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INTRODUCERE

Concluzia stiintifica doveditd pe baza unui experiment poate sa fie criticatd din mai multe
puncte de vedere:

e Interpretarea gresitd a experimentului. Rezultatele raportate nu coincid cu rezultatele
expectate, astfel incat concluzia sa fie justificatd, sau rezultatele raportate se datoreaza
sansei si concluzia este falsd. Aceastd interpretare gresitd a experimentului apartine
statisticianului, care trebuie sd-si asume responsabilitatea intelegerii procesului studiat
astfel incat sa aplice corect procedeele statistice asupra datelor investigate. Statisticianul
are astfel datoria de a intelege principiile experimentului pentru a fi capabil sd aplice
corect testele statistice.

e Designul experimentului gresit sau executia incorectd a acestuia. Structura logica a
experimentului trebuie sad se bazeze pe notiuni teoretice si principii ale designului
experimental clare si precise, cu detalii tehnice suficiente, care sd permitd repetarea
experimentului.

Dacd designul experimentului este gresit, orice metoda statistica aplicatd pentru a explica
rezultatele este gresitd, concluzia studiului fiind gresita. Exista insa si situatii in care designul
experimentului este corect si ar putea duce la concluzii fondate, dar daca aceste concluzii nu
sunt justificate, se poate spune ca greseala este doar la nivelul interpretarii, nu si la nivelul
designului.

Procedeele statistice si designul experimentului sunt doud aspecte diferite ale aceluiasi
intreg care cuprinde toate cerintele logice ale procesului complet de acumulare de date,
informatii §i cunostinte prin experiment.

In functie de aspectele mentionate, in teza "Modele de analizi statisticd a variabilitatii
genetice" s-a propus tratarea unitard a conceptului de variabilitate, implicind modele de
variabilitate, analiza statistica si interpretarea geneticd cantitativa, prin prisma complexitatii i
diversitatii speciilor horticole, si printr-o serie de aplicatii de interes la plantele horticole. De
asemenea, prin problematicile abordate s-a urmarit analiza si interpretarea corecta (statistica si
geneticd) a datelor experimentale horticole, in stransa legiturd cu metoda experimentald
aplicata. Pentru realizarea scopului propus, dupa studiul sistematic al literaturii de specialitate,
cercetarile au fost realizate Tn doud directii: proiectarea optimala a experimentului functie de
obiectivul studiului si realizarea de ghiduri de analiza a variabilitatii genetice.

Proiectarea optimala a experimentului functie de obiectivele studiului a abordat o serie de
metode experimentale uzuale (designul complet randomizat, blocuri complet randomizate,
patratul latin, designul de tip cuib, experimentul factorial), pentru fiecare metoda fiind
aplicata modalitatea cea mai corectd de analizd statisticd a variabilitatii. Tot in aceastd
sectiune sunt tratate o serie de metode de transformare a datelor experimentale, care pot fi

utile 1n transformarea datelor experimentale cu scopul indeplinirii asumptiilor metodelor
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existentei datelor experimentale lipsa.

Realizarea de ghiduri de analiza a variabilitatii genetice a avut ca prin pas dezvoltarea
modelului sablon al unui astfel de ghid. Modelul sablon realizat a fost validat prin crearea
ghidurilor de analiza a variabilitatii genetice pentru hibridarile dialele si aplicarea acestora pe
date experimentale horticole.

Teza oferad solutii de analiza a variabilitdtii genetice prin utilizarea metodelor statistice la
probleme punctuale, cuprinzdnd o serie de exemplificari concrete in cazul datelor

experimentale obtinute in urma hibridarilor dialele.

STADIUL ACTUAL AL CUNOASTERII

RETROSPECTIVA ISTORICA

Genetica cantitativdi se ocupa cu studiul caracteristicilor gi/sau trasaturilor cantitative
continue si a mecanismelor de transmitere a acestora.

La baza geneticii cantitative std mecanismul ereditar claborat de Mendel (Mendel, 1866)
care dovedeste ca efectul combinat al mai multor gene determind o distributie continua de
fenotipuri (cuvantul defineste pentru un organism o trasaturd sau o caracteristici masurabila
care este exprimatd doar la un subset de indivizi dintr-o populatie (Brenner si Miller, 2002).

In 1859 Charles Darwin (1809 - 1882) a fost cel care a formulat teoria evolutiei (Darwin,
1859). Una din problemele majore identificatdi de Darwin a fost lipsa cunoasterii
mecanismului ereditatii.

In 1865 Gregor Mendel (1822 - 1884, Heinzendorf, Cehia) propune ideea transmiterii
genetice a caracterelor In prima sa lucrare in acest domeniu in 1865 (Mendel, 1865; Weiling,
1991). In lucrarea ,,Experiments on Plant Hybridization” prezentati in 1865 in cadrul
Societatii Brunn de Istorie a Naturii, Gregor Mendel prezintd mecanismul eredititii unor
caractere specifice la mazare, aratand ca acestea poate fi descris matematic (Mendel, 1866).

In 1900 Hugo de Vries, Carl Correns & Erich von Tschermak-Seysenegg confirma
independent legile ereditatii a lui Mendel (Monaghan si Corcos, 1986). Urmeaza in 1902
Archibald Garrod care identificad prima boala geneticad (Garrod, 1902), in 1903 William E.
Castle care recunoagte relatia dintre alele si frecventa genotipica (Castle, 1903), in 1905
William Bateson denumeste stiinta ereditatii "genetica" (Schwartz, 2007), tot in 1905 William
Bateson & R. C. Punnett demonstreaza "likage-ul" genelor (Punnett, 1905), in 1908 Godfrey
H. Hardy & Wilhelm Weinberg formuleaza principiul Hardy-Weinberg - relatia matematica
dintre frecventa genotipului si alelele (Falconer si Mackay, 1996) iar Herman Nilsson-Ehle
obtine experimental demonstrarea mostenirii de tip multigenic ca baza a mostenirii
caracterelor continue (Herman, 1908).

In 1909 W. Johannsen introduce termenul de "gend" (Johannsen, 1909), in 1910 Edward

M. East elucideaza rolul reproducerii sexuale in evolutie (East, 1910), in 1910 Thomas Hunt
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Morgan descoperda prima genda "sex-linkatd": o gend pentru ochii de culoare galbena la
Drosophila melanogaster. In 1911 Thomas Hunt Morgan propune teoria cauzalititii genelor
linkate prin existenta acestora pe acelasi cromozom, in 1913 Alfred Sturtevant prezinta
principiile de construire a "genetic linkage map", iar in 1916 Thomas Hunt Morgan introduce
teoria mutatiei i selectiei.

In 1918 Ronald Aylmer Fisher a aritat ci variatia continui a caracterelor poate si fie
rezultatul mostenirii genetice Mendeliene (Fisher, 1918). Ronald Aylmer Fisher a pus bazele
modelului genetic de transmitere a caracterelor demonstrand ca variatia continud a
caracterelor poate fi rezultatul mostenirii Mendeliene, fiind guvernatd de mai multe gene
aditive fiecare avand o anumita contributie dar fiecare fiind mostenitd in manierd Mendelian.
Aceastd lucrare a pus bazele geneticii biometrice si a introdus metodologia de analizid a
variantelor.

In 1920 Ronald Aylmer Fisher, Sewall Wright si John Burdon Sanderson Haldane isi aduc
contributii la bazele teoretice ale geneticii cantitative (Fisher, 1930; Wright, 1921; Wright,
1931; Haldane, 1932).

In 1922 Ronald A. Fisher publica prima lucrare in care prezintd examinarea consecintelor
evolutionare ale mostenirii Mendeliene (Fisher, 1922).

In perioada 1924-1932: John B. S. Haldane publici o serie de lucriri avand ca subiect
teoria matematica a selectiei (Haldane, 1924a; 1924b; 1926; 1927a; 1927b; 1930; 1931;
1932a; 1932b; 1934).

In 1927 Herman J. Miiller arati ci razele X pot determina mutatia (mutageneza).

In 1928 Fredrick Griffith descoperd transformarea genetici a unei bacterii (agent
responsabil de principiul transformarii).

in 1930 Ronald A. Fisher publica ,,The Genetical Theory of Natural Selection” (Fisher,
1930), iar Sewall Wright pune fundamentele teoretice ale "driftului genetic" (Wright, 1931).
In 1932 Sewall Wright descrie relatia dintre genotip sau fenotip si fitness ca si suprafata
fitness-ului (Wright, 1932; Provine, 1986).

In 1953 James Watson si Francis Crick propun structura de dublu-helix a ADN (Watson
si Cricket, 1953).

GENETICA POPULATIONALA

Gregor Mendel a studiat transmiterea caracterelor ereditare de la organismele parentale la
progenituri si a stabilit o serie de doua legi, denumite Legile lui Mendel (Mendel, 1866).

Odata cu legea segregarii (prima lege a lui Mendel) s-au introdus o serie de concepte: linie
purd, fenotip, dominant, recesiv, backcross, testcross, monohibrid, incrucisarea monohibrida,
dominanta.

Legea segregdrii sau prima lege a lui Mendel e constituitd din trei parti: m versiunile
alternative ale genelor sunt responsabile de variatia caracterelor mostenite; introduce notiunea

de alela (alelele = versiuni diferite ale genelor responsabile de un caracter); m pentru fiecare
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caracter un organism mosteneste doua alele, cate una de la fiecare parinte; aceste alele pot sa
fie sau nu identice; m cele doud alele ale fiecdrui caracter segregd in timpul producerii
gametilor; astfel, fiecare gamet va contine doar o aleld pentru fiecare genad ceea ce asigura
variabilitatea descendentilor.

Legea segregarii independente a perechilor de caractere (a doua lege a lui Mendel) - Legea
Ereditatii introduce si ea o serie de concepte: dihibrid, incrucisarea dihibrida.

Legea segregarii independente a perechilor de caractere sau legea ereditatii demonstreaza
ca m In timpul formarii gametilor, segregarea alelelor unei perechi de alele este independenta
de segregarea alelelor oricarei alte perechi de alele.

Structura genetica a unei populatii este descrisa prin frecventa genelor. O serie de factori
influenteaza proprietatile genetice ale unei populatii in procesul de transmitere a genelor de la
o populatie la alta: m marimea populatiei; m diferente de fertilitate si viabilitate (selectia); m
migratia si mutatia.

Sistemul de imperechere (frecventa genotipurilor in generatia filiald e influentatd de
genotipurile care se imperecheazia in generatia parentald). Imperechere intdmplitoare
(panmixia) orice individ are aceeasi sansd de a se imperechea cu oricare individ de sex opus
din populatie.

Echilibrul Hardy-Weinberg: "Intr-o populatic mare in care imperecherea este
intamplatoare, frecventa genelor si fenotipurilor sunt constante din generatie in generatie in
absenta mutatiei, migratiei si selectiei, iar frecventa genotipurilor este determinatd de
frecventa genelor" (Hardy, 1908; Weinberg, 1908). Cadrul in care are loc echilibrul Hardy-
Weinberg este discutat in detaliu in (Falconer si Mackay, 1996). In cazul alelelor multiple se
demonstreaza ca frecventele din echilibrul Hardy-Weinberg sunt pastrate dupa o generatie de
imperechere la intdmplare indiferent de frecventa genotipurilor la parinti. Daca toate alelele
sunt co-dominate, astfel toate genotipurile sunt reflectate in fenotipuri, frecventa genelor se
poate determina din fenotipuri prin simpld numarare. Dacd una sau mai multe gene sunt
recesive, frecventa genelor nu poate fi obtinutd prin numararea alelelor ci trebuie estimata
prin metoda maximizirii sansei (maximum-likelihood) - (Weir, 1990). In ceea ce priveste
genele legate de cromozomii de sex s-a stabilit cd legatura dintre frecventa genelor si
frecventa genotipurilor la sexul homogametic este aceeasi ca si la genele autosomale; sexul
heterogametic nsa prezintd numai 2 genotipuri fiecare individ purtdnd o singurd gena in loc
de doui. Astfel, %/3 din genele legate de sex din populatie sunt purtate de sexul homogametic
si '/3 de sexul heterogametic. Distributia genelor intre cele doui sexe oscileaza, insa diferenta
frecventele la cele doui sexe sunt egale. In cazul prezentei locilor multiplii atingerea
echilibrului in frecventa genotipurilor dupa o generatie de imperechere la intdmplare este
adevérata pentru locii autosomali considerati separat si dezechilibrul inlantuit se poate
identifica in populatii naturale intre loci intre care recombinarea nu a avut suficient timp sa

imprastie dezechilibrul initial.




| MODELE DE ANALIZA STATISTICA A VARIABILITATII GENETICE

Sorana D. BOLBOACA |

CARACTERE CANTITATIVE

Caracterul este definit ca atribut al unui individ dintr-o populatie prin care el diferd de alti
indivizi din alta populatie sau taxon; orice particularitate morfologica, fiziologicd sau
biochimica a unui individ sau grup de indivizi, care este determinatd de o gena sau un grup de
gene 1n interactiune cu conditiile de mediu.

Caracterele unei plante, determinate de baza ereditara in interactiune cu conditiile de
mediu, pot fi clasificate in: m calitative (sau atribute) - reprezentate de diferentele marcante
dintre indivizi datorita cdrora acestia pot fi grupati in cateva clase distincte, calitativ diferite,
intre care nu existd forme intermediare; exemple de caractere calitative constituie culoarea
florilor la mazare (alba sau violetd), forma fructelor la tomate (rotunda sau alungita), habitusul
plantelor de fasole (urcatoare sau pitice) etc; m cantitative sunt reprezentate de diferente intre
indivizi privitoare la insusiri si caractere ce pot fi exprimate numeric si pentru care exista o
succesiune continud de valori intermediare intre valorile extreme; astfel de caractere sunt:
marimea fructelor la tomate sau la pomii fructiferi, numarul de pastai pe plantd la mazare si
fasole, productia pe plantd, productia la unitatea de suprafata, continutul fructelor in zahar,
aciditate etc.

