Zuchtung auf Anpassungsfahigkeit

Erfassung der phanotypischen Stabilitat
In zUchterischen Versuchen

Einleitung

Neben der Erzielung eines hohen Durch-
schnittsertrages ist die Stabilitéat des Er-
trages, auch phanotypische Stabilitét
genannt, ein wichtiges Zuchtziel. Es ist
mittlerweile eine sehr grole Zahl von
StabilitdtsmalRzahlen vorgeschlagen
worden (LIN et al., 1986; PIEPHO,
1998a) und es kommen immer weitere
hinzu. Bei dieser groRen Vielfalt muss
sich der vorliegende Beitrag zwangslau-
fig auf einen Ausschnitt beschrénken.
Hierbei steht im VVordergrund, dass vie-
le der géngigsten Stabilitatsmalie als Pa-
rameter eines gemischten Modells auf-
gefasst werden kénnen. Dies ermdglicht
es, Stabilitatsanalysen mit Hilfe von Soft-
ware fur gemischte Modelle auf einfa-
chem Wege durchzufiihren. Ein weite-
rer Vorteil besteht in der problemlosen
Behandlung von fehlenden Werten und
unbalancierten Daten, die insbesondere
in ziichterischen Versuchen eher die
Regel als die Ausnahme darstellen. Des-
weiteren ist es moglich, die Klassifikati-
on von ,,Umwelten“ in Jahre und Orte
sowie Kovariablen fir Umwelten und
Genotypen zu bertcksichtigen. Proble-
matisch ist meist die geringe Zahl von
Wiederholungen (Umwelten). Dies soll
anhand einfacher Beispiele verdeutlicht
werden. SchlieBlich wird auf die Bezie-
hung zwischen Mittelwert und Stabilitét
sowie auf Ansétze, welche beide Aspekte
kombinieren, eingegangen. Die einschl&-
gige Literatur wird hier nur gelegentlich
zitiert. Eine umfassende Darstellung mit
zahlreichen Zitaten findet sich in PIE-
PHO (1998a).

Ein paar géngige Stabilitdtsmalle
Das vielleicht alteste Stabilitatsmal ist
die Umweltvarianz (ROMER, 1917).
Diese wird berechnet nach

IZJ_:l (yij - yi-)z

o
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wobei y; der Ertrag des i-ten Genotyp in
der j-ten Umwelt ist. Je kleiner die Vari-
anz, desto stabiler ist der Genotyp.

Eine gemdlk Umweltvarianz stabiler Ge-
notyp reagiert gar nicht auf wechselnde
Umweltbedingungen, also auch nicht auf
ein verbessertes Néhrstoffangebot.

Ein alternatives Stabilitatsmal, welches
das Ertragspotential der Umwelten be-
ricksichtigt, ist die Okovalenz (CA-
LINSKI, 1960; WRICKE, 1962). Nach
diesem Stabilitdtsmal wird ein Genotyp
als maximal stabil betrachtet, wenn sein
Ertrag dem Umweltmittel als Indikator
fur das Ertragspotential parallel folgt, wie
es in Abbildung 1 veranschaulicht ist.
Um zu erfassen, wie stabil ein Genotyp
ist, ist es hilfreich, die Abweichung des
Umweltmittels(y, ; ) vom Gesamtmittel
liber eine Serie von Umwelten (v..)zu
betrachten, also (7. ; - .. ). Diese Ab-
weichung kann mit der umweltspezifi-
schen Abweichung eines Genotyps von
seinem eigenen Mittelwert, also

(yij — Vi,), verglichen werden. Ein Ge-
notyp wird als vollig stabil betrachtet,
wenn seine Abweichung (y; - v,.) dem
Mittel dieser Abweichungen Uber alle
Genotypen und somit der Abweichung
des Umweltmittels vom Gesamtmittel

(v., - v..) entspricht (Abbildung 2). Dies
ist genau dann der Fall, wenn die Diffe-
renz der Differenzen

i = (yij - yi.)— ()7.] - )7..): (yij ViVt )7..)
gleich Null ist. Diese Differenz der Dif-
ferenz entspricht der Genotyp-Umwelt-
Wechselwirkung eines Genotyps. Die
Okovalenz ist demnach definiert als
Summe der Quadrate der Wechselwir-
kungen eines Genotyps:

3
W, = Z(yij V.-V + y..)z
i

Je kleiner die Okovalenz, desto stabiler
der Genotyp. Ein nach der Okovalenz
stabiler Genotyp nutzt das Ertragspoten-
tial der Umwelten so wie das Mittel al-
ler Genotypen.

