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Extended abstract 

Introduction 

Wheat production is a crucial component of global agriculture. However, it faces numerous challenges, particularly 

in the context of global warming and climate change. In order to address the challenges facing wheat production, 

such as declining irrigated lands and average rainfall, it is important to develop cultivars that can thrive in dry and 

stable conditions. The stability of a plant is defined as the ability to survive in a specific environment, where it can 

be evaluated in different ways such as univariate and multivariate parametric methods and non-parametric 

methods. To this end, it is crucial to study factors such as genotype × environment interactions and select stable 

cultivars using a mixed model that includes both fixed and random variables. The interaction impact of genotype 

× environment can be divided into two parts: crossover (imperfect genetic correlations of traits) and non-crossover 

(heterogeneity of genetic variance in the environment). In random models, it is not possible to estimate the 

treatment effect directly. Instead, the treatment effect needs to be predicted, which introduces the potential for 

errors. These errors occur because the prediction of the treatment effect may not be perfectly accurate. Such error 

can be minimized using the BLUP method (best linear unbiased prediction). Therefore, in this study and to evaluate 

the error, we combined the AMMI and BLUP methods using a mixed linear model based on the BLUP method. 

The aim of this study was to select the superior lines in terms of performance and stability among 16 advanced 

bread wheat lines using a combination of the AMMI and BLUP methods along with the WAASB and WAASBY 

indices, as well as interpreting the relevant graphs to better understand genotype × environment interactions. 

Materials and methods 

We conducted a randomized complete block design study with 15 advanced bread wheat genotypes and Aftab 

cultivar as a control in four replications for three consecutive cropping season (2016-2019) at Sarab Chengai 

agricultural research station, Khorramabad, Lorestan province, Iran. Planting was done according to the usual 

agronomy practices and each experimental unit consisted of 8 lines of 6 meters with a row spacing of 15 cm. The 

planting depth was between 4-5 cm and the amount of seeds used was considered to be 350 seeds per square meter 

based on the weight of one thousand seeds. We used a method that combines AMMI and BLUP methods in the 

form of singular value decomposition (SVD) to determine genotypic stability. In order to incorporate all the 

components in genotype selection and enhance the interpretation of stability, various indices such as the WAASB 

index (weighted average of absolute scores) and WAASBYi index (weighted average of stability and grain yield) 
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are utilized to quantify stability based on relationships. The estimation of variance components is conducted using 

the REML (restricted maximum likelihood) method, and the significance of random effects is determined through 

the likelihood ratio test (LRT).  

Results and discussion 

The results of present study indicated that the interaction effect of genotype × year for the grain yield trait could 

be explained by only two main components. The first main component explained 71.7% of genotype × year. effect 

the likelihood ratio test (LRT) showed that there was a significant difference between the genotypes in terms of 

the grain yield, also the interaction effect of genotype x year for the yield trait was significant (P≤0.05), suggesting 

that the genotypes exhibited different performances in different years. Results of this study showed that performing 

BLUP analysis was justified and hence the best unbiased linear predictions were estimated and stability analysis 

was performed using single value analysis (Emmy analysis basis) on BLUPs of genotype × year interaction. 

Comparison of the predicted averages of grain yield with the BLUP method showed that genotype number 15 and 

followed by 16, 8, 1, 2, 12, 11 and 10 had a higher predicted yield than the average grain yeild. The results of the 

biplot diagram of the first principal component indicated that genotypes No. 9, 12, and 13, with a lower line slope 

(b coefficients), had a smaller contribution to the genotype × year interaction, and were more stable. Since only 

the first main component was used in this graph. Based on biplot of grain yield against the weighted average of 

absolute scores, the genotypes of the fourth region with a higher-than-average performance and low WAASB 

index were selected. However, such biplot is specific for identifying genotypes adapted to specific environments, 

therefore, in this research, another biplot (WAASB × GY) was used, which is able to identify stable genotypes for 

all environments and simultaneous selection of genotypes, based on average grain yield (y) and stability index 

(WAASBY). In order to calculate such biplot, the same weights of 50:50 were given to two performance indices 

and stability index to indicate the importance of both indices in the selection of genotypes. Based on the results of 

this index, genotypes No. 15, 16, 12, 9, 4, 10, 14, and 11, with the highest WAASBY, were selected as stable and 

productive genotypes. Comparing the weighted average biplot of absolute scores (WAASB) and the weighted 

average biplot of stability and performance (WAASB × GY), genotypes No. 15, 16, 12, 11 and 10 were selected 

with the highest performance and stability parameters. 

Conclusion 

The challenges faced in breeding plants lie in the fact that they interact with their environment and different factors 

such as soil erosion, water-holding capacity, physical characteristics of the soil, competition for light, nutrients, 

water, and other environmental factors, which often vary across environments, leading to genotype × environment 

interactions. To address this issue, we utilized a linear mixed model to model the yield as a response variable. Our 

findings were consistent with similar studies that have used AMMI and BLUP methods to identify high yielding 

stable cultivars. Based on the results of our research, we identified genotypes 15, 16, 12, 11, and 10 showing the 

average yields of 3284.167, 3289.722, 3293.861, 3556.833, and 3665.139 kg/ha, respectively. We recommend 

these genotypes for cultivation in similar weather conditions due to their stable performance. 

