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双标图分析在农作物品种多点试验中的应用 

严威凯 
Eastern Cereal and Oilseed Research Centre (ECORC), Agriculture and Agri-Food Canada (AAFC), Neatby Building, 960 Carling Ave., 
Ottawa, Ontario, Canada, K1A 0C6 

摘  要: 双标图分析越来越多地被用于直观分析农作物品种多点试验数据和其他类型的两向数据。这种方法深受植

物育种家和农业研究人员的推崇, 认为它可以提高研究者理解和驾驭试验数据的能力; 但也受到一些学者的批评, 

认为它是统计分析方面的旁门左道。事实上, 学术界对什么是双标图的认识尚存混乱, 一些双标图的使用者并不总能

正确地选择和解释双标图, 一些双标图的批评者对双标图分析及其研究对象也缺乏深入了解。为使研究者对双标图

分析有一个客观全面的认识, 本文就用双标图分析农作物品种多点试验中的几个问题进行阐述: (1)如何针对特定的

研究目的选择适当的双标图; (2)如何选择适当的GGE双标图来分析多点试验数据; (3)如何使用GGE双标图的不同功

能形态进行品种评价、试验点评价和品种生态区划分; (4)如何判断双标图是否充分表现试验数据中的规律; (5)如何检

验双标图显示的结果是否显著。 
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Optimal Use of Biplots in Analysis of Multi-Location Variety Test Data 
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Abstract: Biplot analysis has been increasingly used in visual analysis of genotype-by-environment data and other types of 
two-way data. While many plant breeders and agricultural researchers are enthusiastic about the capacity of biplot analysis in 
helping them to understand their research data, some statisticians consider the use of biplots as a sidetrack to genotype- 
by-environment interaction analyses. Confusion also exists among statisticians on what is or is not a biplot. Admittedly, some 
users of biplot analysis are not always clear on how to select a proper type of biplot for a particular research objective and how to 
interpret a biplot correctly, accurately, and adequately. Some criticisms of biplot analysis may arise from incomplete understand- 
ing of the practitioners’ research problems as well as of the biplot methodology. In this review, I summarize the experiences and 
understanding in biplot analysis of genotype-by-environment data achieved during the last decade and discuss the following issues: 
(1) how to choose a proper biplot; (2) how to choose a proper GGE (genotype + genotype-by-environment interaction) biplot; (3) 
how to use the key functions of a GGE biplot for genotype evaluation, test-environment evaluation, and mega-environment de- 
lineation; (4) how to judge the adequacy of a 2-D biplot; and (5) how to test the statistical significance of a biplot pattern. 
Keywords: Biplot; Genotype-by-environment interaction; Genotype evaluation; Test-environment evaluation; Mega-environment 
delineation 

1  问题的提出 
1.1  多点试验数据分析的三大目标 

农作物多点试验(或区域试验)是最基础、最常
用的农业试验。每年、每个省区市、每个育种单位

及种子公司都要对各种作物进行品种多点试验, 为
品种的选育、审定和推荐提供依据。多点试验之所 

以必要是因为品种与环境之间存在着相互作用(GE), 

即品种的排名因环境或试验点的不同而变化。由于

同一原因, 多点试验数据的分析也成为植物育种和

品种推广的重要组成部分。多点试验数据通常包括

多个性状(产量、品质、病虫害抗性、农艺性状等)

的数据, 本文中以产量数据为例。 
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在早期的品种-环境两向数据分析中 , 多把GE
当作一个干扰因素, 因为其主要目的是选育受GE影
响较小的稳产品种。许多旨在避免GE的“稳定性”指
标应运而生[1]。稍后, 人们认识到一些品种与地点的
互作在年际间可重复出现, 因此是可以利用的[2]。为

此 , Gauch和Zobel[3]提出了按G和GE划分品种生态
区(mega-environment)的概念和方法, 目的是把目标
环境分为不同的品种生态区, 通过在不同的生态区
内选育和部署不同的品种, 把GE中可重复的部分利
用起来, 从而提高作物的总体生产力。再后来, 人们
认识到, 多点试验数据不但可以用来评价品种, 而
且也是评价和选择适合于品种鉴定的试验点或环境

的宝贵资料, 由此确立了多点试验数据分析的三大
目标, 即品种评价、试验点评价和品种生态区划分
[4-8]。从方法论的角度, 划分品种生态区应在第一顺
位, 因为所谓优良品种和理想试验点都是针对特定
品种生态区而言的[8]。 
1.2  双标图分析简史与现状 

“一图胜千言”。为帮助认识和理解多点试验数
据 , 人们提出了多种图解方法。其中最著名的是
Finlay和Wilkinson[9]的联合回归图, Gauch和Zobel等
[3,10]创立的AMMI (加性主效应和积性互作效应)组
图 , 和笔者等 [4-8]创立的GGE双标图分析系统。
AMMI分析问世后, 联合回归图的使用越来越少。
GGE双标图问世后, AMMI分析也逐渐被取代, 尽管
对于AMMI和GGE双标图孰优孰劣尚有争论[8,10-11]。 

双标图(biplot)最初由Gabriel[12]提出, 用来图解
主成分分析(PCA)或特征值分解(SVD)两向数据表
所得出的结果。“双标图”的字面意思, 是指把两向表
中每个行的名称(如品种名)和每个列的名称(如地点
名)都标在同一个图上。与其他图解法相比, 双标图
有一个独特的 “内积原理”。即双向表中的每一个数
值(元素)都可从图上直观得出, 因为它近似等于该
数据所在行的向量长度、所在列的向量长度及行向

量和列向量间夹角的余弦三者之积。由于这一特性, 
任意两向表或矩阵, 只要能为一个 2-D(两维)矩阵所
近似, 就可以用一个 2-D双标图来同时直观分析各
行之间的关系、各列之间的关系和行与列之间的交

互关系。这在品种-环境两向数据的分析上分别对应
于品种之间的相似性、试验点之间的相关性和品种

与试验点之间的相互作用, 即品种的一般适应性和
特殊适应性。因此, 正确使用双标图可能同时实现
上述品种多点试验数据分析的三大目标。其他图解

法, 包括AMMI组图[10]都不具备这个特性。 
Bradu和Gabriel[13]最早把双标图用于分析农作物

(棉花, Gossypium sp.)品种-环境两向数据。Kempton[14]

首次把它用于分析小麦(Triticum aestivum)品种与环境
的相互作用。Kroonenberg[15]以农业研究人员为对象写

了一个系统介绍双标图分析的小册子, 其主要内容稍
后被收入[16]。“biplot”一词最早出现在美国农学会的杂
志上, 是由 1988 年Zobel等 [17]介绍AMMI时提出。
“GGE Biplot”一词由笔者等首次提出[18]。此后, “biplot”
便越来越多地出现于这些杂志中(图 1)。在中国, 
“biplot”一词首先由王磊等[19]在介绍AMMI分析时引
入并被译为“双标图”。笔者等[20]在介绍GGE双标图时
把“biplot”译为“叠图”, 但“双标图”似乎更为贴切并已
得到广泛认可。随着有关双标图文章的大量涌现, 双
标图分析越来越成为育种工作者和农业研究人员必不

可少的数据分析工具。 

 

图 1  含有“双标图”的文章在美国农学会杂志上逐年出现    
的次数 

Fig. 1  Number of publications by year in the journals of Crop 
Science and Agronomy Journal 