Die Okovalenz lasst auRer Betracht, dass
Genotypen unterschiedlich stark auf ei-
nen Umweltgradienten reagieren. So sind
Extensivsorten weniger gut in der Lage,
ein verbessertes Néhrstoffangebot zu
nutzen, wéhrend Intensivsorten sehr
stark reagieren. Die Umweltreaktion
kann mit Hilfe einer Regression auf das
Umweltmittel aller Genotypen quantifi-
ziert werden (FINLAY und WILKIN-
SON, 1963; Abbildung 2). Der Regres-
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Abbildung 1: Schematische Darstellung einer stabilen Sorte, deren Ertrag par-

allel zum Umweltmittel verlauft
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Abbildung 2: Regressionsansatz

sionskoeffizient (b, dient hierbei als Sta-
bilitatsmaR. Je groRer der Regressions-
koeffizient, desto hoher die Reaktion auf
verbesserte Umweltbedingungen. Je
nach Sichtweise werden Genotypen mit
b, = 1 (Genotyp zeigt mittlere Umwelt-
reaktion) oder b, = 0 (Genotyp zeigt kei-
ne Umweltreaktion) als stabil betrachtet.
Eine weitere Malzahl dieses Ansatzes
ist die Varianz der Abweichungen von
der Regression (sji ) Hierbei ist ein Ge-
notyp dann stabil, wenn die Varianz der
Abweichungen mdglichst klein ist.

Statistische Modelle

Die hier vorgestellten Stabilitdtsmale
stehen in Beziehung zu einem statisti-
schen Modell. Ausgangspunkt ist das 2-
faktorielle Modell

Yy =ut g te+(ge)

worin g, der Haupteffekt des i-ten Geno-
typ, ejder Haupteffekt der j-ten Umwelt
und (ge)ij die Wechselwirkung des i-ten
Genotyp mit der j-ten Umwelt (ein-
schlieRlich Restfehler) ist. Die Okova-
lenz entspricht der Summe der Quadrate
der Kleinst-Quadrat-Schétzungen der
Wechselwirkungen. Man kann alterna-
tiv auch die Varianz der Wechselwirkun-
gen,

betrachten, welche als sog. Stabilitatsva-
rianz bezeichnet wird (SHUKLA, 1972).
Je kleiner die Stabilitatsvarianz, desto
groRer die Stabilitit eines Genotyps.
Okovalenz und Schétzungen der Stabi-
litdtsvarianz weisen je nach Schatzver-
fahren eine sehr enge bis perfekte Kor-
relation auf. Eine wichtige Neuerung der
Stabilitatsvarianz gegeniiber der Okova-
lenz ist, dass hier explizit ein (Varianz-)
Parameter eines linearen Modells als
Stabilitdtsmal} betrachtet wird. Analog
kann man flir den Regressionsansatz das
folgende Modell aufstellen:

94

Y= M +tgt ﬁiej + dij

wobei 3, der Regressionskoeffizient des
i-ten Genotyps ist und dij die Abwei-
chung des i-ten Genotyps in der j-ten
Umwelt. Man beachte, dass hier die Re-
gression auf einen Modelleffekt, den
Umwelthaupteffekt (e), erfolgt. Neben
dem Regressionskoeffizienten ist die VVa-
rianz der Abweichungen d; als Stabili-
tdtsmaR zu betrachten:

T4y = var (d i )

Die im vorangegangenen besprochenen
MaRe b, und Sj(i) sind Schatzer der Pa-
rameter 8 und O'(f(i). - Fur die Umwelt-
varianz kann das folgende Modell ver-
wendet werden:

