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ANALISIS COMPUTACIONAL DE LA INTERACCION
GENOTIPO-AMBIENTE CON EL MODELO AMMI

COMPUTATIONAL ANALYSIS OF THE GENOTYPE-ENVIRONMENT INTERACTION
WITH THE AMMI MODEL

Roberto Cruz Medina' y Arturo Herndndez Jasso®

RESUMEN

E!l modelo multiplicativo, popularizado por Gauch
en la literatura especializada como el modelo AMMI
(Modelo de efectos principales aditivos e interaccién
multiplicativa) es actualmente uno de los modelos
mis utilizados a nivel internacional para el estudio
de la interaccién genotipo-ambiente y si bien este
modelo puede ser de gran utilidad para el fitomejora-
dor, en México se le desconoce o se carece de pro-
gramas computacionales para utilizarlo. En este
trabajo se describe la aplicacién del modelo AMMI
con el paquete estadistico Statgraphics. Asimismo se
proporciona un programa en SAS (Statistical Analysis
System) con el mismo fin y se describen las operacio-
nes matriciales necesarias para su aplicacién. El
andlisis se ilustra con los datos de una investigacién
en algodonero (Gossypium hirsutum L.).

PALABRAS CLAVE ADICIONALES

Ajuste bilineal, modelo multiplicativo, anilisis
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SUMMARY

The multiplicative model spread over the breeder’s
world as the additive main effect and multiplicative
interaction method (AMMI) by Gauch is one of the
approaches most commonly used to study the geno-
type-environment interaction. This approach has
proved to be useful, but in México, plant breeders
do not know it or lack programs to use it. In this
paper the AMMI model is applied with the Stat-
graphics computational package. A computational
program in SAS (Statistical Analysis System) is
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provided as well, and matrix operations are described
in order to apply it. This analysis is exemplified with
cotton (Gossypium hirsutum L.) research data.
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INTRODUCCION

La interaccién genotipo-ambiente en los
programas de mejoramiento genético se ma-
nifiesta, generalmente, en la dificultad para
la identificacién del "mejor" genotipo. Esta
situacién, reconocida desde principios de
siglo, se puede puntualizar en las siguientes
palabras de Engledow citado por Hill
(1975): "Ya no podemos esperar m4s, como
lo hicieron alguna vez los fitomejoradores,
por el genotipo que sobresale dondequiera y
a través de los afios, nuestra aspiracion es
producir para cada localidad el genotipo me-
jor adaptado al ambiente que ésta ofrece”.

La idea anterior interpretada en forma
extrema indicarfa que a cada localidad se le
puede asignar un genotipo diferente, sin
embargo, también es cierto que existen loca-
lidades distantes geogrdficamente pero con
caracteristicas ambientales semejantes que
permiten la recomendacién del mismo geno-
tipo [véase por ejemplo los andlisis del
programa de mejoramiento de maiz del
CIMMYT en Crossa (1990)]. Varios de los
métodos estadisticos disponibles para el

" andlisis de la interaccién genotipo-ambiente

tratan precisamente de identificar a los
genotipos con caracteristicas afines y a los
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conjuntos de localidades en los que éstos
manifiestan su mdximo potencial, sin embar-
go, la principal dificultad que enfrenta el
fitomejorador para la utilizacién de estos
métodos, es la carencia de programas com-
putacionales necesarios en su aplicacién.

Este trabajo tiene como objetivo presentar
los programas estadisticos en Statgraphics™
[este programa se presenta con mds detalle
debido a que es un paquete pequeiio (3 Me-
gabytes) y econémico] y en SAS™ (un pa-
quete mds grande y mds difundido) para la
aplicacién de uno de los métodos mds utili-
zados para el andlisis de la interaccién
genotipo-ambiente, el modelo AMMI. Se
proporcionan también’ algunas indicaciones
para la interpretacién de resultados.

REVISION DE LITERATURA

Gran parte de los métodos mds utilizados
en la actualidad para el andlisis de la
interaccién genotipo-ambiente, se derivan o
son generalizaciones del modelo multipli-
cativo proporcionado por Yates y Cochran
(1938), quienes al analizar series de experi-
mentos con lugares, afios y variedades inclu-
yeron un andlisis de regresién entre el
rendimiento de cada variedad con el rendi-
miento promedio de cada localidad. Es inte-
resante observar que en el ajuste de estos
modelos generalizados juegan un papel muy
importante los componentes principales.

