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KLASYFIKACJA POWIATOW
WEDLUG POZIOMU POTENCJALU PRODUKCYJNEGO
ROLNICTWA OPARTA NA METODACH
ANALIZY SKUPIEN STOSOWANYCH W GENETYCE

1. Wstep

Analiza statystyczna danych genetycznych jest bardzo rozbudowana dziedzing
wiedzy. Istnieje bardzo wiele metod shuzacych do badania podobieristwa genetycz-
nego, analizy populacji, analizy skupieni dla danych genetycznych itd. Wydaje sig, ze
warto sprébowad wykorzystaé te metody i w innych dziedzinach, o ile to mozliwe.
Podstawowym pytaniem postawionym w artykule jest, czy istnigje taka mozliwo§é w
badaniach ekonomiczno-rolniczych. Odpowiedz nie jest oczywista ze wzgledu na
specyfikg¢ danych genetycznych. Gdyby odpowiedZ byla pozytywna, otwieratoby to
duze pole przed dalszym wykorzystaniem bogactwa metod badan statystycznych sto-
sowanych w genetyce. MozZna byloby stosowaé liczne programy komputerowe z tej
dziedziny. W artykule pokazana jest proba takiego sposobu przedstawienia danych
zwiazanych z rolnictwem, by mozna bylo zastosowaé wspomniane gotowe metody i
programy komputerowe. Sposdb ten zilustrowano na danych o potencjale produkcyj-
nym rolnictwa w przekroju gmin wojewddztwa mazowieckiego.

2. Badanie podobienstw genetycznych

Danymi Zrodlowymi do badania podobiefistwa genotypéw organizméw zy-
wych i ich populacji i do stosowania metod klasyfikacyjnych w genetyce moga by¢
elektroforegramy. Sg to obrazy otrzymane w wyniku reakcji taficuchowej polime-
razy (PCR — polymerase chain reaction). Technika PCR umozliwia namnaZanie
fragmentéw DNA. Na elektroforegramach przedstawione sa $ciezki, na ktérych
znajdujq sie prazki sygnalizujace istnienie okreslonego (cho¢ nie zawsze znanego)
fragmentu laficucha DNA. Sciezki odpowiadaja konkretnym prébkom materiatu
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genetycznego (np. igietkom sosen), prazki za$, w zaleznosci od swego polozenia na
Sciezkach, sygnalizuja istnienie takiego czy innego fragmentu DNA.

Reakcja polimerazy ma r6zne odmiany, zaleznie od posiadanych urzadzen.
Jedna z latwiej dostgpnych jest metoda RAPD, czyli metoda losowej amplifikacji.
W RAPD na podstawie pewnej ,,proby” fragmentow DNA (starter6w) otrzymuje
si¢ na Sciezkach zestawy prazkéw, o ile w materiale genetycznym sa odpowiednie
fragmenty DNA.

123456789

Rys. 1. Przyklad elektroforegramu
. (numery odpowiadaja kolejnym $ciezkom, czyli prébkom organizméw zywych)
Zrbdlo: [Elektroforeza... 2007].

Tabela 1. Zestawy zer i jedynek odpowiadajace elektroforegramowi z rys. 1

0 0 0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0 0 0
1 1 1 0 0 1 1 1 1
0 0 1 0 0 1 0 0 0
1 1 1 0 0 1 1 1 1
0 0 1 0 0 1 0 0 0
1 1 1 0 1 1 1 1 1
1 1 1 0 0 1 1 1 1
1 0 1 1 1 1 1 0 0
1 1 1 1 1 1 1 1 1
1 0 0 1 1 1 1 1 0
0 0 0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 1 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0 0 0
1 2 3 4 5 6 7 8 9

Zrédto: opracowanie wlasne.

Prazkom mozma przyporzadkowa¢ liczby, ktére okreslaja ich polozenie (Jocus)
na $ciezkach. Jednakowy fragment DNA moze jednak dawaé prazki o polozeniu nie-
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znacznie wahajacym od $ciezki do $ciezki, co stwarza pewien problem przy porow-
nywaniu otrzymanych liczb. Po pokonaniu tego problemu mozna $ciezkom przypo-
rzadkowad ciagi zer i jedynek. Jedynka na okreslonej pozycji ciagu oznacza istnienie
pewnego fragmentu DNA. W ten sposob mozna poréwnywaé rozne $ciezki.

W metodzie RAPD nie otrzymuje si¢ tak wielu informacji, jak w niektorych in-
nych metodach, nie znamy fragmentu DNA, ktéremu odpowiada prazek, ale podob-
nie polozony prazek na rézmych $ciezkach odpowiada temu samemu fragmentowi.