 
虽然许多育种工作者和农业研究人员对双标图

在数据分析中的独到作用极为推崇, 但也有一些学
者把它视为旁门左道[21]。的确, 关于双标图分析尚
存许多模糊看法。诸如, 学者之间对于某个图是不
是双标图尚有争议 [8,10]; 双标图分析的使用者不一
定总能正确地选择和确切地解释双标图; 双标图分
析的批评者未必对双标图分析的原理和实际应用有

透彻了解。为了帮助研究者正确有效地使用双标图

分析, 使之在育种和农业研究中发挥最大作用, 有
必要对相关问题加以澄清。本文的目的是总结笔者

近十年来在双标图分析上的探索, 就双标图分析的
若干问题进行梳理, 以供以中文为第一语言的研究
者参考。这些问题包括以下几个方面: (1)如何选择
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适当的双标图(GGE双标图为其中一种), (2)如何选
择适当的GGE双标图, (3)如何使用同一GGE双标图
的 4种重要功能形态, (4)如何判断 2-D双标图是否充
分表现数据中的规律, 和(5)如何对双标图上显示的
关系作出统计检验。 

2  如何建立双标图 

进行双标图分析, 首先要把待分析的两向表数
据进行特征值分解 (Singular Value Decomposition, 
SVD)。特征值分解是进行主成分分析  (Principal 
Component Analysis, PCA)的一个必要过程, 因而有
时也被当作主成分分析的同义词[17]。特征值分解可

从两个不同的角度来理解。其一, 它把两向数据分
解为K个由大到小排列的主成分(PC), K≥(g–1, e), 
式中g是数据中的行数, e是列数。每一个主成分由 3
个部分组成 , 即描述各行之间关系的行特征向量
(eigenvalues), 描述各列之间关系的列特征向量, 和
描述该主成分大小的特征值或奇异值(singular val-
ues)。解释变异最多的主成分叫第一主成分或PC1, 
第二多的主成分叫第二主成分或PC2, 依此类推。从
另一个角度, 主成分分析把两向数据分解为描述行
之间关系的K个行特征向量, 描述列之间关系的K个
列特征向量 , 和表现各主成分(PC)大小的K个特征
值 3个部分。 

在主成分分析中, 通常用 PC1 的列向量和 PC2
的列向量作成关于列的 2-D散点图, 来研究各列(如
不同环境)之间的关系。偶尔, 也有用 PC1的行向量
和 PC2 的行向量作成关于行的 2-D 散点图, 来研究
各行(如不同品种)之间关系的。若把这两种散点图
相叠于同一个图上, 就成了类似双标图的散点图。
我们说“类似”, 是因为这个图并不具有真正双标图
的全部功能。 

要做出真正意义上的双标图, 还有一个必要的
步骤。就是通过适当的比例, 将每个主成分的特征
值分配到相应主成分的行特征向量和列特征向量之

间, 形成描写行之间关系的行PC值和描写列之间关
系的列 PC值。这个过程被称为特征值分配
(Singular-Value Partitioning, SVP)。 把特征值全部分
配到行上叫以行为主的SVP, 适用于认识行之间的
关系; 把特征值全部分配到列上叫以列为主的SVP, 
适用于认识列之间的关系[22]。经过适当的特征值分

配以后, 在同一个图上用行的PC1 值对PC2 值作关
于行的散点图, 用列的PC1 值对PC2 值作关于列的

散点图, 就成了一个具有完全功能的 2-D双标图。特
征值分解、特征值分配、建立双标图以及在双标图

上加上必要的辅助线, 都是较复杂繁琐的过程。所
幸, 现在已有专门进行双标图分析的计算机软件包, 
如“GGEbiplot”[4,6](http://www.ggebiplot.com/)。很多
著名的统计软件包, 如SAS、GENSTAT、SPSS等, 也
可以进行双标图分析, 只是友好性较差。这些工具
使得双标图分析变得十分简便。因此分析者应注重

理解双标图分析的原理和功能, 不必拘泥于具体的
计算过程。 

3  5种可能的双标图 

从多点试验得到的产量(或其他性状)结果可以
整理成一个品种-地点两向表。其中每一个数值是相
应品种在相应试验点内各重复的平均值。在数量遗

传和生物统计上, 这个值被称为表现型(P), 按照线
性统计模型, P = M + E + G + GE; 式中M代表多点
试验产量的总平均值, E代表环境主效应, G代表品
种主效益, GE代表品种-环境互作效应。其中只有G 
和GE都带个“G”字, 因而与品种评价有关[23]。 

通过数据中心化 (data-centering), 可从数据中
移除 M、E和/或 G。从两向表的每个数据减去多点
试验总平均值将去掉 M, 形成一个总均值中心化的
两向表。从两向表的每个数据减去相应环境下的平

均值将去掉M和E, 形成一个环境中心化的两向表。
从两向表的每个数据减去相应品种的平均值将去掉

M 和 G, 形成一个品种中心化的两向表。从两向表
的每个数据减去相应环境的平均值及相应品种的平

均值后再加回一个总平均值, 将去掉 M、E和 G, 形
成一个双向中心化的两向表。用不同中心化所形成

的两向表, 可构建不同的双标图。这些双标图所含
信息不同, 解释和用途也不同, 简述如下。 

3.1  未中心化的双标图 
基于原始的、未中心化的数据建立的双标图含

有M、E、G和GE。M和E不含对品种评价或环境评
价有用的信息, 但其存在通常会掩盖其他信息。因
此双标图的创始人Gabriel[12]力戒使用这种双标图。

但是, 当总平均值接近于 0 时, 这种双标图有一个
独特的优点, 即它所近似显示的是原始的绝对数据 
(而非中心化后的相对数据)。Yan和Tinker[24]把这一

特性用于直观研究QTL(数量性状位点)与环境的相
互作用。 
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3.2  总均值中心化的双标图 
这是Gabriel[12]提出双标图时所指的类型。对于

多点试验数据, 这种双标图含E、G和GE。由于E 与
品种评价无关且通常数倍于G和GE, 致使对品种评
价至关重要的G和GE被掩盖。所以, 这种双标图不
能用于品种评价。  
3.3  环境中心化的双标图 

这种双标图只含与品种评价有关的G和GE, 而
不含与品种评价无关的其他效应 , 因此称为“GGE
双标图”[18]。值得强调的是, 多点试验数据分析有两
个重要原则: (1)只有G和GE与品种评价有关[23]; (2)
评价品种时必须对G和GE同时考虑[8]。因此GGE双
标图是分析多点试验数据最适当的双标图。GGE双
标图不仅适用于品种评价, 而且适用于试验环境(试
验点)评价和品种生态区划分[8,18]。当把所有特征值

都分配至环境特征向量时, GGE双标图有一个独特
的性质, 即任两环境间夹角之余弦近似等于该两环
境间的遗传相关系数。这个特性被称为 “余弦-相关
系数等值原理”[15]; 它是用双标图评价试验点的重
要基础。正确而充分地使用GGE双标图是本文的主
要目的。 
3.4  品种中心化的双标图 

基于品种中心化的双标图只含有 E和 GE。E大

而无用; G有用却被排除在外。因此这种双标图不能
用于品种评价、试验环境(地点)评价或品种生态区
划分。但是, 这种双标图或许对以土壤或地点为主
要研究对象的研究者有用。 
3.5  双向中心化的双标图 