De las generalizaciones de este modelo,
una de las mds divulgadas actualmente es la
versién popularizada por Gauch (1988)
como el método AMMI. En este método, la
matriz de residuales de medias por ambientes
después de ajustar por genotipos y ambien-
tes se aproxima por medio de componentes
principales, el nimero de componentes
utilizados dependerd de la significancia de
éstos y del porcentaje de variabilidad
explicada. Sin embargo, si se desea una
interpretacion adecuada de la variabilidad
explicada se recomienda utilizar sélo los

104

ANALISIS COMPUTACIONAL

componentes susceptibles de ser inter-
pretados.

Los programas presentados en este trabajo
permiten utilizar cualquier nimero de com-
ponentes principales, pero se enfatiza la
utilizacién del primero si resulta signi-
ficativo. Como puede suceder que atin cuan-
do el primer componente principal resulte
significativo no explique un porcentaje
adecuado (digamos mds del 50%) de la in-
teraccién genotipo- ambiente, se pueden
utilizar mds componentes sacrificando la
explicacién de la agrupacién de genotipos
obtenida o bien se pueden utilizar otros
métodos como los que propone Lin (1990)
para el andlisis de la interaccién. No se
tratardn estos casos debido a que el objetivo
principal es proporcionar programas de
computo para la aplicacién del modelo
AMML.

"METODOLOGIA

Se tratard el caso mds frecuente en
México, cuando g genotipos se estudian en
a ambientes en un diseiio en bloques al azar
con r repeticiones. Sin embargo, sélo se
analizard la descomposicién de la inte-
raccién genotipo-ambiente utilizando el
modelo AMMI, suponiendo, por supuesto,
que la prueba de la interaccién genotipo-
ambiente resulté significativa en el cuadro
de andlisis de varianza del modelo comple-
to. Esta prueba con algunas suposiciones
usuales sobre los efectos del modelo (fijos o
aleatorios) las presenta Cruz (1990).

Modelo AMMI

Para la aplicacién del método AMMI (si

la interaccién genotipo-ambiente resulta

significativa) se utiliza la nomenclatura
siguiente: ’

n Media general
A Efecto del ambiente i

Gf Efecto del genotipo j

)



REVISTA FITOTECNIA MEXICANA, VOL. 17, 1994

<

Rendimiento medio de genotipo j en
el ambiente i

Rendimiento medio en el ambiente i
Rendimiento medio del genotipo j
matriz de orden a x g cuyos
elementos son los residuales W; de
las medias de ambientes por
genotipos al ajustar u, A; y G;

c—.:< ;‘<

€,

El modelo AMMI utilizando dos términos
multiplicativos (dos componentes
principales) postula que:

Yy=p +4+ G, + A hflfj.l + A, hi2fj
(1)
Donde:
d,  esladesviacién de la respuesta lineal
del genotipo j en el ambiente i.

f’g = (fig> Hrs - -» 33)3 con
"k=1,2; son los vectores estandariza-
dos de las ponderaciones de los ge-
notipos ("PCA scores de genotipos"
0 vectores caracteristicos de W'W

. 2
correspondientes a 4; ).

Ry =y, by, .., h,)conk=12
son los vectores estandarizados de las
ponderaciones de los ambientes
("PCA scores de ambientes" o vecto-
res caracteristicos de WW’ corres-

pondientes l.f).

).: con k=1,2; son los mayores valores
caracterfsticos de las matrices W'W
o WW’ [estas matrices tienen los
mismos valores caracteristicos
(Gabriel, 1978)] y 4, y A, (valores
caracteristicos del k-ésimo compo-
nente principal) son las raices cua-

dradas positivas de los valores ).,f.

3 S indica la traspuesta del vector o matriz f.
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Pruebas de significancia de los
componentes principales

Prueba Conservadora

Para probar la significancia de los com-
ponentes principales se puede utilizar la
prueba conservadora (resultan "pocos" com-
ponentes significativos para un nivel de
significancia « predeterminado) propuesta
por Gollob (1968), en la cual se asocian
a+ g-2k-1 grados de libertad (g.1.) ala
suma de cuadrados del componente principal
k, que se contrasta con una prueba F con el
cuadrado medio del error del andlisis de
varianza conjunto.

Prueba exacta

Para la prueba exacta del primer compo-
nente principal se pueden utilizar las tablas
que presentan Johnson y Graybill (1972) del
estadfstico #, = 4, / XA, , y para la prue-
ba del segundo componente las que propor-
cionan Krishnaiah y Schuurmann (1974) del
estadistico u, = A, / Elj. Desafortunada-
mente las tablas no presentan las estadisticas
de prueba para los valores de genotipos y
ambientes usuales en los ensayos de rendi-
miento.

