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Wydzielanie grup miejscowosci na podstawie
seril doswiadczen wielokrotnych ze zmiennym
sktadem odmian w latach przy uzyciu pakietu
SEQRET
Czes¢ 1. Teoretyczne podstawy analizy
retrospektywne;j

The clustering of locations based on multi-environment trials with different
cultivars across years using the SEQRET package
Part 1. Theoretical development of retrospective analysis

W pracy przedstawiono teoretyczne podstawy analizy retrospektywnej na niekompletnych danych
historycznych pochodzacych z wieloletnich serii do§wiadczen w wielu miejscowosciach. Analiza ta
stanowi integralna czg$¢ metody pattern analysis i stosuje si¢ do wydzielania grup miejscowoscli,
w ktorych odmiany sa podobnie zréznicowane pod wzglgdem plonu. Praca prezentuje aspekt wyzna-
czania odleglosci pomigdzy miejscowosciami usrednionych poprzez lata. Opisana metodyka zostata
wykorzystana w procedurach pakietu SEQRET, co zaprezentowano na przyktadzie w Czesci II.

Stowa kluczowe: retrospektywna sekwencyjna analiza skupien, niekompletne historyczne bazy
danych, interakcja genotypowo-srodowiskowa

This work presents the theoretical development of retrospective analysis methods, which are
appropriate to study unbalanced historical data sets from multi-environmental series of experiments
carried out for many years. These methods are the first part of pattern analysis methods and they are
used for clustering locations in the way by which they discriminate among genotypes. The paper
describes an idea of calculating proximities between locations and averaging proximity matrices over
years. These procedures were used in the SEQRET package, which has been exemplified in Part II of
the work.

Key words:  retrospective sequential pattern analysis, unbalanced historical databases,
genotype X environment interaction
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WSTEP

Do celow badania odmian w programie hodowlano-odmianowym przeprowadza si¢
serie doswiadczen w wielu miejscowosciach, powtorzonych przez wiele lat. W takich
seriach doswiadczen te same odmiany sa badane w wielu latach. Jednak w seriach
doswiadczen przedrejestrowych w poszczegdlnych latach zmienia si¢ sktad odmian
(jedynie odmiany wzorcowe powtarzane sg w wielu latach). Ponadto zbior miejscowosci
nie zawsze jest taki sam w kazdym roku. Dane pochodzace z serii do$wiadczen
przedrejestrowych zebrane z wielu lat tworzg historyczng baz¢ danych, ktora stanowi
trojkierunkowa klasyfikacje genotypy x miejscowosci X lata (ang. GLY — genotype,
location, year) o bardzo duzej niekompletnosci. Mimo tego, wymieniony rodzaj danych
jest przydatny takze do badaniu podobienstw migdzy miejscowosciami, w ktorych
przeprowadzane byly doswiadczenia. Podobienstwa migdzy miejscowo$ciami badane sg
pod wzgledem rodzaju zréznicowania odmian dla waznej cechy (gléwnie plonu). Ten
sposob postepowania umozliwia grupowanie miejscowosci, w ktorych odmiany sa
zréznicowane podobnie. Takie grupowanie miejscowosci jest bardzo waznym aspektem
badan metodyczno-hodowlanych nad doskonaleniem sieci stacji testujagcych odmiany w
procesie ich hodowli i rejestracji (Lawrence i DeLacy, 1993; DeLacy i in., 1994; Gauch i
Nobel, 1997; Zhang i in., 2006). Do wykonania analiz tego rodzaju mozna zastosowaé
metody pattern analysis, czyli taczne zastosowanie metod analizy skupien oraz analizy
sktadowych glownych (Williams, 1976), dzigki czemu mozliwe jest grupowanie badanych
miejscowosci oraz ocena podobienstw pomigdzy nimi ze wzgledu na sposéb réznicowania
odmian pod katem obserwowanej cechy (np. plonowania).