Caracterele cantitative studiate de diferiti cercetatori pot fi sumarizate astfel (Wynn si
colab., 2000; Jolivet si Bernasconi, 2007; Noel si colab., 2007; Moyle, 2007; Foster si colab.,
2003; Lou si colab., 2007; Brewer si colab., 2007; Chaib si colab., 2007; Zhang si colab.,
2007; Bratteler si colab., 2006; Bertin si colab., 2003; Comes, 1998; Linde si colab., 2001):

* dimensiunea trunchiului; inaltimea plantei (indltimea de la sol pana la punctul cel mai
superior al plantei la inflorire - cm); diametrul tulpinii la nivelul solului, diametrul tulpinii
la 1 cm de sol (o masuratoare la inceputul infloririi si a doua la sfarsitul infloririi);
numarul de ramificatii bazale la sférsitul infloririi;

» dimensiunea petiolului; dimensiune rahisului;

* numarul frunzelor; lungimea celei mai mari frunze; latimea celei mai mari frunze;
grosimea petiolului primei frunze; latimea petiolului primei frunze; numarul frunzelor
verzi din coroand; numarul de frunze inainte de inflorire; aria frunzei; indexul frunzei;
continutul de clorofild al frunzei, indexul stromal al frunzei, numarul celulelor epidermale
per frunza; dimensiunea internodala (cm); greutatea frunzelor uscate; greutatea frunzelor
neuscate; numadrul ramificatiilor laterale de pe trunchiul primar; lungimea maxima
internodala pe trunchi;

* varsta la prima inflorire (numarul de zile intre germinare si inflorire); proportia indivizilor
infloriti (in intervalul de 115 zile de la insdmantare); numarul florilor; diametrul corolei
(Iatimea maxima in mm in diametrul cel mai mare), distanta (mm) dintre suprafata
stigmatului si conul anterei; distanta dintre varful petalei si cel mai apropiat nod
interpetala; distanta cea mai mica (mm) de la nodul petalei la baza florii; lungimea
rahisului (distanta de la tulpind la "pedicel"-ul florii terminale), numarul de petale,

numarul de sepale, numarul inflorescentele vegetative meristem; diametrul meristemului;
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numarul de flori per inflorescentd; numarul de petale la inceputul infloririi; Tndltimea
inflorescentei la inceputul infloririi; diametrul rozetei la inceputul infloririi; numarul de
fructe sterile in primele 18 flori;

= proportia de germinare a semintelor; timpul de germinare (numarul de zile intre
insamantare §i germinare); numarul achene-lor; numarul de seminte per achene; numarul
de seminte per individ; numarul de indivizi,

* Jungimea semintiei; latimea semintei; culoarea semintei; greutatea semintei;

» sexul urmasilor;

* Tnadltimea tulpinii; numarul de tulpini;

* numarul de ramificari;

* Jegume, fructe: indexul de forma (lungimea maxima / latimea maxima); latimea capetelor
terminale; forma miezului (3 caracteristici: locatia latimii maxime, Tndltimea "umarului",
forma conica); unghiul distal al fructului; caracteristici fizice (greutate, culoare, fermitate,
elasticitate totald); morfologia fructului (numarul "locule", procentul ariei ocupate de
"locule", grosimea relativa a pericarpului raportat la aria totald); greutatea si diametrul
fructelor proaspete; continutul in materie al fructului uscat; numarul celulelor pericarpice;

continutul de ADN si numarul de straturi celulare din pericarp.

MECANISMELE TRANSMITERII CARACTERELOR

Transmiterea ereditara a caracterelor cantitative e guvernata de 3 legi fundamentale ale
geneticii: m legea puritatii gametilor; m legea liberei segregari a caracterelor; m legea
mostenirii inlantuite a caracterelor.

Ereditatea caracterelor calitative, asa cum a fost prezentata mai sus, reprezintd un model
mult simplificat. In realitate lucrurile sunt mult mai complicate. Fenomenele genetice m
pleiotropia, m epistazia, m prezenta genelor modificatoare, m penetranta, m expresivitatea, m
linkajul precum si m interactiunea genotipului cu mediul pot modifica rapoartele de segregare
asteptate pentru un caracter calificativ cu un determinism ereditar relativ simplu. Astfel de

modificari au, bineinteles, repercusiuni asupra eficientei muncii de ameliorare.

GENETICA CANTITATIVA iN HORTICULTURA: RAPORTAREA REZULTATELOR

S-a realizat un studiu in scopul identificarii estimatorilor si metodelor statistice si
matematice in raportarea modelelor de geneticd cantitativi in horticulturd: m Incadrarea in
timp: Iunie 2008; Baza de date in care s-a realizat cdutarea: m Oxford Journals; m Cuvinte
cheie: Quantitative genetic* (Abstract | Title; words: all); m Domeniul jurnalelor: Stiintele
Vietii, Matematica si fizicd; m Anul publicarii: Noiembrie 1849 - Septembric 2008; m
Limitarea rezultatelor: include toate articolele; m Formatul rezultatelor: standard & sortat dupa

cea mai buna potrivire cu cuvintele cheie de cautare.
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Prin aplicarea criteriilor enumerate mai sus a fost identificat un numar de patru sute treizeci
si cinci de titluri. Criteriile de includere a articolului in studiul realizat au fost urmatoarele: m
Metoda: genetica cantitativa; m Subiectul: horticulturd (arboricultura, floricultura, oleicultura,
pomologie, viticulturd si peisagisticd); m Tipul de articol: cercetare originala; m Tipul de
acces: acces la articolul complet.

Pentru articolele care au indeplinit criteriile de includere in studiu au fost investigate
urmatoarele variabile: m Cuvinte cheie: primele cinci pentru articolele care au avut mai mult
de 5 cuvinte cheie; m Estimatori statistici descriptivi: medie, deviatie standard, amplitudine,
maxim, minim, frecvente (absoluta, relativa, distributia de frecventd), heritabilitate, analiza
variantei, maparea locusului caracterului cantitativ, analiza de corelatie (coeficientul de
corelatie si de determinare), coeficientul de variatie, alte teste statistice, programe utilizate in
analiza datelor si prezentarea rezultatelor.

Datele au fost sumarizate utilizand programul Microsoft Excel. Intervalele de confidenta
asociate frecventelor au fost calculate cu o metoda bazata pe distributia binomiald (Drugan si
colab., 2003; Bolboaca si Achimas Cadariu, 2003). Principalele rezultate obtinute sunt
prezentate si discutate in continuare: m Treizeci si cinci de articole (8.05%, 95% CI [5.75 —
11.03], unde 95% CI = 95% intervalul de confidentd de 95% asociat frecventei relative) au
indeplinit criteriile de includere 1n studiu. m Trei din cele 35 de articole clasificate ca articole
originale s-au dovedit a fi aplicatii software destinate analizei de geneticd cantitativa:
QTLNetwork 2.0 (Yang si colab., 2007), maparea epistazisului genom-genom (Cui si Wu,
2005) si QU-GENE (Podlich si Cooper, 1998).

Distributia in functie de domeniul cercetat a modelelor de geneticd cantitativa este redata
in Tabelul 1.

De remarcat este faptul ca desi plaja de publicare a fost largd (incepand cu 1849) cel mai
vechi articol care a Indeplinit criteriile de includere a fost publicat in 1994 si ~ 34% au fost
publicate in 2007. Acest trend poate fi explicat de accesul limitat la articole complete
publicate mai devreme de 1994 in cadrul bazei de date Oxford Journals.

Analiza cuvintelor cheie utilizate a aratat ca 10 in cele 35 de articole care au indeplinit
criteriile de includere si excludere din studiu (28.57%, 95% CI [14.37 — 45.63]) nu include
nici un cuvant cheie cu toate ca articolele au fost incadrate ca si raportari ale cercetarilor
originale. Absenta cuvintele cheie la aceste articole poate fi explicata de politica de publicare
si cerintele pentru autori a jurnalelor respective. Cincisprezece cuvinte cheie au aparut la mai
multe articole. Topul celor mai frecvente trei cuvinte cheie a este: loci ai caracterelor
cantitative (quantitative trait loci - 12 aparitii), polimorfism pe lungime de fragmente
amplificate (amplified fragment length polymorphism - 4 aparitii), dezvoltare (development) si
analiza componentelor principale (principal component analysis) - 3 aparitii. Urmatoarele
cuvinte cheie au fost identificate ca aparand de 2 ori in cadrul articolelor investigate: mar
(apple), Arabidopsis, domesticire (domestication), timp de inflorire (flowering time), variatie

genetica (genetic variation), Phaseolus vulgaris si Solanum lycopersicum.




| MODELE DE ANALIZA STATISTICA A VARIABILITATII GENETICE

Sorana D. BOLBOACA |

Diversitatea mare a domeniilor de cercetare ale articolelor incluse in analizd explica
absenta unor frecvente mai mari in cadrul cuvintelor cheie. Cel mai frecvent cuvant cheie
identificat a fost QTL (quantitative trait loci/locus) cu o tendintd de crestere a aparitiilor in
ultimii ani. Aceastd metoda se pare ca este frecvent utilizatd in diferite domenii de cercetare
chiar daca limitele acesteia sunt cunoscute: heritabilitatea asociata QTL-urilor individuale este
o fractie mica din heritabilitatea caracterului de interes, cel mai frecvent sub 50% (Kearsey,
1998); cand mediul si interactiunea acestuia cu genotipul afecteaza considerabil fenotipul unui
caracter eficacitatea QLT poate sa fie mica; acuratetea analizei QLT este influentata de:
metodologia de cercetare (ex. tipul de segregare, dimensiunea esantionului sau a populatiei,
heritabilitatea caracterului de interes, nivelul de polimorfism al markerilor AND, metoda
statistica folositd pentru realizarea hartii de legatura si analiza QTL (Carbonell si Asins,
1996), numarul de contributori la varianta genotipica pentru fiecare locus, procentul de
markeri codominanti, increderea ordinii markerilor in harta de legatura, evaluarea
caracterului, etc. (Asins, 2002).

Analiza estimatorilor §i parametrilor statistici utilizati in articole investigate a pus in
evidentd urmatoarele: m Distributia datelor, exprimatd ca frecventa absoluta sau relativa
(frecventa relativa cumulata crescétor) si reprezentarea grafica a acesteia a fost identificatd in
~ 69% din articole (95% CI [51.51 — 82.78]). m Estimatorii centralitdtii cel mai frecvent
utilizati au fost media (aritmeticd sau armonicd), eroarea standard a mediei, minim, maxim cu
o aparitie de ~ 66% (95% CI [48.65 — 79.92]) 1n articolele investigate. m Coeficientul de
corelatie si determinare sunt folositi pentru cuantificarea legaturii dintre caractere. Patruzeci si
patru la sutd din articolele investigate utilizeaza acesti estimatori dar metoda folosita in calcul
(Pearson, Spearman, Kendall, Gamma) este specificata doar in sase articole (~ 32%, 95% CI
[10.80 — 57.62]). m Diferite metode de realizare a hartilor pentru loci ai caracterelor
cantitative au fost folosite in sase articole (~ 46%, 95% CI [28.65 — 62.78]). m Analiza
variantei a fost aplicatd in 13 articole (37%, 95% CI [20.08 — 54.20]). Indicele de
heritabilitate a fost raportat in 8 articole (~ 23%, 95% CI [11.51 — 39.92]). Coeficientul de
variatie a fost raportat n 4 articole (11%, 95% CI [2.94 — 25.63]). m ~ 49% din articolele
incluse in studiu au raportat folosirea uneia din urmatoarele metode inferentiale: ANOVA
sau ANCOVA, Bonferroni, chi-square, Testul Student, regresia liniard sau logistica, testul
Kruskal-Wallis, testul Wilcoxon, testul Tukey, testul Mantel, testul Mann-Withney, testul
Duncan, analiza factorilor, analiza componentelor principale. m Metodele statistice raportate
in analiza QTL include: testul Student, analzia variantei (ANOVA), regresia liniara, valori ale

probabilitatilor, procentul variatiei fenotipice explicatd de QTL, etc. (Collard si colab., 2005).

Tabelul 1.
Distributia pe domenii si specii a articolelor stiintifice incluse in studiu
Domeniul Specie
Floricultura Stylosanthes scabra (Thumma si colab., 2001)

Arabidopsis thaliana (Menga si colab., 2008)

Silene latifolia (Jolivet si Bernasconi, 2007; Meagher si colab., 2005)
Ranunculus nodiflourus (Noel si colab., 2007)

Arabidopsis (Pouteau si colab., 2006)

Anemones (Zamer si colab., 1999)




| MODELE DE ANALIZA STATISTICA A VARIABILITATII GENETICE

Sorana D. BOLBOACA |

Silene vulgaris (Bratteler si colab., 2006)
Convolvulus arvensis L. (Westwood si colab., 1997)
Scenico vulgaris L. (Comes, 1998)

Primula sieboldii (Y oshioka si colab., 2004)
Capsella bursa-pastoris L. (Linde si colab., 2001)
Arabidopsis thaliana (Jonsson si colab., 2005)

Cultura
legumelor

Cartof | Solanum tuberosum L. (Ortiz si Peloquin, 1994; Fernandez-del-Carmen si colab.,
2007)

Rosie |Unspecified (Seymour si colab., 2002)

Lycopersicon (Moyle, 2007)

Solanum lycopersicum & Solanum pimpinellifolium (Brewer si colab., 2007; Chaib si
colab., 2007)

Lycopersicon esculentum (Causse si colab., 2002; Bertin si colab., 2003)

Solanum lycopersicum, Solanum pennelli (Bermudez si colab., 2005)

Salatd |Lactuca sativa & Lactuca serriola acc. (Zhang si colab., 2007)
Lactucosonchus webbii and Sonchus radicatus (Kim, 2007)

Mazare | Pisum sativum (Weeden, 2007)

Fasole |Phaseolus vulgaris (Papa si colab., 2007)
Brassica rapa (Lou si colab., 2007)

Cultura fructelor

Piersica (Prunus davidiana & P. persica L. Batsch) (Quilot si colab., 2005)
Mar (Unspecified) (Foster si colab., 2003)
Cépsuni (Fragaria) (Sargent si colab., 2004)

Viticultura

Vitis vinifera (Abbal si colab., 2007)

Arboricultura

Metroxylon sagu (Kjar si colab., 2004)
Pteridium aquilinum L. (Wynn si colab., 2000)
Quercus laevis (Klaper si colab., 2001)
Manihot esculenta (Cach si colab., 2005)

Heritabilitatea, ratia variatiei genetice aditive raportat la variatia fenotipica (Nyquist, 1991;

rezultatelor (Hallauer, 2007). Majoritatea articolelor reporteaza rezultate experimentale

primare dar existd si o serie de lucrari care raporteazd rezultate secundare in urma coletarii

datelor experimentale din baze de date: Genoscope'; National Center for Biotechnology
Information databasesz; EXPaSy3; Unigene4; Solanaceae Genomic Network’; WU—BLAST6;

KEGG'; SGN¥; Brassica rapa’. Trei programe statistice au fost raportate ca fiind utilizate in
analiza datelor: JMP V 5.1'°, SPSS'' si MVSP 3.1'2. Paisprezece programe dedicate (2 de
prelucrare a imaginilor si 12 de analizd QTL) au fost raportate ca fiind utilizate in analiza si
raportarea rezultatelor: Scion ImageB; Irfanview14; BLASTXIS; BLASTN 2.0 MPWashU16;

"http://www.cns.fr/cgi-bin/blast_server/projet ML/blast.pl
? http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

* http://www.expasy.org/

* http://www.sgn.cornell.edu

> http://www.sgn.cornell.edu/

% http://blast.wustl.edu

7 http://www.genome.jp/kegg/

¥ http://www.sgn.cornell.edu

? http://www.Brassica-rapa.org

' http://www.jmp.com/

" http://www.spss.com/

2 http://www.kovcomp.co.uk/mvsp/

'3 http://rsb.info.nih.gov/nih-image

' http://www.irfanview.com

'* https://pdc.usace.army.mil/software/blastx
'® http://blast.wustl.edu




| MODELE DE ANALIZA STATISTICA A VARIABILITATII GENETICE

Sorana D. BOLBOACA |

MAPMAKER”; Joinmaplg; MAPQTng; MapChartZO; Genescanzl; Genotyper; Genstatzz;
FDIST2*; Tomato Analyser’*; QTL Cartorgapher”. Din analiza articolelor evaluate rezulti
ca metodele statistice sunt utilizate in raportarea rezultatelor cercetarilor din toate domeniile
horticulturii cu o frecventd mai mare in cresterea legumelor si floricultura. Limita majora a
prezentei cercetari este reprezentatd de investigarea doar a articolelor din Oxford Journals. O
alta limitd a prezentei cercetari este determinatd de accesul limitat la intreg continutul
articolului, unele articole necesitdnd platirea consultarii lor. Analiza doar a datelor obtinute
din abstracte nu a fost consideratd viabila datorita informatiei sumare care putea fi obtinuta
din acestea.

