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Abstrak. Analisis yang banyak digunakan untuk mengkaji interaksi antara genotipe dan
lingkungan dalam pemuliaan tanaman adalah analisis Additive Main Effects Multiplicative
Interaction (AMMI). Interpretasi hasil AMMI dilihat dari Biplot yang memvisualisasikan
skor komponen utama interaksi pertama (KUIl;) dan komponen utama interaksi kedua
(KUI) ke dalam grafik berdimensi dua. Biplot AMMI hanyalah suatu analisis eksplorasi dan
tidak menyediakan pengujian hipotesis, sehingga interpretasi yang dihasilkan dapat berbeda
bagi setiap peneliti. Penelitian ini bertujuan untuk membuat suatu metode secara inferensia
untuk interpretasi hasil biplot AMMI dengan menggunakan metode resampling bootstrap.
Metode resampling bootstrap pada AMMI menghasilkan suatu penduga selang kepercayaan
skor komponen utama bagi masing-masing genotype dan lingkungan. Selang kepercayaan
KUI, dan KUI, digunakan untuk menduga kestabilan suatu genotipe, sehingga penentuan
suatu genotipe yang stabil akan iebih akurat.

Kata kunci: AMMI, interaksi genotipe dan lingkungan, resampling bootstrap, biplot

1. Pendahuluan

Analisis yang banyak digunakan untuk mengkaji interaksi antara genotipe dan lingkungan
dalam pemuliaan tanaman adalah analisis Additive Main Effects Multiplicative Interaction
(AMMI). Pada dasarnya analisis AMMI menggabungkan analisis ragam aditif bagi pengaruh
utama perlakuan dan analisis komponen utama ganda dengan pemodelan bilinier bagi
pengaruh interaksi (Mattjik & Sumertajaya 2006). Struktur interaksi pada model AMMI
diuraikan dari matriks sisaan komponen aditif dengan memanfaatkan sifat matematis
penguraian nilai singular (SVD). SVD merupakan pendekatan kuadrat terkecil dengan
reduksi dimensi (pangkat matriks) data yang terbaik dan menyediakan penyajian secara
grafis yang dikenal secara luas dengan nama Biplot.

Biplot AMMI merupakan alat yang digunakan untuk menginterpretasi hasil dari interaksi
genotipe X lingkungan  (IGL) dalam model AMMI.  Analisis ini bertujuan
memvisualisasikan hubungan antara rataan, skor komponen utama interaksi pertama (KUI,)
dan komponen utama interaksi kedua (KUI,) ke dalam grafik berdimensi dua. Grafik antara
rataan dan KU/, disebut biplot AMMIy, sedangkan grafik antar KUI, dan KUI, disebut biplot
AMMI;. Biplot AMMI hanyalah suatu analisis eksplorasi dan tidak menyediakan pengujian
hipotesis. Skor KUI, dan KUI, yang kecil menyatakan rendahnya keragaman respon pada
suatu genotipe, sehingga genotipe tersebut dapat dikatakan stabil. Semakin besar keragaman
suatu genotipe, maka semakin tidak stabil genotipe tersebut. Ukuran keragaman pada biplot
AMMI; merupakan jarak relatif suatu genotipe terhadap titik pusat (0,0), sehingga dapat
mengakibatkan perbedaan interpretasi dari gambar biplot.
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Beberapa konsep kestabilan genotipe secara inferensia dalam pemuliaan tanaman telah
diperkenalkan, diantaranya adalah pengujian subhipotesis oleh Yulianti (2009) dan Metode
resampling bootstrap oleh Lavoranti ef al. (2007). Pengujian subhipotesis digunakan untuk
menguji sumbangan faktor genotipe pada pengaruh IGL, tetapi Pengujian subhipotesis
AMMI dinilai kurang efisien dalam menentukan nilai statistik A (uji kemungkinan
maksimum) dan sensitif terhadap hasil pengelompokkan. Metode resampling bootstrap
digunakan untuk menduga daerah kepercayaan dan indeks kestabilan berdasarkan pada
pengaruh interaksi, sehingga selang kepercayaan dan yang diperoleh  tidak
mempertimbangkan pengaruh aditif model. Selain itu, konsep resampling yang digunakan
mempengaruhi struktur genotipe dan lingkungan pada saat menghasilkan skor komponen
utama interaksi.