Representacién gridfica

Si los dos componentes principales expli-
can una parte importante de la interaccién y
resultan significativos, se puede ilustrar las
diferencias entre genotipos graficando al pri-
mer componente principal en el eje de las X
y al segundo en el eje de las Z. Las coorde-

‘nadas del genotipo j, para j = 1,2,...,g;

seran;
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a
X, = I bW,

@)

a
z, = T W,

Sin embargo, como usualmente €l segundo
componente principal es dificil de interpre-
tar, puede ser de mayor utilidad en el andli-
sis de resultados la grdfica en la que se
representa la media del genotipo en el eje de
las X y el primer componente principal en el
eje de las Z (Zobel et al.,1988).

ANALISIS COMPUTACIONAL

EJEMPLO NUMERICO

En este ejemplo se usard la informacién
de seis genotipos del programa de algodone-
ro del CEVY - INIFAP y dos testigos co-
merciales evaluados en 11 ambientes de
prueba en el perfodo 1987-1992 (Cuadro 1)
en las principales zonas productoras de
algodén del norte de México, la variable a
evaluar es el rendimiento en algodén pluma
en kg/ha (Cuadro 2).

Cuadro 1. Ambientes y Genotipos en el estudio de la interaccién genotipo-ambiente en algodone-

ro en México.

Genotipos Ambientes

1. CIANO Alamos-92 1. Valle del Yaqui 1987 (VY-87)

2. CIANO Arivechi-90 2. Valle del Yaqui 1988 (VY-88)

3. CIANO Cocorim-92 3. Valle del Yaqui 1989 (VY-89)

4. CIANO Cubachi-86 4, Valle del Yaqui 1990 (VY-90)

5. Deltapine 80 5. Valle del Yaqui 1991 (VY-91)

6. Deltapine 90 6. Valle del Yaqui 1992 (VY-92)

7. CIANO Tajimaroa-92 7. Valle de Judrez 1990 (JUA-90)

8. CIANO yaquimi-86 8. Valle de Judrez 1991 (JUA-91)
9. Valle de Mexicali 1990 (MEX-90)
10. Valle de Mexicali 1991 (MEX-91)
11. Costa de Hermosillo 1991 (HIL-91)

Cuadro 2. Rendimientos medios de algod6n pluma (kg/ha) de ocho genotipos evaluados en ‘11

ambientes.
A m b ie nt e s
Genotipo VY-87 VY-8 VY-80 VY90 VY91 VY-92 JUA-90 JUA-91 MEX-90 MEX-91 HIL-91 Promedio
Alamos 1854 1433 1784 1616 1145 1126 2436 837 999 1543 1834 1510
Arivechi 1935 1328 1432 1849 1171 1121 2165 809 1093 1419 1190 1410
Cocorim 1983 1204 1539 1831 1132 1074 2822 1026 1339 1576 1955 1588
Cubachi 1689 1193 1644 1386 1213 1069 2547 954 1404 1425 1790 1483
Deltapine 80 1590 1270 1488 1410 1120 998 2413 1065 1416 1623 1570 1452
Deltapine 90 1628 1355 1482 1781 1191 952 2185 930 1195 1531 1505 1430
Tajimaroa 2035 1330 1551 1746 1105 948 2296 918 1258 1463 1624 1479
Yaquimi-86 1601 1093 1461 1427 1139 1037 2294 956 1521 1387 1433 1395
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Programa de anélisis con el Statgraphics

Para la obtencién del Andlisis de Varian-
za correspondiente a la Interaccién genotipo-
ambiente, se necesita crear un conjunto de
datos con el nombre de, por ejemplo, AL-
GODON, con las variables G (genotipos), A
(ambientes) y Y (rendimiento en kg/ha),
semejante al que se presenta en el cuadro 3.

Cuadro 3. Conjunto de datos ALGODON.
Programa de Algodonero del

CEVY - INIFAP.
DATO A G Y
1 1 1854
2 2 1935
3 3 1983
8 1 1601
9 1 1433
88 11 8 1433

La variable DATO no aparecerd en el
archivo, se incluyé en este cuadro sélo para
sefialar el nimero total de datos, las ins-
trucciones para la creacién de este archivo
se presentan a continuacién.