Yy =H+ g+

Die Umweltvarianz S?Zist eine Schatzung
der Varianz der Abweichung des Ertra-
ges vom Genotypmittel (fij), die hier mit
o, bezeichnet wird. Bei diesem Modell
haben die Abweichungen vom Genotyp-

mittel (f;) keine weitere Struktur. Inso-
fern handelt es sich hier um das flexi-
belste Modell. In den anderen Modellen
wird dagegen eine bestimmte Struktur
fir fij impliziert, ndmlich

fy =g+ (ge),

beim zweifaktoriellen Modell fiir die Sta-
bilitatsvarianz und

f,=Beg+d;

ij
beim Regressionsansatz. Wir werden auf
die unterschiedlich ausgepragte Struktur

dieser Modelle spéater zuriickkommen.

Zufallige Umwelten,
feste Genotypen

Umwelten

Fir die Betrachtung von phénotypischer
Stabilitét ist es wichtig, die Grundge-
samtheit von Zielumwelten zu definie-
ren. Viele StabilitdtsmaRe sind Varianz-
komponenten und als solche beziehen sie
sich auf eine Grundgesamtheit von Ziel-
umwelten. Die Leistung eines Genotyp
in einer spezifischen Umwelt ist dabei
in der Regel weniger von Interesse als
die Schwankung der Leistung Uber ver-
schiedene Umwelten. Um nun eine ver-
lassliche Einschdtzung der Stabilitat zu
erhalten, ist es notwendig, die interessie-
renden Genotypen anhand einer repré-

sentativen Stichprobe von Umwelten aus
der Grundgesamtheit zu prufen. Dies ist
leichter gesagt als getan, denn oft wer-
den Standorte ganz gezielt nach be-
stimmten Kriterien ausgewahlt wie
Krankheitsdruck, Klima und Bodenart.
Ohne eine Zufallsauswahl von Umwel-
ten ist eine Stabilitatsanalyse jedoch von
eingeschranktem Wert.

Genotypen

Die zu prifenden Genotypen entstam-
men immer einem mehr oder weniger in-
tensiven Selektionsprozess, so dass man
nicht ohne weiteres von einer reinen
Zufallsstichprobe von Genotypen ausge-
hen kann. Desweiteren ist man weniger
an einer Beschreibung einer Grundge-
samtheit von Genotypen interessiert,
sondern es soll die Leistung eines jeden
Genotyps geschétzt werden. Dies fuhrt
meist zu der Modellierung des Genotyps
als fester Faktor. Adjustierte Mittelwer-
te werden bei dieser Modellwahl mit
Hilfe des als Best Linear Unbiased Pre-
diction (BLUE) bezeichneten Verfahren
geschatzt, welches die Methode der ge-
wichteten kleinsten Quadrate entspricht.

Allerdings spricht weder die Selektion
noch das Interesse an Leistungsschétzun-
gen fur die einzelnen Genotypen grund-
sétzlich dagegen, den Faktor Genotyp als
zuféllig zu betrachten. Das entsprechen-
de Schéatzverfahren, Best Linear Unbi-
ased Prediction (BLUP), ist beispiels-
weise in der Tierziichtung das Verfah-
ren der Wahl und auch in pflanzenziich-
terischen Anwendungen gibt es zahlrei-
che Beispiele, die einen Effizienzgewinn
von BLUP gegenuber BLUE dokumen-
tieren (PIEPHO und MOHRING, 2006).
Um den Faktor Genotyp als zufallig be-
trachten zu kdnnen, ist es allerdings not-
wendig, die Grundgesamtheit zu definie-
ren, aus welcher die zu prufenden Ge-
notypen als Stichprobe betrachtet wer-
den kdénnen. Eine mogliche Definition ist
wie folgt: Gesamtheit aller Genotypen,
die Produkt des bis zur Durchfiihrung der
vorliegenden Serie von Priifungen ange-
wendeten Selektionsprozesses hétten
sein konnten. Zwar wird im Verlauf ei-
ner Versuchsserie Uber mehrere Jahre in
der Regel weiterselektiert, aber diese
Selektion ist in der Analyse der Ver-
suchsserie unter bestimmten Annahmen
signorierbar” (PIEPHO und MOHRING,
2006). SchlieBlich gibt es einen ganzen
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Zweig der Statistik, welcher die zu schat-
zenden Parameter eines Modells grund-
sétzlich als zufallig betrachtet, némlich
die Bayessche Statistik. Ein Bayesianer,
und davon gibt es nicht wenige auch
unter Zichtern und Quantitativen Gene-
tikern, hat mit der Annahme, dass die ge-
netischen Effekte zuféllig sind, keiner-
lei Probleme. Ebenso bestehen sehr enge
Beziehungen zwischen BLUP und sog.
empirischen Bayes-Verfahren (SEARLE
etal., 1992).