Skor komponen utama interaksi merupakan hasil analisis komponen utama matriks IGL yang
merupakan matiiks sisaan pengaruh aditifnya, sehingga akan lebih akurat jika pengaruh
aditif juga dipertimbangkan untuk pendugaan daerah kepercayaan dan kestabilan suatu
genotipe. Oleh karena itu akan digunakan metode resampling Bootstrap untuk menentukan
daerah kepercayaan dan kestabilan pada model AMMI dengan melakukan proses resampling
pada data respon.

2. Tinjauan Pustaka
2.1 Additive Main Effect Multiplication Interaction (AMMI)

Additive Main Effect Multiplicative Interaction (AMMI) adalah suatu teknik analisis data
percobaan dua faktor perlakuan dengan pengaruh utama perlakuan bersifat aditif sedangkan
pengaruh interaksi dimodelkan dengan model bilinier. Pada dasarnya AMMI
menggabungkan analisis ragam aditif bagi pengaruh utama perlakuan dan analisis komponen
utama dengan pemodelan bilinier bagi pengaruh interaksi (Mattjik & Sumertajaya 2006).

Model aditif untuk a genotipe dan b lokasi pada model AMMI adalah:
m
Yge =u+ ag 2 pe 7 Z Y Ak‘ngpek oz £ye
k=1

dimana Yy, adalah respon untuk genotipe ke- g pada lokasi ke- e g=12+a e=
1,2,---,b, p adalah rataan umum, @, adalah pengaruh genotip ke- g, 8, adalah pengaruh
lokasi ke- e, dan g,, adalah galat acak. Syarat untuk sifat multiplikatif interaksi harus
memenuhi kendala A4, > -+ > 1, > 0, Liim1 Pake. = Tnv s Pek = 1. dan 251 Pak Py =
X1 PerPers = 0, k # k' (Cornelius 1993).

Pengaruh komponen aditif dianalisis menggunakan analisis ragam untuk rancangan
percobaan faktorial dengan dua faktor. Apabila interaksi antara GE berpengaruh nyata, maka
dikatakan bahwa genotipe dan lingkungan berinteraksi. Interaksi antara genotipe dan
lingkungan dapat diketahui dengan menggunakan penguraian nilai singular untuk matriks

interaksi Z.
Yag. 2 Vb
Vol s lab

pengaruh interaksi genotipe ke- g pada lokasi ke- e diduga dengan
Yge = yge. o7 yg.. < Xs L X,

Penguraian matriks Z dilakukan dengan teknik SVD dan menggunakan konsep analisis
komponen utama (AKU), sehingga analisis model AMMI dapat disajikan dalam grafik
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berdimensi dua atau disebut dengan biplot AMMI. Penguraian nilai singular untuk matriks
pengaruh interaksi Z adalah memodelkan matriks tersebut sebagai berikut:

Z=ULA'
dimana Z adalah matriks interaksi, L adalah matriks diagonal nilai singular dari Z'Z,
Lns D(,/,ln )mxm, selanjutnya disebut nilai singular. A dan U adalah matriks ortonormal

AA=UU=1I,. A= {a, a,,a,} adalah vector ciri Z'Z sedangkan U diperoleh dari
8 Zay Za, Za,
BmZAl Tl Sk
Vi yiz 4,

Dengan mendefinisikan L = L*L'™% dana = 1/2 diperoleh

Py - Pn
C=UlL*=} i :
Par ' Pan
Pa1= > Ppy
H=AL1"*=| : St
Pin " Pbn
maka penguraian nilai singular tersebut dapat ditulis:
Z =GH'

dimana kolom-kolom matriks G adalah skor komponen untuk genotipe sedangkan kolom-
kolom matriks H adalah skor komponen untuk lingkungan, sehingga interaksi antara GE

dapat dinyatakan sebagai:
n
Yge. 5 Z \/;j(pgjpej c sge
j=1

dimana /A, nilai singular untuk komponen bilinier ke-n (1, adalah akar ciri Z'Z), 1, =
* 2 An; @gn adalah pengaruh ganda genotipe ke-g melalui komponen bilinier ke-n; p,,
adalah pengaruh ganda lingkungan ke-e melalui komponen bilinier ke-n.

Alat yang digunakan untuk menginterpretasi hasil dari model AMMI adalah biplot. Pada
dasarnya metode ini adalah upaya untuk memberikan visual grafik dari suatu matriks dalam
suatu plot dengan menumpangtindihkan vektor-vektor dalam ruang berdimensi dua. Vektor-
vektor yang dimaksud yaitu vektor yang mewakili nilai skor komponen genotipe dan
lingkungan. Biplot pada analisis AMMI biasanya berupa biplot pada nilai komponen utama
pertama (KUI;) dengan rataan respon (Biplot AMMI,) dan biplot antara komponen utama
kedua dan nilai komponen utama pertama (Biplot AMMI,) bisa ditaibahkan jika komponen
utama kedua ini signifikan (Hadi 2006).