Archivo de datos para el
Andlisis de Varianza

El Statgraphics consta de 6 menuis princi-
pales, para la activacién de cualquier proce-
dimiento se selecciona con el cursor y se
presiona la tecla ENTER, dentro de los pro-
cedimientos existen usualmente varias opcio-
nes, para cambiar de opcién se utiliza el
tabulador y en algunas ocasiones la barra
espaciadora. Para ejecutar un procedimiento
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el programa usualmente indica si se utiliza la
tecla F6 o la ENTER, para abandonar un
procedimiento y pasar a un ment superior se
utiliza la tecla ESC.

Para la creacién del archivo ALGODON
seleccione A. DATA MANAGEMENT,

dentro de este menid active la opcién 2.

FILE OPERATIONS vy siga las siguientes
instrucciones:

- Ponga el nombre del archivo (ALGODON)
en el campo para el nombre (FILE

NAME).

- Presione el tabulador para cambiar al cam-

po de operaciones (DESIRED OPERA-
TIONS).

- Ponga B en el campo de operacién.

- Presione F6.

Una vez creado el archivo se procede a
editarlo con las siguientes intrucciones:

- El nombre del archivo (ALGODON) per-
manece en el campo para el nombre.

- Presione el tabulador para cambiar al cam-
po de operaciones y teclee C para editarlo:

- El cursor se sitia en NAME, escriba G
para definir a la variable G (genotipos), si
en el siguiente campo aparece N (variable
numérica) presione F6 para crear a la va-
riable, si no aparece N cambie al siguiente
campo con el tabulador y presione la barra
espaciadora hasta que aparezca N y presio-
ne F6; en forma similar defina a las varia-
bles A (ambientes) y Y (rendimiento), pre-
sione la tecla ESC para editar a las varia-
bles (escribir sus valores correspondientes),
al introducir el tltimo dato se presiona F6
y se selecciona la opci6n grabar y salir
(SAVE AND EXIT), y la tecla ESC tres
veces para volver al meni principal, de es-
ta forma se obtiene un conjunto de datos
semejante al del cuadro 3.
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Andlisis de Varianza

Para obtener las sumas de cuadrados
correspondientes a los factores: Ambientes,
Genotipos e Interaccién Genotipo-Ambiente
se analizard a la variable Y del conjunto de
datos ALGODON con un modelo de dos
factores: A y G, con este propdsito pase al
meni* correspondiente a J. Analysis of
" Variance, seleccione: 2. Multifactor Analysis
of Variance y siga las instrucciones:

- Enla opcién DATA ponga el nombre de
la variable ALGODON.Y (se especifica
también el nombre del archivo), esto se
puede efectuar tecleando F7 (VARIA-
BLES) y seleccionando con ENTER la va-
riable ALGODON.Y.

- Pase a la opci6n de factores del modelo

(FACTORS).

- Teclee como primer factor en el campo A:
ALGODON.A y pase al segundo factor B:
con las flechas, teclee ALGODON.G (los
factores tambien se pueden seleccionar con

FD.

- Presione el tabulador cinco veces para lle-
gar a la opcién correspondiente a las inte-
racciones (INTERACTIONS) vy escriba 1
(ignorar interacciones mayores a uno).

1994 ANALISIS COMPUTACIONAL

- Presione F6 y se obtendrd un menu del
que se selecciona con ENTER la primera
opciéon ANOVA TABLE para obtener el
Cuadro de Andlisis de Varianza que se
presenta en el Cuadro 4.

- Presione la tecla ESC para obtener de
nuevo el mend, seleccione ahora SAVE
RESIDUALS para grabar los residuales del
modelo que posteriormente se utilizardn.
El cursor aparece en FILE: en donde se
escribird el nombre del archivo teclee
ALGODON, en la siguiente opcién VA-
RIABLE: teclee RESID y presione F6,
presione la tecla ESC tantas veces como
sea necesario para volver al meni princi-
pal.

~ En el Cuadro 4, ignore las pruebas de sig-
nificancia, sélo serdn iitiles las sumas de
cuadrados que al mutiplicarlas por el nime-
ro de repeticiones (cuatro) proporcionan las
sumas de cuadrados del cuadro 5 que es par-
te del andlisis conjunto en donde se tienen
los factores A, R(A) (repeticiones dentro de
ambientes), G, GA, ERROR y TOTAL, la
suma de cuadrados del residual corresponde
a la suma de cuadrados de la interaccién
genotipo-ambiente. la cual se prueba con
ERROR (error conjunto) [Cruz (1991)]. Es-
tos resultados se presentan en el Cuadro 5.
En el error conjunto se omitié la suma de

Cuadro 4. Cuadro de Andlisis de Varianza para la obtencién de la suma de cuadrados de la

Interaccién genotipo-ambiente.

