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MOTTO 

 

Allah akan meninggikan orang-orang yang beriman di antaramu dan orang-orang 

yang diberi ilmu pengetahuan beberapa derajat. 

(Terjemahan QS. Al-Mujadalah: 11)*) 

 

Ilmu pengetahuan tanpa agama adalah lumpuh, agama tanpa ilmu pengetahuan adalah 

buta. 

( Albert Einstein ) **) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

*) Departemen Agama Republik Indonesia. 2005. Al-Qur’an dan Terjemahannya. Bandung: 

CV Jumanatul „Ali-ART ( J-ART). 

**) http://www.duniakata.com/2014/11/45-kata-mutiara-tentang-pentingnya-ilmu.html. 
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RINGKASAN 

 

Metode Robust Singular Value Decomposition (RSVD) untuk Model AMMI 

dengan Data Pencilan; Elok Nurul Aini, 101810101037; 2015: 34 Halaman; Jurusan 

Matematika Fakultas Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam Universitas Jember. 

  

 Analisis AMMI (Additive Main effects and Multiplicative Interaction) biasa 

digunakan untuk menganalisis interaksi antara genotype dan lingkungan. Analisis 

AMMI dapat merepresentasikan sebuah penelitian kedalam komponen sistematik 

yang terdiri dari pengaruh utama (main effect) dan pengaruh interaksi melalui suku-

suku multiplikatif (multiplicative interaction). Pada dasarnya analisis AMMI 

menggabungkan analisis ragam aditif bagi pengaruh utama perlakuan dengan analisis 

komponen utama dengan pemodelan bilinier bagi pengaruh interaksi yang 

memanfaatkan Singular Value Decomposition (SVD) atau penguraian nilai singular 

pada matriks interaksi. Matriks interaksi rentan terhadap pencilan sehingga 

dibutuhkan metode Robust Singular Value Decomposition (RSVD) pada penguraian 

nilai singularnya. Tujuan dari penelitian ini adalah mendapatkan Model AMMI 

dengan Robust Singular Value Decomposition (RSVD). 

 Data yang digunakan dalam penelitian ini adalah data sekunder dari penelitian 

perbenihan padi di beberapa kabupaten di Pulau Jawa oleh Konsensus Padi Nasional 

tahun 2008. Pada penelitian ini digunakan 10 varietas padi dan 8 lokasi percobaan 

dengan hasil pengamatan (Ton/ha). Penelitian ini menggunakan bantuan Program R. 

Tahapan pertama dalam penelitian ini yaitu memasukkan pencilan pada data awal 

dengan cara menembahkan nilai maksimum dari masing-masing baris dan kolom 

dengan lebih dari tiga kali standar deviasi yang bersesuaian. Setelah data awal diberi 

pencilan, selanjutnya yaitu dilakukan analisis AMMI yang meliputi analisis ragam 

dan analisis komponen utama. Sehingga didapatkan dua model AMMI yaitu AMMI 
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SVD dan AMMI RSVD, kemudian dilakukan analisis biplot untuk kedua model 

tersebut. 

Hasil secara keseluruhan menunjukkan bahwa Analisis Ragam (ANOVA) 

tidak dapat menunjukkan adanya pencilan, sehingga diperlukan analisis lebih lanjut 

dengan Analisis Komponen Utama. Pada analisis komponen utama interaksi untuk 

AMMI SVD dihasilkan 3 KUI, sehingga model AMMI bisa dijelaskan dengan 

Model AMMI3. Sedangkan pada AMMI dengan RSVD menghasilkan 2 KUI, yang 

berarti model AMMI bisa dijelaskan dengan Model AMMI2. Akar ciri yang 

dihasilkan dari analisis komponen utama dengan menggunakan SVD memberikan 

kontribusi keragamannya sebesar 75,97%; 11,88%,  10,11%; 1,15%; 0,63%; 0,23%; 

0,03%. Sedangkan pada analisis komponen utama dengan menggunakan RSVD 

kontribusi keragaman dari akar ciri masing-masing sebesar 49,43%; 42,07%; 4,79%; 

2,61%; 0,96%; 0,14%. 

Hasil analisis biplot AMMI2 SVD memberikan informasi pengaruh interaksi 

sebesar 87,85%, sedangkan pada biplot AMMI2 RSVD sebesar 91,50%. Analisis 

biplot AMMI2 SVD menunjukkan bahwa G2 berinteraksi spesifik dengan L1. G4 

dan G7 adalah genotip yang paling  stabil. Sedangkan pada analisis biplot AMMI2 

RSVD menunjukkan bahwa G2 adalah genotip paling stabil, G4 dan G7 genotip 

yang relatif stabil. Genotip yang tidak terdapat pencilan kondisi kestabilannya 

sebagian besar relatif tetap, ditunjukkan oleh genotip yang berinteraksi spesifik 

dengan lingkungan tertentu, yaitu G1 dengan L8, G3 dengan L2, G5 dengan L6, G8 

dengan L7. Hasil analisis biplot menunjukkan bahwa biplot AMMI dengan Robust 

Singular Value Decomposition (RSVD) lebih sesuai untuk data yang mengandung 

pencilan dibandingkan biplot AMMI dengan Singular Value Decomposition (SVD). 
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BAB 1. PENDAHULUAN 

 

1.1 Latar Belakang 

Interaksi genotipe dengan lingkungan merupakan hal yang perlu diperhatikan 

dalam pemuliaan tanaman. Tanaman dengan genotipe yang sama apabila ditanam 

pada lingkungan yang berbeda maka hasil produksi tanamnya juga akan berbeda 

tergantung lingkungannya, begitu pula tanaman dengan genotipe berbeda apabila 

ditanam pada lingkungan yang sama maka hasil produksinya juga akan berbeda 

tergantung pada genotipe-nya. Oleh karena itu dibutuhkan analisis interaksi  genotipe 

dengan lingkungan. Untuk menganalisis interaksi antara genotipe dan lingkungan 

biasanya digunakan analisis AMMI (Additive Main effects and Multiplicative 

Interaction). 

Analisis AMMI dapat merepresentasikan sebuah penelitian kedalam 

komponen sistematik yang terdiri dari pengaruh utama (main effect) dan pengaruh 

interaksi melalui suku-suku multiplikatif (multiplicative interaction). Pada dasarnya 

analisis AMMI menggabungkan analisis ragam aditif bagi pengaruh utama perlakuan 

dengan analisis komponen utama dengan pemodelan bilinier bagi pengaruh interaksi 

yang memanfaatkan Singular Value Decomposition (SVD) atau penguraian nilai 

singular pada matriks interaksi (Mattjik, 1998). 

Bentuk multiplikatif yang diperoleh dari penguraian komponen utama 

interaksi menggunakan SVD rentan terhadap adanya pencilan. Sedangkan dalam 

upaya memperoleh sifat-sifat unggul genotipe, adanya pencilan biasanya diabaikan 

padahal pencilan justru bisa menjadi sesuatu yang berharga, karenanya mengabaikan 

keberadaan pencilan tidaklah bijaksana (Mattjik et al., 2011) . Oleh karena itu 

diperlukan metode lain untuk memecahkan data yang mengandung pencilan yaitu 

analisis Robust. Pada dasarnya metode ini menduga nilai eigen dan vektor eigen 

dengan mengabaikan nilai yang hilang dan melawan pencilan. Keuntungan dari 
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penggunaan metode Robust adalah tabel data yang mengandung pencilan dan data 

hilang dapat diperiksa lebih mudah (Hawkins et al., 2001). 

 Pada penelitian sebelumnya telah digunakan metode Robust untuk penguraian 

nilai singular pada data yang mengandung pencilan. Metode ini dikenal dengan 

Metode Robust Singular Value Decomposition (RSVD), biasanya digunakan pada 

biplot. Badiroh (2014) memetakan minat calon mahasiswa baru dengan fakultas atau 

program studi di Universitas Jember dengan metode RSVD. Badiroh menunjukkan 

bahwa biplot RSVD lebih sesuai untuk data yang mengandung pencilan dibandingkan 

dengan biplot klasik (menggunakan SVD). Analisis Model AMMI pada pengaruh 

interaksinya yang memanfaatkan SVD kurang efisien jika data yang digunakan 

mengandung pencilan, oleh karena itu penulis tertarik untuk menggunakan Metode 

RSVD pada Model AMMI yang mengandung pencilan. 

 

1.2 Rumusan Masalah 

Rumusan masalah dari penelitian ini adalah sebagai berikut. 

a. Bagaimana menerapkan Robust Singular Value Decomposition (RSVD) pada 

Model AMMI yang mengandung pencilan. 

b. Bagaimana perbandingan Model AMMI SVD dengan Model AMMI RSVD pada 

data yang mengandung pencilan? 

 

1.3 Tujuan 

Adapun tujuan dari penelitian ini adalah sebagai berikut. 

a. Mendapatkan Model AMMI dengan Robust Singular Value Decomposition 

(RSVD). 

b. Mengetahui model AMMI mana yang lebih baik untuk data yang mengandung 

pencilan. 
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1.4 Manfaat 

Manfaat yang diharapkan dari penelitian ini adalah sebagai berikut. 

a. Menghindari adanya pembuangan atau pangabaian pencilan pada model AMMI. 

b. Mendapatkan Model AMMI yang lebih baik. 

c. Dapat dijadikan referensi bagi pembaca. 
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BAB 2. TINJAUAN PUSTAKA 

 

2.1 Analisis Ragam (Analysis of Variance) 

 Analisis ragam merupakan suatu metode yang digunakan untuk menguraikan 

keragaman total ke dalam komponen-komponennya. Komponen-komponen tersebut 

dianggap saling bebas sehingga dapat ditentukan sebaran dari rasio dua buah 

komponen keragaman. Kalaupun terdapat dua buah atau lebih komponen keragaman 

maka pengujian terhadap komponen yang satu tidak akan mempengaruhi pengujian 

terhadap komponen yang lain (Yitnosumarto, 1993). 

 Pada percobaan lokasi ganda, rancangan perlakuan yang biasa digunakan 

adalah rancangan faktorial dua faktor, dengan faktor pertama adalah genotipe dan 

faktor kedua adalah lingkungan dan Rancangan Acak Kelompok Lengkap atau 

Rancangan Acak Kelompok (RAK). Analisis ragam ini digunakan untuk menguji 

secara sistematik nyata atau tidaknya pengaruh genotipe dan pengaruh lingkungan 

serta pengaruh interaksinya. Asumsi-asumsi yang mendasari analisis ragam adalah 

galat percobaan menyebar saling bebas mengikuti sebaran normal dengan ragam 

homogen 𝜀𝑔𝑒𝑟 ~𝑁(0, 𝜎2) serta pengaruh genotipe dan pengaruh lingkungan bersifat 

aditif (Mattjik, 1998). 