Kestabilan genotipe tanaman dapat diklasifikasikan menjadi genotipe stabil dan genotipe
spesifik lingkungan . Genotipe stabil adalah genotipe yang memiliki daya adaptasi tinggi
terhadap kondisi lingkungan dengan kata lain genotipe stabil adalah genotipe yang memiliki
peringkat sama pada berbagai kondisi lingkungan. Sedangkan genotipe spesifik lingkungan
adalah genotipe yang hanya memberikan respon baik terhadap kondisi lingkungan tertentu
(Sumertajaya 2005).

2.2 Resampling Bootstrap

Bootstrap merupakan bagian dari metode yang melakukan penarikan contoh berulang dari
himpunan data asli sehingga disebut prosedur resampling. Ide pokok resampling bootstrap
sederhana, nanmn dilakukan bernlang-ulang sehingga rumit dalam hal perhitungan. Saat ini
penerapan metode boetstrap banyak digunakan diberbagai disiplin ilmu dikai enakan semakin
berkembangnya teknologi komputer (Chernick Z003).

MT - 65



Definisi formal untuk resampling bootstrap diilustrasikan sebagai berikut: Misalkan suatu
vektor acak berdistribusi identik dan saling bebas (IID) dengan n sampel X = (x;, x5, ..., x,)
dan penduga parameternya adalah 8 = s(x), prosedur untuk menduga ketepatan dari
diperoleh dari fungsi sebaran empiris F. Secara empiris sebaran ini menyatakan peluang
untuk masing-masing pengamatan dari vektor acak X; adalah l/n, untuk i = 1,2,..,n.
Contoh bootstrap merupakan pengambilan contoh acak sebanyak n kali dari F, yaitu
T O e |
Fo (xf,x3,,x5)
X" bukan suatu data asli, tetapi menyatakan data hasil resampling dari X.
Satu set himpunan data bootstrap memiliki satu nilai dugaan 8, yaitu
8" = s(x*)
Nilai s(x") merupakan hasil dari penggunaan fungsi yang sama dari s(-) pada x* seperti
yang digunakan untuk x. Misalkan s(x) merupakan rataan contoh ¥ = zr—;‘ﬂ maka

s(x*) adalah rataan contoh data booistrap x* = ;%_ Penduga bootstrap ser(9)
merupakan galat baku dari 8, yaitu penduga yang menggunakan fungsi sebaran empiris F
dari distribusi F yang tak diketahui. Penduga bootstrap sep (5) dinotasikan dengan sep (9 "),
yaitu penduga galat baku dari 8 untuk himpunan data berukuran » yang diambil secara acak
dari sebaran F (Efron 1993).

Langkah pendugaan bootstrap dimulai dengan menarik beberapa contoh bootstrap yang
saling bebas, menghitung penduga dari ulangan bootstrap dan menduga galat baku dari
menggunakan galat baku empiris dari ulangan bootstrap. Ttustrasi dari pendugaan galat baku
bootstrap disajikan pada Gambar 1.

Himpunan Data Asli

Himpunan Data Bootstrap

Penduga Data Bootstrap

Penduga Galat Baku
Bootstrap

Gambar 1 Langkah pendugaan galat baku bootstrap seg (3*)

Pendugaan galat baku seg (é) menggunakan simpangan baku contoh sebanyak B* ulangan
dan dihitung sebagai berikut: '
1/2

2 Zg:l[g*(b) i (.)]2}

T B—1

dimana
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N e e Th T P e ¥

B *
2 _1:8°(b
9:«(.) o b-—lB ( )
Limit dari e dimana B menuju tak hingga disebut penduga bootstrap ideal dari SEF(é),
gim Sep = sep = sep(é')
—00

Penduga bootstrap ideal se p(ﬁ ‘) dengan pendekatannya dari Seégbiasa juga disebut penduga
bootstrap nonparametrik.

Galat baku bootstrap digunakan untuk menyatakan pendekatan selang kepercayaan terhadap
parameter 6. Misalkan suatu penduga §  dan penduga galat baku 5€, maka selang
kepercayaan (100 — @)% untuk 8 adalah

9 +z2Wse (1)
dimana z(® merupakan sebaran normal baku dengan peluang (100 — @)% . persamaan (1)
disebut penduga selang atau selang kepercayaan untuk 6.