Keywords: Genotype × environment interaction effects, Combination of AMMI and BLUP method, Stability, Bread wheat 
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 چکیده

های کامل تصادفی بلوکتکرار در قالب طرح  0رقم شاهد با عنوان بهرقم آفتاب همراه بهگندم نان  پیژنوت 11در این پژوهش 

آزمون نسبت  .با هم مقایسه شدندآباد خرم ستان( در ایستگاه سراب چنگایی شهر1131-1131) سال زراعی 1مدت به

 د. بر این اساس تجزیه مقادیر منفردار استمعنیسال برای عملکرد دانه  درژنوتیپ اثر متقابل  نشان داد که( LRT) نماییدرست

(SVD )یخط نااُریبهای بینیپیشماتریس بهترین  یبر رو (BLUP اثر متقابل ژنوتیپ ) × ها ژنوتیپسال، برای ارزیابی پایداری

درصد از تغییرات ماتریس حاصل  1/21درصد و مؤلفه اصلی دوم  0/01که مؤلفه اصلی اول  نشان دادپلات اسکری انجام شد.

رابر پلات اولین مؤلفه اصلی محیط در ببای .سال را توجیه نمودند درژنوتیپ  کنشبرهم خطی نااُریبهای بینیپیشبهترین از 

سال داشتند و از پایداری × ژنوتیپ  کنشبرهمسهم ناچیزی در  11و  12، 3شماره های ژنوتیپعملکرد اسمی نیز نشان داد که 

 (،WAASB) مطلقحاصل از عملکرد دانه در برابر میانگین وزنی نمرات پلات بایبالاتری برخوردار بودند. همچنین عمومی 

پایداری دلیل بهدر ناحیه چهارم  17و  11، 12، 10، 11 های شمارهژنوتیپکه طوری به ،ناحیه قرار دادچهار را در ها ژنوتیپ

 های برتر شناخته شدند. شاخصژنوتیپعنوان قرار گرفتند و به)عملکرد بالا(  ( و بزرگی متغیر پاسخWAASB)مقادیر پایین  بالا

WAASBY ( میانگین وزنی پایداریWAASB  )عنوان بهرا  0و  3، 11،10، 12،17، 10، 11شماره های ژنوتیپو عملکرد

 ها،و مقایسه آن WAASBYو  WAASBدو شاخص  بر اساسکلی طور به معرفی نمود. پر محصولپایدار و های ژنوتیپ

های در اقلیم کشتمنظور بهها را آن توانمیکه شدند انتخاب برتر  هایژنوتیپعنوان به 17و  11، 12، 10، 11های ژنوتیپ

.دنمومشابه توصیه 

گندم نان، BLUPو  AMMIروش دو ترکیب پایداری، محیط،  دراثرات متقابل ژنوتیپ  :واژگان کلیدی
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 قدمهم
ترین گیاه زراعی از اهمیت فراوانی در اصلیعنوان بهگندم 

کشاورزی و کارهای تحقیقاتی برخوردار است. گندم نان 

(Triticum aestivum )گیاهان زراعی مهمترین از ی کی

شمار تر کشورها بهبیشغذای اصلی در عنوان بهباشد که می

برخی کشورها از  ه(. امروزHemdane et al., 2015) رودمی

توجهی از در حال از دست دادن بخش قابلایران جمله 

 خشکیمهنهمچنین آب و هوای  .اراضی آبی خود هستند

ایی در ه، نگرانیپائین متوسط بارندگی کاهش و ایران کشور

بر  هکطوری به. ایجاد کرده استخصوص تولید بالای گندم 

 گندم کشت ریز طحس ،2721 ئو در سالهای فااساس گزارش

 نیحاصل از ا عملکرد طهکتار و متوس ونیلیم 1/0 حدود

؛ (FAO, 2021تن برآورد شده است ) ونیلیم 17یباًتقرسطح 

تولید ارقام سازگار با اراضی دیم و همچنین پایدار از بنابراین 

 باشد.میلایی برخوردار لحاظ عملکرد از اهمیت بسیار با

 و یداریپا یبررس منظورمتعددی به یهاپژوهش تاکنون

جام انبادمجان  و برنج گندم،کنجد،  رینظ یاهانیگ در یسازگار

 ;Mahdavi et al., 2020; Moradpour et al., 2022) شده است

Sharifi et al., 2021; Zeinalzadeh-Tabrizi et al., 2021.) 