Model linear dari rancangan faktorial RAK adalah sebagai berikut. 

                                     𝑌𝑔𝑒𝑟 = 𝜇 + 𝛼𝑔 + 𝛽𝑒 + 𝛾𝑔𝑒 + 𝜃𝑟|𝑒 + 𝜀𝑔𝑒𝑟                            (2.1) 

𝑔 = 1,2, … , 𝑎;  𝑒 = 1,2, … , 𝑏;  𝑟 = 1,2, … , 𝑚 

𝑌𝑔𝑒𝑟       = nilai pengamatan genotipe ke-g, pada lingkungan ke-e dan ulangan ke-r 

𝜇           = rataan umum 

𝛼𝑔          = pengaruh utama genotipe ke-g  

𝛽𝑒          = pengaruh utama lingkungan ke-e 

𝛾𝑔𝑒   = pengaruh interaksi genotip ke-g dengan lingkungan ke-e 
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𝜃𝑟|𝑒       = pengaruh ulangan ke-r bersarang dalam lingkungan ke-e 

𝜀𝑖𝑗𝑘      = pengaruh galat percobaan pada genotipe ke-g, lingkungan ke-e dan ulangan 

ke-r 

(Trustinah & Iswanto, 2013). 

 

Tabel 2.1 Analisis Ragam Gabungan 

Sumber 

Keragaman 

Derajat Bebas 

(DB) 

Jumlah 

Kuadrat (JK) 

Kuadrat 

Tengah (KT) 

Genotipe (𝑎 − 1) 𝐽𝐾1 𝑀1 

Lingkungan (𝑏 − 1) 𝐽𝐾2 𝑀2 

Ulangan (Lingkungan) 𝑏 𝑟 − 1  𝐽𝐾3 𝑀3 

Lingkungan × Genotipe  𝑏 − 1 (𝑎 − 1) 𝐽𝐾4 𝑀4 

Galat 𝑏 𝑟 − 1 (𝑎 − 1) 𝐽𝐾5 𝑀5 

Total (𝑟𝑎𝑏 − 1) 𝐽𝐾𝑇   

(Nur et al, 2007) 

Jumlah Kuadrat (JK) untuk analisis diatas adalah sebagai berikut: 

𝐽𝐾𝑇 = 𝐽𝐾1 + 𝐽𝐾2 + 𝐽𝐾3 + 𝐽𝐾4 + 𝐽𝐾5 

     𝑌𝑔𝑒𝑟 − 𝑌 … 
2

= 𝑏𝑚  𝑌 𝑔.. − 𝑌 … 
2

𝑔𝑟𝑒𝑔 + 𝑎𝑚  𝑌 .𝑒. − 𝑌 … 
2 + 𝑎𝑏𝑒   𝑌 ..𝑟 − 𝑌 … 

2
𝑟  

                                      +𝑚   𝑌 𝑔𝑒 . + 𝑌 𝑔.. + 𝑌 .𝑒. + 𝑌 ... 
2

𝑒 +𝑔     𝑌𝑔𝑒𝑟 − 𝑌 𝑔𝑒 . 
2

𝑟𝑒𝑔  

Sedangkan Kuadrat tengahnya adalah sebagai berikut: 

𝑀1 = 𝐽𝐾1 (𝑎 − 1)  

𝑀2 = 𝐽𝐾2 (𝑏 − 1)  

𝑀3 = 𝐽𝐾3 𝑏(𝑟 − 1)  

𝑀4 = 𝐽𝐾4  𝑏 − 1  (𝑎 − 1) 

𝑀5 = 𝐽𝐾5 𝑏 𝑟 − 1  (𝑎 − 1) 
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2.2 Additive Main effects and Multiplicative Interaction (AMMI) 

 Analisis AMMI merupakan salah satu teknik analisis data percobaan dua 

faktor perlakuan dengan pengaruh utama perlakuan bersifat aditif sedangkan untuk 

pengaruh interaksi dimodelkan dengan model bilinier. Model AMMI 

merepresentasikan sebuah penelitian kedalam komponen sistematik yang terdiri dari 

pengaruh utama (main effect) dan pengaruh interaksi melalui suku-suku multiplikatif 

(multiplicative interaction). Analisis AMMI menggabungkan analisis ragam aditif 

bagi pengaruh utama perlakuan dengan analisis kompunen utama ganda dengan 

pemodelan bilinier bagi pengaruh interaksi (Mattjik 1998). Pengaruh interaksi pada 

model AMMI diuraikan dengan memanfaatkan penguraian nilai singular (Singular 

Value Decomposition / SVD). Respon pada model AMMI diasumsikan menyebar 

secara normal dengan ragam yang konstan. 

 Secara umum model AMMI untuk respon 𝑌𝑔𝑒𝑟  dari genotipe ke-g dan 

lingkungan ke-e, sebagai berikut: 

                    𝑌𝑔𝑒𝑟 = 𝜇 + 𝛼𝑔 + 𝛽𝑒 + 𝛾𝑔𝑒 + 𝜀𝑔𝑒𝑟  

                    𝑌𝑔𝑒𝑟 = 𝜇 + 𝛼𝑔 + 𝛽𝑒 +   𝜆𝑗𝜑𝑔𝑗 𝜌𝑒𝑗 +𝑛
𝑗=1 𝛿𝑔𝑒 + 𝜀𝑔𝑒𝑟                         (2.2) 

 

Pemodelan bilinier bagi pengaruh interaksi genotipe dengan lingkungan (𝛾𝑔𝑒 ) 

pada analisis ini adalah sebagai berikut. 

a. Menyusun pengaruh interaksi dalam bentuk matriks dimana genotipe (baris) × 

lingkungan (kolom), sehingga matriks ini berorde a × b. 

𝜸 =  

𝑐11 … 𝑐1𝑏

… … …
𝑐𝑎1 … 𝑐𝑎𝑏

  

b. Melakukan penguraian bilinier terhadap matriks pengaruh interaksi. 

                        𝛾𝑔𝑒 =   𝜆𝑗𝜑𝑔𝑗 𝜌𝑒𝑗 +𝑛
𝑗=1 𝛿𝑔𝑒  

                               =  𝜆1𝜑𝑔1𝜌𝑒1 +  𝜆2𝜑𝑔2𝜌𝑒2 + ⋯ +  𝜆𝑛𝜑𝑔𝑛𝜌𝑒𝑛 + 𝛿𝑔𝑒  
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Sehingga model AMMI secara lengkap dari persamaan (2.2) dapat ditulis sebagai 

berikut: 

𝑌𝑔𝑒𝑟 = 𝜇 + 𝛼𝑔 + 𝛽𝑒 +  𝜆1𝜑𝑔1𝜌𝑒1 +  𝜆2𝜑𝑔2𝜌𝑒2 + ⋯ +  𝜆𝑛𝜑𝑔𝑛𝜌𝑒𝑛 + 𝛿𝑔𝑒  

              +𝜀𝑔𝑒𝑟                                                                                                          (2.3) 

dimana: 

𝜇      = rataan umum 

𝛼𝑔     = pengaruh baris genotipe ke-g (𝑔 = 1,2, … , 𝑎) 

𝛽𝑒     = pengaruh kolom lingkungan ke-e(𝑒 = 1,2, … , 𝑏) 

 𝜆𝑛  = nilai singular untuk komponen bilinier ke-n (𝜆𝑛  adalah akar ciri atau nilai 

eigen dari 𝒁𝑻𝒁,  𝜆1 ≥ 𝜆2 ≥ ⋯ ≥ 𝜆𝑚 ) 

𝜌𝑒𝑛   = pengaruh ganda lingkungan ke-e melalui komponen bilinier ke-n 

𝜑𝑔𝑛  = pengaruh ganda genotipe ke-g melalui komponen bilinier ke-n, dengan 

kendala: 

(1)  𝜑𝑔𝑛
2

𝑔 =  𝜌𝑒𝑛
2 = 1𝑒  , untuk 𝑛 = 1,2, … , 𝑚 

(2)  𝜑𝑔𝑛1
𝜑𝑔𝑛2

=𝑔  𝜌𝑒𝑛1
𝜌𝑒𝑛2

= 0𝑒 , untuk 𝑛1 ≠ 𝑛2 

𝛿𝑔𝑒   = simpangan dari pemodelan bilinier 

𝜀𝑔𝑒𝑟  = pengaruh galat dari genotipe ke-g di lingkungan ke-e dalam ulangan ke-r 

(Crossa, 1990 dalam Mattjik 1998). 

 

Pada pemodelan ini pengaruh aditif genotipe dan lingkungan serta jumlah 

kuadrat tengahnya dihitung sebagaimana umumnya pada analisis ragam, tetapi 

berdasarkan pada data rataan per genotipe × lingkungan. Sedangkan pengaruh ganda 

genotipe dan lingkungan pada interaksi diduga dengan 

𝑧𝑔𝑒 = 𝑦 𝑔𝑒 . − 𝑦 𝑔.. − 𝑦 .𝑒. + 𝑦 … 

sehingga jumlah kuadrat interaksi dapat diturunkan sebagai berikut: 

𝐽𝐾 𝐺𝐸 = 𝑟 𝑧𝑔𝑒
2 = 𝑟  𝑦 𝑔𝑒 . − 𝑦 𝑔.. − 𝑦 .𝑒. + 𝑦 … 

2
= 𝑟 𝑡𝑟(𝒁𝑻𝒁)

𝑔.𝑒
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Berdasarkan teorema pada aljabar matriks bahwa teras (tr) dari suatu matriks 

sama dengan jumlah seluruh akar ciri matriks tersebut 

𝑡𝑟 𝑨 =  𝜆𝑖𝑖 . 

Maka jumlah kuadrat untuk pengaruh interaksi komponen ke-n adalah akar ciri ke-n 

pada pemodelan bilinier tersebut (𝜆𝑛), jika analisis ragam dilakukan terhadap data 

rataan per genotipe × lingkungan. Jika analisis ragam dilakukan terhadap data 

sebenarnya maka jumlah kuadrat adalah banyaknya ulangan dikalikan akar ciri ke-n 

(𝑟𝜆𝑛). Pengujian masing-masing komponen ini dilakukan dengan 

membandingkannya terhadap kuadrat tengah galat gabungan. 

Derajat bebas untuk setiap komponen tersebut adalah 𝑎 + 𝑏 − 1 − 2𝑛. 

