بلا

(Rahimi et al., 2020.) 

 Trigonellaشنبلیله )  بومی  هایتوده  برخی  بندیدر گروه  

foenum-graecumآملاری  هلایروش  از  اسلللتفلاده  بلا  ( ایرانی  

  شللش  در  را  بررسللی  مورد صللفات  هاعامل به  چندمتغیره، تجزیه

  74/80  مجموعاً  ها،عامل  اینکه   داد  قرار  مسلتقل  و  اصللی  عامل

 تجزیه   همچنین براسللا .  کردند  توجیه  را  کل  واریانس  درصللد

  ترتیبگروه به  هر  و  گرفتند  قرار  گروه  سلله در  هاتوده  ای،خوشلله

 Hasani Jifroudiand)شلدند    شلامل  را  توده  هشلت  و  دو  سله،

Mohebodini, 2016.) 

  عامل  بلند، چهار  فسکیوی  پلاسمژرم  در  هابه عامل  با تجزیه  

  را صلللفلات بین  موجود تنوع  کلل  از درصلللد  81  مجموع در  اول

خصلللوصلللیات    برمبنای  ایخوشللله تجزیه  نتایجتوجیه نمودند.  

  ملجلزا  گلروه  پلنلج  در  را  ملاللاللعلله  ملورد  هللاینلملونلله  فلنلوتلیل لی،

  گسللترده  ژنتیکی  فاصللله  های داراینمونه  کرد که  بندیتقسللیم

  مناسللب  کاندیداهای  عنوانبه  بیشللتر  ماالعات  از  پس  توانندمی

  جدید  توسللعه ارقام  جهت  در  اصلللا ی  هایبرنامه  پیشللبرد  برای

در  (.  Majidi and Mirlohi, 2009)گیرند    قرار  اسللتفاده  مورد

هلای  ارتبلا  خصلللوصلللیلات مختلف در توده  ،تحلیلل چنلدمتغیره

  با چرخشاصلللی   هایها به روش مؤلفهتجزیه به عامل،  اسلل ر 

درصلللد از کلل تنوع   75پنج علاملل اول در مجموع  ،  وریملاکس

(.  Dadkhah et al., 2011)  توجیه نمودندموجود بین صلفات را  

  عامل  چهار،  صلفات مؤرر بر عملکرد ماشهای  عامل  به در تجزیه

  شلامل که  دوم  عاملو   کردند  توجیه  را  موجود تغییرات  بیشلترین

  اقتصلادی  عملکرد  و  برداشلت شلاخص  بوته، در  غلاف  تعداد  صلفات

 Zabet and)شللد    داده تشللخیص  عوامل  سللایر  از  ترمهم  بود،

Hoseinzadeh, 2011). 

در   هلای اصللللیهلا بله روش تجزیله بله مؤلفلهتجزیله بله علاملل

های لوبیا، صلفات را به هفت عامل اصللی تقسلیم کرد که ژنوتیپ

از   داده 76بیش  تغییرات کلل    هلا را توجیله کردنلددرصللللد 

(Ghanbari et al., 2017)  .نشلان  هاعامل  به در گلرنگ، تجزیه  

نمودند    توجیه  را  تغییرات  درصلللد  28   دود  داد که چهار عامل،

غوزه    انلدازه  دانله، تعلداد  و وزن ترتیلب عملکرد دانله،هلا بلهکله علاملل

در    (.Aminian et al., 2019گلذاری شلللدنلد )برگ نلام  آب  و

 به روش  ایخوشله گندم، تجزیه  اینبرد  هایلاین  گروهی  انتخاب

 Abedi andکرد )  بندیگروه  خوشللله سللله  را در  هاوارد، لاین

Saba, 2019.) 