Principalele concluzii ale studiului au fost: m Metoda cea mai utilizatd in raportarea
rezultatelor cercetarilor de genetica cantitativa este analiza QTL cu toate ca limitele acesteia
sunt bine cunoscute. m Mai mult de jumatate din studiile analizate nu raporteaza nici o metoda
statistica inferentiald in raportarea rezultatelor. m Rezultatele prezentului studiu nu permit
indicarea trendului de utilizare a estimatorilor §i testelor statistice in raportarea rezultatelor
cercetarilor de genetica cantitativa datorita studierii unei singure baze de date. Studiul realizat

a fost valorificat intr-o publicatie: (Bolboaca si colab., 2008).

' http://www.mapmaker.com

'® http://www.kyazma.nl/index.php/me.JoinMap/

' http://www.kyazma.nl/index.php/mec.MapQTL/

20 http://www.biometris.wur.nl/uk/Software/MapChart/
*! http://genes.mit.edu/GENSCAN.html

22 http://www.vsni.co.uk/products/genstat/

2 http://www.rubic.rdg.ac.uk/~mab/software.html

** http://www.oardc.ohio-state.edu/vanderknaap/

% http://statgen.ncsu.edu/qtlcart/ WQTLCart.htm
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CONTRIBUTII PERSONALE

SCOP S1 OBIECTIVE

Scop: Tratarea unitara a conceptului de variabilitate implicand modele de variabilitate, analiza

statistica si interpretarea genetica cantitativa intr-o serie de aplicatii horticole de interes.

Obiectiv general: Realizarea de ghiduri de analiza a variabilitatii genetice.

Obiective specifice:

= Realizarea ghidului pentru proiectarea optimald a experimentului horticol in functie de
obiectivul studiului.

* Analiza variabilititii In hibridarile dialele: m completd, m partiald - directd si
autopolenizare; m partiala - directa si reciproca, m partiald - directd. Un singur model de

analiza este redat aici, teza in extenso cuprinzand 1nsa toate modelele.

PROIECTAREA OPTIMALA A EXPERIMENTULUI FUNCTIE DE OBIECTIVUL STUDIULUI

Principalele caracteristici ale unui experiment bine planificat sunt urmatoarele (Cocs,

1958; Cocs si Reid, 2000):

»  Gradul de precizie. Probabilitatea trebuie sa fie mare daca experimentul este capabil sa
masoare diferente cu un grad de precizie dorit. Aceasta necesitd un design adecvat si
replicare suficienta.

»  Simplicitatea. Designul trebuie sa fie cat mai simplu posibil in concordanta cu obiectivele
experimentului.

» Absenta erorilor sistematice. Unitatile experimentale care primesc un tratament nu trebuie
sa difere Tn mod sistematic fata de unitatile experimentale care primesc alt tratament astfel
incat sa se obtind o estimare fara eroare a fiecarui tratament investigat.

* Gama de valabilitate a concluziilor. Un experiment replicat in timp si spatiu va determina
cresterea validitatii unei concluzii. Randomizarea este o altd modalitate de a creste
validitatea concluziilor unui experiment si de eliminare a potentialelor erori
experimentale.

»  Calcularea gradului de incertitudine. Experimentul trebuie elaborat astfel incat sa fie
Ipoteza cercetdrii este o asumptie care poate fi testatd prin compararea rezultatului asteptat

cu rezultatul obtinut in urma experimentului. In designul experimentului trebuie luate in

considerare urmatoarele principii de baza necesare testarii unei ipoteze:

*  Marimea studiului: numarul de replicari (numarul de unitdti experimentale asupra cérora
se aplica acelasi design experimental; pe baza acesteia se poate calcula precizia si eroarea
experimentald), volumul si forma unitatilor experimentale.

»  Tipul si numarul masuratorilor: aparatura disponibila, precizia si acuratetea masuratorilor,

definirea in timp a actiunii de masurare, resursele financiare disponibile.

11



| MODELE DE ANALIZA STATISTICA A VARIABILITATII GENETICE

Sorana D. BOLBOACA |

Precizia unei masuratori este asociatd cu eroarea de randomizare §i poate fi Tmbunatatita

prin cresterea volumului esantionului. Precizia, sensibilitatea sau cantitatea de informatie

€ masurata ca si reciproca variantei mediei:

= Populatia: [ = n/c°

= Esantionul: I = (n;+1)/[(n;+3)-s”], unde (n,+1)/(n;+3) este factorul de corectie care
tinde la infinit daca (n;+1)/(n;+3)=1.

= Acuratetea este asociata cu conceptul de bias (eroare) sau eroare sistematica; este in relatie
cu metoda de masurare sau cu aparatul utilizat. Acuratete versus precizie: nu trebuie
confundatd acuratetea unui experiment cu precizia acestuia. Acuratetea indicd apropierea
rezultatului masurat de valoarea adevarata in timp ce precizia indicd repetabilitatea si
reproductibilitatea masuratorii.

» Tratamentul: tipul tratamentului, nivelele de tratament si numarul acestora. Pentru cele
mai multe desin-uri de experiment se presupune ca observatia obtinutd cand un anumit
tratament se aplica la o anumita unitate experimentald ca o cantitate ce depinde doar de
unitatea experimentald sumata cu o cantitate ce depinde de tratament. Punctele esentiale
ale acestei asumptii sunt: = Termenul tratament se adund la termenul unitate experimentala
mai degraba decat sa se Inmulteasca; = Efectele tratamentului sunt constante; = Observarea
unei unitati experimentale nu este afectatd de tratamentul aplicat altor unitati
experimentale. Un tip particular de tratament este controlul, inclus in multe cercetari
pentru a permite verificarea efectelor tratamentelor (ex. tratament standard). Tipul si
nivelele de tratament sunt importante mai ales cand tratamentele sunt cantitative. Alegerea
numarului de nivele si a distantelor sunt importante in determinarea naturii raspunsului
(ex. raspuns liniar sau curb).

" Atribuirea tratamentelor fiecarei unitate experimentald: randomizare completa,
randomizare restrictionatd. Randomizarea se realizeaza cu scopul asigurdrii unei estimari
valide a erorii experimentale, a mediilor tratamentelor si a diferentei dintre acestea.
Randomizarea minimizeaza posibilitatea aparitiei erorilor experimentale crescand astfel
acuratetea estimarii i garantand ca, in medie, erorile vor fi distribuite independent.

= Controlul erorilor: realizat prin tehnica blocurilor, utilizarea observatiilor concomitente,
alegerea marimii si formei unitatilor experimentale, controlul mediului prin utilizarea
camerelor de crestere sau a serelor. Controlarea erorilor experimentale se realizeaza prin
design-ul experimentului astfel 1incat variatiile naturale ale unui set de unitati
experimentale sunt controlate in asa fel incat sa nu contribuie la diferenta dintre mediile
tratamentelor.

» Precizia relativa a designului care implica putine tratamente. Eficienta relativa a unui
designului 1 fata de designul 2 e calculata ca si rata volumului de informatii in cele doua
modele experimentale:

_ (n, +D/[(n, +1)xs/]

ER -
A2 (0 +1)/[(n, + 1) x 82

12
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Material si Metoda - Analiza variantelor cu testul ANOVA
Testul ANOVA se poate aplica pentru a testa doud ipoteze diferite: ipoteza egalitatii

variantelor si ipoteza egalitatii mediilor, ambele ipoteze cu utilitate practica in analiza datelor

experimentale horticole. Asumptiile testului in cazul designului de tip complet randomizat
sunt: m Efectele de aditivitate (7Tratamentul este constant in cazul repetarii si efectele

repetarii asupra tratamentului este constant); m Independenta erorilor (auto-corelatie); m

Distributia normala a erorilor — testele Jarque-Bera (Jarque si Bera, 1980; 1981), Chi-Square

(Pearson, 1900), Kolmogorov-Smirnov (Kolmogorov, 1941), Anderson-Darling (Anderson si

Darling, 1952), si/sau Shapiro-Wilk (Shapiro si Wilk, 1968; Shapiro si colab., 1968); m

Omogenitatea variantei - testul Levene (Leverne, 1960).

Aplicarea testului ANOVA ca test statistic utilizat in analiza datelor experimentale
horticole s-a realizat pentru urmatoarele tipuri de metode experimentale:

= Designul de tip blocuri complet randomizate. In acest tip de experiment se pleaca de a
asumptia ca unitati experimentale sunt uniforme (Bolboaca si colab., 2009) si ca populatia
de unitati experimentale poate fi impartita intr-un numar relativ omogen de sub-populatii
numite blocuri. Tratamentul este ulterior asignat prin randomizare unitdtilor experimentale
astfel incat fiecare tratament sa apara cu aceeasi frecventd in fiecare bloc (uzul o singura
datd) si fiecare bloc sa contind toate tratamentele.

» Designul de tip patrat latin si patratul latin repetat (ANOVA bi-factorial). Acest tip de
design experimental se aplicd ori de cate ori se doreste indepartarea a doud surse de
variatie din erorile experimentale prin crearea de blocuri pe doud dimensiuni.
Randomizarea tratamentelor este astfel restrictionata de gruparea per coloane si randuri.
Fiecare rand si fiecare coloand primeste un tratament o singura data. Patratul latin in care
tratamentele sunt asignate in ordine incepand cu primul rand §i prima coloana se numeste
patrat latin standard.

* Designul de tip cuib (sub-esantionarea). Se aplica cand se doreste sa se realizeze mai
multe observatii pentru fiecare unitate experimentald, unitate asupra céreia se aplicd un
tratament. Aceste observatii se realizeaza pe sub-esantioane sau esantioane ale unitatilor.
Aceasta se realizeaza prin analiza de variantd a cuiburilor (nested analysis of variance /
nested ANOVA). Analiza ANOVA de tip cuib se aplica pentru a:

0 Stabili magnitudinea erorilor in diferite etape ale unui experiment.

0 Estima magnitudinea variatiei care poate fi atribuitd diferitelor nivele de
variatie Intr-un studiu de genetica cantitativa.

O A identifica sursele de variatie in populatii naturale a sistemului studiat.

= Experimentul factorial. investigarea efectului unui numar de variabile sau factori asupra
unui rispuns Y. In trecut factorii erau studiati ca si factor unic per experiment. Fisher insi
a evidentiat avantajele combindrii intr-un experiment a mai multor factori intr-un
experiment factorial (unic)- (Fisher, 1926). In designul factorial cercetitorul compara

toate tratamentele care pot fi formate prin combinarea nivelelor diferitilor factori.

13
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Rezultatele si discutii - Designul complet randomizat vs blocuri complet randomizate

Rezultatele pentru toate tipurile de metode experimentale specificate anterior sunt
prezentate in teza, aici s-au prezentat doar pentru designul complet randomizat si blocuri
complet randomizate.

Problema statistica. Se doreste compararea a trei cultivare cu patru repetitii. Se stie ca
nivelul nativ N al solului in campul experimental variaza de la nalt (granita de nord) la slab
(granita de sud). Se asteaptd ca productia sd varieze de la o granita la cealaltad. Aceasta nu
indeplineste asumptia cd erorile sunt identic distribuite; erorile tind sd fie negative pe o
granitd §i pozitive pe cea opusd. Pentru designul de tip complet randomizat metoda

experimentala este prezentatd in schema urmatoare:

12 3
4 5 6
7 3 o |
10 11 12

Campul experimental poate fi divizat in 4 blocuri cu trei parcele fiecare (solul fiind astfel
uniform in cele 4 blocuri. In aceste conditii fiecare parcela are o sansi egala de a fi aleasa
pentru fiecare tratament; dar in cadrul fiecarui bloc un numar fix de parcele (de obicei egal cu
1) va fi ales pentru fiecare tratament:

Blocl 1(B) 2(A) 3(C)
Bloc2 4(A) 5(B) 6(C)
Bloc3 7(A) 8(C) 9(B)
Bloc4 10(A) 11(C) 12(B)

™

Modelul matematic. Observabila Y cumuleaza pe langd medie (n) efecte ale tratamentului

(7) si blocului () dupa modelul:
Yi=pnt1it+pjtej

unde tj reprezintd valoarea medie asociatd tratamentului i, i = 1, .., t (numar total de
tratamente), Bj reprezintd eroarea asociatd blocului j, j = 1, ..., r (r = numar total de blocuri, 1
tratament per bloc).

Asumptii ale modelului:
* Design de tip complet randomizat: erorile sunt independente, omogene si normal

distribuite.
* Design de tip blocuri complet randomizate: nu existd interactiune (aditivitatea efectului

primar sau major).