Die Frage ob Genotypen und Umwelten
fest sind, ist ein ,,alter Hut* und doch
immer wieder Anlass fir heftigen Streit
unter Statistikern. Die Annahme ,,zufél-
lig“ istimmer die starkere Annahme. Ich
glaube, dass eine Stabilittsanalyse nur
Sinn macht, wenn der Faktor Umwelt als
zuféllig betrachtet werden kann und die
Auswahl der Standorte dementsprechend
zuféllig ist. Der Faktor Genotyp kann
hingegen problemlos als fest angenom-
men werden, und diese (schwéchere)
Annahme wird in dieser Arbeit durch-
gehend gemacht, obwohl es durchaus
gute Argumente geben kann, den Faktor
Genotyp als zufallig zu nehmen.

Varianz-Kovarianz-
Strukturen fur Genotyp-
Umwelt-Daten

Im folgenden wird von einem gemisch-
ten Modell mit festen Genotypen und
zufdlligen Umwelten ausgegangen.
Wichtig ist hierbei, dass alle Effekte,
welche den Umweltfaktor beinhalten, als
zuféllig zu betrachten sind. Verschiede-
ne StabilitdtsmaRzahlen kénnen nun als
Parameter verschiedener Varianten eines
solchen gemischten Modells aufgefasst
werden. Im folgenden soll verdeutlicht
werden, dass diese Modelle jeweils eine
ganz bestimmte Struktur der Varianzen
und Kovarianzen der Daten implizieren.
Die entscheidende Konsequenz dieser
Betrachtung ist, dass die Wahl eines ge-
eigneten Stabilitatsmales sich als Wahl
einer geeigneten Varianz-Kovarianz-
Struktur im gemischten Modell betrach-
ten I&sst.

Das einfachste Modell ist das der zwei-
faktoriellen Varianzanalyse (ANOVA):

Y, = H+g +e +(ge),
wobei e, ~ N(0,02) (lies: e, folgt

einer Normalverteilung mit konstanter
Varianz of) und (ge ); ~ N (O,crge ).
Die Varianz einer Beobachtung ist

var (y,)= 02+ o2, wahrend die

Kovarianz von zwei Genotypen in
derselben Umwelt gleich der Varianz

des Umwelthaupteffektes ist:

cov (yij v Yij )= Uez
Dieses Modell ist sehr restriktiv.
Insbesondere bedeutet die konstante
Varianz einer Beobachtung, dass es kei-
ne Stabilitatsunterschiede gibt. Es ist
wichtig zu betonen, dass die grofle
Mehrzahl der Standardauswertungen
flr Versuchsserien diese starke Annah-
me macht!
Bei der Stabilitatsvarianz wird das
zweifaktorielle Modell erweitert, indem
die Varianz der Interaktion vom Geno-
typ abhéngen kann:

(ge); ~ N (0,0§e(i))

Hierdurch wird auch die Varianz einer
Beobachtung vom Genotyp abhéngig
(Tabelle 1). Die Kovarianz bleibt jedoch
weiterhin konstant. Diese Annahme ist
in der Regel nicht realistisch. So sind
zwei Genotypen, die dieselbe Resistenz
gegen eine haufig auftretende Krankheit
aufweisen, in ihrer Reaktion auf ver-
schiedene Umweltbedingungen oft rela-
tiv &hnlich und weisen eine héhere Ko-
varianz auf als zwei Genotypen, von de-
nen einer diese Resistenz nicht aufweist.
Der Regressionsansatz nach dem Mo-
dell