Besaran derajat bebas ini diperoleh dari jumlah parameter yang diduga dikurangi 

dengan banyaknya kendala. Banyaknya parameter yang diduga adalah 𝑎 + 𝑏 − 1 

sedangkan banyaknya kendala untuk komponen ke-n adalah 2𝑛. Sedangkan kendala 

yang dipertimbangkan adalah kenormalan dan keortogonalan ( Mattjik, 1998). 

 

2.3 Penguraian Nilai Singular Biasa 

 Penguraian Nilai Singular untuk matriks pengaruh interaksi Z dilakukan 

dengan memodelkan matriks tersebut sebagai perkalian matriks sebagai berikut: 

𝒁 = 𝑼 𝑳 𝑨𝑻 

dengan Z adalah matriks data terpusat berukuran 𝑛 × 𝑝, L adalah matriks diagonal 

berukuran 𝑚 × 𝑚 dengan unsur-unsur diagonalnya adalah akar dari akar ciri positif 

bukan nol dari 𝒁𝑻𝒁 yang disebut nilai singular, A dan U adalah matriks ortonormal 

 𝑨𝑻𝑨 = 𝑼𝑻𝑼 = 𝑰𝑚 . Kolom-kolom matriks 𝑨 = {𝒂𝟏, 𝒂𝟐, … , 𝒂𝒏) adalah vektor ciri-

vektor ciri dari 𝒁𝑻𝒁, sedangkan U diperoleh dengan: 

    𝑼 = 𝒁 𝑨 𝑳−𝟏 

        =
𝒁𝑎1

 𝜆1
,
𝒁𝑎2

 𝜆2
, … ,

𝒁𝑎𝑛

 𝜆𝑛
  

(Jaya & Hadi, 2008). 
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2.4 Pencilan (Outliers) 

Pencilan adalah data yang muncul dengan karakteristik unik yang terlihat 

sangat jauh berbeda dari observasi-observasi lainnya dan muncul dalam bentuk nilai 

ekstrim baik untuk sebuah variabel tunggal atau variabel kombinasi. Pencilan 

merupakan nilai yang memiliki probabilitas rendah yang akan dihasilkan oleh 

distribusi secara keseluruhan. Menurut Kriegel (2010) suatu nilai dianggap pencilan 

apabila menyimpang lebih dari tiga kali standar deviasi. Pencilan diberikan sebagai 

berikut: 

𝑃𝑒𝑛𝑐𝑖𝑙𝑎𝑛 ≥ max⁡(𝑦) + 3 × 𝑠𝑡𝑑𝑒𝑣(𝑦) 

 

2.5 Analisis Robust 

Salah satu pendekatan Robust yang biasa digunakan adalah Robust Principal 

Component Analysis (RPCA). Sebagai ganti mendiagonalisasi matriks 𝐗𝐓𝐗, metode 

ini menggunakan beberapa sebaran matriks yang menentang pencilan seperti 

Minimum Covariance Determinant (MCD). Metode ini tidak terlalu cocok untuk 

masalah yang menggunakan penguraian nilai singular yang tahan terhadap minoritas 

cells yang terpencil. Galpin and Hawkins (1987) and Choulakian (2001) (dalam 

Hawkins et al., 2001) memberikan pendekatan lain yang didasarkan pada peubah dari 

komponen utama. Metode ini menggantikan fungsi objektif dari varian dengan 

jumlah mutlak deviasi sehingga membentuk formula program linier atau kuadratik 

untuk masing-masing pasangan nilai dan vektor eigen kanan. Pendekatan Galphin-

Hawkins tidak secara langsung menuju pada pencarian vektor eigen kiri. Untuk 

memecahkan masalah model penyusunan data simetris dengan tabel pencilan, 

diusulkan metode Robust yang dikenal dengan Alternating L1 Regression untuk 

penguraian nilai singular. 
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2.6 Penguraian Nilai Singular dengan Pencilan 

 Misalkan X* adalah matriks data asal berukuran 𝑛 × 𝑝, dengan n 

menggambar objek penelitian dan p menggambar peubah. X* merupakan matriks 

yang didalamnya terdapat data pencilan. Pembangkitan nilai eigen dan vektor eigen 

bergantung pada jenis data asal dimana jika data yang digunakan memiliki ragam 

yang relatif sama maka digunakan matriks koragam sedangkan jika data yang 

digunakan tidak memiliki ragam yang relatif sama maka digunakan matriks korelasi. 

Pada metode SVD dengan pencilan, vektor eigen dapat dibangkitkan dari 

matriks koragam. Misalkan X adalah matriks data yang terpusatkan terhadap median, 

maka persamaannya akan menjadi 

                                 𝐗𝑛 𝑝 = 𝐗𝑛 𝑝
∗ −  𝟏𝑛 1 𝑚𝑒𝑑𝑖𝑎𝑛1≤𝑗≤𝑝  𝐗.

∗𝑗                                (2.4) 

dimana 𝟏𝑛 1  adalah vektor yang semua unsurnya bernilai 1 dan 

𝑋.
∗𝑗 =  𝑥1𝑗

∗ , 𝑥2𝑗
∗ , ⋯ , 𝑥𝑛𝑗

∗  
′
 adalah vektor kolom ke-j dari matriks X* untuk j= 1,2,..., p. 

Matriks koragam S dari matriks X adalah: 

                                                   𝐒𝑝 𝑝 =
1

𝑛−1
𝐗𝐓𝐗   

 Tingkat kesamaan atau kesesuaian antara dua objek dapat diukur 

mengggunakan pengukuran jarak. Untuk mengetahui bagaimana mencari jarak, 

terdapat fungsi jarak yang dikenal sebagai fungsi jarak Minkowski. Norma vektor ke-

p pada suatu vektor  𝐯 =  v1, ⋯ , v𝑚   didefinisikan sebagai berikut: 

                                      𝐯 𝑝 =    v𝑖 
𝑝𝑚

𝑖=1  1/𝑝 ,  untuk 𝑝 ≥ 1                                (2.5) 

Jarak Minkowski antara dua vektor 𝐯 =  v1, ⋯ , v𝑚   dan 𝐮 =  u1, ⋯ , u𝑚  

didefinisikan sebagai berikut: 

                                      𝐯 − 𝐮 𝑝 =    v𝑖 − u𝑖 
𝑝𝑚

𝑖=1  1/𝑝                                         (2.6) 

Ruang vektor yang berhubungan dengan fungsi tersebut dikenal sebagai ruang 

Minkowski dan dinotasikan dengan Lp. Untuk p = 1 maka persamaan (2.6) 

didefinisikan sebagai berikut:  

                                      𝐯 − 𝐮 1 =   v𝑖 − u𝑖 
𝑚
𝑖=1                                                    (2.7) 
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dan persamaan diatas dikenal sebagai norma L1. 

Untuk p = 2 maka persamaan (2.6) didefinisikan sebagai berikut:  

                                       𝐯 − 𝐮 2 =    v𝑖 − u𝑖  
2𝑚

𝑖=1  1/2                                       (2.8) 

yang kemudian dikenal dengan sebagai norma L2. 

Kesesuaian antara matriks 𝐘  yang merupakan pendekatan terbaik bagi matriks 

data X menggunakan norma L1 adalah meminimalkan fungsi: 

                                            𝑚𝑖𝑛   𝑥𝑖𝑗 − 𝑦 𝑖𝑗  
𝑝
𝑗=1

𝑛
𝑖=1                                             (2.9) 

dengan 𝑦 𝑖𝑗 =  𝜆1𝑢𝑖1𝑎𝑖𝑗 +  𝜆2𝑢𝑖1𝑎𝑖𝑗 . Prosedur untuk mendapatkan nilai eigen, 

vektor eigen kiri dan kanan secara iteratif pada persamaan diatas disebut metode 

penguraian nilai singular dengan pencilan pada L1 dan implementasi dari norma ini 

disebut sebagai alternating L1 regression. Metode ini digunakan untuk menduga nilai 

eigen, vektor eigen kiri dan kanan sehingga hasil dugaannya tahan terhadap pencilan 

(Warsito, 2009). 

 

2.7 Alternating L1 Regression 

Berikut adalah algoritma dari Alternating L1 Regression. 

1. Dimulai dengan menentukan dugaan awal untuk vektor eigen kiri 𝒂𝟏. 

2. Untuk masing-masing kolom 𝑗, dengan 𝑗 = 1, 2, … , 𝑝, tentukan koefisien regresi 

L1  yaitu 𝑐𝑗  yang diperoleh dari 𝑚𝑖𝑛  𝑥𝑖𝑗 − 𝑐𝑗𝑎𝑖1 
𝑛
𝑖=1 . 

3. Hitung hasil dugaan vektor eigen kanan 𝒃𝟏 =  𝑐  𝑐   dimana  .   adalah norma 

Euclidean. 

4. Gunakan dugaan dari vektor eigen kanan untuk memperhalus dugaan vektor eigen 

kiri. Untuk masing-masing baris 𝑖 ( 𝑖 = 1, 2, … , 𝑛), tentukan koefisien regresi L1 

yaitu 𝑑𝑖  yang diperoleh dari 𝑚𝑖𝑛  𝑥𝑖𝑗 − 𝑑𝑖𝑏𝑗1 
𝑝
𝑗=1 . 

5. Hitung hasil dugaan vektor eigen kiri 𝒂𝟏 =  𝑑  𝑑  . 

6. Iterasikan untuk kekonvergenan. 
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Proses ini menghasilkan pasangan vektor eigen pertama yaitu vektor eigen 

kiri dan vektor eigen kanan. Setelah nilai vektor eigen konvergen, maka nilai eigen 𝜆1 

pada L1 dapat diperoleh dengan meminimumkan fungsi berikut 

𝑚𝑖𝑛   𝑥𝑖𝑗 − 𝜆1𝑎𝑖1𝑏𝑗1 
𝑝

𝑗=1

𝑛

𝑖=1
 

Untuk yang kedua dan selanjutnya pada penguraian nilai singular (SVD), 

hanya mengganti 𝐗 dengan matriks turunan yang diperoleh dari mengurangkan 

keadaan awal, yang didefinisikan sebagai: 

𝐗 ← 𝐗∗ − λ𝑘𝐚𝑘𝐛𝑘
𝑡  

dimana:    𝐗 = matriks data baru 

      𝐗∗   = matriks data dengan pencilan 

                 λ𝑘  = nilai eigen penurunan ke-𝑘 

                 𝐚𝑘    = vektor eigen penurunan kiri ke-𝑘 

                 𝐛𝑘
𝑡   = vektor eigen penurunan kanan ke-𝑘 yang telah di tranpose 

(Hawkins et al., 2001). 

