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摘要  利用AMMI 模型对2005 年国家东北春小麦旱地组区域试验的产量数据进行稳定性分析。结果表明 :航麦96、铁90113 属于高产稳
产型品种 ;辽春18 号、辽99 鉴162、赤99-45 虽然产量较高 ,但稳定性较差; K 繁49 稳产性好 ,但平均产量较低 ;沈免2147、K 繁9 产量低而
不稳。在参试地点中 ,公主岭、铁岭、通辽、朝阳对品种的分辨力较弱;锦州、天津、宣化、白城、赤峰对品种的分辨力较强。
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Application of AMMI Model inthe Analysis of Spring Wheat Regional Trial Date
AN Ying- wei et al  ( Shenyang Agricultural University ,Shenyang ,Liaoning 110161)
Abstract  Throughthe analysis of the data of dryland wheat regional trial in Dongbei i n2005 ,three main significant components expressed 85 .27 % inter-
action of G×E. Based onthe analysis with AMMI model ,Hangmai 96 and Tie 90113 had higher and more stable yield ;Liaochun18 ,Liao 99 ,Jian162 and
Chi 99-45 had higher but less stable yield ;K- fan49 had lower and stable yield . Shenmian2147 and K-fan9 had lower and less stable yield .Gongzhuling ,
Tieling ,Tongliao and Chaoyang had less resolving power ;Jinzhou,Tianjin ,Xuanhua ,Baicheng and Chifeng had strong resolving power .
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  作物品种区域试验旨在鉴定品种的丰产性、稳产性和适

应性。品种间丰产性的差异较易度量, 采用通常的方差分析

法进行多重比较即可。而品种的稳定性主要决定于基因型

与环境互作( G×E) 效应的大小。G×E 是一个复杂的生物

学现象, 要揭示其规律有很多困难。采用有效的 G×E 分析

方法对正确评价品种的稳定性有至关重要的作用。以往对

G×E 的分析大多数采用线性回归模型, 但线性回归一般仅

能解释很少一部分交互作用的变化, 没有充分利用试验所获

得的信息。AMMI( additive maineffects and multiplicative interac-

tion) 模型( 即加性主效应和乘积交互作用模型) 是目前分析

作物品种区域试验数据非常有效的模型,利用双标图直观地

描述品种、地点的产量及互作效应的大小, 应用稳定性参数

D 定量地描述各品种稳定性的差异以及各试点对品种鉴别

力的大小。笔者采用 AMMI 模型对2005 年东北旱地组春小

麦品种区域试验数据进行了分析 ,以期对参试品种的稳定性

和参试地点对品种的鉴别力给出一个合理的评价。

1  材料与方法

1 .1  材料来源 以2005 年度国家东北春小麦早熟旱地组品

种区域试验的各承试点的产量为资料进行 AMMI 模型分析。

汇总参试品种为9 个 , 承试点为9 个, 分布在辽宁、吉林、内

蒙、河北、天津等地。各品种、试点的代码和平均产量见表1。

试验统一方案,3 次重复, 完全随机区组设计 , 小区面积12

m2 , 田间记载和室内考种按国家统一标准执行。

  表1 2005年东北旱地春小麦区试品种和试点代码及平均产量

品种 品种
平均产量

kg/ hm2 区试点 试点
平均产量

kg/ hm2

辽春18 号 G1 3 903.60 铁岭 E1 3 687 .00
辽99 鉴162 G2 4 011.00 锦州 E2 2 342 .25
沈免2147 G3 3 523.35 朝阳 E3 4 979 .70
航麦96 G4 4 186.65 公主岭 E4 3 854 .70
铁90113 G5 3 873.60 白城 E5 3 208 .95
K繁9 G6 3 611.70 赤峰 E6 3 789 .60
K繁49 G7 3 611.40 通辽 E7 3 505 .50
赤99-45 G8 3 730.95 宣化 E8 4 356 .45
辽春9 号 G9 3 900.95 天津 E9 4 428 .45 �
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1 .2  AMMI 模型统计分析方法  AMMI 模型是指加性主效

