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Wskazane osiggniecia wynikajace z art. 16 ustawy 2

Osiaggni¢cie naukowe ,,Zastosowanie modelu AMMI do oceny reakcji odmian pszenicy
ozimej na warunki Srodowiskowe w Polsce” sklada si¢ z cyklu pigciu publikacji
naukowych. Przedstawione publikacje opisujg zastosowanie modelu AMMI (ang. additive
main effects and multiplicative interactions), wprowadzajag jego modyfikacje oraz
przedstawiajg mozliwosci wnioskowania w zastosowaniu danych o plonowaniu pszenicy

ozimej.

1. Yield response of winter wheat to agro-ecological conditions using Additive Main
Effects and Multiplicative Interaction and Cluster Analysis, 2011; Jakub Paderewski,
Hugh G. Gauch, Wiestaw Madry, Tadeusz Drzazga and Paulo C. Rodrigues. Crop Science
(2011) 51:969-980. (IF2011 czasopisma 1,641, punktacja MNISW2o11 27)

Celem tego artykulu bylo przedstawienie polaczonej analizy skladowych glownych
modelu AMMI oraz analizy skupien dla danych uzyskanych z pomiaréw plonu ziarna
pszenicy ozimej (Triticum aestivum L.) zebranych w dos$wiadczeniach przedrejestrowych
przeprowadzonych przez wiele lat w niepelnej trzykierunkowej klasyfikacji genotyp x
lokalizacja x rok (GLY) i wykazanie przydatnosci tej procedury do badania wzorcoOw

adaptacji odmian.

Rozpatrywane dane dla plonu ziarna pszenicy ozimej (Triticum aestivum L.) pochodzity
z przedrejestrowych doswiadczen odmianowych prowadzonych przez stacje hodowlane.
W pierwszym etapie analizy statystycznej przeanalizowaliSmy dane osobno dla kazdej
kombinacji warunkéw $rodowiskowych (kombinacje lokalizacji i roku badan, GxL). Uzyto
programu SAS i procedury GLM, w ktorej genotypy byly traktowane jako czynnik staty,
a powtorzenia 1 bloki jako czynniki losowe. W ten sposob obliczono najlepszy nieobcigzony
estymator liniowy (BLUE, best linear unbiased estimator) — s$rednie poprawione dla

genotypow — oraz sredni kwadrat dla btgdu w kazdych warunkach srodowiskowych.

Tak uzyskane $rednie poprawione plonu genotypéw dla kazdej stacji doswiadczalnej
i kazdego roku osobno roku polgczono w jedng trzy-kierunkowg klasyfikacje. W tej
niekompletnej klasyfikacji dla kombinacji genotypy X miejscowosci x lata (GXLXY),
opisujacej 21 genotypow, 15 lokalizacji i 14 lat, byto 4410 podklas, z ktorych tylko 951 miato

okreslony $redni plon ($rednie poprawione plonu analizowanego modelem mieszanym analizy
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wariancji w kazdym roku i kazdej stacji doswiadczalnej osobno), co stanowilo zaledwie

21,6% wszystkich podklas.

W drugim etapie przeprowadzilismy wieloczynnikowa analize $rednich poprawionych
plonu genotypéw w niekompletnej, ale spdjnej, trojkierunkowej klasyfikacji GXLXY wedtug
mieszanego modelu ANOVA. Genotypy i lokalizacje zostaly uznane za stale czynniki state,
a lata jako czynnik losowy. Korzystajagc z metody REML oszacowali$my $rednie poprawione
dla plonu w klasyfikacji GxL (estymatory BLUE) — érednie kombinacji GXLXY poprzez lata.
Dla dwukierunkowej Kklasyfikacji genotyp X miejscowos¢ (kombinacje GxL z 315
podklasami) okreslono rowniez liczbe lat badan dla kazdej kombinacji GXL, ktéra zmieniata
si¢ od 0 do 11, przy $redniej réwnej 3.02. Klasyfikacja GXL zostata przeanalizowana

za pomocg modelu AMMI przy uzyciu potaczonej analizy AMMI i analizy skupien.

Do grupowania genotypow o podobnych efektach interakcji zostala wykorzystana
hierarchiczna analiza skupien metoda Warda (w ktorej miara odmienno$ci byt kwadrat
odleglosci euklidesowej). Dwadziescia jeden genotypow zostalo podzielone na trzy grupy.
Genotypowe profile efektow interakcji GL zostaly uzyte do opisania wzorcoéw interakcji
genotyp % §rodowisko (GE) na plon ziarna. Aby podzieli¢ $rednie genotypow na odrgbne
jednorodne podgrupy zastosowano metod¢ niehierarchicznej analizy skupien opracowang
przez Calinskiego 1 Corstena. Dzigki temu takie podgrupy genotypdéw bylyby homogeniczne
w sensie S$redniej genotypowej oraz typu interakcji. W tym badaniu 11 genotypow
zgrupowanych w trzech podgrupach wykazato szeroka adaptacj¢. Sposrdéd nich odmiana
TONACJA zostala zidentyfikowana jako dobra odmiana kontrolna do doswiadczen
przedrejestrowych. Jedna odmiana miata waska (specyficzng) adaptacje, a dziewig¢ wykazato

relatywnie stabg adaptacje.