ANOVA. Formulele generice de calcul pentru testul ANOVA asociat design-ului complet
randomizat este prezentat In Tabelul 2 iar pentru designul de tip blocuri complet randomizate

este prezentat in Tabelul 3 (In ambele cazuri exista un singur factor de urmarit).

Tabelul 2.
ANOVA generic pentru designul de tip complet randomizat (un factor)
Sursa df SS MS F
Tratamente t-1 SST SST/(t-1) MST/MSE

14
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Erori tir-1) SS - SST SSE/r(t-1)
Total rt—1 SS
df = grade de libertate; SS = suma patratelor erorilor; MS = media patratelor erorilor;
F = statistica Fisher; r = numarul de blocuri; t = numarul de tratamente

Tabelul 3.
ANOVA pentru designul de tip blocuri complet randomizate (un factor)
Sursa df SS MS F
Blocuri r-1 SSB SSB/(1r-1)
Tratamente |T-1 SST SST/(t-1) MST/MSE
Erori (r-1)(t-1) | SS-SST-SSB | SSE/(r-1)(t-1)
Total rt-1 SS

df = grade de libertate; SS = suma patratelor erorilor; MS = media patratelor erorilor;
F = statistica Fisher; r = numarul de blocuri; t = numarul de tratamente

Urmatoarele observatii se pot desprinde din analiza genericad a tabelelor ANOVA pentru
cele doua tipuri de design experimental:

= Existd mai putine grade de libertate pentru erori in designul de tip blocuri complet
randomizate Tn comparatie cu designul complet randomizat ((r-1)(t-1) vs t(r-1) (diferenta
constd in (r-1) grade de libertate).

* Daca designul de tip blocuri complet randomizate se aplica unui experiment in care intre
blocuri nu exista nici o diferentd semnificativa (ex. nu existd efect de bloc semnificativ),
MSE pentru designul de tip randomizare completa va fi mai mic decait MSE pentru
designul de tip blocuri complet randomizate datorita diferentei gradelor de libertate.

* Designul complet randomizat are o valoare criticd F mai micd decat designul blocuri
complet randomizate deoarece acesta din urmd are valoarea mai mare la gradele de
libertate. Mai mult, dacd nu existd diferentd semnificativa statistic intre blocuri MSE gesign
complet randomizat) = M SE (desing de tip blocuri complet randomizate)- CU alte cuvinte, Feriic al designului de
tip blocuri complet randomizate muta pragul de respingere al ipotezei nule mai departe de
media (0) in comparatie cu designul de tip complet randomizat. Aceasta schimbare a
pozitiei pragului de respingere influenteaza eroarea de tip Il () si respectiv puterea
testului (1-B). Astfel, probabilitatea acceptdrii unei ipoteze nule false (B) va fi mai mica
pentru un design complet randomizat in comparatie cu valoarea pentru un design de tip
blocuri complet randomizate (designul de tip complet randomizat este mai puternic

(valoare mai mare pentru 1-p).

Concluzii partiale — designul complet randomizat si blocuri complet randomizate

* Designul de tip blocuri complet randomizate se recomanda a fi utilizat pentru a Tmbunatati
abilitatea unui experiment de detectare a efectelor reale a tratamentului prin indepartarea
surselor de variatie (blocuri) din erorile experimentale.

» Designul de tip patrat latin se utilizeazd cand se doreste indepartarea din erorile
experimentale a doud surse de variatii.

= Eficienta relativa este un parametru statistic util in identificarea metodei experimentale

care sd permita obtinerea rezultatelor de interes.
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Designul de tip complet randomizat este mai puternic in comparatie cu designul de tip

blocuri complet randomizate (valoare mai mare pentru 1-f) in analiza variabilitatii

genetice deoarece probabilitatea acceptarii unei ipoteze nule false este mai mica.

STRUCTURA GENERICA A GHIDULUI DE ANALIZA VARIABILITATII GENETICE

Crearea ghidurilor de analiza statistica si geneticd a variabilitatii caracterelor cantitative s-a

realizat prin parcurgerea urmatorilor pasi:

Definirea conceptului si identificarea utilizatorilor. Principalele obiective ale ghidului

sunt: m Imbunatatirea cunostintelor de analiza statistica si geneticd in evaluarea

variabilitdtii caracterelor cantitative; m Crearea unui indrumator care sa permita analiza

corectd a datelor experimentale; m Imbundtatirea procesului de raportare si interpretare

statistica si geneticd 1n analiza datelor rezultate din hibridari dialele n horticultura.

Identificarea §i sumarizarea metodelor de analiza statisticd (statisticd descriptiva si

inferentiald) & genetica.

Analiza

Statistica

Genetica

Descriptiv (definitie, aplicabilitate,
interpretare, limite)

10 estimatori

11 estimatori

Inferential (definitie, avantaje, conditii de
aplicare)

8 metode

Analiza geneticd in
hibridarea dialela

Crearea recomandarilor de interpretare statistica si genetica.

Modelul sablon propus:

Nume model (abreviere)

A 4

Scop

A 4

Aplicabilitate (model experimental)

A 4

Ipoteze de lucru (daca exista)

Advantaje/Dezavantaje

A 4

Model statistic si genetic

A 4

Analiza Statistica

» Ipoteze

Concluzii statistice

A 4

Descriptiv (distributii)

A 4

Analiza genetica

A

Inferetial (variante)

Concluzii genetice

A 4

Inferential (GCA, SCA)

A 4

A

Descriptiv (estimatori)

A 4

Concluzii generale
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e  Validarea modelului sablon: s-a aplicat pentru analiza datelor experimentale rezultate
din hibridarea dialeld completa si partiala (directa si autopolenizare; directa si reciproca

si directd).

ANALIZA VARIABILITATII GENETICE iN HIBRIDAREA DIALELA PARTIALA - DIRECTA
SI RECIPROCA

Denumire model / Abreviere: Modelul experimental 111 al lui Griffing / Griffing I11

Scop: Analiza variabilitdtii genetice in hibridari directe §i reciproce, fara autopolenizari.

Avantaje / Dezavantaje:

e Se poate aplica in hibridari directe si reciproce (Griffing, 1956a; 1956b).

e Permite evaluarea capacitatii generale si specifice de combinare, a efectului matern si a
efectelor interactiunilor materne (Kaushik si Puri, 1985).

Aplicabilitate (design experimental):

* Design complet randomizat (Talebi si Subramanya, 2009).

* Design optimal (Ghosh si Das, 2004).

* Design blocuri echilibrate (Kumar Sharma si Fanta, 2009).

Material si metoda
Modelul matematic aplicat in analiza variabilitatii genetice in hibridarea dialeld cu
incrucisari directe si reciproce intre genitori, fard autopolenizari, este cunoscut si ca modelul
experimental Griffing III (Griffing, 1956a; 1956b).
Modelul dialel p(p-1), unde p = numarul de genitori, permite:
* (Calcularea capacitatii generale (CGC) si specifice (CSC) de combinare.
* Asumptii: observatia ij poate fi reprezentatd de modelul:
Xi=p+g +g+s;tr +2(ei)/bec —Modelul I
Xi=ptg +gtsitr + 2kb/b +Yk(br)ii/b + XX i(ein)/bec — Modelul 11
unde s;; = capacitatea specifica de combinare, astfel incat s; = sj; r;; = efectul genotipic
reciproc astfel incat rj; = rj;.
» Formulele de calcul a capacitdtii generale si specifice de combinare sunt redate in
Tabelul 4 (Yates, 1947). Metoda de analiza pentru situatia in care datele experimentale nu
sunt ortogonale si efectele sunt variabile aleatorii este prezentatd de Henderson (1948,
1952).

Modelul I de analiza
e Restrictii: )ig; = 0 s1 Y izsi = 0 (pentru fiecare j).
o MSE' = MSE/bC

o Diferentele intre clase de efecte sunt date de formulele:

* Testarea capacitdtii generale de combinare: Fp_1)m = MSc/MSE'
» Testarea capacitdtii specifice de combinare: Fpyp-3)2.m = MSs/MSE'

» Testarea efectelor reciproce: Fpp-1y2,m = MSr/MS¢'
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Tabelul 4.
Analiza variantei pentru metoda experimentald 111 (MS expectate in asumptiile Modelului [ si 1)
Sursa df SS | MS MS expectate
Model I Model 11

CGC p-1 SSG|MSq | o® + 2(p-2)/(p-D)Y g’ |6° + 26 + 2(p-2)5,”
Csc P(p-3)2 [ SSs|MSs[o” + 4/(p(p-3)Tsieiyssi | 0" + 208

Efectul reciproc p(p-1)/2 SSr | MSg |6 + 4/(p(p-1))Yiicid it | o~ + 26,

Eroare sum(n;)-df,-dfi-df; | SSg MSg |6° o’

CGC = capacitatea generald de combinare; CSC = capacitatea specifica de combinare

CPG = componentele parametrilor genetici (medii patratice expectate)

SS = suma patratelor erorilor; MS = media patratelor erorilor; df = gradele de libertate

SSG - Z(XI + Xl) /(2(]3 2)) 2x 2/(13(]3 2)) SSS - Zl 1<JZ(X1_]+XJ1) /12— Z (Xl + Xl)z/(2(p 2))+ X 2/[(p 1)(13 2)]
SSk =2 1<JZ(xij-xji) /2; SSg = SSg(Anova)/n"

= Efectele se pot estima utilizdnd formulele:

R
p(p-1) )

A 1

g= —(p(xi. +X;)— 2X~')
2p(p-2)

§ij =l(xij +in)——(xi' +X; +X; +X'j)+;x
2 2(p-2) (p-D(p-2)

* Varianta oricdrui pdrinte sau a valorii medii din F;: var(x;) = 6" =MS,
* Varianta diferentei dintre doud valori medii: var(x; —x,,) = 267

= Variantele efectelor si a mediilor dintre efecte se pot estima utilizdnd formulele:

N | I
var(il) =———aG
p(p-1)
A p_l A2
ar(g)=——¢6
(&) n(p—2)
A -3 . .
Var(sij):hc2 1i#))

varGi) =26 (%)

2

|
var(g, —g)=—-=6" (i#))

var(S; —8;) = —67 (i#jk j#k)

var(s; —8,)) = ——6& (#jkjzkLk=#])

w*c*c@*s
NAN»—N

Modelul II de analizd

= MSE'= o’

= Testarea ipotezelor:
= 65" =0: Fp1)pp3y2 = MSG/MSE'
= 6" =0: Fypsy2.m = MSs/ MSE'
= 6,°=0: Fyp-12.m = MSg/ MSE'

= Variantele sunt estimate utilizand formulele:
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2 1

=—(MS; —MS;)
® 2(p+2)

& = %(MSS —-MS;)

& = %(MSR -MS;)

» Estimarea aproximativa a variantelor pentru componentele variantelor se realizeazd cu

urmatoarele formule:

1 1
var(62) = MS? + :
¥ 2p-Dp+2° 7 p(p-2Y(p-3°
var(6.) = ;MS§ + L(MS'E)2
p(p—3) 2m
AD 1 2 1 ' \2
ar(6>) = ———MS? +—(MS
v (Gr) p(p—1) R 2m( E)

var(6”) = zMS'E
m

Designul experimental

» Vigoarea de crestere a hibrizilor de par F;: indltimea puietilor in vérstd de 1 an.
Determinarea inaltimii hibrizilor de péar obtinuti in serd, din seminte rezultate din
hibridarile efectuate in 2009, s-a realizat in luna mai 2010. Iniltimea s-a masurat de la
nivelul solului pana la varful hibrizilor §i s-a exprimat in centimetri (cm) (Sestras si
colab., 2009; 2010a,b).

= Locatia experimentului: Statiunea de Cercetare si Dezvoltare pentru Pomicultura Cluj-
Napoca.

» Hibrizii Fi: obtinuti din incrucisdri ale unor soiuri de par cu crestere si fructificare
diferita.

= Soiuri utilizate: doua soiuri straine (Aurora si Williams — Williams' Bon Chretien, sau
Williams' good Christian, cunoscut in Statele Unite ale Americii si Canada si sub
denumirea Bartlett (US plant patent 741) si doud soiuri obtinute la SCDP Cluj-Napoca:
Jubileu (Ghidra si colab., 2004) si Arvena (Sestras si colab., 2009; Sestras si colab, 2010c¢)

- Tabelul 5.
Tabelul 5.
Hibridarea dialela rezultata din incrucisari directe si reciproce, fara autopolenizari, la par
/3 Aurora (P;) | Williams (P,) | Jubileu (P;) | Arvena (P,)
Aurora(Pl) P1XP2 PIXP3 P1XP4
Williams (PQ) PZXPI PZXP3 PQXP4
Jubileu (P3) P3><P1 P3XP2 P3XP4
Arvena (P4) P4><P1 P4XP2 P4><P3
Numar de combinatii hibride = p(p-1) = 4*3 =12
= Datele experimentale sunt redate in Tabelul 6.
Tabelul 6.
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Date experimentale: indltimea hibrizilor de par (cm)

PIXPZ P1><P3 P1XP4 PZXPI PZXP3 PZXP4 P3><P1 P3XP2 P3XP4 P4><P1 P4><P2 P4XP3
311 25| 48] 371 36| 19 14 43 18] 70| 55| 42
39] 22| 46| 39| 25| 37 13| 24| 78] 22| 40 53
33] 26| 500 26| 23] 23] 331 30 24 29| el 18
25| 24| 36/ 45| 23] 40/ 16|/ 50 13] 50 70 40
200 24| 39| 23] 37| 37 47 18] 35| 36/ 39 43
291  20] 15| 35| 26| 25| 21 18 19] 22| 43 35
19| 20| 46 13 10| 33| 46| 22 10 57| 73 53
16/ 40[ 26|/ 39 12 13| 45| 40| 40| 32| 41 52
19] 35| 27 19] 45 14 44| 50| 44| 61| 24| 37
10 35| 63] 20 21| 28 15 60] 52| 52| 26/ 20
41 14 50/ 34| 43| 20| 16| 26 18] 40] 33| 26
43 16| 45| 35 16| 40[ 15| 79| 26| 46| 18] 65

58 11 30 27 13 17] 40 47 15 41 38
29 12 37 24 15 17) 20 60] 22 36
28 15 27 13 15 56 18 591 20 49
42|  20f 28 44 14| 38 34 22| 28 32
21 28 32 19 54 15 53 40 63
18] 22 33 14 55| 46| 70| 47 38
16] 26 42 19 36| 36 15 40 52
18 32 37 14 47| 40 171 27 61
15 35 10 57 63 25 18 42
12 39 24 40] 42| 20| 32 40
14 15 22 18 26| 25 21 13
22 26 56| 24| 32| 21 9
34 37 200 37 10 56
23 37 40
26 27 25
15

Aurora x Williams = P;xP,; AuroraxJubileu = P;xP3; AuroraxArvena = P;xPy;
WilliamsxAurora = P,xP;; WilliamsxJubileu = P,xP3; WilliamsxArvena = P,xPy;
JubileuxAurora = P;xPy; JubileuxWilliams = P;xP,; JubileuxArvena = P3xPy;
ArvenaxAurora = P,xPy; ArvenaxWilliams = P,xP,; ArvenaxJubileu = P4xP;

Rezultate si discutii
Parametrii statistici descriptivi care caracterizeaza inaltimea hibrizilor de par sunt

prezentati in Tabelul 7.