Braki danych w klasyfikacji genotypy X miejscowosci x lata moga znacznie utrudnic¢
ich analiz¢ 1 wnioskowanie w konteks$cie podobiefistwa miejscowosci. W szczegolnosci
wymienione wczesniej metody analizy skupien wymagaja wyznaczenia odleglosci
pomigdzy miejscowosciami, podczas, gdy przy braku wynikéw ze wszystkich
miejscowosci klasyczne podejscie analityczne nie moze by¢ zastosowane. Kolejnag cecha
danych historycznych jest wystepowanie interakcji genotypowo-srodowiskowej w
poszczegoblnych latach, ktérg powinna uwzglednia¢ metoda grupowania miejscowosci.

DeLacy i wsp. (1996) zaproponowali metode odpowiednia do analizowania
niekompletnych danych historycznych pod katem oceny odmiennego zrdznicowania
badanej cechy odmian w rozpatrywanych miejscowosciach i grupowania podobnych
migjscowosci. Opiera si¢ ona na zastosowaniu pewnego sposobu usredniania macierzy
odleglosci miedzy miejscowosciami poprzez lata, a dodatkowa jej zaletg jest mozliwosé
przeprowadzenia grupowania miejscowosci na podstawie ocen efektow interakcji
genotypowo-$rodowiskowej, a nie na warto$ciach cechy obserwowanej w do§wiadczeniu.
Metodyke zaproponowana w pracy DelLacy i wsp. (1996) zastosowano w pakiecie
komputerowym SEQRET (nazwa od ang. SEQuential RETrospective), ktérego autorami
sg DeLacy i wsp. (1998).

Celem pierwszej czgsci pracy jest przedstawienie podstaw teoretycznych metody
statystycznej do opracowania danych w klasyfikacji trojkierunkowej genotypy
x miejscowosci x lata, ktore sa w znacznym stopniu niekompletne. Metody te stuza
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glownie uzyskaniu kompletnej macierzy odleglosci pomiedzy miejscowosciami. Wyniki
analiz danych rzeczywistych z serii do$wiadczen przedrejestrowych z pszenicg ozimg
przedstawiono w drugiej czesci pracy.

IDEA METODY

W  wyniku przeprowadzenia w programie hodowlanym serii do$wiadczen
wielokrotnych w kolejnych latach, ale ze zmiennym sktadem odmian w poszczegolnych
latach, uzyskuje si¢ dane obserwowanej cechy (gtownie plonu), ktére tworza
trojkierunkowg klasyfikacje danych genotypy x miejscowosci X lata (ang. GLY —
genotype, location, year) o bardzo duzej nickompletnosci. Na podstawie danych dla
kazdego roku wyliczane sg odlegto$ci miedzy miejscowosciami, ktore tworza macierz
odlegtosci. Jesli w pewnym roku brakuje danych z miejscowosci, to niemozliwe jest
wyznaczenie odleglosci i na skutek tego macierz odleglosci dla tego roku ma pusty wiersz
i kolumng. Proponowana metoda rozwiazuje ten problem przez zastosowanie usredniania
odlegtosci migdzy miejscowos$ciami poprzez lata, a nastgpnie wyeliminowanie tych
miejscowosci, ktore generujg wystgpowanie pustych komorek. Sposob ten daje w wyniku
zrownowazong macierz odleglosci (bez pustych komorek), ktdora mozna nastgpnie
analizowa¢ standardowymi metodami analizy skupien. Narzedziem do identyfikacji
brakow danych sg opisane dalej macierze incydencji.