FACTORES G.L. S.C C.M. Fc.
G 7 295504 42215

A 10 13226344 1322634

RESIDUAL 70 1497966 21399

TOTAL 87 15019814

4 Las instrucciones del paquete computacional se
presentan en Mayisculas y Subrayadas.
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Cuadro 5. Prueba de Significancia de la Interaccién Genotipo-Ambiente.

FACTORES G.L. s.C C.M. Fe. F,o.0
G 7 1182016 168859 3.75% 2.01

GA 70 5991860 85598 1.90* 1.30

ERROR 210 9448110 44991

cuadrados del error correspondiente a la
localidad JUA-90, debido a su gran magni-
tud (representaba mds del S0 % de la suma
de cuadrados del error de todos los am-
bientes).

Archivo de datos para
el Modelo AMMI

Para aplicar al modelo AMMI en el
Statgraphics se necesita un archivo de datos,
por ejemplo ALGOCOM, que contenga
como variables a los residuales de las
observaciones al ajustar genotipos, esto es,
a Y; - Y; agrupadas por ambientes (debido
a que el procedimiento de Componentes
Principales del Statgraphics en forma
automdtica ajustard por ambientes y operard
con los residuales Wy = Y; -Y;, - Y; +
Y).

Para formar el archivo ALGOCOM se
puede crear un archivo semejante al que se
presenta en el Cuadro 1 (sean Y1 a Y11 las
medias por ambientes y MEDIA la tiltima
“variable con las medias de genotipos por
ambientes) con instrucciones semejantes a las
del apéndice 1, los residuales Y; - Y; se
pueden obtener con la opcién 2. FILE
OPERATIONS del DATA MANAGEMENT
con las instrucciones:

File name: ALGOCOM

OPERACION: J. UPDATE y presione F6
Sitde el cursor sobre la pri-
mera variable Y1 seleccione

A (ASIGNE), ENTER
ASSIGMENT: Y1-MEDIA
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ENTER, el programa pedird
un comentario (COMMENT)
que se puede evitar con ESC,
efectie la misma operacion
con las siguientes variables y
por iiltimo elimine a la varia-
ble MEDIA con la opcién E
(ERASE), de esta forma se
obtiene el archivo necesario
para aplicar el modelo
AMMI.

El archivo ALGOCOM se puede formar
también actualizando al archivo ALGODON
para no introducir nuevamente a las medias
con las siguientes instrucciones:

Copiar el archivo ALGODON con el
nombre ALGOCOM, en la opcién 2. FILE
OPERATIONS, el archivo de datos del
Cuadro 1 se formard eliminado observacio-
nes de la variable Y por ejemplo, para defi-
nir a la variable Y1 (los rendimientos en el
ambiente 1) se eliminardn todas las observa-
ciones numeradas de la 9 en adelante, para
la variable Y2 se eliminardnde lalala8y
de 1a 17 en adelante etc., con las instruc-
ciones:

File name: ALGODON

Operacién: A. COPY

Entrar nuevamente la opcién 2. FILE
OPERATION con:

FILE NAME: ALGOCOM

OPERACION: J. UPDATE

Sitde el cursor sobre la ultima variable Y
presione N (crear una nueva variable),
nombre: Y1
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ASSIGMENT: -80 DROP Y (elimin. ias
ultimas 80 observaciones), presione ESC
para evitar el comentario.

Cree la variable Y2, ASSIGMENT: -72
DROP Y , evite el comentario, como se
puede observar falta eliminar a las primeras
8 observaciones, esto se ot.ene seleccio-
nando a la variable Y2, seleccione
ASSIGN.

ASSIGMENT: 8 DROP Y2 (se eliminan las
primeras ocho observaciones para tener solo
a las del ambiente 2.

Proceda en forma similar para generar las
9 variables de ambientes, elimine a las
variables G, A y Y, e introduzca una nueva
variable con el nombre de MEDIA en el
médulo de edicién de archivos, situando el
cursor en la variable Y9 y oprimiendo ES
seleccione ADD NEW COLUMN (Anadir
una Nueva Columna), cambie al médulo de
actualizar archivos y a cada variable Y
réstele la MEDIA (como se indicé anterior-
mente), una vez obtenidas todas las dife-
rencias elimine la variable MEDIA y se
tendrd el archivo necesario para el
procedimiento de Componentes Principales.