 

2.8 Nilai Komponen AMMI 

 Secara umum nilai komponen ke-n untuk genotipe ke-g adalah 𝑙𝑛
𝑘𝜑𝑔𝑛 , 

sedangkan nilai komponen utama untuk lingkungan ke-e adalah 𝑙𝑛
1−𝑘𝜌𝑒𝑛 . Dengan 

mendefinisikan 𝑳𝒌 (0 ≤ 𝑘 ≤ 1) sebagai matriks diagonal yang elemen-elemen 

diagonalnya adalah elemen-elemen matriks L dipangkatkan k, demikian juga dengan 

matriks 𝑳𝟏−𝒌, dan 𝑮 = 𝑼𝑳𝒌 serta 𝑯𝑻 = 𝑳𝟏−𝒌𝑨𝑻 maka penguraian nilai singular 

tersebut dapat ditulis 

𝒁 = 𝑮𝑯𝑻 

 Dengan demikian skor komponen untuk genotipe adalah kolom-kolom 

matriks G sedangkan skor komponen untuk lingkungan adalah kolom-kolom matriks 

H. Nilai k yang digunakan pada analisis AMMI adalah ½ (Hadi & Sa’diyah, 2004 ). 
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 Besarnya kontribusi keragaman masing-masing komponen utama dalam 

menjelaskan keragaman data asal dapat dijelaskan dengan salah satu teorema dalam 

aljabar matriks yaitu bahwa teras suatu matriks akan sama dengan jumlah dari akar 

ciri-akar ciri matriks tersebut. Sehingga dalam kasus ini dapat dituliskan sebagai 

berikut: 

𝑡𝑒𝑟𝑎𝑠 𝐴 =  𝜆𝑖

𝑝

𝑖
 

Besarnya kontribusi keragaman relatif yang mampu dijelaskan oleh komponen utama 

ke-i adalah sebesar: 

𝜆𝑖

𝜆1 + 𝜆2 + ⋯ + 𝜆𝑝
 

 

Atau dapat juga dinyatakan dalam besaran persen sebagai berikut: 

𝜆𝑖

 𝜆𝑖
𝑝
𝑖

× 100% 

Sedangkan besarnya keragaman kumulatif untuk q buah komponen utama dapat 

dituliskan sebagai berikut: 

 𝜆𝑗
𝑞
𝑗

 𝜆𝑖
𝑝
𝑖

× 100% 

(Mattjik & Sumertajaya, 2011) 

 

2.9 Interpretasi Biplot 

 Analisis biplot merupakan suatu upaya untuk memberikan gambaran secara 

grafis dari suatu matriks dalam suatu plot ruang dimensi dua. Analisi biplot 

didasarkan pada penguraian nilai singular (Singular Value Decomposition) dari suatu 

matriks. Biplot merupakan suatu metode yang digunakan untuk merepresentasikan 

model AMMI. 

 Biplot pada analisis AMMI biasanya berupa biplot antara nilai komponen 

utama pertama dengan rataan respon (Biplot AMMI1). Biplot antara komponen 
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utama kedua dan nilai komponen pertama (Biplot AMMI2) bisa ditambahkan jika 

komponen kedua ini nyata. 

  Interpretasi  biplot AMMI1 adalah bagi titik-titik yang sejenis. Jarak titik-titik 

amatan berdasarkan sumbu datar (rataan respon) menunjukkan perbedaan pengaruh 

utama amatan-amatan tersebut. Sedangkan jarak titik-titik amatan berdasarkan sumbu 

tegak (Komponen Utama Interaksi 1 /KUI 1) menunjukkan perbedaan pengaruh 

interaksinya atau perbedaan kesensitifannya terhadap lingkungan. Biplot AMMI1 

menunjukkan bahwa genotipe dikatakan mempunyai daya adaptasi baik pada suatu 

lingkungan jika genotipe dan lingkungan bertanda sama (berinteraksi positif). 

 Biplot AMMI2 menggambarkan pengaruh interaksi antara genotipe dan 

lingkungan. Titik-titik amatan yang mempunyai arah yang sama berarti titik-titik 

amatan tersebut berinteraksi positif (saling menunjang), sedangkan titik-titik yang 

berbeda arah menunjukkan bahwa titik-titik tersebut berinteraksi negatif (Hadi & 

Sa’diyah, 2004). 

 

Digital Repository Universitas Jember

http://repository.unej.ac.id/
http://repository.unej.ac.id/


 

 

BAB 3. METODE PENELITIAN 

 

3.1 Data Penelitian 

 Data yang digunakan dalam penelitian ini adalah data sekunder dari penelitian 

perbenihan padi di beberapa kabupaten di Pulau Jawa oleh Konsensus Padi Nasional 

tahun 2008. Penelitian ini menggunakan 10 varietas padi dan 8 lokasi percobaan 

dengan hasil (Ton/ha). Untuk kepentingan perlindungan varietas padi, maka nama 

varietas dan lokasi percobaan dirahasiakan. Data dapat dilihat pada Lampiran A. 

 

3.2 Langkah-Langkah Penelitian dan Analisis Data 

      Skema dari penelitian ini adalah sebagai berikut: 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 3.1 Diagram Alur Metode Penelitian 

Data 

Menangani Pencilan dengan Robust  

 

Identifikasi Pencilan 

AMMI 

ANOVA + SVD 

 

Kesimpulan 

AMMI 

ANOVA + RSVD 

 

Biplot SVD Biplot RSVD 

Memasukkan Pencilan 

pada Data 
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Adapun langkah-langkah dari penelitian ini adalah sebagai berikut: 

a. Menginputkan Data 

Data yang digunakan adalah data yang menyebar normal, oleh karena itu perlu 

dilakukan modifikasi data sehingga terdapat data pencilan. 

b. Memasukkan Pencilan pada Data 

Pemberian pencilan pada data dilakukan dengan langkah-langkah sebagai berikut. 

1) Menyusun data dalam bentuk tabel dimana genotip sebagai baris dan 

lingkungan dengan ulangan sebagai kolom. 

2) Mencari nilai rata-rata genotip dari setiap lingkungan. 

3) Mencari nilai maksimum dari masing-masing baris dan kolom. 

4) Menghitung standar deviasi dari masing-masing baris dan kolom. 

5) Menurut Kriegel (2010) suatu nilai dianggap pencilan apabila menyimpang 

lebih dari tiga kali standar deviasi. Langkah selanjutnya yaitu menambahkan 

nilai maksimum dari masing-masing baris dan kolom dengan lebih dari tiga 

kali standar deviasi yang bersesuaian. Misalkan y adalah vektor data, maka 

pencilan diberikan sebagai berikut: 

𝑃𝑒𝑛𝑐𝑖𝑙𝑎𝑛 ≥ max⁡(𝑦) + 3 × 𝑠𝑡𝑑𝑒𝑣(𝑦) 

yang merupakan pencilan dari data rataan genotip per lingkungan. 

6) Pencilan ditambahkan secara proporsional pada setiap ulangan. 

7) Jika semua data bernilai sama maka standar deviasinya adalah nol, sehingga 

pencilan adalah setiap data yang berbeda dari data yang awal, baik lebih besar 

maupun lebih kecil. 

c. Identifikasi Pencilan 

Tahap ini bertujuan untuk memastikan adanya pencilan pada data, sehingga 

analisis Robust dapat digunakan. Pengujian adanya pencilan menggunakan 

package car. 
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d. Menangani Pencilan dengan Metode Robust 

Untuk menangani pencilan pada data menggunakan metode Robust untuk 

penguraian nilai singularnya. Pada tahap ini akan diperoleh nilai singular, vektor 

singular kiri dan vektor singular kanan. Metode Robust pada tahap ini 

menggunakan bantuan package RobRSVD. 

e. Analisis Model AMMI 

Analisis Model AMMI menggabungkan analisis ragam aditif bagi pengaruh 

utama perlakuan dan analisis komponen utama pada matriks pengaruh 

interaksinya. Analisis AMMI dari penguraian pengaruh interaksi menjadi KUI-

KUI (Komponen Utama Interaksi). Pada analisis AMMI ini dibagi menjadi dua 

yaitu Model AMMI dengan SVD dan Model AMMI dengan RSVD. 

f. Interpretasi Biplot 

Biplot yang digunakan yaitu biplot yang menggunakan SVD dan RSVD pada 

biplot AMMI1 dan biplot AMMI2. 

g. Penarikan kesimpulan model terbaik. 

Model terbaik dipilih berdasarkan kebaikan biplot yang dihasilkan oleh biplot 

AMMI2. 

 

Data yang diperoleh diolah dan dianalisis dengan menggunakan program R. 

Untuk melakukan Analisis AMMI, pada penelitian ini menggunakan fungsi-fungsi 

sebagai berikut. 

a. boxplot, digunakan untuk melihat sebaran data. Pada penelitian ini digunakan 

untuk mengidentifikasi pencilan. Fungsi boxplot sebagai berikut: 

boxplot(x,...) 

b. Fungsi AMMI memerlukan input vektor kode genotip (faktor), vektor kode 

lingkungan (faktor), vektor kode blok (faktor), vektor hasil (numerik), dan PC. PC 

adalah banyaknya komponen utama yang harus dipertimbangkan. 
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c. mean, digunakan untuk mencari rata-rata dari suatu data (objek). Fungsi mean 

dapat ditulis sebagai berikut: 

Mean (x,...) 

d. tapply, untuk menghitung statistik deskriptif, seperti rata-rata genotip, rata-rata 

lingkungan dan rata-rata genotip × lingkungan, yang semuanya tercakup dalam 

hasil akhir. Fungsi tapply yang digunakan sebagai berikut: 

tapply(y, x, stat = "mean") 

dimana y = variabel, x = faktor, stat = metode 

e. factor, digunakan untuk mengkodekan vektor sebagai faktor. Fungsi factor 

yang digunakan sebagai berikut: 

factor (x,...) 

f. anova, digunakan untuk mengkalkulasi tabel analisis ragam (Analysis of 

Variance). Fungsinya sebagai berikut: 

anova(object, ...) 

g. svd, digunakan untuk menghitung penguraian nilai singular dari suatu matriks. 