基于双向中心化数据的双标图只含GE, 因此应
称之为“GE双标图”。在AMMI分析中 , 也被称为
AMMI2 双标图 [10]。如果研究的焦点是GE(如文献
[14]), 这种双标图无疑是最合适的。但是, 由于它不
含G, 所以不能用于品种评价、试验环境评价或品种
生态区划分。事实上, 使用GE双标图常会误导品种
评价, 因为一个与某环境有正向互作的品种不一定
在这个环境下高产, 反之亦然。有些文章专注于对
GE的研究(例如文献[25])。这类研究或许对认识GE
的成因有所帮助, 但如何把这种认识用于对品种和
试验地点的评价尚有疑义。应当指出的是, GE双标
图特别适合于直观分析基因表达(gene expression)数
据[26], 因为这类研究的焦点是各个基因在不同条件
下表达的相对水平而不是其绝对水平。 

综上所述, 对于一套多点试验数据, 按数据中
心化方法的不同, 可以建立 5 种不同类型的双标图
(表 1)。其中只有 GGE 双标图可以用于品种评价、
试验点评价和品种生态区划分。 

 
表 1  不同类型双标图的用途比较 

Table 1  Five different types of biplots and their usefulness in genotype-by-environment data analysis 

双标图类型 
Type of Biplot 

未中心化的双标图 
Un-centered 

总均值中心化 
的双标图 

Grand mean-centered

环境中心化的双标图
Environment-centered

品种中心化的双标图 
Genotype-centered 

双向中心化的双标图 
Double-centered 

常见称谓   GGE双标图  
GE双标图; 
AMMI2双标图 

涉及效应 E+G+GE 及总均值 E+G+GE G+GE E+GE GE 
在品种和试验环

境评价上的用途 
无用, 因G和GE通
常被掩盖 

无用, 因 G和 GE通
常被掩盖 

有用 无用, 因不含 G 无用, 因不含 G 

其他用途 分析 QTL-环境互
作数据 

 
分析品种-性状两向
表及其他多元数据 

 分析基因表达数据 

两环境间夹角之

余弦的生物学解

释 
  

环境间的遗传相关系

数   

 

4  GGE双标图的 4种重要功能图型 

一个GGE 双标图建立后 , 可以从很多不同的
角度进行分析, 以直观回答不同的问题[6-7]。这里简

介 4种最常用的功能形态或功能图型, 即“哪个赢在
哪里” (“Which-Won-Where” View) (图 2), “环境间关
系” (“Environmental Vector” View) (图 3), 试验点的

“区分力和代表性” (“Discriminating Ability vs. Rep-
resentativeness” View) (图 4), 和品种的“高产性和稳
产性” (“Mean vs. Stability” View) (图 5)。这些功能图
专为解决多点试验数据分析中的三大问题, 即品种
生态区划分、品种评价和试验点评价而设计。它们虽

然表现为不同的形态, 其实都是由同一个GGE双标图
加上不同的辅助线而成。本文中的双标图以表 2中的
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数据为例; 它是1993年加拿大安大略省冬小麦区域试
验的产量数据, 包括 18 个冬小麦品种(g1 至g18)和 9
个试验点(E1 至E9)。数据是经过环境中心化的, 所以

在同一环境内, 大于0表示高于平均产量, 小于0表示
低于平均产量。这套数据曾被作为例子在笔者[4,6-8]及

一些批评者的文章[10,21]中讨论过。 
 

表 2  18个冬小麦品种(g1至 g18)在 9个安大略试验点上的平均产量 
Table 2  Location-centered mean yield of 18 winter wheat genotypes (g1 to g18) at nine Ontario test locations (t hm−2) 

试验点 Test location 品种 
Genotype E1 E2 E3 E4 E5 E6 E7 E8 E9 

平均 
Mean 

g1 0.10 −0.29 −0.29 −0.41 0.26 −0.61 0.11 −0.32 −0.23 −0.19 

g2 0.05 0.33 −0.23 0.01 0.02 0.09 0.72 0.03 0.04 0.12 

g3 0.31 0.14 −0.04 −0.04 0.39 −0.04 0.49 −0.46 −0.28 0.05 

g4 0.37 0.31 0.24 0.41 0.54 0.28 −0.01 0.53 0.55 0.36 

g5 0.03 0.17 0.37 0.35 0.09 0.36 0.91 −0.26 −0.07 0.22 

g6 0.82 0.04 −0.15 0.28 0.90 −0.02 −0.25 −0.09 −0.12 0.16 

g7 −0.99 −0.26 −0.40 −0.34 −0.34 −0.79 −0.08 −0.30 −0.87 −0.48 

g8 0.49 0.23 1.29 0.46 −0.15 0.77 −0.07 0.70 0.67 0.49 

g9 0.68 0.30 0.37 −0.06 0.28 −0.20 0.74 0.15 −0.04 0.25 

g10 0.83 0.22 0.46 0.26 0.25 0.29 −0.34 0.09 0.40 0.27 

g11 −0.07 0.09 −0.38 −0.07 0.46 0.19 0.62 −0.22 0.25 0.10 

g12 −1.21 −1.40 −0.75 −1.15 −1.45 −0.80 −0.85 −0.29 −0.80 −0.97 

g13 −0.26 −0.56 −0.84 0.22 −1.13 0.09 −1.64 0.60 −0.01 −0.39 

g14 −1.02 −0.58 −0.72 −0.71 −1.05 0.03 −0.96 −0.44 −0.34 −0.64 

g15 0.01 0.26 0.52 0.10 0.51 0.08 −0.31 −0.15 0.03 0.12 

g16 0.58 0.26 −0.19 0.40 0.38 0.27 0.06 −0.06 0.13 0.20 

g17 −0.58 0.53 0.24 −0.14 −0.91 0.24 0.08 0.50 0.48 0.05 

g18 −0.13 0.22 0.47 0.42 0.96 −0.23 0.78 0 0.21 0.30 

标准差 SD 0.60 0.45 0.53 0.42 0.69 0.40 0.66 0.35 0.40  

表中数据是环境中心化后的数据。数据来源: 1993年安大略冬小麦区域试验。 
Data from the 1993 Ontario Winter Wheat Performance trails. 

 
4.1  “哪个赢在哪里”功能图 

图 2的功能是按照品种-环境的相互关系来对试
验点分组并揭示各组内最高产的品种[18]。图中的多

边形由连接同一方向上距离原点最远的品种而成 ; 
它把所有品种都框在其内。由原点发出的射线是对

多边形各边的垂线。比如, 图中射线 1 是对连接品
种g8 和g18 的那条边的垂线。射线 2 是对连接品种
g18 和g7 的那条边的垂线, 余类推。这些垂线把整
个双标图分成几个扇形区, 并由此把试验点分为不
同的组。9个试验点被分为两组, E5和E7为一组, 其
他 7 个试验点为另一组。这种功能图有一个有趣而
重要的特性, 各区内位于多边形顶角上的品种恰好
是本区内各环境下名义上最高产的品种。本例中 , 
品种g18 在试验点E5 和E7 最高产, 是“赢家”, 品种
g8 在另 7 个试验点最高产, 是“赢家”。这种环境分
组与各试验点地气候条件相吻合: E5和E7位于安大

略省东部, 冬季较长, 气候较冷; 其他地点(E1 除外)
则位于安大略省西南部, 冬季较短, 气候较温和。E1
亦属东部, 但位于圣劳伦斯河边, 因而气候较E5 和
E7 温和。由于气候条件的不同, 适应于两个地区的
冬小麦品种也不同, 形成了不同的品种生态区。图 2
所展示的最高产品种因地区而异的现象称为交叉性

互作(crossover GE)。它的存在是划分品种生态区的
重要依据[3]。 
4.2  “环境间关系”功能图 

图 3 可用于直观分析各试验点之间在品种评价
上的相似性。图中连接原点和各环境的直线称为 
“向量”。向量的长度和向量间的夹角都有生物学上
的解释。两环境向量间夹角的余弦近似于它们之间

