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摘要院本研究采用 HA-GGE双标图对 2012年长江流域国家棉花品种区域试验品种丰产性与稳定性尧品种适宜
种植区域划分尧试点的代表性和鉴别力以及理想品种与环境筛选等进行全面评价袁以展示 HA-GGE双标图在

棉花区域试验中的应用效果遥 结果表明院渊1冤皮棉产量的基因型尧环境尧基因型与环境互作效应均达极显著水平
渊 < 0.01冤袁 其中环境主效占处理变异平方和的 78.7%袁 而基因型主效占 8.7%袁 基因型与环境互作效应占
12.6%遥 渊2冤借助双标图的野理想品种冶和野理想试点冶功能图筛选出最理想的品种中 CJ408渊G2冤和南农 12号

渊G9冤袁筛选出最理想的试点为慈溪和江陵遥渊3冤用野适宜品种与环境组合冶功能图为各品种划分了适宜的种植区
域遥 渊4冤用野试点间关系冶功能图将试点划分为 4类袁其中位于四川盆地的射洪和成都试点聚为 1类袁位于长江
流域棉区北缘的河南南阳单独聚为 1类袁说明试点聚类与地理环境密切相关遥
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A large number of regional crop trials have demonstrated the ubiquitous existence of genotype 伊 environment interac-

tions (G伊E), which make it complicated to select superior cultivars and identify the ideal testing sites. The GGE (genotype main

effect plus genotype 伊 environment interaction) biplot is the most powerful statistical and graphical displaying tool available for

regional crop trial dataset analysis. The objective of the present study was to demonstrate the effectiveness of the biplot in evalu-

ating the high and stable yields of candidate cultivars simultaneously, and in delineating the most adaptive planting region, ana-

lyzing trial location discrimination ability and representativeness, and identifying the ideal cultivar and trial locations. The lint

cotton yield dataset with nine experimental genotypes and 17 test locations (three replicates in each) was collected from the na-

tional cotton regional trial in the Yangtze River Valley (YaRV) in 2012. The results showed that: (1) the effects of genotype (G),

environment (E), and genotype 伊 environment interaction (G伊E) were significant ( < 0.01) for lint cotton yield. Differences a-

mong environments accounted for 78.7% of the treatment total variation in the sum of squares, whereas the genotype main effect

accounted for 8.7%, and the genotype 伊 environment interaction accounted for 12.6%. (2) The 野ideal cultivar冶 and 野ideal loca-

tion冶 view of the HA-GGE biplot identified Zhongcj408 (G2) and Nannon12 (G9) as the best ideal genotypes; Cixi in Zhejiang

Province and Jiangling in Hubei Province were the most ideal locations.(3) The 野which-won-where冶 view of the biplot outlined

the adaptive planting region for each experimental cultivar. (4) The 野similarity among locations冶 view clustered the trial loca-

tions into four groups, among of which the two outlier locations, Shehong (SH) and Chengdu (QBJ), located in Shichuan Basin

in the upper reaches of YaRV, were clustered in one group, whereas the Nanyang (NY) of Henan Province at the northern edge
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of YaRV was singled out as a sole group. Such location clustering results implied an apparent association with the geo-

graphical environment.

cotton ( L.); HA-GGE biplot; discrimination ability; representativeness; crop regional trial

农作物品种区域试验中品种的生长发育过

程和表型变异总是受基因型与环境互作效应的

强烈影响[1]袁研究基因型与环境互作效应有助于
对参试品种和试点的科学评价与合理利用遥Zobel
和 Gauch等提出的主效可加互作可乘互作渊Addi-
tive main effects and multiplicative interaction袁
AMMI冤模型[2-3]和 Yan 等提出的 GGE (Genotype
main effect plus genotype by environment interac-
tion)双标图分析方法[4]是区域试验基因型与环境

互作效应分析的最有效的统计分析方法遥 AMMI
模型和 GGE双标图在区试数据分析中的适合性
问题虽然目前尚有争议[5-7]袁但 AMMI模型只能分
析抽象的互作效应袁不能对基因型主效和互作效
应同时分析袁也不能进行试点评价袁因而其实用
性较差曰 而 GGE双标图分析同时考虑了基因型
主效和基因型与环境互作效应袁被认为是对 AM-
MI模型的改良袁能更直观地评价和展示品种与环
境的互作关系袁是探索和研究利用作物基因型与
环境互作的重要方法遥