Fungsi svd sebagai berikut: 

svd(x,...) 

h. RobRSVD, digunakan untuk menghitung penguraian nilai singular dari suatu 

matriks dengan metode Robust. Fungsinya sebagai berikut: 

RobRSVD(data,...) 

i. plot, digunakan untuk membuat plot dari suatu data. Fungsinya sebagai berikut: 

plot(x,y,...) 
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BAB 4. HASIL DAN PEMBAHASAN 

 

 Metode Robust Singular Value Decomposition (RSVD) merupakan salah satu 

metode statistika yang digunakan untuk mengatasi permasalahan data pencilan pada 

analisis biplot. Model AMMI yang memanfaatkan Singular Value Decomposition 

(SVD) pada penguraian matriks pengaruh interaksinya rentan terhadap adanya 

pencilan. Pada penelitian ini akan digunakan metode RSVD untuk penguraian matriks 

pengaruh interaksi AMMI dengan menggunakan data yang mengandung pencilan dan 

akan ditampilkan analisis biplotnya. 

 

4.1 Identifikasi Pencilan 

Identifikasi pencilan pada data dilakukan dengan mengamati boxplot, dengan syntax 

pada Lampiran B2. 

 

 

Gambar 4.1 menunjukkan bahwa pada boxplot terdapat titik-titik yang keluar dari 

batas atas. Titik-titik tersebut merupakan outliers. 

 

 

Gambar 4.1 Boxplot Data dengan Pencilan 
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4.2 Analisis Ragam 

 Analisis data padi menggunakan model AMMI diawali dengan analisis ragam 

terhadap respon yang diamati. Analisis ragam model AMMI diperoleh dengan 

menggunakan program R, dengan syntax pada Lampiran B3. Hasil analisis ragam 

dapat dilihat pada Tabel 4.1 dan Tabel 4.2 berikut. 

Tabel 4.1 Analisis Ragam Data Awal (Distribusi Normal) 

Sumber Keragaman DB JK KT F-hitung p-value 

Lingkungan 7  133,418  19,0597 46,6479 0 

Genotipe 9   34,087     3,7874     9,2697 0 

Blok (Lingkungan) 16    25,475     1,5922     3,8968 0 

Lingkungan × Genotipe 63    148,900     2,3635     5,7846   0 

Error 144   58,836     0,4086   

Total 239 400,716    

 

Tabel 4.2 Analisis Ragam Data dengan Pencilan 

Sumber Keragaman DB JK KT F-hitung p-value 

Lingkungan 7  215,94  30,8490 75,5020 0 

Genotipe 9     135,28  15,0309      36,7878   0 

Blok (Lingkungan) 16    25,47     1,5922   3,8968 0 

Lingkungan × Genotipe 63    386,20     6,1302 15,0033 0 

Error 144      58,84     0,4086   

Total 239   821,73    

 

 Dari Tabel 4.1 dan Tabel 4.2 dapat dilihat bahwa p-value untuk pengaruh 

utama genotipe dan lingkungan kurang dari 𝛼 = 0,05 yang berarti pengaruh utama 

genotipe maupun pengaruh utama lingkungan sangat nyata. Hal ini menunjukkan 

bahwa paling sedikit ada satu genotipe yang memberikan respon berbeda dari 

genotipe yang lain dan juga menunjukkan bahwa paling sedikit ada satu lingkungan 
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yang memberikan respon berbeda dari lingkungan yang lain. Jika dilihat dari 

kontribusi keragaman yang diberikan oleh masing-masing pengaruh berdasarkan 

jumlah kuadratnya, baik pada Tabel 4.1 maupun Tabel 4.2, pengaruh interaksi 

genotipe × lingkungan menyumbang keragaman terbesar. Kemudian diikuti oleh 

keragaman pengaruh lingkungan. Sedangkan genotipe memberikan kontribusi 

keragaman terkecil. Hal ini menunjukkan bahwa tingkat daya hasil tanaman padi 

tergantung pada interaksi genotipe × lingkungan. 

Pengaruh penambahan pencilan pada data yaitu Jumlah Kuadrat (JK), Kuadrat 

Tengah (KT), dan F-hitung dari komponen genotipe, lingkungan, dan interaksi 

genotipe × lingkungan meningkat, dan  Jumlah Kuadrat Total (JKT) juga meningkat. 

Dari p-value Tabel 4.1 dan 4.2 terlihat bahwa pencilan dalam interaksi tidak 

terdeteksi oleh kesimpulan analisis ragam tentang signifikansi faktor genotipe, 

lingkungan dan interaksi genotipe × lingkungan, oleh karena itu dibutuhkan analisis 

lebih lanjut yang dapat mengidentifikasi adanya pencilan. Jika dilihat dari p-value 

untuk interaksi antara genotipe dengan lingkungan yang kurang dari 𝛼 = 0,05 maka 

pengaruh interaksi tersebut sangat nyata, sehingga dapat dilakukan analisis AMMI.  

 

4.3 Analisis Komponen Utama AMMI 

 Analisis komponen utama menggunakan SVD dan RSVD masing-masing 

dapat diperoleh dengan syntax pada Lampiran B4 dan Lampiran B5. Analisis 

Komponen Utama pada matriks pengaruh interaksi akan menghasilkan Komponen 

Utama Interaksi (KUI). Hasil yang diperoleh yaitu Model AMMI menggunakan SVD 

menghasilkan 3 KUI yang nyata pada taraf 𝛼 = 0,05. Sedangkan pada Model AMMI 

menggunakan RSVD menghasilkan 2 KUI. Hal ini menunjukkan bahwa hasil 

tanaman padi dapat diterangkan dengan menggunakan model AMMI3 untuk SVD 

dan model AMMI2 untuk RSVD. Analisis KUI dapat dilihat pada Tabel 4.3 dan 

Tabel 4.4 berikut. 
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Tabel 4.3 Analisis Komponen Utama dengan SVD 

KUI DB JK KT F-hitung p-value 

KUI 1 

KUI 2 

KUI 3 

15 

13 

11 

293,39733  

 45,87507 

 39,04340  

19,55982 

  3,52885 

  3,54940 

47,87204 

  8,63675 

  8,68704     

<0,0001 

<0,0001 

<0,0001 

 

Tabel 4.4 Analisis Komponen Utama dengan RSVD 

KUI DB JK KT F-hitung p-value 

KUI 1 

KUI 2 

15 

13 

45,87507 

39,04340 

3,05834 

3,00334 

7,48518 

7,35057 

<0,0001 

<0,0001 

 

Tabel 4.3 dan Tabel 4.4 menunjukkan bahwa terdapat pencilan mengubah penjelasan 

interaksi melalui KUI (Komponen Utama Interaksi). 

Penguraian matriks pengaruh interaksi menggunakan SVD menghasilkan 7 

Komponen Utama Interaksi (KUI). Sedangkan dengan menggunakan RSVD 

menghasilkan 6 KUI. Akar ciri masing-masing KUI dan kontribusi keragaman yang 

diberikan oleh masing-masing komponen dapat dilihat pada Tabel 4.5 dan Tabel 4.6 

berikut. 

Tabel 4.5 Analisis Keragaman Komponen Utama dengan SVD 

Komponen 

Utama 

Akar Ciri Kontribusi Keragaman 

(%) 

Kontribusi Keragaman 

Kumulatif (%) 

KUI 1 97,79911 75,97 75,97 

KUI 2 15,29169 11,88 87,85 

KUI 3 13,01447 10,11 97,96 

KUI 4 1,48294 1,15 99,11 

KUI 5 0,80579 0,63 99,74 

KUI 6 0,29589 0,23 99,97 

KUI 7 0,04327 0,03 100 
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Tabel 4.6 Analisis Keragaman Komponen Utama dengan RSVD 

Komponen 

Utama 

Akar Ciri Kontribusi Keragaman 

(%) 

Kontribusi Keragaman 

Kumulatif (%) 

KUI 1 15,29169 49,43 49,43 

KUI 2 13,01447 42,07 91,50 

KUI 3   1,48294   4,79 96,29 

KUI 4   0,80579  2,61 98,90 

KUI 5   0,29589  0,96 99,86 

KUI 6   0,04327  0,14 100 

 

Dari analisis ragam Tabel 4.2 diketahui bahwa kuadrat tengah pengaruh 

interaksi genotipe dengan lingkungan sebesar 6,1302. Kontribusi keragaman KUI 1 

dan KUI 2 dengan SVD sebesar 87,85% dari kuadrat tengah interaksi genotipe 

dengan lingkungan. Sedangkan kontribusi keragaman KUI 1 dan KUI 2 dengan 

RSVD sebesar 91,50% dari kuadrat tengah interaksi genotipe dengan lingkungan. 

 

4.4 Analisis Biplot AMMI 

Syntax biplot AMMI1 dan AMMI2 masing-masing dapat dilihat pada 

Lampiran B6 dan B7. Biplot antara KUI 1 dengan rata-rata hasil disebut sebagai 

biplot AMMI1 merupakan tampilan grafis yang meringkas informasi pengaruh utama 

genotipe dan lingkungan yaitu pada sumbu rataan dan pengaruh interaksi genotipe 

dengan lingkungan pada sumbu KUI 1. 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, dalam Novianti 2010). 

Biplot AMMI1 (Gambar 4.2 dan Gambar 4.3) menunjukkan bahwa G8 

memiliki rata-rata hasil padi yang paling rendah dan G2 memiliki rata-rata hasil yang 
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paling tinggi. Pada Gambar 4.2 terlihat bahwa G3, G5, G6, dan G10 mempunyai 

pengaruh interaksi yang sama, namun hasil panen berbeda. G1 dan G9 mempunyai 

rata-rata hasil padi dan interaksi yang sama. Sedangkan pada Gambar 4.3 terlihat 

bahwa  G5 dan G8 mempunyai hasil panen yang berbeda tetapi mempunyai pengaruh 

interaksi yang sama, begitu pula dengan G6 dan G4. Dari Gambar 4.1 dan Gambar 

4.2 terlihat bahwa penambahan pencilan tidak mengubah rataan hasil, hanya 

mengubah arah interaksi.  

 

 

 

 

Gambar 4.2 Biplot AMMI1 dengan SVD 

Gambar 4.3 Biplot AMMI1 dengan RSVD 
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Biplot AMMI2 merupakan plot antara KUI 1 dan KUI 2. Gambar 4.4 

menunjukkan hasil plot ini dapat menggambarkan keragaman interaksi sebesar 

87,85%, masing-masing KUI 1 sebesar 75,97% dan KUI 2 sebesar 11,88%. Menurut 

Kasno et al (2007), galur atau genotipe yang stabil berada disekitar titik pusat dan 

genotipe spesifik berada disekitar lengan yang beradaptasi baik pada lingkungan yang 

ditunjuk oleh lengan tersebut, atau berinteraksi positif dengan lingkungan yang 

bersangkutan. Interaksi negatif ditunjukkan oleh kebalikan lengan. Makin dekat jarak 

lingkungan dengan genotipe, atau semakin kecil sudut diantara keduanya maka makin 

kuat interaksinya. 