Macierze incydencji

Niech y;r bedzie oceng wartosci cechy obserwowanej w doswiadczeniu w i-tej
miejscowosci, j-tym roku, dla k-tego genotypu, ney liczba roéznych genotypow
uprawianych w miejscowoSciach w j-tym roku, a n, maksymalng liczba genotypow
sposrod wszystkich lat. Miejscowosci w liczbie #; oraz lata w liczbie n, identyfikowane sg
jednoznacznie w catym zbiorze danych, natomiast genotypy identyfikowane sg
jednoznacznie tylko w ramach roku. Zaktada si¢ przy tym, ze genotypy w kazdym roku sa
reprezentacjg zasobow genowych w badaniu. Przyjmijmy, ze wartoSci cechy
obserwowanej w doswiadczeniu (np. plonowania) tworza macierz o n; wierszach i n,
kolumnach dla kazdego z n, lat. W macierzach tych wystepuja puste wiersze dla tych
miejscowosci, z ktorych brak wartos$ci obserwowanej cechy w danym roku i réwniez dla
ostatnich ng - ngp kolumn, gdy liczba genotypow uprawianych w danym roku jest mniejsza
od maksymalnej n,. W przedstawianej metodzie definiuje si¢ macierze incydencji A, I', H,
Z, K (DeLacy i in., 1990), ktérych elementy odnosza si¢ do istnienia lub nieistnienia
wynikow lub par wynikow z doswiadczen.

Pierwsza z macierzy incydencji A= (é‘l.jk) opisuje istnienie wynikow ze wzgledu na
genotypy w nastepujacy sposob:
|1, gdy wynik y,, istnieje,
o, w przeciwnym przypadku.

e
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Przy oznaczeniach: &, = Z ik > Otee Z Z ik > Ouee Z Z i (2)
j=l k=1 i=l  j=1 k=1

5[,'- jest liczba wynikow dla genotypoéw uprawianych w i-tej miejscowosci w j-tym

roku, o,,, jest liczba wynikow dla genotypow uprawianych w i-tej miejscowosci w ciagu
wszystkich lat, J,,, jest liczbg wynikéw dla genotypow uprawianych we wszystkich

miejscowosciach w ciagu wszystkich lat. Zauwazmy, ze element 51/- przyjmuje warto$¢

zero, tylko wtedy, gdy brak wynikow z i-tej miejscowosci dla j-tego roku.
Druga macierz incydencji I :( ii) opisuje istnienie wynikow ze wzgledu na

miejscowosci:
_ |1, gdy 6,;. >0, )
o, w przeciwnym przypadku.
Przy oznaczeniach: Z}/U s Ve Z}/U s Voo = z Z;/U , 4)

i=l  j=1
7;. Jestliczba lat, w ktorych poj awﬂa si¢ i-ta miejscowos¢, 7, ; jest liczba miejscowoscl

w ktorych przeprowadzono do$wiadczenia w j-tym roku, y,, jest liczba wynikéw

uzyskanych we wszystkich kombinacjach miejscowos¢ x rok (we wszystkich seriach
doswiadczen wielokrotnych w przeciagu wszystkich lat).

Kolejne trzy macierze incydencji opisujg istnienie par wynikdéw (np. dla tego samego
genotypu z dwodch réznych miejscowosci w tym samym roku). Dla dwoch wynikow v,
vk definiujemy:

1, gdy oba wyniki y,, i y,, istniejq,
771'i'ik = ijk ’ i’k = . ) ‘ (5)
: 0, w przeciwnym przypadku.
PrZy OZHaCZCHIaCh 77[1]0 Znujk B 7711 oo Z anuk > 771... Z 77” o0 (6)

j=l k=1 i

Mo jest liczbg par wynikow dla tych samych genotypéw uprawianych w
migjscowosciach i, i’ w j-tym roku (czyli liczba genotypoéw wspdlnych dla miejscowosci i,
1’), 1., liczba par wynikoéw dla genotypow wspdlnych dla miejscowosci 1, 1’ zsumowang
poprzez wszystkie lata; a 77,,, liczba par wynikéw dla genotypéw wspolnych dla
miejscowosci i-tej 1 kazdej innej niz i-ta zsumowang poprzez wszystkie lata. Oznaczajac
H= (nii,“) otrzymujemy symetryczng macierz incydencji wymiaru n; X n;.