目前袁GGE双标图已经应用于燕麦[8-9]尧玉米[10]尧
高粱[11]尧向日葵[12]尧甘蔗[13-14]尧豆类[15]尧麦类[16-17]和棉

花[18-19]等作物的品种稳定性分析和品种适宜种植

区域划分遥 Yan和 Holland最近在 GGE双标图理
论的基础上提出的遗传力校正的 GGE 双标图
渊Heritability adjusted GGE biplot, HA-GGE biplot冤
方法[20]袁是最适合用于品种评价和试点评价的双
标图[21]袁但尚没有在农作物区域试验中进行品种
评价和综合应用的报道遥 本研究的目的是利用
HA-GGE双标图对长江流域国家棉花品种区域
试验的品种丰产性与稳定性尧品种适宜种植区域
划分尧试点的代表性和鉴别力以及理想品种与环
境筛选等进行全面评价袁以展示 HA-GGE双标图
在棉花区域试验中的应用效果袁为提高棉花区域
试验效率提供理论依据遥

材料与方法
试验设计

2012年长江流域国家棉花区域试验在四川

省的成都渊代号为 QBJ袁下同冤尧射洪渊SH冤尧湖南省
的常德渊CD冤尧益阳渊DTH冤尧岳阳渊YY冤尧湖北省的
荆州渊JZ冤尧江陵渊JL冤尧襄阳渊XY冤尧武汉渊WH冤尧黄
冈 渊HG冤尧 河南省的南阳 渊NY冤尧 江西省的九江
渊JJ冤尧安徽省的安庆渊AQ冤尧江苏省的南京渊NJ冤尧盐
城渊YC冤尧南通渊NT冤和浙江省慈溪渊CX冤共设置 17
个试点遥 各试点均采用随机区组排列袁重复 3次袁
小区面积 20 m2袁 植棉 3～6行袁 行距 0.80～1.10
m袁株距 0.30～0.40 m袁平均种植密度 26423 株窑
hm–2遥 参试品种均为抗虫棉杂交种袁分别为当杂
02-3尧中 CJ408尧湘丰棉 5号尧爱杂 13号尧川杂棉
33尧鄂杂棉 10号尧同杂棉 8号尧sGKz35和南农 12
号袁依次编号为 G1～G9遥

田间管理

安庆尧 慈溪和南通试点采用地膜直播方式袁
其余试点采用营养钵育苗移栽方式遥 各试点于棉
花生育期间平均累计施用 N尧P2O5和 K2O分别为
270 kg窑hm-2尧120 kg窑hm-2和 184 kg窑hm-2袁 平均防
治病虫 10.2次袁主要害虫为棉盲蝽尧红蜘蛛尧棉铃
虫尧蚜虫和斜纹夜蛾等遥 根据不同气候条件下棉
花的长势长相喷施适量化学调节剂袁确保棉花稳
健生长遥 吐絮后分小区收获袁收花截止日期为 11
月 20日袁到期不再采收青铃遥 各小区收获的子棉
充分混匀后袁从中随机抽取 1 kg子棉袁在皮辊机
上轧花后称量皮棉重量袁计算皮棉占子棉重量的
百分率袁 取两次重复的平均值计算品种的衣分袁
再根据衣分和实收子棉产量计算皮棉产量遥

统计分析方法

试验采用统计软件包 SAS V9.0的广义线性
模型程序对皮棉产量进行联合方差分析袁 其中基
因型为固定因素袁 试点为随机因素遥 用 HA-GGE
双标图分析方法[20]对环境中心化的皮棉产量进行

奇异值分解渊Singular value decomposition, SVD冤袁
得到环境和基因型的前两个主成分得分袁并将前
两个主成分作为 x轴和 y轴绘出 GGE双标图遥
所用的数据未经转化 (Transform=0)袁但进行了环
境中心化 (Centering=2) 和遗传力平方根标准化
(Scaling=2)遥 以环境为研究对象时采用环境聚焦
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的奇异值分配方法(SVP=2) 袁有利于双标图展示
环境间的关系曰以基因型为对象时则采用基因型
聚焦的奇异值分配 (SVP=1)袁以有利于展示品种
间的关系[22]遥 参照 Yan和 Holland的方法依据双
标图中环境向量的长度尧与平均环境轴的夹角大
小评价环境的鉴别力尧代表性和理想指数[20]遥