صلللفلات مورر بر  در هلای اصللللی براسلللا  تجزیله بله مؤلفله

  ،درصلد از تغییرات  72سله مؤلفه اول در مجموع    ،عملکرد گندم

و  سللنبله  ها را توجیه کردند که صللفات شللاخص برداشللت  داده

  ،هالاین  عنوان معیارهایی مناسلب در انتخابشلاخص برداشلت به

. همچنین  توجهی در واریلانس دو مؤلفله اول داشلللتنلدتلثریر قلابلل

رد بررسلی را در چهار  های مولاینوارد،  ای به روش  تجزیه خوشله

گروه قرار داد که نتایج  اصللله از تجزیه تابع تشللخیص نیز این  

   (.Moosavi et al., 2013)  بندی را تایید کردگروه

  ارقلام  در  اصللللی  هلای مؤلفله  بله  تجزیله  ای دیگر،در مالالعله

 وزن  غلاف، در دانله تعلداد  صلللفلات  کله داد  بهلاره نشلللان  کلزای

  را  همبسلتگی  بیشلترین  دانه  عملکرد  و  برداشلت  شلاخص  هزاردانه،

  گلدهی تا  روز  تعداد  رسلیدگی،  تا  روز  تعداد  صلفات  و  اول  مؤلفه  با

داشتند.    دوم  مؤلفه  با  را  همبستگی  بیشترین  گلدهی  دوره  طول  و

  برای  اصلا ی  هایبرنامه  در صفات  این  از  استفاده  امکان  بنابراین

وجود   انتخلاب  معیلار عنوانبله کلزا بهلاره ارقلام  دانله  عملکرد بهبود



 193 رهیچندمتغ یآمار یهامختلف با روش  یهاطیدر مح یزراع( براساس عملکرد و صفات Lathyrus sativusخلر ) دبخشیام یهان یلا یبررس

 (.Moradi and Soltani Hoveize, 2016داشت )

  ییایاز مناطق جغرافخلر  نمونه    400پلاسلللم  ژرم  در ماالعه

  یدو گروه اصلل ها بهنمونه  ،یاخوشله تجزیهمختلف با اسلتفاده از  

  نظررا از    شیپلاسلم مورد آزماژرمکه   شلد میتقسل   رگروهیز  کیو  

 (.  Rahman et al., 2022)  متنوع نشان داد  اریبس  ،ساختار

بلا    لاتیرو سللله گونله    یکی، تنوع ژنتای دیگردر مالالعله

  یها به مؤلفه هیبا تجزشلد که   یابیارز  یاسلتفاده از صلفات زراع

،  ن یپروتئ  یوزن هزاردانله و محتوا  ی یصلللفلات فنوتی،  اصلللل

براسلا  صلفات    یاخوشله هیتجز  .را نشلان دادند  زیتما  نیشلتریب

کرد. تنوع   یبنلدگروه  را براسلللا  گونله  یژن  یاهل نمونله  ،یزراع

  نیب  یهاهر گونه و تفاوت  یهاشللده در داخل نمونه  ییشللناسللا

با تمرکز بر    ،یبعد  یاصللا   یهابرنامه  یبرا  تها ممکن اسل گونه

  بلاشلللد  دیل مف  ن،یپروتئ  یمحتوا  نیتوده و همچن سلللتیز دیل ولت

(Aci et al., 2020).   

هلای اصللللی، ای دیگر روی خلر، تجزیله بله مؤلفلهدر مالالعله

های مورد  ای، نمونهپنج مؤلفه اصللی را اراهه داد و تجزیه خوشله

(.  Kr et al., 2025مالالعله را بله چهلار گروه تقسلللیم کرد )

اصلللاح  توانند برای  های برتر و متنوع شللناسللایی شللده مینمونه

و بازگرداندن لگوم طلایی به کشللت در مقیا  بزرگ مورد  خلر  

هلای  اسلللتفلاده قرار گیرنلد. در مالالعله تنوع ژنتیکی بین ژنوتیلپ

با    درصلد تنوع  74براسلا  صلفات مورفولوژیکی در مجموع  خلر  

های اصللی با شلش مقدار ویژه اول توجیه شلد. در  تجزیه به مولفه

ای، بیشلترین تعداد ژنوتیپ متعلق به خوشله پنجم  تجزیه خوشله

 ,.Ahamed et al) و کمترین آن متعلق به خوشلله سللوم بود

2012  .) 

برای  خلر  هلای  تنوع ژنتیکی در ژنوتیلپدر پژوهشلللی دیگر، 

سللیزده صللفت مورفولوژیکی از طریق تجزیه چندمتغیره ارزیابی  

بندی  ها از طریق تجزیه کلاسلتر در پنج خوشله گروهشلد. ژنوتیپ

های اصللی  درصلد تنوع با تجزیه به مؤلفه  84شلدند. در مجموع  

 ,.Rahman et al)توسلط سلیزده مقدار ویژه اول توجیه گردید  

2010). 

بر   نژادیهلای بلهپژوهش اسلللا  کله پلایله وبله این  بلا توجله

های  برای انجام برنامهو معرفی والدین گیاهی  ارزیابی، توصلللیف

از    اسلتفاده با هدف این پژوهش  ،مناسلب اسلتوار اسلتاصللا ی  

انجلام    هلای خلرژنوتیلپوتحلیلل چنلدمتغیره در  هلای تجزیلهروش

 گرفت.

