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MrBean

Web Application for Spatial Analysis!

A Home SpATS
Spatial P-Splines

More info ©

ASRemi-R
ARLXARI Correlation

Is an easy to use R-Shiny web-app that simplifies the analysis of large-scale plant breeding experimental analysis by using the power and versatilty of Linear
Single-Site Mixed Models (LMM) . This app combines the analytical robustness and speed of and (Rodriguez-Alvarez et al. 2018)" with the visual power
offered by 7. Mr.Bean provides a graphical workflow for importing data, identifying outliers, and fitting field data using LMM wiith or without spatial
correction. The results are BLUPs/BLUES predictions and heritabilities for singl ttipl trial (MET) analysis. In
S— addition, Mr.Bean also provides a module for exploring results from METs using several graphical and multivariate techniques.

&% Site-by-Site Moreinfo ©

otia! Trend
AsRem!

Single-Site
© Unreplicated

& Model Selector

More info ©

Two-Stage Analysis
Jump
MET Analysis
Traditional Desi
LM Analysis with Ime4 More about: https://mrpackages.netlify.app/mrbean.html

This app is a convenient and accurate way to analyze your agronomic data, visualize field patterns and select genotypes all in one place using the latest

statistical and computational tools. Features are built-in separate modules and you can start to discover the advantages of our ool as so0n as you download
the package!

Mr.Bean is the result from a collaboration of an international group of researchers including statisticians, quantitative geneticists, and breeders who wanted
of simplify and a Iy the genetic potential of genoty g out of plant breeding pipelines.

! Rodriguez-Alvarez, MX, Boer, M.P, van Eeuwilk, FA., and Eilers, PH.C. (2018). Correcting for spatial heterogeneity in plant breeding experiments with
P-splines. Spatial Statistics, 23, 52 - 71.

J.aparicio@cgiar.org

Version Web MrBean: https://beanteam.shinyapps.io/MrBean/
Pagina Web MrBean: https://mrpackages.netlify.app/mrbean.html
Repositorio MrBean: https://apariciojohan.github.io/MrBeanApp/
Pagina del Curso: https://apariciojohan.github.io/Starting MrBean/
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Ejemplo 1

Disefio completamente al azar (DCA)

Diseio completamente al azar (DCA)

vi v1 v3 V2 v3 V2

V2 v3 v4 v4 v3 V2

V2 v3 v4 v1 V2 v4

v3 v1 v4 v v4 v1
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Disefio completamente al azar (DCA)

Este considera datos publicados en Mead et al. (1993, p.52) de una prueba
de rendimiento con melones. El ensayo contd con 4 variedades de meldn
(variety). Cada variedad fue probada en seis parcelas de campo (6 réplicas).
La asignacion de tratamientos (variedades) a unidades experimentales
(parcelas) fue completamente aleatoria. Por lo tanto, el experimento se
presentd como un diseiio completamente aleatorio (DCA).

Diseio completamente al azar (DCA)

vi v1 v3 V2 v3 V2

V2 v3 v4 v4 v3 V2

V2 v3 v4 v1 V2 v4

v3 v1 v4 v v4 v1

variety

yield

row

o
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vl
vl
vl
vl
v2
v2
v2
v2
v2
v2
v3
v3
v3
v3
v3
v3
v4
v4
v4
v4
v4
v4

25.12
17.25
26.42
16.08
22.15
15.92
40.25
35.25
31.98
36.52
43.32
37.1
18.3
22.6
25.9
15.05
11.42
23.68
28.55
28.05
33.2
31.68
30.32
27.58
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En términos generales

Ho: = p2 = N3 = py

* Respuesta: yield
* Variable Explicatoria: variety
* Objetivo: Diferencias en el rendimiento de las variedades.

yij = L+ variety; + g ; &~N(0,0%)

 Numero de niveles en el factor variety = ?
* Numero de repeticiones por nivel =?

¢ Cuantos parametros debo estimar?
2, ECAT

nnnnnnnnnnnnn




Fijo o Aleatorio?

Five basic questions to consideration

Ara the levels of a factor
determined in 8 non-random

manner?

If yes: a effect

http://www.biosci.global/customer-stories-en/fag-is-it-a-fixed-or-random-

Fixed vs. Random effect

Would the same levels be used again if the
experiments were to be repeated a second tima?