结果与分析

皮棉产量方差分析

联合方差分析结果表明渊表 1冤袁在皮棉产量
表型变异来源中袁环境主效应渊E冤尧基因型主效应

渊G冤和基因型与环境互用效应渊GE冤均达极显著
水平遥其中袁基因型主效应渊G冤尧环境主效应渊E冤和
基因型与环境互用效应渊GE冤的平方和分别占处
理总变异平方和渊SST冤的 8.7%尧78.7%和 12.6%遥
可见袁环境主效应渊E冤很大袁是产量变异的主要来
源袁但其对品种评价和环境评价无效袁故需要采
用 GGE模型剔除遥 另一方面袁基因型与环境互作
效应渊GE冤对处理变异的贡献率大于基因型主效
应渊G冤袁说明对基因型与环境互作效应渊GE冤的分
析十分必要袁也说明参试品种可能存在不同的适
宜种植区域遥

变异来源 Variation source 自由度 平方和 SS 均方 MS F
总变异 Total 458 44378064.9 96895.3
处理 Treatment 152 41543025.6 273309.4 35.6**

基因型 Genotype(G) 8 3618233.5 452279.2 58.9**

试点 Environment(E) 16 32690009.2 2043125.6 266.1**

基因型 伊 环境(GE) 128 5234782.8 40896.7 5.3**

区组 Block 34 746383.5 21952.5 2.9**

误差 Error 272 2088655.8 7678.9

表 1 2012年长江流域国家棉花区试品种皮棉产量的联合方差分析
Table 1 Combined analysis of variance for lint cotton yield from national cotton regional trials in YaRV in 2012

品种丰产性和稳产性分析

HA-GGE双标图的野丰产性与稳产性冶功能
图中的小圆圈代表野平均环境冶袁即各试点坐标的
平均值渊图 1a冤遥带箭头的直线通过双标图的原点
和平均环境坐标称为平均环境向量或平均环境

轴渊Average environment abscissa袁AEA冤袁它的正
方向是品种在所有环境下近似平均产量的高产

方向袁 所以各品种在 AEA轴上垂足的相对位置
代表了品种的丰产性袁越接近正方向其丰产性越
好[21, 23]遥 与 AEA轴垂直并通过原点的双箭头直线
为平均环境轴的纵轴渊Average environment cordi-
nate, AEC冤袁箭头偏离 AEA轴的方向表示品种的
不稳定性袁越靠近 AEA轴则越稳定[24]遥 皮棉产量
的丰产性分析表明渊图 1a冤袁鄂杂棉 10号渊G6冤尧中
CJ408渊G2冤尧南农 12号渊G9冤的丰产性最好袁当杂
棉 02-3渊G1冤和湘丰棉 5号渊G3冤的丰产性较好袁
同杂棉 8号渊G7冤略高于平均产量袁而川杂棉 33
渊G5冤低于平均产量袁爱杂 13号渊G4冤和 SGKZ35
渊G8冤的丰产性最差遥 稳产性最好的是爱杂 13号
渊G4冤袁其次是当杂棉 02-3渊G1冤尧南农 12号渊G9冤

和中 CJ408 渊G2冤袁 而同杂棉 8号渊G7冤尧SGKZ35
渊G8冤和鄂杂棉 10号渊G6冤的稳产性较差遥

理想品种筛选

理想品种是既高产又稳产的品种袁 在 GGE
双标图中是指距原点距离等于各品种向量最长

的投影长度袁且位于 AEA轴正方向上的品种遥 各
参试品种与理想品种在双标图中的相对距离表

示品种的理想程度袁并以理想品种为圆心作若干
个同心圆以便于直观比较和筛选相对理想的品

种遥 各品种的理想程度分析表明 渊图 1b冤袁中
CJ408渊G2冤和南农 12 号渊G9冤最理想袁其次是当
杂棉 02-3渊G1冤和鄂杂棉 10号渊G6冤袁而 SGKZ35
渊G8冤和爱杂 13号渊G4冤的综合表现欠佳遥