Podsumowujac uzyskane wyniki badan dotyczacych plonu ziarna genotypow pszenicy
ozimej na zrdznicowane warunki srodowiskowe w szerokim zakresie czasowo-przestrzennym
zauwazyliSmy, ze wszystkie nowoczesne genotypy wyhodowane w Polsce w latach 2000-
2004 oznaczono szerokg zdolno$cig adaptacyjng. Ta cecha agronomiczna nie zostata
przypisana wigkszo$ci wezesniej uzyskanych genotypow, wyjatkiem byty genotypy: KOBRA,
KORWETA i DED315/89. Wigkszos¢ genotypow starszych i posrednich wiekiem byta
stosunkowo stabo dostosowana do rozpatrywanych warunkow $rodowiskowych, co zostato
zademonstrowane przez ich wzglednie niskag lub bardzo niskg oceng plonu ziarna
we wszystkich stacjach do$wiadczalnych. Oznacza to, ze wspotczesne polskie odmiany

pszenicy ozimej s3 bardziej produktywne niz stare, nie tylko na zyznych glebach (Srodowiska
== 4 ==
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0 wysokim potencjale plonotworczym), ale takze w mniej korzystnych warunkach
srodowiskowych. Wyniki badania opisuja postep genetyczny w hodowli odmian pszenicy
ozimej uzyskany w Polsce w trakcie okresu 23 lat (od 1982 do 2004) w $rednim plonie na
hektar uprawy oraz poprawe stopnia szerokiej zdolnosci adaptacyjnej nowych odmian, czyli

stabilnos$¢ produkcji w warunkach produkcyjnych.

Laczna analiza AMMI i analiza skupien byla w tamtym czasie unikalna w poréwnaniu
z innymi proponowanymi w literaturze procedurami opartymi na AMMI. To podejscie
do analizy AMMI adaptowanej do niepelnej tréjczynnikowej klasyfikacji GXLXY dla plonu
ziarna z wielosrodowiskowej serii  przedrejestrowych doswiadczen odmianowych
przeprowadzanej przez 23 lata na pszenicy ozimej okazato si¢ efektywne w opisie roznych
wzorow reakcji genotypéw na warunki agroekologiczne w stacjach do$wiadczalnych
rozmieszczonych na wiekszosci polskich obszarow uprawy pszenicy ozimej. Opracowana
metodyka statystyczna zastosowana w tej pracy byta bardziej efektywna w przewidywaniu
I wizualizacji réznych wzorcow reakcji genotypow w porownaniu do tradycyjnej analizy
AMMI, w ktorej nie stosowane jest grupowanie genotypow. Polaczona analiza AMMI
i analiza skupien okazala si¢ skuteczna do opisania wyodrebnionych schematow reakcji plonu

na warunki agroekologiczne w miejscowosciach.

2. AMMI analysis of four-way Genotype x Location x Management X Year data from a
wheat trial in Poland, Jakub Paderewski, Hugh G. Gauch, Wieslaw Madry and Edward
Gacek. Crop Science (2016) 56:2157-2164. (IF2016 Czasopisma 1,629, punktacja MNISW2o16
30, ujednolicona punktacja MNISW2013-2016 35)

Rozpatrywane (analizowane) dane dla plonu ziarna pszenicy ozimej (Triticum aestivum
L.) pochodzily z porejestrowych doswiadczen odmianowych (PDO). W kazdej miejscowosci
i roku doswiadczenia dwu-czynnikowe odmianowo-agrotechniczne byly zalozone
W doswiadczalnym uktadzie strip-plot (pasow prostopadlych) z dwoma powtdrzeniami. Ze
wzgledu na uktad kombinacji do$wiadczalnych w serii tych doswiadczen, dane stanowity
czteroczynnikowg (czterokierunkowa) klasyfikacje (tabele) o postaci genotyp X miejscowos¢
X poziom intensywnosci agrotechniki x rok (GXLXMxY). Celem badan bylo zastosowanie
dwuczynnikowego (klasycznego) modelu AMMI do analizy danych w Kklasyfikacji
GXLXMXY i wnioskowania o0 adaptacji odmian do warunkéw Srodowiskowych
I agrotechnicznych. Zaproponowana metodyka statystyczna byla efektywna do okreslenia

megasrodowisk (rejonéw uprawy pszenicy ozimej w Polsce, w ktorych odmiany wykazuja

==5==
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podobng interakcje genotypowo-srodowiskowg) oraz pozwolita dokona¢ rekomendacji
odmian zaadaptowanych do tych megasrodowisk. Jak w kazdej analizie AMMI, dodatkowym
rezultatem opracowanej metody byta redukcja btedu losowego (wythumienie szumu losowego
w danych), ktora przyczynita si¢ do zwigkszenia precyzji ocen czynnikowych efektow

gléwnych i interakcyjnych.

