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MODELADO DE LA INTERACCIÓN DE HÍBRIDOS TROPICALES DE MAÍZ EN 

AMBIENTES  MÚLTIPLES 

Agueda Lozano Ramírez, M.C. 

Colegio de Postgraduados,  2014 

 

Los programas de mejoramiento a través de hibridación se enfocan a la obtención 

de mayores rendimientos, por lo que es necesario determinar los mejores 

ambientes predictores de su comportamiento; la interacción genotipo-ambiente 

(GA) puede interferir en dicha predicción y así complicar la selección. Con la 

finalidad de predecir el rendimiento, y estudiar la interacción GA  se utilizaron 

diferentes modelos estadísticos. Se realizó un estudio con un grupo de 32 híbridos 

blancos y otro grupo de  24 híbridos amarillos del Programa Global de Maíz del 

Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo, en 15 y 16 ambientes de 

América tropical respectivamente, cada uno en un diseño experimental en α-látice 

con 3 repeticiones. Se evaluaron seis variables a las cuales se les practicó análisis 

de varianza individual y combinado. La variable rendimiento se sometió a los 

análisis de efectos principales aditivos e interacción multiplicativa (AMMI) y  

análisis de regresión de sitios (SREG) con estructura FA, para modelar la 

interacción GA. El análisis AMMI mostró que un grupo de tres localidades (de 

Guatemala, México y Nicaragua) aportaron más a la interacción para el grupo de 

híbridos de endospermo blanco, y lo mismo ocurrió en otro grupo diferente de tres 

localidades de los mismos países para los híbridos de endospermo amarillo. El 

método SREG permitió identificar para híbridos de endospermo blanco dos 

grandes grupos de ambientes, uniendo ambientes pertenecientes a diferentes 

países, por la relación existente de características edafoclimaticas en común; 

mientras que para el grupo de híbridos de endospermo amarillo se observaron tres 

mega-ambientes marcados. El método SREG FA es eficiente para agrupar 

conjuntos de ambiente y genotipos con baja interacción.  

 

Palabras clave: AMMI, SREG FA 
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MODELING THE INTERACTION OF TROPICAL MAIZE HYBRIDS IN MULTIPLE 
ENVIRONMENTS 

 

Águeda Lozano Ramírez M. Sc. 

Colegio de Postgraduados, 2014 

 
Breeding programs through hybridization focus on obtaining higher yields, so it is 

necessary to determine the best predictors of their behavior environments, 

genotype- environment ( GA ) interaction can interfere with this prediction and thus 

complicate the selection. In order to predict yield, and to study the interaction GA 

different statistical models were used. A study with a group of 32 white hybrids and 

another group of 24 yellow hybrid of the International Center for the Improvement 

of Maize and Wheat , 15 and 16 environments tropical respectively Americas 

Global Maize Program was conducted , each in an experimental design α - lattice 

design with 3 replications . Six variables which underwent combined analysis of 

variance were individually evaluated. The performance variable is subjected to the 

analysis of additive main effects and multiplicative interaction (AMMI) and 

regression analysis of sites (SREG ) , to model the interaction GA . The AMMI 

analysis showed that a group of three locations (Guatemala, Mexico and 

Nicaragua ) contributed most to the interaction for the group of hybrids of white 

endosperm, and so did another group of three different locations in the same 

countries for hybrid yellow endosperm . The SREG method allowed to identify 

hybrids of two major groups of white endosperm environments, linking 

environments belonging to different countries, the relationship of edaphoclimatic 

features in common, while for the group of hybrid yellow endosperm three mega -

environments were observed marked . The SREG method is efficient to group sets 

of genotypes with low environment and interaction. 

 

Key Word: AMMI, SREG FA  
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I. INTRODUCCIÓN 
 

 

1.1. Planteamiento del problema 

 

Uno de los principales retos de un programa de fitomejoramiento es la 

obtención de genotipos con mayores rendimiento, para lo cual es deseable 

determinar buenos ambientes predictores del comportamiento de los genotipos, 

generalmente enmascarado por la interacción genotipo-ambiente y por lo tanto 

complicando la selección.  

 

Uno de los puntos que se persigue es modelar el rendimiento en distintos 

ambientes haciendo uso de diferentes modelos estadísticos para hacer una 

predicción más exacta de los genotipos en ambientes particulares. El 

conocimiento de la magnitud y la dirección o sentido de la interacción GA es de 

suma importancia para el fitomejorador  en la toma de decisiones. 

 

La diferente respuesta de los genotipos cuando están sujetos a diferentes 

ambientes ha sido encontrada en muchos organismos, e ignorar su existencia 

puede conducir a decisiones erróneas en la recomendación de genotipos óptimos 

para un ambiente determinado, pudiendo causar pérdidas para los agricultores. 

 

Con base en lo anterior, en este trabajo se estudió el rendimiento y la 

interacción de híbridos tropicales de maíz en ambiente múltiples, con los objetivos 

e hipótesis siguientes: 

 

1.2. Objetivos 

 

a) Modelar el rendimiento de un grupo de híbridos de maíz blanco y de un 

grupo de maíces amarillos en distintos sitios de clima tropical. 
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b) Estudiar la interacción genotipo × ambiente mediante distintos modelos 

estadísticos. 

 

c) Visualizar el agrupamiento de genotipos y ambiente (megambientes) con 

patrones similares de respuesta. 

 

1.3. Hipótesis 

 

 

a) La aplicación de métodos estadísticos multivariados es eficaz en el estudio 

de la interacción genotipo × ambiente. 

 

b) Existen sitios con mayor representatividad que otros para la evaluación de 

híbridos en un programa de mejoramiento genético de maíz. 
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II. REVISIÓN DE LITERATURA 
 

 
2.1. El concepto de interacción genotipo × ambiente 

 

Márquez (1976) menciona que la interacción genotipo por ambiente es el 

comportamiento genético diferencial que exhiben los genotipos cuando se les 

somete a diferentes ambientes. Chaves (2001) indica que la interacción genotipo 

por ambiente debe ser abordada como un fenómeno biológico en sus aplicaciones 

en el mejoramiento de plantas y no, como un simple efecto estadístico 

 

Gauch y Zobel (1997) explican la importancia de la interacción genotipo 

ambiente mencionando que “si no hubiera interacción, en una sola variedad de  

maíz o cualquier otro cultivo se podría alcanzar aquella que rendiría más en todo 

el mundo y además el ensayo de cultivos se podría realizar en una sola ubicación 

y proporcionar resultados universales”. La interacción genotipo-ambiente ocurre 

cuando hay respuestas diferentes de los genotipos en diferentes ambientes. Esta 

interacción merece gran importancia en la evaluación de híbridos desarrollados 

para diferentes circunstancias de producción. 

 
Los trabajos clásicos sobre la interacción genotipo × ambiente son el de 

Bucio (1966) y el de Eberhart y Russell (1966). El primero establece por primera 

vez que existe una relación lineal entre los efectos de interacción genotipo-

ambiente y los de los ambiente, y desarrolla un modelo de regresión lineal que 

establece dicha relación. El segundo establece un modelo fenotípico  que permite 

estimar los parámetros de estabilidad ecológica de un genotipo y define el 

concepto de “variedad estable”. Posteriormente, Márquez (1976) hace una revisión 

de la interacción genotipo-ambiente y sus implicaciones en el mejoramiento 

genético vegetal. 

 

Se han realizado análisis segmentados de la información en el estudio de la 

interacción genotipo × ambiente como el de Verma et al. (1978), quienes utilizaron 

los parámetros de estabilidad de Eberhart y Russell (1966) para analizar la 
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producción de grano. Verma et al. (1978) separaron los ambientes con base en 

sus índices (sitios de alto rendimiento y sitios de bajo rendimiento) y realizaron el 

análisis correspondiente para cada grupo de sitios;  además, propusieron una 

nueva clasificación de los genotipos. 

 

Tanto los factores bióticos y abióticos son los principales contribuyentes de la 

interacción genotipo por ambiente y producen inestabilidad en los cultivos.  

 

 

2.2. Implicaciones de la interacción genotipo × ambiente en el 

fitomejoramiento 

 

De acuerdo con Pandey y Vargas (1985), generalmente los programas de 

mejoramiento intentan desarrollar variedades estables en su rendimiento y otros 

atributos deseables a través de un amplio rango de condiciones ambientales. El 

principal problema que el mejorador de plantas tiene que encarar para obtener un 

genotipo ideal es lo impredecible de la dirección y magnitud de la interacción GA. 

Entre los factores cuyas causas son desconocidas, y por lo tanto no manejables, 

figuran los errores en el desarrollo fisiológico, en general, los caracteres 

relacionados con los procesos metabólicos tales como el crecimiento, la fertilidad 

así como el rendimiento de grano en cereales, son altamente influenciados por los 

factores del medio externo como factores de tipo nutricional y materno, factores 

climáticos, técnica experimental deficiente y errores de medición (Molina, 1992). 

 

Los fitomejoradores han reconocido durante mucho tiempo los efectos de la 

interacción GA  en los programas de mejoramiento genético de las especies. El 

conocimiento de la naturaleza y magnitud de la interacción contribuye 

significativamente a determinar el número de ambiente de evaluación en los que 

los genotipos deben ser evaluados con el objetivo de lograr la precisión necesaria 

para medir las diferencias entre genotipos (Yan y Kang, 2003). Sprague y Eberhart 
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(1977) recomiendan aumentar el número de ambientes para los ensayos si la 

interacción GA se debe a factores ambientales impredecibles. 

 

2.3. Uso de modelos estadísticos para modelar la interacción 

 
La presencia de interacción GA  en ensayos de rendimiento multiambiente se 

expresan como respuestas inconsistentes de algunos genotipos con respecto a 

otros en diferentes ambientes. Varios modelos se utilizan comúnmente para 

describir la respuesta media de los genotipos a través de ambientes y para 

estudiar e interpretar la interacción interacción GA en experimentos agrícolas: 

modelos lineales, modelos bilineales y modelos lineal-bilineal (Crossa, 1990). Los 

modelos de efectos fijos lineal-bilineal, como el de regresión en los sitios (SREG) 

(Cornelius et al., 1996; Crossa y Cornelius, 1997) y el de efectos principales 

aditivos e interacción multiplicativo (AMMI) (Gauch, 1988; Gauch y Zobel, 1997) se 

utilizan para el estudio de los patrones de respuesta genotípica a través de 

ambientes. En estos modelos los patrones de respuesta de los genotipos y 

ambientes se pueden visualizar gráficamente utilizando la técnica de biplot 

(Gabriel, 1971; Kemptorn, 1984), que permite al mejorador observar el genotipo de 

alto rendimiento en una o varias regiones o subregiones y en uno o varios 

ambientes.  

 

Los modelos lineales mixtos como el AMMI y SREG han sido ampliamente 

aceptados y utilizados para el análisis multiambiente en el fitomejoramiento 

(Piepho, 1998; Crossa et al., 2006; Burgueño et al., 2008). Los modelos conducen 

naturalmente a una forma análisis de factores de la varianza-covarianza genética 

para ambientes que es más parsimoniosa y flexible que otras estructuras de 

covarianza (Piepho, 1997; 1998). Como se trata de modelos lineal-bilineal mixtos, 

también tienen ventajas tales como que la varianza del error se puede modelar 

fácilmente, en particular la heterogeneidad de los bloques, la varianza del error 

entre ambientes y la correlación espacial dentro de ambientes, y que los datos 

incompletos se manejan con mayor facilidad. 
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2.4. El modelo AMMI (Efectos Principales Aditivos e Interacción 

Multiplicativo) 

 
 

El modelo AMMI, cuyas siglas provienen del idioma inglés (Additive Main 

Effect and Multiplicative Interaction), se basa en un modelo estadístico lineal-

bilineal (Crossa y Cornelius, 2000), donde los efectos principales de genotipos y 

de ambiente, considerados términos lineales, se explican mediante un análisis de 

varianza convencional; el componente bilineal (no aditivo) se atribuye a la 

interacción genotipo por ambiente y se analiza mediante la técnica de 

componentes principales. Este modelo ha sido aplicado en diferentes cultivos 

(Gauch, 2006; Glaz y Kang, 2008). 

 

El análisis  AMMI se basa en el siguiente modelo lineal mixto: 

 

          (  )        ∑         
 
                        [Ecuación 1] 

 
 

Donde:        es la respuesta del  -ésimo genotipo en el   -ésimo ambiente en 

la  -ésima repetición en el  -ésimo bloque para la variable medida,   efecto de la 

media general,    (  ) es el efecto del bloque   dentro de la repetición   en el 

ambiente  ,    es el efecto de genotipos,    es el efecto de ambiente,        es el 

error aleatorio no observable que se asume homogéneo con distribuciones 

normales e independientes, o sea, NID (    ) (  = varianza del error aleatorio). La 

interacción genotipo-ambiente está dada por la suma de los términos 

multiplicativos ∑         
 
   .  Los parámetros a ser estimados, aparte de la 

varianza del error aleatorio,     y los efectos principales del genotipo y ambientes, 

son los siguientes:    es el parámetro de escala o valor singular del   -ésimo 

componente multiplicativo que, ordenados en forma decreciente, quedan    

        ;      es el vector singular izquierdo del   –ésimo componente y 

representa sensibilidades de los genotipos a ciertos factores ambientales 
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hipotéticos dados por el vector singular derecho,      del   –ésimo componente del 

ambiente asociados a    . Los      y los     están sujetos a restricciones de 

normalización ∑    
 

  ∑    
 

    y a restricciones de ortogonalidad  

∑          ∑           para   ≠  ’  (Crossa et al., 2000).  

 

En el modelo AMMI los estimadores de mínimos cuadrados de los efectos 

aditivos, media general, efecto de genotipo y ambientes, no dependen de los 

estimadores de mínimos cuadrados de los efectos multiplicativos y son  ̂  

 ̅      ̂               ̂   ̅      ̅    . Los estimadores de mínimos cuadrados de los 

efectos multiplicativos son calculados a partir de la descomposición del valor 

singular de la matriz de residuales    ̅    ̅      ̅      ̅     obtenida luego de 

estimar los efectos aditivos. Para el modelo saturado donde t=min(g-1, e-1) 

(Crossa et al., 2000).  

∑   
 

 

 ∑   
 

 

   

 
Se ha observado que el modelo AMMI no es sensible al caso de 

concurrencia de genotipos o de ambientes, o sea al caso donde hay 

entrecruzamiento de respuestas de genotipos en ambientes. El modelo AMMI ha 

mostrado ser efectivo en el análisis de ensayos multi-ambientes, ya que captura 

una gran proporción de la suma de cuadrados de la interacción genotipo por 

ambiente, separando en forma precisa los efectos principales de aquellos 

correspondientes a la interacción (Gauch, 1992). 

 

El objetivo del modelo AMMI es estudiar la interacción entre dos factores; es 

decir, identificar comportamientos diferenciales de los niveles de un factor, por 

ejemplo genotipo, a través de los distintos niveles del otro, por ejemplo ambientes. 

 

Los resultados del modelo AMMI pueden ser graficados en un biplot donde 

se colocan tanto los efectos principales como los efectos de interacción para los 

genotipos y los ambientes (Vallejo et al., 2005). La interpretación de los resultados 
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del análisis AMMI se facilita mucho con la representación gráfica del tipo biplot, en 

el mismo espacio, de los genotipos y los ambientes, y con los genotipos más 

alejados del espacio bidimensional conectados mediante líneas rectas configuran 

los vértices de un polígono; mostrando que los genotipos vértices son los que más 

aportan a la interacción, es decir los de más alto y más bajo rendimiento; haciendo 

más fácil la interpretación del grafico para el agrupamiento de ambientes para el 

mejorador de plantas. Cubero y Flores (1995) mencionan algunas ventajas que 

tiene el método AMMI: 1) aporta gran información sobre la naturaleza de la 

interacción genotipo por ambiente, 2) permite clasificar tanto los genotipos como 

los ambientes según sus patrones de comportamiento, y 3) se obtiene la misma 

precisión en la estimación del rendimiento que en otros tipos de análisis. 

 

 El modelo AMMI ha sido empleado en trabajos de interacción genotipo-

ambiente en distintos cultivos (Zobel et al. 1988; Crossa et al., 1990; Shafii et al., 

1992). Este modelo multivariado ha resultado ser de suma utilidad en la 

explicación de la suma de cuadrados de la interacción en estudios que involucran 

una amplia diversidad ambiental o ante un elevado número de ambientes (Riggs, 

1986; Zobel et al., 1988; Gauch, 1992; Nachit et al., 1992). 

  

 

2.5. Modelos  de regresión en los sitios (SREG) 

 
El modelo SREG (Site Regretion, por sus siglas en ingles) Crossa y 

Cornelius, 1997.; se basa en un modelo similar al modelo AMMI, en este modelo 

los efectos principales de los genotipos se envían a la interacción GA  para 

modelarlos de forma multiplicativa mediante un análisis de componentes 

principales junto con la interacción GA (Yan et al., 2000).  

 
 

El modelo SREG está dado por: 
 

 

          (  )     ∑         
 
                     [Ecuación 2] 
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Donde         rendimiento promedio del genotipo   en el ambiente j en la 

repetición   en el bloque  ;  = Efecto de la media general;    (  )= Efecto del 

bloque   dentro de la repetición   en el ambiente   ;   = Efecto ambiental;   = 

Valor singular para el componente principal;    = Valores de los vectores de los 

genotipos para cada componente principal;    = Valores de los vectores de los 

ambiente para cada componente principal;       = Error experimental  

 

Un mérito exclusivo de este modelo es que permite agrupar ambientes y 

fenotipos con similar desempeño e identificar gráficamente al genotipo con mayor 

potencial en cada sub-grupo de ambientes (Salas et al., 2009). El modelo SREG, 

que incluye genotipo más interacción genotipo por ambiente en el término bilineal, 

proporciona un análisis gráfico de fácil interpretación del comportamiento de los 

genotipos más el efecto de la interacción genotipo por ambiente, denominado 

biplot GGE (Yan et al., 2000; Yan y Hunt, 2001). 

 

El gráfico permite visualizar el agrupamiento de genotipos y ambientes 

(megambiente) con patrones más representativos y los más discriminatorios (Yan, 

2002). El biplot GGE se construye a partir de los primeros dos componentes 

principales del modelo SREG. El primer componente, cuando se encuentra 

altamente correlacionado con el efecto principal de genotipo representa la 

proporción del rendimiento que se debe sólo a las características del genotipo. El 

segundo componente representa la parte del rendimiento debida a la interacción 

genotipo por ambiente. Los genotipos cercanos entre sí en el biplot presentan 

patrones similares de respuesta a través de los ambientes. Los ambientes 

similares entre sí, identificados por el ángulo agudo entre sus vectores, indican  

asociación ambiental positiva; es decir, patrones similares de respuesta en el 

comportamiento relativo de un conjunto de genotipos. La ausencia de asociación 

entre ambientes es dada por un ángulo recto entre vectores y la asociación 

negativa por un ángulo obtuso (Yan et al., 2000) 
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2.6. Modelación de la estructura de covarianza FA 

  
El modelo lineal mixto básico para analizar i genotipos en j ambientes con l 

bloques dentro de k repeticiones es el siguiente: 

 
                       

 
Donde   es la matriz de incidencia para los efectos fijos ambientales,       y      

son matrices de incidencia de los efectos aleatorios de bloques dentro de  

repeticiones y el efecto de genotipos dentro de ambientes respectivamente. Este 

último incluye el efecto principal del genotipo más la interacción genotipo-

ambiente. El vector   es de efectos fijos de ambientes y/o el efecto del diseño (es 

decir de repeticiones, bloques, etc.)  y los vectores  ,   , y  , contienen los efectos 

aleatorios de repeticiones, genotipos y el residual, todos dentro de ambientes 

respectivamente. Se asume como vectores aleatorios normalmente distribuidos 

con media cero y matriz de varianza-covarianza  ,  , y  , respectivamente. La 

matriz de varianza-covarianza   es indexada por dos factores, ambientes y 

genotipos y puede ser escrita como el producto Kronecker (o directo,  )  de dos 

matrices indexadas,         , donde el j-esimo elemento de la diagonal, de la 

matriz s x s    es la varianza genética    
  dentro del  -esimo ambiente, y la 

covarianza genética             entre los ambientes   y    ; asi      es la correlación 

de los efectos genéticos entre ambientes   y   . Así para el factor de genotipo, la 

matriz  identidad     (del orden g) se usa cuando se supone que los  genotipos no 

están relacionados, y el valor genético de cada  genotipo se predijo sólo por el 

valor  de la respuesta empírica del propio genotipo.  