品种适宜种植区域划分

GGE双标图的野适宜品种与环境组合冶功能
图最适合用于品种生态区探索与品种适宜种植

区域划分遥 这种功能图首先连接双标图中最外围
的基因型形成多边形袁将所有的基因型均包围在
多边形内袁再从双标图的原点作多边形各边的垂
线袁将多边形划分为不同的扇区袁在同一扇区内

注院**表示 0.01显著水平遥
Note:**indicate sighificant at level of 0.01.
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的试点即构成了一个试点组合遥 每个扇区中位于
多边形角顶上的品种就是在该扇区内各个试点

上表现最好的品种袁 而参试品种所在扇区内的试
点所代表的生态区域也就是其扇区内品种的最适

宜种植区域[25]遥从图 2可见袁鄂杂棉 10号渊G6冤尧中
CJ408渊G2冤和南农 12号渊G9冤的最适宜种植区域
包括湖北的武汉尧荆州尧江陵尧黄冈和襄阳袁江西

九江袁浙江慈溪和四川成都与射洪植棉区遥 同杂
棉 8号渊G7冤尧湘丰棉 5号渊G3冤和川杂棉 33渊G5冤
适宜在湖南常德尧岳阳袁江苏南通和河南南阳植
棉区种植遥当杂棉 02-3渊G1冤适合在江苏南京和安
徽安庆所在棉区种植遥 而爱杂 13 号 渊G4冤和
SGKZ35渊G8冤不适宜在长江流域棉区种植遥

注: G1～G9为品种代号,详见表 2曰加号(+)表示试点图标位置遥
Note: G1-G9 were the cultivar codes, see table 2 for the detailed information曰 The plus sign (+) stands for the test location

mark position.

图 1 2012年长江流域棉花区试皮棉产量 GGE双标图的野丰产性与稳产性冶功能图(a)与野理想品种冶功能图(b)
Fig. 1 The 野mean vs. stability冶 view(a) and 野ideal cultivar冶 view (b) of GGE biplot based on lint cotton yield in the

national cotton regional trial in YaRV in 2012

PC1

注: QBJ尧SH尧CD尧DTH尧YY尧JZ尧JL尧XY尧WH尧HG尧NY尧JJ尧AQ尧NJ尧YC尧NT和 CX为试点代码遥
Note: QBJ, SH, CD, DTH, YY, JZ, JL, XY, WH, HG, NY, JJ, AQ, NJ, YC, NT and CX were test location code.

图 2 2012年长江流域棉花区域试验皮棉产量 GGE双标图的野适宜种植区域划分冶功能图
Fig. 2 The 野which-won-where冶 view of lint cotton yield GGE biplot depicting the best adaptive planting region for

the cultivars in the national cotton regional trial in YaRV in 2012

PC1 PC1
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试点鉴别力与代表性评价

在 GGE双标图中试点向量的长度表示其对
参试品种间遗传差异的鉴别能力渊Discrimination
abiltiy冤袁 而试点向量与 AEA轴的夹角大小表示
对目标环境的代表性渊Representativeness冤强弱袁
向量长度与鉴别力成正比袁而夹角大小与代表性
成反比[21]遥 图 3a表明袁成都尧益阳尧南通等试点的
鉴别力强袁而武汉试点的鉴别力差遥 江陵和慈溪
试点的代表性强袁南京尧九江尧黄冈和荆州等试点
次之袁南通和成都试点代表性稍差遥 射洪试点向
量与 AEA轴垂直袁 表明该试点上品种的表现与
平均表现无关袁即在该试点上针对整个目标环境
的品种皮棉产量选择没有效果遥 南阳试点的向量
与 AEA轴之间为钝角袁 即其品种排序与平均表
现排序负相关袁故不适合作为针对长江流域的品
种选择环境袁但可能适宜作为特殊适应性育种的
选择环境遥

