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https://apariciojohan.github.io/Starting_MrBean/

BLUPs vs BLUEsS

Comparacién BLUP-BLUE
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R=0.99, p<2.2e-16

y=480
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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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Analisis Espacial con Checks

Ejemplo con datos simulados (heredabilidad h? = 0.4)
Poblacion de 382 individuos replicados dos veces, y dos controles replicados 18 veces.
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Qué sucede con la varianza genotipicay
la Heredabilidad?

CHK2 <

k

predicted.value
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Qué sucede con la varianza genotipica y

la Heredabilidad?

Component Variance SD log10(lambda)
All All All
1 geno Ql_@ 0.42 0.165

0.56
Heritability

0=Bad/1=Good

Component Variance SD log10(lambda)
All All All
geno 0.324 0.42
0.41
Heritability

0=Bad/1=Good
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Distribucion (BLUEs/BLUPs)

Comparacion BLUPs con y sin Checks

© o

©

value

4 © Y ©

BLUE BLUP_con_Checks BLUP_sin_Checks
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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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https://beanteam.shinyapps.io/MrBean/
https://mrpackages.netlify.app/mrbean.html
https://apariciojohan.github.io/MrBeanApp/
https://apariciojohan.github.io/Starting_MrBean/

Multiples rasgos (Trait-by-Trait)

YdHa_clean

e Estudiar la correlacion que existe entre

cada par de rasgos (pearson correlation y
analisis de componentes principales PCA). o
* BLUPs/BLUEs para todos los rasgos.

* Tabla de resumen para cada uno de los rasgos.
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Multiples sitios (Site-by-Site)

Number of genotypes %
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Introduccion

Most field tests for plant breeding are replicated

across different environments

measure the performance of breeding stocks
across a range of environmental conditions to

which a cultivar might be exposed.
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Usos Generales

. Incorporar informacién de varios
experimentos (sobre diferentes sitios o afios)

para obtener valores globales de mejora BVs
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Usos Generales

Permite  estimar efectos del
Genotype por Ambiente (or
Genotype-by-Year), y sus
estructuras de varianza.

Critico para entender la estructura
poblacional de los genotipos y para
definir estrategias de mejoramiento.
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Usos Generales

nnnnnnnnnnnnn




Dificultades

Cada sitio (o afo) tiene su

propia “Personalidad” (i.e
estructura residual, efectos de
disefio, etc.) que necesitan ser
combinados en un solo analisis.




Dificultades

Cada sitio (o afo) tiene su

propia “Personalidad” (i.e
estructura residual, efectos de
disefio, etc.) que necesitan ser
combinados en un solo analisis.




incompleta

Number of Genotypes

En la practica la mayoria de MET son desbalanceados.
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En la practica la mayoria de MET son desbalanceados.

prometedores

adicion

eliminacion
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Dificultades

Il

404

PAGE NOT FOUND

« IS -

La cantidad de datos puede ser grande lo cual

genera dificultades en el ajuste y la
convergencia.
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Dificultades

* Requiere chequeos previos adicionales (e.g. EDA,
coding, etc.).

Heritability Pal15C_irr

075

070

Heritability

085

Outliers Remave
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Estrategia para ajustar modelos MET.

Careful cleaning process (same factors,
values, etc.).

Empezar analizando cada  sitio

individualmente determinando
los components necesarios (y
significativos) datos extrafios y efectos
de disefio.




Estrategia para ajustar modelos MET.

 Evaluar cuales sitio se consideran en el analisis

combinado (sitios con baja heredabilidad
contribuyen poco al ranking).

- Cuales variables o factores estarin a traves
de todos los experimentos.

e Combinar todos los experimentos en un solo
analisis

« Ir progresando lentamente en estructuras de
varianza mas complejas.
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Estructuras de Varianza y Covarianza

* Variance?
. CovaHancé;\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\\$

e Correlation?

density

Normal distributions with different variances
Mean = 100
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Estructuras de Varianza y Covarianza
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Estructuras de Varianza y Covarianza
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Estructuras de Varianza y Covarianza

El nuUmero de parémetros requeridos para ajustar un
modelo multi-ambiental incrementa mas rapido que el
numero de ambientes.

Modelos mas Parsimoniosos son preferidos cuando el
numero de ambientes es grande.

us: unstructured
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Estructuras de Varianza y Covarianza

« las estructuras Factor Analytic frecuentemente pueden

capturar el patron genotipo-por-ambiente sin requerir
extraordinaria complejidad del modelo.

FAL: factor analytic 1 us: unstructured
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Fikret Isik - James Holland
Christian Maltecca

Genetic Data

Analysis for
Plant and Animal
Breeding

EXTRAS ONLINE

https://www.springer.com/gp/book/9783319551753
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https://www.springer.com/gp/book/9783319551753
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Johan Aparicio & Daniel Ariza-Suarez
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