Tabelul 7.
Parametrii statistici: indltimea hibrizilor de par
m [95%CI] StDev| Min | Max | CV [95%CI]
Aurora x Williams (n = 16) 30.13 [23.56-36.69]| 12.32| 10 58| 0.41[0.29-0.69]
Aurora x Jubileu (n = 27) 21.41[18.39-24.42]| 7.62| 11 40| 0.36[0.27-0.51]
Aurora X Arvena (n=23) 35.22 [30.02-40.41]| 12.01| 15 63| 0.34[0.26-0.51]
Williams x Aurora (n=12) 30.42 [24.14-36.70]| 9.89] 13 45| 0.32[0.22-0.60]
Williams x Jubileu (n=13) 26.46 [19.78-33.14]| 11.05] 10| 45| 0.42[0.29-0.77]
Williams x Arvena (n=28) 27.32[23.36-31.28]| 10.21] 10 44| 0.37[0.29-0.53]
Jubileu x Aurora (n=20) 22.60[16.74-28.46]| 12.52| 13 47| 0.55[0.40-0.93]
Jubileu x Williams (n=24) 40.58 [33.61-47.56]| 16.51| 17 79| 0.41[0.31-0.61]
Jubileu x Arvena (n=25) 32.32 [25.44-39.20]| 16.68| 10 78| 0.52[0.38-0.79]
Arvena x Aurora (n=25) 38.68 [31.35-46.01]| 17.76| 15 70 0.46 [0.34-0.69]
Arvena X Williams (n=25) 33.08 [26.61-39.55]| 15.68 7 73| 0.47[0.35-0.72]
Arvena X Jubileu (n=27) 39.93 [34.07-45.78]| 14.80 9 65| 0.37[0.28-0.53]

Analiza parametrilor statistici pune in evidentd urmatoarele:
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Iniltimea cea mai mici s-a obtinut la hibrizii rezultati din incrucisarea Aurora x Jubileu.
Iniltimea cea mai mare a fost obtinuti de hibrizii din combinatia Jubileu x Williams.
Media indltimii hibrizilor rezultati din Incrucisarea Aurora X Arvena este semnificativ
statistic mai mica In comparatie cu cea a hibrizilor rezultati din celelalte incrucisari, cu
exceptiile: Williams % Jubileu, Williams x Arvena si Jubileu x Aurora.

Media hibrizilor permite identificarea a doud grupe: grupa 1 cu indltime mica (Aurora x
Jubileu, Jubileu x Aurora, Williams X Jubileu, Williams x Arvena) si grupa 2 cu Indltime
mai mare (restul hibrizilor).

Cel mai mic coeficient de variabilitate relativa s-a Inregistrat la hibrizii rezultati din
combinatia Williams x Aurora. Cea mai mare variabilitate relativa a fost observatd la
hibrizii rezultati din incrucisarea Jubileu x Aurora, respectiv Jubileu x Arvena.
Variabilitatea relativa a hibrizilor F; nu este semnificativ statistic diferitd in incrucisarile
investigate, 1n toate cazurile fiind observatd o variabilitate relativd mare (coeficientul de
variabilitate relativa > 32%) (Botez si colab., 1995). Variabilitatea relativa este strict
legata de caracteristicile genitorului matern si/sau patern (Sestras si colab., 2009).

Datele experimentale pentru vigoarea hibrizilor F; de par s-au dovedit a fi normal
distribuite, cu o singurd exceptie, data de hibrizii rezultati din incrucisarea Jubileu x Aurora,
pentru care normalitatea nu este acceptata de nici unul din cele trei teste, la un prag de
semnificatie de 5% (Tabelul 8).

Tabelul 8.
Analiza datelor experimentale: Teste de normalitate

Kolmogorov-Smirnov Anderson-Darling Y

Stat (p) Respingem Hy?| Stat™ | Respingem H,? Stat (p) Respingem Hy?
Aurora x Williams (n = 16)| 0.1069 (0.9838)| Nu 0.2398| Nu 0.5935 (0.7432)| Nu
Aurora X Jubileu (n =27) |0.1253 (0.7446)| Nu 0.6687| Nu 0.6803 (0.7117)| Nu
Aurora X Arvena (n=23) | 0.1171 (0.8729)| Nu 0.3119|Nu 1.9338 (0.5863)| Nu
Williams x Aurora (n=12) |0.2248 (0.5082)| Nu 0.4167| Nu 0.2210 (0.6383)| Nu
Williams x Jubileu (n=13) |0.1719 (0.7723)| Nu 0.2962| Nu 0.5699 (0.4503)| Nu
Williams x Arvena (n=28) |0.1499 (0.5080)| Nu 0.5359| Nu 2.005 (0.5714) | Nu
Jubileu x Aurora (n=20) | 0.3132 (0.0305)| Da"® 2.7968| Da"” 4.4453 (0.035) | Da"™®
Jubileu x Williams (n=24) |0.1031 (0.9377)| Nu 0.4376| Nu 0.5630 (0.7546)| Nu
Jubileu x Arvena (n=25) |0.1676(0.4360)| Nu 0.6329| Nu 1.1901 (0.5515)| Nu
Arvena X Aurora (n=25) | 0.1394 (0.6654)| Nu 0.6230| Nu 1.6955 (0.4284)| Nu
Arvena X Williams (n=25) | 0.1070 (0.9079)| Nu 0.4050| Nu 0.3301 (0.8478)| Nu
Arvena X Jubileu (n=27) ]0.1103 (0.8621)| Nu 0.3139| Nu 0.2702 (0.8737)| Nu

* valoarea critica la 5% = 2.5018; H, = datele experimentele urmeaza o distributie normala

Rezultatele analizei distributiei datelor experimentale impun doua restrictii:

Testul ANOVA nu se va utiliza pentru compararea mediilor hibrizilor F,. Acesta se poate
aplica corect doar dupa eliminarea din analiza a hibrizilor a caror inaltime nu este normal
distribuita.

Compararea diferentelor a doud medii se va realiza dupd eliminarea din analizd a
hibrizilor F; care s-au dovedit a nu prezenta o distributie normala a datelor experimentale.
Compararea perechilor de medii s-a facut cu testul Tukey HSD (Tabelul 9). Analiza

rezultatelor compararii perechilor de medii pune in evidentd urmatoarele:
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e Hibrizii rezultati din hibridarea Aurora x Jubileu sunt cu indltimi semnificative statistic
mai mici in comparatie cu cei rezultati din hibridarile: Aurora x Arvena, Williams X
Jubileu, Arvena x Aurora, si Arvena x Jubileu.

e Descendentii rezultati din hibridarea Williams x Arvena sunt cu Indltimi semnificative
mai mici in comparatie cu cei rezultati din hibridarile: Jubileu x Williams §i Arvena X
Jubileu.

e Descendentii rezultati din hibridarea Jubileu X Aurora sunt cu inaltimi semnificative mai
mici in comparatie cu cei rezultati din hibridarile: Jubileu x Williams, Arvena x Aurora si
Arvena x Jubileu.

e Hibrizii Arvena x Jubileu, Jubileu x Williams §i Arvena x Aurora se remarca prin

inaltimea cea mai mare.

Tabelul 9.

Compararea mediilor hibrizilor

PIXPz PIXP3 PIXP4 P2XP1 P2><P3 PZXP4 P3XP1 P3><P2 P3><P4 P4><P1 P4><P2 P4XP3

Poxp 8.718 [-5.092 [-0.292 [3.663 [2.804 [7.525 [-10.458[-2.195 |-8.555 [-2.955 [-9.801
2 (0.680)]0.992) |(1.00) |(1.00) |(1.00) |(0.893)|(0.432) | (1.00) |(0.725) | (1.00) |(0.501)
Poxp -13.810[-9.009 [-50.054[-5.914 [-1.193 |-19.176]-10.913 |-17.273|-11.673 | -18.519
s (0.022) [(0.760) | (0.995) | (0.907) [ (1.00) |(0.000) | (0.157) | (0.001) | (0.095) | (0.000)
Poxp 4801 [8.756 |7.896 |12.617 |-5366 |2.897 [-3463 [2.137 [-4.709
e (0.998) | (0.792) | (0.659) | (0.110) | (0.972) | (1.00) [(0.999) | (1.00) |(0.988)
Poxp 3.995 |[3.095 |7.817 [-10.167{-1.903 |-8.263 |-2.663 |-9.509
7 (1.00) |(1.00) [(0.920)](0.623) [(1.00) |(0.858) | (1.00) |(0.691)
Poxp -0.860 3.862 |[-14.122]-5.858 [-12218|-6.618 |-13.464
23 (1.00) |(1.00) [(0.116) |(0.984) | (0.279) | (0.960) | (0.142)
Poxp 4721 [-13.262|-4.999 |-11.359]-5.759 |-12.604
e (0.990) | (0.028) | (0.975) | (0.110) | (0.931) | (0.035)
PP -17.893(-9.720 |-16.080|-10.480(-17.326
3 (0.001) | (0.432) | (0.006) | (0.313) | (0.001)
Pob 8263 1903 |7.503 [0.657
32 (0.614) | (1.00) |(0.747) | (1.00)
Pob -6.360 |-0.760 |-7.606
3 (0.891) | (1.00) |(0.692)
Pop 5600 |-1.246
4 (0.953) | (1.00)
-6.846

PP, (0.816)

P xP, = Aurora x Williams (n = 16); P;xP; = Aurora x Jubileu (n = 27); P;xP; = Aurora x Arvena (n=23);
P,xP; = Williams x Aurora (n=12); P,xP; = Williams x Jubileu (n=13); P,xP, = Williams x Arvena (n=28);
P3xP; = Jubileu x Aurora (n=20); P;xP, = Jubileu x Williams (n=24); P;xP, = Jubileu x Arvena (n=25);
P,xP; = Arvena x Aurora (n=25); P,xP, = Arvena x Williams (n=25); P,xP; = Arvena X Jubileu (n=27)

In termeni de omogenitate a mediilor, testul Tukey identifici doud grupe de hibrizi pentru

un prag de semnificatie de 5%:

e Subsetul 1: Aurora x Jubileu (n = 27), 7, Williams x Jubileu (n=13), Williams x Arvena
(n=28), Aurora x Williams (n = 16), Williams x Aurora (n=12), Jubileu x Arvena (n=25),
Arvena x Williams (n=25), Aurora X Arvena (n=23) (p = 0.062)

e Subsetul 2: Williams x Jubileu (n=13), Williams x Arvena (n=28), Aurora x Williams (n
= 16), Williams x Aurora (n=12), Jubileu x Arvena (n=25), Arvena x Williams (n=25),

Aurora X Arvena (n=23), Arvena X Aurora (n=25), Arvena X Jubileu (n=27), Jubileu x
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Williams (n=24) (p = 0.050).

Media globala a tuturor hibrizilor a fost de 31.89+14.84 (IC95% [30.09-33.68]).

Compararea mediei fiecarei hibridari cu media globala a experimentului a pus in evidenta
urmatoarele trei grupe distincte:

*  Grupul 1: mediile hibrizilor F; semnificativ statistic mai mici in comparatie cu media
globala. In aceasta categorie intrd (clasificate descendent, cel cu probabilitatea de eroare
mai mica fiind primul): Aurora x Jubileu (t = -7.14, p = 1.38:10”), Williams x Arvena (t =
-2.37,p =0.0254) si Jubileu x Aurora (t =-3.32, p = 0.0036).

* Grupul 2: mediile hibrizilor F; semnificativ statistic mai mari in comparatie cu media
globala. In aceastd categorie intrd familiile: Arvena x Jubileu (t = 2.82, p = 0.0090) si
Jubileu x Williams (t = 2.58, p = 0.0167).

=  Grupul 3: mediile hibrizilor F; nu diferd semnificativ statistic fati de media globali. In
aceastd categorie intrd combinatiile care nu apartin grupului 1 sau 2.

Testarea omogenitatii variantelor (Hy: variantele sunt egale) a pus in evidentd prezenta
diferentei semnificative statistic a variantelor indltimii (statistica Levene = 3.011; p = 0.001;
dfl = 11; df2 = 253). In aceste conditii, nu are sens aplicarea inferentei genetice a variantelor
asupra Indltimii hibrizilor F,, dar aceasta se va realiza in scopul exemplificarii.

Rezultatele obtinute prin aplicarea testului ANOVA sunt prezentate in Tabelul 10. La
eliminarea din analiza ANOVA a hibrizilor care nu urmeaza o distributie normala se obtine o
valoare F = 4.675 (p =4.30-10°)

Tabelul 10.
Rezultate test ANOVA
Sursa variatiei SS df MS F p
Intre grupuri (SSV) 10740.96 11 976.45 521 2.14-107
in grupuri (SSE) 47399.64 | 253 187.35| 0.85 0.9024
Total (SST) 58140.60 | 264 220.23

Feriesws = 1.6921; SS = suma patratelor erorilor; df = grade de libertate; MS = media patratelor erorilor

Metoda de calcul este identica cu cea prezentatd la hibridarea dialeld completa, motiv
pentru care nu se va mai detalia.
Sumarizarea mediilor inaltimii pentru fiecare parinte este prezentata in Tabelul 11.