理想试点筛选

理想试点应当具有最强的鉴别力和对目标

环境的代表性遥 GGE双标图中理想试点指位于
AEA轴正方向上袁 且向量长度等于最长试点向
量的鉴别力和代表性最强的坐标位置袁用实际试
点图标到理想试点距离评价试点的理想程度袁数
值越小则试点的综合表现越好[23]遥GGE双标图的

野理想试点冶 功能图中的同心圆的圆心即为理想
试点坐标袁 同心圆有助于试点的理想程度比较遥
图 3b表明袁慈溪和江陵试点最理想袁南京尧九江
和安庆等试点次之袁而南阳尧射洪和成都等试点
不理想遥
在遗传力校正的 GGE双标图中袁 试点鉴别

力评价参数用近似等于试点向量长度的试点遗

传力平方根渊 冤表示袁代表性评价参数用近似
等于试点向量与 AEA轴夹角余弦值的遗传相关
系数渊 冤表示袁而试点的理想指数用近似等于试
点向量在 AEA轴上垂直投影长度的遗传力平方
根与遗传相关系数的乘积渊 冤表示[19-20]遥由表 2
可见:渊1冤 依据遗传力平方根大小可将试点按鉴
别力排序为院益阳＞南京＞成都＞荆州＞九江＞
江陵＞慈溪＞南通＞常德＞黄冈＞安庆＞射

洪＞襄阳＞岳阳＞盐城＞南阳＞武汉遥 渊2冤依据
遗传相关系数大小袁试点代表性强弱可依次排序
为院江陵＞慈溪＞南京＞九江＞安庆＞荆州＞黄
冈＞益阳＞武汉＞岳阳＞盐城＞襄阳＞常德＞

南通＞成都＞射洪＞南阳遥 渊3冤依据理想指数对
试点的综合评价优劣排序为院 南京＞益阳＞江
陵＞荆州＞慈溪＞九江＞安庆＞黄冈＞常德＞

岳阳＞襄阳＞盐城＞南通＞武汉＞成都＞射

洪＞南阳遥

注: QBJ尧SH尧CD尧DTH尧YY尧JZ尧JL尧XY尧WH尧HG尧NY尧JJ尧AQ尧NJ尧YC尧NT和 CX为试点代码曰星号渊*冤表示品种的图
标位置遥

Note: QBJ, SH, CD, DTH, YY, JZ, JL, XY, WH, HG, NY, JJ, AQ, NJ, YC, NT and CX were test location code曰 The asterisk
sign渊*冤stands for the cultivar mark position.

图 3 2012年长江流域棉花区试皮棉产量 GGE双标图的野鉴别力与代表性冶功能图(a)和野理想试点冶功能图(b)
Fig. 3 野Discrimination and representativeness冶 view (a) and 野ideal location冶 view (b) of lint cotton yield GGE biplot

in the national cotton regional trials in YaRV in 2012

PC1 PC1
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表 2 2012年长江流域国家棉花区域试点评价参数
Table 2 The Discrimination ability, representativeness and desirability parameters of the test locations of national