Dalej definiujemy:
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l, gdy n;,.>0,
gii’j = { j (7
0, w przeciwnym przypadku.
Przy oznaczeniach Cie = Zé’ii_,/. Cive = Zé’ii,, . (8)
j=1 i'#i

element ¢, jest liczba lat, w ktorych istnieja wspolne genotypy dla miejscowosciami

. e

i,i’ya g,,, jestliczba par wynikow dla miejscowosci i-tej oraz innej niz i-ta zsumowang

poprzez wszystkie lata. Oznaczajac Z = (é’ ﬁ,.) otrzymujemy symetryczng macierz
incydencji wymiaru n;x n;. Je§li pewne dwie miejscowosci nigdy nie wystgpity razem w
tym samym roku, element (,, bedzie mial warto§¢ zero. Pomigdzy takimi
migjscowosciami nie mozna wyznaczy¢ odlegtosci.

Nastepnie definiujemy:

{1, gdy ¢,.>0,
Ky =

9
0, w przeciwnym przypadku. ©)

Zatem K, wyraza, czy para wynikow dla miejscowosci 7, i’ wystgpita jednoczes$nie

przynajmniej w jednym roku i wowczas
K= Ky (10)
i#i

jest liczba miejscowosci, z ktodrymi i-ta miejscowos$¢ byla pordéwnywana przynajmniej
w jednym roku. Oznaczajac K = (Kn") otrzymujemy kwadratowg symetryczng macierz
incydencji wymiaru n; X n,.

Macierze H, Z i K majg element zerowy poza przekatna, kiedy brak wspolnych
genotypéw dla dwoch miejscowosci 1 w konsekwencji macierz odleglosci migdzy
miejscowosciami ma odpowiedni element pusty.

Model

Przy o e > 0, przyjety model opisany zostat nastepujacym rownaniem:
Yijk :mi/‘+(g|y|l);‘jk (11)
gdzie i jest liczbg miejscowosci, i=1, ..., ns; j jest liczbg lat, w ktorych wystgpita i-ta
miejscowos¢, j=1, ...,7,; k jest liczba genotypéw uprawianych w kombinacji i-ta

miejscowos$¢ x j-ty rok, k=1, ..., 0.

ije 2

my; jest srednig dla kombinacji i-ta miejscowos¢ x j-ty
rok oraz (g v/ )ijk jest efektem k-tego genotypu w kombinacji i-ta miejscowosc¢ x j-ty

rok. Dalej oceny wielkosci (g v/ )ijk oznaczane begda przez x;i.
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Transformacje danych

Przed wykonaniem }gcznej analizy w latach zalecane jest transformowanie danych.
Analizy oparte na danych nietransformowanych wykorzystuja calg informacje o
zmienno$ci w uktadzie danych, podczas gdy transformacje pozwalaja usuwac niektore
sktadniki zmienno$ci uwypuklajac rézne aspekty wzorca tkwigce w danych. Oczywiscie
wybor transformacji powinien by¢ uzalezniony od celu badan. (DeLacy i in., 1990). W
metodach  pattern analysis  stosowanych do badania zréznicowania migdzy
miejscowosciami zalecane jest stosowanie centrowania (Lawrence i DeLacy (1993)) Iub
standaryzowania (DeLacy i in. (1994) i Mirzawan i in. (1994)) danych wzgledem
miejscowosci.

Centrowanie danych wzgledem miejscowosci polega na odjeciu od kazdego wyniku
(np. plonu) $redniej wynikéw poprzez miejscowosci w danym roku (przez co z warto$ci
cechy wydobyty zostaje efekt interakcji). Natomiast standaryzowanie obejmuje ponadto
podzielenie otrzymanych wynikow przez odchylenie standardowe dla miejscowosci. Po tej
transformacji $rednie dla miejscowosci wynoszg zero, a wariancje jeden dla kazdego roku.