Y= M tg+ ﬁiej + dij

mit e, ~ N(0,07)

und d; ~ N(O, aj(i))

lasst sowohl Varianzheterogenitat als
auch Heterogenitét in der Kovarianz zu

(Tabelle 1). Bei der Umweltvarianz
kann schlief3lich das Modell

angesetzt werden, wobei der zuféllige
Effekt f; eine unstrukturierte genotyp-
spezifische Varianz o, und eine unstruk-
turierte paarweise Kovarianz o,, zwi-
schen zwei Genotypen hat. Dieses Mo-
dell ist das flexibelste, es hat aber auch
die groRte Zahl von Varianz-Parametern
(Tabelle 1). Demgegeniber ist das zwei-
faktorielle Modell das einfachste, weist
aber die geringste Realitatsnahe auf.

Schatzung von Stabilitats-
malf3en und Modellwahl

Gemischte Modelle kénnen mit der Re-
stricted Maximum Likelihood (REML)
Methode geschétzt werden (SEARLE et
al., 1992). Die logarithmierte Likelihood
(Log-Likelihood) kann dabei zur Mo-
dellwahl herangezogen werden. Sie
spielt im gemischten Modell eine &hnli-
che Rolle wie die Fehlerquadratsumme
in einfachen linearen Modell. Ein gén-
giges Modellselektionskriterium ist das
Akaike Informationskriterium (AIC),
AIC=-2LL ., +2p, wobeiLL_,, die
REML Log-Likelihood ist und p die Zahl
der Varianzparameter. Je kleiner der
AIC-Wert, umso besser die Modellan-
passung. Ein gutes Modell darf weder zu
einfach noch zu komplex sein, weil in
letzterem Falle zu viele Parameter ge-
schéatzt werden missen. Das AIC findet
die optimale Balance zwischen diesen
beiden Gegenpolen.

Zur Illustration verwenden wir einen un-
balancierten Datensatz (PIEPHO, 1999),
der in Tabelle 2 wiedergegeben ist. Die
AIC-Werte in Tabelle 3 zeigen, dass der
Regressionsansatz am besten passt, dicht
gefolgt von der Stabilitatsvarianz. Nach
dem Regressionsmodell hat der Genotyp
1 die kleinste Steigung sowie die kleinste
Varianz der Abweichungen und damit
die hdchste Stabilitat.

Zu beachten sind allerdings die sehr ho-
hen Standardfehler der Parameterschét-
zungen fur alle Modelle (Tabelle 4).
Grund hierfUr ist die relativ geringe Zahl

Yy =u+g +f von Umwelten.

Tabelle 1: Varianzen und Kovarianzen fur verschiedene Modelle (8: | = Zahl der
Genotypen)

Modell var(y; ) covly;,y,;) ZzanhlderParameter’
2-faktorielle ANOVA o. +0g, ol 2
Stabilitatsvarianz Gez + nge(i) Gez I+1
Regressionsansatz Blo?+ O'dz(i) B.p.ol 21
Umweltvarianz o, o, 1(1+1)/2
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Tabelle 2: Unbalancierter Datensatz aus PIEPHO (1999) (Datensatz 1)
Umwelt
Genotyp 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26
1 63 72 69 55 52 67 63 55 66 57 69 73 68 64 67 70 70
2 . . . . . 64 82 76 53 59 62 74 54 66 54 64 69 66 79 66 66 65
3 . . 75 72 55 52 79 72 83 78 40 54 65 73 . .
4 66 59 67 55 85 77 51 49 80 65 88 86 63 53 68 63 52 . 60
5 49 40 57 53 74 71 46 44 62 51 72 70 60 51 65 59 51 66

Es ist bei diesem Beispiel wichtig dar-
auf hinzuweisen, dass die Zahl der Ge-
notypen deutlich kleiner ist als die Zahl
der Umwelten. Im umgekehrten Fall ist
es schwierig oder oft sogar unmdglich,
alle Modelle mit der REML-Methode
anzupassen. Am ehesten eignet sich in
solchen Féllen die Stabilitatsvarianz fur
eine unkomplizierte Auswertung.