 نشیگز در تواندمیمحیط × ژنوتیپ اثرات متقابل آگاهی از 

 کی یاردیپا. باشد تیاهم حائز داریپاهای ژنوتیپ ای پیژنوت

 خاص یطیمح در بقا جهت گیاه آن ییتوانا درواقع اهیگ

 Lin and) است یموروث یصفت ،عملکرد یداریپا .باشدیم

Binns, 1988های روش رینظ یمختلفهای ( که به روش

قابل  یناپارامتر یهاروشو چندمتغیره و متغیره تک یپارامتر

 دو به اندتویم طیمح در پیباشد. اثر متقابل ژنوتیم یابیارز

عدم ) رمتقاطعیغ و( صفات یهمبستگ)عدم  متقاطع بخش

 نیا چون شود، میتقس( طیمح در یکیژنت انسیوار تجانس

 هاآن میمستق آزمون هستند اسکوئریکا عیتوز فاقد بخش دو

هر  توانیمدل مختلط م از استفاده با اما ،ستینپذیر امکان

 (.Yang, 2002) کرد شیرا آزما آن یاز اجزا کی

م مستقیطور به توان اثر تیمار راتصادفی نمیهای در مدل

این  که در شودبینی میپیشتیمار اثر  بلکه، برآورد کرد

  .دیابافزایش مینیز بینی صورت خطاهای ناشی از پیش

این  خطی( ناارُیبینی بش)بهترین پیBLUP استفاده از روش

(. Burgueno et al., 2000) رساندخطا را به حداقل می

های ناشی از عدم قطعیت BLUPروش بینی بهپیشعبارتی به

بهترین (. Yang, 2010) کنداحتمالی را تعدیل میتوزیع 

ها( در هنگام وجود اثر BLUP) یخط ناارُیبهای بینیپیش

را فراهم  بینی دقیق اثرات تصادفیمختلط خطی، پتانسیل پیش

 BLUPهمچنین در روش (. Smith et al., 2005) کندمی

گیرد گزینش گیاهان، بر مبنای ارزش اصلاحی انجام می

(Quddus et al., 2019.) گیری از در این روش، برای بهره

با مدل مختلط خطی  BLUPو  AMMIمزایای دو روش 

 محیطدر ژنوتیپ  کنشبرهم، یک ماتریس BLUPبر مبتنی

آید و از تجزیه این ماتریس با تجزیه ارزش دست می)سال( به

است، یک معیار  AMMI روش ( که پایه تجزیهSVD) منفرد

نام شاخص پایداری میانگین وزنی  پایداری ژنوتیپی به

 :Weighted Average of Absolute Scoresنمرات مطلق )

WAASBی اصلیهاکارگیری مؤلفهبا بهکه  ( معرفی شد 

تری از کمیت پایداری ارائه تفسیر بهتر و دقیق دارمعنی

تلفیق منظور بههمچنین . (Olivoto et al., 2019) دهدمی

ها، شاخص های پایداری و عملکرد ژنوتیپجنبه

WAASBY  معرفی شد که بر اساس این شاخص امکان

طور هب ها برای میانگین عملکرد و پایداریگزینش ژنوتیپ

دهی بین صفت وابسته به وزن و قادرشد فراهم  زمانهم

که  (Olivoto et al., 2019) بودعملکرد دانه( و پایداری )

 رمعیاتوان به هریک از این دو مینژادگر بسته به هدف به

های متفاوتی داد. امروزه از وزن)عملکرد و پایداری( 

و سایر  AMMIپلات، بای GGEهای متعددی از جمله روش

های تجزیه پایداری برای ارزیابی اثرات متقابل ژنوتیپ روش

اما ارزیابی  ،شودمحیط و تعیین پایداری استفاده میدر 

محیط به کمک بهترین در ژنوتیپ  کنشبرهمپایداری و 

 .خوردخطی کمتر به چشم می نااُریبهای بینیپیش

در برخی  BLUPو  AMMIاستفاده از تلفیق دو روش  اخیراً 

های پژنوتیها نظیر ارزیابی میانگین عملکرد و پایداری پژوهش

 Karimizadeh) است گندم دوروم گزارش شدهو  عدس، برنج

et al., 2021; Sharifi et al., 2021: Olivoto et al., 2017.) 
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های برتر از لحاظ لاینهدف از انجام این پژوهش تعیین 