Anglisis con el modelo AMMI

menu:
Capitulo

Pase a la opcion Q del

Multivariate  Methods del
ADVANCED PROCEDURES:

Seleccione 4. PRINCIPAL
COMPONENTS y pase a la opcién:

DATA VECTORS OR_FILENAME:
teclee ALGOCOM

STANDARDIZE: NO, presione F6 y apa-
recerdn los porcentajes de la interaccién

genotipo-ambiente  explicadas por los
diversos componentes (Cuadro 6), con ESC
aparecen diversas opciones, seleccione
SAVE EIGENVALUES (los eigenvalores se
presentan también en el Cuadro 6) y SAVE
PRINCIPAL COMPONENTS (los compo-
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nentes principales se presentan en el Cuadro
7) con los nombres RES.EIGEN vy
RES.COMP respectivamente, se puede obte-
ner una gréfica de los genotipos utilizando
los dos mayores componentes principales
(Scatterplot), sin embargo, debido a que en
este procedimiento las variables se estan-
darizan automdticamente y a que usualmente
el segundo componente principal es dificil
de interpretar no se presenta esta grafica.

Cuadro 6. Eigenvalores y Porcentajes de Va-

riacion.
EIGEN-

Niimero valor Porcentaje
1 95147.7 44.46
2 61613.4 28.80
3 30190.3 14.11

4 14000.9 6.54
5 7736.1 3.62
6 4656.0 2.18
7 615.7 0.29
8 0.99 0.00
9 0.01 0.00
10 2.71x103 0.00
11 1.2 x10% 0.00

Grifica de Genotipos

Para obtener la grdfica de genotipos que
usualmente se presenta al aplicar el modelo
AMMI se necesita multiplicar a la traspuesta
de la matriz de componentes principales por
la matriz de residuales al ajustar genotipos y
ambientes (que contenga a genotipos como
columnas).

Para efectuar esta multiplicacién es nece-
sario definir en el archivo ALGODON una
nueva variable RM (matriz de residuales),
con la definicién 11 8 RESHAPE RESID
(en la opcién J. UPDATE). Para efectuar la
multiplicacién matricial es necesario cargar
los programas de operacién con matrices,
esto se logra tecleando F8, aparecerd el
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Cuadro 7. Eigenvectores de la matriz analizada

CRUZ Y HERNANDEZ

A EV1 EV2 EV3 EV4 EV5

EV6

EV7 EV8 EV9 EV10 EVI1

1 0.3529 0.2712 0.3631 -0.4739 -0.4021 0.3650 -0.1204
-0.1433 0.2051 -0.2925
-0.1396 -0.1594 0.2677
0.1266 -0.4629 0.2361
0.1654 -0.3854 -0.6574
0.5548 0.0455 0.4069
0.4940 0.1983 -0.2785
-0.1200 0.1851 -0.0593
9 -0.3673 -0.5720 0.3216 -0.1406 -0.3217 -0.1512 0.1781
10 0.0095 -0.0993 -0.1443 0.4688 0.0779 0.4890 0.2256 -0.3267 0.5083
11 -0.4080 0.5554 -0.1180 0.1916 -0.2815 -0.3146 0.1054 -0.4179 0.1145

2 0.2893 -0.0408 -0.4201 0.1741
3 -0.0238 0.1091 -0.5703 -0.3120
4 0.5521 0.0878 0.3841 0.3604
5 0.0598 -0.2464 -0.1567 -0.1011
6 0.0756 -0.1223 -0.1370 -0.4062
7 -0.3915 0.3303 0.3251 -0.0195
8 -0.1494 -0.2738 0.0818 0.2570

-0.1822 0.2793
-0.3111 -0.5156
0.3589 0.2640
-0.0175 0.0570
-0.2358 0.4864
-0.3605 0.0140
0.0432 -0.,0748
0.3997 0.2358
-0.3352 -0.1174

0.1559 -0.0246
0.3692 -0.2466
0.1610 -0.5467
0.2269 -0.2626
0.0229 -0.0156
0.3575 0.2493
0.1995 -0.4727
0.7030 0.2613
0.0744 -0.3536
-0.1864 -0.2315
0.2436 0.1951

mensaje ENTER COMMAND teclee LOAD
y seleccione MATRIX OPERATIONS, se-
leccione READ. A continuacién actualice el
archivo RES creando una nueva variable con
el nombre TRAS con la definicién
TRANSPOSE COMP (la matriz TRAS serd
la traspuesta de la matriz de vectores
caracteristicos), para obtener las
coordenadas de genotipos se crea una nueva
variable COORD con la definicién:

TRAS MATMULT ALGODON.RM

Las hileras de la matriz COORD asi
obtenida contienen a las cordenadas de los
genotipos. En el Cuadro 8 se presentan
como columnas las dos primeras hileras que
corresponden a los dos componentes prin-
cipales mayores, graficando las coordenadas
correspondientes al primer componente prin-
cipal en el eje Z con las medias de genotipos
en el eje X se obtiene la grifica usual para
el modelo AMMI (Figura 1). Algunos pa-
quetes estadfsticos presentan a estas COOr-
denadas ajustadas con media igual a cero (las
coordenadas del primer componente ajusta-
das por su media se presentan en la tercera
columna del Cuadro 8). Con este ajuste la
distribucién de los genotipos en la grdfica
no se altera.
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Cuadro 8. Coordenadas de los genotipos en

estudio.

Primera

Primera Segunda ajustada
71.9527 346.2940 -5.98890

545.5920 -132.1910 467.6504

-181.9570 336.5120 -259.8986

-372.5080 26.3184 -450.4496

-255.0920 -213.1490 -333.0336

203.9570 -122.3850 126.0154

199.9560 91.9561 122.0144

-211.9000 -333.3550 -289.8416

Programa de anilisis con el SAS

En este programa se supondrd que el
usuario tiene los conocimientos necesarios
para la definicién de archivos y para la
utilizacién del procedimiento ANOVA, si el
lector carece de estos conocimientos se
recomienda la consulta del trabajo de Mar-
tinez (1983). El cuadro 4 se obtiene con un
andlisis en "bloques al azar". definiendo a
Genotipos como tratamientos y a Ambientes
como bloque, con el procedimiento PROC
ANOVA, para la obtencién del modelo
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Figura 1. Gréfica de genotipos con el primer componente principal.
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AMMI se necesita un archivo que defina a
ambientes como variables, esto es, un
conjunto de datos semejante al del Cuadro 2.

Programa para la obtencién
del modelo AMMI

DATA ALGODON;

INPUT V1-V12;
V1=V1-V12;V2=V2-V12;V3=V3-V12;V4=V4-
V12;V5=V5-V12;
V6=V6-V12;V71=V7-V12;V8=V8-V12;V9I=V9-
Vi2;

V10=V10-V12;V11=V11-V12;

CARDS;

1854 1433 1784 1616 1145 1126 2436 837 999 1543
1834 1510

1935 1328 1432 1849 1171 1121 2165 809 1093
1419 1190 1410

1601 1093 1461 1427 1139 1037 2294 956 1521
1387 1433 1395

PROC PRINCOMP OUT=B COVARIANCE N=2;
VAR V1-V11;

PROC PRINT DATA=B;

PROC PLOT;PLOT PRIN1*V12="*";RUN;

En este programa se han introducido 12
variables, la iltima variable representa a las
medias de genotipos. Después de la defini-
cién de variables, los datos se ajustan por
las medias de genotipos (Vi=Vi-V12 para
i=1,2..11) porque para obtener el modelo
AMMI se require trabajar con los residuales
Wj, y como el procedimiento de componen-
tes principales PROC PRINCOMP ajusta
automdticamente por las medias de las
variables (ambientes), solo se requiere el
ajuste por medias de genotipos.

En el programa de componentes principa-
les PROC PRINCOMP se deben solicitar
las coordenadas de ambientes en un archivo
de nombre B con la opcién QUT=B. Con
la instruccion COVARIANCE se pide que
el andlisis se efectiec con la matriz de
covarianzas, con €l fin de obtener las sumas
de cuadrados asociadas a cada componente
principal. La instruccién N=2 solicita que
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s6lo se calculen dos componentes (esta
opcién puede eliminarse). Con la instruccién
VAR V1-V11 se pide que en el andlisis s6lo
se incluyan las 11 primeras variables (la
variable V12 sélo se utiliza para ajustar a
los datos por las medias de genotipos). Con
la Wltima instruccién se solicita la grafica de
la Figura 1.

En los resultados se cumplird la relacién:

SCGA = r(g-1)(varianza total) = 4 X 7
X 213571.875 = 598012.5 y

los eigenvalores serdn aproximadamente
iguales a los obtenidos con el Statgraphics).
Los eigenvectores pueden tener signos
opuestos pero con los mismos valores abso-
lutos debido a que en el producto matricial
de la descomposicién singular de la matriz
W se pueden intercambiar los signos de los
factores, por ejemplo: W = HA F’ = (-H)
A (-F’) (vea el pdrrafo siguiente). Las
coordenadas de los genotipos las proporciona
el SAS como PRIN1, PRIN2, etc.