Analiza statystyczna rozpoczela si¢ od analiz uktadéow strip-plot w kazdej stacji
doswiadczalnej. Nastgpnie polaczono tak uzyskane dane w tabele czterokierunkowa genotyp
X migjscowos¢ x poziom agrotechniki x rok (GXLXMXY). Tabela zostala zawg¢zona do
podzbioru nie zawierajacego brakow danych (wszystkie podklasy GXLXMXY miaty okreslony
plon). Ta tabelg analizowano za pomocg cztero-czynnikowego modelu mieszanego ANOVA.
Okreslono, ktore interakcje sa istotne. Zbior srednich dla tej cztero-czynnikowej klasyfikacji
GXLXMXY przeorganizowano w dwukierunkowa klasyfikacje genotyp x Srodowisko (GxE),
w ktorej 120 srodowisk zostato zdefiniowanych jako kombinacje lokalizacji (L), poziomu
agrotechniki (M) i roku obserwacji (Y). Ten dwukierunkowy zestaw danych analizowano
modelem AMMI.

W celu diagnostyki liczby sktadowych gtownych w modelu AMMI zastosowano
procedure sprawdzianu krzyzowego (Cross-Validation) z pojedyncza obserwacjg w zbiorze
testowym (Leave-One-Out). Zasada dziatania tej analizy jest nastepujaca: z oryginalnego
zestawu danych pojedyncza obserwacja jest usuwana (brak wartosci w zbiorze uczacym)
i adekwatny model, tu EM-AMMI, jest uzyty do predykcji tej warto$ci. Powtarza si¢ to dla
kazdej wartoéci w zbiorze danych (exhausting version). Sredni kwadrat réznic miedzy
warto$ciami ukrytymi podczas estymacji parametréw modelu a warto$ciami przewidywanymi
przez model (statystyka RMSPD, root mean square prediction differences) jest najmniejszy

dla modelu najdoktadniej przewidujacego nieznane wartosci.

Whioskowanie jest trudniejsze jesli model jest bardziej ztozony. Dlatego warto rowniez
rozwazy¢ uproszczenie modelu, jesli wigze si¢ ono tylko z nieznacznym pogorszeniem
wlasciwosci predykcyjnych modelu. Model AMMI1 byt w stanie zakumulowa¢ 26%
interakcyjnej sumy kwadratow. Byla to warto§¢ o 80% wigksza od sumy kwadratow dla
efektow glownych genotypu 1 dlatego jest ona znaczaca. Suma kwadratow dla drugiej
skladowej glownej byta znacznie nizsza niz suma kwadratow dla genotypowych efektéw
gléwnych. Ponadto faczna suma kwadratéw dla dalszych sktadowych (od drugiej wzwyz)
zgadzala si¢ z oszacowaniem btgedu doswiadczalnego. Stad tez wspdlne rozwazania dotyczace

doktadnosci predykcyjnej i oszczgdnego modelu doprowadzity do wyboru modelu AMMII.
== 6 ==
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Pierwsza skladowa gltowna miata ewidentng interpretacje geograficzng, kontrastujaca
ponocno-wschodniag Polska (chtodniejszy klimat) i potudniowo-zachodnig Polska (cieplejszy
klimat). Metodologiczne znaczenie tego artykutlu to przedstawienie rozszerzenia analizy
AMMI z analizy danych dwuczynnikowych (np. klasyfikacji GXE) do analizy danych
w klasyfikacji wieloczynnikowej, takich jak rozpatrywany czteroczynnikowy zbiér danych
GLMY. Uzyskane wyniki pozwolily na konstrukcje mega—srodowiskowego podzialu obszaru

Polski i okreslenia rekomendacji genotypow dla takich mega—§rodowisk.

3. An R function for imputation of missing cells in two-way data sets by EM-AMMI
algorithm; Jakub Paderewski. Communications in Biometry and Crop Science (2013) 8:60-
69. (SJR2013 czasopisma 0,237, punktacja MNISW2o13 10)

W  doswiadczalnictwie rolniczym stosowane s3 rézne metody do potwierdzenia
I interpretacji interakcji (na przyktad genotypu z warunkami §rodowiskowymi). Czg$¢ metod
statystycznych do analizy danych w dwukierunkowej klasyfikacji pod katem opisu interakcji
wymaga, aby dane byly kompletne, t0 znaczy nie moga mie¢ brakujacych wartosci
w podklasach (np. stosowane w naukach agronomicznych analizy AMMI lub GGE).
W artykule zaproponowano kod programu w jezyku R do estymacji brakujacych wartosci
za pomocg algorytmu EM-AMMI. Ponadto zawiera procedur¢ i) do sprawdzania
powtarzalnosci tego algorytmu oraz ii) do okreslenia liczby skladowych gléwnych (PCs)
uzasadnionych w modelu. Pierwsza z nich moze zosta¢ uzyta do oceny, czy brakujace dane
zostaly jednoznacznie wyznaczone, co jest szczegdlnie wazne w przypadku matych zbioréw
danych. Druga procedura pozwala wybra¢ odpowiednig liczb¢ sktadowych gldéwnych na bazie
statystyki RMSPD (root mean square prediction differences, $redni kwadrat z roznic migdzy
warto$ciami przewidywanymi przez model a warto$ciami obserwowanymi). Sprawdzenie
liczby sktadowych gtéwnych w modelu powinno by¢ standardem w analizie danych przez
modele oparte na rozkladzie wedlug wartosci osobliwych (SVD decomposition). Krotki opis

procedur jest nastepujacy:

Procedura EM.AMMI() estymuje brakujace kombinacje w dwukierunkowej tabeli zgodnie
z metodg najwiekszej wiarygodnosci (expectation—maximization AMMI, EM-AMMI).
Whyniki uzyskane procedurg sg wiarygodne, gdy istnicjag powigzania miedzy plonami
genotypow w roéznych srodowiskach i miedzy plonami uzyskiwanymi w srodowiskach przez
r6zne odmiany. Statystyk musi podja¢ decyzje o liczbie sktadowych gtownych uzywanych do

oszacowania brakujacych wartosci.
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Aby sprawdzi¢, czy wynik procedury EM.AMMI() jest powtarzalny, procedura
repeat. EM.AMMI() powtarza procedur¢ EM-AMMI wiele razy, za kazdym razem z innym
uktadem wartos$ci poczatkowych. Wiarygodno§¢ warto$ci estymowanych (co implikuje
powtarzalnos¢) jest wicksza w przypadku wigkszych zbiorow danych, silniejszych relacji
miedzy wierszami, silniejszych relacji migdzy kolumnami, a takze mniejszej liczbie

brakujacych wartosci.

Optymalna liczba sktadowych glownych to ta, ktora ma najmniejszag wartos¢ RMSPD.
Do okreslenia tej liczby moze by¢ uzyta metoda sprawdzianu krzyzowego (Cross-Validation,
C-V). Popularng wersja metody C-V jest wersja z jedng warto$cig usuwang ze zbioru
modelujacego (Leave—One—Out, L-O—-O C-V). Do tego celu napisano procedure CV.LOO().
W oryginalnym zestawie danych, przed uruchomieniem EM-AMMI, ukrywana jest jedna
obserwacja, ktora pdzniej bedzie uzywana jako zestaw danych walidacyjnych (wartosé
oceniajgca predykcje). Estymacje¢ brakujacych wartosci wykonuje procedura EM.AMMI( ),
oparta na zestawie danych modelujacych, ktory jest zbiorem danych bez tej jednej obserwacji.
Taka procedur¢ powtarza si¢ dla kazdej obserwacji w zbiorze danych. Roznice pomiedzy
ukryta wartoscig a tym, co jest przypisane przez model EM.AMMI() (rdznice
w przewidywaniu) sg podniesione do kwadratu, usrednione i pierwiastkowane (statystyka

RMSPD).

Podsumowujac, autor zaprezentowal opracowany przez siebie kod komputerowy, ktory
umozliwia obliczenia analizy statystycznej EM-AMMI, ktéora w tym czasie nie byla
oprogramowana. Proponowane dodatkowe analizy roéwniez zostaly zamieszczone

i przedstawione na ilustrujacych przyktadach.

4. The usefulness of EM-AMMI to study the influence of missing data pattern and
application to Polish post-registration winter wheat data; Jakub Paderewski, Paulo
C. Rodrigues. Australian Journal of Crop Science (2014) 8:640-645. (SJR2014 Czasopisma
0,463, punktacja MNISW214 5)

Badanie interakcji genotypowo-srodowiskowej (GEI) ma kluczowe znaczenie
W doswiadczalnictwie rolniczym, poniewaz zrozumienie jej umozliwia znaczng popraw¢ cech
genotypowych roslin uprawnych. Genotypy 1 $rodowiska stanowig dwukierunkowg
klasyfikacje czynnikowa. Dane fenotypowe dla tych doswiadczen moga by¢ uporzadkowane
w dwukierunkowych tabelach z genotypami i1 srodowiskami (przy czym srodowiska moga
stanowi¢ kombinacje lokalizacja-rok). W programach hodowli roslin niektore genotypy

==8==
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sg czesto odrzucane, a inne dodawane w zamian z roku na rok, co powoduje brakujace
wartosci w takich zbiorach danych. Sg to dostgpne metody ktore radzg sobie z brakujacymi
warto$ciami w tabelach danych, ale niektére metody nie moga by¢ stosowane w takich
przypadkach. Jedna z najczeéciej stosowanych alternatyw dla metod, ktére akceptujg
brakujace wartos$ci, jest uzupetienie wartosci w brakujacych komoérkach przy uzyciu metody
EM-AMMI. W niniejszym opracowaniu zostato przedstawione studium wplywu struktury
brakujacych wartosci na efektywnos$¢ algorytmu EM-AMMI. Cztery scenariusze byty
rozwazane: 1) pierwszy, z brakujagcymi komodrkami (podklasami kombinacji GE)
wystepujacymi catkowicie losowo; 1 trzy z nastgpujagcymi wzorami brakow danych
(niclosowe), to jest ii) obserwacje wystepowaty blokowo a bloki przy gtownej diagonali, iii)
wzor diagonalny (obserwowane kombinacje ulokowane byty przy gtéwnej diagonali a braki
danych w prawym gornym i lewym dolnym rogu tabeli) i iv) wzér blokowo-przekatny
z odmianami kontrolnymi (wystgpujacymi we wszystkich $rodowiskach). Schematy
odzwierciedlaja najczeséciej spotykane schematy brakujacych danych w wieloletnich seriach
doswiadczen odmianowych. Wyniki zostaty poréwnane pod wzgledem precyzji szacowania

brakujacych komorek i selekeji genotypow.