Otrzymane zestawy zer i jedynek odpowiadajace kolejnym organizmom mozna
przetwarzad statystycznie, mozna bada¢ podobienistwo genetyczne, mozna budo-
wa¢é skupienia.

3. Sposoby obliczania podobienstw i zréznicowania genetycznego

Istnieje wiele definicji podobienstwa i odleglosci genetycznych migedzy osob-
nikami i populacjami. Czgsto oblicza si¢ te wielkoéci np. wedtug wzoréw (1) i (2)
(odleglo$¢ Dice’a) dla podobienstwa genetycznego dwdch genotypdw i odleglosci
genetycznej miedzy genotypami, odpowiednio:

GS; =2N,/[(N,+N)), ()
D, =1-GS,, @)

gdzie: Nj; — liczba wspdlnych prazkéw dla obu genotypow,
N, N;— liczba prazkéw w genotypach i oraz j [Nei, Li 1979; Weir 1990].
Podobiefistwo genetyczne (Iy) migdzy populacjami X'i Y oblicza si¢ np. wedtug
wzoru (3) dla okre§lonego locus, w ktérym moze wystapi¢ jeden albo dwa z n alle-
1i'. Wzory (3)-(7) dotycza jednego locus.

I, =J (I 3)
I =ZPIZXP[Y’ C))

Py, P;y— czesto$¢ i-tego allela (i =1, ..., n) w populacji X'i Y odpowiednio
Jy = Z P, )

J,=YEB. ©)

! RAPD moze w zasadzie bada¢ genotypy haploidalne (tylko jeden allel) dla okreslonego locus
albo diploidalne (dwa allele), przy pewnych zatozeniach. W naszym przypadku allelem jest 0 albo 1 i
mamy odpowiedniki genotypéw haploidalnych, czyli w okre§lonym locus jest albo 0, albo 1, a liczba
n ma warto$¢ 2.
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Odlegto$¢ genetyczna:
D, =-In(1,). )

By obliczy¢ ogdlna miarg podobienstwa (i odleglosci) usrednia sie¢ wartosci Jy, Jy
oraz Jyy po wszystkich loci, a dalej stosuje sie wzory na Iy i Dy tak samo [Nei 1987].

Istnieje tez wiele miar zroznicowania genetycznego w populacji [Nei 1987;
Weir 1996], np. A - zréznicowanie genéw Nei oblicza wedlug wzoru:
h.=1- Z Pi.- — dla poszczegélnych loci (L = 1, ..., n), gdzie p;; stanowi czestosé

i-tego allela w L-tym loci (czyli u nas tylko i = 1, 2). Zréznicowanie gendw h jest
$rednia z h;, po wszystkich Joci.

4. Programy komputerowe

Z duzej liczby programéw komputerowych do analizy statystyczmej danych gene-
tycznych w niniejszej pracy wykorzystano do obliczenh program POPGENE VERSION
1.32%. Inne programy to np.: GDA, RAPDistance, BIO-PROFIL Bio-Gene, PyPop.

Program POPGENE moze m.in. rysowaé¢ dendrogramy metoda UPGMA” na bazie
odleglosci genetycznych, obliczaé czestosei alleli, oblicza¢ wskaznilkd homozygotyczno-
$ci i heterozygotycznosci i rézme inne miermniki zréznicowania genetycznego.

5. Zastosowanie w innych dziedzinach

Metody analizy licznych zbioréw danych stosowane w genetyce, mimo ze specyficz-
nie ukierunkowane, s3 w jakim$ zakresie mozliwe do przeniesienia do innych dziedzin i do
rozwiazywania innych probleméw. Wydaje sie, Ze dane o pewnych obiektach wieloce-
chowych zwiazanych z rolnictwem, np. w gospodarstwach rolnych czy gminach wiejskich,
mozma potraktowac podobnie jak dane pochodzace z analizy RAPD i przetwarzaé je po-
dobnie jak tamte. Na przyktad kazde badane gospodarstwo z pewnej grupy mozna przed-
stawic jako taka $ciezkg, czyli ,,zestaw prazkéw”. Pod pewnymi warunkami ostateczne ze-
stawy liczbowe mozna przetwarzad statystycznie podobnie jak dane genetyczne.