 

          Crossa et al. (2006), mostró cómo usar el modelo FA derivado del SREG 

usando la matriz aditiva de  parentesco (matriz de relaciones numéricas) A para 

modelar la interacción GA. El componente genético-ambiental de  ,    puede ser 

modelado con un modelo FA mientras que el componente genotípico es modelado 

por la matriz identidad    ; esto significa que no hay relación entre los genotipos. 
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 El modelo FA, expresa el efecto aleatorio del  -ésimo genotipo en el  -ésimo 

ambiente como una función lineal de variables latentes     con coeficientes      

para k=1, 2, … ,t más un residual    . Entonces   = (ΔΔ' +Ψ)  Ig = FA(k)  Ig 

donde Δ es una matriz s × t con la k-ésima columna conteniendo los coeficientes 

de los ambientes para el t-ésimo factor latente (k=1,…,t) (Crossa et al, 2006; 

Burgueño et al., 2008).  

 

El  FA  es una estructura que modela varianzas-covarianzas dentro del 

modelo mixto; dicha estructura es utilizada al realizar la regresión de la media 

genotípica sobre la media de los sitios (Piepho, 1997). Esta estructura es útil en 

los modelos aplicados para la selección de genotipos por ambiente y  a través de 

todos los ambientes, así mismo, hace uso de los mejores predictores lineales e 

insesgados (BLUP por sus siglas en inglés) (Smith et al., 2002, 2005, Kelly et al., 

2007). 

 
El FA ofrece una potente solución para modelar simultáneamente la 

interacción genotipo-ambiente con heterogeneidad de varianzas y covarianzas 

entre los ambientes junto con la matriz de relación (A)  obtenida a partir de los 

coeficientes de parentesco entre los genotipos, para el estudio genético aditivo × 

ambiente y genético aditivo × aditivo entre las  interacciones ambientales (Crossa 

et al., 2006; Oakey et al., 2006; Burgueño et al., 2007).  El modelo FA permite 

construir una gráfica biplot para la interacción genotipo-ambiente en el contexto de 

un modelo único de factores aleatorios, lo que le da ventajas sobre el modelo de 

análisis en dos etapas de efectos fijos; además, permite manejar más fácilmente el 

desbalance y el análisis es más eficiente al realizarse en una etapa (Burgueño et 

al., 2008). 

 

El modelo permite incorporar información relativa a los genotipos, tanto la 

matriz de parentesco como cualquier estructura poblacional de los genotipos 

cambiando la matriz    por una matriz adecuada de relaciones entre genotipos. Si 
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se incorpora la matriz de parentesco, entonces es posible separar el componente 

aditivo y aditivo × aditivo, usando la matriz de parentesco aditiva A y la matriz 

producto por elemento de A, lo que puede ser usado para identificar grupos de 

ambientes y genotipos sin interacción de efectos cruzados, ya que es posible 

efectuar pruebas de hipótesis sobre los coeficientes de los ambientes y los 

registros de genotipos, dando un criterio estadístico para formar los grupos. 

Finalmente, también ha sido utilizado para la elaboración de mapas de asociación 

(Crossa et al., 2007; Burgueño, 2009). 

 

El modelo del FA  también se puede expresar como una regresión lineal 

múltiple del i-ésimo genotipo en el j-ésimo ambiente en función lineal de variables 

latentes       con coeficientes     para  =1,2…,t más un residual     y    como la 

media general de los genotipos; para un solo factor, por lo tanto: 

 

 ̅                                                            [Ecuación 3] 

 

Para dos factores latentes la ecuación 4 puede escribirse como: 

 

  ̅                                                            [Ecuación 4] 

 

Por lo tanto el modelo de FA es miembro de la clase general de los modelos 

lineales-bilineales SREG. Las matrices de coeficientes y registros están rotadas  

para obtener una solución de componente principales (Smith et al., 2002) y 

producir el mismo gráfico como el desarrollado por el SREG con la misma 

interpretación en términos de 1) direcciones y proyecciones de genotipos y 

ambientes, y 2) los subgrupos de ambiente y genotipos con entrecruzamiento de 

genotipos en diversos ambientes (Burgueño, 2008). 
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III. MATERIALES Y MÉTODOS 

 

3.1  Material genético 

 

El material genético utilizado estuvo compuesto por dos grupos de híbridos; 

el primer grupo fue de 29 híbridos trilineales de endospermo blanco QPM y normal 

de maíz (Cuadro 1) y el segundo grupo estuvo compuesto por 20 híbridos 

tropicales trilineales y dobles de endospermo amarillo QPM y normal (Cuadro 2). 

Ambos grupos provienen de líneas élite desarrolladas en el sub-programa 

Trópicos Bajos del Programa Global de Maíz del Centro Internacional de 

Mejoramiento de Maíz y Trigo. En cada sitio se utilizaron testigos diferentes de 

acuerdo con recomendaciones locales. 

 

3.2 Ubicación de los ensayos 

 

Los ensayos se establecieron en 16 localidades, tres de ella de México y el 

resto distribuidas en siete países de América tropical, en el ciclo B (junio-

diciembre, 2012). En el Cuadro 3 se resume la ubicación geográfica de las 

localidades de evaluación. 

 

3.3 Diseño  y unidad experimental 

 

Los híbridos se organizaron en dos ensayos, uno de ellos de híbridos 

trilineales de endospermo blanco QPM y normal y el otro de híbridos tropicales 

trilineales y dobles de endospermo amarillo, QPM y normal. 

 

El diseño experimental para cada ensayo de híbridos en todas las 

localidades fue de alfa-látice (Patterson y Williams, 1976) con tres repeticiones. La 

unidad experimental estuvo constituida por 2 surcos de 5 m de longitud y 0.80 m 

de ancho y una separación entre plantas de 0.20 m, resultando en 24 plantas por 
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surco, lo que es equivalente a una densidad de población de 60 mil plantas por 

hectárea. 

 

Cuadro 1. Híbridos trilineales de endospermo Blanco QPM y normal de maíz 

evaluados en el estudio. Ciclo B, 2012. 

Híbrido Genealogía Endospermo Origen 

H1 (CML495/CLRCW105)//CML494 Normal AF12A-210-1/4 

H2 (CML495/CLRCW105)//CLWN201 Normal AF12A-210-1/5 

H3 (CML494/CLWN201)//CLRCW105 Normal AF12A-210-2/6 

H4 (CML494/CLWN201)//CLRCW87 Normal AF12A-210-2/7 

H5 (CML494/CLWN201)//CLRCW96 Normal AF12A-210-2/8 

H6 (CML494/CLWN201)//CLRCW99 Normal AF12A-210-2/9 

H7 (CML494/CLWN201)//CML495 Normal AF12A-210-2/10 

H8 (CML494/CLWN201)//CLWN216 Normal AF12A-210-2/12 

H9 (CLQRCWQ83/CML491)//CML503 QPM AF12A-210-14/17 

H10 (CLQRCWQ48/CML503)//CML491 QPM AF12A-210-15/23 

H11 (CLRCW96/CLRCW85)//CLWN247 Normal AF12A-423-2/14 

H12 (CLRCW96/CLRCW85)//CLWN306 Normal AF12A-423-2/16 

H13 (CLRCW96/CLRCW85)//CML269 Normal AF12A-423-2/21 

H14 (CLRCW96/CLRCW85)//CML498 Normal AF12A-423-2/23 

H15 (CLRCW105/CLRCW106)//CLWN306 Normal AF12A-423-4/16 

H16 (CLRCW105/CLRCW106)//CLRCW100 Normal AF12A-423-4/20 

H17 (CLRCW105/CLRCW106)//CML269 Normal AF12A-423-4/21 

H18 (CLRCW105/CLRCW106)//CML494 Normal AF12A-423-4/22 

H19 (CLRCW105/CLRCW106)//CML498 Normal AF12A-423-4/23 

H20 (CLRCW105/CLWN216)//CLWN306 Normal AF12A-423-5/16 

H21 (CLRCW105/CLWN216)//CLRCW100 Normal AF12A-423-5/20 

H22 (CLRCW105/CLWN216)//CML494 Normal AF12A-423-5/22 

H23 (CLRCW105/CLWN216)//CML498 Normal AF12A-423-5/23 

H24 (CLRCW105/CLWN218)//CLWN306 Normal AF12A-423-6/16 

H25 (CLRCW105/CLWN218)//CLRCW100 Normal AF12A-423-6/20 

H26 (CLRCW105/CLWN218)//CML269 Normal AF12A-423-6/21 

H27 (CLRCW105/CLWN218)//CML494 Normal AF12A-423-6/22 

H28 (CML498/CML500)//CML494 Normal AF12A-209-2/8 

H29 (CML264/CML269)//CML494 Normal AF12A-209-3/8 

H30 Testigo Local 1    Testigo local 1 

H31 Testigo comercial 1   Testigo comercial 1 

H32 Testigo comercial 2   Testigo comercial 2 
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Cuadro 2. Híbridos trilineales y dobles tropicales de endospermo amarillo QPM y 

normal. Ciclo B, 2012. 

Híbrido Genealogía Endospermo Origen 

H1 (CLRCY016/CL02450)//CL02720 Normal AF12A-258-1/3 

H2 (CLRCY016/CL02450)//CLYN205 Normal AF12A-258-1/4 

H3 (CLRCY016/CL02450)//CLYN201 Normal AF12A-258-1/5 

H4 (CLRCY016/CL02450)//CML451 Normal AF12A-258-1/7 

H5 (CL02720/CML451)//CLRCY016 Normal AF12A-258-2/8 

H6 (CL02720/CML451)//CL02450 Normal AF12A-258-2/9 

H7 (CL02720/CML451)//CLRCY017 Normal AF12A-258-2/10 

H8 (CL02450/CLRCY041)//CLRCY040 Normal AF12A-470-1/4 

H9 (CL02450/CLRCY041)//CLRCY044 Normal AF12A-470-1/6 

H10 (CL02450/CLRCY041)//CLYN205 Normal AF12A-470-1/7 

H11 (CL02450/CLRCY041)//CLYN214 Normal AF12A-470-1/9 

H12 (CLRCY017/CL02450)//CLRCY040 Normal AF12A-470-2/4 

H13 (CLRCY017/CL02450)//CLRCY044 Normal AF12A-470-2/6 

H14 (CLRCY017/CL02450)//CLYN205 Normal AF12A-470-2/7 

H15 (CLRCY017/CL02450)//CLYN214 Normal AF12A-470-2/9 

H16 (CLRCY040/CLYN206)//CLRCY017 Normal AF12A-424-2/10 

H17 (CLRCY044/CLRCY039)//CL02450 Normal AF12A-424-3/11 

H18 (CL02450/CLRCY041)//CML451 Normal AF12A-424-5/12 

H19 (CLRCY017/CL02450)//CML451 Normal AF12A-424-4/12 

H20 (CLQRCYQ49/CLQG2508)//CML165 QPM AF12A-257-6/10 

H21 Testigo local 1   Testigo local 1 

H22 Testigo local 2   Testigo local 2 

H23 Testigo comercial 1   Testigo comercial  1 

H24 Testigo comercial 2   Testigo comercial 2 

 

3.4 Establecimiento y conducción de los experimentos 

 

Los ensayos de México fueron en las localidades de Agua Fría, Puebla; 

Tlaltizapan, Morelos; y Cotaxtla, Veracruz se establecieron en junio de 2012 y se 

cosecharon en noviembre del mismo año, mientras que aquellos establecidos en 

otros países se sembraron en octubre de 2012 y se cosecharon en marzo de 

2013, todos ellos conducidos de acuerdo con recomendaciones locales.  
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Cuadro 3. Ubicación geográfica de las localidades donde se establecieron los 

ensayos. 

Localidad Latitud (N) Longitud (W) 

Agua Fría, Puebla, México 20° 27’ 19.51” 97° 43’ 18.36” 

Cotaxtla, Veracruz, México 18° 59’ 28.71” 96° 16’ 09.56” 

Tlaltizapan, Morelos, México 18° 41’ 00.18” 99° 07’ 09.43” 

San Andrés, El Salvador 13° 48’ 38.85” 89° 24’ 12.22” 

Santa Cruz Porrillo, El Salvador 13° 26’ 49.84” 88° 48’ 50.59” 

Palmira, Colombia 03° 34’ 06.24” 76° 15’ 02.39” 

Sabana, Escuintla, Guatemala 14° 18’ 13.87” 90° 47’ 38.07” 

Tiucal Jutiapa, Guatemala 14° 17’ 04.24” 89° 43’ 30.67” 

Las Monjas, Jalapa, Guatemala 14° 30’ 03.72” 89° 52’ 21.44” 

Quesada, Jutiapa, Guatemala 14° 45’ 01” 90° 33’ 14” 
Yorito, Yoro, Honduras 15° 03’ 58.60” 86° 17’ 01.61” 

Sulaco, Yoro, Honduras 14° 54’ 46.32” 87° 15’ 45.28” 
Managua, Nicaragua 12° 08’ 02.54” 86° 15’ 46.55” 

San Gilberto, Chinandenga, Nicaragua 12° 37’ 27.27” 87° 07’ 46.45” 

Tocorón, Aragua, Venezuela 10° 05’ 31.44” 67° 35’ 08.92” 

El Ejido, Panamá 07° 55’ 00.43” 80° 22’ 58.11” 

Playita, Comayagua, Honduras 14° 27’ 00.00” 87° 38’ 00.00” 
La Máquina, Suchitepéquez, Guatemala 14° 22’ 59.88” 91° 34’ 59.87” 
Cuyutla, Escuintla, Guatemala 14° 05’ 59.99” 90° 52’ 59.98” 

 

 

 

3.5  Variables evaluadas  

 

a) Días a floración femenina (DFF), contabilizados desde el día de la siembra 

hasta que el 50% de las plantas en cada unidad experimental presentó 

estigma expuestos en el jilote. 

 

b) Días a floración masculina (DFM), realizando conteos a partir del día de la 

siembra hasta que el 50% de las plantas en cada unidad experimental 

presentó anteras dehiscentes. 

 

c) Altura de mazorca (AM) y altura de planta (AP); se midieron en cm desde la 

superficie del suelo hasta el punto de inserción de la mazorca principal para 
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altura de mazorca; y hasta la base de la espiga, para el caso de altura de 

planta. 

 

d) Acame de raíz. En porcentaje; las plantas que se observaron con acame 

(de 0° a 30° con relación a la vertical). 

 

e) Acame de tallo. Se tomó el número total de plantas que presentaron un 

doblez en el tallo, del suelo al tallo erecto y el resultado se convirtió a 

porcentaje. 

 

f) Aspecto de mazorca (pudrición). Se asignó una calificación en una escala 

de 1 a 5, donde 1 correspondió a mazorcas totalmente sanas y 5 a 

mazorca extremadamente enfermas. 

 

g) Rendimiento de grano (REND), en toneladas por hectárea, ajustado a 

12.25% de humedad y considerando un factor de desgrane de 80%. 

 

 

 

3.6  Análisis estadístico 

 

Se realizaron análisis de varianza individuales por localidad y combinados a 

través de ambientes. El modelo lineal utilizado para el análisis individual fue el 

siguiente, de acuerdo con lo propuesto por Martínez (1988): 

            ( )             

                                                     

 

Donde:       Valor del genotipo    en el bloque   en la repetición  ; 

 =Media general de todas las observaciones;   = Efecto de la repetición  ;   ( )= 

Efecto del bloque   dentro de la repetición  ;    = Efecto del i-esimo genotipo;      = 

Error experimental 
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Con relación al análisis combinado, el modelo elegido para explicar el 

comportamiento de los genotipos en los diferentes ambiente es: 

 

          ( )    (  )        (  )            

                                                                        

 

Dónde:        Comportamiento medio del genotipo   en bloque   en la 

repetición   en el  ambiente  ;    = Media general;   ( )=Efecto de la repetición   

dentro del ambiente  ;   (  )= Efecto del bloque   dentro de la repetición   en el 

ambiente  ;   = Efecto del  -ésimo genotipo;    = Efecto del  -ésimo ambiente; 

(  )  = Efecto de la interacción (GE) del   -ésimo genotipo en el   -ésimo ambiente;  

      = Error experimental. 

 

Los análisis individuales se realizaron para determinar la existencia de 

diferencias significativas entre genotipos, mientras que la finalidad de los análisis 

combinados fue para determinar la existencia de diferencias significativas entre 

genotipos a través de todas las localidades y así determinar los materiales 

(híbridos) más rendidores en promedio; asimismo, para determinar si los genotipos 

estuvieron influenciados por el ambiente. Se realizaron análisis posteriores de 

interacción genotipo por ambiente cuando el análisis de varianza determinó 

significancia estadística para este efecto. A partir de esto se plantearon los análisis 

AMMI (Ecuación 1),  SREG FA (Ecuación 4). 

 

Los resultados obtenidos por descomposición del valor singular de los tres 

modelos, para reducir la direccionalidad de las variables en componente principal, 

se plasmaron en un gráfico biplot. 

 

En el análisis AMMI se realizó la prueba de Gollob (1968) para determinar la 

significancia de cada componente de este modelo. 
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Para simplificar el agrupamiento de subconjuntos de ambientes y genotipos 

se realizó un análisis de conglomerados con los factores obtenidos en el SREG 

FA, utilizando distancias euclidianas y el método de ligamiento de Ward. 

 

 Los modelos aplicados son mixtos, con los genotipos como factor fijo y los 

ambientes y repeticiones como factores aleatorios. La diferencia de FA con AMMI 

y SREG, es que FA es una estructura de covarianza modelada en el residual. 

 

Todos los análisis estadísticos fueron realizados utilizando el paquete 

estadístico SAS (Statistical Analysis System), versión 9.1.  
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IV. RESULTADOS Y DISCUSION 

 

4.1 Análisis de varianza 

 

4.1.2 Análisis de varianza individuales por localidad 

 

 Ensayo 1 (Materiales tropicales de endospermo blanco) 

En  los cuadros 1A-6A del Anexo se presentan los cuadrados medios de los  

análisis de varianza individuales por localidad para las diferentes variables: 

rendimiento de grano (t ha-1), días a floración masculina, días a floración femenina, 

acame de raíz (%), acame de tallo (%) y mazorcas podridas (%).  

 

Del análisis de varianza del cuadro 1A del anexo se concluye que para la 

variable rendimiento existen diferencias altamente significativas (P<0.01) entre los 

diferentes híbridos en todos los ambientes, lo cual indica que existen diferencias 

en la expresión del potencial genético de cada hibrido, permitiendo discriminar 

genotipos de rendimiento alto, bajo o intermedio. Por otra parte, en las localidades 

de San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; Sabana, Escuintla, Guatemala y 

Tocorón Aragua, Venezuela, los híbridos no presentaron diferencias significativas.  