Bootstrap digunakan bukan untuk menghasilkan satu penduga titik terbaik, tetapi untuk
menduga keakuratan penduga parameter. Bootstrap diselesaikan dengan menentukan contoh
bootstrap yang digunakan untuk menduga galat baku. Bootstrap tidak membutuhkan rumus
analitik yang rumit untuk pendugaan dan dapat digunakan selama masih ada metode
komputasi untuk mendapatkan penduga. Hal ini berarti bahwa hanya dibutuhkan
penggabungan perhitungan iterasi menggunakan komputer untuk mendapatkan penduga
parameter.

3. Hasil dan Pembahasan

Penelitian nienggunakan data sekunder yang diperoleh dari hasil penelitian Konsorsium Padi
Nasional tahun 2008, yaitu penelitian interaksi antara genotipe dengan lingkungan pada
galur harapan padi sawah. Respon yang diukur adalah hasil produksi padi (Ton/Ha) pada 2
set data. Setiap set data terdiri dari 14 galur padi yang ditanam di 20 lingkungan. Adapun
desain rancangan yang digunakan dalam penelitian tersebut adalah Rancangan Acak
Kelompok Lengkap dengan 3 ulangan. Kode galur padi dan lingkungan untuk data set 1
disajikan pada tabel berikut:

Tabel 1 Kode galur harapan padi sawah

Kode Genotipe Kode Genotipe
Gl  IPB-3(IPB102-F-2-1) G8 IPB-6(IPB107-F-8-3)
G2  BIO-8-AC-BLB/BLASS-05 G9 BP3300-2C-2-3
G3  BI10531E-KN-14-3-0-L-R-B376-1 G10 OBS 1739/PSJ
G4 OBS 1735/PSJ G11 BI10531E-KN-14-1-0-L-R-B375-12
G5 BP11252-2-PN-12-2-2-2-1 G12 CIHERANG
G6  BIO-8-AC-BLB-05 G13 INPARI-1
G7  OBS 1740/PSJ G14 CIMELATI

Tabel 2 Kode lokasi tanam

Kode Lingkungan Kode Lingkungan
L1 Banteangl L11 Tabanan2

L2 Narmadal ; L12 Ngawi2

L3 Bantull L13 Narmada2

L4 Purworejol L14 Pesawaran?2
13 Tabananl 15 Probolinggo2
L6 Ngawil L16 Purworejo2

L7 Pusakanagaral L17 Pusakanagara2
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L8 Pasar miringl L18 Rangkasbitung?2
E9 Asahanl L19 Takalar2
L10 Bantul2 L20 Taman Bogo2

Kestabilan Genotipe pada Model AMMI

Interaksi genotipe X lingkungan merupakan keragaman yang disebabkan oleh efek
gabungan dari genotipe dan lingkungan (Dickerson 1962 dalam Kang 2002). Interaksi
genotipe X lingkungan berakibat adanya perbedaan rata-rata hasil panen tanaman padi dari
genotipe yang ditanam pada lingkungan yang berbeda. Interaksi genotipe X lingkungan
berhubungan dengan daya adaptasi dan kestabilan dari suatu genotipe. Genotipe yang
berinteraksi dengan lingkungan kurang memiliki daya adaptasi terhadap lingkungan dan
dikatakan cenderung tidak stabil, sedangkan genotipe yang tidak berinteraksi dengan
lingkungan memiliki daya adaptasi yang tinggi dan dikatakan cenderung stabil. Interaksi
genotipe X lingkungan dapat diuraikan menjadi komponen utama interaksi dan kestabilan
genotipe dapat dilihat dari nilai keragaman komponen utamanya.

Nilai singular dari matriks inetraksi menyatakan bahwa banyaknya komponen yang dapat
dipertimbangkan untuk model AMMI adalah komponen ke-1 sampai komponen ke-13,
namun hanya 7 komponen utama interaksi yang berpengaruh nyata terhadap model.
Kontribusi keragaman pengaruh interaksi yang mampu diterangkan oleh sembilan komponen
adalah 23.11%, 21.34%, 17.50%, 9.92%, 7.48%, 6.04% dan 4.32%.