的遗传相关系数。夹角小于 90°表示正相关, 大于
90°表示负相关, 接近 90°表示无相关。正相关说明
两环境对品种的排序相似; 负相关说明两环境对品
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种的排序相左。本图中, 多数环境之间存在正相关; 
许多环境之间存在紧密正相关, 如在E1、E2、E3和
E4之间。少数环境之间存在微弱负相关, 如在E7和
E8之间。无相关或负相关意味着可能存在不同品种
生态区。 紧密正相关则意味着有一些试验点可能是
重复设置的; 去掉一些试验点可以减少试验成本而
不影响对品种的评价。这一特性被用以选择在加拿

大东部选育燕麦品种所必要的试验点[27]。 

 

图 2  GGE双标图的“哪个赢在哪里”功能形态 
Fig. 2  Which-won-where view of the GGE biplot 

此图是基于环境-中心化的(Centering =2)、未定标的(Scaling =0)
的品种-环境两向表。采用聚焦环境的特征值分配方法(SVP =2)。

品种以 g1至 g18表示, 环境以 E1至 E9表示。 
The biplot is based on environment-centered (Centering = 2) and 
un-scaled data (Scaling = 0), using environment-focused singular 

value partitioning (SVP = 2) method. The genotypes are from g1 to 
g18 and the environments are from E1 to E9. 

 

图 3  GGE双标图的“环境间相关性”功能形态 
Fig. 3  Environmental vector view of the GGE biplot 

此图基于环境-中心化的(Centering =2), 未定标的(Scaling =0)的
品种-环境两向表。采用聚焦环境的特征值分配方法(SVP =2)。

品种以 g1至 g18表示, 环境以 E1至 E9表示。 
The biplot is based on environment-centered (Centering = 2) and 

un-scaled (standardized) data (Scaling = 0), using environ-
ment-focused singular value partitioning (SVP = 2) mothod. The 

genotypes are from g1 to g18 and the environments are from  
E1 to E9. 

环境向量的长度是试验点对品种区分能力的度

量。图 3中, 东部地点(E5和 E7)看起来比其他地点
有较强的区分能力。对 GGE双标图上环境向量长度
的解释因数据定标方法不同而异 , 详见“不同类型
的 GGE双标图”一节。 
4.3  “区分力和代表性”功能图 

理想的试验地点应当具备两个条件, 一是对参
试品种有较强的区分能力, 二是对目标生态区有较
强的代表性。GGE双标图之“区分力和代表性”功能图
(图 4)专为直观评价试验点的这两个方面而设计[4]。它

在图 3 的基础上加了一个“平均环境轴”。图中的小
圆圈代表“平均环境”。它的位置取决于各试验环境
坐标的平均值。我们用这个平均环境来代表目标环

境。带箭头的直线通过双标图的原点和平均环境 , 
称为平均环境向量或平均环境轴(Average Environ-
ment Axis或AEA)。如上所述, 各试验点向量的长度
是其区分能力的度量。而试验点向量与平均环境向

量的角度是其对目标环境的代表性的度量。角度越

小, 代表性越强。角度越大, 代表性越弱。如果一个
试验点与平均环境向量的夹角是钝角(本例中没有
这样的环境), 则它不适合作为试验点。平均环境轴
箭头所指方向是对试验点区分力和代表性两方面的

综合评价[28]。就区分能力而言, E5和E7最好。就代
表性而言, E1、E2、E3、E4最好。综合起来, E1和
E5 最好。没有区分能力的试验点是无用的。有区 

 

图 4  GGE双标图的“区分力与代表性”功能形态 
Fig. 4  Discrimination and representativeness view of the GGE 

biplot 
此图基于环境-中心化的(Centering =2)、未定标的(Scaling =0)的
品种-环境两向表。采用聚焦环境的特征值分配方法(SVP =2)。

品种以 g1至 g18表示, 环境以 E1至 E9表示。 
The biplot is based on environment-centered data (Centering = 2) and is 

un-scaled (standardized) (Scaling = 0), using environment-focused 
singular value partitioning (SVP = 2) method. The genotypes are from 

g1 to g18 and the environments are from E1 to E9. 
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分能力但没有代表性的试验点可用于淘汰不稳定的

品种, 但不能用于选择优良品种。只有既有区分力
又有代表性的试验点才能用来有效地选择高产稳产

的品种。育种点的选定是育种工作成败的重要因素。 

4.4  “高产性和稳产性”功能图 
在特定品种生态区内, 理想的品种应当既高产

又稳产。GGE双标图之“高产性和稳产性”功能图(图
5)专为同时了解品种的高产性和稳产性而设计[4]。与

图 4一样, 图中的小圆圈代表“平均环境”。带单箭头
的直线是平均环境轴。它所指的方向是品种在所有

环境下的近似平均产量。g8 平均产量最高, 接着是
g4、g10、g18, 依此类推。产量最低的是g12, 次低
者依次是g14、g7、g13、g1 等等。品种g17 的平均
产量接近试验总平均。与平均环境轴垂直并通过原

点的、带有双箭头的直线代表各品种与各环境相互

作用的倾向性; 箭头向外指向较大的不稳定性。越
偏离平均环境轴越不稳定。所以, 本例中最不稳定
的品种是g13。而g15、g16、g6、g4 等则较稳定。
其中, g4 可算作一个既高产又稳产的品种。由图还
可看出, g13之所以不稳定, 是因为它在南部一些试
验点(如E6, E8, E9)表现尚可但在东部(E5和E7在原
点的另一面) 表现很差。高产品种g8 也不太稳定; 
它在西南部(E1~E4, E6, E8, E9)表现特别好但在东
部(E5 和E7)的产量只有中等偏下水平。由此可见, 
GGE双标图不但可以同时显示各品种的高产性和稳 

 
图 5  GGE双标图的“高产性与稳定性”功能形态 
Fig. 5  Mean vs. stability view of the GGE biplot 

此图基于环境-中心化的(Centering =2)、未定标的(Scaling =0)的
品种-环境两向表。采用聚焦品种的特征值分配方法(SVP =1)。

品种以 g1至 g18表示, 环境以 E1至 E9表示。 
The biplot is based on environment-centered data (Centering = 2) 

and is un-scaled (standardized) (Scaling = 0), using genotype- 
focused singular value partitioning (SVP = 1) method. The geno-
types are from g1 to g18 and the environments are from E1 to E9. 