 هامواد و روش

رقم   همراهخلر بلهامیلدبخش  لاین  شلللانزده  ،  آزملایش نیدر ا

کشاورزی    قاتیتحق  یالمللنیمرکز بکه از  (  1)جدول  شاهد نقده  

  سلتگاهیا  ( تهیه شلده بود در چهارICARDAک )خشل   یدر نوا 

دشلت، مهران و  در گچسلاران، کوهواقع   میکشلاورزی د قاتیتحق

  1398-99و    98-1397،  97-1396  یسلال زراعسله   در  شلیروان

  در قلاللب طرح  طیمح  هر  در پژوهش  قرار گرفتنلد.  مالالعلهمورد  

  یشل یشلد. هر کرت آزما  انجام  تکرار  با سلهبلوک کامل تصلادفی 

  25  فیمتر با فاصلله رد  5/4طول    به  کاشلت  فیشلامل چهار رد

کاشللت با اسللتفاده از دسللتگاه بذرکار با    اتی. عملبود  متریسللانت

صلللفلاتی کله مورد  بلذر در مترمربع صلللورت گرفلت.   150تراکم

تعلداد  ی،  تعلداد روز تلا گللدهارزیلابی قرار گرفتنلد عبلارت بودنلد از 

تعداد دانه  ،  تعداد غلاف در بوته،  ارتفاع بوته،  دانه  گیدیروز تا رسل 

وزن  و    دانه  عملکرد،  وزن خشلک علوفه،   وزن تر علوفه،  در غلاف

 .  صد دانه

دسلللت آملده برای هر ژنوتیلپ در  هلای بلهمیلانگین کلل داده

های آماری چندمتغیره  ها( با روشها و مکانها )سلالتمام محیط

تجزیله بله  و  ، تجزیله تلابع تشلللخیصایتجزیله خوشلللهشلللاملل  

. برای تجزیله وتحلیلل قرار گرفتنلداصللللی مورد تجزیلههلای  مولفله

استفاده شد. برای    واردای از معیار فاصله اقلیدسی و روش  خوشه

ای از نظر  تعیین خصللوصللیات هر گروه  اصللل از تجزیه خوشلله

صلفات مورد ماالعه، میانگین هر خوشله برای هر صلفت و درصلد  

های  تجزیه به مولفه  انحراف آن از میانگین کل محاسلللبه شلللد.

برای    . اصلللی با اسللتفاده از ماتریس همبسللتگی صللورت گرفت

اسلتفاده   NTSYSو    SPSSافزارهای  از نرم  هاوتحلیل دادهتجزیه

  گردید.

 نتایج و بحث

صلللورت تجزیله مرکلب برای تملام هلا بلهوتحلیلل دادهتجزیله

دار  ها( انجام شلللد که  اکی از معنیها )محیطها و سلللالمکان

مکلان و اررمتقلابلل سلللال  مکلان برای تملام  ارر سلللال، ارر   بودن

اکثر  های مورد ماالعه برای  گیری شلده بود. ژنوتیپصلفات اندازه

داری نشلللان دادنلد کله نملایلانگر اختلاف  صلللفلات تفلاوت معنی

باشللد. اررمتقابل سلله  ها از نظر عملکرد میژنتیکی بین ژنوتیپ

دار بود  صلللفلات، معنیاکثر جلانبله سلللال  مکلان  ژنوتیلپ برای  

دار بودن تفاوت  بنابراین با توجه به معنی.  اند()نتایج درج نشلللده
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هلا از  هلا برای درک بیشلللتر خصلللوصلللیلات ژنوتیلپبین ژنوتیلپ

 های چندمتغیره استفاده گردید.تجزیه

 و تجزیه کلاستر صیتابع تشخ هیتجز

از تجزیله تلابع تشلللخیص برای تعیین نقاله برش دنلدروگرام  

بالاترین    که  که در  التی(. بدین صورت2استفاده گردید )جدول  

ها  داری و در نتیجه بیشلللترین تفاوت بین ژنوتیپسلللا  معنی

عنوان نقاله برش  وجود داشلللت، یعنی تعلداد سللله خوشللله، بله

 ,Johnson and Wichernدنلدروگرام در نظر گرفتله شلللد )

ای با روش وارد و براسللا  معیار فاصللله خوشللهتجزیه  .(2007

ژنوتیلپ خلر را بله سللله خوشللله یلا گروه،    اقلیلدسلللی، شلللانزده

(. خوشله نخسلت شلامل هشلت ژنوتیپ  1بندی کرد )شلکل  خوشله

های  بود. خوشللله دوم ژنوتیپ  16و    15،  14،  13،  11،  10،  6،  5

را در بر داشلت و خوشله سلوم دارای تک    12و   9،  8،  4،  3،  2،  1

 NTSYSافزار  بود. ضللریب کوفنتیک روش وارد با نرم  7ژنوتیپ  

دهنده این اسلت الگوریتم وارد  محاسلبه شلد که نشلان 81/0 برابر

های اولیه را به درخت کلاستر تبدیل  به خوبی توانسته است داده

  بین  را  توجهیقلابلل تنوع ی،اخوشللله تجزیله درختی  نمودارکنلد. 