Tabelul 11.
Sumarizarea inaltimii hibrizilor F, per parinte: hibridarea dialela directa si reciproca
Qg Aurora (P;) | Williams (P,) | Jubileu (P3) | Arvena (Py)| x;
Aurora (P)) 31.13 21.41 35.22| 86.75
Williams (P,) 30.42 26.46 27.32| 84.20
Jubileu (P;) 22.60 40.58 32.32] 95.50
Arvena (P,) 38.68 33.08 39.93 111.69
X 91.70 103.79 87.79 94.86
X.. 378.14

Modalitétile de calcul fiind identice cu cele prezentate la modelele anterioare, prezentam

doar cate un exemplu pentru x;, X si respectiv exemplul pentru x...
» X, (9P))=31.13+21.41 +3522=286.75
* x;(dP))=30.42+22.60 +38.68 =91.70
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= x.=31.13+21.41+3522+3042+26.46 +27.32 +22.60 +40.58 +32.32 + 38.68 +
33.08 +39.93 = 378.14.

Capacitatea generala si specifica de combinare este redatd in Tabelul 12.

Tabelul 12.
Capacitatea generala si specifica de combinare: Rezultate
Sursa df SS MS F p
CGC 3 113.18 37.73 442 4.73:10°
CSC 2 183.88 91.94 10.78 1.03-10°
Efecte reciproce 6 151.97 25.33 2.97 8.07-107
Total 253 2157.76 8.53

CGC = capacitatea generald de combinare; CSC = capacitatea specificd de combinare;
SS = suma patratelor erorilor; df = grade de libertate; MS = media patratelor erorilor;
F = statistica Fisher; p = semnificatia statistica

Modalitatea de calcul pentru rezultatele prezentate in Tabelul 89 este dupa cum urmeaza:
»  dfcge =4 —1=3; dfcsg = p(p-3)/2 = 4*(4-3)/2 = 2; df, = p(p-1)/2 = 4*(4-1)/2 = 6; df,
=265-3-2-6-1=253.
= CGC:
=SS, = ((x1. + x1)* + (X2, + X2) Hxs + X3)7 H(Xq, + X2))(2*(4-2) — 2%(x..)/(4*(4-
2)) = [(86.75+91.70)* + (84.20+103.79)* + (95.50+87.79)> + (111.69+94.86)*]/4 —
2%378.14°/8 = 113.18
= MS,=SS/df=113.18/3=37.73
= CSG:
=SS, = Y(xii + ;)72 — Y(xi, + x;)(2*(4-2)) + x.2/((4-1)*(4-2)) = =((30.13+30.42)"
+ (21.41+22.60)* + (35.22+38.68)> + (26.46+40.58)° + (27.32+33.08)* +
(32.32+39.93)%)/2  -((86.75+91.70)> + (84.20+103.79)> + (95.50+87.79)° +
(111.69+94.86)%)*2/(4*(4-2))+(378.14%)/((4-1)*(4-2)) = 183.88
= MS;=183.88/2=10.78
= Efecte reciproce: =YY ¢ <j (X - Xji)7/2
=SS, =((30.13-30.42)* + (21.41-22.60)* + (35.22-38.68) + (26.46-40.58)* + (27.32-
33.08)% + (32.32-39.93)%)/2 = 151.97
= MS,=151.97/6 =25.33
* Total:
= SS =47399.64/(1/(12-1)*(265-SUMSQ(16, 27, 23, 12, 13, 28, 20, 24, 25, 25, 25,
27)/265) = 2157.76
* MS.=2157.76/253 = 8.53
Analiza rezultatelor analizei genetice pune in evidentd urmatoarele:
e Capacitatea generald de combinare in transmiterea Inaltimii puietilor de par la
descendentii seminali din combinatiile studiate este semnificativa statistic.
e Capacitatea specificd de combinare in transmiterea Tnaltimii este semnificativa statistic.
e Efectele reciproce contribuie semnificativ statistic la transmiterea Inaltimii.
Estimarea diferitelor efecte s-a realizat prin calcularea urmatorilor parametri:
= u=378.14/(4*(4-1)) = 31.51 (media estimata)
" g, = (4%(86.75+91.70)-2*%378.14)/(2*4*(4-2)) = -2.656 (capacitatea generala de
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combinare a parintelui Aurora)

= g, =(4*(84.20+103.79)-2*%378.14)/(2*4*(4-2)) = -0.270 (capacitatea generala de
combinare a parintelui Williams)

= g3 = (4%(95.50+87.79)-2*378.14)/(2*4*(4-2)) = -1.445 (capacitatea generala de
combinare a parintelui Jubileu)

= g = (4*%(111.69+94.86)-2*378.14)/(2*4*(4-2)) = 4.369 (capacitatea generald de
combinare a parintelui Arvena)

" 512 = (30.13+30.42)/2-(86.75+84.20+91.70+103.78)/(2*(4-2))+378.14/((4-1)*(4-2)) =
1.685 (capacitatea specifica de combinare a parintelui Aurora cu parintele Williams)

" 513 = (21.41422.60)/2-(86.75+95.50+91.70+87.79)/(2*(4-2))+378.14/((4-1)*(4-2)) = -
5.409

" 514 = (35.22+38.68)/2-(86.75+111.69+91.70+94.86)/(2*(4-2))+378.14/((4-1)*(4-2)) =
3.724

" 5p3 = (26.46+40.58)/2-(84.20+95.50+103.79+87.79)/(2*(4-2))+378.14/((4-1)*(4-2)) =
3.724

" Sp4 =(27.32+33.08)/2-(84.20+111.69+103.79+94.86)/(2*(4-2))+378.14/((4-1)*(4-2)) =
-5.409

" s34 =(32.32439.93)/2-(95.50+111.69+87.79+94.86)/(2*(4-2))+378.14/((4-1)*(4-2)) =
1.685

" 112 =(30.13-30.42)/2 = -0.1458 (efectele reciproce de combinare a parintelui Aurora
cu parintele Williams)

r13=(21.41-22.60)/2 = -0.5963

r14 =(35.22-38.68)/2 =-1.7313

23 = (26.46-40.58)/2 = -7.0609

24 = (27.32-33.08)/2 = -2.8793

" 134=(32.32-39.93)/2 = -3.8030

Sinteza rezultatelor analizei genetice inferentiale este redata in Tabelul 13.

Tabelul 13.

Sumarizarea efectele CSC si CGC a indltimii hibrizilor F in functie de soiurile utilizate ca genitori

Aurora (P)| Williams (P,) | Jubileu (P5) | Arvena (P)| g * |o%"
Aurora (P)) 1.685 -5.409 3.724| -2.656| 9.637
Williams (P,) 1.685 3.724 -5.409|-0.270] 9.637
Jubileu (P;) -5.409 3.724 1.685] -1.443| 9.637
Arvena (P,) 3.724 -5.409 1.685 4.369] 9.637

"DL(5%) = 2.2275; DL(1%) = 2.9356; DL(0.1%) = 3.7659; ® DL(5%) = 5.7514;
DL(1%) = 7.5796; DL(0.1%) = 9.7234; g; = capacitatea generala de combinare a parintelui i

= Raportul CGC:CSC obtinut pe baza datelor experimentale are valoarea:
GCA:SCA =2%37.73/(2*%37.73 + 91.94) = 0.4508

* Variantele efectelor:

var(Uexp) = 8.53/(4*(4-1)) = 0.7107

var(giexp)) = 8.53%(4-1)/(2*%4*(4-2)) = 1.5991
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var(Sijexp)) = 8.53*(4-3)/(2*(4-1)) = 1.4214
var(Tijexp)) = 8.53/2 = 4.2643
= Coeficientii de variatie genetici (variabilitate genetica relativa): se calculeaza doar
pentru valori pozitive ale variantelor.
= Aditiva: CV, = 100\/VA/m, unde V = 91.94; m (media aritmetica) = 31.89; CV, =
100*sqrt(91.94)/31.89 = 30.07 %
Genotipica: CVg = 100\/(VG)/m. unde Vg = 91.94 + 129.67 = 129.67; CVg =
100*sqrt(129.67)/31.89 = 35.71 %
Fenotipica: CVp = IOO\/(VP)/m; unde Vp = 129.67 + 8.53 = 138.19; CVp =
100*sqrt(138.19)/31.89 = 36.87%
Al reziduurilor: CVg = 100V(Vp - Va)/m = 100*sqrt(138.19-91.94)/ 31.89 =
21.33%
Coeficientii de heritabilitate:
In sens larg: H*= Vg/Vp = 129.67/138.19 = 0.9383
= In sens restrans: h? = VA/Vp=91.94/138.19=10.1323

Analiza rezultatelor genetice pune in evidenta urmatoarele:

= Efectele CGC actioneazd in directia obtinerii unor descendenti mai nalti la soiul
Arvena (rezultat asigurat statistic). Efectele CGC actioneaza in directia obtinerii unor
descendenti mai mici la soiul Aurora, Williams si Jubileu.

» Hibridarile cu Arvena duc la aparitia unor hibrizi cu indltime mare (valori g; pozitive,
asigurat statistic). Soiul Aurora da nastere unor hibrizi cu indltime mai mica (valori g;
negative).

= [Estimarea capacitatii generale de combinare pune in evidentd faptul ca parintele cu
capacitatea cea mai mare de transmitere la descendentii a inaltimii puietilor este Arvena
(P4) (rezultat asigurat statistic).

= Valoarea scazuta a raportului CGC:CSC indica prezenta unui efect dominant sau
epistatic In transmiterea inaltimii hibrizilor F;.

= (Capacitatea specificdi de combinare s-a dovedit a fi semnificativa statistic in
transmiterea Tndltimii.

= Efectele reciproce s-au dovedit a avea o contributie semnificativa statistic in
transmiterea caracterului cantitativ investigat.

= Coeficientul de heritabilitate in sens larg a fost estimat ca avand o valoare de 0.9383.
Acest rezultat indicd faptul cd influenta mediului asupra manifestarii fenotipice a
caracterului cantitativ urmarit este redusd. Efectele non-genetice care contribuie la
transmiterea indltimii contribuie de asemenea la valoarea coeficientului de heritabilitate in
sens larg (Bernardo, 2002).

= Contributia variantei aditive genetice la transmiterea inaltimii pomilor este relativ
redusd (h® = 0.1323). Valoarea mica a coeficientului de heritabilitate in sens restrans
sugereazd necesitatea aplicdrii unor metode de selectie genotipica individuala, prin

urmarirea in descendenta a valorii fiecarei plante elite.
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» Analiza coeficientilor de variatie geneticd a pus in evidenta urmatoarele:
0 Cea mai mare variabilitate genetica relativa s-a dovedit a fi cea fenotipica.
0 Cea mai mica variabilitate genetica relativa s-a identificat a fi cea a reziduurilor.
O Variabilitatea genetica relativa fenotipica (36.87%) este aproximativ identica cu

cea genotipica (35.71%).

Concluzii partiale
= Statistice:

O Hibrizii rezultati din hibridarea Aurora % Jubileu sunt cu Indltimi semnificative
mai mici in comparatie cu cei rezultati din hibridarile: Aurora X Arvena,
Williams X Jubileu, Arvena x Aurora, si Arvena X Jubileu.

O Analiza mediei hibrizilor permite identificarea a doua grupe: grupa 1 cu inaltime
micd (Aurora x Jubileu, Jubileu x Aurora, Williams X Jubileu, Williams x
Arvena) si grupa 2 cu inaltime mai mare (restul hibrizilor).

0 Cel mai mic coeficient de variabilitate relativd s-a obtinut la descendentii
Williams x Aurora. Cea mai mare variabilitate relativd a fost observata la
descendentii rezultati din incrucisarea Jubileu X Aurora, respectiv Jubileu x
Arvena.

o0 In termeni de omogenitate a mediilor, testul Tukey identificd doud grupe de
hibrizi (prag de semnificatie de 5%):

= Subsetul 1: Aurora x Jubileu (n = 27), 7, Williams X Jubileu (n=13),
Williams x Arvena (n=28), Aurora x Williams (n = 16), Williams % Aurora
(n=12), Jubileu x Arvena (n=25), Arvena x Williams (n=25), Aurora X
Arvena (n=23) (p = 0.062)

= Subsetul 2: Williams x Jubileu (n=13), Williams x Arvena (n=28), Aurora
x Williams (n = 16), Williams % Aurora (n=12), Jubileu x Arvena (n=25),
Arvena x Williams (n=25), Aurora X Arvena (n=23), Arvena X Aurora
(n=25), Arvena x Jubileu (n=27), Jubileu x Williams (n=24) (p = 0.050)

0 Compararea mediei fiecarei hibridari cu media globald a experimentului a pus in
evidentd urmatoarele trei grupe distincte:

* Grupul 1: mediile hibrizilor F; semnificativ statistic mai mici in comparatie
cu media globala. In aceasta categorie intrd (clasificate descendent, cel cu
probabilitatea de eroare mai mica fiind primul): Aurora x Jubileu (t = -
7.14, p = 1.38:107), S Williams x Arvena (t = -2.37, p = 0.0254) si Jubileu
x Aurora (t=-3.32, p = 0.0036).

* Grupul 2: mediile hibrizilor F; semnificativ statistic mai mari in comparatie
cu media globala. In aceasta categorie intra: Arvena x Jubileu (t=2.82, p =
0.0090) si Jubileu x Williams (t = 2.58, p = 0.0167).

»  Grupul 3: mediile hibrizilor F; nu difera semnificativ statistic fata de media

globala. In aceastd categorie intrd cele nespecificate ca apartinand grupului
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(0]

1 sau 2.

Absenta omogenitatii variantelor nu sustine aplicarea analizei genetice.