Stichprobenumfang

Viele Stabilitatsmafe sind Varianzen und
erfordern einen hoheren Stichprobenum-
fang (Zahl von Umwelten) als Mittelwer-
te. Dies lasst sich am besten am Beispiel
der Umweltvarianz verdeutlichen. Die
Stichprobenvarianz Si2 ist ein Schatzer

der wahren Umweltvarianz o,

Der Variationskoeffizient von Si2 be-

tragt \/2/ (3 —1), wobei J die Zahl der
Umwelten ist. Man bendtigt daher einen
Stichprobenumfang von 50 Umwelten,
um einen Variationskoeffizienten von
20% zu erzielen, was noch sehr unge-
nau ist. Selbst mit 200 Umwelten, fiir
viele Félle ein nicht realisierbarer Ver-
suchsumfang, wird nur ein Variations-
koeffizient von 10% erreicht.

Diese einfache Rechnung zeigt, wie auf-
wandig es ist, verlassliche Stabilitéts-
schéatzungen zu erhalten und dass man
bei kleinen Versuchsserien sehr vor-
sichtig mit Aussagen zur Stabilitét sein
muss.

Tabelle 3: Anpassung verschiedener
Modelle fur Datensatz 1

Modell p® AlIC ®
Zweifakt. ANOVA 2 -273,37
Stabilitatsvarianz 6 -275,26
Regressionsansatz 10 -275,27
Umweltvarianz 15 -269,94

(@) p= Zahlder Parameter
(b) AIC = Akaike Informationskriterium

Additive Main Effects
Multiplicative Interaction
(AMMI)

Eine sehr beliebte Methode zur Explo-
ration von Genotyp-Umwelt-Interaktio-
nen, die sich auch zur Stabilitatsanalyse
eignet, basiert auf dem Additive Main
Effects Multiplicative Interaction
(AMMI) Modell (GAUCH, 1988). Aus-
gehend vom zweifaktoriellen Modell
y, = u+g +e+(ge),

werden hierbei die Interaktionen durch
eine Summe von multiplikativen Termen
modelliert:

yij = ‘u + gi + ej + A’ilel + A’iZWjZ .t dij
wobei A4, die Koeffizienten (Scores) fiir
die Genotypen und w, die Koeffizienten
(Scores) fiir die Umwelten sind. Dieses
Modell stellt eine Erweiterung des Re-
gressionsansatzes dar, indem jetzt mehr
als ein multiplikativer Term zugelassen
ist und auBerdem ein Haupteffekt fir
beide Faktoren aufgenommen ist. Wenn
der Faktor Umwelt als zuféllig betrach-
tet wird, so induzieren die zufélligen
Umweltscores w, eine sehr flexible Va-

Tabelle 4: Parameterschatzwerte (REML) mit Standardfehlern (s.e.) fur Vari-
anzparameter bei verschiedenen Stabilitatsmodellen (Datensatz 1) § Parame-

terrestriktion.

Genotyp Stabilitatsmodell
Stabilitatsvarianz Regressionsansatz § Umweltvarianz
2

Oy (s€) B, (se) Uf(i) (se) o, (se)

1 12,17 (11,94) 522 (1,51) 16,92 (8,13) 42,36 (13,45)

2 23,77 (15,09) 7,78 (1,92) 17,31 (15,60) 78,90 (25,56)

3 54,36 (27,02) 9,61 (2,37) 43,81 (29,47) 159,04 (57,42)

4 39,25 (18,00) 10,79 (2,05) 19,55 (19,34) 136,15 (40,63)

5 22,95 (12,81) 8,03 (1,81) 29,73 (15,25) 99,66 (32,19)
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rianz-Kovarianz-Struktur (PIEPHO,
1998b).

Mit Hilfe der Scores flir Genotypen und
Umwelten koénnen sog. Biplots erstellt
werden (DIGBY und KEMPTON,
1987). Hierbei wird jeder Genotyp und
jede Umwelt durch einen Punkt im zwei-
dimensionalen Raum représentiert. In
Abbildung 3 ist dies fur den Datensatz 2
(Tabelle 5) gezeigt. Genotypen nahe dem
Ursprung zeigen relativ geringe Wech-
selwirkungen, weiter entfernte dagegen
hohe. Wichtig ist die Richtung des Vek-
tors vom Ursprung zum Punkt des Ge-
notyps bzw. der Umwelt. Wenn ein Ge-
notyp und eine Umwelt in eine dhnliche
Richtung weisen, so zeigen sie eine hohe
positive Wechselwirkung. Dies trifft z.B.
fur Genotyp 10 in Umwelt 17 zu, so dass
dieser Genotyp besonders gut an die dor-
tigen Umweltbedingungen angepasst ist.
Ein Biplot eignet sich daher, um spezifi-
sche Adaption zu erkennen.