6. Opis zastosowania

6.1. Dane

Dane dotycza 225 gmin wiejskich wojewddztwa mazowieckiego (wybrane z
309 wszystkich gmin wojewo6dztwa; 5 gmin wiejskich pominigto ze wzgledu na

2 Microsoft Window-based Freeware for Population Genetic Analysis; autorzy: Francis C. Yeh
and Rong-cai Yang, University of Alberta, Tim Boyle, Centre for International Forestry Research.
3 Jedna z aglomeracyjnych metod hierarchicznych: metoda érednich polaczen.
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niepelne dane), pochodza ze spisu rolnego z 2002 r., dostgpne sa w GUS. Rozpa-
trywane cechy dotycza rolnictwa. Dla kazdej z gmin obliczono wartosci nastgpuja-
cych cech:

1. Liczba sztuk bydta na 100 ha powierzchni uzytkéw rolnych.

2. Liczba sztuk trzody na 100 ha powierzchni uzytkéw rolnych.

3. Liczba ciagnikdw na jedno gospodarstwo.

4. Liczba samochodéw cigzarowych na jedno gospodarstwo.

5. Liczba kombajnéw zbozowych na 100 ha powierzchni gruntéw omych.

6. Liczba kombajnéw ziemniaczanych na 100 ha powierzchni gruntéw ornych.

Jako odpowiedniki organizméw zywych przyjeto poszczegélne gminy; jako
odpowiedniki populacji — podregiony (podzial stosowany przez GUS), na ktore
dzieli si¢ woj. mazowieckie (bez Warszawy): ciechanowsko-plocki (A), ostrotec-
ko-siedlecki (B), warszawski (C), radomski (D).

W drugim podejéciu badano powiaty wojewddztwa mazowieckiego, ktérych
jest 38, ale jeden, czysto miejski (powiat warszawski), pominigto. Powiatom przy-
porzadkowane sa numery od 1 do 30 i od 32 do 38 w kolejnosci alfabetycznej (nr
31 odpowiada powiatowi warszawskiemu).

Tabela 2. Statystyki opisowe cech opisujacych gminy

Nr cechy | N | Minimum | Maksimum [ Srednia] Odchylenie standardowe
1 2251 0 112,8998 482175 20,4912
2 225 | 3,6581 | 127,7432 (66,9826 23,5794
3 225| 0,1708 1,4956 0,7289 0,2732
4 225 | 0,0056 0,5930 0,0915 0,0995
5 225 O 2,2601 0,9837 0,3855
6 2251 O 6,3996 1,0331 0,9720

Zrédto: [Jablonowski, Kluza 2006].
6.2. Schemat przeksztalcenia danych

Dane opisujace wymienionych 6 cech dla kazdej gminy przedstawiono jako
ciagi zer i jedynek wedtug nastgpujacego schematu: dla kazdej cechy zakres moz-
liwych warto$ci podzielono na 3 réwne odcinki, a warto$¢ cechy zastapiono 3-
-elementowym ciagiem, w ktérym wystepujq jedna albo dwie jedynki i zera (zero).
Jedynka znajduje si¢ na pozycji odpowiadajacej odcinkowi, do ktdérego trafia ce-
cha, ale gdy wartos¢ cechy jest blisko brzegu sasiedniego odcinka (w granicach
10% dhugosci odcinka), to jedynka jest wpisywana drugi raz na miejscu odpowia-
dajacym sasiedniemu odcinkowi. Pozostale elementy tego 3-elementowego ciagu
sa rowne zeru. Te ciagi skladane sa w ciag 18-elementowy.

Tak przygotowane dane poddano obrébce programem POPGENE.
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7. Wyniki

Nizej podane s3 wyniki obliczenia podobienistwa genetycznego (powyzej prze-
katnej) 1 odleglo$ci genetycznych (ponizej przekatnej) dla czterech populacji —
podregiondéw woj. mazowieckiego.

Tabela 3. Podobiefistwa i odleglo$ci (genetyczne) migdzy podregionami woj. mazowieckiego

pop ID A B C D
A ok 0.9853 0.9016 0.8589
B 0.0148 kK 0.8966 0.8947
C 0.1036 0.1091 ook 0.8867
D 0.1521 0.1113 0.1203 ok

Zrédto: wyniki programu POPGENE V.1.32 (,,pop ID” oznacza w programie ,,nazwa populacji”),

Nizej podano dendrogramy wygenerowane przez ten program (dtugosci poszczegblnych
odcinkéw sa proporgjonalne do liczb podanych osobno przez program, ktére pomijam):

A
I: B
L— c
D

Rys. 2. Grupowanie podregionéw (oznaczonych literami)

Zrédto: opracowanie wlasne na podstawie wynikéw programu POPGENE (nazwy populacji zostaty
zmienione przez autora, gdyz POPGENE przyjmuje nazwy standardowe).