产性, 而且还保留了各品种在各环境下产量的原始
信息。 

应当指出, 稳产性或稳定性只在与高产相结合
时才有意义。比如, 品种g12也可以说是 “稳定的”, 
但它是“稳定地”低产, 因此就产量而言毫无价值。那
种认为g12 携带有价值的“稳产基因”的观点是荒唐
的; 这是过去品种-环境互作研究和稳定性分析中的
一个误区。还应当指出, 品种评价必须针对特定的
品种生态区才有意义。因此, 高产性和稳产性这一
功能图应当在所有试验点属于同一品种生态区时使

用[8]。顺便指出, 与前 3个功能图(图 2~图 4)不同, 图
5 是基于聚焦品种的特征值分配(SVP = 1), 因为这
里关注的焦点是品种。在前 3 个功能图中采用了聚
焦环境的特征值分配(SVP = 2), 因为研究的焦点是
试验点。对特征值分配的选择不影响图 2 “哪个赢在
哪里”的模式和结论[22]。 

5  如何判断双标图是否充分体现数据中的
规律 

5.1  “拟合度”和“信息比” 
以上对双标图的解释中 , 有一个隐含的假设 , 

就是所讨论的 2-D 双标图可以充分近似所代表的两
向表数据。但是, 如何知道这个假设是否满足, 首先
要看双标图的拟合度(Goodness of Fit), 即前两个主
成分(PC1 和 PC2)所解释的两向表中总变异的百分
数。如果拟合度高, 则双标图能较好地近似实际数
据。本例中(图 2~图 5), 双标图的拟合度是 78%, 属
于中等偏好。因此, 从图中所看到的关系或规律应
当是接近真实的。 

当拟合度较低时, 双标图仍有可能很好地表现
了数据中隐含的规律。假定待分析数据中有g个品种
和e个环境(地点)。本例中, g = 18, e = 9。那末百分之
百表现这套数据所需要的最大主成分数目是K = min 
(g–1, e)。本例中K = 9。如果数据中品种间和环境间
没有任何关系或规律, 每个主成分所解释的变异应
当都是总变异的 1/K。如果数据中存在一些关系或
规律, 那么有些主成分所解释的变异的比例就会大
于 1/K, 而其他的主成分所解释的比例则小于 1/K。
按此推理, Yan和Tinker[7]提出了“信息比”(IR)的概念, 
它是各主成分所解释总变异的份额乘以K。这样, 对
于一个主成分, IR >1表示含有规律性信息, IR = 1表
示含有独立性信息, IR <1则表示不含任何规律或重
要信息。对于一套数据, 有几个主成分具有IR ≥1, 
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就需要几个主成分来充分近似之。如果只需要 1 个
主成分, 那么双标图分析就是多余的。如果需要 2
个主成分, 则 2-D双标图足以表现数据中规律。如果
需要 3 个主成分, 则 2-D双标图不足以表现数据中
所有规律, 但 3-D双标图则可。如果需要 3个以上主
成分, 说明数据中规律复杂但没有突出规律。以表 2
数据为例, 前 6个主成分的IR值列于表 3。由于只有
前 2个主成分满足IR >1, 可以认为图 2中的双标图
充分体现了表 2数据中的规律。第 3个主成分(PC3)
的IR = 0.9, 说明它不含重要关系。 
 
表 3  前 6个主成分的特征值、解释总变异的百分数及信息比 

Table 3  Singular value, proportion explained, and information 
ratio (IR) of the first six principal components (PC) 

主成分 
PC 

特征值 
Singular value 

解释变异 
Variation explained (%) 

信息比 
IR 

1 5.0 58.9 5.3 

2 2.9 19.1 1.7 

3 2.1 10.0 0.9 

4 1.1 2.9 0.3 

5 0.9 1.8 0.2 

6 0.3 0.3 0.0 

 
5.2  2-D双标图不能充分表现数据时怎么办? 

经验表明, 多数情况下, 2-D GGE 双标图足以
充分近似一年内多点试验的数据[8,18,29]。但在数据较

大(同时有很多品种和很多环境)或涉及到广泛的地
理分布, 或把不同年份的数据放在一起分析时, 情
况可能不同。2-D双标图不能充分近似数据时, 可以
考虑采取以下方法。 

第 1 种方法是使用 3-D双标图。无论数据中所
含的规律有多复杂, 数据分析的目的是得出相对简
单的、可操作的结论。从这个意义上讲, 3-D GGE双
标图在大多数情况下都是足够的和适用的。需要指

出的是, 3-D双标图必须是动态的、旋转的。一个静
止的 3-D双标图所展示的信息量恒小于一个 2-D双
标图所含的信息量 , 不但无益 , 反而可能误导。
GGEbiplot软件包[4]具有旋转 3-D双标图的功能; 其
他软件包似乎暂无此功能。 

第 2 种方法是把试验点分组并分别进行研究。
按照 2-D双标图表现出的环境间关系把环境分组 , 
然后按组分别研究, 是解决数据较大、关系较复杂
的有效途径。例如, 按图 2 显示的关系, 可把除E5
和E7 以外的环境拿出来单独分析[8]。当然本例不是

一个最好的例子, 因为图 2 已经足以概括整个数据
集。一个更恰当的例子是文献[30], 其中包含了 145

个大麦基因型和 25个试验环境, 试验点横跨美国北
部及加拿大且历时 3年。 

第 3 种方法是去掉数据中的低产品种。2-D 双
标图不能充分表现数据中的规律多是因为数据中的

GE 关系复杂而得不到充分表现; 后者又可能是因
为品种主效益较强所致。在这个前提下, 去掉一些
在所有或多数环境下都低产的品种, 可以减少双标
图中 G 的分量, 使较多的 GE 得以在双标图上表现, 
从而取得对环境更好的区分。图 6 是在去掉较低产
品种 g12、g13、g14、g1、g7和 g17后的 GGE双标
图。由于提高了 GE/G比, 9个地点被分成了 3组, 而
不是图 2中的两组, E7单独为第一组, E1和 E5为第
二组, 其他 6 个地点为第 3 组。各组名义上的最高
产品种分别为 g5、g6和 g8。需要指出的是, 去掉普
遍低产的品种后使数据中的规律性变弱。因此, 若
按上面提到的信息比(IR)来判断, 只含高产品种的
子集反而需要比原数据更多的主成分来充分展示其

品种间及环境间较弱的关系。 

 

图 6  只包含较高产品种的 GGE双标图 
Fig. 6  GGE biplot excluding some low yielding genotypes 
其他设置如图 2。All settings are the same as Figure 2. 

 
应当强调, 一个双标图即便不能展示数据中的

全部关系, 仍然是有用的。理由是无论数据多么复
杂, 2-D或 3-D双标图所显示的规律总是数据中最重
要的规律, 并且研究者总是要从中得出比较简单的, 
易于操作的结论。为此研究者必须认识到并接受这

样的事实, 即许多较不重要的规律或关系必须暂时
地被忽略掉。从这个意义上, 双标图分析是一个对
试验资料去粗取精, 去枝蔓显主干的有效技术。 
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6  如何检验双标图上关系的显著性 

上面所讨论是关于双标图是否充分表现数据和

是否真实反映实际数据。而看到的规律在统计学上

是否显著是另一个不同的问题。拟合度高说明图上

显示的关系对于本套数据是真实的, 但它不一定在
统计上显著, 反过来也一样。比如, 如果数据中只有
3 个品种, 那么双标图一定 100%地反映数据。但由
于品种数太少, 图中显示的环境间遗传相关很可能
在统计上并不显著。反过来, 如果有几百个品种, 虽
然双标图只解释了总变异的一小部分, 图上显示的
一些环境间关系却可能是高度显著的。 

由于双标图本身没有一个判断显著性的尺度 , 
在按照双标图做出重要决定之前需要进行统计检

验。因此, 原则上应当把双标图当作一个建立假说
的工具而不是作出最终结论的工具[5]。当然, 实际工
作中, 不是所有决定和行动都是按统计显著性作出
的。比如, 育种家通常要选择一定比例的品系作进

一步试验; 种植者通常只能选用一个或少数几个品
种。这种情况下, 重要的是对品种按优劣排序, 然后
在其他性状相同的情况下取排名靠前的品种, 而不
是看哪个品种是否比其他品种显著地好或差。在确