شللده در   های ماالعهقرار گرفتن ژنوتیپداد و    نشللان  هاژنوتیپ

نشللللانگلروه ملتلفللاوت  ژنلتلیلکلیدهلنللده  هللای  تلنلوع   وجلود 

  هلایبرنلامله  درتوان  اسلللت کله از این تنوع میای  ملا ظلهقلابلل

 .  استفاده کرد نژادیبه
 

 مورد استفاده در پژوهش  خلر امیدبخشلاین شانزده  -1جدول 

Table 1- Sixteen promising lines of grass pea used in the research 
Genotype number 

 شماره ژنوتیپ

Origin 
 منشاء 

1 
 (1-یونان )یونان

Greece (Greece-I) 

2 
 (2-یونان )یونان

Greece (Greece-II) 

3 --- 

4 
 مراکش

Morocco 

5 
 اتیوپی

Ethiopia 

6 
 مجارستان 

Hungary 

7 
 هند 

India 

8 
 (1بنگلادش )بنگلادش 

Bangladesh (Bangladesh-I)   

9 
 (2بنگلادش )بنگلادش 

Bangladesh (Bangladesh-II) 

10 
 (3-یونان )یونان

Greece (Greece-III) 

11 
 روسیه

Russia 

12 
 (3بنگلادش )بنگلادش 

Bangladesh (Bangladesh-III) 

13 
 (4بنگلادش )بنگلادش 

Bangladesh (Bangladesh-IV) 

14 
 (4-یونان )یونان

Greece (Greece-IV) 

15 
 (5بنگلادش )بنگلادش 

Bangladesh (Bangladesh-V) 

16 
 نقده )شاهد بومی( 

Naghadeh (Local Check) 

 



 195 رهیچندمتغ یآمار یهامختلف با روش  یهاطیدر مح یزراع( براساس عملکرد و صفات Lathyrus sativusخلر ) دبخشیام یهان یلا یبررس

 نتایج تجزیه تابع تشخیص برای تعیین نقطه برش دندروگرام   -2جدول 

Table 2- Results of the discriminant analysis to determine the dendrogram cut point 

 داریسطح معنی

Significance level  

 درجه آزادی 

df 

 کی دو

Chi-square 

 آماره ویلکس لامبدا 

Wilks' Lambda 

 آزمون تابع)ها( 

Test of Function(s) 

 هاتعداد خوشه 

Number of clusters  
0.007 9 22.54 0.710 1 2 

0.004 18 44.09 0.007 1 
3 

0.001 8 15.85 0.172 2 
 

 
 ای شانزده ژنوتیپ خلر براساس میانگین صفات مورد ارزیابی دندروگرام تجزیه خوشه  -1شکل 

Figure 1- Dendrogram of cluster analysis of sixteen grass pea genotypes based on the average of the evaluated traits 

 

ای ارزش دارد که  از نظر انتخاب والدین در هر خوشه، خوشه

میانگین بالاتری نسلللبت به میانگین کل نشلللان دهد. بنابراین،  

برای تعیین خصلوصلیات هر خوشله از نظر صلفات مورد ماالعه،  

میانگین هر خوشلله برای هر صللفت و انحراف آن از میانگین کل  

ده اسلت.  نشلان داده شل   3محاسلبه و بر سلب درصلد در جدول  

خوشله نخسلت از نظر همه صلفات غیر از صلفات تعداد غلاف در  

بوته و تعلداد دانه در غلاف، ارزش بالاتر از میلانگین کل داشلللت.  

