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MODELOS CON TERMINO MULTIPLICATIVO. APLICACION
EN EL ANALISIS DE LA INTERACCION GENOTIPO

AMBIENTE
M. Varela®y J. G. Castillo

ABSTRACT. Residuals of the second order interaction
associated to a linear model are analyzed, starting from
multiplicative models for interaction (AMMI model). For its
adjustment, a computational program was made in Matlab,
whichwill beapplied to theanalysis of genotype environment
interaction, with the objective of characterizing stable or
unstable varieties, considering its interaction with the
environment.
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INTRODUCCION

Los modelos con término multiplicativo han sido muy
utilizados para describir la interaccion en tablas de dos
vias; tienen la ventaja de permitir una representacion Biplot
(simultanea) de filas y columnas de la tabla, lo que facili-
ta identificar las combinaciones de niveles causantes de
la interaccion. Estos modelos, a su vez, se clasifican en
internos y externos (1): internos cuando estiman la
interaccion haciendo uso solamente de la informacion
contenida en la tabla inicial de datos y externos cuando
utilizan ademas informacion proveniente de variables ex-
ternas, ya sean medidas sobre filas, columnas o ambos
factores de variacion.

Entre los modelos con término multiplicativo que
aparecen en la literatura podemos citar: el Modelo Con-
currente de Tukey (2) y los Modelos de Regresion sobre
la media de Yates y Cochran, Mandel, Finlay y Wilkinson,
Eberhart y Russel (3). Se caracterizan por tratar de expli-
car la interaccion a partir de un solo término multiplicativo,
lo cual en muchos casos resulta insuficiente dada su
complejidad.

En los modelos AMMI (4), se mantiene la descom-
posicién en términos multiplicativos de la interaccion y
esta no es forzada a tener una caracteristica especifica;
en el modelo se incluyen tantos términos como sean ne-
cesarios, para explicar la variabilidad asociada a la
interaccion y son clasificados también como modelos in-
ternos.
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RESUMEN. Se andlizan los residuales de interaccion de se-
gundo orden asociadosaun modelo lineal, apartir de model os
con término multiplicativo en lainteraccion (modelosAMMI).
Para su ajuste, se elabord un programa computacional en
Matlab, el cual sera aplicado en el andlisis de la interaccién
genotipo ambiente, con € objetivo de caracterizar variedadesen
estables o inestables a partir de su interaccién con € ambiente.

Palabras clave: modelos, interaccién genotipo ambiente

Estos modelos combinan las técnicas de Analisis
de Varianza y Andlisis de Componentes Principales (5);
tienen como objetivo explicar la interaccién asociada a
un ANOVA bifactorial, a partir de una representacion biplot.

Existen otras formas de hacer referencia a este tipo
de modelos con término multiplicativo en la interacciény
efectos principales aditivos (modelos AMMI); asi por ejem-
plo, algunos lo denominan modelos bilineales (6, 7); por
otra parte, otros lo llaman modelos biaditivos (8).

Los modelos AMMI han sido aplicados fundamental-
mente en experimentos de campo, mas especificamente
en el analisis de la interaccion genotipo-ambiente, con el
objetivo de clasificar genotipos en estables e inestables
a partir de su interaccion con el ambiente (9, 10, 11).

Es conocido que a partir del Analisis de la Varianza,
podemos detectar la presencia o no de interaccion median-
te laF de Fisher correspondiente a esta fuente de variacién.
Sin embargo, una vez detectada, no la interpretamos, nos
limitamos a seleccionar los genotipos con mayores valores
medio, sin tener en cuenta su grado de estabilidad.

Los modelos AMMI, al permitir una representacién
Biplot de filas (genotipos) y columnas (ambientes), dan
la posibilidad de estudiar el grado de estabilidad de los
genotipos, al ser probados en diferentes ambientes.

En este trabajo se presenta un software elaborado
en Matlab, el cual permite el ajuste de un modelo AMMI a
los residuales de interaccién de segundo orden asocia-
das a un modelo lineal. Los resultados se presentan a
partir de un Biplot, es decir, mediante una representacién
gréfica simultanea de variedades y ambientes.