لاین پیشرفته گندم نان با  10، از بین یعملکرد و پایدار

همراه به BLUPو  AMMIاز ترکیب دو روش  گیریبهره

و همچنین تفسیر  WAASBYو  WAASBهای شاخص

ژنوتیپ  کنشبرهمنمودارهای مربوطه برای درک بهتر 

 باشد.میمحیط در 

 هاروشمواد و 
ازگار پایدار و س پر محصولتعیین ارقام منظور بهتحقیق این 

آباد خرم ستاندیم معتدله شهر منطقهبا شرایط آب و هوایی 

قم رهمراه بهژنوتیپ پیشرفته گندم نان  11انجام شد. تعداد 

های بلوک(، در قالب طرح 1)جدول  شاهدعنوان بهآفتاب 

-1131سال زراعی ) 1مدت بهتکرار  0کامل تصادفی در 

 انست( در ایستگاه تحقیقاتی سراب چنگایی شهر1131

 0خط  1. هر واحد آزمایشی شامل گردیدندکشت آباد خرم

متر بود. کاشت بذر با استفاده از سانتی 11متری با فاصله 

عمق کاشت بین  گرفت.بذرکار مخصوص آزمایشی انجام 

متر و میزان بذر مورد استفاده، بر اساس وزن سانتی 1-0

 دانه در مترمربع در نظر گرفته شد. 117 ،هزاردانه

تو و الُیو پایداری ژنوتیپی از روشمنظور تعیین کمیت به

اجزای واریانس  .شداستفاده ( Olivoto etal., 2019) همکاران

( محدودشدهحداکثر درستنمایی ) REMLبه کمک روش 

ز اثرهای تصادفی ا یدارمعنیبررسی  منظوربهبرآورد شدند و 

های ( استفاده شد. مؤلفهLRT) ییدرستنماآزمون نسبت 

 یتدرنهاو  شناسایی شدندپلات اسکریواریانس به کمک 

ژنوتیپ پایدار و پر محصول بود  زمانهمچون هدف انتخاب 

سازی )برای کمیWAASBY و WAASBی هاشاخص از

خود شامل دو بخش  AMMIپایداری( استفاده گردید. روش 

 است. زیر وابطراساس  بر ماندهیباق ای ریپذضربو  ریپذجمع

𝑌𝑔𝑒𝑟    (1رابطه ) = 𝜇 + 𝛼𝑔 + 𝛽𝑒 + ∑ 𝜏𝑛 𝛾𝑛𝛿𝑛 + 𝜌𝑛휀𝑛 

اثرات افزایشی( شامل انحراف ) ریپذجمعبخش  (1) در رابطه

 𝜇و میانگین کل  (𝛽𝑒)ی انحراف محیط ،(𝛼𝑔)ی ژنوتیپ

لی( های اصمؤلفهبه پذیر ضرب) پذیرضربباشد. بخش می

مقدار منفرد  𝛾𝑛 ؛nبردار ویژه ژنوتیپ برای محور  𝜏𝑛شامل 

ی برای بردار ویژه محیط 𝛿𝑛و  nویژه برای محور مؤلفه اصلی 

محور  n تا 1متقابل به  اثر هیتجز منظبهاست که  n مؤلفه

  .یابداختصاص میاصلی  مؤلفه

برآورد  ANOVA پذیر به کمک تجزیه معمولیجمعبخش 

 صورتبهمتقابل ژنوتیپ در محیط  ماتریس اثرات و شودمی

 دنشومیتخمین زده ( پذیرضرب) یشیرافزایغ اثرات

(Gauch, 1988.)  در ادامه تجزیه AMMI ها ژنوتیپ، نمرات

ه گرفتکار بهپلات بایبرای کشیدن نمودارهای ها و محیط

در پ ژنوتی کنشبرهمامکان تفسیر گرافیکی  تاشوند می

 (.Kempton, 1984) آوردندمحیط را فراهم 

اس پذیر( که اسضرب)بخش  مقادیر منفرد با تجزیه تیدرنها

بهترین ماتریس  بر رویباشد می AMMIتجزیه 

وتیپ ژناز اثرات متقابل حاصل خطی  نااُریبهای بینیپیش

محیط برای تعیین کمیت پایداری استفاده شد. ماتریس در 

محیط حاصل از در ژنوتیپ  کنشبرهماثرات کوچک شده 

نام دارد که طبق   �̂�𝑔𝑒 ، ماتریس BLUPهای بینیپیشبهترین 

 شود.رابطه زیر به اجزایش تجزیه می

�̂�𝑔𝑒                                  (2رابطه ) = 𝑈𝑔𝑝∆𝑝𝑝∇𝑒𝑝
𝑇 

، یک ماتریس قطری با مقدار منفرد یا ریشه 𝑈𝑔𝑝 ،در آنکه 

ه )یعنی از مؤلفه اصلی اول ب ترتیب کاهشی استبه و اصلی

. (شودمیمؤلفه دوم از مقدار این ریشه مشخصه کاسته 

∆𝑝𝑝 و ∇𝑒𝑝
𝑇 منفرد های دو ماتریس اورتوگونال با بردار

 باشند.میژنوتیپی و بردارهای منفرد محیطی 

نمودار استفاده شد  نیاز چند هاپیژنوت یداریپا یابیارز یبرا

 ها،نمودار نیاز ا یکی. میپردازیها مآن ریکه در ادامه به تفس

 ردعملک برابر در طیمح یاصل مؤلفه نیاولپلات بای نمودار

 نیآن، نمره اول Xکه در محور  ( استNominal Yield) یاسم

ها ژنوتیپ یآن، عملکرد اسم Yو در محور  طیمح یمؤلفه اصل

 نیاز پژوهشگران از ا یبرخ .(2گنجانده شده است )شکل 

 Najafi) کردند استفادهگندم دوروم  یداریپا هیتجز ینمودار برا

Mirak et al., 2018 .)هاپیژنوتاز  کیهر ینمودار، برا نیا در 

 ،Xکه در آن  شودیمنوشته  ریطبق رابطه ز یمعادله خط کی

کل  نیانگیم ،a ؛یطی( محIPCA1) یاصل مؤلفه نیاول محور نمره

( هر IPCA1)خط یبش ای یاصل مؤلفه نیاول ،bو  پیهر ژنوت

 (.Olivoto et al., 2019) است پیژنوت

 Y= a + bx                                              (1 رابطه)
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-ژنوتیپ ها را در گزینشمؤلفه AMMI تم که بتوانبرای این

 ارائهها ژنوتیپو تفسیر بهتری از پایداری استفاده نمود  ها

میانگین وزنی نمرات مطلق  WAASBشاخص نمودار از  داد

 شد.طبق رابطه زیر استفاده 

𝑊𝐴𝐴𝑆𝐵𝑖                   (0رابطه ) = ∑
|𝐼𝑃𝐶𝐴𝑖𝑘×𝐸𝑃𝑘|

∑ 𝐸𝑃𝑘
𝑝
𝑘=1

𝑝
𝑘=1 

 با رابطه زیر برای WAASBYi شااخصنمودار  نهایتو در

 .گرفته شدکار بهسازی پایداری کمی

𝑊𝐴𝐴𝑆𝐵𝑌𝑖  (1 رابطه) =
{𝑊𝑦×[(

𝐺𝑌𝑖
𝐺𝑌𝑚𝑎𝑥

)]×100}+[𝑊𝑠×(100−
𝑊𝐴𝐴𝑆𝐵𝑖

𝑊𝐴𝐴𝑆𝐵𝑚𝑖𝑛
)]