همزملان  توان برای بهبود  هلای این گروه را میبنلابراین، ژنوتیلپ

. در مقابل خوشه دوم  مورد استفاده قرار دادعلوفه و دانه  عملکرد  

یر از صلفات تعداد غلاف در بوته، تعداد دانه  از نظر همه صلفات غ

تر از میانگین کل داشلت. از  در غلاف و عملکرد دانه، ارزش پایین

  دانهتوان برای بهبود عملکرد  های این گروه را می، ژنوتیپاین رو

توان از گروه واللدینی بلا  پس برای بهبود عملکرد می  .کلار بردبله

گیری از آنهلا اسلللتفلاده کرد.  عملکرد بلالا را انتخلاب و در دورگ

  هسلتند  یکسلانی  هایخوشله  در که هاییژنوتیپ  که  رودمی  انتظار

  بین تلاقی  بلا و  بلاشلللنلد شلللبیله  همبله  بیشلللتر ژنتیکی لحلا   از

  هتروزیس به  توانمی  دورتر  ژنتیکی  فاصلله  با  خوشله هایژنوتیپ

های موجود در دو گروهی  ژنوتیلپ.  یافت دسلللت  ایملا ظلهقابل

 بیشلترین فاصلله را از هم دارند، برای دسلتیابی به هتروزیس که

 د.  ها مد نظر قرار گیرنعنوان والدهای تلاقیتوانند بهبیشللتر می

آوردن   دسلللتهژنتیکی برای بل   گیریدورگانتخلاب واللدین برای  

نوترکیبی بیشللتر و تفکیک متجاوز مورد نظر باید براسللا  تنوع 
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بلنللابلرایلن گلیلرد.  صلللورت  بللا  ملی  گلیلریگدور ژنلتلیلکلی  تلوانللد 

بلا میلانگین بلالا برای  هلای متفلاوت  خوشلللههلای متعلق بله ژنوتیلپ

های متنوع از  شلود ژنوتیپمی اکثر صلفات شلروع شلود. پیشلنهاد

هلای  هلای مالوب در برنلامله ویژگی هلا همراه بلا سلللایراین گروه

تفکیک بهتری برای عملکرد بالا و   اصلللا ی اسللتفاده شللوند تا

هلای  در تجزیله کلاسلللتر ژنوتیلپ.  گردد صللللاجزاء عملکرد  لا

های موجود  که ژنوتیپ  دسلت آمدهچهار کلاسلتر ب،  مختلف لوبیا

وزن غلاف با بذر، تعداد   در کلاسللتر اول از نظر میانگین صللفات

بلالاترین    ،بوتلهکرد تل عملک غلاف در بوتله، تعلداد بلذر در بوتله و

موجود در کلاسلتر چهارم در اکثر   هایمقدار را داشلتند و ژنوتیپ

میانگین را نشلان دادند. این نتایج نشلان   صلفات کمترین میزان

تلاقی  داد این دو کلاسلللترژنوتیللپ  کله  امکللان تولیلد    ،هلای 

  دهلدمیلانگین عملکرد بلالا را نویلد می هیبریلدهلای زودر  بلا

(Shafiee Khorshidi et al., 2012)  .  ،نتایج  در پژوهشلی دیگر

ژنوتیلپ علد  نشلللان داد کله   40کلاسلللتر    لاصلللل از تجزیله

مشلللابله در کلاسلللترهلای متفلاوتی قرار   هلایی از منلاطقژنوتیلپ

دهنلده علدم  توانلد نشلللاننتیجله می این  ، کلهو برعکس  گرفتنلد

 Tyagi and)  جغرافیایی باشللدو   وجود راباه بین تنوع ژنتیکی

Kahn, 2010)  .را  هاخلر، ژنوتیپ  ژنوتیپ  368  ایخوشله تجزیه  

 با  .  (Parihar et al., 2013کرد )  بندیگروه  خوشه مجزا 19به  

  مورفولوژیک، فنولوژیک  صفت  25  نظر  از  خلر  ژنوتیپ  20  بررسی

  و  گردیلدنلد بنلدیگروه خوشللله  سللله  در  هلاژنوتیلپ  زراعی،  و

  و   لداکثر هتروزیس  بله  دسلللتیلابی  نظر  از  مختلف هلایژنوتیلپ

 Danesh Gylvaieشدند )  متمایز  هم  از  والدین  بهترین  انتخاب

et al., 2011هلای گلاودانله،  ای ژنوتیلپ(. در تجزیله خوشلللله

 Mardaniبررسلی در سله گروه قرار گرفتند )های مورد  ژنوتیپ

et al., 2024  .)هلای اینبرد نوترکیلب  ای لایندر تجزیله خوشللله

بندی  مورد ارزیابی به چهار خوشللله گروه هایگندم دوروم، لاین

 (.   Taheri et al., 2023شدند )

 

 ژنوتیپ خلر  16ای برای صفات مورد ارزیابی در میانگین و انحراف سه کلاستر حاصل از تجزیه خوشه -3جدول 

Table 3- Mean and deviation of three clusters resulting from cluster analysis for the evaluated traits in 16 grass pea genotypes 

روز تا  تعداد 

 گلدهی

Days to 

flowering 

تعداد روز  

تا 

  گیرسید

 دانه 

Days to 

grain 

maturity 

ارتفاع 

  بوته

(cm ) 

Plant 

height 

تعداد  

غلاف 

در 

 بوته 

Pods 

per 

plant 

تعداد  

دانه در  

 غلاف

Grains 

per 

pod 

عملکرد 

  علوفهتر 

(t/ha ) 

Forage 

fresh 

yield 

عملکرد 

  خشک

 علوفه

(t/ha ) 

Forage 

dry 

yield 

عملکرد 

  دانه

(t/ha ) 