Zeigen die Vektoren von Genotyp und
Umwelt in entgegengesetzte Richtung,
ist die Wechselwirkung negativ. Stehen
sie etwa rechtwinklig aufeinander, ist die
Wechselwirkung gering. Schlielich sind
Genotypen (Umwelten), deren Vektoren
in etwa dieselbe Richtung weisen, hoch
korreliert und zeigen dhnliche Reaktions-
muster (z.B. Genotypen 5 und 9).

Genotyp 4 liegt am ndchsten am Ur-
sprung, zeigt also nach dem Biplot die
kleinste Wechselwirkung. Dies deckt
sich gut mit der relativ kleinen Stabili-
tatsvarianz fur diesen Genotyp (Tabelle
6). Genotypen 2, 3 und 6 haben dagegen
eine grofe Stabilitatsvarianz, was zu ei-
nem relativ hohen Abstand vom Ur-
sprung im Biplot korrespondiert.

Biplots basierend auf dem AMMI Mo-
dell werden ubrigens in der Regel unter
der Annahme fester Genotypen und
Umwelten erzeugt. Hier wurden dage-
gen Umwelten als zuféllig betrachtet und
die Wechselwirkungen mittels der
BLUPs fur Ailel + Aizwjz in einem Mo-
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Erfassung der phanotypischen Stabilitat in zlichterischen Versuchen

Tabelle 5: Datensatz 2

Umwelt
Genotyp 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1 12 13 14 15 16 17
1 270 232 235 186 476 513 237 318 360 399 251 471 246 298 406 255 4.10
2 277 256 265 203 477 424 231 327 333 38 325 410 297 291 425 235 3.95
3 313 372 347 266 6.08 574 245 4.16 4,95
4 334 338 252 248 554 546 247 3.74 . 4.48 . . . . . . .
5 340 310 273 255 572 571 264 369 400 466 277 556 221 261 415 215 425
6 280 231 199 179 439 469 205 313 253 278 479 312 286 397 270 4.40
7 273 266 202 224 507 512 205 330 3.30 280 515 228 249 434 181 3.54
8 277 248 253 . . 493 237 . 3.00 .272 . . . . .
9 278 323 270 261 624 577 256 382 403 491 294 541 288 257 244 427
10 3.00 276 159 207 504 456 227 339 325 379
1.0 1 Tabelle 6: Stabilitdtsvarianzen (Daten-
' satz 2)
G2
L] u3 Genotyp Stabilitatsvarianz
s G3 Gl 0.0931
0.5 / ° G2 0.1874
G3 0.1074
G4 0.0110
G5 0.0771
| G6 0.2274
0.0 G7 0.0239
G8 0.0765
* @" G9 0.0865
G6 G10 0.0682
-0.5 -
Die meisten Stabilitdtsmalie gehen von
der Pramisse aus, dass eine hohe Varia-
bilitat im Ertrag unerwiinscht ist. Dabei
-1.04 : : : : ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ bleibt das Ertragsniveau zunachst unbe-
-15 -1.0 -0.5 0.0 0.5 1.0 15 | rucksichtigt. Tabelle 7 zeigt ein hypo-
thetisches Beispiel zweier Genotypen.

Abbildung 3: Biplot fiir Datensatz 2 basierend auf Modell'y, = i + g, + € + 4,w, +

A

|2Wj2
dell mit zwei multiplikativen Termen

(AMMI2) geschatzt.