Podczas modelowania dwukierunkowych tabeli danych, przeprowadzenie diagnostyki
modelu w celu wyboru najbardziej dostosowanego modelu AMMI (tj. wybranie "wlasciwej"
liczby sktadnikoéw multiplikatywnych) ma kluczowe znaczenie dla analizy AMMI i dokonania
wlasciwych zalecen dla rolnictwa. W tym artykule badano trzy czynniki: odsetek brakujacych
wartosci, liczbg sktadowych gtownych w modelu AMMI 1 wzér brakujacych komorek.
Wszystkie trzy czynniki wykazaly istotng interakcje migdzy sobg w odniesieniu do statystyki
RMSPD (opisujacej roéznice miedzy wartosciami obserwowanymi a warto$ciami
estymowanymi przez procedure EM-AMMI). Wnioskiem z przeprowadzonych danych jest to,
ze algorytm EM-AMMI moze by¢ stosowany rowniez W przypadkach nielosowych brakow
danych ale trzeba si¢ wtedy liczy¢ z niewielkg utratg doktadnosSci estymacji. Zaobserwowano
duza strate doktadno$ci przy dopasowywaniu modelem EM-AMMI, ktory jest zbyt ztozony,

tj. zawiera zbyt wiele sktadowych glownych.

Podsumowujac, rozpatrywano wtasciwosci analizy statystycznej na podstawie symulacji
komputerowych i w oparciu o prawdziwe dane (dane pszenicy ozimej z doswiadczen
porejestrowych w Polsce). Te wilasciwosci metody EM-AMMI nie byly wcze$niej badane.
W pracy przedstawiono w sposob graficzny diagnoze modeli oparta na statystyce Cross-

Validation i statystyce RMSPD.
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5. Constrained AMMI model: application to polish winter wheat post-registration data;
Jakub Paderewski and Paulo C. Rodrigues. Crop Science (2018) 58:1458-1469. (IF2017
czasopisma 1,635, punktacja MNISW2o17 35)

Ograniczona analiza sktadowych glownych (C-PCA, constrained principal component
analysis) opisuje dane z dwuwymiarowej tabela przy =zatozeniu liniowej zaleznosSci
parametrow skladowych glownych od znanych dodatkowych parametréw (tj. macierzy
objasniajgcych). W tym badaniu uzyliSmy C-PCA do uogdlnienia modelu AMMI
i zaproponowania ograniczonego modelu AMMI (Constrained-AMMI). Ograniczony
model AMMI byl przedstawiony, gdy (i) tylko parametry sktadowych gléwnych dla
srodowisk mialy macierz zmiennych objasniajacych, (ii) tylko parametry skladowych
glownych dla genotypow mialy macierz zmiennych objasniajacych oraz (iii) oba typy

parametréw miaty macierze zmiennych objasniajacych.

Zmiennymi objasniajacymi dla danych o plonowaniu odmian pszenicy ozimej byly:
mrozoodpornos¢, wysokos¢, wyleganie, czas do kloszenia, dojrzalo$ci woskowata 1 podatnosé
na choroby. W srodowiskach (zdefiniowanych jako 3-czynnikowe kombinacje miejscowosci X
poziomu agrotechniki X rok), zmiennymi objasniajacymi byty: rok, wspotrzedne geograficzne
miejscowosci, klasyfikacja gleby, odczyn gleby, wielko$¢ opadow (skumulowane opady
okreslono dla czterech okresow: i) zima, ii) kwiecien i maj, iii) czerwiec, iv) lipiec i sierpien)

oraz poziom agrotechniki.

Opracowano model C-AMMI i poréwnano go ze standardowym modelem AMMI. Opis
nowego modelu zawiera zarbwno badania symulacyjne jak 1 analizy danych rzeczywistych.
Procedura walidacji krzyzowej (Cross-Validation) zostata dostosowana do diagnozowania tej
grupy modeléw. Metoda L-O-O C-V (Leave—One—Out Cross-Validation) wraz ze statystyka
RMSPD (Root Mean Squares of Predictive Differences) zostala uzyta w celu selekcji
zmiennych objasniajacych ze zbioru objasniajacego (zardwno dla zmiennych objasniajacych
srodowiska jak i genotypy). Weryfikacja krzyzowa byta rowniez uzywana do poréwnywania
modeli C(G)-AMMI, C(E)-AMMI i AMMI, kazdy z nich z dwoma sktadowymi gtéwnymi.