OTROS MODELOS CON TERMINO
MULTIPLICATIVO

Como sabemos, el modelo lineal al que se ajustan
los datos experimentales en un arreglo bifactorial bajo un
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Disefio Completamente Aleatorizado, es de la forma si-
guiente:

E(Yyu)=u+a + B, +(ap); i=1.1j=1.Jk=1..K

donde:

I: no.de niveles del primer factor

J: no. de niveles del segundo factor

K: no. de observaciones por tratamiento o combinacio-
nes de niveles

Yie k-ésima observacion correspondiente a la combina-
cion de niveles ij

a, B : efectos principales para filas y columnas respec-

tivamente
(ep3);; -efecto interaccion.

Sabemos, ademas, que el estimador minimo
cuadratico correspondiente a la interaccién se calcula de
la forma:

En la literatura se presentan modelos, en los que se
trata de explicar la interaccién a partir de términos
multiplicativos; en dichos términos, aparecen como fac-
tores los efectos principales asociados a filas, columnas
0 ambas fuentes de variacién. Sin embargo, en muchos
casos, resulta imposible modelar la interaccién a partir
de estos términos, por su complejidad.

Estos modelos han sido desarrollados para el caso
de una observacién por celda, es decir, no tenemos repe-
ticiones que permitan controlar la variabilidad dentro de la
celda y, por tanto, no es posible estimar el error experi-
mental.

Tukey (2) fue el primer investigador que propuso un
modelo para el analisis de la interaccién en experimen-
tos de dos vias, para disefios no replicados.

El modelo propuesto es de la forma:

Yij =pta;+ i +la;f; +e;
donde:
o i es el producto de los efectos principales

:un coeficiente de regresion.

Contrastar la hipdtesis sobre ) =0sera equivalente
a un test de hipétesis para contrastar que el producto de
los efectos no contribuye a la prediccién de Yy

Luego, su finalidad es distinguir entre el modelo adi-
tivo (solo incluye los efectos principales) y el modelo que
contempla un término de interaccion.

Otro tipo de modelos con término multiplicativo muy
utilizado para describir la interaccion en tablas de dos
vias, son los Modelos de Regresion sobre la media (3),
los cuales se definen de la siguiente forma:

A AN A
(af)ij = A yi Bj regresion para filas
A VASENAN
(oB)ii =Lai yi
Como su nombre lo indica, se estiman los valores

de y a partir de las regresiones de los efectos principales
en la variable dependiente.

Vij = p+ai+ i + Ay bi

regresion para
columnas

Vi =p+ai +fi +Aaiy
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Nétese que en los modelos anteriores, la interaccion
es forzada a tener caracteristicas muy especificas; por
tanto, puede darse el caso de que la descomposicién en
términos multiplicativos no sea suficiente para explicar la
variabilidad asociada a la interaccion.

MODELOS AMMI

En los modelos AMMI (12)-Efecto Interaccién
Multiplicativo y Efectos Principales Aditivos- se combi-
nan las técnicas de Andlisis de Varianza y Andlisis de
Componentes Principales. Se introducen al modelo tan-
tos términos multiplicativos como sean necesarios para
explicar la variabilidad de la interaccién.

Gabriel (6) muestra la conexion entre el ajuste mini-
mo cuadratico de un modelo multiplicativo y la descom-
posicidn en valores singulares de una matriz (13).

El método consiste en hacer la descomposicion en
valores singulares de la matriz Z de orden IxJ, formada
por los estimadores de las interacciones en el modelo
anterior. R

Z=(zi)=(@P)ij =Y.~ Yi.= Y +VY.

Al realizar la descomposicion en valores singulares

de Z nos queda:

.M
zj; = (aff)jj Z AmUmi Vi
m=1

siendo M el rango de Z.
Llamaremos modelo AMMI de orden M a la expresion:

M
AMMIy S E(Yik) = u+a; + +Z AmUmi Vi
m=1

donde:
A_:corresponde al valor singular de orden m de Z'Z
v _: coordenada i-ésima del vector singular de ZZ" asociado

ar
Vi coordenada j-ésima del vector singular de Z'Z asociado

ai

m
De esta forma, podemos representar las filas

(genotipos) y columnas (ambientes) en un subespacio
de dimension M, en el que las proximidades entre
genotipos van a indicar que interactian de manera simi-
lar con el ambiente. Asi, los genotipos que se ubican
cerca del origen de coordenadas seran los mas estables,
es decir, los que interactdan poco con el ambiente. Por
otra parte, aquellos genotipos que se alejan del origen
seran los mas inestables y tendran altos rendimientos
solamente en aquellos ambientes préximos a ellos en la
representacion.