实需要对某个假说进行检验时, 可以采用以下几种
方法。 
6.1  用原始两向表数据进行验证 

图 2揭示, g8和 g18与两组环境(E5和 E7相对
于 E1-E4、E6、E8 和 E9)存在交叉性互作。这个观
察可以归纳成一个可检验的假说: “g18 在安大略东
部(由 E5和 E7代表)比 g8高产, 在安大略西南部(由
其他 7 个试验点代表)则相反”。由原表抽出的数据
(表 4-a)可见, 的确在东部的每个试验点都是 g18 高
于 g8, 而在西南部的每个试验点都是 g8高于 g18。
因此, 不需计算任何统计值就知道这个假说在统计
上是可靠的。表 4-b 数据可用于验证图 6 的试验点
分组。 

 
表 4  由表 2抽提出的部分数据以验证双标图所揭示的交叉互作 

Table 4  Data extracted from Table 2 to test the crossover genotype-by-location interactions revealed from the biplot 

a) 试验点分为 2组 When the locations are divided into two groups 

安大略东部 
Eastern Ontario 

安大略西南部及 E1 
Southwestern Ontario plus E1 品种 

Geno-
type E5 E7 平均 

Mean 
平均 

g8 −0.15 −0.07 −0.11 

g18 0.96 0.78 0.87

b) 试验点分为

安大略东部 
Eastern Ontario 

安大略东
Eastern On品种 

Genotype E7 E1 E5 

g5 0.91 0.03 0.09 

g6 −0.25 0.82 0.90 

g8 −0.07 0.49 −0.15 
 
6.2  用原始重复数据进行统计检验 

若有重复数据, 可对假说进行更严
验。2个品种与 2个(组)环境的互作是
(Y22 − Y12)。其中“Y11”是品种 1 在环境
“Y21”是品种 2在环境 1中的产量, 余类
中, 互作量是(0.66 − 0.14) + [0.87 − (−0
hm−2, 而本试验的误差是 0.42 t hm−2, 误
459。因此这个互作无疑是显著的。需要
性互作假说是D1 = Y11 − Y21 > 0且D2 = 
由表 4-a的实际数据得出, D1 = 0.66 – 0
 
 

E1 E2 E3 E4 E6 E8 E9 
Mean 

0.49 0.23 1.29 0.46 0.77 0.70 0.67 0.66

−0.13 0.22 0.47 0.42 −0.23 0.00 0.21 0.14 

3组 When the test locations are divided into three groups 

部 
tario 

安大略西南部 
Southwestern Ontario 

平均 
Mean 

E2 E3 E4 E6 E8 E9 平均 

0.06 

0.86

0.17 

格的统

(Y11 − Y
1 中的
推。由表

.11)] = 1
差自由

检验的

Y22 – Y12

.14 = 0.5
Mean 
0.17 0.37 0.35 0.36 −0.26 −0.07 0.15 

0.04 −0.15 0.28 −0.02 −0.09 −0.12 −0.01 

0.23 1.29 0.46 0.77 0.70 0.67 0.69

计检

21) + 
产量, 

4-a
.50 t 
度是

交叉

 > 0。
2, D2 

= 0.87 − (−0.11) = 0.98。检验的误差项是 /SE s n× , 
其中SE = 0.42, n = 4是每试验点内重复数, s (= 7或
2)是对比所涉及的试验点数。因此t值分别为t1= D1/ 
SE1 = 0.52/ (0.42/5.29) = 6.55, t2 = D2/SE2 = 0.98/ 
(0.42/2.83) = 6.60。显然这些t值都是极显著的, 假说
由此得证。 

另一个检验双标图假说的例子是图 3 显示多数
试验点有正的遗传相关(锐角), 但 E5 和 E7 与 E6、
E8和 E9则呈负相关(钝角)或无相关(接近直角)。这
些关系可由环境间相关系数表(表 5)中得到验证。 
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表 5  不同试验点间的遗传相关系数 

Table 5  Correlation coefficients among test locations 
试验点 

Test location 
E1 E2 E3 E4 E5 E6 E7 E8 

E2 0.65**        

E3 0.55* 0.69**       

E4 0.75** 0.75** 0.62**      

E5 0.74** 0.66** 0.48* 0.65**     

E6 0.52* 0.61** 0.56* 0.70** 0.20    

E7 0.36 0.64** 0.46 0.32 0.64** 0.11   

E8 0.29 0.34 0.43 0.51* −0.10 0.54* −0.18  

E9 0.58* 0.71** 0.66** 0.72** 0.36 0.83** 0.22 0.71**

*, **: 分别在 0.05和 0.01概率水平上显著。 
*, **: significant at the 0.05 and 0.01 probability levels, respectively. 

 

6.3  以试验小区为基本单位作双标图进行验证 
由双标图提出的假说也可由以试验小区(重复)

为基本单位的双标图来验证(图 7)。图 7中把试验点
内的重复作为“环境”。如果图 2 中的交叉性互作属
实, 那么 g18 在 E5 和 E7 的多数重复的产量都应高
于 g8, 在其他试验点则相反。图 7说明确实如此, E5
和 E7内的所有重复都落在同一区域, 以 g18(以及与
其接近的 g5和 g9等)为赢者。其他试验点的所有重
复则落在另一区域, 以 g8 为赢者, 且两组“环境”没
有重叠。图 2的交叉性互作由此得到印证。 

 

图 7  以环境内重复为基本数据的 GGE双标图 
Fig. 7  Genotype by replication-within-environment biplot 

“E1: 1” 表示环境 E1中的第一重复, 余类推。 
The four replications within each location are represented by the 

location code plus the replication code. 
 

6.4  用多年数据进行验证 
在作出具有长远影响的决定时, 由一年数据得

出的结论, 不管是用双标图分析还是其他分析, 都
需要用多年数据来验证。用多年数据来决定一个目

标地区可否分为若干品种生态区已经成为一个原则

和惯例, 例如对安大略冬小麦[18]、安大略大豆[31]、

阿根廷花生[32]、美国棉花[33]、加拿大东部燕麦[27]等

各生态区的研究。考虑到一年内的数据多是平衡的

(相同的品种出现在所有试验点), 而年间数据大多
不平衡, 这些研究都采取“逐年分析, 然后综合”的
策略 [16]。应当指出 , 相对于用多年数据相互验证 , 
对一年内数据的统计检验变得无关紧要。 

分析多年数据的另一种策略是把年份和地点的

组合作为环境, 从而把多年数据放在同一个GGE双
标图上来分析。最理想的情况是各年参试品种或基

因型完全相同。这在常规品种试验中几不可能, 只
在专门的遗传或生理研究中才会有。例如对北美大

麦品种生态区的分析 , 用的是 145个大麦双二倍体
在北美 25 个地点-年份组合的产量数据[30]。在常规

多点试验中, 如果有一定数目的品种(如 10个以上)
参加了多年的试验, 也可以把由这些品种组成的平
衡数据抽提出来作类似分析。分析的原理是, 如果
品种和地点间存在可重复的交叉性互作, 那么环境
就会主要以地点聚类[30]。据此可以把目标地区划分

为不同品种生态区 , 并针对性地选择特适性品种 ; 
反之, 则说明GE是随机的, 不可利用的, 不能把所
涉及的目标环境划分为不同的品种生态区。在这种

情况下, 必须选用数个(而不是一个)普适性的稳产
品种。 
6.5  一种检验双标图上交叉互作之真实性的错
误方法  

双标图因在直观分析品种多点试验数据以及其

他两向数据上的强大功能受到育种家和农学家们的

青睐, 同时也招致一些学者的批评。迄今对双标图
分析持最激烈否定观点的是Yang等[21]。他们使用一

种 “自拔”模拟(bootstrap simulation)的方法对表 2数
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据进行重新分析后, 认为图 2 所展示的交叉性互作
是虚假的, 并由此建议: “未来Crop Science杂志或其
他农业科学杂志接受有关双标图的论文时, 应以其
是否对双标图进行了适当的统计学检验  (比如用
“自拔”模拟)为条件”。遗憾的是, 他们所用的方法存
在严重问题, 因此得出的结论是误导的[47]。 