Manuskrypt zawiera charakterystyke genotypow, srodowisk w Polsce, nowe podejscie do
konstruowania megasrodowisk (Mega—Environments). Wsrod zalet modelu C-AMMI mozna
wymieni¢ nastepujgce: zrozumienie interakcji GE wydaje si¢ by¢ bardziej interesujgce
I uzyteczne niz precyzyjne opisanie reakcji plonu genotypow na badane Srodowiska,

poniewaz pozwala to przewidzie¢ wydajno$¢ w innych $rodowiskach opisanych tym uktadem
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parametrow srodowiskowych. W naszej aplikacji model C(GE)-AMMI wyjasnial nieco
mniejszg zmienno$¢ (tj. sume¢ kwadratow) danych, ale zaobserwowano duzy zysk pod
wzgledem mozliwos$ci interpretacji: parametry genotypowe i parametry srodowiskowe maja
znaczenie fizyczne i biologiczne, poniewaz zalezg one od objasniajgcych je wspdtzmiennych

genotypowych i srodowiskowych.

Metoda C-V i statystyka RMSPD pozwala na wybodr liczby sktadowych glownych
w modelu, co jest bardzo uzyteczne przy ocenie przydatnosci zmiennych objasniajgcych.
Opracowana analiza C-AMMI moze zosta¢ zastosowana do oceny innych do$wiadczen
wielosrodowiskowych (multi-environments trias) z innymi ro$linami uprawnymi i innym
opisem warunkéw S$rodowiskowych. Nalezy jednak zachowad ostrozno$¢ przy wyborze
zmiennych srodowiskowych lub genotypowych. Jesli uzyte zostanie zbyt wiele zmiennych,
analiza C-AMMI dazy do bycia zwykla analiza AMMI, z ocenami parametréw genotypowych
i/lub Srodowiskowych opisanymi za pomoca regresji liniowej. Z drugiej strony brak
odpowiednich zmiennych objasniajacych uniemozliwia odtworzenie rzeczywistego wzorca

interakcji.

Podsumowujac, autorzy postawili sobie za cel opracowanie nowej analizy statystyczne;.
Opracowang metode zastosowano do opisu plonowania odmian pszenicy ozimej oraz
do danych symulacyjnych. Analiza zostata potagczona ze standardowymi typami wykresow,

ale tez zaprezentowano nowy typ wykresu sktadowych gléwnych.

Podsumowanie powyzszych prac:

W pierwszych dwoch artykutach przedstawiono zastosowanie analizy AMMI do danych
0 wigkszej liczby czynnikéw niz dwa. W pierwszym artykule dane usredniono przez trzeci
czynnik (lata) za pomocag estymatorow BLUE, uzyskujac kompletng klasyfikacje
dwukierunkowa. W drugim artykule analizowano dane bez brakujacych wartosci traktujac
kombinacj¢ czynnikdw opisujacych warunki $rodowiskowe (miejscowo$¢, poziom

intensywnosci agrotechniki, rok) jako pojedynczy czynnik srodowiskowy.

W trzecim prezentowanym artykule napisatem kod komputerowy, ktory pozwala
prowadzi¢ obliczenia dla analizy statystycznej (EM-AMMI), poniewaz brakowato takiego
oprogramowania. Analiza ta jest stosowana zamiast analizy AMMI gdy w zbiorze danych sa

brakujace informacje. Ponadto artykut zawiera narzedzie do diagnozowania modeli metoda
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Cross-Validation. Czwarty artykut prezentuje badanie dotyczgce wiasciwosci proponowanej

wczesniej procedury EM-AMMI.

Pigta praca zawiera proponowang przeze mnie modyfikacje analizy AMMI, ktéra moze
zwigkszy¢ efektywno$¢ modelu AMMI. Opracowane procedury zostaly zastosowane przeze

mnie do oceny plonu odmian pszenicy ozime;j.

Prezentowane prace sg przydatne dla osob, ktore chcg analizowaé interakcje genotypu
ze srodowiskiem, ktora wystepuje podczas serii doswiadczen wielo—$rodowiskowych. Prace
skupiaty si¢ na uprawach pszenicy, ale takie analizy mozna zastosowac dla innych gatunkéw

ro$lin rolniczych.

Jestem pierwszym autorem we wszystkich prezentowanych artykutach i bytem gtownym
wykonawca. Poprawki po recenzjach i odpowiedzi na recenzje byly w 95% wykonany przeze
mnie, rdwniez czuwatem nad ostateczng formg tekstu. Prezentowane materiaty pokazuja moje

kompleksowe umiejetnosci w zakresie analizy statystycznej zbioréw danych agronomicznych.

Inne osiagni¢cia naukowe i badawcze

Moj wkiad koncentruje si¢ glownie na analizie statystycznej agrotechnicznych lub
ekologicznych zbiorow danych. Moja specjalnoscia jest adaptacja (gdy istnieje potrzeba
modyfikacji) 1 zastosowanie metody rozktadu macierzy wedlug wartosci osobliwych (SVD,
Singular Value Decomposition), ktéra jest zasadniczym elementem modelu AMMI lub GGE.

Dlatego bywatem zapraszany do wspotpracy w takich wiasnie przypadkach.