SELECCION DEL NUMERO DE TERMINOS
MULTIPLICATIVOS

Nuevamente, al estar en presencia de una técnica
en la que se realiza una descomposicion en valores sin-
gulares, surge la problemética de cuantos ejes elegir.
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Si consideramos un solo factor el modelo sera:
AMMI, D E(Yi) = g+ aj + B+ AUy V)

con dos factores:
AMMI2: E(Yijk)= u+ o+ 51 + 4 UV, + /12u2iv2j

y asi sucesivamente (5) .

¢, Qué modelo es el mas adecuado?. ¢, Cuantos tér-
minos multiplicativos deben ser incluidos en el modelo?.

Para dar respuesta a estas interrogantes, se realiza
la descomposicion de la suma de cuadrados de la
interaccion (TablaI) asociada al Analisis de Varianza para
un modelo bifactorial (9), en la forma siguiente:

Tabla |. Descomposicion de la suma de cuadrados
de la interaccién

FV GL sC
INTGxA (-1){J-1) KZA2
AMMI (-1)+(3-1)-1 KA
AMMI, @-1)+0-1)-3 KA
AMMI_ (@-1)+(J-1)-2L-1 KA

Para conocer si un modelo con G términos
multiplicativos es valido, se realiza el ANOVA, utilizando
como variabilidad total la correspondiente a la interaccién,
se determina el residual de la interaccién asociada a la
parte de la variabilidad total (interaccion) que no es expli-
cada por los G términos multiplicativos y se calcula la F
de Fisher correspondiente (Tabla II).

Tabla Il. ANOVA para la seleccién del numero
de términos multiplicativos

FV GL SC CM F

INT GxA (I-1)J-1) KXW\

AMMI,  (I-D)+(0-1)-1 KA\

AMMI,  (I-1)+(J-1)-3 K23

AMMI,  (-D+(J-1)-2L-1 K2  S.C/GL CMAMMI/CMRss

Residual  Pordiferencia Por dif. C.M.Res

Sila F de Fisher es significativa, se incluye el térmi-
no multiplicativo asociado a A_y se pasa a analizar el
término G+1. En caso contrario, se eliminay no se con-
tinda el andlisis, debido a la relacion de orden existente
entre los valores singulares.

REPRESENTACION BIPLOT

Al ajustar un modelo AMMI de orden g (q términos
multiplicativos), estamos aproximando la matriz de
residuales de interaccion de segundo orden a partir del
siguiente modelo (con la descomposicién en valores y
vectores singulares de la matriz de residuales de
interaccién de segundo orden, estamos ajustando al si-
guiente modelo):
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Z= U(q) Z:(q) V(q)

Z(q): matriz diagonal que contiene los q primeros valores

propios de Z
U(q)y V(q): representan las primeras q columnasde Uy V

respectivamente.

Esta descomposicion nos permite obtener una re-
presentacion Biplot, en la que van a ser ploteados simul-
taneamente los genotipos y ambientes. En dicha repre-
sentacién tomamos como marcadores para el genotipo i,
la fila i de la matriz U q)Z y como marcador para el am-
biente j la columna j de la matriz V( )

En dicha representacion, proximiéades entre genotipos
y ambientes indican una interaccion positiva; en caso con-
trario, es decir, genotipos y ambientes distantes es sinoni-
mo de interaccidn negativa. Por otra parte, genotipos proxi-
mos al origen de coordenadas nos indican estabilidad.

IMPLEMENTACION COMPUTACIONAL

Se elabor6 un programa en Matlab version 5.0 para
el ajuste de un modelo AMMI, el cual necesita como da-
tos de entrada la cantidad de niveles de cada factor (va-
riedad y ambiente) y los valores medio de cada genotipo
en cada ambiente. Seguidamente se calcula la matriz de
residuales de interaccion y su descomposicion en valo-
resy vectores singulares.

El programa ofrece ademas las matrices de marca-
dores para genotipos y ambientes, asi como la represen-
tacion Biplot correspondiente (Figura 1).

Entrada de datos:
I: niveles del 1°' factor
Jiniveles del 24° factor
yjj valores medio por genotipo y ambiente

Calculo de los residuales
de interaccion
Zi=YiiYiny Y.