Grain 

yield 

وزن صد 

 ( gدانه ) 

100 
grains 

weight 

 

 خوشه

Cluster 

122.63 165.78 65.51 25.21 3.24 14.96 4.87 1.42 10.07 
  نیانگیم

Mean 
1 

0.30 0.22 0.92 -3.10 -0.01 0.84 0.54 0.77 0.75 
  انحراف

Deviation 

121.85 165.04 62.54 26.68 3.27 14.83 4.81 1.42 9.92 
  نیانگیم

Mean 
2 

-0.35 -0.23 -3.66 2.53 0.81 -0.05 -0.70 0.84 -0.79 
  انحراف

Deviation 

122.33 165.17 76.80 27.87 3.06 13.89 4.88 1.24 9.95 
  نیانگیم

Mean 
3 

0.05 -0.15 18.30 7.09 -5.53 -6.38 0.61 -12.07 -0.49 
  انحراف

Deviation 

 

 های اصلیتجزیه به مولفه

براسلللا  صلللفلات   هلاپیل ژنوت  واکنش  یمنظور بررسللل بله

.  اسلتفاده شلد  یهای اصللبه مولفه  هیاز روش تجز شلده  رییگاندازه

  ری شللامل مقاد  یهای اصلللبه مولفه  هی اصللل از تجز  پارامترهای

، برای  یتجمع  انسیدرصلد وارو    شلدههیتوج  انسیدرصلد وار  ژه،یو

برای تهیه   داده شده است.نشان    4جدول    در  مولفه اول تا چهارم

ضلرایب ماتریس مولفه، آن تعداد مولفه که ریشله مشلخصله آنها  

های اصللی بزرگتر از یک بودند انتخاب شلدند. در تجزیه به مولفه

  اصللی  مؤلفه  میانگین صلفات، چهار  براسلا شلانزده ژنوتیپ خلر  

  18/23توجیه کردند. مولفه اول    تغییرات را  از  درصد  54/77  اول
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  دوم،  هایمؤلفه  برای  مقادیر  درصلد از تنوع کل را نشلان داد. این

.  بود  درصلللد  19/16و    46/17،  70/20ترتیب به  چهارم  و  سلللوم

در جدول    هاشلده با مولفه  رییگصلفات اندازه  یهمبسلتگ  بیضلر

فه اول صفت تعداد روز تا گلدهی  نشان داده شده است. در مول  5

( و وزن صلللد  829/0(، در مولفه دوم عملکرد تر علوفه )893/0)

(، در مولفله سلللوم تعلداد روز تلا رسلللیلدگی دانله  733/0دانله )

( ضلللریب مثبت  734/0( و در مولفه چهارم ارتفاع بوته )642/0)

توان، مولفله دوم را مولفله عملکرد  بزرگ داشلللت. در مجموع می

هلای  گلذاری کرد و از آن در امر گزینش برای ژنوتیلپعلوفله نلام

های  ژنوتیپ  اصللی  هایمؤلفه به  در تجزیهبرتر خلر اسلتفاده کرد.  

و    داشلللت  وجود  اول  مؤلفه  دو  در درصلللد تغییرات کل 50خلر  

  و  دانله  عملکرد  بوتله،  در  غلاف  تعلداد  عملکرد بوتله،  صلللفلات

  شلللدنلد  تبیین  اول  مؤلفله  در  مقلادیر  بلا بیشلللترین  بیولوژیلک

(Parihar et al., 2013). 

 Vicia ervilia)هلای گلاودانله هلای ژنوتیلپتجزیله بله علاملل  

L  )  59/76منجر به شللناسللایی سلله عامل شللد که در مجموع  

خود اختصلللاا دادنلد.  هلا را بلهدرصلللد از کلل تغییرات داده

عملکرد از عواملل مهم و  هلای فنولوژیلک، عملکرد و اجزای  ویژگی

در  (.  Mardani et al., 2024کننلده کلل تغییرات بودنلد )تعیین

های اینبرد نوترکیب گندم دوروم، شلش  های لاینتجزیه به عامل

ها  درصلد از تغییرات داده  3/89عامل مشلخص شلد که این عوامل  

(. در بررسلی انجام یافته  Taheri et al., 2023را تبیین کردند )

بلا    رهلایمتغ یهمبسلللتگ  بیل ضلللرا،  مختلف نخود  هلایپیل در ژنوت

نشلان داد که صلفات تعداد کل غلاف در بوته،    یهای اصللمولفه

  عملکرد  دانله،  عملکرد  صللللد دانله،  وزن  بوتله،وزن دانله تلک

  ،بوتله   رد  دانله تعلداد  و بوتلهوزن خشلللک سلللاقله تلک  ،یکیولوژبی

مولفه اول را مولفه مورر    بودند وصلللفات در مولفه اول    نیترمهم

صللفات در مولفه اول    بیضللرایعنی .  ندگذاری کردبر عملکرد نام

بالای    ریبرخوردار از مقاد  هایپیاسللت که ژنوت  نای  هندهنشللان

  هلاپیل انتخلاب ژنوتبودنلد و    شلللترییعلاملل اول دارای عملکرد ب

عملکرد و    شیمنجر به افزا  تواندیم  مولفه اول  شیبراسلللا  افزا

ژنوت د  گردنخود  مالالعله شللللده    هلایپیل اجزای عملکرد در 

(Pezeshkpour and Afkar, 2018  .) 