1. Mastalerczuk G., Borawska-Jarmutowicz B., Kalaji H.M., Dabrowski P., Paderewski J.
2017. Gas-exchange parameters and morphological features of festulolium (Festulolium
braunii K. Richert A. Camus) in response to nitrogen dosage. Photosynthetica, 55, 1, 20-30.
(IF2017=1,740, MNISW017=25)

Opracowatem analize¢ cech morfologicznych festulolium w odpowiedzi na dawkowanie azotu
analizowatem wedlug analizy GGE dostosowanej do projektu 3-czynnikowego. Podobny

problem zostat opracowany przeze mnie takze w nastgpujacych artykutach:

2. Javed S., Rauf S., Paderewski J., Malinowski D.P., Saleem U., Shahzad M. 2016.
Evaluation of Egyptian clover (Trifolium alexandrinum L.) germplasm through redundancy
analysis for forage yield and its components. Crop Science, 56 (3), 1179-1188. (IF2016=1,629,
MNISW2016=30)
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3. Hussain M.M., Rauf S., Paderewski J., ul Haq I., Sienkiewicz-Paderewska D.,
Monneveux P. 2015. Multitraits evaluation of Pakistani ecotypes of berseem clover (Trifolium
alexandrinum L.) under full-irrigation and water restriction conditions. Journal of Applied
Botany and Food Quality, 88, 127-133. (IF2015=1,085, MNISW2015=20)

4. Hussain M.M., Kausar M., Rauf S., Farukh Zafar Khan M., Paderewski J., Khan M.,
ul Hag 1., Raza A.B.M. 2018. Selection for some functional markers for adaptability of
Helianthus argophyllus x Helianthus annuus derived population under abiotic stress
conditions. Helia 2018, 41(68), 83-108. (SJR20186=0,427, MNISW016=5)

Przy czym, w ostatnim artykule zastosowatem potgczenie analizy SVD z analiza skupien,
a ponadto obliczytem statystyke LOD (statystyka charakterystyczna dla analizy materiatu
genetycznego).

Zastosowanie procedury SVD (z opracowanymi dodatkowymi elementami) zostato

wykonane przeze mnie w nast¢pujacych artykutach:

5. Sienkiewicz-Paderewska D., Paderewski J. 2011. Mozliwo$¢ zastosowania metody GGE
biplot do oceny stanu i identyfikacji zagrozen zespotu Alopecuretum pratensis opisanego na
terenie Parku Krajobrazowego ,Podlaski Przelom Bugu”. Woda-Srodowisko-Obszary
Wiejskie, 11 (3), 237-252. (MNISW2011=6)

6. Sienkiewicz-Paderewska D., Paderewski J. 2012. Habitat preferences of plant
associations from Molinio-Arrhenatheretea class described in the "The Bug Ravine Landscape
Park' by GGE biplot analysis. Grassland Science in Europe, 17, 661-663. (MNISW2012=10)

7. Sienkiewicz-Paderewska D., Paderewski J. 2015. Habitat preferences of plant
communities: new approach based on the GGE biplot analysis. Polish Journal of Ecology, 63,
(3), 387-399. (IF2015=0,500, MNISW015=15)

8. Sienkiewicz-Paderewska D., Narewska S., Narewski D., Olszewski T., Paderewski J.
2017. Floristic diversity and utilization value of the semi-natural grassland in the lower
section of the Bug River Valley. (in English) Lakarstwo w Polsce (Grassland Science in
Poland), 20, 121-147. (MNISW2017=7)

Zastosowanie modelu AMMI do analizy plonu wieloSrodowiskowego wykonatem
rowniez (tj. poza artykutami przedstawionymi jako glowne osiggnigcia postgpowania

habilitacyjnego) w nastepujacych pracach. W wiekszosci z nich nalezato rozwazy¢ wiecej niz
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dwa czynniki, podczas gdy metoda SVD (i w konsekwencji AMMI) zostata opracowana do

analizy doswiadczen dwuczynnikowych.

9. Madry W., Derejko A., Studnicki M., Paderewski J., Gacek E. 2017. Response of winter
wheat cultivars to crop management and environment in post-registration trials. Czech Journal
of Genetics and Plant Breeding, 53 (2), 76-82. (IF2017=0,467, MNISW2017=20)

10. Madry W., Paderewski J., Gozdowski D., Rozbicki J., Golba J., Piechocinski M.,
Studnicki M., Derejko A. 2013. Adaptation of winter wheat cultivars to crop managements
and Polish agricultural environments. Turkish Journal of Field Crops, 18 (1), 118-127.
(1F2013=0,641, MNISW2013=20)

11. Madry W., Gacek E, Paderewski J., Gozdowski D., Drzazga T. 2011. Adaptive yield
response of winter wheat cultivars across environments in Poland using combined AMMI and
cluster analyses. International Journal of Plant Production, 5 (3), 299-309. (IF2011=1,100,
MNISW2011=13)

12. Madry W., Paderewski J., Rozbicki J., Gozdowski D., Golba J., Piechocinski M.,
Studnicki M., Derejko A. 2012. Plonowanie odmian pszenicy ozimej w roznych srodowiskach
- jednoroczna seria PDOIR. Biuletyn Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji Roslin, 263, 189-204.
(MNISW2012=4)