Descomposicion en valores y vectores singulares:

Z=UxLV’
genotipos

Representacion Biplot

Figura 1. Etapas del programa computacional

ambientes

APLICACION

Se evalla el rendimiento (t.ha™) de 10 variedades de
papa, en tres localidades durante tres afios (Tabla I1I). Las
dos primeras localidades, Boyeros y San José de las Lajas,
estan ubicadas en la parte occidental de Cuba, mientras
que la localidad de Villa Clara pertenece a la parte central
del pais. Son regiones de gran produccion del tubérculo,
con condiciones climéticas diferentes. Los datos fueron
obtenidos a partir de un disefio de Bloques al Azar con tres
repeticiones. Se ofrecen los valores medio del rendimiento.
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Tabla Ill. Rendimiento (t.ha®) de las variedades en tres localidades durante tres afios

Rendimiento total (t.ha")

Localidad Boyeros San José delas Lgjas VillaClara
Variedad/Afio Afio 1 Afio 2 Afio 3 Afio 1 Afio 2 Afio 3 Afio 1 Afio 2 Afio 3
1993/1994  1994/1995  1995/1996  1993/1994  1994/1995 1995/1996 1993/1994 1994/1995  1995/1996
Aranka (V1) 32.07 24.10 41.77 51.37 3343 38.04 32.04 24.00 43.03
Binella (v2) 30.18 27.33 34.66 42.56 33.12 40.02 34.36 16.89 44.80
Provento (v3) 3191 24.79 39.33 36.83 33.49 42.03 29.36 19.44 39.50
Raja (v4) 26.64 25.95 3155 3184 27.72 40.07 30.26 18.62 42.30
Impala (v5) 25.20 30.36 30.44 36.12 27.18 33.60 30.97 19.56 48.90
Snowden (v6) 27.81 20.39 30.44 24.24 26.95 37.70 29.24 18.33 29.80
Granada (v7) 28.18 25.17 30.22 38.94 37.61 31.80 28.88 20.78 27.20
Desiree (v8) 28.73 2453 38.88 34.43 29.71 35.70 26.14 20.00 43.40
Red Pont. (v9) 27.78 27.30 34.44 30.18 23.67 43.35 22.69 16.00 41.00
Baraka (v10) 32.00 28,53 36.88 27.85 34.72 40.50 22.09 20.45 32.90
Valor medio 29.05 25.84 34.86 35.43 30.76 38.28 28.60 19.40 39.28

Se consideran, por tanto, 10 genotipos y 9 ambien-
tes formados por las combinaciones de localidades por afio:
Al: Boyeros—Afio 1, A2: Boyeros—Aiio 2, A3: Boyeros—
Afo 3, A4: San José-Afo 1, A5: San José-Afio 2,
A6: San José-Afo 3, A7: Villa Clara—Afo 1, A8: Villa
Clara—Afio 2, A9: Villa Clara—Afio 3.

Al realizar el Andlisis de Varianza correspondiente a
un arreglo bifactorial bajo un disefio de Bloques al Azar,
se obtuvo una interaccién genotipo ambiente significati-
va, lo que justifica el ajuste de un modelo AMMI a los
residuales de interaccion de segundo orden.

Al realizar la descomposicion de la suma de cuadra-
dos de la interaccion, se pudo constatar que solamente
los valores propios asociados a los dos primeros ejes del
Biplot eran significativos en la explicacion de la variabili-
dad de la interaccion, acumulando entre los dos el 72.5 %
de la variabilidad total. A continuacién presentamos el
Biplot correspondiente:

3l
2.5F

2l

1.5F

1t

eje 2 0.51
ok

-0.5F

S1F

-1.5f

gel

Figura 2. Representacion Biplot

Como aspectos mas relevantes que se destacan en
el Biplot (Fig. 2), podemos decir que la variedad 1
interactta positivamente en el ambiente 4 y negativamente
en el ambiente 6, la variedad 7 interactda positivamente
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en el ambiente 5y negativamente en los ambiente 9y 6,
las variedades 6 y 10 interactlan positivamente en los
ambientes 1y 6, y negativamente en los ambiente 9y 4,
la variedad 9 interactla positivamente en el ambiente 6 y
negativamente en el ambiente 4, la variedad 5 interactia
positivamente en el ambiente 9 y negativamente en el
ambiente 5. Finalmente, podemos decir que como varie-
dades mas estables se destacanla 2, 3,4y 8, por estar
mas préximas al origen de coordenadas.

Otro estudio interesante corrobora los resultados de
la aplicacion de este modelo (3), al estudiar ocho clones
y tres variedades de papa durante cinco afios y donde un
clon de los estudiados fue el méas estable en todos los
ambientes. Todo lo anterior evidencia la gran utilidad de
estos métodos para los programas de mejoramiento de
los diferentes cultivos que se desarrollan en el pais.
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