Genetice:

(0]

Efectele CGC actioneaza in directia obtinerii unor descendenti mai Tnalti la soiul
Arvena, valorile fiind asigurate statistic. Efectele CGC actioneaza in directia
obtinerii unor descendenti mai mici in cazul soiurilor Aurora, Williams si
Jubileu. Hibridarile cu Arvena duc la obtinerea unor descendenti cu inaltime
mare (valori g; pozitive, semnificative statistic). Descendentii soiului Aurora
prezinta Tndltimi mai mici, asigurate statistic (valori g negative).
Parintele cu capacitatea generald de combinare cea mai mare s-a dovedit a fi
Arvena (Py).
Valoarea scazuta a raportului CGC:CSC indica prezenta unui efect dominant sau
epistatic n transmiterea Tndltimii hibrizilor F.
Capacitatea specificd de combinare s-a dovedit a fi semnificativa statistic in
transmiterea ndltimii. Efectele reciproce s-au dovedit a avea o contributie
semnificativa statistic in transmiterea caracterului cantitativ de interes.
Coeficientul de heritabilitate in sens larg a fost estimat ca avand o valoare de
0.9383. Acest rezultat indica faptul cd influenta mediului asupra manifestarii
fenotipice a caracterului cantitativ urmarit este redusa.
Contributia variantei genetice aditive la transmiterea inaltimii pomilor este
considerata slaba (h® = 0.1323). Valoarea mica a coeficientului de heritabilitate
in sens restrans sugereaza necesitatea aplicdrii unor metode de selectie
genotipicd individuald, prin urmdrirea In descendentd a valorii fiecarei plante
elite.
Analiza coeficientilor de variatie genetica a pus 1n evidenta urmatoarele:

= (Cea mai mare variabilitate geneticd relativa s-a dovedit a fi cea

fenotipica.
= (Cea mai micd variabilitate genetica relativd s-a identificat a fi cea a
reziduurilor.
= Variabilitatea genetica relativd fenotipicd (36.87%) este aproximativ

identica cu cea genotipica (35.71%)

Generale:

(0]

Analiza genetica a pus in evidentd efecte generale si specifice de combinare,
respectiv efecte reciproce semnificative statistic in transmiterea caracterului
cantitativ de interes, cu toate ca asumptia de omogenitate a variantelor nu a fost
indeplinitd. In acest caz, rezultatele obtinute refera doar datele experimentale
care au stat la baza analizei.

Testul ANOVA utilizat in compararea mediilor indltimilor hibrizilor F; este
valid doar daca nu sunt incluse in analizd valorile experimentale care s-au

dovedit statistic a nu fi normal distribuite. Diferente semnificative statistic intre
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mediile inaltimii hibrizilor F; in cadrul combinatiilor s-au Inregistrat in noud
cazuri din 66 posibile. Astfel, aproximativ 14% din cazuri, prezintd diferente
intre perechile de medii semnificative statistic.

0 Soiul Arvena are capacitatea cea mai mare de transmitere a unei inaltimi mari
(valori g pozitive, asigurat statistic). Soiul Aurora are capacitatea cea mai buna

de transmitere a inaltimii mici (valori g; negative, asigurat statistic).

CONCLUZII SI RECOMANDARI

Concluzii si recomandari cu privire la designul experimental

Este posibil ca componente semnificative ale interactiunii sa fie ascunse intr-o interactiune
ne-semnificativa.

(recomandare) ldentificarea existentei unei diferente semnificative statistic in analiza
variantelor impune m descompunerea variantelor si analiza detaliatd pentru interpretarea
corecta.

+ Proiectarea optimald a experimentului functie de obiectivul studiului
0 Aplicarea metodei stiintifice n studiul experimental impune aplicarea unei succesiuni
de pasi stabilite fnainte de efectuarea studiului, succesiune care depinde de tipul
studiului experimental;
o In problema "design experimental (complet) randomizat vs. blocuri (complet)
randomizate" luatd 1n studiu s-a demonstrat cd randomizarea pe blocuri reduce
numarul de observatii necesare (in studiul de efect al estrogenului asupra castigului n
greutate s-a obtinut ca 5.51 repetitii prin designul complet randomizat produc acelasi
volum de informatie ca o repetitie prin designul de tip blocuri complet randomizate);
O (recomandare) Designul de tip blocuri complet randomizate se recomanda a fi utilizat
pentru
= aimbunatati abilitatea unui experiment de detectare a efectelor reale a tratamentului
prin indepartarea surselor de variatie (blocuri) din erorile experimentale.

= in general in analiza variabilitatii genetice deoarece probabilitatea acceptarii unei
ipoteze nule false este mai micd (avand o valoare mai mare pentru 1-f; § - erori de
clasificare de tipul II).

0 (recomandare) Eficienta relativa este un parametru statistic util pentru

= identificarea metodei experimentale care sa permitd obtinerea rezultatelor de
interes.
+ Designul greco-latin
0 Designul Greco-Latin permite studierea unui numar de t tratamente simultan cu trei
variabile diferite (in total 4 factori);
0 Daca se doreste analiza simultana a mai multor factori se utilizeaza un design de tip
patrat hiper-Greco-Latin;

O (recomandare) Designul de tip patrat latin se utilizeaza cand
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= se doreste Indepartarea din erorile experimentale a doua surse de variatii.
+ Designul de tip cuib
O Unul dintre motivele utilizarii designului cuib este investigarea distributiei variatiei
intre unitdtile sau sub-unitatile experimentale (fiind un design experimental special
conceput in acest sens);
O Subesantionarea 1n cadrul unei unitati experimentale este utild si recomandata din
prisma alocarii optimale a resurselor dacd varianta intre subesantioane se dovedeste
a fi mai mare decat varianta Intre unitatile experimentale;
O (recomandare) Utilizarea designului de tip cuib prin analiza statistica permite
= alocarea optimad a resurselor in termeni de costuri si respectiv de numar de sub-
esantioane necesare n functie cu metoda experimentala doritd (ex. numarul de
tratamente).
+ Experimentul factorial
O Are ca scop evidentierea rolului unui factor asupra unei observabile;
O Analiza statistica implica utilizarea testulut ANOVA pentru separarea variantelor;
O (recomandare) Experimentul factorial este foarte eficient in
= investigarea relatiei dintre efectele diferitilor factori.
+ Transformarea datelor experimentale
O Analiza statisticd a datelor experimentale (analiza de tendintd centrald, imprastiere
si variabilitate, de regresie, etc.) opereaza si produce rezultate valide statistic cand
sunt indeplinite o serie de conditii (sunt formulate o serie de ipoteze asupra datelor
experimentale);
0 Cele mai importante ipoteze refera absenta erorilor sistematice si distributia
normala a erorii intdmplatoare;
0 Nu totdeauna aceste ipoteze se pot asuma (pentru orice set de date experimentale);
0 Au fost identificate o serie de situatii specifice cand transformarea datelor este chiar
recomandata
O (recomandare) logaritmarea datelor se face cand
= cu ajutorul testului Tukey se evidentiaza un efect multiplicativ
O (recomandare) aplicarea functiei radical se face pentru
= date cu distributie Poisson
O (recomandare) transformarea arcsin se face cand
= rezultatele sunt exprimate in unitati relative adimensionale
O (recomandare) ridicarea la putere se face pentru
= compararea experimentelor derulate in conditii de mediu si locatie foarte diferite
+ Date experimentale incomplete (lipsd)
o In analiza in raport cu un singur factor care influenteaza experimentul, analiza si
interpretarea datelor este similara celei cu date complete, datele lipsa doar reducand

gradele de libertate ale analizei, in timp ce pentru analizele mai complexe - cu doi
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sau mai multi factori - lipsa datelor complicd substantial analiza statistica si
interpretarea rezultatelor;

compensare:

= estimarea datelor lipsa din datele existente

= aplicarea unor factori de corectie in cazul analizeit ANOVA

= reducerea numarului gradelor de libertate in cazul analizei unifactoriale.

Concluzii si recomandari cu privire la analiza inferentei cu teste statistice
Nu exista nici un consens cu privire la care test sd se aplice. Cea mai mare dificultate este
data de diferitele rate de erori de clasificare de tipul I (experimental vs. comparativ).

+ (recomandare) Testul Scheffe este o tehnica foarte generala utilizata in testarea tuturor
comparatiilor posibile intre medii. Nu este recomandata pentru esantioane perechi (este
foarte conservativa).

+ (recomandare) Testul Dunnett se utilizeazd cind se doreste compararea intre efectele
tratamentelor cu un grup de control sau de referinta.

+ (recomandare) Pentru designurile cu volume de esantioane diferite se recomanda
utilizarea testului Tukey.

+ (recomandare) Toate metodele / modelele statistice si genetice utilizate 1n analiza
variabilitdtii caracterelor cantitative trebuie descrise pe scurt. De asemenea
metodele/modelele utilizate trebuie referite. Referintele metodelor/modelelor statistice
trebuie sa fie de tip material standard (carte, capitol de carte sau articol original cu

includerea paginii de inceput si sfarsit, articol de tip sinteza, articol original).

Concluzii si recomandari cu privire la interpretarea rezultatelor
In prezentarea rezultatelor se va incepe cu rezultatele statistice descriptive, urmate de

rezultatele statisticii inferentiale.

(recomandare) Prezentarea rezultatelor statistice trebuie sa cuprinda:

+ Estimatorii punctuali trebuie insotiti de intervalul de incredere pentru a permite o
interpretare cat mai corecta.

+ Pentru esantioane mici, se va evita utilizarea valorilor procentuale.

+ La aplicarea unui test statistic, trebuie raportate cat mai multe informatii. De exemplu, in
cazul utilizarii testului Student meritd raportate: media si deviatia standard, valoarea
parametrului ¢, gradele de libertate, valoarea p.

+ Semnificatia statisticd se specifica cu valoare (formatul rezultatelor: numar cu patru
zecimale, sau numar stiintific cu doud zecimale). Nu este recomandat utilizarea termenilor
de genul ,,N.S.” = nesemnificativ statistic.

(recomandare) Greseli de evitat in interpretarea statistica a rezultatelor:
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+ '"nesemnificativ statistic": este adesea interpretat gresit. Testele statistice evalueaza doar
plauzabilitatea datelor observate cand ipoteza nuld este adevaratd. Valoarea p este
probabilitatea ca datele observate sa apara datoritd sansei. 'Semnificativ statistic' poate
duce la doud interpretari: (1) ipoteza nuld este adevarata (evenimentele sunt datorate
sansei), si (2) ipoteza nuld este falsa (p < 0.05 — se respinge ipoteza nuld). Ipoteza nuld
nu se poate respinge dacd p > 0.05. Un astfel de rezultat, nu Tnseamna ca nu exista nici o
diferenta, dar nu se poate determina daca exista sau nu o diferentd asteptata.

+ "Valoarea p si nivelul de semnificatie". Nivelul de semnificatie cel mai frecvent utilizat ca
punct de granitd pentru semnificatia statistica (eroare de tip I, a) este cel care permite
interpretarea valorilor p asociate testelor statistice. Nivelul de semnificatie este cel ales de
cercetator. Este de preferat raportarea valorii exacte a probabilitatii p, precum si intervalul
de confidenta al unui estimator.

+ "Semnificatia statistica si importanta practicd". Daca volumul esantionului este mare (>
1000), diferentele mici sunt semnificative statistic. Pe de altd parte, dacda volumul
esantionului este mic, o diferentd mare care nu este semnificativa statistic, nu poate fi
ignorata daca are importanta practica.

+ "Teste multiple si masuratori repetate". Utilizarea a mai multor teste statistice intr-un
singur studiu (analize pe subgrupe, mai multe metode statistice, analiza unui numar mare
de variabile, masuratori separate in timp ale aceleasi variabile) pot determina cresterea
probabilititii de obtinere a unor rezultate fals-pozitive. Pentru a evita aceasta: (1)
identifica o variabila de raspuns mai simpla; (2) interpreteaza specific nu generic
rezultatele (de evitat termenul de ,,semnificativ”’; se prezintd valoarea exacta pentru p si nu
NS); (3) controleaza nivelul de semnificatie (corectia Bonferroni): nivelul se semnificatie
va fi de 0.01 pentru o analiza pe 5 subgrupe.

+ "Analiza statisticd de explorare sau de confirmare (exploratorie vs. confirmatorie)".
Numai o analizd statisticA de confirmare poate duce la rezultate care sd permita
extrapolarea concluziilor de la nivelul esantionului pe care au fost obtinute la nivelul
populatiei din care esantionul a fost extras. Acest tip de analiza statistica necesita un plan
de analiza prestabilit prin protocolul de cercetare. Analizele exploratorii ar trebui folosite
doar pentru identificarea de noi ipoteze care vor fi investigate prin studii ulterioare. Cel
mai adesea, studiile observationale sunt clasificate ca exploratorii. Concluzia unei analize
exploratorii trebuie sa fie de tipul "sunt necesare evaludri viitoare pentru a valida
rezultatele". Pentru a reduce dezavantajele analizei exploratorii, se poate aplica o
procedura de validare incrucisatd. Daca volumul esantionului este destul de mare, acesta
se imparte In doud, unul fiind folosit in analiza exploratorie si cel de-al doilea in validarea
ipotezei obtinute in analiza exploratorie.

+ "Asocierea statisticd si relatia cauza-efect". O asociere statisticd nu este echivalenta cu o
relatie de tip cauza-efect intre variabilele investigate. Cauzalitatea se stabileste Tn urma
unor studii obsevationale. S-au identificat urmdtoarele ca argumente a prezentei unei

relatii de cauzalitate (evidente non-statistice):
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0 Consecventa: alte investigatii si alte studii pe diferite populatii au obtinut aceleasi
concluzii.
0 Verosimilitatea / Plauzabilitatea: concluziile sunt plauzibile biologic.
0 Doza-raspuns: relatia de tip doza-raspuns (expunerea la o concentratie mare a unui
anumit factor determind un risc mult mai crescut pentru o patologie).
0 Temporalitatea: efectul creste sau descreste odata cu cresterea sau descresterea
expunerii.
O Puterea relatiei: o valoarea mare a unui estimator (ex. risc relativ, rata sansei, rata
de hazard) este mult mai convingatoare in comparatie cu o valoare mica.
"Distributii §1 asumptii". O serie de teste statistice au anumite asumptii; dacd aceste
asumptii sunt corecte, validitatea (a - eroare) si puterea (1-pf-eroare) sunt garantate. Daca
datele urmeaza o distributie asimetricd acestea se pot transforma Tnainte de analizd; cea
mai frecventa modalitate de transformare este logaritmarea. Dupa realizarea analizei este
recomandat ca rezultatele sa se transforme la scala originala.
"Media si deviatia standard" se utilizeaza in raportarea rezultatelor doar daca variabilele
sunt cantitative si urmeazi o distributie normald. In caz contrar, este recomandati
folosirea medianei, percentilelor sau cvartilelor.
"Valorile extreme". Se considera valoare extrema orice valoare care se abate grosolan (3
deviatii standard de la medie) fata de restul datelor experimentale. Verificarea prezentei
valorilor extreme trebuie realizata inainte de analizarea datelor deoarece prezenta acestora
are influente majore asupra rezultatelor. Se pot utiliza teste statistice pentru identificarea
prezentei valorilor aberante (Bolboacd si Jantschi, 2009): Grubbs (Grubbs, 1969;
Stefansky, 1972), Jarque-Bera (Jarque si Bera, 1980; 1981), etc.