غرب ایران نیز  هلای بومی علد  شلللملالدر بررسلللی توده

بیولوژیکی بلالاترین    مشلللخص شلللد کله عملکرد دانله و عملکرد

 Hashemzadeh andمولفله اول داشلللتنلد )ضلللرایلب را در  

Monirifar, 2016.) 

  1هلای دارای عملکرد بلالا، مقلادیر مولفلهبرای تعیین ژنوتیلپ

شلللود  کله ملا ظله میطوری(. هملان6کلار رفلت )جلدول  اول بله

دارای بلالاترین مقلادیر مولفله اول    5و    16،  13،  14هلای ژنوتیلپ

دسلللت آملده در مورد عملکرد این  بودنلد کله منابق بلا نتلایج بله

  از   اصللل نتایج  مقایسلله  از   اضللر،  تحقیق درها اسللت.  ژنوتیپ

که    شلد  مشلاهده  اصللی  هایمؤلفه  به تجزیه  با  ایتجزیه خوشله

  در  مقادیر مؤلفه  بیشلترین  دارای  عملکرد  های با بیشلترینژنوتیپ

  هاژنوتیپ  همین  دیگر،  از طرف.  بودند  اصللی  هایمؤلفه  به تجزیه

  از   اصلل  نتایج  لذا.  گرفتند  قرار  یک گروه  در  ایخوشله تجزیه  در

 Dowlatshah)  داشلت  ماابقت  هم  با  تا  دودی تجزیه  دو  این

et al., 2021  .) 

و تجزیه کلاستر    اصلی  هایمؤلفه  به  تجزیهکه  با توجه به این

داده ارزیللابلی  بلرای  ملتلفللاوت  روش  دو  مللاتلریلس  از  یلعلنلی  هللا، 

ها یکسلان  کنند و روشهمبسلتگی و ماتریس فاصلله اسلتفاده می

زیله مورد انتظلار  نیسلللتنلد للذا علدم تالابق کلاملل نتلایج دو تج

 باشد.  می

 

 خلر ژنوتیپ  16برای  یهای اصلبه مولفه  هیحاصل از تجز پارامترهای -4جدول 

Table 4- Parameters resulting from principal component analysis for 16 grass pea genotypes 

 مقادیر ویژه اولیه 

Initial Eigenvalues مولفه اصلی 

Principal component )%( تجمعی 

Cumulative 

 درصد واریانس 

 %of Variance 
 کل 

Total 

23.18 23.18 2.09 1 
43.89 20.70 1.86 2 
61.35 17.46 1.57 3 
77.54 16.20 1.46 4 

 
1 Factor Scores 
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 خلر  هایبرای ژنوتیپ  اصلیهای های حاصل از تجزیه به مولفه گیری شده در مولفه ضرایب صفات اندازه  -5جدول 

Table 5- Coefficients of measured traits in the components obtained from principal component analysis for the grass pea genotypes 
 Principal component مولفه اصلی

 Trait صفت
4 3 2 1 

.215 .089 -.124 .893 
 روز تا گلدهی تعداد 

Days to flowering 

-.471 .642 -.368 .303 
 دانه  گیرسیدتعداد روز تا 

Days to grain maturity 

.734 .304 -.356 .188 
 ارتفاع بوته

Plant height 

.307 -.161 -.402 -.764 
 غلاف در بوته تعداد 

Pods per plant 

-.248 -.724 .135 .259 
 دانه در غلاف تعداد 

Grains per pod 

.318 -.116 .829 -.083 
 علوفه عملکرد تر 

Forage fresh yield 

.236 .310 -.059 -.543 
 علوفه  خشکعملکرد 

Forage dry yield 

-.490 .480 .422 -.406 
 عملکرد دانه

Grain yield 

.313 .411 .733 .212 
 دانهوزن صد 

100 grains weight 

 

 یاصل یهابه مولفه  هیدر تجزخلر  پی ژنوت 16 یبرا هامولفه  ریمقاد -6جدول 

Table 6- Factor Scores for 16 grass pea genotypes in principal component analysis 