Biplot antara KU1, dengan rata-rata hasil sebagai biplot AMMI; merupakan tampilan grafis
yang meringkas informasi pengaruh utama genotipe dan lingkungan yaitu pada sumbu rataan
dan pengaruh interaksi genotipe dengan lingkungan pada sumbu KU I;. Genotipe yang
letaknya satu titik pada sumbu datar berarti mempunyai pengaruh utama yang sama dan jika
terletak pada satu titik pada sumbu utama tegak berarti mempunyai pengaruh interaksi yang
sama (Sumertajaya 2005).

il i oty w5
(e 8
ar
£-]
-] w
=
B
- g ol T B o
3 2 Q o
7 [ L e : ‘:
@ ) LK '
=2 =
‘!‘qg 38 w
1% o8 s e
3 59 ks
= COR
neq
! o
R ek .
T T T T T T T T T
4 8 8 7 8 e 0.8 0.0 05 1.0 15
Ratasn Hasll (TantHa) KUl
(a) (b)

Gambar 2 Biplot AMMI (plot KUI, terhadap rata-rata hasil padi) (a) dan Biplot AMMI,
(Plot KUI4 terhadap KUI,) (b).

Biplot AMMI, ditunjukkan pada Gambar 2(a). Biplot AMMI, memperlihatkan bahwa G2
memiliki rata-rata hasil padi yang paling rendah dan G12 memiliki rata-rata hasil yang
paling tinggi. G1, G6 dan G8 mempunyai raia-rata hasil panen yang saina, namun
mempunyai interaksi berbeda pada L9. G4, G12 dan G14 mempunyai rata-rata hasil padi
dan keragaman KUI; yang sama.
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Gambar 2 (b) merupakan biplot AMMI, dengan daerah kestabilan ellipsnya. Hasil plot ini
dapat menggambarkan keragaman interkasi sebesar 44.45%, masing-masing 23.11% untuk
KUI, dan 21.34% untuk KUIL,. Berdasarkan selang kepercayaan komponen utama
interaksinya, genotipe yang dikategorikan stabil adalah G3, G4, G12 dan Gl4. Genotipe
yang paling tidak stabil adalah G2 dan G7 dengan keragaman yang paling besar. G6, G8,
G13, G11 dan G10 memiliki keragaman yang relatif besar, sehingga dapat dikategorikan
bahawa genotipe tersebut tidak stabil. Lingkungan yang memiliki keragaman paling besar
adalah L4, L10 dan L13.

Kestabilan Genotipe Model AMMI dengan Metode Resampling Bootstrap

Biplot antara KUI; dan KUI, yang digunakan untuk melihat kestabilan genotipe pada model
AMMI hanya berupa suatu titik dari setiap genotipe yang menyatakan keragaman dari
genotipe tersebut. Pengklasifikasian genotipe stabil yang berdasarkan satu titik dapat
menimbulkan keragu-raguan bagi peneliti. Oleh karena itu dapat dilakukan pendekatan
metode resampling bootstrap untuk meningkatkan keyakinan dalam menentukan kestabilan
suatu genotipe. Metode resampling bootstrap digunakan untuk menentukan daerah
kepercayaan skor KUI, dan KUI, pada biplot.

Untuk memperoleh galat baku dari skor KUI, dan KUI, dilakukan simulasi data hasil
ulangan untuk memperoleh matriks interaksi. Resampling bootstrap dilakukan pada data asl,
yaitu dengan cara mengambil 3 data baru dari 3 data ulangan dengan pemulihan untuk setiap
genotipe di setiap lingkungan. Untuk setiap genotipe di setiap lingkungan terdapat 33 = 27
kombinasi data yang mungkin terjadi. Dari 14 genotipe di 2C lingkungan dengan 3 kali
ulangan diperoleh 27'4*2° kombinasi data yang mungkin terjadi.

Resampling bootstrap dilakukan dengan iterasi sebanyak 1000 kali. Di setiap iterasi
diperoleh skor KUI{ dan KUI; dari kombinasi data baru yang terbentuk. Setiap titik skor
KUI{ dan KUI; pada suatu genotipe dihitung jarak relatif 7y terhadap titik pusat (0,0),
sehingga setiap genotipe memiliki galat baku §Erg: yang berbeda sesuai dengan 7y. 15 dan
5e,; masing-masing diperoleh dengan rumus berikut

ro = \/(KUIL-)Z +(kU) g =124 i=12,. 8"

dan
1/2
i Z‘.B= T'i_f‘r
er: — {1[B+1—- (2)
dimana
B _'Z?=17‘;i
gy

Galat baku dari setiap genotipe yang diperoleh pada pers.2 digunakan untuk membuat
daerah kepercayaan skor KUI; dan K UI,. Daerah kepercayaan skor KUI, dan K UI, dibuat
dalam bentuk lingkaran dengan galat baku 5e,; sebagai jari-jari serta skor KUI, dan K Ul,

menjadi titik pusatnya. Daerah kepercayaan skor K Ul, dan KUI, setiap genotipe digambar
pada biplot AMMI, seperti yang terlihat pada gambar 3.
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Gambar 3 Daerah kepercayaan skor KUI dan KUI, menggunakan resampling bootstrap.