𝑊𝑦+𝑊𝑠
 

میانگین وزنی نمرات مطلق  WAASBiکه در این روابط، 

ن محور مؤلفه kام در i، نمره ژنوتیپ 𝐼𝑃𝐶𝐴𝑖𝑘 ؛امiژنوتیپ 

، مقدار واریانس توجیه شده IPCA 𝐸𝑃𝑘 ؛کنشبرهماصلی 

 میانگین وزنی پایداری 𝑊𝐴𝐴𝑆𝐵𝑌𝑖 ؛IPCAن kتوسط 

(𝑊𝐴𝐴𝑆𝐵( و عملکرد دانه )iY برای ژنوتیپ )i ؛ام 𝑊𝑦 ،

، میانگین 𝐺𝑌𝑖 ؛(وزن داده شده به متغیر پاسخ )عملکرد

، 𝐺𝑌𝑚𝑎𝑥 ؛هامحیطعملکرد دانه ژنوتیپ با توجه به تمام 

، 𝑊𝑠 ؛ام مشاهده شدهiبالاترین میانگین عملکرد دانه ژنوتیپ 

 ؛(𝑊𝐴𝐴𝑆𝐵داده شده به شاخص پایداری )وزن نسبت 

𝑊𝐴𝐴𝑆𝐵𝑚𝑖𝑛ده شده در بین ، کمترین مقدار مشاه

فزار ااز نرم بالا یهابرآورد شاخص یبرا باشدمیها ژنوتیپ

R استفاده شد. 

 

 های گندم نان مورد بررسیژنوتیپنام و منشأ  -1جدول 
Table 1. Name and origin of investigated bread wheat genotypes 

پیژنوت کد  
Genotype code 

/شجرهنام  
Pedigree / Name 

G1 AFTAB 

G2 
BABAX/LR42//BABAX*2/3/KUKUNA/4/BACEU#1/5/BECARDCMSS07Y00885T-

099TOPM-099Y-099M-099Y-10M-0RGY 

G3 
BABAX/LR42//BABAX*2/3/KUKUNA/4/CROSBILL #1/5/BECARDCMSS 07Y01006 T- 

099TOPM-099Y-099M-099NJ-099NJ-7RGY-0B 

G4 BABAX/LR42//BABAX*2/3/KUKUNA/4/CROSBILL #1/5/BECARD 

G5 
BLOUK#1/5/FRET2*2/4/SNI/TRAP#1/3/KAUZ*2/TRAP//KAUZCMSS06B01047T-

099TOPY-099Y-11M-0Y-5B-0Y 

G6 

KIRITATI//PRL/2*PASTOR/5/OASIS/SKAUZ//4*BCN/3/PASTOR/4/KAUZ*2/YACO//KA

UZ/6/KIRITATI//PRL/2*PASTORCMSS07Y00718T-099TOPM-099Y-099M-099Y-22M-

0RGY 

G7 
BAJ#1/3/KIRITATI//ATTILA*2/PASTORCMSS07Y00288S-0B-099Y-099M-099NJ-099NJ-

10WGY-0B 

G8 
WBLL1*2/VIVITSI//MESIA/3/KIRITATI/WBLL1CMSS07Y00841T-099TOPM-099Y-

099M-099Y-12M-0WGY 

G9 SUP152/BAJ #1CMSS08Y00185S-099Y-099M-099NJ-099NJ-28WGY-0B 

G10 
MUNAL*2/WESTONIACMSS08Y00871T-099TOPM-099Y-099M-099NJ-099NJ-

66WGY-0B 

G11 CHEWINK #1/MUTUSCMSS08Y00485S-099Y-099M-099Y-5M-0WGY 

G12 MUNAL*2/WESTONIACMSS08Y00833T-099TOPM-099Y-099M-099NJ-099NJ-8WGY-0B 

G13 

BABAX/LR42//BABAX*2/3/PAVON 7S3, +LR47/4/ND643/2*WBLL1 /5/BABAX /LR42// 

BABAX*2/3/PAVON7S3,+LR47CMSS08B00634T-099TOPY-099M-099NJ-099NJ-

24WGY-0B 

G14 
QUAIU#1/5/KIRITATI/4/2*SERI.1B*2/3/KAUZ*2/BOW//KAUZ/6/BECARD 

CMSS08B00645T-099TOPY-099M-099NJ-099NJ-6WGY-0B 

G15 
KACHU/BECARD//WBLL1*2/BRAMBLINGCMSS07B00580T-099TOPY-099M-099NJ-

099NJ-10WGY-0B 

G16 
KIRITATI//2*PRL/2*PASTOR/3/CHONTE/5/PRL/2*PASTOR/4/CHOIX/STAR/3/HE1/3*C

NO79//2*SERICMSS08B00732T-099TOPY-099M-099Y-6M-0WGY 
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 نتایج و بحث