Rezultat standaryzacji danych w przedstawianej metodzie opisuje wzor:

n

X, ) 1 £
w., =% odzie v; = Z5ykx;k ’ (12)

ijk
vij ije -1 k=1

gdzie x; s3 ocenami metody najmniejszych kwadratow, a v; jest fenotypowa wariancja

dla miejscowosci w danym roku.

Wilasnosci transformacji stosowanych w pakiecie SEQRET zostaty opisane w pracy Fox
i Rosielle (1982).

QOdleglosci miedzy miejscowosciami w jednym roku oraz w wielu latach

Zalecang miarg do wydzielania grup miejscowosci o podobnym réznicujagcym wptywie
na genotypy jest kwadrat odlegtosci euklidesowej migdzy miejscowosciami. Niech D,
oznacza kwadrat odleglosci euklidesowej miedzy miejscowosciami i, i” w j-tym roku.
Pamigtajac, ze 7,,, wyraza liczbg par wynikow dla miejscowosci , i’ w j-tym roku, Dii;
mozna wyrazi¢ wzorem:

1 & 2
Dy, =— Z M (Wijk - Wi’jk) > (13)
ﬂii'jo k=1

przy zatozeniu, ze para wynikdw istnieje w j-tym roku dla miejscowosci i, i’. Jesli

miejscowosci i, i’ nie wystepuja jednoczesnie w j-tym roku, to 7,,, jest zerem i nie mozna

wyliczy¢ odleglosci migdzy tymi miejscowosciami w danym roku (woéwczas macierz
odlegtosci dla tego roku nie zawiera wyniku dla miejscowosci Z, i”).
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Dalej niech D,, oznacza kwadrat odlegtosci euklidesowej miedzy miejscowosciami i,
i’ poprzez wszystkie lata. Pamietajac, ze 77,,, Wwyraza liczbe par wynikow dla

miejscowosci i, i’ w przeciaggu wszystkich lat, D,, mozna wyrazi¢ wzorem:

1 &
D, = _Znii_'/’-Dii_'/ . (14)

ii'ee j=1

Jesli dwie miejscowosci nigdy nie wystapily jednoczesnie w tym samym roku, 7,.,,
jest zerem i wtedy kwadrat odlegto$ci euklidesowej migdzy dwiema miejscowoSciami nie
jest okreslony. Wowczas macierz odlegltosci wyznaczanych poprzez lata nie zawiera
wyniku dla miejscowosci i, i” (ma pusta komorke).

Eliminowanie pustych komérek w macierzy odleglos$ci

Macierz odleglosci pomigdzy miejscowoSciami poprzez lata D ma wymiar n; % n;. Jesli
nie wystepuja w niej puste komorki, grupowanie miejscowosci mozna przeprowadzic
klasycznymi metodami analizy skupien, w przeciwnym przypadku prezentowana metoda
przeprowadza eliminacje miejscowosci, ktore generujg te braki wedlug opisanej nizej
reguty.

Wsrod miejscowosci  z najmniejszymi  wartoSciami  k;,, nalezy znalez¢ te

z najmniejszymi 77,,,. Jesli k;, jest mniejsze niz n=n;-1, usuna¢ i-ty wiersz i i-ta kolumne
zmacierzy D, H, Z i K, co zmniejszy stopien tych macierzy o 1. Od nowa wyliczy¢ «x,,
oraz 1,,,. Powtarza¢, az najmniejsze k,,=n, tj. gdy wszystkie k,, s3 rowne i nie ma
pustych komorek w macierzach D, H, Z i K (takie macierze nazwano zredukowanymi).
Przy réownych liczebnosciach (niektore 77,,, rowne i k,, mniejsze niz n) eliminowaé
nalezy pierwszg lub ostatnig (najmniejsze lub najwigksze i) wiersz oraz kolumne.

