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Summary

Trrz W. 1983. Comparison of Arabis hirsuta s. str. and A. sagittata X
ciliata (Cruciferae) by means of discriminant analysis. — Phyton (Austria)
23 (1): 43—48, 1 figure. — German with English summary.

Diseriminant analysis was applied to the problem of phenotypical diver-
gence between natural tetraploid Arabis hirsuta s. str. and artificial tetraploid
A. sagittate X ciliota: essential diversity was confirmed and illustrated by a
diagram. Missing character values had been replaced either by the arithmetic
group mean or (in the course of a principal-component analysis) by the total
mean for each character.

Zusammenfassung

Tirz W. 1983. Vergleich von Arabis hirsuta s. str. und A. segitiate X
ciliata (Cruciferae) mittels der Diskriminanzanalyse. — Phyton (Austria)
23 (1): 43—48, 1 Abbildung. — Deutsch mit englischer Zusammenfassung.

Die Diskriminanzanalyse wurde auf das Problem der phénotypischen
Divergenz zwischen der natiirlichen Tetraploiden Arabis hirsuta s. str. und der
artifiziellen Tetraploiden A. sagittate X ciliata angewandt: eine essentielle
Verschiedenheit der beiden Sippen wurde bestitigt und diagrammatisch dar-

*) Univ.-Prof. Dr. Walter Tirz, Institut fiir Botanik der Universitédt Wien,
Rennweg 14, A-1030 Wien, Osterreich.



44

gestellt. Zuvor waren die fehlenden Merkmalswerte entweder durch das arith-
metische Gruppenmittel oder — im Verlauf einer Hauptkomponentenanalyse —
durch das Gesamtmittel jedes Merkmals ersetzt worden.

Einleitung und Methode

Die Diskriminanzanalyse ist das einzige multivariate statistische
Verfahren, das fiir eine systematisch-biologische Fragestellung entwickelt
wurde, und zwar im wesentlichen von FisHER 1936 am Beispiel der taxono-
mischen und phylogenetischen Beziehungen zwischen drei Iris-Arten
(vgl. SorarL 1965, REvMENT 1973). Das Grundprinzip der seither insbe-
sondere in Verbindung mit dem Aufschwung der elektronischen Daten-
verarbeitung entwickelten Prozeduren der Diskriminanzanalyse (auch unter
der Bezeichnung Kanonische Analyse = Canonical Analysis subsumiert)
besteht in einer Transformation der Merkmale bereits klassifizierter Objekte
in sogenannte Diskriminanzfunktionen, die die bestehenden Gruppen-
unterschiede bestmoglich ausdriicken. Der Wert der Diskriminanzfunktion
eines bestimmten Individuums i, das ist die sogenannte Diskriminanz-
variable xj, ergibt sich aus den einzelnen Merkmalswerten (a;, fir das
Merkmal 1, ag, fiir das Merkmal 2 usf. bis ajny fiir das Merkmal m) wie folgt:

Xj = g;.%; + Z-8ip + L3-8ig « -~ + Lm.8im = qu Qiq»

wobei gy, g5, ... gm merkmalsspezifische Gemchtungsfaktoren sind. Die
Gewichtungsfaktoren von Merkmalen mit groBer Varianz zwischen den
(durch die Klassifikation vorgegebenen) Gruppen, aber geringer Varianz
innerhalb derselben, werden hoch sein, umgekehrt solche von Merkmalen
mit geringer Zwischengruppenvarianz und hoher Innergruppenvarianz
gering (Diskriminanzkriterium). Die KErrechnung dieser Gewichtungs-
faktoren kann auf verschiedenem Wege erfolgen (hiezu siehe die einschligige
Literatur, z. B. F1sgEER 1936, SEaL 1964, Cacovrros 1973, Morrison 1976,
N1z & al. 1975, Orrrz 1980, Tirz 1982). Im vorliegenden Fall wurde die im
Programmsystem SPSS, Version 8.0 enthaltene direkte Methode (simultane
Einbeziehung aller Merkmale) als Analyseweg fiir die Berechnung der
Gewichtungsfaktoren (= discriminant function coefficients) beschritten
(vgl. Nie & al. 1975).

Da es sich im hier publizierten Anwendungsbeispiel um den Vergleich
von zwei Gruppen handelt, gibt es nur je einen Gewichtungsfaktor pro
Merkmal und eine Diskriminanzvarialbe pro Objekt. In diesem einfachsten
Fall konnen die Haufigkeiten der Diskriminanzvariablen in den analysierten
Gruppen in der Form eines Histogramms dargestellt werden (Abb. 1).