应和乘积交互作用模型,其特点是将方差分析和主成分分析

结合在一起,其模型如下:

yge = μ+ αg + βe + Σλnγgnσen + θge + εger ( 1)

( 1) 式中 yge是在环境 e 中基因型 g 的产量,μ代表总体平均

值,αg 是基因型平均偏差( 各个基因型平均值减去总的平均

值) ,βe 是环境的平均偏差( 各个环境的平均值减去总的平均

值) ,λn 是第 n 个主成分分析的特征值, γgn是第 n 个主成分

的基因型主成分得分,σen是第 n 个主成分的环境主成分得

分, n 是模型主成分分析中主成分因子轴的总个数,θge为残

差,εger为误差,它等于 yge平均值与 r 个重复的单个观察值之

间的偏差,并具有可加性。

1 .3  稳定性参数计算 试点和品种的相对稳定性参数就是

IPCA 的 k 维空间中试点或品种离原点距离( 即欧式距离) ,

其计算公式如下:

De = Σ
n

k =1
( IPCAek)

2 ( 2)

Dg = Σ
n

k =1
( IPCAgk)

2 ( 3)

( 2) 式中 De 是试点的稳定性参数 ,( 3) 式中 Dg 是品种的稳定

性参数。

1 .4 互作效应值的计算

Dge = Σ
n

k=1
( IPCAek·I PCAgk) ( 4)

数据分析采用唐启义先生的DPS 数据处理系统。

2  结果与分析

2 .1  方差与 AMMI  2005 年度国家东北春小麦早熟旱地组

品种区域试验产量的联合方差及 AMMI 分析结果( 表2) 表

明,环境即试点间变异平方和( S2) 占整个处理平方和的

67 .78 % ,基因型即品种间的平方和仅占5 .40 % ,而品种和试

点的交互作用的平方和占19 .21 %。说明试点间的变异占了

主要部分 ,而交互作用的变异又明显大于品种间的变异。对

交互主成分的分析 I PCA 的显著性进行 F 测验表明, 有3 个

乘积项表达的 G×E 互作信息达显著水平, 将剩余的不显著

的 IPCA 合并为残差。I PCA1、I PCA2、IPCA3 的平方和分别占

互作 平 方 和 的 43 .24 % 、21 . 10 %、20 . 93 % , 而 残 差 仅 占
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14 .73 % ,即前3 项互作总成分解释了85 .27 %。由此可见, 主

成分分析比较透彻地分析了互作信息。

  表2 区试联合方差分析和AMMI 模型分析结果

变异来源 DF S2 MS F

总的  242  827 351 .2  3 418 .81
处理 80 764 343 .4 9 554 .29  24 .57 * *

基因 8 44 637 .4 5 579 .68 14 .35 * *

环境 8 560 756 .4 70 094 .55 180 .22 * *

交互作用G×E 64 158 949 .6 2 483 .59 6 .39 * *

IPCA1 15 68 734 .49 4 582 .30 4 .89 * *

IPCA2 13 33 544 .41 2 580 .34 2 .76 * *

IPCA3 11 33 262 .88 3 023 .90 3 .23 * *

残差 25 23 407 .77 936 .31
误差 162 63 007 .82 388 .94

2 .2  品种的稳定性分析  将每一个品种 I PCA1～3 空间内

投影点与相应坐标原点的距离( D 值) , 即各品种基于 I PCA1

～3 的稳定性 Dg 进行排列( 表3) , G2 > G3 > G8 > G1 > G6 >

G9 > G4 > G7 > G5。即 G5、G7、G4、G9 在各试点上的综合稳

定性较好。结合其产量表现, G4、G5 属于高产稳产型品种 ;