 

Para las variables días a floración masculina del Cuadro 2A y días a 

floración femenina del cuadro 3A del anexo, en las localidades P.Com (Playita, 

Comayagua, Guatemala), S.Es (Sabana Escuintla), S.G.Chi (San Gilberto 

Chinandenga, Nicaragua), Ti.Ju(Tiucal Jutiapa, Guatemala) y Yo.Ho (Yoro 

Honduras), los cuadrados medios de los híbridos no mostraron diferencias 

significativas. Referente a la variable floración femenina genotipos y repeticiones 

mostraron diferencias altamente significativas (P<0.01), sólo en las localidades 

Pl.Com (Platita Comayagua, Honduras), S.G.Chi  (San Gilberto Chinandenga, 

Nicaragua), Ti.Ju (Tiucal Jutiapa, Guatemala), y Yo.Ho (Yoro, Honduras). 
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En lo que respecta a la variedad acame de raíz en las localidades P. Com 

(Playita Comayagua, Honduras), S.Es (Sabana Escuintla, Guatemala), S.G.Chi 

(San Gilberto Chinandenga, Nicaragua) y Ti.Ju (Tiucal Jutiapa Guatemala) no 

presentaron diferencias significativas en híbridos; para acame de tallo en las 

localidades de Mo.Ja (Monjas Jalapa, Guatemala), Ti.Ju (Tiucal Jutiapa, 

Guatemala) y Tla (Tlaltizapan Morelos, México) presentaron diferencias 

significativas (P<0.05). Por otro lado se presentaron diferencias significativas 

(P<0.05) en S.An (San Andrés, El Salvador), S.Cruz (Santa Cruz Porrillo, El 

Salvador) y Tla (Tlaltizapan, Morelos, México) para la variable acame de tallo. 

 

Las localidades que en las variables no presentaron diferencias 

significativas, se atribuye a que dichas localidades son buenas discriminantes para 

los ambientes o en caso contrario, no discriminan los genotipos y por lo tanto no 

se presentan diferencias significativas para los mismos, lo cual es indicativo de 

que se trata de localidades adecuadas para realizar análisis más detallados. 

 

En los Cuadro 7A-12A del anexo se presenta los valores promedio para las 

diferentes variables por localidades: rendimiento (t ha-1), días a floración 

masculina, días a floración femenina, acame de raíz (%), acame de tallo (%), 

mazorcas podridas (%); así mismo se presentan los valores promedio, diferencia 

mínima significativa y el coeficiente de variación. 

 

El promedio de rendimiento varió desde 1.4 (Sabana Escuintla, Guatemala) 

hasta 11.14 t ha-1 (Tlaltizapán, Morelos, México). Los valores de la diferencia 

mínima significativa fueron en general bajos, inferiores de 1.88 en las distintas 

localidades, con excepción de Tocorón, Aragua, Venezuela (2.84 t ha-1) y de San 

Gilberto Chinandenga, Nicaragua (3.06 t ha-1), lo cual lleva a la inclusión de un 

mayor número de híbridos dentro de un agrupamiento. Los coeficientes de 

variación presentaron valores desde 6.71% (Cotaxtla, Veracruz, México) hasta 

19.55% (Tocorón, Aragua, Venezuela), con excepción de Sabana Escuintla, 

Guatemala, donde se obtuvo un valor de 31.06%. La mayoría de las localidades 
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presentó un coeficiente de variación por debajo de 19.55%, lo cual es indicativo de 

buen control del ambiental y de la precisión de la técnica experimental utilizada. 

 

Para los promedios de la variable días a floración masculina (Cuadro 8A del 

Anexo) y días a floración femenina (Cuadro 9A del Anexo), los coeficientes de 

variación para cada una de las localidades fueron bajos, por debajo de 5.61% 

(valor observado en Playitas Comayagua, Honduras), en Tlaltizapán, Morelos, 

México se presentó un coeficiente de 0.8%, los promedios en cada una de las 

localidades indican que en ambas variables se mantuvo una buena asociación. 

 

En relación con los promedio de acame de raíz (Cuadro 10A del Anexo) el 

más bajo promedio presento 0.32% (Tocorón, Aragua, Venezuela), y los más altos 

promedios se presentaron en San Andrés, El Salvador (16.49%) y en Cotaxtla, 

Veracruz, México (19.57%). Los coeficientes de variación presentaron una 

amplitud muy marcada que va desde 56.65% (San Andrés, El Salvador) hasta 

274.65% (Sabana Escuintla, Guatemala), estos coeficiente seguramente fueron 

afectados por factores ambientales aleatorios que no siguieron un gradiente 

controlado por el diseño experimental, u otros factores ambientales no 

controlados. 

  

Para los promedio de acame de tallo (Cuadro 11A del Anexo) las variaciones 

entre los diferentes híbridos evaluados en las diferentes localidades fueron bajas. 

El coeficientes de variación más alto (800%) se presentó en (Cotaxtla, Veracruz, 

México y en San Andrés, El Salvador) con un promedio de 0.02 y 0.04% 

respectivamente; y el coeficiente de variación más bajo (de 29.41%) se presentó 

en Sabana Escuintla, Guatemala, lo que representa un rango muy grande de 

variación de 770.59%. 

 

En relación al porcentaje de mazorcas podridas (Cuadro 12A del Anexo) el 

promedio más bajo (2.33%) se presentó en Tlaltizapán, Morelos, México, con un 

coeficiente de variación de 57.40% y el promedio más alto (31.4%) en Sabana 
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Escuintla, Guatemala, con un coeficiente de variación de 27.17%. El promedio 

general de mazorcas podridas en todas las localidades fue de 9.52%, el cual se 

considera como un porcentaje bajo de pudrición con un coeficiente que variación 

que fue desde 27.17% en Sabana Escuintla, Guatemala hasta 93.84% en San 

Gilberto Chinandenga, Nicaragua. 

 

Por razones de logística en las algunas localidades no se realizaron la toma 

de algunas de las variables, por lo cual no se reportan.  

 

Ensayo 2 (Materiales tropicales de endospermo amarillo) 

 

En los cuadros 13A-17A del Anexo se presentan los cuadrados medios de 

los análisis de varianza individuales por localidad para las diferentes variables: 

rendimiento de grano (t ha-1), días a floración masculina, días a floración 

masculina, acame de raíz (%) y acame de tallo (%). 

 

Se detectaron diferencias altamente significativas (P<0.01) en rendimiento 

de grano (t ha-1) de los diferente híbridos en todos los ambientes evaluados. En 

las localidades de MO (Las Monjas, Jalapa, Guatemala), SE (Sabana Escuintla, 

Guatemala) y SY (Sulaco, Yoro, Honduras), los híbridos no presentaron 

diferencias significativas. Para las variables días a floración masculina y días a 

floración femenina, cinco localidades (CE, Cuyutla Escuintla, Guatemala; MJ, Las 

Monjas Jalapa, Guatemala;  Managua, Nicaragua,  Sulaco, Yoro, Honduras y 

Tiucal Jutiapa, Guatemala) no hubo significancia para los híbridos, para estas 

variables, lo que se puede atribuir a que dichos ambientes presentaron 

condiciones climáticas no favorables, aumentando con ello la magnitud de la 

varianza no controlada, que finalmente desembocó en el error experimental. 

 

En la fuente de variación correspondiente a híbridos se presentaron 

diferencias significativas para la variable acame de raíz sólo en las localidades de 

AF(Agua Fría, Puebla, México), Cot (Cotaxtla, Veracruz, México), PC (Playita, 
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Comayagua, Honduras), SCP (Santa Cruz Porrillo, El Salvador), SY (Sulaco, Yoro, 

Honduras) y Tla (Tlaltizapán, Morelos, México). En lo que respecta a la variable 

acame de tallo, no se presentaron diferencias significativas entre los híbridos, sólo 

en dos  localidades se presentaron diferencias altamente significativas (P<0.01). 

 

En general, se puede señalar que en las fuentes de variación 

correspondientes a híbridos, repeticiones y bloques anidados en repeticiones para 

cada una de las variables en las diferentes localidades en evaluación, aquellas 

que presentaron diferencias altamente significativos (P≤0.01) y diferencias 

significativas (P≤0.05), muestran un patrón en que los genotipos tuvieron un 

comportamiento significativo en cada una de las localidades; y donde no se 

presentó significancia implica que esos ambiente no alteran el comportamiento de 

los genotipo o en caso contrario son ambientes que discriminan los genotipos.  

 

En los cuadro 18A-22A del Anexo se presentan los valores promedio para 

las diferente variables por localidades rendimiento (t ha-1), días a floración 

masculina, días a floración femenina, acame de raíz (%) y acame de tallo (%); así 

mismo se presentan los valores promedio, diferencia mínima significativa y el 

coeficiente de variación. 

 

 El promedio de rendimiento  (Cuadro 18A del anexo) varió de 1.9 (Sabana, 

Escuintla, Guatemala) a 9.8 t ha-1 (Tlaltizapán, Morelos, México), los coeficientes 

de variación presentaron una amplitud desde 6.5% (Agua Fría, Puebla, México) 

hasta 17.9% (Sulaco, Yoro, Honduras). La mayoría de las localidades presentaron 

coeficientes bajos, lo cual indica que se tuvo un control aceptable del ambiente 

experimental. 

 

Para los promedio de la variable días a floración masculina (Cuadro 19A del 

anexo), y días a floración femenina (Cuadro 20A del anexo), los coeficientes de 

variación para cada una de las localidades fueron relativamente bajos, por debajo 

de 5.2% (Playita, Comayagua, Honduras) con coeficiente de variación mínimo de 



25 
  

0.9%, lo cual indica que en ambas variables se mantuvo un buen control 

experimental. 

 

El porcentaje promedio de acame de raíz se muestra en el Cuadro 21A del 

anexo; el más bajo promedio fue de 1.4% (Las Monjas, Jalapa, Guatemala), y el 

más alto promedio presentó 17.4% (Cotaxtla, Veracruz, México). Los coeficientes 

de variación presentaron una amplitud muy marcada desde 63.2% (Cotaxtla, 

Veracruz, México) hasta 692.8% (Managua, Nicaragua), estos coeficiente es un 

indicativo que se presentó afectación por factores no controlables. 

  

Para los promedio de acame de tallo (Cuadro 22A del Anexo) las 

variaciones entre los diferentes híbridos evaluados en las diferentes localidades 

fueron fue desde 0.0% (San Andrés, El Salvador) hasta 30.7 (Tlaltizapan, Morelos, 

México). El coeficiente de variación más alto (692.8%) se presentó en SA (San 

Andrés, El Salvador), y el más bajo 33.4% en Tla (Tlaltizapan, Morelos, México), lo 

que presenta un rango muy grande de variación de 659.4%        

 

Por razones de logística, no se tomaron los datos correspondientes en 

algunas variables evaluadas en algunos ambientes, por tal motivo no se reportan.  

 

 

4.1.3 Análisis de varianza combinado a través de localidades  

 

Ensayo 1 

En el Cuadro 4 se presenta el análisis de varianza combinado a través de 

localidades para las variables rendimiento de grano (t ha-1), días a floración 

masculina, días a floración femenina, acame de raíz (%), acame de tallo (%) y 

mazorcas podridas (%). Este análisis arrojó diferencias altamente significativas 

(P<0.01) entre localidades, genotipos, localidades × genotipos para todas las 

variables evaluadas.  
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Cuadro 4. Análisis combinado a través de localidades para las variables 
rendimiento de grano, días a floración masculina, días a floración 
femenina, acame de raíz, acame de tallo y mazorcas podridas para 29 
híbridos de endospermo blanco evaluados en 15 ambientes de América 
Tropical. 

Factor de 
variación 

Grados 
de 

libertad 

Cuadrados medios 

Rend 
t ha-1 

DFM DFF 
Ac. Raíz 

 (%) 
Ac. Tallo 

 (%) 
Mz. Pod 

 (%) 

Localidades 14 576.9** 3788.8** 3725.7** 2180.4** 9974.2** 7817.6** 
Genotipo 28   22.1**     40.4** 50.3**   172.3**    32.5*    94.0** 

Loc × Gen 392    2.3**       3.5**   4.0**     65.1**   28.2*   52.7* 

Rep(Loc) 30    3.5**      3.1*      2.9   148.7**   36.5*    59.3* 

Blo(Re×Loc) 315    1.3**       2.5**     3.1**     56.4**   24.1*    36.9* 

Error 523  0.9     1.3      1.5    6.1   4.5    6.2 

CV (%) 
 

 5.6     0.7     0.7   50.2  28.4   18.4 

Promedio  6.5    59.3   59.9    3.8   4.3    9.4 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad de 
P≤0.01; Loc×Gen=Localidad por genotipo; Rep(Loc)=repeticiones anidadas en 
localidades; Blo(Re×loc)= bloques anidados en repeticiones por localidades; 
CV=coeficiente de variación; Rend=rendimiento; DFM=días a floración masculina; 
DFF=días a floración femenina; Ac. Raíz=acame de raíz; Ac. tallo= acame de tallo; Mz. 
Pod= mazorcas podridas. 

 

 

La interacción  indica que los genotipos no se comportan de manera similar 

ante las variaciones ambientales de las diferentes localidades y por ende, pudiera 

haber mejores materiales para unas localidades pero que no responden bien en 

otras. Lo anterior permite proponer un análisis más detallado para modelar de 

manera más apropiada la naturaleza de la interacción genotipo por ambiente y 

establecer ambientes que permitan una buena discriminación de los genotipos, así 

como determinar genotipos de adaptación específica  y elegir los ambientes más 

representativos en la evaluación de híbridos de maíz tropical. 

 

Ensayo 2 

 

En el Cuadro 5 se presenta el análisis de varianza combinado a través de 

localidades para las variables rendimiento de grano (t ha-1), días a floración 

masculina, días a floración femenina, acame de raíz (%) y acame de tallo (%).  
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Este análisis muestra diferencias altamente significativas (P≤0.01) entre 

localidades, genotipos, localidades × genotipos para todas las variables 

evaluadas. El factor de variación de localidades por genotipos (interacción) indica 

que los genotipos no se comportaron de igual manera ante las variaciones 

ambientales de las diferentes localidades, y por lo tanto podría haber mejores 

materiales para localidades en particular, pero que no responden bien a otras; por 

ello es necesario un análisis más detallado. 

 

4.2 Método AMMI 

 

Ensayo1 

 

El Cuadro 6 indica que los primeros cuatro componentes son altamente 

significativos (P<0.01), los componentes explican el 45.09%, 17.57%, 9.69% y 

8.76% respectivamente de la variación debida a la interacción. El estudio de la 

interacción realizado con el AMMI se complementó con el empleo del grafico biplot  

en dos dimensiones (Figura 1), el cual en conjunto explica un 62.67% de la 

Cuadro 5. Análisis combinado a través de localidades para las variables 
rendimiento de grano, días a floración masculina, días a floración 
femenina, acame de raíz y acame de tallo para 20 híbridos de 
endospermo amarillo evaluados en 16 ambientes de América Tropical. 

Factor de 
variación 

GL 

Cuadrados medios 

Rend 
(t ha-1) 

DFM DFF 
Ac. Raíz 

(%) 
Ac. Tallo 

(%) 

Localidades 15 261.81** 2512.23** 2307.32** 1335.58** 24222.49** 
Genotipos 19     5.95**       9.19**     15.26**   101.85**       60.73** 
Loc × Gen 285     0.86**       2.62*       3.31**     78.96**       48.31** 
Rep(Loc) 32     1.19**       9.41**     12.07**     22.03ns     103.84** 
Bloc(Rep*Loc) 240     0.41ns       3.78**       4.41**     71.68**       58.74** 
Error 365     0.36       2.03       1.96     33.70       28.52 
CV(%)  5.23    0.73    0.79     50.96    19.33 
Promedio   5.32  59.69  60.56  4.12   10.04 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01;  
Loc × Gen= Interacción localidades por genotipos; Rep(Loc)= repeticiones anidadas en 
localidades; Bloc(Rep*Loc)=bloques anidados en repeticiones por localidades;  
CV=coeficiente de variación; Rend=rendimiento; DFM=días a floración masculina; 
DFF=días a floración femenina; Ac. Raíz=acame de raíz; Ac.tallo= acame de tallo. 
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varianza (% de CP1 + CP2). De acuerdo con Yan et al. (2000), al graficar las 

puntuaciones de ambos ejes principales (CP1 y CP2) se forma un polígono 

usando como vértices los híbridos que se ubican en la parte externa del biplot. 

 

Cuadro 6. Prueba de Gollob utilizada para obtener la significancia de los 

componentes del modelo multiplicativo AMMI para los 29 híbridos de 

endospermo blanco evaluados en 15 ambiente. 

F.V. GL SC % SC CM 

CP1 41 476.11 45.09 11.61** 

CP2 39 185.60 17.57 4.75** 

CP3 37 102.37 9.69 2.76** 

CP4 35 92.48 8.76 2.64** 

** Significativo con una probabilidad P≤0.01; F.V.=Fuentes de variación; GL= Grados de 
libertad; SC=Suma de cuadrados; %SC=Porcentaje de suma de cuadrados; 
CM=Cuadrado medio 

 

Los genotipos ubicados en posiciones cercanas al origen de los ejes, 

contribuyen poco a la interacción  y se consideran más estables con relación a los 

que se encuentran más alejados del origen; así, el hibrido 11 mostró tener mayor 

interacción con respecto a rendimiento; sin embargo, el hibrido 15 es el más 

cercano al origen del eje de las abscisas, por lo cual este hibrido es más estable y 

además con buen rendimiento. Los híbridos 11, 7, 13, 22 y 18 presentaron altos 

rendimientos, por encima de la media general, pero su rendimiento difiere de 

manera considerable de un ambiente a otro (Figura 1). 

 

En la Figura 1 se observa que los híbridos 11, 27, 10, 12, 23 y 19 son los que 

más aportaron a la interacción. Los  híbridos 1, 14, 19, 20, 21 y 23, ubicados en el 

margen izquierdo del biplot sobre el eje de las abscisas, presentaron baja 

adaptación a los ambientes evaluados (Medina et al., 2001). 
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Ambientes: 

AF Agua Fría, Pue. México. 

Cot Cotaxtla, Ver. México 

Ma.Ni Managua, Nicaragua 

Mo.Ja Las Monjas, Jalapa, 

Guatemala 

P.Col Palmira, Colombia 

Pl.Com Playita Comayagua, Honduras 

Q.Ju Quesada Jutiapa, Guatemala 

S.An S. Andrés, El Salvador 

S.Cr S. Cruz Porrillo, El Salvador 

S.Es Sabana, Escuintla, Guatemala 

S.Gil.Chi San Gilberto, Chinandenga, 

Nicaragua 

Ti.Ju Tiucal Jutiapa, Guatemala 

Tla Tlal. Mor. México 

Yo.Ho Yorito, Yoro, Honduras 

To.Ar Tocorón, Aragua, Venezuela 

Figura 1. Gráfico biplot de la contribución de los genotipos y de los ambiente a la interacción representada mediante 
los ejes de los dos primeros componentes principales para el rendimiento de los 29 híbridos evaluados en 
15 ambientes. 

CP 1 (45.1%)

1

10

11

12

13

14

15

16

17

18
19

2

20

21

22

23

24

25 26

27

28

29

3

4

5

6

7

8
9

AF

Cot

Ma.Ni

Mo.Ja

P.Col

Pl.Com

Q.Ju
S.An

S.Cr
S.Es

S.Gil.Ch

Ti.Ju

Tla

To.Ar

Yo.Ho

C
P

 2
 (

1
7

.5
8

%
)

-1.0

-0.6

-0.2

0.2

0.6

1.0

-1.0 -0.6 -0.2 0.2 0.6 1.0



30 
 

 

Con referente a los ambientes, aquellos que están cercanos al origen como 

AF (Agua Fría, México); S.An (San Andres, El Salvador); Pl.Com (Playita 

Comayagua, Honduras); Ma.Ni (Managua, Nicaragua) y Q.Ju (Quesada, Jutiapa, 

Guatemala), son ambientes que presentaron menor interacción y por lo tanto se 

considera que presentan condiciones edafoclimaticas semejantes con respecto a 

factores importantes para la interacción;  Mo.Ja (Las Monjas Jalapa, Guatemala); 

Tla (Tlaltizapán, México); S.Gil.Ch (San Gilberto Chinandenga, Nicaragua) y To. Ar 

(Tocorón Aragua, Venezuela)  son los que contribuyen más a la interacción y 

mejor discriminan a los genotipos.  