13. Paderewski J., Madry W. 2012. Zastosowania modelu AMMI do analizy reakcji odmian
na S$rodowiska. Biuletyn Instytutu Hodowli 1 Aklimatyzacji Ros$lin, 263, 161-188.
(MNISW2012=4)

14. Paderewski J., Madry W., Rozbicki J. 2010. Yielding of old and modern Polish wheat
cultivars under different nitrogen inputs as assessed by combined using AMMI and cluster
analyses. Plant Breeding and Seed Science, 62, 117-136. (MNISW2010=6)

15. Drzazga T., Paderewski J., Madry W., Krajewski P. 2009. Ocena rodzajow reakcji
plonowania odmian pszenicy ozimej w do$wiadczeniach PDO na przestrzennie zmienne
warunki przyrodnicze w kraju. Biuletyn Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji Ros$lin, 253, 71-
82. (MNISW2010=6)

16. Paderewski J., Madry W., Pilarczyk W., Drzazga T. 2008. Retrospektywne badanie
reakcji plonu odmian pszenicy ozimej na warunki Srodowiskowe w miejscowo$ciach za
pomoca tacznej analizy AMMI 1 skupien : ocena postgpu genetycznego w plonowaniu.

Biuletyn Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji Roslin, 250, 87-106. (MNISW2010=6)
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17. Madry W., Paderewski J., Drzazga T. 2006. Ocena reakcji plonu ziarna rodow
hodowlanych pszenicy ozimej na zmienne warunki srodowiskowe za pomocg analizy AMMI.

Fragmenta Agronomica,23 (4), 130-143. (MNISW210=6)

18. Paderewski J., Madry W. 2006. Addytywno-multiplikatywny model AMMI do
statystycznej analizy danych z serii doswiadczen genotypowych. Colloquium Biometryczne,
36, 125-148. (MNISW2010=6)

Pierwszym artykulem naukowym, w ktérym miatlem wklad zwiazany z analiza SVD jest
publikacja napisana w 2004 roku, w ktorej wspotpracowalem przy opisie teorii i znaczenia

analizy PCA, wykorzystanej w tym artykule do charakterystyki zmiennos$ci genetyczne;j.

19. Sieczko L., Madry W., Zielinski A., Paderewski J., Urbas-Szwed K. 2004. Zastosowanie
analizy skladowych gtéwnych w badaniach nad wielocechowg charakterystyka zmiennosci

genetycznej w kolekcji zasobow genowych pszenicy ozimej (Triticulum durum L.).
Colloguium Biometryczne, 223-239. (MNISW2010=6)

Artykutly, w ktorych wybratem i wykonatem inne techniki statystyczne:

20. Studnicki M., Paderewski J., Piepho H.P., Wojcik-Gront E. 2017. Prediction accuracy
and consistency in cultivar ranking for factor-analytic linear mixed models for winter wheat
multienvironmental trials. Crop Science, 57 (5), 2506-2516. (IF2017=1,635, MNISW217=35)

Zaadaptowalem statystyke MSEP do projektu eksperymentu z tylko dwoma powtorzeniami.

Napisalem program w jezyku R 1 wykonatem poréwnanie modeli za pomocg analizy MSEP.

21. Kozak M., Paderewski J., Zielinski A. 2006. Numerical problems connected with
accuracy of variance estimation. Model Assisted Statistics and Applications, 1 (3), 101-105.
(SIR2006=0,101, MNISW2010=7)

Przeksztalcitem formuly dla estymatora wariancji dla populacji skonczonej. Ta metoda
drastycznie zmniejszyta czas obliczen w stosunku do oryginalnych wzoréow. Napisalem

algorytm R 1 miatem udziat w jego opisaniu.

22. Paderewski J., Sienkiewicz-Paderewska D. 2010. Multidimensional scaling for
describing the risks for grasslands ecosystems located in the Polish Landscape Parks.
Grassland Science in Europe, 15, 723-725. (MNISW2010=5)

Zastosowatem analize¢ NMDS (non—metric multidimensional saling analysis) niemetryczne

wielowymiarowe skalowanie z 2-wymiarowym wykresem do analizy zagrozen
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wystepujacych dla ekosystemow tgkowych na podstawie ankiet wypetlianych przez dyrekcje
Parkéw Krajobrazowych.

23. Sienkiewicz-Paderewska D., Narewska S., Narewski D., Olszewski T., Paderewski J.
2017. Ecological and syntaxonomical spectra of grass species of the grassland communities
occurring in in the lower section of the Bug River Valley. (in English) Lakarstwo w Polsce
(Grassland Science in Poland), 20, 149-162. (MNISW2017=7)

Obliczylem wybrane miary ekologiczne (technika statystyki opisowej). Zaprojektowatem

I wykonatem wykresy w celu zobrazowania wynikow.

Prace, w ktorych miatem mniejszy udziat, polegajacy glownie na konsultacjach i pisaniu

matych fragmentéw tekstu:

24. Kozak M., Bakinowska E., Paderewski J. 2009. Polish agricultural universities students’
graphical perception. Model Assisted Statistics and, 4 (4), 281-286. (SJR2009=0,179,
MNISW2010=7)
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