7  不同类型的 GGE双标图 

前面指出, GGE 双标图是唯一适合分析品种多
点试验数据的双标图。每一个双标图有 4 个重要的
功能形态或图型, 分别适用于品种评价、试验点评

价和品种生态区划分。本节将进一步指出, 按照数
据定标方法(data scaling)的不同 , 对同一套试验数
据, 可以作出几种不同类型的 GGE双标图。数据定
标是把同一环境内各品种的数值除以(或乘以)某个
能够表征该环境的量(表 6), 以便把各环境放在同一
尺度下比较。 

这里介绍 4 类常用的数据定标方法及相应的
GGE双标图[28]。不同的数据定标方法实质上是给不

同试验点在品种评价上以不同的权重; 这会或多或
少地影响到对品种和试验点的评价。基于不同数据

定标的GGE双标图各有优缺点, 简介如下。 
 

表 6  各试验点主要参数(基于 1993年安大略冬小麦区域试验) 
Table 6  Parameters characterizing the test-environments (based on the 1993 Ontario winter wheat performance trials) 

试验点 
Test location 

平均产量 
Mean yield 

(t hm−2) 

标准误差 
SE 

(t hm−2) 

标准差 
SD 

(t hm−2) 

遗传力 
Heritability 

(h2) 
h 

变异系数 
Coefficient of variation

(%) 
E1 4.36 0.59 0.62 0.78 0.88 13 

E2 4.44 0.29 0.47 0.90 0.95 7 

E3 3.14 0.31 0.54 0.92 0.96 10 

E4 3.50 0.24 0.43 0.92 0.96 7 

E5 5.68 0.65 0.71 0.79 0.89 11 

E6 5.06 0.32 0.41 0.84 0.92 6 

E7 4.24 0.59 0.68 0.81 0.90 14 

E8 4.36 0.21 0.36 0.92 0.96 5 

E9 2.90 0.33 0.42 0.84 0.92 12 
 
7.1  未定标的 GGE双标图 

未定标的GGE 双标图是不经过数据定标 , 直
接将环境中心化的数据(表 2)进行特征值分解而建立
的。前面谈到的双标图(图 2~图 7)均属此类(“Scaling = 
0”)。与其他数据定标方法相比, 其特点是, 在采用
聚焦环境的特征值分配(“SVP = 2”)时, 图中各环境
向量的长度与各环境内品种均值间的标准差 
(standard deviation of means, SD, 等于环境内表型
方差的平方根σp)呈近似直线关系。近似的程度与双
标图的拟合度有关。某试验点内SD的大小可以作为
衡量该试验点对品种的表型区分能力的指标, 如在
针对图 3 和图 4 所谈到的。图 3 中E5 和E7 的向量
较长, 体现了其SD较大的事实(表 6)。 

但是 , SD 并不是区分能力的最好指标 , 因为

, 即表型方差由基因型方差(2 2 2 /p g e nσ σ σ= + 2
gσ )和

试验误差方差( 2
eσ )共同决定, 而与环境的区分能力

直接有关的是基因型方差。式中 n是环境内重复数。
因此, 用未定标 GGE双标图对试验点进行有效评价
是有条件的 , 即各试验点的试验误差相同或相近 

(称为误差同质性原则); 而这个条件在实际中不一
定能满足(表 6)。因此有必要探索其他的数据定标方
法。 
7.2  标准误定标的 GGE双标图 

用环境内标准误差(SE, =σe)对环境定标, 即以
环境SE去除两向表中相应环境内各品种的数值, 可
以在一定程度上消除试验点之间误差的不同质(图
8)。在SE-定标的GGE双标图中, 各环境向量的长度

与统计值 )1(/1 2h− 成正比 , 其中h2是产量在某环

境下的遗传力(heritability)(或叫重复性 , repeatabil-
ity)。图 8中E2、E3、E4和E8的向量比其他环境的
向量明显较长, 因为它们的遗传力较高(表 6)。但是, 

由式 )1(/1 2h− 可知, 图上向量长度与遗传力的关

系是曲线关系, 而非直线关系。因此这种定标方法
也不是最理想的。 
7.3  标准差定标的 GGE双标图 

用环境内品种均值间的标准差(SD)对各环境进
行定标, 即以环境SD去除两向表中相应环境内各品
种的数值 , 可以消除各环境在SD上的差异。因此 , 

 



1816 作 物 学 报 第 36卷 

 

在SD-定标的GGE双标图上, 在拟合度较高的前提
下, 各个环境之向量的长度应当是相同或相近的(图
9)。这一特性有两个用途。第一, 由于各环境的向量
长度相近, 此图更便于直观分析各环境在品种排序
上的相似性。第二, 可据以判断双标图是否充分表
现数据。如果双标图上各环境的向量长度显著不同, 
则说明该双标图不能充分体现数据中环境间的关

系。图 9 中各环境向量长度基本相同, 印证了上节
的结论, 即 2-D双标图可以充分表现本套数据。如果
有些环境的向量比其他环境的向量明显短, 则说明
与这些环境有关的关系在双标图上没有得到充分表

现, 后者又说明这些环境与其他环境没有紧密关系
[35]。与这些优点相伴而来的缺点是, 此双标图上环
境向量的长度不再是其对品种区分能力的度量。 

 

图 8  SE-定标的 GGE双标图 
Fig. 8  SE-scaled GGE biplot (“Scaling =3”) 
除 SE-定标(“Scaling = 3”)外, 其他设置同图 4。 

Other settings are the same as in Figure 4. 

 

图 9  SD-定标的 GGE双标图 
Fig. 9  SD-scaled GGE biplot (“Scaling = 1”) 
除 SD-定标(“Scaling = 1”)外, 其他设置同图 4。 

Other settings are the same as in Figure 4. 

SD-定标的GGE双标图与多元分析中常用的主成分
分析模型相一致 [16], 因而在多元数据(如品种-性状
两向表 , 品种-遗传标记两向表 , 等等)分析中有广
泛应用。在需要把各环境看得同等重要时, SD-定标
的GGE 双标图应当是第一选择。 
7.4  遗传力平方根校正的 GGE双标图 

根据数量遗传学上关于间接选择的理论, 评价
一个环境(或试验点, 或性状)在间接选择上的价值
时必须考虑两个方面: (1)该环境与目标环境的遗传
相关(rg), 即代表性; (2)该环境下的遗传力之平方根
(h), 即区分力; 而二者之乘积(rgh)则是一个综合的
指标[36-37]。据此, Yan和Holland[28]提出了一个遗传力

平方根(h)校正后的GGE 双标图。此图与SD-定标的
GGE双标图相同, 只是把SD-定标后的数据乘以相
应环境的h值。由此得到的GGE双标图(图 10)有以下
解释: (1)各环境向量的长度近似于相应环境的h值, 
(2)各环境向量与平均环境之间夹角的余弦近似于
相应环境与平均环境之间的遗传相关rg, (3)各环境
向量在平均环境轴上的投影长度近似于rgh。这样, h-
校正的GGE双标图把双标图分析与间接选择理论完
美地结合了起来, 因此是在试验点评价和品种评价
上最理想的双标图。按照图 10, 最理想的试验点应
是E2 和E4, 而不是图 4 中所建议的E1 和E5。因为
E1 虽然有较大的表型方差, 但其遗传力却较低(表
6)。值得注意的是, 图 10与图 9看起来几乎完全相
同。这是因为各环境的h值差别有限(表 6)。由此推
论, SD-定标的GGE双标图在各试验点遗传力差别较
小时 ,  可以很好地替代 h -校正的G G E双标图 , 