از آن بود که ی حاک (1)شکل پلات اسکری نتایج حاصل از

تنها  ،عملکرد دانهصفت برای سال × ژنوتیپ  اثر متقابل

ه مؤلفه کطوری به، هقابل توجیه بوددو مؤلفه اصلی  توسط

 درصد سهم داشت 0/01اصلی اول در این توجیه به میزان 

( نشان داد که LRT) ییدرستنما(. آزمون نسبت 2)جدول 

ها از نظر صفت عملکرد دانه اختلاف ژنوتیپبین 

 .درصد وجود داشته است 1داری در سطح احتمال معنی

ر سال برای صفت عملکرد ددر همچنین اثر متقابل ژنوتیپ 

و این امر به این  دار شدمعنیدرصد  1سطح احتمال 

رد مختلف عملکهای سالها در معناست که ژنوتیپ

بنابراین بررسی ؛ (1ند )جدول اهدادمتفاوتی از خود نشان 

در کنار عملکرد بالا در گزینش ارقام ضرورت  امر پایداری

در یپ ژنوتاثر متقابل دار شدن معنیعبارت دیگر بهیافت. 

ه سال بوده ها در سژنوتیپسال بیانگر بیان فنوتیپی متفاوت 

 با توجه به این موضوع شرط انجام تجزیه به روش .است

BLUPهمین دلیل اقدام به برآورد بهترین به، برقرار بود

ه یو تجزیه پایداری به روش تجز خطی شد ناارُیبهای بینیپیش

از ها BLUP یبر رو( AMMI تجزیه پایه منفرد )مقادیر 

. برخی از پژوهشگران در سال انجام شد درژنوتیپ  کنشبرهم

دار شدن اثرات متقابل های اصلاحی خود، پس از معنیپژوهش

عرفی ارقام پایدار استفاده محیط از این روش برای م درژنوتیپ 

های آزمایشدر  (.Karimizadeh et al., 2021) نداهنمود

 شدهبینییشپمقدار  که به این معنا ،بینیپیشچندمحیطی، دقت 

در گزینش  ،هم نزدیک هستندچقدر با مقدار مشاهده شده به

در (. Olivoto et al., 2019) صحیح ارقام بسیار اهمیت دارد

عداد افزایش ت ،آزمایشی فنونمختلط سه عامل بهبود  هایشآزمای

هتر، باعث ببینی پیشهای آماری با توانایی استفاده از مدل و تکرار

 Gauch and) شوندمیبرای انتخاب ارقام بینی پیشافزایش دقت 

Zobel, 1988 مدل آماری تلفیق روش .)AMMI وBLUP  یکی

 برد.میبینی را بالا هایی است که دقت پیشاز مدل

عملکرد دانه با روش  شدهبینییشپهای مقایسه میانگین

BLUP  و پس از آن  11نشان داد که ژنوتیپ شماره

دارای  17و  11، 12، 2، 1، 1، 10های شماره ژنوتیپ

 شده بیشتر از میانگین کل بودند و سایربینیعملکرد پیش

وری که طها عملکرد کمتر از میانگین کل داشتند بهژنوتیپ

بیشترین  11با ژنوتیپ شماره  11بین ژنوتیپ شماره 

 (.2اختلاف از نظر میانگین عملکرد وجود داشت )شکل 

 

 AMMIبر اساس تجزیه ها ؤلفهواریانس م -2 جدول
Table 2. Components based on AMMI analysis 

 درصد تغییرات
Percent of variation 

 میانگین مربعات

Means Square 

 مؤلفه
Component 

71.7 447279 
 مؤلفه اصلی اول

IPCA1 

 مؤلفه اصلی دوم 176114 28.3

IPCA2  
 

 ژنوتیپ گندم نان10برای  یینمادرستآزمون نسبت  -1 جدول
Table 3. Likelihood ratio test for 16 bread wheat genotypes 

value-P منابع تغییرات 

Source of Variation 

 ژنوتیپ 0.050738*

Genotype 

 سال× ژنوتیپ  0.00975*

Genotype × year 
 درصد 1داری در سطح احتمال معنی: *

*: Significance at the 5% probability level 
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 نان گندم پیژنوت 10 یبرا طیمح در پیژنوت متقابل اثر انسیوار یهامؤلفه پلاتیاسکر -1 شکل

Figure 1. The Scree plot displaying the components of variance of the genotype-environment interaction for 16 

bread wheat genotypes 
 

 

های آبی دایرهگندم نان،  ژنوتیپ 10 برای (BLUP)نااُریب خطی،  بینییشپبهترین  (شدهبینییشپ( GY) عملکرد دانه -2شکل 

افقی های بودند. میله BLUP از میانگین تریینپاتر و لابا BLUP دهند که دارایرا نشان می هایییپژنوت یبترتبهو قرمز 

 .است دوطرفه t با آزمون بینییشپدرصد از  31نشانگر فاصله اطمینان 
Figure 2. Predicted grain yield (GY) (best linear unbiased prediction, BLUP) for 16 bread wheat genotypes. Blue 

and red circles represent the genotypes that had BLUP above and below of BLUP means, respectively. 