Concluzii si recomandari cu privire la metodele de analiza genetica

In functie de modul in care au fost alesi parintii si conditiile de mediu (conditiile

experimentale), modelele de analizd genetica se pot clasifica ca model:

Random: atat liniile, cat si mediul, sunt rezultatul unei distributii normale.
Fix: atat liniile, cat si mediul, sunt rezultatul unei alegeri deliberate.
Mixt: unul din factori este ales deliberat si celalalt randomizat.
(recomandare) Modul de interpretare si valorificate a parametrilor genetici se face
0 in functie de modelul ales. De exemplu, pentru modelul fix: calcularea parametrilor
genetici (heritabilitate in sens larg H”, heritabilitate in sens restrans h’, gradul de
dominanta a”) are semnificatie relativa.

Rezultatele obtinute pot fi utilizate in evaluarea potentialului de ameliorare a formelor

parentale si prognoza efectelor heterozis pe baza efectelor aditive si neaditive.

(recomandare) Estimatorii punctuali trebuie Tnsotiti de intervalul de incredere, pentru a

permite o interpretare cit mai corecta a acestora.
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(recomandare) Interpretarea estimatorilor punctuali se va face in conformitate cu
specificatiile prezentate In sectiunea "Identificarea si sumarizarea metodelor de analiza
genetica".
(recomandare) Aplicarea metodei de analizd genetica se face in functie de designul
experimental (tinand cont inclusiv daca modelul este fix sau random).
(recomandare) Metoda de analizd geneticd trebuie decisd inainte de initierea hibridarii
dialele.
Heritabilitatea aduce informatii cu privire la proportia variatiei fenotipice atribuita
variatiei genotipice a indivizilor.
Heritabilitatea in sens larg ilustreaza contributia tuturor factorilor genetici la variabilitatea
fenotipica (varianta aditiva, varianta dominantei, interactiunile epistatice, efectele materne
si paterne). Acest estimator aduce informatii cu privire la proportia diferentelor fenotipice
atribuite tuturor surselor de variatie.
Heritabilitatea in sens restrans cuantifica proportia din variabilitatea fenotipica atribuita
aditivitatii naturale. Heritabilitatea in sens restrans aduce informatii cu privire la proportia
diferentelor fenotipice atribuite variantei genetice aditive.
Analiza variantelor se face prin calcularea capacitatii generale si specifice de combinare.
Capacitatea specifica de combinare evalueaza efectele interactiunii parintilor asupra
caracterului cantitativ de interes al genitorilor. Capacitatea generala de combinare
evalueaza efectul fiecarui parinte in privinta transmiterii de la genitori la descendenti a
caracterului cantitativ de interes.
Valoarea mare a raportului CGC:CSC sugereaza importanta efectelor aditive in
transmiterea caracterului cantitativ; o valoare mica a acestui raport sugereaza prezenta
unui efect de tip dominant si/sau epistatic.
Capacitatea generalda de combinare se poate utiliza pentru predictia performantelor
hibrizilor.
Capacitatea generald de combinare aduce informatii cu privire la efectul de aditivitate
cand efectele aditiv x aditiv sunt prezente.
Analiza geneticd nu asigura succesul in atingerea obiectivelor de ameliorare, dar creste
sansa de succes in cazul in care informatiile privind capacitatea genitorilor de a-si
transmite caracteristicile descendentilor sunt utilizate adecvat.
(recomandare) Greseli de evitat in interpretarea rezultatelor analizei genetice:

0 Prea multe rezultate: prezentarea pe etape a modalitdtii de calculare a capacitatii

specifice si generale de combinare.

O Prezentarea generica a valorilor de semnificatie (ex. p = NS). Este recomandatd
specificarea valorilor obtinute.
Duplicarea rezultatelor din analiza statistica in analiza genetica.
Duplicarea rezultatelor in text si tabel/figuri.

Interpretarea gresita a parametrilor.

O O O O

Expunerea rezultatelor fara interpretarea acestora.
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Concluzii si recomandari privind variabilitatea genetica in hibridarea dialela completa

(statistic) Hibrizii rezultati din incrucisarea MacfreexSauron sunt semnificativ statistic
mai scunzi (prin extrapolare, cu vigoare mai micd) in comparatie cu cei rezultati din
hibridarile MacfreexPriscilla si Macfreex Macfree.

(statistic) Analiza geneticd a variantelor se poate aplica corect, deoarece omogenitatea
variantelor a fost dovedita statistic.

(statistic) Hibrizii rezultati din incrucisarea MacfreexSauron sunt semnificativ statistic
mai scunzi in comparatie cu cei rezultati din hibridarile MacfreexPriscilla si
MacfreexMacfree.

(statistic) Clasificarea descendenta a hibridarilor dupa coeficientul de variabilitate relativa
este (top 5): PriscillaxSauron (37%), PriscillaxSir Prize (32%), Sir PrizexSauron (31%),
Sir PrizexP4 (29%), Sir PrizexPriscilla (24%).

(statistic) Clasificarea ascendenta a hibridarilor dupa coeficientul de variabilitate relativa
este (top 5): SauronxSauron (9%), MacfreexMacfree (12%), PriscillaxMacfree (13%),
Sauronx Priscilla (16%), Sir PrizexSir Prize & PriscillaxPriscilla (17%).

(statistic) Compararea mediei fiecarei hibridari cu media globala a experimentului a pus in
evidentd urmatoarele trei grupe distincte: = Grupul 1: mediile hibrizilor F; semnificativ
statistic mai mici, in comparatie cu media globala. In aceasta categorie intra (clasificate
descendent, cel cu probabilitatea de eroare mai mica fiind primul): Sir PrizexPriscilla (t =
-7.04, p =2.99-10""), Sir PrizexMacfree (t = -5.34, p = 2.29-10”), MacfreexSauron (t = -
4.62, p = 5.93:10°), Sir PrizexSauron (t = -4.50, p = 1.05-10”); = Grupul 2: mediile
hibrizilor F; semnificativ statistic mai mari, in comparatie cu media globala. In aceasti
categorie intrd: SauronxSauron (t = 4.33, p = 1.76:10”), MacfreexPriscilla (t = 3.64, p =
0.0003), PriscillaxMacfree (t = 3.57, p = 0.0004), MacfreexMacfree (t = 3.18, p =
0.0016); = Grupul 3: mediile hibrizilor F; nu difera semnificativ statistic, fatd de media
globala. In aceasta categorie intra cele nespecificate ca apartinand grupului 1 sau 2.
(genetic) Hibridarile dintre soiurile Priscilla si Macfree duc la aparitia unor hibrizi cu
inaltime mare (valori g; pozitive, Priscilla avand cea mai mare contributie In acest sens).
Soiul Sir Prize da nastere unor hibrizi cu indltime mai mica (valori g; negative).

(genetic) Estimarea capacitatii generale de combinare pune in evidenta faptul ca parintele
cu capacitatea cea mai mare de transmitere a caracterului este Priscilla, urmat de Macfree.
(genetic) Valoarea scazuta a raportului CGC:CSC indica prezenta unui efect dominant sau
epistatic In transmiterea inaltimii hibrizilor F;.

(genetic) Coeficientul de heritabilitate in sens larg a fost estimat ca avand o valoare de
0.9201. Acest rezultat indica faptul cd influenta mediului asupra manifestarii fenotipice a
caracterului cantitativ urmarit este redusd. Efectele non-genetice care contribuie la
transmiterea Indltimii contribuie, de asemenea, la valoarea coeficientului de heritabilitate

in sens larg (Bernardo, 2002).
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(genetic) Contributia variantei aditive genetice la transmiterea Tndltimii este relativ redusa
(h* = 0.2739). Valoarea mici a coeficientului de heritabilitate in sens restrans sugereazi
utilitatea aplicarii unor metode de selectie genotipicd individuald prin urmarirea in
descendenta a valorii fiecarei plante elite, in functie de caracterul analizat.

(recomandare) Analiza statistica §i analiza genetica trebuie realizatd dupa verificarea
asumptiilor testelor care se doresc a fi aplicate. In acest context, analiza ANOVA a
identificat existenta unei diferente semnificative statistic Tn compararea mediilor
(distributia normala a datelor experimentale — testul Kolmogorov-Smirnov, Anderson-
Darling si Chi-Square) si respectiv a variantelor (omogenitatea variantelor - testul

Levene), asumptiile testului fiind verificate statistic.

Concluzii si recomandari privind variabilitatea genetica in hibridarea dialela directa cu

autopolenizare

(statistic) Cea mai mare valoare a caracterului cantitativ investigat a fost observatd la
hibrizii rezultati din hibridarea Pry.xBBM. Deoarece intervalele de confidenta de 95% nu
se suprapun, este posibil sd nu fie identificate diferente semnificative statistic intre
valorile caracterului cantitativ in compararea hibridarilor investigate.

(statistic) Clasificarea descendentd dupa coeficientul de variabilitate relativa este (top 5):
PryxBBO (~54%), PBxPB (~43%), BBMXBBO (42%), PryxPry (34%), BBOXBBO (34%)),
PryxPB (29%).

(statistic) Testul Levene identificd absenta omogenitatii variantelor — nu este corectd
aplicarea analizei genetice.

(statistic) Media hibrizilor BBM*BBM este semnificativ statistic mai micd In comparatie
cu media esantionului (testul Welch, p = 0.0045).

(genetic) Capacitatea specifica de combinare cu valoarea cea mai mare este obtinuta de
genitorii PryxBBO, strans urmata de BBMxBBO.

(genetic) Capacitatea specificd de combinare s-a dovedit a avea semnificatie statistica in
transmiterea caracterului cantitativ urmarit.

(genetic) Cu toate cad analiza statistica a variantelor (testul ANOVA) nu a identificat o
diferenta semnificativa statistic, analiza genetica pune in evidenta capacitatea specifica de
combinare a formelor parentale, cu influente semnificative statistic asupra transmiterii

caracterului cantitativ de interes la Calendula.

Concluzii si recomandari privind variabilitatea genetica in hibridarea dialela directa si

reciproca

(statistic) Media valorii caracterului cantitativ analizat la hibrizi, a permis identificarea a
doua grupe: grupa 1 cu inaltime micd a hibrizilor (combinatiile: AuroraxJubileu,
JubileuxAurora, WilliamsxJubileu, WilliamsxArvena) si grupa 2 cu Indl{ime mai mare

(restul combinatiilor).
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+ (statistic) Cel mai mic coeficient de variabilitate relativd s-a obtinut la hibrizii din
combinatia WilliamsxAurora. Cea mai mare variabilitate relativa a fost observatd la
hibrizii rezultati din incrucisarea JubileuxAurora respectiv Jubileux Arvena.

+ (statistic) Absenta omogenitatii variantelor nu sustine aplicarea analizei genetice.

+ (statistic) Compararea mediei fiecdrei hibridari cu media globala a experimentului a pus in
evidentd urmatoarele trei grupe distincte. = Grupul 1: mediile hibrizilor F; semnificativ
statistic mai mici in comparatie cu media globala. In aceasta categorie intra (clasificate
descendent, cel cu probabilitatea de eroare mai mica fiind primul): AuroraxJubileu (t = -
7.14, p = 1.38:107), S WilliamsxArvena (t = -2.37, p = 0.0254) si JubileuxAurora (t = -
3.32, p = 0.0036); = Grupul 2: mediile hibrizilor F1 semnificativ statistic mai mari in
comparatie cu media globala. In aceastd categorie intri: ArvenaxJubileu (t = 2.82, p =
0.0090) si JubileuxWilliams (t = 2.58, p = 0.0167); = Grupul 3: mediile hibrizilor F; nu
difera semnificativ statistic, fatd de media globala. In aceasta categorie intrd combinatiile
hibride nespecificate ca apartindnd grupului 1 sau 2.

+ (genetic) Efectele CGC actioneaza in directia obtinerii unor descendenti mai inalti pentru
soiul Arvena, valorile fiind asigurate statistic.

+ (genetic) Efectele CGC actioneaza in directia obtinerii unor descendenti mai mici pentru
soiurile Aurora, Williams si Jubileu, valorile fiind asigurate statistic. Dintre soiurile
investigate, soiul Aurora da nastere unor descendenti cu inaltimea cea mai micd (valori g;
negative).

+ (genetic) Estimarea capacitatii generale de combinare pune in evidenta faptul ca parintele
cu capacitatea cea mai mare este Arvena (Py).

+ (genetic) Valoarea scazuta a raportului CGC:CSC indica prezenta unui efect dominant sau
epistatic In transmiterea inaltimii hibrizilor F;.

+ (general) Analiza genetica a pus 1n evidentd efecte generale si specifice de combinare,
respectiv efecte reciproce, semnificative statistic in transmiterea caracterului cantitativ de
interes, cu toate ci asumptia de omogenitate a variantelor nu a fost indepliniti. In acest

caz, rezultatele obtinute refera doar datele experimentale care au stat la baza analizei.

Concluzii si recomandari privind variabilitatea genetica in hibridarea dialela directa

+ (statistic) Iniltimea hibrizilor F; de mir in combinatiile studiate, s-a dovedit a fi un
caracter cu o variabilitate relativd inaltd. Cea mai mare variabilitate relativd a fost
identificata la hibrizii F; rezultati din incrucisarea StrkxGDs (hibrizi a caror medie a fost
cea mai micd, in comparatie cu alternativele studiate).

+ (statistic) Din punct de vedere statistic, hibrizii F; rezultati din Incrucisarea StrkxGDs s-
au dovedit a avea vigoarea semnificativ statistic mai micd, in comparatie cu hibrizii F,
rezultati din urmatoarele incrucisari: StrkxLib, GDsxFl, si LibxFl. Pentru a putea
recomanda utilizarea soiurilor din experiment ca genitori in noi lucrdri de ameliorare, este
necesara si analiza productivitatii descendentilor lor, precum si a altor caractere

importante pentru cultura i ameliorarea marului, in comparatie cu alti hibrizi.

37



| MODELE DE ANALIZA STATISTICA A VARIABILITATII GENETICE

Sorana D. BOLBOACA |

+ (genetic) Transmiterea si fixarea cea mai bund in descendentele generative a vigorii
scazute a asigurat-o soiul Starkrimson.

+ (genetic) Soiurile cu o crestere si fructificare de tip spur (Starkrimson si Goldenspur),
utilizate ca genitori, au determinat obtinerea hibrizilor cu vigoarea cea mai scazuta.

+ (genetic) Valoarea coeficientului de heritabilitate in sens larg (H” ~ 1) a iniltimii pomilor
nu a oferit o informatie valida, deoarece cel putin una din variantele din formula de calcul

a avut valoare negativa.
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