 

Con esta información, fue posible identificar grupos de ambientes. El primer 

grupo lo conformaron las localidades  de  AF (Agua Fria, México), P.Col (Palmira, 

Colombia) y Cot(Cotaxtla, México); el segundo grupos lo conformaron  las 

localidades de S.Cr(Santa Cruz Porrillo, El Salvador), S.An (San Andrés, El 

Salvador); el tercer grupo formado por Pl.Com (Playita Comayagua, Honduras), 

Yo.Ho (Yoro, Honduras) y Mo.Ja (Las Monjas Jalapa, Guatemala); el cuarto grupo 

estuvo formado por S.Es (Sabana Escuintla, Guatemala), Q.Ju (Quesada Jutiapa, 

Guatemala), Ma.Ni (Managua, Nicaragua) y Ti.Ju (Tiucal Jutiapa, Guatemala), y 

un quinto grupo integrado por los ambientes de S.Gil.Chi (San Gilberto 

Chinandenga, Nicaragua) y To.Ar (Tocorón Aragua, Venezuela). El valor de esta 

información radica en que permite reducir el número de ambientes de evaluación, 

eliminando aquellos que contribuyen por igual en la interacción y discriminación de 

genotipos, con el consecuente abatimiento de los costos de experimentación, 

permitiendo por lo tanto hacer más eficientes los programas de mejoramiento 

genético de maíz.  

 

Por la longitud de los vectores, el ambiente que mejor discrimina a los 

genotipos en la evaluación es el ambiente Mo.Ja (Las Monjas Jalapa, Guatemala), 

Tla (Tlaltizapán, México), S.Gil.Chi (San Gilberto Chinandenga, Nicaragua) y To.Ar 

(Tocorón Aragua, Venezuela); esto de acuerdo con los planteamientos de 
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Kempton (1984) y Yan et al. (2000); mientras que los más contrastantes fueron 

S.Cr (Santa Andres, El Salvador), con S.Gil.Ch (San Gilberto Chinandenga, 

Nicaragua); Mo.Ja (Las Monjas Jalapa, Guatemala) con To.Ar (Tocorón Aragua, 

Venezuela). 

 

Algunos materiales presentaron mayor adaptación en algunos ambientes 

específicos; por ejemplo, para el caso de Agua Fría, México los híbridos 15 y 7 

tuvieron un comportamiento sobresaliente, mientras que para Sabana, Escuintla, 

Guatemala; Tiucal, Jutiapa, Guatemala y Managua, Nicaragua los híbridos 1 y 21 

presentan una buena adaptación específica y con rendimientos estables. 

 

Ensayo 2 

 

El Cuadro 7 indica que los primeros cinco componentes son altamente 

significativos (P≤0.01), los componentes 1, 2, 3, 4 y 5 explican el 28.13%, 21.89%, 

13.55%, 8.93% y 7.11% respectivamente de la variación debida a la interacción.  

 

 

Cuadro 7. Prueba de Gollob mostrando la significancia de los componentes del 

modelo multiplicativo AMMI para 20 híbridos tropicales de endospermo 

amarillo evaluados en 16 ambientes. 

F.V GL SC %SC CM 

CP1 33 85.78 28.13 2.60** 

CP2 31 66.77 21.89 2.15** 

CP3 29 41.34 13.55 1.42** 

CP4 27 27.24 8.93 1.01** 

CP5 25 21.69 7.11 0.87** 

** Significativo con una probabilidad de P≤0.01; F.V.=Fuentes de variación; GL=Grados 
de libertad; SC= Suma de cuadrados; %SC= Porcentaje de suma de cuadrados; CM= 
Cuadrado medio 
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El estudio de la interacción con el análisis AMMI se complementó con el 

empleo del grafico biplot (Figura 1) en dos dimensiones, el cual en conjunto 

explica un 50.02% de la varianza (% de CP1 + CP2), se forma un polígono usando 

como vértices los híbridos que quedan en la parte externa del biplot. 

 

 

La Figura 2 muestra la ubicación de cada uno de los híbridos y ambientes 

que se analizaron en el ensayo de maíces amarillos, los híbridos 1 y 14 ubicados 

muy cerca del origen se muestran estables y con buenos rendimientos en todos 

los ambientes. Los híbridos 5, 10 y 20, ubicados en posiciones cercanas al origen 

de los ejes, contribuyen poco a la interacción y se consideran estables pero con 

bajos rendimiento, con relación a los que se encuentran más alejados del origen. 

 

Los hibrido 2 y 11, mostraron tener altos rendimiento, por encima de la 

media general, pero su rendimiento difiere de manera considerables de un 

ambiente a otro. Los hibrido 3, 6, 8, 11, 13 y 15 son los que más aportan a la 

interacción, formando así los vértices del polígono. 

 

Los ambientes ubicados más cercanos al origen como CE(Cuyutla, 

Escuintla, Guatemala), PC(Playita, Comayagua, Honduras), SGC (San Gilberto 

Chinandenga, Nicaragua), EEP (El Ejido, Panamá), son los ambientes que 

presentaron menor interacción, y por lo tanto se considera que presentan 

condiciones ambientales semejantes con respecto a factores importantes para la 

interacción; los ambientes más discriminantes y que contribuyeron mayormente a 

la interacción el ambiente fueron MN (Managua, Nicaragua), AF (Agua Fría, 

Puebla, México), MJ (La Máquina Suchitepequez, Guatemala) y MO (Las Monjas 

Jalapa, Guatemala). 
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Ambientes 

AF Agua Fría, Pue. México 

TLA Tlal. Mor. México 

COT Cotaxtla, Ver. México 

CE Cuyuta, Escuintla, Guatemala 

SE Sabana, Escuintla, Guatemala 

MO Las Monjas Jalapa, Guatemala 

PC Playita, Comayagua, Honduras 

SGC S. Gil. Chin. Nicaragua 

TJ Tiucal, Jutiapa, Guatemala 

MJ La Máquina, Suchitepequez. 

Guatemala 

EEP El Ejido, Panamá 

MN Managua, Nicaragua 

PAL Palmira, Colombia 

SA San Andrés, El Salvador 

SCP Sta. Cruz Porrillo, El Salvador 

SY Sulaco, Yoro, Honduras 

Figura 2.  Grafico biplot de la contribución de los genotipos y de los ambientes a la interacción, representada 

mediante los ejes de los dos primeros componentes principales para el rendimiento de 20 híbridos 

tropicales de endospermo amarillo evaluados en 16 ambientes. 
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Con esta información es posible identificar grupos de ambientes, el biplot 

evidencia una de las ventajas de esta técnica, que es el agrupamiento de 

localidades con ambientes similares. Se distinguen cuatro grupos de ambientes, 

tomando en cuenta los vértices punteados del biplot, confirmando así que el 

primer grupo lo integran SCP (Santa Cruz Porrillo, El Salvador), CE (Cuyuta, 

Escuintla, Guatemala) y MN (Managua, Nicaragua), el segundo grupo está 

compuesto por las localidades de MO (Las Monjas Jalapa, Guatemala), PAL 

(Palmira, Colombia), EEP(El Ejido, Panamá), SGC (San Gilberto Chinandenga, 

Nicaragua) y COT (Cotaxtla, Ver. Méx.); el tercer grupo de ambientes quedó 

conformado por PC (Playita Comayagua, Honduras), SA (San Andrés, El 

Salvador), SY (Sulaco Yoro, Honduras), Tla (Tlaltizapan, Mor. Méx.), TJ (Tiucal 

Jutiapa, Guatemala) y MJ (La Máquina, Suchitepequez, Guatemala) el cuarto 

grupo de ambientes estuvo conformado por AF (Agua Fría, Pue. Méx) y SE 

(Sabana, Escuintla, Guatemala) permitiendo reducir el número de ambientes de 

evaluación, eliminando aquellos que contribuyen en menor grado a la interacción y 

discriminación de genotipos. 

 

Los ambientes que presentaron mayor contraste entre ellos fueron MN 

(Managua, Nicaragua) con MJ (La Máquina, Suchitepequez, Guatemala); AF 

(Agua Fría, Veracruz, México) con PC (Palmira, Colombia) y MO (Las Monjas 

Jalapa, Guatemala) con SE (Sabana, Escuintla Guatemala). 

 

Algunos materiales presentaron mayor adaptación en algunos ambientes 

específicos; por ejemplo, en el caso de CE (Cuyuta Escuintla, Guatemala) 

sobresalieron los híbridos 1, 14 y 4; para MO (Las Monjas, Jalapa, Guatemala) se 

encontraron los híbrido 12 y 16; para el caso de las localidades SY (Sulaco, Yoro, 

Honduras), TLA (Tlaltizapan, Morelos, México), TJ (Tiucal, Jutiapa, Guatemala), se 

encuentran los híbridos 10 y 20, los cuales presentan una buena adaptación 

específica y con rendimientos estables. 

 



35 
 

4.3 Evaluación de agrupamiento de ambientes y genotipos con SREG con 

dos componentes: FA 

 

Ensayo 1 

 

Los dos primeros componentes de SREG FA  explican el 75.52% de la 

variación para el factor 1 y 10.94% para el factor 2 y se representan en el biplot de 

la Figura 3, exhibiendo los patrones de respuesta de 29 genotipos tropicales de 

endospermo blanco evaluados en 15 ambientes.  

 

Crossa et al. (1990) mencionan que los genotipos y ambientes con 

coordenadas elevadas sobre la CP1, consideradas en valor absoluto, contribuyen 

en mayor medida a la interacción G × A, mientras los genotipos y ambientes con 

CP1 cercanos a cero tienen poca participación sobre este efecto. De acuerdo con 

esta interpretación, se puede apreciar que los ambientes con mayor aporte a la 

interacción corresponden a S.Cr (Santa Cruz, Porrillo, El Salvador), Tla 

(Tlaltizapán, Morelos México) y To.Ar (Tocorón, Aragua, Venezuela); el ambiente 

de S. Gil. Chin. (San Gilberto Chinandenga, Nicaragua) se muestra contrastante 

con el resto de los ambientes, con excepción de To. Ar. (Tocorón, Aragua, 

Venezuela); por otra parte, los genotipos más estables y con buen rendimiento 

fueron los híbridos 1 y 7.  

 

En cuanto a los ambientes, se observa un grupo en el cuadrante superior 

derecho, donde se ubican  Ma.Ni (Managua, Nicaragua), S. Es (Sabana, Escuintla, 

Guatemala), Yo.Ho (Yoro, Honduras), Q. Ju (Quesada, Jutiapa, Guatemala), Ti.Ju. 

(Tiucal, Jutiapa, Guatemala), Pl.Com (Playita, Comayagua, Honduras.), Cot 

(Cotaxtla, Veracruz México);  y se observa otro grupo en el cuadrante inferior 

derecho To.Ar. (Tocorón Aragua, Venezuela), P.Col. (Palmira, Colombia) y  Tla 

(Tlaltizapán, Morelos, México), mientras que S. Gil.Chi (San Gilberto 

Chinandenga, Nicaragua) queda como único del grupo en el lado izquierdo de la 

misma figura como un ambiente con condiciones no favorables para los genotipos. 
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Figura 3. Grafico biplot del SREG FA con los dos componentes de los datos de 

rendimiento de grano de 29 genotipos tropicales de grano blanco y 15 
ambientes. 

 

 

El biplot de patrones descriptivos generales de genotipos y ambientes 

ofrece la posibilidad de identificar algunos pares extremos de  genotipos y de 

ambientes. Por ejemplo, en el ambiente To.Ar (Tocorón, Aragua, Venezuela)  los 

genotipos con mejor rendimiento fueron los híbridos 4 y 5, mientras que en Cot 

(Cotaxtla, Veracruz, México) los genotipos más sobresalientes fueron los híbridos 

17 y 27. Sobre la base de cargas de los genotipo y puntajes de los ambientes de 

los factores del SREG FA, se realizó un análisis de conglomerados de ambiente y 

genotipos, utilizando el método de vinculación completa, usando los 

dendrogramas como guía para observar los conjuntos de ambiente y genotipos 

con interacción. 
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La Figura 4 muestra los patrones ambientales representados en el biplot de 

la Figura 3, confirmándose la delimitación clara de dos grupos, partiendo de las 

dos primeras ramas (nivel de corte a una distancia de 1.8), observando por un 

lado AF, Mo.Ja, Pl.Com, Ma.Ni., S.Es, Q.Ju, Ti.Ju, Yo.Ho, To.Ar, S.Gil.Chi y un 

segundo grupo que engloba a los ambientes de Cot, P.Col, S.An, S.Cr y Tla;  

 

  
Figura 4. Dendrograma de 15 ambientes de los datos de rendimiento de grano de 

29 híbridos de maíz de endospermo blanco, usando los dos componentes 
de SREG FA para los ambientes bajo evaluación. 
 

 

En un segundo nivel de corte (a un nivel de corte a una distancia de 1.0) del 

dendrograma se ubican tres subgrupos de ambientes, el primero compuesto por 

AF (Agua Fría, Puebla, México), Mo.Ja (Las Monjas Jalapa, Guatemala), P.Col 

(Palmira, Colombia),  Ma.Ni (Managua Nicaragua), S.Es (Sabana Escuintla, 

Guatemala), Q.Ju (Quesada, Jutiapa, Guatemala), Ti.Ju (Tiucal, Jutiapa, 



38 
 

Guatemala), Yo.Ho (Yoro, Honduras), To.Ar (Tocorón, Aragua, Venezuela) y 

S.Gil.Chi (San Gilberto Chinandenga, Nicaragua); el segundo subgrupo incluye a 

Cot. (Cotaxtla, Veracruz, México), P.Col. (Palmira, Colombia), S.An (San Andrés, 

El Salvador), y S. Cr (Sta. Cruz, Porrillo, El Salvador); y el tercer subgrupo sólo 

incluye el ambiente de Tla (Tlaltizapán, Morelos, México). 

 

En el tercer  nivel de corte (a una distancia de 0.8) de la Figura 4 se 

ubicaron cuatro subgrupos de ambiente, el primer subgrupo que contiene AF 

(Agua Fría, Puebla, México), Mo.Ja (Las Monjas Jalapa, Guatemala), P.Col 

(Palmira, Colombia), Ma.Ni. (Managua, Nicaragua), S.Es (Sabana, Escuintla, 

Guatemala), Q.Ju (Quesada Jutiapa, Guatemala), Ti.Ju (Tiucal, Jutiapa, Gua.), 

Yo.Ho (Yoro, Honduras) y To.Ar (Tocorón, Aragua, Venezuela), en el segundo 

subgrupo sólo se encuentra S. Gil.Chi. (San Gilberto Chinandenga, Nicaragua), en 

el tercer subgrupo se encuentra Cot, P.Col., S.An. y S.Cr., y el cuarto grupo sólo 

contiene el ambiente de Tla (Tlaltizapan, Morelos, México). La agrupación de 

estos ambientes refleja patrones similares, esta agrupación probablemente es 

debida a las condiciones ambientales de los sitios. 

 

En la Figura 5 se muestra la distribución de agrupamiento de los 29 

genotipos evaluados; los genotipos 17 y 27 se aglutinan en un solo grupo, 

reafirmando el mensaje de la Figura 3, donde se muestra que estos dos genotipos 

son estables y de buen rendimiento a través de las localidades; los genotipos 1 y 

7, 15 y 24, 16 y 25, son genotipos con rendimiento por debajo de la media general, 

mientras que los genotipos 3, 6 y 22 presentaron rendimientos altos, pero 

inestables de ambiente a ambiente (Figuras 3 y 5); los genotipos 17, 18 y 27 son 

considerados estables y de buen rendimiento en Cot (Cotaxtla, Veracruz, México), 

AF (Agua Fría, Puebla, México) y de acuerdo con la Figura 3 que los agrupa en 

uno solo, el genotipo 18 se presenta estable y con rendimientos semejantes al de 

los genotipos 17 y 27.  
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Figura 5. Dendrograma para los 29 genotipos tropicales de maíz con endospermo    
blanco agrupados por su rendimiento de grano utilizando los dos 
componentes de los genotipos del SREG FA. 

 

 

El paso a otro nivel de corte (a una distancia de 0.1) del dendrogramas 

permite un nuevo agrupamiento de los genotipos 4, 5, 10  y 28, como genotipos  

con bajos rendimientos  para la localidad de To. Ar (Tocorón, Aragua, Venezuela) 

(Figura 3); los genotipos 3, 6, 11 y 22 con buen rendimiento para las localidades 

de Mo.Ja (Las Monjas Jalapa, Guatemala), S.An (San Andrés, El Salvador) y S. Cr 

(Sta. Cruz, El Salvador), pero para los demás ambientes es inestable en 

rendimiento. Entre más cortas sean las ramas, los ambientes se consideran más 

estables y con buenos rendimientos. 

 

Ensayo 2 

 

El grafico biplot de la Figura 6, cuyos factores del SREG  FA explican el 

58.7%  y 23.50% para el factor 1 y factor 2, respectivamente, los cuales se 
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definieron a partir del modelo SREG FA muestran la ubicación gráfica de los 16 

ambientes y los 20 genotipos de endospermo amarillo evaluados. 

 

 

 

Figura 6. Grafico biplot del SREG FA con los dos componentes de los datos de 
rendimiento de grano de 20 híbridos tropicales de maíz de endospermo 
amarillo, evaluados en 16 ambientes. 

 

 

 Los ambientes que más contribuyen a la interacción son PAL (Palmira, 

Colombia), SGC (San Gilberto Chinandenga, Nicaragua), AF (Agua Fría, Puebla, 

México) y Cot (Cotaxtla, Veracruz México), mientras que los ambiente de MJ (La 

Máquina, Suchitepequez, Guatemala), Tla (Tlaltizapan, Morelos, México) 

interactuaron de menor grado con el ambiente; por otra parte, MO (Las Monja, 

Jalapa, Guatemala), se mostró contrastante con el resto de los ambientes. 

Adicionalmente, se observa que 13 de los 16  ambientes [AF, (Agua Fría, Puebla, 

México), Cot. (Cotaxtla, Veracruz, México), CE (Cuyutla, Escuintla, Guatemala), 
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EEP (El Ejido, Panamá), SY (Sulaco, Yoro, Honduras), Tla (Tlaltizapán, Morelos, 

México), SGC (San Gilberto Chinandenga, Nicaragua); MN (Managua, Nicaragua), 

SCP (Sta. Cruz Porrillo, El Salvador), TJ (Tiucal, Jutiapa, Guatemala) SA (San 

Andrés, El Salvador),  SE (Sabana Escuintla, Guatemala) y PAL (Palmira, 

Colombia)] se ubican en el cuadrante superior derecho. 

 

Con respecto a los genotipos ubicados en posiciones cercanas al origen de 

los ejes contribuyen poco a la interacción con relación a los que se encuentran 

más alejados, por lo que pueden considerados más estables ó también pueden 

ser considerados de adaptabilidad más general, por interaccionar menos con los 

ambientes. Se observa que la mayor parte de éstos se localizan en el lado positivo 

del primer factor (1, 5, 6, 7,10, 11, 12, 14, 15, 16, 18, 19,) contra los genotipos 2, 

3, 4, 8, 9, 13,17 y 20, que se ubican de lado izquierdo del biplot. Los genotipos 4 y 

9 están más alejados en un segundo subconjunto; los genotipo 6, 11, 10 y 15 

presentan estabilidad en todos los ambientes, a juzgar por su ubicación muy cerca 

al origen. Tomando en cuenta el segundo factor, los genotipos 4 y 9 presentan las 

puntuaciones más extremas.  