Ifyas: a affect

Are inferences to be made Is the number of levels in the

about levels not included in population large enough to be

the experiment?

effect

effect/?utm_source=linkedin&utm medium=post&utm campaign=genstat teachnical&utm content=is%20it%20a%20fixed%200r%20random%20effect

https://github.com/kwstat/fixedrandom/blob/master/fixedrandom.pdf
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Ejemplo 2

Disefio en bloques completos al azar (DBCA)

Diseno en bloques completos al azar (DBCA)

c4

C2

C1

C3

C2

C3

c4

C1

c4

C3

C1

C2
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Disefio en bloques completos al azar (DBCA)

Este considera los datos publicados en Clewer y Scarisbrick (2001) de un
ensayo de rendimiento (t/ha) presentado como un disefio de bloques
completos al azar (3 bloques) con el cultivar (4 cultivares) como Unico
factor de tratamiento. Asi, tenemos un total de 12 parcelas.

Diseno en bloques completos al azar (DBCA)

C4 C2 C4
Cc2 C3 C3
C1 C4 C1
C3 C1 Cc2

block cultivar yield row col

Bl C1 7.4 2 1

Bl c2 9.8 3 1

Bl C3 7.3 1 1

Bl c4 9.5 4 1

B2 C1 6.5 1 2

B2 c2 6.8 4 2

B2 C3 6.1 3 2

B2 c4 8 2 2

B3 C1 5.6 2 3

B3 c2 6.2 1 3

B3 C3 6.4 3 3

B3 c4 7.4 4 3
.\; -
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Hipotesis de interés

Efectos fijos:
Ho: p1= o= ... = ut
Hai: pi# pjforsomei, jintheset1 ...t

(i.e. hay un efecto significativo del tratamiento)
Test statistic: F ort

Efectos aleatorios:

Ho: 6%g=0
Hi: 6%>0

(i.e. hay una variacion significativa debido a los efectos aleatorios)
Test statistic: Chi-square (likelihood ratio test)
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Goodness-of-fit statistics (Bondad de ajuste del modelo)

» AIC Yy el BIC pueden ser usados para ranquear o0 comparar modelos no anidados.

AIC =-2XlogL +2 Xt
BIC =-2XlogL + log(n) X t

t ndmero de parametros estimados en el modelo
n namero de observaciones
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¢Qué sucede si no incorporo el efecto de bloque?

AIC= —2%(—17.12)+2%(5)

term df sumsq meansq statistic puvalue df logLik AIC BIC deviance df.residual nobs

1 Gen 3 6.63 2.21 1.45 0.3
U 1 3 -17.12 44.23 46.66 12.18 12
2 Residuals 8 12.18 1.52
Showing 1 to 1 of 1 entries
Showing 1 to 2 of 2 entries

term df sumsq meansq statistic p.value
1 Gen 3 6.63 2.91 5.53 0.04 df logLik AlC BIC deviance df.residual nobs
2 Replicate 2 9.78 4.89 12.23 0.01 1 B -71.37 28.74 32.14 2.4 3] 12
3 Residuals 6 2.4 0.4

Showing 1to 1 of 1 entries

Showing 1to 3 of 3 entries

BIC= —2X(—7.37)+ log(12)X(7)
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Y si tdmo el genotipo como aleatorio, écual es su

significancia?

Valor-p = 0.07599 ¢?

LRT (Likelihood Ratio Test)

ANOVA-1ike table for random-effects: Single term deletions

Model:
Response ~ Replicate + (1 | Gen)

npar loglik AIC LRT Df Pr{>Chisqg)
<none’ 5 -13.298 35.581

(1 | Gen) 4 -14.865 37.73@ 3.1487 1 8.87599 .

Signif. codes: @& "***' @g.@Bl "**" £.861 '*" /.65 "." 8.1 " " 1

Valor-p corregido = 0.07599/2 = 0.04
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Heredabilidad

2
pr_ O 0.6033

62 + 62,;/r 0.6033 + 0.4000/3

= 0.819

Random effects:

Groups  Name Variance Std.Dev. 0.63
Residual SD
Gen (Intercept) |0.6033 0.7767

Residual 9.4000 ©.6325 Looking for low Looking for high
Number of obs: 12, groups: Gen, 4

0.78
Genotypic SD

0.82
Heritability

0=Bad /1= Good




Ejemplo 3

Disefio en bloques aumentados

Diseno en bloques aumentados
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Diseno en bloques aumentados

Este considera los datos publicados en Peterson (1994) de un ensayo de rendimiento
presentado como un disefio aumentado. Los genotipos (gen) incluyen 3 estandares (st,
ci, wa) y 30 nuevos cultivares de interés. El ensayo se dispuso en 6 blogues (block). Los
3 estandares se prueban en cada blogue, mientras que cada entrada se prueba en solo
uno de los bloques. Por lo tanto, los blogues son "blogues incompletos".