  Genotypeژنوتیپ 
 Factor Scores مقادیر مولفه

1 2 3 4 

1 -0.919 1.504 -0.959 0.573 

2 0.869 1.122 -2.421 0.047 

3 -0.858 -0.600 0.013 -0.901 

4 -0.317 -0.723 -0.373 -1.581 

5 0.949 -0.986 0.918 -1.046 

6 0.296 -0.291 -0.479 -0.950 

7 -0.153 -1.687 0.586 2.511 

8 -0.825 0.609 0.189 0.404 

9 -1.335 -0.212 -0.824 0.644 

10 -0.294 2.124 2.039 -0.066 

11 -0.525 0.009 0.745 0.207 

12 -1.133 -0.932 -0.023 -1.105 

13 1.337 0.649 0.746 -0.457 

14 2.022 0.090 0.235 0.476 

15 -0.321 0.008 0.325 0.624 

16 1.209 -0.686 -0.721 0.619 

 گیری کلینتیجه

مالوبی    تنوع  مورد بررسی،  هایژنوتیپ  زراعی  صفات  بررسی

  واللدین انتخلاب،  داد نشلللان  چنلدمتغیره  آملاری  هلایروش  نظر از

  برنلاملۀ  در  مهم  عواملل  از  یکی  گیریمنظور دورگبله  منلاسلللب

  موفقیلت  برای  ای،گیلاهلان علوفله  نژادیبله در  اسلللت.  گیریدورگ

  اهمیت  ژنتیکی والدین  قرابت  میزان  دانسلتن  اصللا ی  هایبرنامه

  تجزیه  های مالوب،ژنوتیپ به  رسللیدن  برای.  دارد  زیادی  بسللیار

زیاد و    هزینه  و  زمان  صلرف  جایبه کرد تا  خواهد  کمک  ایخوشله

  اسلتفاده  های دورخوشله  هایتلاقی  تصلادفی، از  هایتلاقی  انجام

ای با روش وارد و براسلللا  معیار فاصلللله تجزیه خوشللله.  کرد

بندی کرد.  اقلیدسلی، شلانزده ژنوتیپ خلر را به سله گروه خوشله

  15،  14،  13،  11،  10،  6،  5خوشله نخسلت شلامل هشلت ژنوتیپ  
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را در    12و    9،  8،  4،  3،  2،  1های  بود. خوشلله دوم ژنوتیپ  16و  

شله نخسلت  بود. خو 7بر داشلت و خوشله سلوم دارای تک ژنوتیپ  

از نظر همه صفات غیر از صفات تعداد غلاف در بوته و تعداد دانه  

داشللللت.   میللانگین کللل  از  بللالاتر  ارزش  بنللابراین،  در غلاف، 

مورد   علوفلهتوان برای بهبود عملکرد  هلای این گروه را میژنوتیلپ

. در مقابل خوشله دوم از نظر بیشلتر صلفات غیر  اسلتفاده قرار داد

در بوتله، تعلداد دانله در غلاف و عملکرد  از صلللفلات تعلداد غلاف 

های  ، ژنوتیپتر از میانگین کل داشت. از این رودانه، ارزش پایین

  نتایج  این .کار بردبه  دانهتوان برای بهبود عملکرد  این گروه را می

  هلایبرنلامله  را در  هلاژنوتیلپ  این  توانمی  کله  اسلللت  آن  گربیلان

در تجزیه  اسلتفاده قرار داد.    مورد  عملکرد  افزایش  برای  اصللا ی

  از  درصللد 54/77  اول  اصلللی  مؤلفه  چهارهای اصلللی،  به مولفه

را مولفله دوم، مولفله عملکرد علوفله  توجیله کردنلد.    تغییرات 

ملینللام آن  از  کلله  بلرای  گللذاری گلردیللد  گلزیلنلش  املر  در  تلوان 

  تجزیه  دو  این  از   اصلل  نتایجهای برتر خلر اسلتفاده کرد.  ژنوتیپ

  به  تجزیه)  چندمتغیره  داشللتند. تحلیل  ماابقت هم  با  تا  دودی

  آن  اناباق  و  ماالعه  در این(  ایخوشله  تجزیه  و اصللی  هایمولفه

  توانمی هلااین روش از  کله داد نشلللان محققلان سلللایر  نتلایج بلا

توان  کلی میطوربه.  کرد  اسلتفاده  کارآمد  آماری  ابزارهای  عنوانبه

توجهی وجود  هلای خلر، تنوع قلابللژنوتیلپنتیجله گرفلت کله بین  

منظور اصللاح  نژادی بههای بهتوان از آن در برنامهداشلت که می

 عملکرد و سایر صفات زراعی استفاده کرد.
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