G1、G2、G8 虽然产量较高,但稳定性较差; G7 稳产性好 ,但平

均产量较低; G3、G6 产量低而不稳 ;对照品种 G9 是一个既

稳产, 产量又可以的品种, 很适合作对照品种。

  表3  品种在显著的互作主成分轴上的得分及稳定性参数

品种 平均产量∥kg/ hm2 IPCA1 IPCA2 IPCA3 Dg 位次

G1 3 903 .15  5 .565  5 .385  0 .647 7 .770 4
G2 4 011 .00 - 0 .007 - 7 .047 4 .797 8 .525 1
G3 3 523 .35 - 2 .378 3 .853 6 .428 7 .863 2
G4 4 186 .65 0 .562 - 2 .773 - 3 .638 4 .609 7
G5 3 873 .60 - 3 .288 0 .298 0 .908 3 .424 9
G6 3 611 .70 5 .351 - 1 .367 - 1 .580 5 .745 5
G7 3 611 .40 3 .958 - 0 .467 - 0 .920 4 .090 8
G8 3 730 .95 - 7 .296 0 .811 - 2 .583 7 .782 3
G9 3 700 .95 - 2 .466 1 .307 - 4 .058 4 .925 6

2 .3  试点分辨力分析  同样将各试点在显著的 IPCA1～3

得分的分辨力参数 De 进行排列( 表4) , 其顺序为: E2 > E9 >

E8 > E5 > E6 > E3 > E7 > E1 > E4 ,即 E4、E1、E7、E3 对品种

的分辨力较弱; E2、E9、E8、E5、E6 对品种的分辨力较强。

  表4  试点在显著的互作主成分轴上的得分及稳定性参数

品种 平均产量∥kg/ hm2 IPCA1 IPCA2 IPCA3 De 位次

E1 3687 .00  1 .206 - 3.966  0 .754 4 .214 8

E2 2342 .25 5 .024 5.630 2 .160 7 .848 1

E3 4979 .70 2 .710 - 2.551 - 3 .005 4 .783 6

E4 3854 .70 - 3 .012 - 2.767 0 .917 4 .191 9

E5 3208 .95 1 .776 3.104 - 6 .258 7 .208 4

E6 3789 .60 - 5 .107 4.785 0 .281 7 .004 5

E7 3505 .50 - 1 .242 - 3.079 - 3 .435 4 .778 7

E8 4356 .45 - 6 .865 0.279 3 .222 7 .589 3

E9 4428 .45 5 .509 - 1.435 5 .363 7 .822 2

2 .4 品种在试点上的特殊适应性分析  可以使用 AMMI 双

标图法作品种与试点的交互作用, 但是 I PCA1、IPCA2、I PCA3

的平方和分别占互作平方和的43 .24 %、21 .10 %、20 .93 % , 尽

管前3 项互作总成分解释了85 .27 % ,但是单个 I PCA 占互作

平方和的百分比较少, 使用 AMMI 双标图所依据的互作信息

较少, 可信度不高 ,因此直接作品种与环境的互作效应值 Dge

分析。

品种与环境的互作效应值 Dge是基于所有显著的 I PCA

值得出的互作信息, 是确定优良品种推广应用区域的重要依

据, 也是 AMMI 模型作为分析互作效应的一种重要标志。从

表5 的互作效应值可看出 G4 除 E2、E6、E8 外具有广泛的适

应性, G5 除 E2、E3、E9 外具有广泛的适应性。而 G1 仅对

E2、E5、E9 有特殊适应性 , G2 仅对 E1、E4、E8、E9 有特殊适

应性, 但是 G1 和 G2 在适应地区增产潜力很大。

  表5 品种与试点的互作效应值 Dge

品种 E1 E2 E3 E4 E5 E6 E7 E8 E9

G1  - 14 .16   59 .67   - 0 .60  - 31 .07   22 .55   - 2 .47  - 25 .71  - 34 .62     26 .40

G2 31 .56 - 29 .34 3 .54 23 .92 - 51 .91 - 32 .34 5 .23 13 .54 35 .80

G3 - 13 .30 23 .63 - 35 .59 2 .40 - 32 .49 32 .39 - 31 .00 38 .12 15 .84