Diseino en bloques aumentados

gen yield block row  col
st 2972 I 1 1
14 2405 I 2 1
26 2855 I 3 1
ci 2592 I 4 1
17 2572 I 5 1
wa 2608 I 6 1
22 2705 I 7 1
13 2391 I 8 1
st 3122 1} 1 2
ci 3023 1} 2 2
4 3018 1 3 2
15 2477 1} 4 2
30 2955 Il 5 2
3 3055 Il 6 2
wa 2477 Il 7 2
24 2783 ] 8 2
st 2260 1] 1 3
18 2603 1] 2 3
27 2857 1] 3 3
ci 2918 1] 4 3
25 2825 Ul 5 3
28 1903 Ul 6 3
5 2065 Ul 7 3
wa 3107 n 8 3
st 3348 v 9 1
9 2268 v 10 1
6 2148 v 11 1
ci 2940 v 12 1
wa 2850 v 13 1
20 2670 v 14 1
11 3380 v 15 1
23 2770 v 16 1
st 1315 " 9 2
2 1055 " 10 2
21 1688 \ 11 2
wa 1625 \ 12 2
ci 1398 " 13 2
10 1293 " 14 2
8 1253 " 15 2
16 1495 " 16 2
st 3538 VI 9 3
29 2915 VI 10 3
7 3265 VI 11 3
ci 3483 Vi 12 3
1 3013 Vi 13 3
wa 3400 Vi 14 3
12 2385 Vi 15 3
19 3643 Vi 16 3
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Ejemplo 4

Diseno alfa-lattice

Diseno alfa-lattice

Rep1 Rep2

G21 I G13 G06

G04 G10 G14 GO3

G02 G18

G05 GO02 G21 GO03

G09 G18 GO7|GO01 G18 G13 G05

G14 GO03 G21 G10 G13 GO06 (G14 G09 G04 G10

e\ 2




Diseno alfa-lattice

Este considera datos publicados en John y Williams (1995) de un ensayo de
rendimiento (t/ha) presentado como un disefio alfa. El ensayo tenia 24
genotipos (gen), 3 réplicas completas (rep) y 6 blogues incompletos

(inc.block) dentro de cada réplica. El tamafio del bloque era 4

Diseno alfa-lattice

Rep1 Rep2 Rep3
G11 G21 G13 G17 GO6 | GO8 G12 G05 G02 G19 G02 G17 G12 G21 GO03
G04 G10 G14 GO03 G15 G12|G20 G15 G11 G09 G18 GO7 G15 G18 G13 G05
G05 G20 G19 GO07 G14 G03 G21 G10 G13 GO6 G09 G04 G10 G20
G02 G18 GO08 GO01 GO09 | G04 G17 GO01 G08 GO06

plot rep inc.block gen vyield row col
1 Repl B1 G11 4.1172 4 1
2 Repl Bl GO044.4461 3 1
3 Repl Bl GO055.8757 2 1
4 Repl Bl G224.5784 1 1
5 Repl B2 G21 4654 4 2
6 Repl B2 G104.1736 3 2
7 Repl B2 G204.0141 2 2
8 Repl B2 GO02 4335 1 2
9 Repl B3 G23 42323 4 3
10 Repl B3 G14 47572 3 3
11 Repl B3 G16 4.4906 2 3
12 Repl B3 G183.9737 1 3
13 Repl B4 G13 4253 4 4
14 Repl B4 GO3 3342 3 4
56 Rep3 B2 G083.9821 1 14
57 Rep3 B3 G17 43234 4 15
58 Rep3 B3 G18 4.2486 3 15
59 Rep3 B3 G04 439 2 15
60 Rep3 B3 G06 4.2474 1 15
61 Rep3 B4 G12 41746 4 16
62 Rep3 B4 G134.7512 3 16
63 Rep3 B4 G104.0875 2 16
64 Rep3 B4 G2338721 1 16
65 Rep3 BS G21 4.413 4 17
66 Rep3 B5S  G22 4.2397 3 17
67 Rep3 B5 G16 4.3852 2 17
68 Rep3 B5 G24 35655 1 17
69 Rep3 B6 G03 2.8873 4 18
70 Rep3 B6  GO5 4.1972 3 18
71 Rep3 B6 G20 3.7349 2 18
72 Rep3 B6 GO07 3.6096 1 18
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Diseno fila-columna (Espacial)