 

 

En la  Figura 6 se identifican algunos pares  de genotipos y de sitios con 

relación en particular; por ejemplo, los genotipos 10 y 15 presentan mejor 

rendimiento en los ambiente de Tla (Tlaltizapan, Morelos, México) y SE (Sabana 

Escuintla, Guatemala); mientras que para Cot (Cotaxtla, Veracruz, México) y AF 

(Agua Fría, Puebla, México) el genotipo 16 es de alto rendimiento.  A partir de los 

componentes de los genotipos y puntajes de los ambientes del modelo FA(2), se 

realizó un análisis de conglomerados de ambientes y genotipos como guía para la 

observación de subconjuntos de ambiente y genotipos.  

 

La Figura 7 muestra el dendrograma con la agrupación de los ambientes de 

evaluación con base en las componentes de los factores 1 y 2 de SREG FA.  
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Figura 7. Dendrograma mostrando el agrupamiento de 16 ambientes para 
producción de híbridos de maíz de endospermo amarillo usando los dos 
componentes de SREG FA. 

 

Es posible observar una división en dos grandes ramas; la primera formada 

por los ambientes de AF, (Agua Fría, Puebla, México), Cot. (Cotaxtla, Veracruz, 

México), CE (Cuyutla, Escuintla, Guatemala), EEP (El Ejido, Panamá), SY 

(Sulaco, Yoro, Honduras), Tla (Tlaltizapan, Morelos, México) y SGC (San Gilberto 

Chinandenga, Nicaragua), en la que se distinguen dos subgrupos (a un nivel de 

corte de 0.8); el subgrupo 1, separa la localidad de CE (Cuyutla, Escuintla, 

Guatemala), mientras que el subgrupo 2, incluye siete ambientes que son: MN 

(Managua, Nicaragua), MJ (La Máquina Suchitepéquez, Guatemala), SCP (Sta. 

Cruz Porrillo, El Salvador), TJ (Tiucal Jutiapa, Guatemala) SA (San Andrés, El 

Salvador), MO (Las Monjas, Jalapa, Guatemala) y SE (Sabana Escuintla, 
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Guatemala). En este grupo cuatro ambientes pertenecen a Guatemala y dos a El 

Salvador. 

 

La segunda rama del dendrograma contiene un solo grupo de dos unidades 

que son los ambientes de PAL (Palmira, Colombia) y PC (Playita Comayagua, 

Honduras); y que a un nivel de corte de 0.8 se separan en dos subgrupos 

asociados a la interacción Genotipo × Ambiente. Adicionalmente, se observa que 

se asocian localidades de distintos países en un mismo subgrupo. Esto 

agrupamiento de localidades muestra que existe similitud entre dichos ambientes 

que podrían deberse a factores edafoclimaticos. Esto permite reducir el número de 

ambientes de evaluación eliminando aquellos que contribuyen por igual en la 

interacción y discriminación de genotipos. 

 

En la Figura 8 se muestra el dendograma construido con las puntuaciones 

del SREG FA, en el que se observan dos grandes grupos de genotipos a un nivel 

de corte 1.35; el primer grupo engloba a los genotipos 1, 2, 3, 4, 6, 7, 8, 10, 11, 15, 

18 y 19, mientras que en el segundo grupo se encuentran los genotipos 5, 9, 12, 

13, 14, 16, 17 y 20. A un nivel de corte de 0.8, dentro de la primera rama del 

dendrogramas se ubicaron dos subgrupos, el subgrupo 1, que comprende los 

genotipos 1, 2, 3, 6, 7, 8, 10, 11, 15, 18 y 19 y el subgrupo 2, en el cual sólo se 

ubica el genotipo 4; por otra parte, dentro de la segunda rama del dendograma se 

presentan dos subgrupos, el primer subgrupo compuesto por los genotipos 

9,13,17 y 20 y el segundo subgrupo compuesto por los genotipos 5,12,14 y 16.  El 

patrón de agrupamiento es similar al presentado en la Figura 6 del biplot; 

mostrando así  a los genotipos 14 y 16 con rendimiento por encima de la media 

general, y por otra parte los genotipos 1, 2, 3, 6, 7, 8, 19 y 18 presentan 

rendimientos por debajo de la media general. Los genotipos 10 y 15 son estables 

en todos los ambientes. La agrupación de los genotipos en diferentes subgrupos 

puede atribuirse a una interpretación biológica o genética, así como a factores 

ambientales que presentan los sitios para así presentar dicho agrupamiento de los 

genotipos. 
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Figura 8. Dendrograma que muestra la agrupación de 20 genotipos de maíz 

tropical con endospermo amarillo, usando las cargas de los genotipos de 

SREG FA. 
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V. Conclusiones 

 

Los análisis de varianza por localidad y combinado para las variables 

rendimiento, días a floración femenina, días a floración masculina, acame de raíz y 

acame de tallo en ambos ensayos en general mostraron diferencias significativas 

entre los diferentes genotipos, ambientes y la interacción genotipos por ambiente, 

visualizando que existe potencial productivos. 

 

El modelo AMMI fue útil para entender la compleja interacción genotipo por 

ambiente existente en caracteres cuantitativos como el rendimiento de grano, lo 

que permite ganar precisión, mejorando el proceso de selección y sumando 

eficacia experimental formando grupos de ambientes de igual respuesta, así como 

grupos de ambientes que poco contribuyen a la interacción y discriminación de los 

genotipos como el caso de AF (Agua Fría, México); S.An (San Andrés, El 

Salvador); Pl.Com (Playita Comayagua, Honduras); Ma.Ni (Managua, Nicaragua) y 

Q.Ju (Quesada, Jutiapa, Guatemala)para el grupo de híbridos de endospermo 

blanco QPM  normal (ensayo 1); y CE(Cuyutla, Escuintla, Guatemala), PC(Playita, 

Comayagua, Honduras), SGC (San Gilberto Chinandenga, Nicaragua), EEP (El 

Ejido, Panamá), para el grupo de híbridos de endospermo amarillo QPM normal 

(Ensayo 2). 

 

La aplicación de SREG FA fue altamente efectiva, los ambientes fueron 

agrupados con mayor precisión. Estos resultados demuestran la aplicabilidad de 

este método para definir los mega-ambientes cuando existe poca interacción. Los 

resultados con base en este método muestran que, desde la perspectiva de un 

mejorador, es importante tener en cuenta la combinación de ciertos subconjuntos 

de ambientes en un grupo más amplio (mega-ambientes), esto puede mejorar a 

representar ciertas poblaciones objetivo que pueden ser representadas por otras.
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Cuadro 1A. Análisis de varianza por localidad para rendimiento de grano de 32 híbridos de endospermo 
blanco evaluados en 15 ambientes 

Fuentes 
de 

variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

AF Cot Ma.ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An S. Cruz 

Híbridos 31 2.03** 5.98** 0.90** 4.22** 4.22** 2.00** 0.79** 4.34** 6.06** 

Rep 2 1.26* 2.04** 0.18ns 24.26** 24.26** 4.37** 0.09ns 0.15ns 0.26ns 
Blo(Rep) 21 0.66* 0.30 0.44ns 1.90** 1.90** 1.11ns 0.41ns 0.18ns 1.67ns 
Error 41 0.38 0.30 0.28 0.85 0.85 0.93 0.27 0.20 0.79 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; ns= no significativo; 

Rep=repeticiones; Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; AF= Agua Fría, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, 

México; Ma.Ni=Managua, Nicaragua; Mo.Ja= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; P.Col=Palmira, Colombia; Pl.Com= Playita 

Comayagua, Honduras; Q.Ju= Quesada Jutiapa, Guatemala; S.An= San Andrés, El Salvador; S. Cruz; Santa Cruz, Porrillo, El 

Salvador. 

 

Cuadro 1A. (Continuación) 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar Yo.Ho 

Híbridos 31 0.27ns 4.48ns 0.95** 12.47** 4.84ns 1.40** 

Repetición 2 1.56** 1.64ns 0.80* 0.67ns 14.98* 0.84** 
Blo(Rep) 21 0.33* 3.21ns 1.02** 1.57ns 3.19ns 1.03** 
Error 41 0.16 4.17 0.23 0.99 2.90 0.12 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; ns=no significativo;  

Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; Blo=bloques; S.Es= Sabana, Escuintla, Guatemala; S.G.Chi= San Gilberto 

Chinandenga, Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapán, Morelos, México; To.Ar= Tocorón, Aragua, 

Venezuela; Yo.Ho= Yoro Honduras. 
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Cuadro 2A. Análisis de varianza por localidad para días a floración masculina de grano de 32 híbridos de 
endospermo blanco evaluados en 14 ambientes. 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

AF Cot Ma.ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An 

Híbridos 31 4.40** 7.09** 3.89** 1.32** 11.35**   3.63ns 6.16** 8.00** 

Repetición 2 0.59ns 1.11ns 0.67ns 3.78** 0.41ns 10.18ns 2.75ns 1.06ns 
Blo(Rep) 21 1.0ns 0.54ns 1.01* 1.50** 2.28ns 17.36* 0.93ns 1.03ns 
Error 41 0.89 0.86 0.34 0.52 1.28   8.98 1.09 0.78 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; ns=no significativo;   

Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; AF= Agua Fría, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; 

Ma.Ni=Managua, Nicaragua; Mo.Ja= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; P.Col=Palmira, Colombia; Pl.Com= Playita 

Comayagua, Honduras; Q.Ju= Quesada Jutiapa, Guatemala; S.An= San Andrés, El Salvador;  

 

Cuadro 2A. (Continuación) 

Fuentes 
de variación 

Grados  
de libertad 

Cuadrados medios 

S. Cruz S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar Yo.ho 

Híbridos 31 5.13** 0.67ns 0.64ns 5.83** 9.01** 11.17ns 

Repetición 2 1.25ns 0.31ns 0.03ns 1.04** 4.90** 19.78ns 
Blo(Rep) 21 1.12ns 1.12ns 0.19ns 0.65** 0.91ns 8.02ns 
Error 41 0.59 0.77 0.39 0.26 0.76 8.88 
** significativo con una probabilidad P≤0.01; ns= no significativo; Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; S.Cruz= 

Santa Cruz, Porrillo,  El Salvador; S.G.Chi= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal Jutiapa, Guatemala; Tla= 

Tlaltizapán, Morelos, México; To.Ar= Tocorón, Aragua, Venezuela; Yo.Ho= Yoro, Honduras. 
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Cuadro 3A.  Análisis de varianza por localidad para días a floración femenina de grano de 32 híbridos de 
endospermo blanco evaluados en 14 ambientes 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

AF Cot Ma.ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An 

Híbridos 31 4.40** 7.09** 3.89** 1.32** 11.35** 3.63ns 6.16** 8.00** 

Repetición 2 9.25** 6.01** 4.10** 0.98** 10.55** 3.63ns 6.91** 18.47** 
Blo(Rep) 21 1.16ns 2.97ns 0.78ns 0.72ns 0.75ns 10.18ns 2.00ns 6.05** 
Error 41 2.37 1.58 1.32 0.65 1.24 17.36 0.62       1.70 
** significativo con una probabilidad P≤0.01; ns= no significativo; Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; AF= Agua 

Fría, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; Ma.Ni=Managua, Nicaragua; Mo.Ja= Las Monjas, Jalapa, 

Guatemala; P.Col=Palmira, Colombia; Pl.Com= Playita Comayagua, Honduras; Q.Ju= Quesada Jutiapa, Guatemala; 

S.An= San Andrés, El Salvador; S. Cruz; Santa Cruz, Porrillo, El Salvador. 

   

Cuadro 3A. (Continuación)  

Fuentes 
de variación 

Grados  
de libertad 

Cuadrados medios 

S. Cruz S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar Yo.ho 

Híbridos 31 5.13** 2.66ns 0.51ns 9.15** 9.01** 11.93ns 
Repetición 2 7.18** 0.10ns 0.04ns 6.67** 4.90** 5.66ns 
Blo(Rep) 21 2.77ns 3.53ns 0.67ns     1.43* 0.91ns 12.02ns 
Error 41         2.08  2.67    0.75     0.54   0.76 12.08 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; ns= no significativo; 
Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; S.Es= Sabana Escuintla, Guatemala; S.G.Chi= San Gilberto 
Chinandenga, Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapán, Morelos, México; To.Ar= Tocorón 
Aragua, Venezuela; Yo.Ho= Yoro, Honduras. 
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Cuadro 4A. Análisis de varianza por localidad para acame de raíz de 32 híbridos de endospermo blanco 
evaluados en 12 ambientes 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

AF Cot Mo.Ja P.Col Pl.Com S.An S. Cruz 

Híbridos 31 4.40**       7.09** 1.32** 11.35** 3.63ns     8.00** 5.13** 

Repetición 2  16.22**   502.31** 54.54** 2.38* 6.35ns 258.60** 10.82ns 
Blo(Rep) 21  8.56ns 1469.73** 28.60ns   0.86ns 35.63ns 486.17**  5.59ns 
Error 41    9.01 239.19 28.12    1.30   5.55  347.09      7.72 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; ns= no significativo; 

Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; AF= Agua Fría, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; 

Ma.Ni=Managua Nicaragua; Mo.Ja= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; P.Col=Palmira Colombia; Pl.Com= Playita 

Comayagua Guatemala; Q.Ju= Quesada Jutiapa, Guatemala; S.An= San Andrés, El Salvador; S. Cruz; Santa Cruz, 

Porrillo, El Salvador. 

 

 

 

Cuadro 4A. (Continuación)  

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar 

Híbridos 31 121.32ns 5.43ns 37.30ns 10.73**    1.11** 
Repetición 2  36.63ns 0.51ns   2.35ns   7.12ns 0.17ns 
Blo(Rep) 21 115.40ns 7.89ns 24.76ns   4.09ns    0.69* 
Error 41         122.86     4.69   23.03     4.72    0.42 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; ns= no significativo; 

Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; S.Es= Sabana Escuintla, Guatemala; S.G.Chi= San Gilberto 

Chinandenga, Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapán, Morelos, Méxcio; To.Ar= Tocorón, 

Aragua, Venezuela; Yo.Ho= Yoro, Honduras. 
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Cuadro 5A. Análisis de varianza por localidad para acame de tallo de 32 híbridos de endospermo 
blanco evaluados en 11 ambientes 

Fuentes 
de variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

AF Cot Mo.Ja P.Col Pl.Com S. Cruz 

Híbridos 31 0.89ns 0.04ns 1.11* 0.65ns 0.17ns 1.45ns 
Repetición 2 3.15ns 0.03ns 2.04* 0.69ns 0.00ns 1.41ns 
Blo(Rep) 21   1.27 0.03ns 1.18* 0.41ns 0.21ns 1.35ns 
Error 41   1.42     0.03     0.60    0.38    0.17       1.29 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ns=no significativo; Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; AF= 

Agua Fria, Puebla, Mexico; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México.; Mo.Ja= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; 

P.Col=Palmira, Colombia; Pl Com= Playita Comayagua, Honduras; S. Cruz= Santa Cruz, Porrillo, El Salvador. 

 

 

Cuadro 5A. (Continuación) 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar 

Híbridos 31 152.47ns 0.94ns 13.98* 225.30** 0.36ns 
Repeticion 2 106.28ns 2.22ns 6.50ns 388.24** 0.56ns 
Blo(Rep) 21 192.49ns 0.85ns 8.20ns 130.96ns 0.42ns 
Error 41        195.52    1.04    7.83   77.12     0.33 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad de P≤0.01; ns=no significativo; 

Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; S.Es= Sabana Escuintla, Guatemala; S.G.Chi= San Gilberto 

Chinandenga, Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapán, Morelos, México; To.Ar= Tocorón, 

Aragua, Venezuela. 
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Cuadro 6A. Análisis de varianza por localidad para mazorcas podridas de 32 híbridos  de endospermo 
blanco evaluados en 14 ambientes 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

AF Cot Ma.ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An 

Híbridos 31 33.73ns 24.29ns 14.11ns 4.38ns 12.91ns 10.23ns 15.81ns 258.39* 

Repetición 2 292.27* 8.85ns 26.59ns 11.28ns 9.27ns 22.59ns 12.35ns 128.37ns 

Blo(Rep) 21 39.70ns 9.29ns 7.57ns 4.99ns 5.05ns 22.67ns 12.22ns 223.25ns 

Error 41 40.64 12.28 9.67 4.66 7.88 12.62 20.36 128.42 

* significativo con una probabilidad P≤0.05; Rep=repeticiones; Blo(Rep)=Bloques anidado en repeticiones; AF= Agua Fría, 

Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; Ma.Ni=Managua, Nicaragua; Mo.Ja= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; 

P.Col=Palmira, Colombia; Pl Com= Playita Comayagua, Honduras; Q.Ju= Quesada Jutiapa, Guatemala; S.An= San 

Andrés, El Salvador. 

 

 

Cuadro  6A. (Continuación)  

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

S. Cruz S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla Yo.ho 

Híbridos 31 141.39* 167.05ns 13.97ns 78.81ns 3.87* 11.64ns 

Repetición 2 23.49ns 254.94ns 9.50ns 17.76ns 3.73ns 10.16ns 
Blo(Rep) 21 61.14ns 50.75ns 10.71ns 49.41ns 2.75ns 17.28ns 
Error 41 79.34 152.26 8.86 58.08 2.00 7.98 
*significativo con una probabilidad P≤0.05; ;ns=no significativo; Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; S. Cruz= 

Santa Cruz Porrillo, El Salvador; S. Es=Sabana Escuintla, Guatemala; S.G.Chi=San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; 

Ti.Ju=Tiucal Jutiapa, Guatemala; Tla=Tlaltizapán Morelos, México; Yo.Ho= Yoro, Honduras. 



58 
 

Cuadro 7A. Promedio del rendimiento de grano (t ha-1) de 29 híbridos tropicales de maíz de endospermo blanco y 
tres testigos evaluados en 15 ambientes. 