Horizontal error bars represent the 95% confidence interval of prediction considering a two-tailed t test. 
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 پلاتیبانمودار  در (bخط )ضرایب که شیببه این با توجه
 Nominal) یاسم عملکرد برابر در طیمح یاصل مؤلفه نیاول

Yield) ،ها از سایر ژنوتیپ 11و  12 ،3های شماره ژنوتیپ
 کنشرهمبدر ها این ژنوتیپتر بیانگر سهم کم ، کهتر بودکم

ها پایداری بیشتر نسبت به سایر ژنوتیپ وسال در ژنوتیپ 
 11، 10، 17، 0، 0، 1های شماره ژنوتیپکه در حالی ؛بودند

خط زیاد ناپایدارتر بودند. از بین شیب نداشتدلیل به 10و 
گزینش  BLUPهای بینیهایی که به کمک پیشژنوتیپ

 از پایدارتر بودند چون 12و  3های شماره ژنوتیپ، شدند
. بررسی (1 )شکل برخوردار بودند تریکمخط شیب

 فهمؤلنمودار عملکرد اسمی در برابر محور نخستین  زمانهم
های بینی( با نمودار حاصل از بهترین پیش1 اصلی )شکل

 محیطدر ژنوتیپ  کنشبرهم از (هاBLUPخطی ) نااُریب
، 17های شماره ژنوتیپکه بین با این ،( نشان داد2 )شکل

مشاهده اختلافی وجود  ،از نظر میانگین عملکرد 12و  11
 الگوی خط کاملاً از پایدارتر بود و  12ژنوتیپ  ،شودنمی

 IPCA1زیرا قدر مطلق نمره  ،ی برخوردار بودمتفاوت
نسبت به ژنوتیپ شماره  11و  17های شماره ژنوتیپ

( تنها بر 1 شکل) یخط. رسم نمودار بیشتر بوده است12
درصد  0/01باشد که می)اولین مؤلفه اصلی(  IPCA1پایه 

ن ل را توجیه کرد و ممکسا× ژنوتیپ  کنشبرهماز تغییرات 
 بنابراین ؛را به مقدار کمی کاهش دهدت تفسیر است دق

تری به تر و دقیقمطمئنبررسی مؤلفه اصلی دوم نیز، نتایج 
برخی پژوهشگران از این روش برای  ما ارائه خواهد داد.

 Dehghani) نداههای عدس استفاده نمودژنوتیپشناسایی 

et al., 2008.) 
که بتوانیم تفسیر بهتری از کمیت پایداری ارائه برای این
دیگری که در آن عملکرد دانه در محور پلات بایدهیم از 

X  و میانگین وزنی نمرات مطلق در محورY  آن گنجانده
. بر اساس این نمودار (0 )شکل شد استفاده نمودیم

ها در چهار ناحیه قرار گرفتند. در ناحیه اول ژنوتیپ
که عملکرد کمتر از حد  0و  1، 0 شمارههای ژنوتیپ

زیاد ها آن WAASBمتوسط داشتند قرار گرفتند و شاخص 
سال  × ژنوتیپ کنشبرهمهمین دلیل سهم بیشتری در بود به

هایی داشتند و ناپایدار بودند. بر اساس این نمودار ژنوتیپ
 کمتری دارند پایدارتر هستند WAASBکه شاخص 

(Olivoto et al., 2019 .) شماره های ژنوتیپدر ناحیه دوم

 WAASB عملکرد خوبی داشتند اما از شاخص 1و  2، 1
ار ژنوتیپ پایدعنوان به یجهدرنتبالایی برخوردار بودند 

، 3، 11، 10های ژنوتیپناحیه سوم شامل  .شناخته نشدند
ند میانگین بودمتوسط بود که دارای عملکرد کمتر از  0و  1

می سهم ک ،وزنی نمرات مطلق پایینداشتن میانگین ا باما 
داشتند و پایدار بودند. ناحیه سال × ژنوتیپ  کنشبرهمدر 

انگین می متوسط هایی با عملکرد بالاتر ازچهارم دارای ژنوتیپ
ناحیه  های اینژنوتیپ بنابراین ؛بود پایین WAASB و شاخص

پر محصول با پایداری گسترده معرفی های عنوان ژنوتیپبه
در این ناحیه  17و  11، 12، 10، 11 شمارههای ژنوتیپ .شدند

لی هر دو مؤلفه اصپلات بایکه در این قرار گرفتند. از آنجایی
ا به رعملکرد دانه پایداری  توانمیه است، گرفته شدکار به

 (.Olivoto et al., 2019) خواهد دادتری نشان شکل مطمئن
این است که در محاسبه شاخص پلات بایاز مزایای این 

WAASB  شود؛میگرفته کار بههای اصلی مؤلفههمه 
ژنوتیپ  کنشبرهمبخشی از دارد که بنابراین این پتانسیل را 

محور نخستین مؤلفه اصلی( ) IPCA1که در  را سالدر 
ها پژنوتیبندی بروز پیدا نکرده است در گزینش و رتبه

( این است 1شکل نمودار )د. از دیگر مزایای این کنلحاظ 
آن، از رویکرد مدل مختلط استفاده شده که  ترسیمکه در 

ط محی× ژنوتیپ  کنشبرهمبر بر اساس آن علاوه توانیم
 همچونبرخی دیگر از پارامترهای مهم ژنتیک کمی 