8. Ocena wynikow

W pracy [Jablonowskd, Kluza 2006] zajeto si¢ badaniem wspolzalezmosci przynalez-
no$ci gmin i powiatéw do podregionu i przedstawionymi wyzej cechami okre$lajacymi
poziom potencjatu produkcyjnego rolnictwa w regionie. Zbudowano tam wielomianowe
modele logitowe, w ktérych zmiennymi objasniajacymi bylo sze$¢ cech podanych wyze;.
Jako$ciowa zmienna objaéniana reprezentowata cechg przynaleznoéci gmin do podregio-
nu. Te modele ekonometryczne miaty do$¢ dobre charakterystyki i uznano, ze moga, shi-
zyé do prognozowania przynaleznosci do podregionu®. Zatem uzasadniono tezg, e po-
dzial wojewddztwa mazowieckiego na podregiony jest czyms$ wiecej niz czystym po-
dzatem administracyjnym i do pewnego stopnia moze stanowi¢ kryterium oceny po-
prawnoéci klasyfikacji. Wydaje sig, Ze pogrupowania otrzymane w przyjetej metodzie sa

4 Przy zastosowaniu tych modeli do prognozy przynaleinoéci gmin do podregionéw i wyborze takiej
prognozy przynalezno$ci powiatu do podregionu, ktory wynika z najliczniej reprezentowanego wariantu przy-
naleznoéci gmin do podregionu, okazalo sig, Z¢ zliczeniowy R* wynosi dla jednego z wariantéw modeli 97%
(lub 92%, jesli przy prognozowaniu wlasciwy wariant jest rownoliczny z innym, niewlasciwym).
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podobne do pogrupowan w podregiony przyjetych przez GUS (por. rys. 3). Uwaga ta
moze by¢ argumentem za pozytywna ocena opisywanego w niniejszym artykule podej-
Scia. Nie nalezy jednak tego traktowal jako wystarczajace uzasadnienie. Wymagatoby
ono wigkszej liczby zbioréw danych i poréwnan z podziatami i ich ocenami dokonywa-
nymi w klasyczny sposéb (por. [Kolenda 2006]).
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. Rys. 3. Grupowanie powiatéw (oznaczonych numerami wraz z oznaczeniem podregionu)
Zr6dlo: opracowanie wlasne na bazie wynikéw programu POPGENE (nazwy populacji zostaty zmie-
nione przez autora, gdyz POPGENE przyjmuje nazwy standardowe).

Warto tez zwrdci¢ uwagg, ze przedstawione w punkcie 6.2 podejscie pozwala
na uwzglednienie ré6znych wariantow zamiany wartosci cech na uktady zer i jedy-
nek, zaleznie od charakterystyki danej cechy’.

3 W dalszych badaniach warto przeanalizowaé te rézne warianty poprzez poréwnanie jakoéci po-
dziatéw populacji wynikajacych z przyjecia réznych wariantéw.
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9. Podsumowanie i wnioski

Najwazniejszym punktem w artykule bylo sprawdzenie, czy w ogdle jest moz-
liwe zastosowanie specyficznych metod analizy statystycznej pochodzacych z ge-
netyki w badaniach ekonomiczno-rolniczych. Pokazano pewna propozycje odpo-
wiedniego przeksztalcenia danych dotyczacych rolnictwa, by mozna bylo te meto-
dy wykorzystaé. Propozycje zilustrowano danymi okre$lajacymi poziom potencjatu
produkcyjnego w przekroju gmin wojewodztwa mazowieckiego. Pierwsze wyniki
daja pewna nadziejg, ze metody pochodzace z genetyki moga by¢ tu przydatne.
Konieczne sa dalsze badania i poréwnania wynikéw pogrupowan metodami kla-
sycznymi i proponowanymi w pracy na szerszym materiale liczbowym.
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POVIATS CLASSIFICATION BY THE PRODUCTIVE CAPABILITIES
OF AGRICULTURE BASED ON CLUSTERING ANALYSIS METHODS
USED IN GENETICS

Summary

Multivariate objects linked with agriculture, like farms, rural communities etc. are classified by
assorted means. The purpose of the hereto study is to check if one could transfer some taxonomic
methods used in genetics into other areas, especially to agroeconomical research. Source data on
which the methods are applied are electroforegrams received within PCR reaction (Polymerase Chain
Reaction). In effect geneticians can estimate genetic similarities between live organisms and their
populations. Agroeconomical data can be presented likewise data on an electroforegram.
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