 

 

 

 

Gambar 4.4 Biplot AMMI2 dengan SVD 

Gambar 4.5 Biplot AMMI2 dengan RSVD 
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Dari biplot AMMI2 (Gambar 4.4) terlihat bahwa G4 dan G7 paling dekat 

dengan titik pusat, sehingga kedua genotipe tersebut stabil untuk semua lingkungan. 

Sedangkan G2 ditarik jauh oleh L1, karena G2 merupakan pencilan pada L1. 

Genotipe-genotipe yang berinteraksi spesifik dengan lingkungan tertentu yaitu, G5 

dan G7 dengan L6, G6 dengan L4, G4 dengan L3, dan G8 dengan L7, G1 dengan L8. 

Jika dilihat dari sisi lingkungan, maka lingkungan yang memiliki keragaman terbesar 

adalah L1 yang menunjukkan bahwa lingkungan tersebut berinteraksi spesifik dengan 

genotipe tertentu yaitu hanya berinteraksi dengan G2. Sedangkan L4 memiliki 

keragaman yang relatif kecil, hal ini berarti semua genotipe dapat tumbuh dengan 

baik jika ditanam pada lingkungan tersebut. 

Biplot AMMI2 (Gambar 4.5) menggambarkan keragaman interaksi sebesar 

91,50%, masing-masing 49,43% untuk KUI 1 dan 42,07% untuk KUI 2. Dari biplot 

AMMI2 (Gambar 4.5) terlihat bahwa G2 adalah genotipe paling stabil untuk semua 

lingkungan, diikuti dengan G4 dan G7 yang relatif stabil. Beberapa genotipe yang 

berinteraksi positif dengan lingkungan yaitu G1 dan G10 dengan L8, G8 dengan L7. 

Lingkungan yang paling stabil dari Gambar 4.4 adalah L4, ini berarti bahwa hampir 

semua genotipe dapat beradaptasi dengan baik pada lingkungan tersebut. 

                    Tabel 4.7 Perbandingan Klasifikasi Kestabilan 

 Pencilan SVD RSVD 

G1 Tidak L8 L8 

G2 Ya L1 Stabil 

G3 Tidak L2 L2 

G4 Tidak Stabil Stabil 

G5 Tidak L6 L6 

G6 Tidak L8 L3 

G7 Tidak Stabil Stabil 

G8 Tidak L7 L7 

G9 Tidak L6 L7 

G10 Tidak L2 L8 
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G2 berinteraksi spesifik dengan L1 pada AMMI yang menggunakan SVD, 

setelah digunakan metode RSVD G2 menjadil genotipe yang paling stabil. Hal ini 

menunjukkan bahwa metode RSVD lebih tepat untuk data yang mengandung 

pencilan. Sedangkan genotipe yang tidak terdapat pencilan kondisi kestabilannya 

sebagian besar relatif tetap. 

 

4.5 Analisis AMMI dengan Data Pencilan pada Beberapa Genotipe 

Pada subbab 4.5 ini pencilan yang diberikan sebesar 7,5%, dari yang awalnya 

hanya 2,5%. Analisis ragam dapat dilihat pada Lampiran C. Analisis Komponen 

Utama menggunakan SVD menghasilkan 4 KUI yang nyata pada taraf 𝛼 = 0,05. 

Sedangkan yang menggunakan RSVD menghasilkan 3 KUI. Analisis Komponen 

Utamanya dapat dilihat pada Tabel 4.8 dan Tabel 4.9 berikut: 

Tabel 4.8 Analisis Komponen Utama dengan SVD 

KUI DB JK KT F-hitung p-value 

KUI 1 

KUI 2 

KUI 3 

15 

13 

11 

436,083776 

179,347852  

  39,178540    

29,072252  

13,795989 

  3,561685 

71,153411   

33,765243 

  8,717112     

<0,0001 

<0,0001 

<0,0001 

KUI 4 9  10,202538       1,133615   2,774487 0,005 

      

Tabel 4.9 Analisis Komponen Utama dengan RSVD 

KUI DB JK KT F-hitung p-value 

KUI 1 

KUI 2 

KUI 3 

15 

13 

11 

179,3479 

 39,1785  

      1,0202    

11,9565   

 3,0137 

 0,9275 

71,153411   

33,765243 

  8,717112     

<0,0001 

<0,0001 

  0,0139 

 

Penguraian matriks pengaruh interaksi menggunakan SVD menghasilkan 7 

Komponen Utama Interaksi (KUI). Sedangkan dengan menggunakan RSVD 

menghasilkan 6 KUI. Akar ciri masing-masing KUI dan kontribusi keragaman yang 
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diberikan oleh masing-masing komponen dapat dilihat pada Tabel 4.10 dan Tabel 

4.11 berikut. 

Tabel 4.10 Analisis Keragaman Komponen Utama dengan SVD 

Komponen 

Utama 

Akar Ciri Kontribusi Keragaman 

(%) 

Kontribusi Keragaman 

Kumulatif (%) 

KUI 1 145,3613 65,08 65,08 

KUI 2 59,78262 26,77 91,85 

KUI 3 13,05951 5,85 97,70 

KUI 4 3,400846 1,52 99,22 

KUI 5 1,066093 0,48 99,70 

KUI 6 0,387432 0,17 99,87 

KUI 7 0,300449 0,13 100 

 

Tabel 4.11 Analisis Keragaman Komponen Utama dengan RSVD 

Komponen 

Utama 

Akar Ciri Kontribusi Keragaman 

(%) 

Kontribusi Keragaman 

Kumulatif (%) 

KUI 1 59,78262 76,65 76,65 

KUI 2 13,05951 16,74 93,39 

KUI 3 3,400846  4,36 97,75 

KUI 4 1,066093  1,37 99,12 

KUI 5 0,387432  0,50 99,62 

KUI 6 0,300449  0,38 100 

 

Dari analisis ragam Lampiran C diketahui bahwa kuadrat tengah pengaruh 

interaksi genotipe dengan lingkungan sebesar 10,636. Kontribusi keragaman KUI 1 

dan KUI 2 dengan SVD sebesar 91,85% dari kuadrat tengah interaksi genotipe 

dengan lingkungan. Sedangkan kontribusi keragaman KUI 1 dan KUI 2 dengan 

RSVD sebesar 93,39% dari kuadrat tengah interaksi genotipe dengan lingkungan. 
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Dari Tabel 4.5 (pencilan 2,5%) dan Tabel 4.10 (pencilan 7,5%) diketahui 

bahwa kontribusi keragaman KUI 1 dan KUI 2 dengan SVD dari  87,85% menjadi 

91,85%. Sedangkan dengan RSVD kontribusi keragamannya dari 91,85% menjadi 

93,39%. Terdapat indikasi bahwa semakin banyak pencilan RSVD tetap memberikan 

hasil yang lebih baik dalam menjelaskan matriks interaksi, tetapi makin menurun 

efektifitasnya. 

Hasil Biplot AMMI2 yang mengandung pencilan 7,5% disajikan pada 

Gambar 4.6 untuk AMMI SVD dan Gambar 4.7 untuk AMMI RSVD. Pada Biplot 

Gambar 4.6, menggambarkan keragaman interaksi sebesar 91,85%, sedangkan pada 

Biplot Gambar 4.7 sebesar 93,39%. Hal ini menunjukkan bahwa untuk data yang 

mengandung pencilan Biplot dengan RSVD lebih baik daripada Biplot dengan SVD. 

 

Tabel 4.12 Perbandingan Klasifikasi Kestabilan Genotipe dengan Data Pencilan pada 

Beberapa Genotipe 

 Pencilan SVD RSVD 

G1 Tidak L4, L8 L3, L4, L8 

G2 Ya L2, L3 L2, L4, L8 

G3 Tidak L4, L8 L2, L4, L8 

G4 Ya L1 L5, L4, L8 

G5 Tidak Stabil L2, L4, L8 

G6 Tidak L4, L8 L4, L8 

G7 Ya L1 L1, L7, L4, L8 

G8 Tidak L4, L8 Stabil 

G9 Ya L1 L1, L7, L5, L4, L8 

G10 Tidak L4, L8 L3, L4, L8 

 

 Dari Tabel 4.7 dapat dilihat bahwa genotipe yang mengandung pencilan 

adalah G2, G4, G7 dan G9. Menggunakan SVD diperoleh genotipe yang paling stabil 
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adalah G5, untuk genotipe yang berinteraksi dengan lingkungan spesifik yaitu G1, 

G3, G6, G8 dan G10 dengan L4 dan L8; G2 dengan L2 dan L3; G4, G7 dan G9 

dengan L1. Sedangkan pada Gambar 4.7 yang menggunakan RSVD, genotipe yang 

paling stabil adalah G8 dan lingkungan yang paling stabil adalah L4 dan L8, sehingga 

semua genotipe mampu tumbuh dengan baik pada lingkungan tersebut. Genotipe 

yang berinteraksi dengan lingkungan spesifik adalah G2, G3 dan G5 dengan L2; G1 

dan G10 dengan L3; G7 dan G9 dengan L1; G4 dengan L5. Dari penjelasan tersebut 

dapat dibuat tabel perbandingan kestabilan genotipe dan lingkungan. 

 

 

 

 

 

Gambar 4.6 Biplot AMMI2 dengan SVD Data Pencilan pada Beberapa Genotipe 

Gambar 4.7 Biplot AMMI2 dengan RSVD Data Pencilan pada Beberapa Genotipe 
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BAB 5. PENUTUP 

 

5.1 Kesimpulan 

 Adapun kesimpulan yang dapat diambil dari hasil dan pembahasan analisis 

kedua model AMMI sebagai berikut. 

a. Analisis Ragam (ANOVA) pada data awal (berdistribusi normal) dan data 

dengan pencilan menunjukkan bahwa penambahan pencilan pada matriks 

pengaruh interaksi menyebabkan komponen interaksi genotipe dengan 

lingkungan meningkat, sehingga jumlah kuadrat totalnya juga meningkat. Akan 

tetapi kesimpulan ANOVA tentang signifikansi faktor genotipe, lingkungan, dan 

interaksi genotipe dengan lingkungan tidak mendeteksi adanya pencilan. Oleh 

karena itu, dibutuhkan analisis lain yang dapat mendeteksi adanya pencilan. 

b. Adanya pencilan mengubah penjelasan interaksi melalui Komponen Utama 

Interaksi (KUI). Analisis komponen utama dengan pencilan memiliki KUI lebih 

banyak, setelah dilakukan metode robust KUI akan tereduksi menjadi lebih 

sedikit. 

c. Hasil analisis biplot AMMI dengan Robust Singular Value Decomposition 

(RSVD) lebih sesuai untuk data yang mengandung pencilan dibandingkan 

analisis biplot AMMI dengan Singular Value Decomposition (SVD). Pencilan 

yang hanya ada pada satu genotipe biplot AMMI2 SVD memberikan informasi 

pengaruh interaksi sebesar 87,85%, dan biplot AMMI2 RSVD sebesar 91,50%. 