Híbrido A.F Cot Ma.Ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An S.Cr S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar Yo.Ho 

1 6.2 7.1 4.3 8.2 8.7 8.4 6.8 4.1 7.2 0.9 10.2 2.9 10.0 7.0 3.8 
2 6.8 7.1 4.4 6.8 9.0 8.5 6.6 4.1 8.1 1.0 9.6 2.4 9.8 6.7 3.8 
3 6.9 8.2 4.4 9.7 9.0 7.4 6.9 4.3 7.9 1.3 9.0 3.3 12.2 8.7 4.0 
4 6.8 6.7 5.6 6.6 9.0 7.8 5.0 4.2 6.8 1.3 9.3 3.1 12.5 8.1 3.2 
5 7.3 7.4 3.9 7.8 9.5 9.1 6.4 3.9 7.5 0.9 8.9 1.6 11.9 8.8 3.6 
6 7.1 6.5 5.2 8.1 9.2 8.9 7.0 4.3 8.3 1.5 8.7 3.1 12.1 7.4 3.9 
7 6.1 6.3 3.9 6.1 8.1 7.8 6.6 4.1 7.5 1.0 7.8 1.9 9.9 6.5 3.1 
8 7.9 8.0 4.2 8.5 10.3 7.7 6.4 4.2 8.0 0.9 10.2 2.1 13.0 7.5 3.8 
9 6.3 6.1 4.9 5.9 8.1 7.7 5.1 2.0 5.0 0.8 7.7 2.3 11.9 7.2 3.5 

10 6.7 7.3 5.8 5.5 9.6 7.5 6.5 2.5 7.2 1.1 7.3 3.1 12.6 6.7 3.7 
11 8.4 8.0 5.1 12.2 8.9 9.1 6.3 4.8 7.9 1.9 7.3 2.5 13.4 7.1 5.7 
12 7.1 6.9 5.1 6.4 8.1 7.5 6.2 3.2 6.6 1.1 10.1 2.6 11.6 8.6 3.1 
13 7.4 7.5 4.6 8.0 8.4 8.7 6.6 2.9 8.0 1.1 6.8 1.6 12.7 6.4 3.4 
14 4.6 2.9 4.0 7.2 4.4 6.7 5.2 0.9 3.1 0.7 7.8 2.0 6.2 5.3 2.0 
15 6.4 7.3 4.2 7.4 6.9 8.4 6.7 4.4 7.0 1.3 8.6 3.3 11.3 7.5 3.4 
16 5.8 5.5 3.9 6.3 7.9 7.7 5.1 1.6 4.8 0.8 8.2 1.6 9.4 7.8 3.5 
17 7.2 8.4 4.5 8.7 9.1 8.8 7.3 4.5 7.5 1.6 9.0 2.4 13.5 6.7 4.7 
18 6.8 7.3 4.6 10.3 9.7 9.0 7.5 4.6 7.4 1.3 8.0 3.4 13.1 7.5 5.3 
19 4.5 1.9 4.1 6.7 4.5 5.9 5.3 0.7 3.8 0.8 8.5 1.7 5.1 3.9 2.8 
20 6.7 7.0 5.1 8.0 6.9 8.3 6.0 4.2 7.7 1.5 9.6 3.0 10.5 5.8 3.8 
21 5.9 6.0 3.3 7.6 6.3 6.5 5.6 1.7 5.4 1.0 9.2 1.8 9.6 6.2 2.7 
22 6.8 7.8 4.0 10.4 10.0 8.8 5.9 5.0 7.6 1.5 8.4 3.1 12.2 7.3 5.0 
23 4.1 2.6 3.9 7.2 5.9 5.6 5.4 0.8 2.2 1.0 9.6 1.8 6.2 7.1 3.4 
24 6.7 7.2 4.5 7.5 7.4 7.7 7.1 4.0 6.8 1.3 9.1 3.0 11.4 6.9 3.3 
25 6.1 5.4 3.6 7.7 7.6 7.8 6.5 1.6 3.7 0.9 10.7 2.0 9.7 7.3 3.0 
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Cuadro 7A. (Continuacion) 

Híbrido A.F Cot Ma.Ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An S.Cr S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar Yo.Ho 

26 8.5 7.8 4.7 8.5 9.7 9.2 7.1 4.0 6.6 1.5 9.4 2.3 13.7 8.6 4.0 
27 7.3 7.6 5.4 9.2 10.5 9.1 6.2 4.6 7.9 1.6 5.7 3.2 13.0 7.3 4.7 
28 6.4 7.0 4.7 7.5 7.6 7.9 6.3 3.7 6.4 1.4 8.8 3.9 11.7 9.1 4.1 
29 6.3 6.8 3.8 6.8 7.6 5.5 5.4 3.6 6.8 1.4 9.9 2.3 11.9 8.0 2.9 
T1 5.7 5.3 4.2 9.0 6.5 5.8 5.0 2.4 6.1 0.8 10.0 2.7 10.9 6.8 1.9 
T2 7.9 7.1 4.2 7.3 8.8 7.6 4.2 3.6 6.1 0.4 9.2 2.2 12.3 7.9 2.6 
T3 7.4 6.8 4.0 7.0 9.3 7.9 7.6 1.6 4.9 1.1 9.5 2.7 11.4 6.8 3.1 

               
  

Promedio 6.6 6.6 4.4 7.8 8.2 7.8 6.2 3.3 6.5 1.1 8.8 2.5 11.1 7.2 3.6 
DMS 0.05 1.1 0.9 0.9 1.6 1.5 1.6 1.0 0.7 1.6 0.7 3.1 0.9 1.9 2.8 0.7 
CV (%) 8.0 6.7 10.4 10.3 9.1 10.0 7.6 10.8 11.9 31.1 17.2 17.2 8.4 19.6 10.2 

AF= Agua Fria, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; Ma.Ni= Managua Nicaragua; MO.JA= Las Monjas, 
Jalapa, Guatemala; P.Col= Palmira, Colombia; Pl.Com= Playita, Comayagua, Honduras; Q.Ju= Quesada, Jutiapa, 
Guatemala; S.An= San Andrés, El Salvador; Santa Cruz, Porrillo, El Salvador; S.Es= Sabana, Escuintla, Guatemala; 
S.G.Chi= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal, Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, México; 
To.Ar= Tocorón, Aragua, Venezuela; Yo.Ho= Yoro, Honduras; DMS= Diferencia mínima significativa; 
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Cuadro 8A. Promedio de la variable días a floración  masculina de 29 híbridos de maíz tropical de endospermo 
blanco y tres testigos evaluados en 14 ambientes. 

Híbrido A.F Cot Manag Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An S.Cr S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar Yo.Ho 

1 57.3 51.0 52.0 63.7 62.2 46.6 68.5 57.7 50.4 51.3 64.3 62.6 56.3 61.0 
2 56.7 49.7 51.0 61.9 59.8 47.9 65.9 57.6 49.8 52.3 64.0 60.7 54.6 59.7 
3 58.0 50.3 52.2 63.7 62.4 48.6 70.3 58.0 51.7 50.6 64.3 63.1 57.7 62.0 
4 58.7 51.7 51.9 63.8 60.5 48.2 69.0 57.3 51.0 51.3 64.0 61.5 56.3 57.7 
5 58.7 51.3 51.7 63.0 62.4 47.8 69.3 56.7 51.1 51.9 64.3 62.5 56.3 61.3 
6 58.3 51.7 51.3 63.4 61.4 48.1 69.0 57.7 51.8 51.4 64.0 61.8 56.0 59.7 
7 57.3 49.3 51.2 63.4 60.1 47.7 65.4 57.7 50.5 50.9 64.0 61.5 54.6 58.7 
8 57.7 51.0 51.4 63.0 62.0 48.6 67.9 57.3 52.3 51.6 64.3 61.6 57.6 57.7 
9 59.7 53.3 53.5 64.4 64.9 48.6 70.9 59.7 52.6 51.0 65.0 63.5 58.1 62.3 

10 61.0 54.7 54.3 64.8 66.8 48.7 71.5 59.3 52.9 52.0 65.0 64.3 59.9 57.0 
11 59.3 52.7 52.8 63.4 62.9 46.0 69.5 58.0 52.3 51.9 64.0 62.9 59.3 62.0 
12 60.7 52.7 54.9 64.2 63.3 47.6 70.3 60.7 54.5 52.1 64.7 64.1 59.3 60.0 
13 59.3 53.0 52.8 64.1 61.0 48.1 69.4 59.0 52.5 51.6 64.3 62.9 57.6 62.7 
14 61.0 57.0 54.8 64.0 67.0 47.0 72.1 61.7 55.0 51.8 66.0 66.2 61.7 61.3 
15 60.0 51.7 54.0 64.6 63.8 46.3 68.6 60.4 53.6 51.2 64.7 63.9 58.8 62.7 
16 60.7 54.7 53.8 64.8 64.7 46.5 71.3 60.4 54.0 51.7 65.0 64.2 59.3 60.3 
17 58.0 51.0 51.3 63.3 60.8 46.4 68.5 57.0 51.3 51.6 64.0 61.6 55.7 63.7 
18 58.7 51.0 53.0 64.1 63.5 45.7 69.6 57.3 52.8 52.0 63.7 62.7 58.0 60.7 
19 60.7 54.7 54.5 64.8 65.0 49.9 71.5 61.0 54.4 51.7 65.0 66.3 61.7 61.7 
20 60.0 52.0 54.3 64.8 64.2 47.9 70.5 62.0 53.7 51.2 65.0 63.8 59.7 59.7 
21 61.7 54.0 54.5 64.5 66.8 50.9 71.3 61.3 54.6 51.4 64.7 65.9 59.7 62.0 
22 59.0 51.7 53.6 65.3 64.1 46.3 70.9 57.7 52.8 52.5 63.7 63.4 59.3 64.3 
23 61.0 54.3 55.4 64.8 64.8 50.3 72.3 61.0 54.3 51.3 65.0 66.4 61.4 60.3 
24 59.7 52.3 54.1 63.9 63.5 47.1 69.3 60.0 52.7 52.3 64.3 62.8 58.3 57.3 
25 60.3 54.0 53.7 64.7 64.4 48.4 70.7 60.1 52.9 52.0 64.7 64.2 59.8 64.0 
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Cuadro 8A. (Continuacion) 

Híbrido A.F Cot Ma.Ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An S.Cr S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar Yo.Ho 

26 58.7 50.7 51.5 63.6 60.6 48.6 66.3 57.3 50.5 50.7 64.3 61.3 55.7 60.0 
27 57.7 50.7 51.9 64.2 61.7 48.1 70.2 57.0 51.4 51.5 64.3 62.7 56.2 61.0 
28 59.7 53.0 53.9 65.0 66.6 50.2 70.4 59.4 52.8 51.0 64.0 64.7 59.7 65.0 
29 58.3 51.3 52.8 63.7 68.3 49.9 67.3 57.0 50.8 51.1 64.3 62.2 56.9 61.0 
T1 59.7 50.3 54.2 65.1 63.4 48.2 70.4 59.3 51.5 51.7 65.3 63.5 54.7 60.3 
T2 59.7 52.0 53.0 63.5 64.3 46.6 72.3 58.1 52.2 51.2 65.3 62.9 59.2 64.3 
T3 59.7 51.0 54.9 64.8 64.4 47.5 69.4 59.7 52.5 51.3 65.0 63.5 57.0 58.0 
  

             
  

Promedio 59.3 52.2 53.1 64.1 63.5 48.0 69.7 58.9 52.4 51.5 64.5 63.3 58.0 60.9 
DMS 0.05 1.6 1.4 1.2 1.3 2.0 5.4 1.8 1.5 1.4 1.5 1.1 1.0 1.7 4.7 

CV (%) 1.3 1.4 1.1 1.0 1.6 5.6 1.3 1.3 1.3 1.4 0.9 0.8 1.4 3.8 

AF= Agua Fria, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; Ma.Ni= Managua Nicaragua; MO.JA= Las Monjas, 
Jalapa, Guatemala; P.Col= Palmira, Colombia; Pl.Com= Playita, Comayagua, Honduras; Q.Ju= Quesada, Jutiapa, 
Guatemala; S.An= San Andrés, El Salvador; Santa Cruz, Porrillo, El Salvador; S.G.Chi= San Gilberto Chinandenga, 
Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal, Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, México; To.Ar= Tocorón, Aragua, Venezuela; 
Yo.Ho= Yoro, Honduras; DMS= Diferencia mínima significativa; CV= Coeficiente de variacion. 
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Cuadro 9A. Promedios de la variable días a floración femenina de 29  híbridos tropicales de maíz de endospermo 
blanco y tres testigos evaluados en 14 ambientes 

Híbrido A.F Cot Ma.Ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An S.Cr S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar Yo.Ho 

1 57.5 51.9 53.4 63.2 62.3 46.6 67.7 60.1 51.0 52.0 65.3 63.7 56.3 62.7 
2 55.3 50.6 52.0 62.9 60.1 47.9 64.7 59.6 50.3 53.6 66.3 59.7 54.6 61.7 
3 56.9 51.3 53.3 64.4 62.6 48.6 68.6 60.6 52.0 50.6 65.7 63.8 57.7 63.7 
4 56.3 52.5 52.9 63.8 61.3 48.2 67.8 59.3 52.2 53.3 65.7 61.3 56.3 58.7 
5 58.0 52.3 52.6 63.7 62.7 47.8 68.5 59.7 51.1 52.5 65.3 62.4 56.3 61.7 
6 57.1 53.0 52.6 63.8 61.4 48.1 67.7 60.6 53.7 51.4 65.0 62.2 56.0 61.0 
7 55.3 50.4 52.1 63.2 60.1 47.7 64.4 59.6 50.5 50.9 65.3 61.3 54.6 58.3 
8 57.9 51.9 52.7 63.6 62.3 48.6 67.0 59.0 52.4 52.4 65.4 63.1 57.6 58.7 
9 60.2 54.5 54.7 64.7 65.6 48.6 69.9 65.0 54.3 51.0 65.3 65.4 58.1 61.7 

10 60.6 55.6 55.6 63.9 67.0 48.7 70.5 65.0 54.9 54.0 65.3 65.7 59.9 58.0 
11 58.6 53.6 54.1 64.0 63.2 46.0 68.3 62.3 52.7 52.5 65.3 63.3 59.3 60.0 
12 59.3 53.9 56.1 64.3 64.1 47.6 69.1 62.7 54.2 53.5 66.0 63.7 59.3 60.0 
13 59.5 53.7 54.5 63.9 61.8 48.1 67.7 62.6 53.0 52.2 65.7 64.6 57.6 63.0 
14 62.0 55.3 56.9 64.8 67.1 47.0 71.9 66.7 57.1 53.2 66.7 68.9 61.7 62.0 
15 57.6 52.8 54.3 64.9 64.5 46.3 67.7 62.4 53.2 51.9 65.4 62.4 58.8 62.7 
16 61.1 55.7 54.8 65.2 65.0 46.5 70.3 64.5 54.7 52.4 66.3 64.5 59.3 60.7 
17 56.4 52.1 52.2 63.7 62.0 46.4 67.1 60.8 51.3 52.2 65.4 61.8 55.7 63.7 
18 57.8 52.1 53.7 64.1 63.9 45.7 68.3 62.0 52.6 52.7 65.3 63.0 58.0 63.0 
19 61.3 55.7 55.9 65.2 65.5 49.9 70.6 66.7 55.3 53.7 66.0 67.1 61.7 61.7 
20 59.5 53.2 54.7 64.7 65.0 47.9 69.4 64.6 53.5 51.3 65.6 62.8 59.7 58.0 
21 62.2 55.0 55.4 64.4 67.0 50.9 70.3 66.0 55.2 52.1 65.7 66.3 59.7 61.3 
22 58.4 52.5 54.6 63.7 64.4 46.3 69.9 60.4 53.0 53.8 65.1 64.6 59.3 63.7 
23 61.3 55.4 56.5 65.0 65.4 50.3 71.1 67.1 53.9 52.0 66.1 67.2 61.4 60.7 
24 58.3 53.4 54.8 63.8 63.8 47.1 68.1 62.4 53.1 53.7 65.7 62.9 58.3 64.0 
25 60.4 55.0 55.1 65.2 65.2 48.4 69.6 65.4 53.7 52.5 65.9 66.2 59.8 66.0 
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Cuadro 9A. (Continuacion) 

Híbrido A.F Cot Ma.Ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An S.Cr S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar Yo.Ho 

26 57.5 51.6 52.8 63.6 61.1 48.6 64.7 59.9 52.2 52.1 66.0 61.8 55.7 60.0 
27 58.3 51.7 53.2 64.5 62.2 48.1 69.2 60.0 51.0 52.1 65.3 62.9 56.2 64.0 
28 59.0 53.9 54.5 64.1 66.8 50.2 69.1 62.0 52.7 51.0 66.3 65.5 59.7 66.0 
29 57.1 52.4 53.1 63.7 68.2 49.9 66.5 59.3 51.3 51.9 65.4 62.0 56.9 61.0 
T1 59.8 51.4 54.5 65.3 64.2 48.2 69.5 63.2 51.4 51.6 66.7 64.4 54.7 58.7 
T2 58.7 52.9 53.7 65.4 64.6 46.6 71.6 60.7 52.2 53.2 66.0 63.4 59.2 62.7 
T3 58.2 52.1 55.6 64.8 64.3 47.5 68.1 63.4 53.2 51.4 65.7 62.7 57.0 58.3 

 
                            

Promedio 58.7 53.1 54.2 64.2 63.9 48.0 68.6 62.3 52.9 52.3 65.7 63.8 58.0 61.5 
DMS 0.05 1.9 1.9 1.3 1.4 1.9 5.4 1.6 2.0 2.0 2.7 1.5 1.5 1.7 5.6 
CV (%) 1.6 1.8 1.2 1.1 1.4 5.6 1.1 1.6 1.9 2.5 1.1 1.1 1.4 4.5 

AF= Agua Fria, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; Ma.Ni= Managua Nicaragua; MO.JA= Las Monjas, 
Jalapa, Guatemala; P.Col= Palmira, Colombia; Pl.Com= Playita, Comayagua, Honduras; Q.Ju= Quesada, Jutiapa, 
Guatemala; S.An= San Andrés, El Salvador; Santa Cruz, Porrillo, El Salvador; S.G.Chi= San Gilberto Chinandenga, 
Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal, Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, México; To.Ar= Tocorón, Aragua, Venezuela; 
Yo.Ho= Yoro, Honduras; DMS= Diferencia mínima significativa; CV= Coeficiente de variacion. 
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Cuadro 10A. Promedio de acame de raíz (%) de 29 híbridos tropicales de maíz de endospermo blanco y tres 
testigos evaluados en 12 ambientes de América tropical 

Híbrido A.F Cot Mo.Ja P.Col Pl.Com S.An S.Cr S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar 

1 3.9 14.7 3.1 0.0 1.5 14.6 0.0 2.2 0.9 0.8 3.7 0.0 
2 0.3 35.7 1.4 0.0 0.8 16.5 0.0 0.8 0.8 3.0 0.5 0.0 
3 3.8 10.2 5.8 0.0 0.7 12.3 0.0 4.2 0.8 5.0 5.8 0.0 
4 1.8 8.8 6.9 1.8 4.1 35.3 0.0 0.7 0.6 1.6 0.0 0.0 
5 3.7 44.8 14.5 1.2 4.9 13.6 1.3 0.7 0.0 13.5 6.7 0.0 
6 3.5 27.0 10.9 0.0 1.6 11.5 4.0 0.8 5.4 4.3 3.1 0.0 
7 4.7 41.1 5.0 0.5 0.1 16.6 0.0 0.0 3.7 3.8 3.7 0.0 
8 9.3 50.0 12.3 0.0 0.9 22.7 1.4 1.8 0.7 3.2 6.5 0.6 
9 5.3 9.2 2.6 0.0 1.3 13.7 0.0 2.4 0.9 8.7 0.0 0.0 

10 10.3 15.9 4.0 0.0 1.6 33.6 2.8 30.7 0.2 7.1 2.6 0.6 
11 1.9 7.9 10.5 0.0 0.6 16.0 1.4 2.7 0.0 9.5 3.6 0.0 
12 0.0 0.1 2.6 0.0 0.6 0.0 0.0 0.6 0.0 0.8 1.0 0.0 
13 1.4 9.0 20.2 1.1 1.5 25.5 0.0 3.7 0.8 14.2 3.7 0.0 
14 0.7 2.4 7.3 0.0 2.0 6.6 0.0 4.9 1.3 1.6 0.0 0.0 
15 0.0 1.4 2.3 0.0 0.0 4.4 0.0 4.7 1.5 0.0 0.6 0.0 
16 3.6 22.3 5.8 0.0 1.9 20.0 0.0 3.1 0.1 11.1 3.1 0.0 
17 0.3 11.1 9.9 1.2 4.6 7.2 0.0 0.0 0.4 3.6 2.0 0.0 
18 1.3 11.6 6.5 0.0 1.4 13.2 0.0 1.6 0.0 0.0 2.6 0.0 
19 0.1 3.9 1.1 0.0 0.6 0.0 0.0 0.0 2.0 0.0 0.0 0.0 
20 2.0 0.5 0.6 0.0 0.6 0.4 2.4 0.8 3.4 0.8 0.5 0.6 
21 2.7 18.8 4.6 0.5 0.1 33.9 8.7 2.1 0.5 6.7 1.0 1.3 
22 2.0 25.6 7.2 0.0 0.9 12.3 1.4 1.6 2.1 3.2 3.6 0.0 
23 1.1 3.3 2.1 1.0 2.2 5.0 0.0 0.7 1.0 0.9 0.0 0.0 
24 0.7 1.9 2.6 0.0 0.0 3.6 0.0 1.2 1.5 0.0 0.5 0.0 
25 1.8 11.7 5.6 1.2 1.5 31.6 3.7 1.6 0.0 1.6 0.6 0.0 
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Cuadro 10A. (Continuacion) 

Híbrido A.F Cot Mo.Ja P.Col Pl.Com S.An S.Cr S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar 