Die BLUP Schétzung hat hier vor allem
den Vorteil einer besseren Gute (PIE-
PHO, 1998b) und sie kann auflerdem mit
unbalancierten Daten durchgefiihrt wer-
den. Die Schatzungen der Wechselwir-
kungen wurden in eine Matrix W (ber-
fuhrt mit Genotypen in den Zeilen und
Umwelten in den Spalten. Die Matrix W
wurde dann nach Zeilen- und Spalten-
zentrierung einer Singul&rwertzerlegung
der Form W = UAV unterworfen, wobei
A eine Diagonalmatrix mit Singulérwer-
ten ist. Diese hat aufgrund des zugrun-
deliegenden Modells nur zwei positive
Singulérwerte. Der Biplot basiert auf den
Scores UA und V, was sicherstellt, dass
euklidische Distanzen zwischen den
Punkten der Genotypen direkt interpre-
tiert werden konnen, z.B. im Hinblick auf
die GroRe der Interaktionen und die Ahn-
lichkeit in der Umweltreaktion (DIGBY
und KEMPTON, 1987).

+ dij mit zufalligen Umweltscores. Genotypen: G1-G10. Umwelten: ul-ul7.

Wahrscheinlichkeitsmethoden

Wahrscheinlichkeit Ertrag < 6
I
I”
I’
/
4
U
s Genotyp 13
II
1
/
,I
/ Genotyp 12
I’
U,
0 T
0 40 80
Schwellenwert @ (dt/ha)

Abbildung 4: Risiko, dass der Ertrag
unter einen Schwellenwert @ (dt/ha)
fallt. Durchgezogene Linie: Genotyp
12; gestrichelte Linie: Genotyp 13. Es
wurde ein dreifaktorielles AMMI Mo-
dell angepasst (PIEPHO und VAN EE-
UWIJK, 2002).
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Genotyp 2 hat trotz der deutlich héhe-
ren Umweltvarianz in jeder Umwelt den
besseren Ertrag und den hoheren Durch-
schnittsertrag. Offenbar ist es sinnvoll,
Varianz und Mittelwert zusammen zu
betrachten. Hierzu gibt es eine ganze
Reihe von Ansétzen (PIEPHO, 1998a),
welche auf der Berechnung von Wahr-
scheinlichkeiten beruhen. So kann man
aufgrund eines gemischten Modells die
Wahrscheinlichkeit berechnen, dass ein
Genotyp den anderen in einer Umwelt
Ubertrifft. Oder aber man berechnet die
Wahrscheinlichkeit, dass der Ertrag un-
ter eine bestimmte Schwelle fallt. Dies
ist flr zwei Genotypen einer groReren
Versuchsserie des CIMMYT in Abbil-
dung 4 dargestellt. Genotyp 12 hat fir
fast alle Werte der kritischen Schwelle
6 die geringere Wahrscheinlichkeit als
Genotyp 13, unter die Schwelle zu fal-
len und kann daher als ,,stabiler* betrach-
tet werden.

Abschlie3ende Bemerkungen

In dieser Ubersicht wurden verschiede-
ne Ansétze zur Erfassung der phénoty-
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Tabelle 7: Hypothetische Ertrdge von 2 Genotypen in 6 Umwelten

Umwelt
A B C D E F Mittelwert Umweltvarianz
Genotyp 1 20 27 21 25 22 23 23.0 6.0
Genotyp 2 25 37 26 35 24 32 29.8 40.0
pischen Stabilitét vorgestellt. Das verbin- | jteratur

dende Glied aller Ansétze ist die Verwen-
dung eines gemischten Modells.

Die Krux dabei ist, dass sich Stabilitats-
mafe jeweils mit Hilfe von Parametern
des gemischten Modells formulieren und
schétzen lassen. Diese Sichtweise verein-
heitlicht in gewisser Weise eine Reihe
von Ansétzen, die bisher ohne Zusam-
menhang nebeneinander zu stehen schie-
nen. Die Darstellung erhebt keinerlei
Anspruch auf Vollstandigkeit. Viele As-
pekte, wie z.B. die Stabilitat von QTL
Effekten (PIEPHO, 2000), die dreifak-
torielle Auswertung von mehrjahrigen
Serien (PIEPHO und VAN EEUWIJK,
2002), sowie die Einbeziehung von Um-
weltinformationen (PIEPHO et al., 1998;
PIEPHO und MOHRING, 2005) wurden
hier nicht betrachtet.
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