Gambar 3 merupakan hasil metode resampling bootstrap yang dapat dibedakan berdasarkan
posisi dan luas lingkarannya. Berdasarkan posisinya, lingkaran suatu genotipe yang di
dalamnya terdapat titik pusat (0,0) dikatakan sebagai genotipe stabil, sedangkan genotipe
yang di dalam daerah lingkarannya terdapat titik skor K Ul{ dan KUI; suatu lingkungan
tertentu dikatakan sebagai genotipe yang spesifik lingkungan. Berdasarakan luas daerah
lingkarannya, suatu genotipe dikatakan semakin stabil apabila luas daerah lingkarannya
semakin kecil.

Lingkaran dari suatu genotipe yang semakin mendekat dengan titik pusat (0,0) menunjukkan
bahwa genotipe tersebut mempunyai galat baku skor KUI; dan K UI; yang relative tidak
besar. Jarak 75" setiap titik skor KUI; dan KUI3 untuk genotipe stabil mendekati nilai 0 dan
dapat dikatakan bahwa genotipe tersebut dapat beradaptasi dengan baik di setiap lingkungan
apapun. Genotipe spesifik lingkungan juga akan mempunyai jarak 7, dengan titik pusat
(KULj;, KUI; ;) mendekati nilai 0 dan dikatakan genotipe tersebut dapat beradaptasi dengan
baik di lingkungan tersebut saja.

Luas lingkaran yang besar diakibatkan oleh galat baku §Er§ yang besar. Besarnya nilai galat
baku 5¢,. sebagai jari-jari lingkaran daerah kepercayaan mengindikasikan bahwa simpangan
baku skor KUI; dan KUI; hasil resampling bootstrap semakin beragam. Simpangan baku
data asli yang besar akan menghasilkan galat baku Eérg' data contoh bootstrap yang besar
pula.

Pada gambar 3 genotipe yang di dalam lingkarannya terdapat titik pusat (0,0) adalah G4 dan
G14 sehingga kedua genotype ini dikatakan genotipe yang stabil. Berdasarakan luas daerah
kepercayaan, G4 mempunyai daerah yang lebih kecil daripada G14. Hal ini berarti ragam
dari skor KUI{ dan KUI; G4 lebih kecil dibandingkan ragam G14, sehingga G4 dapat
dikatakan lebih stabil. Pada penelitian ini tidak terdapat genotipe yang spesifik lingkungan,
namun ada beberapa genotipe yang berada di sekitar skor KUI, dan KUI, lingkungan
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tertentu. G5, G10 dan G11 realtif lebih dekat dengan L8. G13 relatif lebih cocok jika di
tanam di lingkungan L9 dan L18, sedangkan G2 dan G6 lebih cocok ditanam di L20. Pada
L4 genotipe yang lebih cocok ditanam adalah G1 dan G7. Genotipe yang tidak stabil
berdasarkan luas daerah kepercayaan skor KUI; dan KUI; adalah G6, G7 dan G9, dimana
genotipe ini berada di peringkat genotipe dengan luas daerah tiga terbesar utama.

4. Kesimpulan

Daerah kepercayaan rataan skor KUI; dan KUI; untuk metode resampling bootstrap

dipengaruhi dan sangat sensitif terhadap posisi titik skor KUI, dan KUI,, sehingga jarak
posisi skor KUI{ dan KUI; akan lebih baik digunakan untuk menentukan kestabilan genotipe
dibandingkan dengan menggunakan daerah kepercayaan skor KUI; dan KUIL;.
Menggunakan mentode resampling bootstrap dapat diperoleh daerah kepercayaan skor KUI;
dan KUI; setiap genotipe. Analisis AMMI menggunakan resampling bootstrap cocok untuk
mendeteksi kestabilan pada percobaan multilokasi apabila ragam genotipe pada biplot kecil.
Hasil kestabilan analisis AMMI menggunakan resampling bootstrap pada penelitian ini
adalah G4 (OBS 1735/PSJ) dan G14 (CIMELATY).
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