 هایهمبستگیو پذیری ژنوتیپی، وراثتهای واریانس
ن (. از ایOlivoto et al., 2019) برآورد کردژنوتیپی را 

تر گزینش مطمئنمنظور بهنمودار در چندین پژوهش 
 ,.De Abreu et al) ه استهای پایدار استفاده شدژنوتیپ

2019; Donoso et al., 2016) مختص پلات بایاما این ؛
خاص های سازگار برای محیطهای ژنوتیپشناسایی 

دیگری پلات بایبنابراین در این پژوهش از  ؛باشدمی
(WAASB × GY استفاده شد که قادر به شناسایی )

 (. 1 )شکل استها های پایدار برای تمام محیطژنوتیپ

ها بر اساس هر زمان ژنوتیپاین معیار قادر به گزینش هم
( و شاخص پایداری yدو پارامتر میانگین عملکرد دانه )

(WAASBYاست و به )سازی پایداری استفاده منظور کمی
به دو شاخص  17: 17های یکسانی شد. در محاسبه آن وزن

عملکرد و شاخص پایداری داده شد تا بیانگر اهمیت هر 
ها باشد. بر اساس نتایج این دو شاخص در گزینش ژنوتیپ
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 10، 17، 0، 3، 12، 10، 11های (، ژنوتیپ1شاخص )شکل 
عنوان را داشتند به WAASBYن که بیشتری 11و 

های پایدار و پر محصول انتخاب شدند که بر اساس ژنوتیپ
 ها، ژنوتیپ( نیز از بین این ژنوتیپ0پلات قبلی )شکل بای

ها در ناحیه چهارم یه سوم و بقیه آندر ناح 10و  3، 0شماره 
( و )شکل 0کلی بر اساس نتایج )شکل  طوربهقرار داشتند. 

 11، 12، 10، 11های شماره ها، ژنوتیپآن ( و مقایسه1

عنوان ژنوتیپ برتر برگزیده شدند. شریفی و به 17و 
( در پژوهشی مشابه با  2021et alSharifi ,.همکاران )

هدف ارزیابی عملکرد و پایداری برنج از دو روش 
AMMI  وBLUP  و شاخصWAASBY  برای شناسایی

ارقام پایدار با عملکرد بالا استفاده نمودند و بر کارایی 
د های پایدار تأکیها در تعیین ژنوتیپمطلوب این شاخص

 نمودند. 

 

 کنشنمرات اولین محور مؤلفه اصلی محیطی برهمعنوان تابعی از بهگندم نان ژنوتیپ 10مودار عملکرد اسمی دانه برای ن -1شکل 

Figure 3. Nominal grain yield plot for16 bread wheat genotypes as a function of the environment scores of the 
first interaction principal component axis 

 
 کنشنااُریب خطی از برهم هایبینییشپعملکرد دانه در مقابل میانگین وزنی نمرات مطلق برای بهترین پلات بای -0شکل 

 (WAASB) ها با محیطژنوتیپ

Figure4. Biplot of the grain yield vs. weighted average of absolute scores for the best linear unbiased predictions 
of the genotypes environment interaction (WAASB)  



 1012/  1شماره  / 11 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش
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تیپ وژن 10( برای Y( )WAASBعملکرد )( و میانگین WAASB) مقادیر برآورد شده از میانگین وزنی پایداری -1 شکل

 برای عملکرد و پایداری 17و  17به وزن در نظر گرفته شده  با توجه گندم نان

Figure 5. Estimated values of weighted average of the stability (WAASB) and mean performance (Y) (WAASBY) for 16 
bread wheat genotypes considering the weights of 50 and 50 for yielding and stability, respectively 

 

 ژنوتیپ گندم نان 10میانگین عملکرد دانه و خطای استاندارد  -0جدول 
Table 4. Average grain yield and standard error of 16 bread wheat genotypes 

 ژنوتیپ
Genotype 

 میانگین
Average 

 خطای استاندارد
SE 

G1 3350.417 715.1514 

G2 3346.528 730.7846 

G3 3247.333 703.272 

G4 3196.944 975.9887 

G5 3267.639 764.465 

G6 3197.222 752.0636 

G7 3169.583 797.0692 

G8 3359.722 821.1983 

G9 3241.667 701.3515 

G10 3284.167 835.2845 

G11 3289.722 866.4422 

G12 3293.861 814.6437 

G13 2823.611 696.4088 

G14 3220.889 721.8916 

G15 3665.139 896.0803 

G16 3556.833 727.5283 

 

در  BLUPو  AMMIاز تلفیق دو روش نتایج حاصل  بر اساس

 با بیترتبه 11و  10، 12، 11، 17های ژنوتیپمطالعه حاضر، 

، 101/1231، 022/1213، 100/1210 عملکرد نیانگیم

 برتر از نظر هایژنوتیپعنوان به گرم 113/1001و  111/1110

های اصلاحی برنامهتلاقی در منظور بهعملکرد و پایداری 

 گردندمیمشابه توصیه های چنین کشت در اقلیمگندم نان و هم

 BLUPنشان داد که از روش این پژوهش نتایج. (0)جدول 

بینی ناارُیب خطی( که خطاهای ناشی از )روش بهترین پیش

در ارزیابی و توان کند، میهای تصادفی را تعدیل میمدل

 .استفاده نمودتجزیه تحلیل صفات مختلف 
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