Sedangkan pencilan pada beberapa genotipe biplot AMMI2 SVD memberikan 

informasi pengaruh interaksi sebesar 91,85%, dan biplot AMMI2 RSVD sebesar 

93,39%. 

d. Analisis biplot AMMI2 SVD menunjukkan bahwa G2 berinteraksi spesifik 

dengan L1. G4 dan G7 adalah genotip yang paling  stabil. Sedangkan pada 
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analisis biplot AMMI2 RSVD menunjukkan bahwa G2 adalah genotip paling 

stabil, G4 dan G7 genotip yang relatif stabil. 

 

5.2 Saran 

Terdapat indikasi bahwa semakin banyak pencilan RSVD tetap memberikan 

hasil yang lebih baik dalam menjelaskan matriks interaksi, tetapi makin menurun 

efektifitasnya. Saran untuk penelitian selanjutnya yaitu perlu setting simulasi pencilan 

yang lebih detail untuk memeriksa sampai berapa pencilan RSVD tetap memberikan 

hasil yang lebih baik. 
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DAFTAR LAMPIRAN 

 

Lampiran A. Data Penelitian 

No. Lingkungan Ulangan Genotipe   Data Awal Data Simulasi 

1 L1 1 G1 7,701 7,701 

2 L1 1 G2 10,706 17,937 

3 L1 1 G3 7,946 7,946 

4 L1 1 G4 9,824 9,824 

5 L1 1 G5 9,239 9,239 

6 L1 1 G6 7,580 7,580 

7 L1 1 G7 9,546 9,546 

8 L1 1 G8 6,291 6,291 

9 L1 1 G9 9,908 9,908 

10 L1 1 G10 6,307 6,307 

11 L1 2 G1 7,520 7,520 

12 L1 2 G2 10,715 17,946 

13 L1 2 G3 6,871 6,871 

14 L1 2 G4 9,920 9,920 

15 L1 2 G5 9,228 9,228 

16 L1 2 G6 7,561 7,561 

17 L1 2 G7 9,969 9,969 

18 L1 2 G8 6,854 6,854 

19 L1 2 G9 9,749 9,749 

20 L1 2 G10 7,844 7,844 

21 L1 3 G1 8,792 8,792 

22 L1 3 G2 11,076 18,307 

23 L1 3 G3 7,780 7,780 

24 L1 3 G4 9,577 9,577 

25 L1 3 G5 8,541 8,541 

26 L1 3 G6 7,399 7,399 

27 L1 3 G7 9,467 9,467 

28 L1 3 G8 6,954 6,954 

29 L1 3 G9 9,857 9,857 

30 L1 3 G10 7,071 7,071 

31 L2 1 G1 7,942 7,942 

32 L2 1 G2 9,734 9,734 

33 L2 1 G3 8,724 8,724 

34 L2 1 G4 7,852 7,852 
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No. Lingkungan Ulangan Genotip Data Awal Data Simulasi 

35 L2 1 G5 8,989 8,989 

36 L2 1 G6 5,597 5,597 

37 L2 1 G7 9,302 9,302 

38 L2 1 G8 7,482 7,482 

39 L2 1 G9 5.759 5,759 

40 L2 1 G10 8.203 8,203 

41 L2 2 G1 7.732 7,732 

42 L2 2 G2 11.383 11.383 

43 L2 2 G3 8.804 8,804 

44 L2 2 G4 7.702 7,702 

45 L2 2 G5 9.580 9.580 

46 L2 2 G6 7.436 7,436 

47 L2 2 G7 7.037 7,037 

48 L2 2 G8 6.592 6,592 

49 L2 2 G9 5.926 5,926 

50 L2 2 G10 8.838 8,838 

51 L2 3 G1 8.318 8,318 

52 L2 3 G2 10,204 10,204 

53 L2 3 G3 8,901 8,901 

54 L2 3 G4 8,428 8,428 

55 L2 3 G5 9,544 9,544 

56 L2 3 G6 5,494 5,494 

57 L2 3 G7 9,446 9,446 

58 L2 3 G8 7,184 7,184 

59 L2 3 G9 5,955 5,955 

60 L2 3 G10 7,624 7,624 

61 L3 1 G1 9,427 9,427 

62 L3 1 G2 10,140 14,983 

63 L3 1 G3 8,734 8,734 

64 L3 1 G4 9,368 9,368 

65 L3 1 G5 5,746 5,746 

66 L3 1 G6 9,162 9,162 

67 L3 1 G7 8,355 8,355 

68 L3 1 G8 7,644 7,644 

69 L3 1 G9 7,455 7,455 

70 L3 1 G10 9,446 9,446 

71 L3 2 G1 8,895 8,895 

72 L3 2 G2 9,885 14,728 
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No. Lingkungan Ulangan Genotip Data Awal Data Simulasi 

73 L3 2 G3 8,471 8,471 

74 L3 2 G4 9,347 9,347 

75 L3 2 G5 6,058 6,058 

76 L3 2 G6 8,717 8,717 

77 L3 2 G7 8,864 8,864 

78 L3 2 G8 6,294 6,294 

79 L3 2 G9 7,518 7,518 

80 L3 2 G10 9,014 9,014 

81 L3 3 G1 10,406 10,406 

82 L3 3 G2 10,228 15,071 

83 L3 3 G3 9,980 9,980 

84 L3 3 G4 10,235 10,235 

85 L3 3 G5 7,896 7,896 

86 L3 3 G6 10,436 10,436 

87 L3 3 G7 10,135 10,135 

88 L3 3 G8 6,847 6,847 

89 L3 3 G9 9,346 9,346 

90 L3 3 G10 10,396 10,396 

91 L4 1 G1 7,519 7,519 

92 L4 1 G2 7,885 7,885 

93 L4 1 G3 8,088 8,088 

94 L4 1 G4 8,034 8,034 

95 L4 1 G5 8,956 8,956 

96 L4 1 G6 7,310 7,310 

97 L4 1 G7 7,765 7,765 

98 L4 1 G8 6,955 6,955 

99 L4 1 G9 8,960 8,960 

100 L4 1 G10 8,420 8,420 

101 L4 2 G1 6,640 6,640 

102 L4 2 G2 7,248 7,248 

102 L4 2 G3 7,508 7,508 

104 L4 2 G4 7,267 7,267 

105 L4 2 G5 7,078 7,078 

106 L4 2 G6 6,277 6,277 

107 L4 2 G7 7,687 7,687 

108 L4 2 G8 6,112 6,112 

109 L4 2 G9 6,778 6,778 

110 L4 2 G10 7,307 7,307 
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No. Lingkungan Ulangan Genotip Data Awal Data Simulasi 

111 L4 3 G1 6,046 6,046 

112 L4 3 G2 8,186 8,186 

113 L4 3 G3 6,174 6,174 

114 L4 3 G4 7,018 7,018 

115 L4 3 G5 6,987 6,987 

116 L4 3 G6 5,771 5,771 

117 L4 3 G7 7,347 7,347 

118 L4 3 G8 6,061 6,061 

119 L4 3 G9 5,056 5,056 

120 L4 3 G10 6,021 6,021 

121 L5 1 G1 5,914 5,914 

122 L5 1 G2 5,509 5,509 

123 L5 1 G3 6,469 6,469 

124 L5 1 G4 6,019 6,019 

125 L5 1 G5 4,928 4,928 

126 L5 1 G6 6,984 6,984 

127 L5 1 G7 6,082 6,082 

128 L5 1 G8 6,961 6,961 

129 L5 1 G9 8,298 8,298 

130 L5 1 G10 5,159 5,159 

131 L5 2 G1 6,736 6,736 

132 L5 2 G2 5,420 5,420 

133 L5 2 G3 5,485 5,485 

134 L5 2 G4 4,821 4,821 

135 L5 2 G5 6,042 6,042 

136 L5 2 G6 6,792 6,792 

137 L5 2 G7 7,438 7,438 

138 L5 2 G8 7,742 7,742 

139 L5 2 G9 7,587 7,587 

140 L5 2 G10 6,332 6,332 

141 L5 3 G1 6,487 6,487 

142 L5 3 G2 6,367 6,367 

143 L5 3 G3 6,468 6,468 

144 L5 3 G4 5,103 5,103 

145 L5 3 G5 6,608 6,608 

146 L5 3 G6 5,291 5,291 

147 L5 3 G7 8,049 8,049 

148 L5 3 G8 6,562 6,562 
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No. Lingkungan Ulangan Genotip Data Awal Data Simulasi 

149 L5 3 G9 6,830 6,830 

150 L5 3 G10 6,295 6,295 

151 L6 1 G1 9,207 9,207 

152 L6 1 G2 8,813 8,813 

153 L6 1 G3 8,626 8,626 

154 L6 1 G4 9,050 9,050 

155 L6 1 G5 9,245 9,245 

156 L6 1 G6 6,629 6,629 

157 L6 1 G7 9,321 9,321 

158 L6 1 G8 8,202 8,202 

159 L6 1 G9 8,985 8,985 

160 L6 1 G10 7,375 7,375 

161 L6 2 G1 8,428 8,428 

162 L6 2 G2 8,812 8,812 

163 L6 2 G3 7,475 7,475 

164 L6 2 G4 6,704 6,704 

165 L6 2 G5 9,267 9,267 

166 L6 2 G6 8,846 8,846 

167 L6 2 G7 7,769 7,769 

168 L6 2 G8 7,945 7,945 

169 L6 2 G9 8,106 8,106 

170 L6 2 G10 7,275 7,275 

171 L6 3 G1 6,589 6,589 

172 L6 3 G2 8,173 8,173 

173 L6 3 G3 6,342 6,342 

174 L6 3 G4 7,881 7,881 

175 L6 3 G5 8,622 8,622 

176 L6 3 G6 8,391 8,391 

177 L6 3 G7 8,683 8,683 

178 L6 3 G8 8,050 8,050 

179 L6 3 G9 8,721 8,721 

180 L6 3 G10 6,673 6,673 

181 L7 1 G1 6,478 6,478 

182 L7 1 G2 7,725 7,725 

183 L7 1 G3 7,141 7,141 

184 L7 1 G4 7,104 7,104 

185 L7 1 G5 8,002 8,002 

186 L7 1 G6 6,375 6,375 
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No. Lingkungan Ulangan Genotip Data Awal Data Simulasi 