cotton regional trials in YaRV in 2012

试点

Trial location

鉴别力

Discrimination ability

代表性

Representativeness

理想指数

Desirability index

位次 Rank 位次 Rank 位次 Rank

安庆 Anqin 1.109 11 0.958 5 1.063 7

常德 Changde 1.199 9 0.800 13 0.960 9

慈溪 Cixi 1.234 7 0.997 2 1.229 5

益阳 Yiyang 1.390 1 0.921 8 1.280 2

黄冈 Huanggang 1.112 10 0.946 7 1.052 8

九江 Jiujiang 1.261 5 0.965 4 1.216 6

江陵 Jiangling 1.237 6 0.997 1 1.233 3

荆州 Jingzhou 1.291 4 0.955 6 1.232 4

南京 Nanjing 1.330 2 0.984 3 1.309 1

南通 Nantong 1.214 8 0.548 14 0.666 13

南阳 Nanyang 0.863 16 原0.512 17 原0.442 17

成都 Chengdu 1.301 3 0.278 15 0.362 15

射洪 Shehong 1.106 12 原0.012 16 原0.014 16

武汉Wuhan 0.638 17 0.904 9 0.577 14

襄阳 Xiangyang 1.057 13 0.832 12 0.880 11

盐城 Yancheng 0.974 15 0.881 11 0.858 12

岳阳 Yueyang 1.051 14 0.899 10 0.945 10

讨论

农作物品种区域试验中普遍存在的基因型

与环境互作效应使农作物育种很难根据作物的

表型变异选择可重复的遗传变异袁并据此针对目
标区域选择和推广应用最适宜的优良新品种遥 中
国区域试验中品种评价主要依据品种的平均表

现及其超过对照品种的增产率袁而品种的稳定性
常被忽视遥 只有充分研究分析和鉴别区域试验中
品种的特殊适应性袁将品种的适宜区域划分和稳
定性参数纳入评价体系袁品种评价和应用才能更
加科学合理袁与生产的联系才能更加紧密遥

基因型与环境互作效应的表达既可能受到

作物生长环境中土壤类型尧经度尧纬度尧海拔高度
等固定因子的影响袁 也可能受到病虫害发生情
况尧温度尧湿度尧降水量尧田间管理措施等可变因
子的影响遥 在可重复和不可重复外界因素的影响
下袁基因型与环境互作效应在年际间和试点间的

表现差异很大[26-27]遥 基因型与环境互作效应在作
物区域试验方差分析中占总变异的比例通常高

于基因型主效遥 因而袁通过分析基因型与环境互
作将有助于了解基因型的广泛适应性和特殊适

应性[28]袁对基因型与环境的互作效应的估计和应
用是作物品种区域试验中合理进行品种评价尧试
验环境评价和生态区划分的理论基础遥 前人比较
和总结了多次试验中基因型与环境互作在年际

间和试点间表现的规律和一般模式袁以期利用可
重复的基因型与环境互作来提高品种选择效率袁
主要方法包括方差分析尧线性回归分析尧互作方
差分解法尧移动乘式模型尧AMMI模型袁以及与上
述模型分析相关的聚类分析和排序等遥 Westcott
对分析基因型与环境互作的各种方法作了综合

评价袁 认为在没有一个真正的环境估计值之前袁
直线回归法及其有关的稳定性参数都不能作为

一种合适的方法推荐[29]遥
目前袁区域试验中最常用的两种基因型与环
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境互作效应分析方法是 AMMI模型分析 [30-31]和

GGE双标图分析[24-25]遥Zobel等提出了加性主效应
乘积互作效应渊AMMI冤模型袁用传统的方差分析
分解基因型与环境的加性主效应袁并与用主成分分
析渊PCA冤方法剖分残差的乘式互作效应相结合[2]遥
通常方差分析是加性模型袁可以有效地分解主效
应袁 并能检测基因型与环境互作效应的显著性袁
但不能提供基因型与环境互作的具体模式遥 Yan
将依据 AMMI模型产生的双标图称为 GE双标
图袁并提出了将 G与乘积项 GE合并进行主成分
分析的分析方法袁而由此产生的双标图称为 GGE
双标图[4]遥 GGE双标图解释的平方和比例中同时
包括基因型和基因型与环境互作效应袁 因而比
AMMI双标图解释的百分比要高袁比 AMMI双标
图更精确和实用[5]遥 GGE双标图作为探索和研究
作物基因型与环境交互作用模式的重要方法袁已
经在作物区域试验数据分析中广泛地应用袁而
HA-GGE双标图是对 GGE双标图的升级袁 更适
合于在区域试验中进行品种和试点评价遥 本研究
应用 HA-GGE双标图方法全面分析了 2012年长
江流域棉花区试中的品种丰产性和稳产性尧理想
品种和试点筛选尧品种适宜种植区域划分尧试点
代表性和鉴别力等实际问题 袁 充分展示了
HA-GGE双标图在棉花区试数据分析中的应用
效果遥 研究表明袁皮棉产量的基因型尧环境尧基因
型与环境互作效应均达极显著水平袁其中环境主
效是处理变异的主要来源袁而基因型与环境互作
效应对变异的贡献大于基因型主效袁从而证实了
对棉花区域试验中基因型与环境互作效应研究

和应用的必要性遥 本研究对其它作物区域试验中
的应用也起到了示范作用袁可为进一步完善和规
范中国农作物品种区域试验的评价体系提供理

论依据遥
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