Wir haben die Diskriminanzanalyse auf die Frage angewendet, ob die
synthetische Allotetraploide Arabis sagittata (BErToL.) DC. X ciliata
Cratryv. genotypisch bzw. phinotypisch mit der natiirlichen Tetraploiden
Arabis hirsuta (L.) Scop. s. str. iibereinstimmt (T1rz 1979 a, b). Die Mittel-
werte und Spannweiten der MeBwerte der 15 analysierten Merkmale von
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37 A. hirsuta- und 30 A. sagittate X ciliata-PAanzen sind bereits bei Tirz
1979a in Tabelle 4 verdffentlicht, ebenso die Ergebnisse der fiir jedes
Merkmal durchgefiihrten t-Tests. Dabei ergab sich, dal bei 12 von den
15 Merkmalen ein signifikanter Unterschied zwischen den beiden Sippen
besteht. Dies deutet ebenso wie die Kreuzungsversuche auf einen betricht-
lichen phanotypischen bzw. genotypischen Unterschied hin (T11z 1979a, b).
Die Durchfithrung von t-Tests fiir die Einzelmerkmale hat den Nachteil,
daB sowohl die Korrelation zwischen den Merkmalen auBer Betracht bleibt
als auch nur auf die einzelnen Merkmale bezogene Aussagen maoglich sind,
nicht aber Schliisse auf die Pflanzenindividuen oder Sippen als ganze.
Multivariate Methoden, wie etwa die Diskriminanzanalyse, hingegen
betrachten simultan alle untersuchten Merkmale einer groBen Zahl von
Individuen.

10 1

sag x cil hirs

Abb. 1. Histogramm der Diskriminanzvariablen (Abszisse) von Arabis sagittata

X ciliata (sag X cil) und 4. hirsuta s. str. (hirs); Haufigkeiten auf der Ordinate.

Fehlende Merkmalswerte waren durch den arithmetischen Mittelwert des
jeweiligen Merkmals der Gruppe (= Sippe) ersetzt worden
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In der Praxis ist es freilich oft nicht méglich, an jedem Individuum alle
Merkmalshereiche zu analysieren, vor allem wenn diese verschiedenen
Entwicklungsstadien angehoren. Da die Diskriminanzanalyse aber voll-
stéindiger Daten bedarf, miissen fehlende Merkmalswerte ersetzt werden.
Dafiir ergeben sich vor allem zwei Moglichkeiten :

1. An ihre Stelle den Gruppenmittelwert des Merkmals zu setzen
(z. B. den arithmetischen Mittelwert);

2. Eine andere Form einer multivariaten Analyse, ndmlich eine Haupt-
komponentenanalyse (principal-component analysis) vor der Diskrimi-
nanzanalyse durchzufiihren. In diesem faktorenanalytischen Verfahren
kénnen primér fehlende Werte toleriert werden, bei der Berechnung der
Faktorenwerte wird fiir sie sodann jeweils der Gesamtmittelwert des
Merkmals (fiir alle Gruppen zusammengenommen) verwendet. Die an die
Stelle der Merkmale tretenden Faktoren fassen jeweils mehrere korrelierte
Merkmale in einen Faktor zusammen und verringern im Fall des Vorliegens
hochkorrelierter Merkmale die damit gegebene Redundanz an Information.

Beide Prozeduren zum Ersatz der fehlenden Merkmalswerte wurden auf
das vorliegende Problem angewandt; im Zuge der zweiten lief eine Haupt-
komponentenanalyse (PAl aus SPSS, Version 8.0) mit Varimax-Rotation
(N1 & al. 1975). Es wurden dabei 5 Faktoren (Eigenwertkriterium: Eigen-
wert = 1) extrahiert und diese sodann der oben genannten direkten Methode
der Digkriminanzanalyse unterworfen.

Sowohl die Diskriminanzanalyse als auch die Hauptkomponenten-
analyse setzen annihernde Normalverteilung der Merkmalswerte voraus,
im vorliegenden Fall ergab eine Uberpriifung mittels deskriptiver Statisti-
ken (Programm BMDP2D aus dem Programmpaket BMDP-79, siche
Dixow & Brown 1979) ein weitgehendes Zutreffen dieses Modells fiir die
meisten Einzelmerkmale.