G4 8 .93 - 20 .65 19 .53 2 .65 15 .16 - 17 .16 20 .34 - 16 .35 - 12 .44

G5 - 4 .46 - 12 .88 - 12 .40 9 .91 - 10 .60 18 .47 0 .04 25 .58 - 13 .67

G6 10 .68 15 .78 22 .74 - 13 .78 15 .15 - 34 .32 2 .99 - 42 .21 22 .97

G7 5 .93 15 .26 14 .68 - 11 .47 11 .34 - 22 .71 - 0 .31 - 30 .27 17 .54

G8 - 13 .97 - 37 .67 - 14 .08 17 .36 5 .72 40 .42 15 .43 41 .99 - 55 .21

G9 - 11 .22 - 13 .80 2 .18 0 .09 25 .07 17 .71 12 .98 4 .22 - 37 .23

3  讨论

( 1) AMMI 模型把方差分析和主成分分析结合在一起, 具

有这两种分析方法的优点, 为研究基因型与环境互作, 更好

地评价品种的稳定性和地点的鉴别力提供了一种有效的分

析方法。这对品种的合理利用、区试地点的正确选择具有重

要参考的意义。

(2) 有效的分析方法也要依赖于原始数据的正确性, 因

此在区试过程中应严格控制试验因素外的其他条件因素, 使

其他因素对各处理的影响尽量做到一致,以便获得精确的试

验结果 ,保证统计分析方法的有效性。

( 3) AMMI 模型仅对环境和基因型互作的分析比较透彻 ,

但局限性很强, 实际的区试结果分析中 ,必须以现有区试分

析方法为主 ,两者有机相结合。还因2005 年小麦生长期间 ,

辽宁地区气候条件较往年特殊, 出现多次大风、暴雨天气, 对

小麦的生长发育造成许多不良影响 ,所以, 对于得出的试点

的分辨力及品种的稳定性也不能只看当年的试验结果 ,应根

据多年多点次区试结果进行分析。
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异蛋白质组学技术对基因敲除突变体或转基因重组体与野

生型个体间差异蛋白进行对比分析就可以对目的基因的功

能进行分析研究, 为突变背后的生理生化过程提供信息。如

谈建中等采用差异蛋白质组学分析技术,从桑树叶色突变体

Cty- Ym和对照桑中获得了叶片蛋白质的IEF/ SDS- PAGE 双向

电泳图谱 ,经PDQuest 软件分析,发现两者蛋白质点的相对含

量有36 处存在显著差异( ±2 倍) , 尤其是突变体中蛋白质点

SSP 2801 的相对含量仅为对照桑的25 .8 % ,经胶内酶切、LC-

ESI- Q- TOF MS 分析、肽质量和碎片离子检索分析, 鉴定该蛋

白组分为RuBisCO 大亚基 ,由此推测突变体Cty- Ym叶色黄化

可能与 RuBisCO 大亚基含量减少有关[ 29] 。霍晨敏等首次分

析1 %NaCl 胁迫72 h 的一对小麦耐盐( RH8706-49) 及敏盐突

变体( H8706- 34) 的差异蛋白质组, 经过MALDI- TOF 分析和数

据库检索发现5 种可能在盐胁迫下对维持叶绿体及整个细

胞的功能起到重要作用的叶绿体蛋白[ 30] 。

差异蛋白质是基因多样性和表型多样性的纽带, 通过差

异蛋白质来检测遗传多样性也有许多成功的尝试。如 David

等比较了起源于同一种群但在不同环境下生长的小麦种群

遗传多样性,认为这是其适应各自的气候条件而形成的[ 31] 。

蛋白质的差异和变化是植物活动的重要方式,发现并鉴

定正常状态下和有意义因素影响下出现的差异蛋白质是认

识植物生命活动的关键 ,而且, 差异蛋白质组的研究结果可

以丰富和促进植物全蛋白质组学的发展。但是, 植物蛋白质

稳定性较差, 在制备过程中可能发生降解或丢失;此外,差异

蛋白质大多数表现为量的增减而较少表现为质的有无 ,但技

术的限制却使得微量蛋白质的变化难以测定。因此, 怎样区

分差异蛋白是属于生物学意义上的还是实验意义上的是差

异蛋白质组学在植物研究中应用的一个关键问题。随着各

种技术的完善, 差异蛋白质组学应用于植物中的研究将会越

来越有其相对独立的价值和实际意义。
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