187 L7 1 G7 7,830 7,830 

188 L7 1 G8 8,747 8,747 

189 L7 1 G9 8,781 8,781 

190 L7 1 G10 8,245 8,245 

191 L7 2 G1 7,739 7,739 

192 L7 2 G2 6,804 6,804 

193 L7 2 G3 7,823 7,823 

194 L7 2 G4 7,285 7,285 

195 L7 2 G5 7,055 7,055 

196 L7 2 G6 7,178 7,178 

197 L7 2 G7 8,302 8,302 

198 L7 2 G8 7,706 7,706 

199 L7 2 G9 7,773 7,773 

200 L7 2 G10 6,074 6,074 

201 L7 3 G1 7,267 7,267 

202 L7 3 G2 7,354 7,354 

203 L7 3 G3 6,319 6,319 

204 L7 3 G4 8,300 8,300 

205 L7 3 G5 7,517 7,517 

206 L7 3 G6 8,745 8,745 

207 L7 3 G7 8,204 8,204 

208 L7 3 G8 7,789 7,789 

209 L7 3 G9 8,364 8,364 

210 L7 3 G10 7,737 7,737 

211 L8 1 G1 7,624 7,624 

212 L8 1 G2 6,852 6,852 

213 L8 1 G3 7,874 7,874 

214 L8 1 G4 7,137 7,137 

215 L8 1 G5 6,932 6,932 

216 L8 1 G6 7,931 7,931 

217 L8 1 G7 7,994 7,994 

218 L8 1 G8 7,027 7,027 

219 L8 1 G9 7,363 7,363 

220 L8 1 G10 7,969 7,969 

221 L8 2 G1 7,495 7,495 

222 L8 2 G2 7,064 7,064 

223 L8 2 G3 8,194 8,194 

224 L8 2 G4 8,063 8,063 
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No. Lingkungan Ulangan Genotip Data Awal Data Simulasi 

225 L8 2 G5 7,698 7,698 

226 L8 2 G6 7,945 7,945 

227 L8 2 G7 7,886 7,886 

228 L8 2 G8 7,256 7,256 

229 L8 2 G9 6,079 6,079 

230 L8 2 G10 7,649 7,649 

231 L8 3 G1 7,969 7,969 

232 L8 3 G2 7,688 7,688 

233 L8 3 G3 6,960 6,960 

234 L8 3 G4 8,015 8,015 

235 L8 3 G5 7,539 7,539 

236 L8 3 G6 7,269 7,269 

237 L8 3 G7 7,960 7,960 

238 L8 3 G8 8,140 8,140 

239 L8 3 G9 7,158 7,158 

240 L8 3 G10 7,543 7,543 

 

Lampiran B. Syntax Program R dan Hasil Keluaran 

Lampiran B1. Syntax Membangkitkan Data 

data(data2) 

PC=7                     # banyaknya komponen utama 

N<-nrow(data2)           # banyaknya data 

envir<-data2[1:N,1]      # lingkungan 

block<-data2[1:N,2]      # ulangan 

variety<-data2[1:N,3]    # genotipe 

yield<-data2[1:N,4]      # data awal 

yield.out<-data2[1:N,5]  # data dengan pencilan 2,5% 

 

Lampiran B2.  Syntax Identifikasi Pencilan 

library(car) 

boxplot(yield, main="Boxplot Data Awal") 
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boxplot(yield.out, main="Boxplot Data dengan Pencilan") 

 
 

Lampiran B3. Syntax Analisis Ragam (ANOVA) 

variety<-factor(variety) 

envir<-factor(envir) 

block<-factor(block) 

 

## ANOVA data awal   

add.anova<-anova(lm(yield ~ envir + block%in%envir + variety + 

variety:envir)) 

add.anova 

 

## ANOVA data dengan pencilan 

add.anova2<-anova(lm(yield.out ~ envir + block%in%envir + 

variety + variety:envir)) 

add.anova2 
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Lampiran B4. Syntax Analisis Komponen Utama Menggunakan SVD 

## Statistika Deskriptif 

overall.mean<-mean(yield.out) 

envir.mean<-tapply(yield.out,envir,mean) 

var.mean<-tapply(yield.out,variety,mean)   

int.mean<-tapply(yield.out,list(variety,envir),mean) 

envir.num<-length(envir.mean) 

var.num<-length(var.mean) 

   

## Mengkalkulasi Pengaruh ANOVA 

numdata<-length(int.mean) 

envir.tab<-

matrix(c(as.vector(manova(int.mean~1)$coefficients)),var.num,e

nvir.num,byrow=TRUE) 

variety.tab<-

t(matrix(c(as.vector(manova(t(int.mean)~1)$coefficients)),envi

r.num,var.num,byrow=TRUE)) 

variety.eff<-variety.tab-mean(int.mean) 

envir.eff<-envir.tab-mean(int.mean) 

int.eff<-int.mean-(mean(int.mean)+envir.eff+variety.eff) 

 

## Penguraian Nilai Singular 

z<-svd(int.eff) 

U<-z$u        # matriks yang memuat vektor singular kiri 

               (Lingkungan) 

L<-diag(z$d)  # matriks yang memuat nilai singular 

A<-z$v        # matriks yang memuat vektor singular kanan  

               (Genotipe) 

L1<-sqrt(L) 

D<-L1[1:PC,1:PC] 

U1<-U[,1:PC] 

A1<-A[,1:PC] 

G<-U1%*%D 

H<-A1%*%D 

G1<-G[,1:2] 

H1<-H[,1:2] 

 

Ecolnumb<-c(1:PC) 

Ecolnames<-paste("PC",Ecolnumb,sep="") 

dimnames(H)<-list(dimnames(int.mean)[[2]],Ecolnames) 

colnames(G)<-Ecolnames 

 

## Uji Signifikan Komponen Utama 

singular<-z$d 

eigen<-singular^2 

PCval<-eigen[1:PC] 
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numblock<-length(levels(block))   

SS<-PCval*numblock 

DF<-var.num+envir.num-1-2*Ecolnumb 

MS<-SS/DF 

F<-MS/add.anova$Mean[5] 

probab<-pf(F,DF,add.anova$Df[5],lower.tail=FALSE) 

PercSS<-SS/add.anova$Sum[4] 

rowlab<-c(Ecolnames) 

mult.anova<-data.frame("Effect"=rowlab, "SS"=SS, "DF"=DF, 

"MS"=MS,"F"=F,"Prob."=probab) 

 

list("Interaction_means"=int.mean, 

"Interaction_effect"=int.eff, "Multiplicative_Interaction" = 

mult.anova,"Akar_ciri"=eigen, "Environment_scores"=H1, 

"Variety_scores"=G1) 
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Lampiran B5. Syntax Analisis Komponen Utama Menggunakan RSVD 

## Penguraian Nilai Singular dengan RSVD 

library(RobRSVD) 

RobRSVD(int.eff) 

 

 
c<-RobRSVD(int.eff) 

l<-c$s 

a<-c$u 

b<-c$v 

bt<-t(b) 

X<-int.eff-(l*a%*%bt) 

z<-svd(X) 

U<-z$u        # matriks yang memuat vektor singular kiri  

               (lingkungan) 

L<-diag(z$d)  # vektor yang memuat nilai singular 

A<-z$v        # matriks yang memuat vektor singular kanan  

               (Genotip) 

L1<-sqrt(L) 

D<-L1[1:PC,1:PC] 

U1<-U[,1:PC] 

A1<-A[,1:PC] 

G<-U1%*%D 
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H<-A1%*%D 

G1<-G[,1:2] 

H1<-H[,1:2] 

 

Ecolnumb<-c(1:PC) 

Ecolnames<-paste("PC",Ecolnumb,sep="") 

dimnames(H)<-list(dimnames(int.mean)[[2]],Ecolnames) 

colnames(G)<-Ecolnames 

 

## Uji Signifikan Komponen Utama 

singular<-z$d 

eigen<-singular^2 

PCval<-eigen[1:PC] 

numblock<-length(levels(block))   

SS<-PCval*numblock 

DF<-var.num+envir.num-1-2*Ecolnumb 

MS<-SS/DF 

F<-MS/add.anova$Mean[5] 

probab<-pf(F,DF,add.anova$Df[5],lower.tail=FALSE) 

PercSS<-SS/add.anova$Sum[4] 

rowlab<-c(Ecolnames) 

mult.anova<-

data.frame("Effect"=rowlab,"SS"=SS,"DF"=DF,"MS"=MS,"F"=F,"Prob

."=probab) 

 

#This part displays results 

list("New_interaction_effect"=X,"Akar_ciri"=eigen,"Multiplicat

ive_Interaction" = mult.anova, "Environment_scores"=H1,  

"Variety_scores"=G1) 
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Lampiran B6. Syntax Biplot AMMI1 

plot(envir.mean,H[,1],"n",col="red",xlab="Rataan 

Hasil",ylab="KUI 1",ylim=c(-2,3),xlim=c(6,11),main = "Biplot 

AMMI1") 

                

text(envir.mean,H[,1],labels=row.names(envir.mean),adj=c(0.5,0

.5),col="red") 

                points(var.mean,G[,1], "n", col="blue") 

                

text(var.mean,G[,1],labels=row.names(var.mean),adj=c(0.5,0.5),

col="blue") 

                abline(h=0) 

                abline(v=overall.mean) 

 

Lampiran B7. Syntax Biplot AMMI2 

cc=rbind(H1,G1) 

plot(1, type = "n", xlim = range(cc[,1]), 

     ylim = range(cc[,2]), xlab = "KUI 1", ylab = "KUI 2", 

     main = "Biplot AMMI2") 

abline(h = 0) 

abline(v = 0) 

points(G[,1], G[,2], type = "n", col = "blue") 

text(G[,1], G[, 2], labels = row.names(var.mean), 

     adj = c(0.5, 0.5), col = "blue") 

for (i in 1:8) { 

  x2 <- H1[,1] 
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  y2 <- H1[,2] 

  x21 <- c(0, x2[i]) 

  y21 <- c(0, y2[i]) 

  points(x21, y21, type = "l", col = "red") 

  text(H1[,1], H1[,2], labels = row.names(envir.mean)) 

   } 

 

Lampiran C. Hasil Keluaran Data dengan Pencilan 7,5% 

 

 

 

Lampiran C1. Hasil Analisis dengan SVD 
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Lampiran C2. Hasil Analisis dengan RSVD 
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