Die gesamte rechnerische Analyse erfolgte iiber das interfakultire EDV-
Zentrum der Universitéit Wien. Die fiir die Anlegung der Datenfiles und die
Ersatzprozeduren fiir die fehlenden Merkmalswerte nitigen Programme wur-
den zum Teil in Zusammenarbeit mit Herrn Doz. Dr, W. TimiscaL (Technische
Universitit Wien) erstellt, dem ich dafiir groflen Dank schulde. Dem Fonds zur
Forderung der wissenschaftlichen Forschung (Projekt 4609) wird fiir Unter-
stitzung gedanlkt.

Ergebnisse

Mit Hilfe des oben genannten Verfahrens der Hauptkomponenten-
analyse werden die 15 analysierten Merkmale (siehe Trrz 1979a, Tab. 4)
in 6 Faktoren zusammengefalit, wobei mit Faktor 1 folgende Merkmale
besonders verkniipft sind (Faktorladungen iiber 0,6): Nr. 6, 7 und 13
(d. s. Lange und Léngen-Breiten-Verhiltnis des lingsten Blattes der oberen
Stengelhilfte sowie die maximale Schotenlinge); mit Faktor 2: Merkmale
Nr. 3,4, 6 und 8 (Anzahlen der basalen und der oberen Seiteniiste sowie Lan-
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gen der lingsten Blitter der oberen Stengelhédlfte und des Gesamtstengels);
mit Faktor 3: Merkmale Nr. 12, 14, 15 (Maximalwerte der Schotenstiel-
linge, Griffellinge und Samenlinge); mit Faktor 4: Merkmale Nr. 9, 10, 11
(Sepalenlinge, Petalenlinge, Petalenbreite); mit Faktor 5: Merkmale
Nr. 1, 2, 5 (H6hen des gesamten Hauptstengels und dessen bebliatterten
Teils sowie Zahl der Stengelblitter). In fast allen Fillen kénnen die dabei
zum Ausdruck kommenden Korrelationen zwischen den in einem Faktor
(mit hohen Faktorladungen) vereinigten Merkmalen logisch bzw. morpho-
genetisch begriindet werden.

Erst bei der Berechnung der Faktorenwerte fiir die einzelnen Pflanzen -
individuen (iiber die von den Faktorladungen abhingigen Faktorenwerte-
koetfizienten) werden fiir die fehlenden urspriinglichen Merkmalswerte die
arithmetischen Gesamtmittelwerte der einzelnen Merkmale eingesetzt.
Dies fiihrt gegeniiber dem die Unterschiede zwischen den Gruppen betonen-
den Ersatz durch die Gruppenmittelwerte (s. unten) naturgemil zu einer
gewissen Nivellierung der Differenzen. Trotzdem gibt es nach dieser Prozedur
in den Werten der Diskriminanzvariablen der beiden Sippen nur geringfiigige
Uberschneidungen, fir die Individuen von Arabis sagittata X ciliata
rangieren sie zwischen —4,3 und 40,2, fiir A. hirsute s. str. zwischen
—0,9 und +3,8. Im fraglichen Uberschneidungsbereich von —0,9 bis
~+0,2 liegen nur 5 Individuen ( drei von A. hirsuta s. str., zwei von 4. sagit-
tata X ciliata).

Erwartungsgemif noch klarer, nimlich véllig ohne Uberschneidungen
fallt das Histogramm der Diskriminanzvariablen nach Ersatz der fehlenden
Werte durch die Gruppenmittelwerte aus (Abb. 1): die Diskriminanz-
variablen der Individuen von Arabis sagittata X ciliate liegen zwischen
—6,2 und —1,5, die von A. hirsuta s. str. zwischen 41,7 und +5,7.

Wie oben schon erwihnt, erlaubt es die Diskriminanzanalyse zum
Unterschied von univariaten statistischen Methoden, in einem Analyse-
schritt alle Merkmale zu erfassen und auf Grund dessen — in einem
Diagramm — eine Aussage iiber die Verschiedenheit zweier (oder mehrerer
Sippen zu machen. Aus der Anwendung dieser Methode auf das diskutierte
Problem ergibt sich mit groBer Sicherheit, dal} die artifizielle Allotetraploide
Arabis sagittate X ciliate phinotypisch und damit auch genotypisch von
der natiirlichen Tetraploiden Arabis hirsuta s. str. ganz essentiell verschieden
ist und daher taxonomisch nicht konspezifisch mit dieser sein kann.

Das Verfahren der Diskriminanzanalyse hat sich als fiir die geschilderte
Fragestellung als im hochsten MaBe geeignet erwiesen und kann somit als
wichtiges Hilfsmittel bei der Uberpriifung phénotypischer Divergenzen und
darauf aufbauender taxonomischer Klassifikationen angesehen werden
(vgl. TrORPE 1980, Trrz 1982).
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