Skutkiem zastosowania opisanej reguly jest pozostawienie w cyklu eliminacji
miejscowosci z najwickszg liczba porownan dla ustalonej liczby innych miejscowosci, do
ktorych byly poréwnywane w przynajmniej jednym roku.

Dolaczenie miejscowosci wyeliminowanych z powodu braku poréwnan

Uzyskanie zredukowanej macierzy odlegtosci moze spowodowaé wyeliminowanie
znacznej liczby miejscowosci. Z tego wzgledu po wydzieleniu grup miejscowosci
pozostawionych, mozna przyporzadkowa¢ miejscowos¢ wyeliminowang do jednej
z istniejacych grup. Opisywana metoda umozliwia dolgczenie wyeliminowanej
miejscowosci i” do grupy / o najblizszym centroidzie, a kwadrat odlegtosci euklidesowe;j
miedzy obiektami okresla wzor:

di2'1 = zzaijk (xi'jk - )_Cljk)z , gdzie x, = Zgg/kxyk . (15)

j=1 k=1 il
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Ocena dopasowania modeli

Niech wyrazenie )?l.jk oznacza przewidywana warto$¢ k-tej odmiany w i-tej
migjscowosci w j-tym roku. Kiedy grupy miejscowosci zostang juz wydzielone, mozna
przyjac za fcijk wartos$¢ srednig obliczong dla /-tej grupy wedlug wzoru:

n
By =Xy = 20y (16)

iel

Dalej niech SS(7) oznacza calkowitg sume kwadratow:

SS(T) = Z]:Ziazk (X — ’_Cij-)z =Z]:Zv:i§i/kxyk2 ’ (17)
i=1 j=1 k=1 i=1 j=1 k=1

gdyz x;x sumuja si¢ do zera dla kazdej kombinacji miejscowos¢ x rok. Wyrazenie SS(7)

mozna zapisa¢ w postaci sumy sktadnikow:

SSI) =33 6,3, 4> S 36, (v — 1) =SS(Exp) + SS(Res) (1)
o1 j=1 k=1 im1 j=1 k=1

(nazwy od ang. explained and residual), a wspolczynnik determinacji wyznaczony ze
wzoru:

R SS(Exp)

SS(T) (19)

przyja¢ jako catkowita (tzn. wyznaczong poprzez lata) miarg¢ efektywnosci modelu.
Sumy kwadratow odchylen mozna tez rozdzieli¢ na lata:

SS(T), = 2.2 Sy’ +2 26, (0 = )" =SS(Exp), + SS(Res),  (20)
iol k=1 i1 k=1

a wspotczynnik determinacji wyznaczony ze wzoru:
R SS(Exp); ‘
/ SS(T )J.
przyja¢ jako miarg efektywnosci modelu w j-tym roku.

ey

PODSUMOWANIE

Opisana metoda wykorzystujgca usrednianie macierzy odleglosci poprzez lata (stad
okreslenie ,,analiza retrospektywna’) pozwala przeprowadzi¢ analiz¢ skupien dla danych
w znacznym stopniu niekompletnych. Dodatkowa zaletg jest mozliwo$¢ przydziatu
wyeliminowanych miejscowosci do wydzielonych grup, dzigki czemu uzyskuje si¢
informacje o tych miejscowosciach, ktore z przyczyn matematycznych, a nie przyrod-
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niczych zostaly wyeliminowane ze standardowego postgpowania. Metody grupowania
obiektow stanowig czg$¢ postgpowania okreslanego mianem pattern analysis. Opis danych
uzupetniajg metody ordynacyjne analizujgce zalezno$ci migdzy badanymi obiektami w
wybranym ciggu lat (stad okre$lenie ,,analiza sekwencyjna”), pominigte w tej pracy,
chociaz zawarte w pakiecie SEQRET.
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