Disefno fila-columna (Espacial)

Diseio fila-columna (Espacial)

Rep1 Rep2
G03 G34 G13 G35 G01 G01 G27 G29 G14 G28
G05 G32 G02 G27 G08 G33 G09 | G17 G18 | G32 G15 G02
G19 | G26 | G29 | G15 G11 GO7 | G26 | GO5 | G35 | G10 | G30
G10 | G14 G21 G31 G066 | G18 G21 G12 G04 G13 | G03
G20 | GO4 | G33 | G28 GO7 | G12 | G30 | G31 G19 . G34 | G20 | G08 | GOB
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Diseno fila-columna (Espacial)

Considera los datos publicados en Kempton y Fox (1997) de un ensayo de
rendimiento presentado como un disefio de fila-columna resolvible. El
ensayo tuvo 35 genotipos (gen), 2 réplicas completas (rep) con 5 filas (fila) y
7 columnas (col). Por tanto, una réplica completa se subdivide en filas y
columnas incompletas.

Diseio fila-columna (Espacial)

Rep1 Rep2

G17 | G09 | GO3 | G34 | G13 [ G35 | GO1 | GO1 | G27 G29 | G14 | G28

GO05 | G32 | G02 | G27 | GO8 | G33 | GO9 | G17 | G18 | G32 | G15 | GO2

G11 | G19 | G26 | G29 | G15 G11 | GO7 | G26 | GO5 | G35 | G10 | G30

G10 | G14 .621 G31 | Go6 | G18 G21 [ G12 | Go4 G13 | G03

G20 | G04 | G33 | G28 | GO7 | G12 [ G30 | G31 | G198 . G34 | G20 | G08 | GO6B

rep row col gen vyield
Repl 1 1 G20 3.77
Repl 1 2 G04 3.21
Repl 1 3 G33 4.55
Repl 1 4 G28 4.09
Repl 1 5 G07 5.05
Repl 1 6 G12 4.19
Repl 1 7 G30 3.27
Repl 2 1 G10 3.44
Repl 2 2 Gl14 43
Repl 2 3 G16 NA
Repl 2 4 G21 3.86
Repl 2 5 G31 3.26
Repl 2 6 G06 4.3
Repl 2 7 G18 3.72
Rep2 3 12 G35 4.83
Rep2 3 13 G10 4.7
Rep2 3 14  G30 4.23
Rep2 4 8 G33 5.71
Rep2 4 9 G09 6.13
Rep2 4 10 G17 4.63
Rep2 4 11  G18 548
Rep2 4 12 G32 547
Rep2 4 13 G15 NA
Rep2 4 14 G02 4.16
Rep2 5 8 G01 5.22
Rep2 5 9 G27 6.16
Rep2 5 10 Gl6 4.2
Rep2 5 11  G29 4.66
Rep2 5 12 G14 554
Rep2 5 13 G28 3.81
Rep2 5 14 G22 3.6
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Disefo alfa-lattice (Espacial) a gran escala

Este ejemplo considera los datos de un ensayo
experimental del equipo elite de frijol (VEF) llevado
a cabo en el 2016 bajo un disefio alfa-lattice. El
ensayo tuvo 380 genotipos (line), 2 réplicas
completas (rep) y 18 blogues incompletos (block)
dentro de cada réplica. Este estuvo en un arreglo de
12 columnas (col) y 7 filas (row).
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BLUPs vs BLUEsS

Comparacién BLUP-BLUE

2000 -

1750 1

1500 A

BLUPs

1250 1

1000 A

R=0.99, p<2.2e-16

y=480

— 7501

500 1000

1500
BLUEs

2000
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BLUPs vs BLUEsS

Comparacién BLUP-BLUE

El rango del YdHa cuando el genotipo es aleatorio es mas 2000 -
pequeio que cuando el genotipo es fijo debido al Shrinkage. R=0.99. p<2.2e16

y=480+0.64 x
1750 A

El shrinkage existe en los efectos aleatorios debido a que
ellos estan restringidos a los definidos por una
distribucién normal. 15001

BLUPs

Esto “empuja” los valores extremos hacia la media. 1250 1

Para efectos fijos, todos los valores son posibles
(no supuestos acerca de los posibles valores)

1000 -

7504

En algunos casos las clasificaciones pueden - : - -
P 500 1000 1500 2000

diferir entre BLUE y BLUP. Se ha demostrado (Searle et al., 1992) que BLUP BLUEs

maximiza la probabilidad de identificar la clasificacion real de G.
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