26 1.5 18.6 17.1 0.6 0.8 0.0 1.3 1.4 0.6 2.9 4.2 0.0 
27 0.0 5.7 2.9 0.0 3.0 10.9 0.0 0.6 0.8 2.5 1.1 0.6 
28 1.4 8.9 4.7 1.0 0.1 17.1 0.0 14.7 4.6 3.7 0.5 0.0 
29 9.0 31.5 8.9 4.4 5.4 27.0 0.0 2.5 0.1 3.0 3.5 3.2 
T1 9.5 52.8 11.4 0.6 1.9 68.0 0.0 0.6 0.0 17.4 2.6 0.7 
T2 3.0 69.2 5.4 0.0 5.6 11.0 1.4 1.6 0.0 4.1 2.0 0.6 
T3 1.5 50.7 7.3 0.0 0.7 27.0 8.3 4.0 0.0 7.7 4.6 1.9 

  
     

 
      Promedio 2.9 19.6 6.7 0.5 1.7 16.5 1.2 3.1 1.0 4.6 2.3 0.3 

DMS 0.05 5.3 25.9 7.7 1.8 4.3 18.9 4.9 17.1 3.7 9.8 3.7 1.6 
CV (%) 92.5 65.5 56.9 190.8 127.6 56.7 202.0 274.7 175.7 106.1 78.4 240.6 

AF= Agua Fria, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; MO.JA= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; P.Col= 
Palmira, Colombia; Pl.Com= Playita, Comayagua, Honduras; S.An= San Andrés, El Salvador; Santa Cruz, Porrillo, El 
Salvador; S.G.Chi= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal, Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, 
México; To.Ar= Tocorón, Aragua, Venezuela; DMS= Diferencia mínima significativa; CV= Coeficiente de variacion. 
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Cuadro 11A. Promedio de acame de tallo (%) de 29 híbridos tropicales de maíz de endospermo blanco y 
tres testigos evaluados en 11 ambientes de América tropical 

Híbrido A.F Cot Mo.Ja P.Col Pl.Com S.An S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar 

1 0.0 0.6 0.0 0.0 0.0 0.0 38.6 0.0 2.7 18.9 0.0 
2 0.0 0.0 0.9 0.0 0.0 0.0 24.4 1.4 5.3 15.9 0.0 
3 0.7 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 35.6 0.0 4.3 25.7 0.0 
4 2.0 0.0 0.8 0.0 0.0 0.0 52.4 0.7 2.4 13.1 0.0 
5 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 34.9 0.7 5.3 17.9 0.2 
6 0.7 0.0 0.7 1.1 0.0 0.0 26.1 0.0 2.9 12.4 0.0 
7 0.0 0.0 1.3 0.0 0.8 0.0 44.4 0.7 2.9 11.6 0.6 
8 2.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 38.5 0.0 1.3 7.4 0.0 
9 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 35.5 0.0 1.8 12.4 0.7 

10 0.0 0.0 0.7 2.1 0.7 0.0 42.0 0.0 1.4 32.3 0.6 
11 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 35.9 0.0 3.4 25.0 0.0 
12 0.0 0.0 1.0 0.0 0.0 0.0 39.3 0.0 0.8 14.1 0.0 
13 0.7 0.0 1.2 0.0 0.0 0.0 41.6 1.4 3.2 9.8 0.0 
14 0.0 0.0 0.1 0.0 0.0 0.0 28.7 2.1 0.0 3.1 0.1 
15 2.6 0.0 0.1 0.0 0.0 0.0 51.0 1.3 2.4 33.3 0.0 
16 0.7 0.0 0.8 0.0 0.0 0.0 37.7 0.0 7.9 19.1 0.0 
17 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 37.3 0.0 9.6 19.8 0.0 
18 0.0 0.0 0.0 1.2 0.0 0.0 38.2 0.0 0.7 15.9 0.0 
19 0.0 0.0 0.1 0.0 0.0 0.0 29.9 0.7 0.9 8.1 0.1 
20 0.7 0.0 0.1 0.0 0.0 0.0 36.9 0.0 0.8 38.4 0.0 
21 0.0 0.0 0.7 0.0 0.0 0.0 45.2 0.0 2.9 7.2 0.7 
22 0.0 0.0 0.1 0.0 0.0 0.0 40.2 0.0 3.3 12.0 0.0 
23 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 33.0 0.0 2.3 7.9 0.1 
24 0.7 0.0 0.1 0.0 0.8 0.0 43.8 0.0 1.8 37.6 0.6 
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Cuadro 11A. (Continuacion) 

Híbrido A.F Cot Mo.Ja P.Col Pl.Com S.An S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla To.Ar 

26 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 35.9 0.8 7.2 16.3 1.4 
27 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 39.8 0.0 0.8 22.5 0.0 
28 0.0 0.0 1.6 0.0 0.0 0.0 34.9 0.0 1.4 38.8 0.0 
29 0.8 0.0 1.3 0.0 0.0 0.0 35.5 0.6 0.1 15.5 0.1 
T1 0.0 0.0 0.1 2.5 0.0 0.0 34.6 0.6 1.1 12.0 0.6 
T2 0.0 0.0 2.6 0.0 0.0 0.0 27.5 0.0 5.6 13.1 0.0 
T3 0.7 0.0 1.7 0.0 0.0 1.2 36.1 0.0 8.6 12.1 0.7 

  
           Promedio 0.38 0.02 0.46 0.22 0.07 0.04 37.62 0.34 3.13 17.38 0.18 

DMS 0.05 1.89 0.30 1.45 1.17 0.67 0.62 22.34 1.59 4.49 15.60 1.04 
CV (%) 244.85 800.00 156.48 268.38 462.75 800.00 29.41 228.36 71.17 44.47 288.29 

AF= Agua Fria, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; MO.JA= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; P.Col= 
Palmira, Colombia; Pl.Com= Playita, Comayagua, Honduras; S.An= San Andrés, El Salvador; Santa Cruz, Porrillo, 
El Salvador; S.Es= Sabana, Escuintla, Guatemala; S.G.Chi= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal, 
Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, México; To.Ar= Tocorón, Aragua, Venezuela; DMS= Diferencia 
mínima significativa; CV= Coeficiente de variación. 

. 
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Cuadro 12A. Promedio de mazorcas podridas (%) de 29 híbridos tropicales de maíz de endospermo blanco y tres 
testigos evaluados en 14 ambientes de América tropical 

Híbrido AF Cot Ma.Ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An S.Cr S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla Yo.Ho 

1 13.1 5.1 2.5 4.3 2.9 5.4 4.0 37.9 10.1 33.7 2.7 8.2 3.8 1.8 

2 13.7 1.2 8.3 0.5 3.0 2.1 6.6 20.0 10.3 40.4 0.7 1.7 3.2 3.6 

3 17.8 1.7 3.1 2.7 3.6 3.4 2.9 22.5 12.1 32.4 1.4 6.3 0.5 7.5 

4 14.5 4.9 5.8 1.1 5.5 7.0 8.5 29.7 16.1 33.6 0.0 5.5 2.0 4.4 

5 16.2 7.0 9.1 1.3 3.3 4.8 7.4 43.5 12.5 48.9 0.0 10.9 3.9 6.0 

6 8.9 4.3 3.5 3.8 4.7 2.5 3.8 30.0 9.7 36.7 2.5 4.5 1.6 3.0 

7 16.6 5.5 4.5 2.1 2.7 4.5 8.2 20.2 21.4 35.5 5.0 9.2 3.1 3.9 

8 15.3 5.1 9.3 0.9 4.0 7.6 6.6 33.0 11.9 34.8 2.1 9.8 2.5 7.5 

9 13.2 3.8 4.6 3.8 6.0 5.7 6.8 36.8 21.0 38.1 1.4 6.3 2.8 5.1 

10 16.4 1.2 4.1 3.0 5.7 2.9 10.2 29.4 7.2 37.0 0.8 11.9 2.6 7.1 

11 12.4 1.9 5.8 1.7 4.7 1.3 4.8 13.9 7.1 12.6 2.3 2.3 2.5 4.5 

12 10.6 3.2 3.6 1.4 4.5 7.3 5.2 16.8 10.3 39.8 1.4 27.5 2.6 6.4 

13 14.0 3.1 1.6 4.1 3.8 2.0 3.8 17.1 6.6 15.4 0.0 7.8 1.6 4.8 

14 14.9 9.2 5.4 5.2 12.2 4.6 1.6 39.8 11.8 40.3 0.0 9.2 1.9 5.7 

15 11.4 0.1 5.3 5.2 2.7 2.6 3.6 14.0 5.3 25.5 5.1 8.0 1.0 2.6 

16 26.1 3.8 4.8 1.2 3.4 5.7 5.4 35.0 8.3 29.9 2.2 13.4 3.3 1.0 

17 9.7 1.1 1.6 3.6 1.3 1.9 3.7 9.1 4.3 19.3 0.7 1.0 0.5 3.7 

18 11.8 3.3 6.5 1.4 4.2 4.2 3.9 40.3 15.6 33.0 2.1 4.1 2.6 4.3 

19 16.6 15.4 7.8 1.7 6.1 5.0 7.2 36.8 31.7 31.0 5.7 13.6 3.5 3.2 

20 7.8 0.6 3.1 0.7 9.1 5.5 8.0 23.1 0.0 39.3 4.5 21.8 0.5 7.1 

21 18.9 4.1 6.4 1.5 8.6 7.0 3.3 36.7 7.7 20.7 6.4 17.9 2.2 10.2 

22 8.4 3.0 8.4 1.2 8.0 4.0 2.5 46.8 16.5 37.1 5.3 6.7 1.0 5.2 

23 9.6 6.7 6.9 1.8 6.9 6.9 1.6 36.2 30.7 24.8 3.6 8.0 1.9 4.1 

24 10.0 3.1 2.4 0.5 4.7 2.2 6.0 24.1 7.9 34.8 5.9 12.5 0.5 7.5 

25 15.7 4.5 3.7 2.0 7.3 6.7 1.7 18.0 24.1 43.7 2.9 19.4 2.8 4.0 
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Cuadro 12A. (Continuacion) 

Híbrido AF Cot Ma.Ni Mo.Ja P.Col Pl.Com Q.Ju S.An S.Cr S.Es S.G.Chi Ti.Ju Tla Yo.Ho 

26 13.1 2.5 0.8 0.8 4.1 0.0 5.4 36.1 8.8 24.0 3.9 4.3 1.0 1.5 

27 15.7 1.8 1.9 4.5 4.9 4.6 5.4 39.0 17.5 40.9 3.7 5.6 2.0 5.0 

28 10.2 2.9 1.7 1.4 3.1 4.8 9.1 29.6 18.0 23.2 3.9 2.2 3.5 3.4 

29 15.5 6.2 2.8 1.6 4.0 8.2 5.5 29.4 5.6 25.5 2.2 3.2 1.8 10.6 

T1 9.9 5.4 4.6 2.4 6.9 7.4 12.1 37.1 11.9 28.0 2.1 7.8 0.8 8.9 

T2 16.3 6.4 1.6 6.1 4.3 5.1 8.7 37.1 19.0 25.4 2.9 11.6 3.5 2.4 

T3 9.6 1.4 7.2 1.7 0.6 4.2 8.4 27.0 18.1 18.4 5.9 16.7 7.8 4.1 

  
             

 
Promedio 13.6 4.0 4.6 2.4 4.9 4.6 5.7 29.6 13.1 31.4 2.8 9.3 2.3 5.0 

DMS 0.05 10.3 5.8 4.9 4.0 4.2 6.2 7.1 20.6 13.7 17.2 5.3 14.4 2.7 5.2 

CV (%) 37.6 71.7 52.5 83.5 42.4 67.2 62.0 34.4 52.0 27.2 93.8 76.5 57.4 51.8 

AF= Agua Fria, Puebla, México; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; Ma.NI= Managua, Nicaragua; MO.JA= Las Monjas, 
Jalapa, Guatemala; P.Col= Palmira, Colombia; Pl.Com= Playita, Comayagua, Honduras; Q.Ju= Quesada, Jutiapa, 
Guatemala; S.An= San Andrés, El Salvador; Santa Cruz, Porrillo, El Salvador; S.Es= Sabana, Escuintla, Guatemala; 
S.G.Chi= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; Ti.Ju= Tiucal, Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, México; 
To.Ar= Tocorón, Aragua, Venezuela; DMS= Diferencia mínima significativa; CV= Coeficiente de variación 
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Cuadro 13A. Análisis de varianza individual para rendimiento de grano de 24 híbridos de endospermo 
amarillo  evaluados en 16 ambientes. 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

AF CE Cot EEP MJ MN MO PAL PC 

Híbridos 23 1.69** 1.07** 2.92** 1.30** 1.35** 1.19** 4.52ns 4.22** 1.92** 

Repetición 2 0.75* 0.22ns 0.15ns 2.35** 0.19ns 2.11* 9.29ns 1.54ns 7.70** 
Blo(Rep) 15 0.53* 0.29ns 0.36ns 0.57ns 1.04ns 0.74ns 3.22ns 0.67ns 0.72ns 
Error 31 0.22 0.19 0.56 0.29 0.11 0.41 3.31 1.00 0.64 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; Blo(Rep)=Bloques anidados en 

repeticiones; AF= Agua Fría, Puebla, México; CE= Cuyutla, Escuintla, Guatemala; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; EEP= El 

Ejido, Panama; MJ= La Máquina, Suchitepequez;  MN= Managua, Nicaragua; MO= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; PAL= 

Palmira, Colombia; PC= Playita, Comayagua, Honduras. 

 

Cuadro 13A. (Continuación) 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

SA SCP SE SGC SY TJ Tla 

Híbridos 23 1.17** 0.41** 0.14ns 3.62** 0.74ns 0.56** 8.29** 

Repetición 2 0.11ns 0.05ns 0.82** 2.77* 0.91ns 3.11** 4.14** 
Blo(Rep) 15 0.23ns 0.15ns 0.14ns 0.57ns 0.50ns 0.31ns 3.22** 
Error 31 0.31 0.13 0.14 0.73 0.49 0.20 0.36 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; Blo(Rep)=Bloques anidados en 

repeticiones; SA= San Andrés, El Salvador; SCP= Santa Cruz Porrillo, El Salvador; SE= Sabana Escuintla, Guatemala; SGC= 

San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro, Honduras; TJ= Tiucal Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapán, 

Morelos, México. 
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Cuadro 14A. Análisis de varianza para días a floración masculina de grano de 24 híbridos de endospermo 
amarillo  evaluados en 15  ambientes. 

FV GL 
Cuadrados medios 

AF CE Cot EEP MJ MN MO PAL PC 

Híbridos 23 4.71** 0.54ns 6.14** 2.17** 3.61ns 0.66ns 1.74** 2.22** 20.51* 

Rep 2 4.68* 0.54ns 9.76** 17.79** 6.09ns 1.26ns 3.09* 3.18* 93.79** 
Blo(Rep) 15 1.65ns 0.25ns 1.50ns 1.23ns 9.44** 0.52ns 1.69* 3.70* 33.76** 
Error 31 1.15 0.37 1.15 0.68 3.07 0.48 0.70 0.81 8.77 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; Rep=repeticiones; 

Blo(Rep)=Bloques anidado en repeticiones; AF= Agua Fría, Puebla, México; CE= Cuyutla Escuintla, Guatemala; Cot= 

Cotaxtla, Veracruz, México; EEP= El Ejido, Panamá; MJ= La Máquina Juchitepéc, Guatemala; MN= Managua, Nicaragua; 

MO= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; PAL= Palmira, Colombia; PC= Playita Comayagua, Honduras. 

 

 

Cuadro 14A. (Continuación) 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

SA SCP SGC SY TJ Tla 

Híbridos 23 1.16** 0.96** 6.71** 5.17ns 0.60ns 7.17** 

Repetición 2 2.37** 0.38ns 2.26** 40.38** 1.34ns 0.52ns 
Blo(Rep) 15 0.86** 0.77** 0.58ns 10.09ns 0.82ns 1.40** 
Error 31 0.31 0.28 0.32 7.10 0.50 0.31 
** significativo con una probabilidad de P≤0.01; Blo(Rep)=Bloques anidados en repeticiones; S.An= San Andrés, El 

Salvador; S. Cruz; Santa Cruz, Porrillo, El Salvador; SGC= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro 

Honduras; TJ= Tiucal Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, México. 
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Cuadro 15A. Análisis de varianza individual para días a floración femenina de 24 híbridos de endospermo 
amarillo evaluados en 15 ambientes. 

FV GL 
Cuadrados medios 

AF CE Cot EEP MJ MN MO PAL PC 

Híbridos 23 7.68** 0.48ns 6.69** 2.48** 3.62ns 2.72ns 1.41ns 2.40** 20.51* 

Repetición 2 0.68ns 0.37ns 13.38** 19.04** 7.68ns 6.16ns 3.84* 1.51ns 93.79** 
Blo(Rep) 15 1.19ns 0.52ns 1.33ns 1.13ns 8.39** 0.80* 0.74ns 2.86** 33.76** 
Error 31 1.26 0.32 1.33 0.92 2.77 0.33 0.81 0.49 8.77 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; Blo(Rep)=Bloques anidados en 

repeticiones; AF= Agua Fría, Puebla, México; CE= Cuyutla Escuintla, Guatemala;  Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; EEP= El 

Ejido, Panamá; MJ= La Máquina, Juchitepec, Guatemala; MO= Las Monjas Jalapa, Guatemala; PAL= Palmira, Colombia; PC= 

Playita, Comayagua, Honduras. 

 

 

Cuadro 15A. (Continuacion) 

Fuentes de 
variación 

Grados 
 de libertad 

Cuadrados medios 

SA SCP SGC SY TJ Tla 

Híbridos 23 1.94** 1.59** 11.19** 7.98ns 1.84ns 22.60** 

Repetición 2 0.09* 0.38ns 14.22** 98.59ns 2.88ns 12.89** 
Blo(Rep) 15 1.02ns 0.62ns 1.72* 16.01* 1.72ns 6.59** 
Error 31 0.93 0.53 0.76 6.14 1.21 0.41 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; Blo(Rep)=Bloques anidados en 

repeticiones; SA= San Andrés, El Salvador; SCP= Santa Cruz Porrillo, El Salvador; SGC= Sal Gilberto Chinandenga, 

Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro, Honduras; TJ= Tiucal Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, México. 
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Cuadro 16A. Análisis de varianza para acame de raiz de 24 híbridos  de endospermo amarillo evaluados en 
14 ambientes. 

Fuentes de 
variacion 

Grados  
de libertad 

Cuadrados medios 

AF CE Cot MN MO PAL PC 

Híbridos 23 6.99* 0.51ns 606.54** 0.11ns 2.79ns 13.07ns 42.48* 

Repetición 2 7.07ns 0.08ns 227.60ns 0.12ns 4.41ns 16.98ns 2.88ns 
Blo(Rep) 15 3.20ns 0.51ns 244.23ns 0.11 1.94ns 14.52ns 51.68** 
Error 31 3.30 0.81 163.46 0.11 5.07 13.80 19.15 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad de P≤0.01; Blo(Rep)=Bloques anidados en 

repeticiones; AF= Agua Fría, Puebla, México; CE= Cuyutla, Escuintla, Guatemala; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; 

MN=Managua, Nicaragua; MO= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; Pal=Palmira, Colombia; PC= Playita Comayagua, 

Guatemala. 