 

图 10  h-校正的 GGE双标图 
Fig. 10  h-adjusted GGE biplot (“Scaling = 2”) 

除 h-校正的定标(“Scaling = 2”)外, 其他设置同图 4。 
Other settings are the same as in Figure 4. 
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而 SD-定标的 GGE双标图是最简单的 GGE双标图。 
不同数据定标方法的实质是按不同试验点(环

境)的特点, 给予其在品种评价上不同的权重或发言
权。例如, h-定标的 GGE双标图是按试验点的遗传
力平方根来权重; 遗传力高的试验点在评价品种上
得到较大的发言权。SE-定标的双标图有相似的性

质。SD-定标的双标图是给所有试验点(环境)以相同
的权重。未定标 GGE双标图则是按试验点上表型方
差的大小来权重。此外, 所有 GGE双标图有一个共
同特点, 就是在品种评价中把各试验点与平均环境
的遗传相关(即对目标环境的代表性)作为一个权重
因素。不同类型的 GGE双标图的优缺点总结于表 7。 

 
表 7  不同类型的 GGE双标图 

Table 7  Properties of different types of GGE biplot 
类型 

Type of GGE biplot 
未定标 

Un-scaled 
SD-定标的 
SD-scaled 

SE-定标的 
SE-scaled 

h-校正的 
h-adjusted 

定标方法 — 环境内品种均值间标

准差(SD= pσ ) 
环境内试验误差 
( eSE σ= )或其

变种 

环境内 SD 及遗传力之
平方根( ) /p hσ

环境向量的长度近似于 SD = pσ  1 )1(/1 2h−  h ( / )g pσ σ=  

环境间夹角之余弦表示环境间遗传相关

(前提是采用聚焦环境的特征值分配) 
rg rg rg rg

各环境对品种评价的权重 g pr σ  rg 2/ (1 )gr h−  gr h  

关于试验点评价 适用于环境间的试验

误差同质时 
适用于各环境同等重

要时 
普遍适用 最适 

关于品种评价 适用于环境间的试验

误差同质时 
适用于各环境同等重

要时 
普遍适用 最适 

是否要求重复数据? 否 否 是 是 

可否用于分析品种-性状两向表及其他多
元数据? 

否 是 是 是 

 
7.5  基于随机效应模型的 GGE双标图  

迄今所讨论的双标图(以及 AMMI 有关的功能
图)都是基于传统的固定效应模型。近 20年来, 随着
计算机容量和计算速度的大幅提高, 基于随机效应
的统计模型得到越来越多的重视和应用。使用固定

效应模型有一些假设和局限性。其一, 它要求平衡
数据, 即同一套品种在同一套试验点上试验, 而且
每个试验点上重复数目也相同。这个要求虽然在每

年内的试验设计阶段可能得到满足, 但由于各种自
然或人为的原因, 总会出现一些缺区。在把不同年
份的数据放在一起统一分析时, 要求平衡数据更是
几不可能。在缺区较少时, 可设法填入“估计”数据, 
使得双标图分析得以进行。缺区太多时也可设法填

入估计数据 , 但双标图上规律的可信度就大打折
扣。其二, 固定效应模型假定各试验点上各区组内
条件完全一致。在区组较大时(如大于 10), 这个假
设很难满足。其三, 固定效应模型假定各试验环境
的试验误差同质, 这个要求通常不能满足。上面谈
到的用环境内试验误差或遗传力定标的方法可以部

分解决第三个问题。在作双标图分析之前对各环境

进行田间变异校正(spatial analysis)可以解决第二个

问题。若把分析限定在一年内多点试验, 则第一个
问题基本上不是问题. 

据信 , 使用基于随机效应模型的析因分析法
(Factor Analytic或FA), 可以同时解决这些问   题
[29,38-40]。概念上, 用FA分析多点试验数据包括以下
几个步骤。首先是诊断各试验内的田间变异(spatial 
variation)模式, 然后将其作为随机效应模型的组成
部分, 估计各品种在各环境下的随机效应(BLUP)。
其次是在此基础上进行析因分析。这相当于主成分

分析; 一个“因子”相当于一个“主成分”。每一个因子
由一套环境载荷(loadings)和一套品种评分(scores)
组成。由第一和第二因子做出的双标图称为FA双标
图; 它实际上也是GGE双标图, 只是基于随机效应
模型。因此本文所述之GGE双标图的功能也适用于
FA双标图。但是, 在现有介绍FA分析的文章中, 很
少用到双标图, 而是限于关于环境的散点图, 侧重
于认识环境之间的遗传相关关系[29,39]。这大概是因

为品种太多、缺区太多和把品种-环境互作作为随机
效应, 因而双标图的功能大打折扣。这些文章中也
采用了GGE双标图分析中“平均环境”的概念, 并由
此计算品种的总体排序。在FA散点图上, 环境向量

 



1818 作 物 学 报 第 36卷 

 

的长度代表其遗传方差之平方根(σg), 而环境之间
夹角的余弦表示环境间的遗传相关系 数[29]。介于传

统GGE双标图与FA双标图分析之间的另一种作法, 
是先用随机效应模型估计出各品种在各环境下的无

偏预测值(BLUP), 然后以此品种-环境两向表为基
本数据进行GGE双标图分析[41]。 

8  结语 

双标图分析法是用图解的形式表现和分析两向

数据的独特方法。用 GGE 双标图分析品种-环境两
向数据可以达到 3 方面目的。第一, 直观地把环境
分为若干品种生态区(如果存在不同品种生态区的
话), 并同时揭示各生态区内最适应的品种。第二 , 
在一个生态区内, 同时显示各品种的高产性和稳定
性。第三, 同时显示各试验环境(试验点)对品种的区
分力和对目标环境(目标地区)的代表性。这些功能
都是育种工作者和农业研究人员长期以来孜孜以求

的, 对品种生态区的划分, 对新品种的选育、评价和
推广, 以及对试验点的评价和选用, 具有显见的实
用价值。特别是在适当计算机软件的帮助下, 双标
图的应用十分简单便利, 可大大提高研究的时效。
本文就双标图的主要变种, 双标图分析的基本方法
和注意事项作了简要介绍。双标图分析正在成为育

种家和其他农业研究人员日常必备的统计分析工具; 
正确地使用双标图分析将会提高育种和农业研究的

效率。 
双标图的应用不限于多点试验数据的分析, 也

不限于农业或生物学数据的分析。基本上, 任何数
据, 只要能够整理成两向表的形式, 就可以用双标
图进行直观分析。农业方面常见的数据类型, 除了
本文中提到的品种-环境两向表、QTL效应-环境两向
表[24]、品种-性状两向表[35]、基因表达数据[26]外, 还
有双列杂交两向表[42-43]、寄主-病原物两向表[44]、基

因型-遗传标记数据[6]、环境条件-作物性状两向 表
[45]、试验地点-气候土壤因素两向表[46]等等。双标图

也被广泛用于医学、社会学、商业和市场学等方面

的数据分析。本文对双标图在这些领域的应用也具

参考价值。 
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