Operaciones matriciales para la
obtencién del modelo AMMI

Una vez obtenida la “matriz W de
residuales obtenga la descomposicién
singular de la matriz digamos:

W=HAF

donde:

H esuna matriz de orden a X r(W)® que
tiene como columnas a los vectores hy
definidos en la ecuacién (1).

es una matriz de orden r(W) X r(W)
que tiene como elementos diagonales a
los vectores caracteristicos A, con
k=1,2,..,r(W).

es una matriz de orden r(W) X g que
tiene como columnas a los vectores f,.

A

3 r(W) indica el rango de matriz W que es el
minimo de (a-1, g-1).
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Si el paquete matricial que se utiliza no
tiene a la funcién para la descomposicién
singular de la matriz obtenga las matrices
WW’ y W'W,

Los valores caracterfsticos diferentes de
cero de WW’ y W’W (estas matrices tienen

los mismos valores caracterfsticos) serénl.,f
con k=1,2,..,r((W).

La matriz H tendrd como columnas los
r(W) vectores caracteristicos de WW?’ aso-

ciados con los valores caracterfsticos A .

La matriz F tendrd como columnas los
r(W) vectores caracteristicos de W’W aso-

ciados con los valores caracterfsticos ).:.

Las coordenadas de los genotipos son las
hileras de la matriz C obtenida con el pro-
ducto: C = W’H.

Se notard que los valores caracteristicos k:
son (g-1) veces los valores caracteristicos
obtenidos con el SAS o el STATGRAPHICS
ya que estos paquetes obtienen los valores
caracteristicos de la matriz de covarianzas
que es [1/(g-1)]WW°,

RESULTADOS Y DISCUSION

Como el modelo AMMI no seria de utili-
dad si el primer componente principal no
resultara significativo son necesarias las:

Pruebas de Significancia

Suponiendo que ambientes es un factor
aleatorio, el primer componente principal se
puede probar con la estadistica:

l'l
= = 0.4446

T,

U, =

El valor de este cociente se presenta
como porcentaje en el Cuadro 6 (porcentaje
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explicado por el primer componente). Como
el valor critico para « = 0.05 es U, =
0.4334 [Este valor se obtuvo por inter-
polacién de la Tabla 1 de Johnson y
Graybill (1972) ], y como U > U, se
acepta la significancia del primer
componente principal; Las tablas que
presentan Krishnaiah y Schurrmann (1974)
para la prueba del segundo componente
principal resultan incompletas para este caso.

Otra forma de efectuar las pruebas de
significancia de los componentes principales
es utilizando las pruebas aproximadas de
Gollob ( 1968 ) en las que al componente
principal k se le asignan a + g - 2k - 1
grados de libertad y se le contrasta con el
error combinado [esta prueba es la utilizada
por Gauch(1988)].

Interpretacién de los componentes

Para la utilizacién del modelo AMMI en
la clasificacién de genotipos es necesaria la
interpretacién de los componentes principa-
les. Con este fin es necesario analizar cui-
dadosamente los elementos de los eigenvec-
tores.

Observe que el primer componente se
puede interpretar como un constraste (la
suma de los elementos del vector es igual a
cero) entre el ambiente del Valle del Yaqui
y los ambientes restantes de prueba ya que
los signos de los primeros seis términos del
primer eigenvector EV1 (Cuadro 7) resulta-
ron positivos a excepcion del tercer término
(VY-89) que es negativo pero cercano a cero
y los cinco ultimos términos del vector
correspondientes a los ambientes fuera del
Valle del Yaqui resultaron negativos a
excepcién del décimo (MEX-91) que resulté
positivo pero cercano a cero.

Por esta razén en la grdfica usual del
modelo AMMI, en la que el promedio gene-
ral de cada genotipo se representa en el eje
X y el primer componente en el eje Z, los
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genotipos mds alejados del eje Z serdn los
de mayor rendimiento general y los mds
distantes, hacia arriba del eje X tendrdn una
mayor adaptacién (mayor rendimiento) en el
Valle del Yaqui con respecto a los ambientes
restantes.

Fl segundo componente principal también
es un contraste pero resulta dificil de inter-
pretar.

El modelo AMMI utilizado como mencio-
na Cruz (1992), siempre explica una suma
de cuadrados mayor a la del método de
ajuste por regresién, con la desventaja de
introducir un mayor nimero de pardmetros
que en algunas ocasiones pueden ser de
dificil interpretacién en este ejemplo, sin
embargo, el primer componente principal si
permite una interpretacion clara.
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