 

Cuadro 16A. (Continuación) 

Fuentes de 
variacion 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

SA SCP SE SGC SY TJ Tla 

Híbridos 23 231.88ns 53.89* 1.41ns 3.94ns 291.75** 24.85ns 11.38** 

Repeticion 2 61.80ns 14.45ns 0.01ns 3.60nw 64.87ns 88.15* 7.46* 
Blo(Rep) 15 510.40* 18.62ns 1.40ns 8.74** 139.22ns 34.86ns 6.88** 
Error 31 206.07 22.91 1.14 3.10 88.99 20.43 2.00 

* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; Blo(Rep)=Bloques 
anidados en repeticiones; S.An= San Andrés, El Salvador; S. Cruz; Santa Cruz, Porrillo, El Salvador; SE= Sabana, 
Escuintla, Guatemala; SGC= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro, Honduras; TJ= Tiucal, 
Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, México  . 
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Cuadro 17A. Análisis de varianza individual para acame de tallo de 24 híbridos de endospermo 
amarillo evaluados en 14 ambientes. 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

AF CE Cot MN MO PAL PC 

Híbridos 23 1.45ns 0.62ns 0.19ns 17.98ns 4.56ns 2.84ns 2.09** 

Repetición 2 0.71ns 1.24ns 0.90* 34.28ns 30.62** 4.16ns 0.02ns 
Blo(Rep) 15 1.26ns 1.03ns 0.18ns 24.60ns 2.98ns 1.76ns 1.52* 
Error 31 1.38 0.63 0.21 13.73 5.23 3.49 0.69 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; ns= no significativo; 

Blo(Rep)=Bloques anidado en repeticiones; AF= Agua Fría, Puebla, México; CE= Cuyutla, Escuintla, Guatemala; 

Cot= Cotaxtla, Veracruz, México.; MN= Managua, Nicaragua; MO= Las Monjas, Jalapa, Guatemala; PAL= Palmira, 

Colombia; PC= Playita Comayagua, Guatemala. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Cuadro 17A. (Continuación) 

Fuentes de 
variación 

Grados de 
libertad 

Cuadrados medios 

SA SCP SE SGC SY TJ Tla 

Híbridos 23 0.07ns 4.47ns 128.55ns 5.14ns 30.38ns 44.95ns 621.71** 

Repetición 2 0.08ns 4.69ns 719.23* 0.89ns 14.58ns 5.53ns 530.09** 
Blo(Rep) 15 0.07ns 4.29ns 203.66ns 4.73ns 37.60** 20.81ns 864.10** 
Error 31 0.07 5.15 136.60 3.99 12.35 19.96 76.25 
* significativo con una probabilidad P≤0.05; ** significativo con una probabilidad P≤0.01; Blo(Rep)=Bloques anidados 

en repeticiones; SA= San Andrés, El Salvador; SCP= Santa Cruz, Porrillo, El Salvador; SE= Sabana, Escuintla, 

Guatemala; SGC= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro, Honduras; TJ= Tiucal, Jutiapa, 

Guatemala; Tla= Tlatizapan, Morelos, México. 
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Cuadro 18A. Promedio del rendimiento de grano (t ha-1) de 20 híbridos tropicales de maíz de endospermo amarillo 
y cuatro testigos evaluados en 16 ambientes 

Hibrido AF CE Cot EEP MJ MN MO PAL PC SA SCP SE SGC SY  TJ Tla 

1 7.3 4.3 5.2 5.4 3.4 6.1 8.5 8.8 6.6 3.3 2.7 1.9 7.6 3.8 2.7 9.8 
2 5.6 3.3 4.1 4.8 1.9 3.6 8.6 7.9 6.0 2.9 1.6 1.8 6.5 2.7 3.2 7.8 
3 5.9 3.1 4.7 4.7 2.1 4.4 8.7 8.4 4.8 2.5 1.8 1.9 7.7 2.1 2.4 9.9 
4 4.4 2.5 3.5 4.0 3.1 4.9 8.7 6.3 4.9 2.5 1.6 1.2 5.4 2.2 2.2 7.3 
5 7.2 4.8 7.0 6.2 2.5 6.4 8.4 9.6 6.8 4.1 3.3 1.7 8.6 3.5 2.7 10.5 
6 6.7 3.9 4.9 6.3 3.1 5.5 8.7 8.7 6.2 3.1 2.3 1.6 8.0 2.9 2.4 10.8 
7 6.9 3.9 5.6 5.3 3.0 4.5 9.0 8.1 5.0 3.4 2.0 2.1 7.3 3.5 2.5 9.9 
8 6.2 3.7 5.2 5.8 2.9 5.9 9.3 9.1 5.5 4.4 2.9 1.9 7.9 3.8 3.4 8.5 
9 5.3 4.1 4.7 5.7 4.0 6.0 7.9 10.5 7.4 4.8 2.6 2.2 8.6 2.8 3.8 10.3 

10 6.9 4.2 5.5 5.8 2.3 5.6 9.2 9.2 6.4 4.4 2.4 1.9 8.2 3.2 2.4 10.1 
11 7.0 3.4 5.9 5.7 3.5 5.1 9.2 9.4 6.2 3.7 3.0 2.2 8.3 3.3 3.0 11.9 
12 6.9 4.6 5.8 6.6 2.9 5.8 9.2 11.3 6.2 3.9 2.8 2.0 8.9 3.1 2.6 8.8 
13 5.9 3.9 4.6 5.9 3.0 5.2 8.5 9.9 7.8 4.1 2.4 1.9 7.9 2.8 3.4 10.7 
14 7.6 4.3 6.6 5.7 1.7 5.0 9.2 10.0 5.3 3.6 2.3 2.0 8.3 3.7 3.5 9.9 
15 6.6 3.7 6.6 6.4 2.9 4.8 8.1 9.0 6.8 3.6 1.8 2.0 8.1 3.2 3.3 11.6 
16 7.7 4.6 7.8 6.5 2.8 5.2 7.5 10.1 6.2 3.3 2.6 2.0 9.0 4.2 3.2 9.0 
17 6.9 3.5 6.1 5.5 3.9 5.5 14.5 10.8 7.5 4.5 2.5 2.0 7.5 3.7 2.8 9.2 
18 7.1 4.3 6.7 5.2 3.7 5.3 8.7 8.0 6.0 4.6 2.7 2.0 7.7 3.4 3.0 11.8 
19 7.1 4.0 5.6 5.7 2.9 5.3 9.4 8.5 5.4 3.9 2.5 2.3 7.5 3.9 3.0 11.2 
20 5.3 3.3 6.0 5.4 3.5 4.3 7.7 9.7 6.0 4.3 2.6 1.8 7.9 3.7 2.4 9.8 
21 6.3 3.4 4.7 6.1 2.1 6.6 9.0 5.9 6.1 3.2 2.4 1.3 8.5 1.9 2.9 10.0 
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Cuadro 18A. (Continuación) 

Hibrido AF CE Cot EEP MJ MN MO PAL PC SA SCP SE SGC SY  TJ Tla 

22 6.5 2.4 4.8 4.8 2.6 5.3 8.5 10.2 5.9 3.0 2.6 1.7 3.9 2.5 3.3 10.8 
23 7.2 3.7 7.1 5.2 4.1 4.7 8.5 10.2 4.7 2.6 2.5 1.8 5.8 3.4 3.0 7.8 
24 7.5 2.5 7.4 7.2 1.4 5.0 8.5 8.7 3.6 3.1 2.3 1.5 7.6 4.0 1.8 7.5 

                 

Promedio 6.6 3.7 5.7 5.7 2.9 5.2 8.9 9.1 6.0 3.6 2.4 1.9 7.6 3.2 2.9 9.8 
DMS 0.05 0.8 0.7 1.2 1.0 0.6 1.2 3.0 1.6 1.4 0.9 0.6 0.6 1.4 1.2 0.8 1.5 
CV (%) 6.5 9.9 10.0 8.4 9.6 10.9 16.6 8.5 11.2 12.0 12.5 16.4 8.9 17.9 13.9 7.3 

AF=Agua Fria, Puebla, México; CE= Cuyutla Escuintla, Guatemala; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; EEP= El Ejido 
Panamá; MJ= La Máquina Juchitepequez, Guatemala; MN= Managua Nicaragua; MO= Las Monjas Jalapa, Guatemala; 
PAL=Palmira Colombia; PC= Playita, Comayagua, Honduras;SA=San Andrés, El Salvador; SCP=Santa Cruz Porrillo, El 
Salvador;  SE= Sabana Escuintla, Guatemala; SGC= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro, 
Honduras; TJ= Tiucal, Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan Morelos, México; DMS= Diferencia mínima significativa; CV= 
Coeficiente de variación. 
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Cuadro 19A. Promedio de días a floración masculina de 20 híbridos tropicales de maíz de endospermo amarillo y 
cuatro testigos evaluados en 15 ambientes 

Hibrido AF CE Cot EEP MJ MN MO PAL PC SA SCP SGC SY  TJ Tla 

1 58.7 54.7 55.7 54.5 76.3 53.4 63.3 64.2 58.0 57.8 52.3 52.0 61.6 64.8 64.0 
2 59.2 56.0 55.0 54.9 76.8 54.7 65.3 63.2 55.5 59.1 53.4 52.2 63.5 65.7 65.3 
3 58.5 54.7 53.4 53.9 75.4 53.6 64.0 63.4 54.1 58.8 52.9 51.6 63.9 65.0 62.7 
4 58.3 55.7 53.0 55.5 77.1 55.0 64.5 64.8 53.3 59.1 53.0 53.1 62.4 66.1 64.6 
5 56.8 55.3 51.5 53.1 75.3 53.7 64.2 63.5 52.1 57.3 52.7 51.6 61.0 64.8 63.3 
6 58.2 55.3 54.7 54.1 76.5 54.0 64.3 64.5 53.5 58.4 52.8 52.2 64.9 64.9 63.3 
7 59.1 55.3 53.9 54.5 77.5 53.7 64.8 61.6 58.3 57.9 53.0 51.6 63.6 64.8 63.6 
8 57.8 54.3 54.3 53.0 74.9 54.3 64.8 63.6 48.8 58.0 52.8 52.2 62.2 65.2 63.4 
9 57.4 54.7 52.3 53.2 75.9 53.9 64.5 63.2 51.8 58.2 52.5 51.7 60.9 65.8 63.7 

10 60.0 54.3 53.9 54.3 74.1 53.7 65.0 63.6 51.3 58.5 52.3 51.7 62.6 65.1 64.0 
11 59.4 55.0 52.2 53.8 76.5 53.3 64.6 63.9 49.2 59.2 52.7 52.0 63.1 65.5 63.6 
12 57.8 54.7 55.1 53.7 74.7 53.7 64.1 62.7 50.5 57.2 53.0 51.9 63.9 65.0 62.4 
13 57.9 54.7 55.1 53.9 75.8 54.0 65.3 63.5 53.0 57.3 52.6 52.4 60.4 65.5 63.6 
14 58.2 55.0 54.3 54.0 76.9 53.7 66.3 62.7 49.6 58.7 52.1 51.9 60.5 65.4 63.3 
15 58.8 55.0 54.7 54.0 76.6 54.0 66.0 64.5 51.3 58.4 52.9 52.3 65.0 65.3 63.7 
16 58.4 55.0 51.9 52.8 77.4 53.0 65.3 62.8 48.8 58.4 51.9 51.6 62.3 65.2 62.4 
17 59.6 56.0 55.5 55.9 76.8 55.0 65.2 65.3 51.3 58.7 53.2 52.6 61.9 65.8 66.6 
18 58.9 54.7 53.7 54.8 76.2 54.1 65.1 63.4 49.0 57.6 52.2 52.3 62.8 66.3 63.6 
19 59.4 55.7 52.9 53.9 75.9 54.0 64.4 64.3 51.7 58.1 52.7 51.7 63.3 65.8 62.8 
20 56.7 54.3 52.4 53.3 73.7 53.7 63.1 61.4 46.6 57.0 51.4 50.7 64.1 65.0 60.7 
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Cuadro 19A. (Continuacion) 

Hibrido AF CE Cot EEP MJ MN MO PAL PC SA SCP SGC SY  TJ Tla 

21 58.2 55.3 52.4 55.5 77.8 54.0 64.8 62.9 48.3 58.9 53.0 52.3 65.1 64.9 62.0 
22 63.7 55.0 55.0 51.7 77.7 53.7 66.8 65.2 56.4 57.8 52.5 44.1 61.3 65.3 63.3 
23 58.0 55.0 50.4 54.3 74.2 53.3 65.2 65.3 55.4 59.0 51.2 50.3 64.5 65.8 64.4 
24 57.5 55.3 51.2 54.5 75.4 54.3 64.8 63.8 53.3 59.0 53.8 51.5 62.8 65.7 66.0 

                               

Promedio 58.6 55.0 53.5 54.0 76.1 53.9 64.8 63.6 52.1 58.3 52.6 51.6 62.8 65.4 63.6 
DMS 0.05 1.9 1.0 1.9 1.5 3.3 1.2 1.5 1.7 5.5 1.0 1.0 1.0 4.7 1.3 1.2 
CV (%) 1.6 0.9 1.7 1.4 2.1 1.1 1.2 1.3 5.2 0.9 0.9 1.0 3.6 0.9 1.0 

AF=Agua Fria, Puebla, México; CE= Cuyutla Escuintla, Guatemala; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; EEP= El Ejio 
Panamá; MJ= La Máquina Juchitepequez, Guatemala; MN= Managua, Nicaragua; MO= Las Monjas Jalapa, Guatemala; 
PAL=Palmira, Colombia; PC= Playita, Comayagua, Honduras; SA=San Andrés, El Salvador; SCP=Santa Cruz Porrillo, El 
Salvador; SGC= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro, Honduras; TJ= Tiucal, Jutiapa, Guatemala; 
Tla= Tlaltizapán Morelos, México; DMS= Diferencia mínima significativa; CV= Coeficiente de variación. 
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Cuadro 20A. Promedio de días a floración femenina de 20 híbridos tropicales de maíz de endospermo amarillo y 
cuatro testigos evaluados en 15 ambientes 

Hibrido AF CE Cot EEP MJ MN MO PAL PC SA SCP SGC SY TJ Tla 

1 60.0 55.8 56.7 57.4 77.3 54.6 64.7 64.7 58.0 62.0 53.7 53.3 60.8 65.1 65.8 
2 59.3 56.2 56.3 57.4 76.1 56.3 65.7 63.5 55.5 62.3 54.0 54.1 65.8 65.8 67.3 
3 59.0 55.7 54.3 56.4 75.2 54.7 64.3 64.5 54.1 63.0 54.3 53.0 64.1 63.2 65.6 
4 59.0 56.2 54.0 58.6 76.6 57.3 65.3 65.3 53.3 62.7 54.7 54.7 65.5 66.0 66.5 
5 56.3 55.7 52.4 55.7 75.6 53.7 64.3 63.2 52.1 60.0 53.7 52.7 62.7 65.8 64.7 
6 59.0 56.0 56.3 57.0 77.1 55.7 65.3 65.1 53.5 62.3 53.7 54.0 62.4 65.3 65.3 
7 58.7 56.1 55.0 57.4 77.1 55.0 65.3 62.8 58.3 61.7 54.0 53.5 64.0 65.7 65.0 
8 57.0 55.2 55.3 55.7 74.6 54.6 65.7 64.2 48.8 61.3 54.0 54.3 62.0 65.2 65.1 
9 57.0 55.4 53.3 56.0 75.2 54.2 65.0 63.2 51.8 60.7 53.4 53.3 62.0 65.6 63.2 
10 59.0 55.3 55.3 57.0 73.8 54.5 65.0 64.5 51.2 61.3 53.3 52.6 65.8 65.7 64.6 
11 58.0 55.7 53.3 56.3 75.5 53.4 64.7 64.3 49.2 61.7 53.4 53.4 62.8 65.7 63.1 
12 58.0 55.4 56.3 56.7 75.0 54.5 64.0 62.7 50.5 61.0 53.3 53.1 62.4 65.2 65.5 
13 58.7 55.1 56.0 56.6 75.9 55.2 65.7 63.9 53.0 61.0 53.4 53.8 62.8 65.5 64.1 
14 58.0 55.3 55.3 56.7 76.3 54.9 67.0 63.9 49.6 62.7 54.6 52.7 61.1 65.3 65.5 
15 58.7 55.3 55.7 56.7 76.3 54.3 65.0 64.2 51.3 62.3 53.3 54.2 59.1 66.5 64.7 
16 57.7 55.4 53.0 56.0 76.8 52.8 65.7 63.6 48.8 61.7 52.3 53.0 61.4 65.6 64.1 
17 59.3 56.4 56.7 58.7 76.9 55.7 65.7 65.3 51.3 62.0 54.0 54.7 61.0 66.7 66.3 
18 59.7 55.8 54.7 57.6 75.5 55.7 65.0 64.4 49.0 61.0 53.0 53.7 62.4 66.9 64.7 
19 59.0 56.6 54.0 57.0 75.4 55.0 66.3 65.0 51.7 62.3 53.7 53.2 61.5 66.7 66.1 
20 56.7 55.2 53.4 56.0 73.8 53.2 64.3 60.9 46.6 59.7 53.0 51.1 63.0 65.5 61.5 
21 58.0 56.0 53.4 58.3 77.8 53.8 65.3 63.9 48.3 61.7 53.0 54.1 64.0 65.6 63.0 
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Cuadro 20A. (Continuación) 

Hibrido AF CE Cot EEP MJ MN MO PAL PC SA SCP SGC SY TJ Tla 

22 65.0 55.6 56.0 54.3 77.0 54.0 67.3 65.5 56.4 61.0 53.0 44.2 61.3 65.9 66.5 
23 56.3 55.6 51.3 57.3 73.6 53.5 65.3 65.6 55.4 60.7 51.3 50.2 61.8 64.0 64.1 
24 57.3 56.0 52.3 57.4 75.1 55.3 64.3 64.2 53.3 62.3 54.3 51.4 62.3 65.9 66.5 
                

Promedio 58.5 55.7 54.6 56.8 75.8 54.7 65.3 64.1 52.1 61.6 53.5 52.8 62.6 65.6 64.9 
DMS 0.05 1.9 1.0 1.9 1.7 3.1 1.1 1.5 1.3 5.5 1.6 1.2 1.6 4.6 1.9 1.5 
CV (%) 1.6 0.9 1.7 1.4 2.0 0.9 1.1 1.0 5.2 1.3 1.1 1.5 3.6 1.4 1.2 

AF=Agua Fria, Puebla, México; CE= Cuyutla Escuintla, Guatemala; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; EEP= El Ejio 
Panamá; MJ= La Máquina Juchitepequez, Guatemala; MN= Managua, Nicaragua; MO= Las Monjas Jalapa, Guatemala; 
PAL=Palmira, Colombia; PC= Playita, Comayagua, Honduras; SA=San Andrés, El Salvador; SCP=Santa Cruz Porrillo, El 
Salvador; SGC= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro, Honduras; TJ= Tiucal, Jutiapa, Guatemala; 
Tla= Tlaltizapán Morelos, México; DMS= Diferencia mínima significativa; CV= Coeficiente de variación. 
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Cuadro 21A. Promedio de acame de raíz de 20 híbridos tropicales de maíz de endospermo amarillo y cuatro 
testigos evaluados en 11 ambientes 

Hibrido AF CE Cot MN MO PAL PC SA SCP SE SGC SY TJ Tla 

1 2.1 1.5 40.1 0.0 1.5 1.4 1.3 6.7 0.0 0.0 2.6 1.4 10.0 1.8 
2 1.4 0.0 3.4 0.0 0.0 1.1 1.7 11.7 0.0 0.0 0.4 4.1 1.0 2.1 
3 1.4 0.0 46.1 0.0 0.0 9.1 18.6 9.2 0.0 1.3 1.1 12.6 3.9 0.5 
4 0.7 0.0 3.9 0.0 0.0 0.9 2.7 4.7 0.0 0.0 2.0 10.8 0.5 3.6 
5 0.0 0.0 6.1 0.0 3.1 1.2 6.8 11.4 0.0 0.0 0.0 11.2 2.7 3.7 
6 0.0 0.0 4.6 0.0 0.0 2.3 5.6 -1.9 6.3 0.0 2.0 3.8 5.1 1.5 
7 4.0 0.8 18.6 0.0 1.4 1.2 2.9 10.9 0.0 0.7 2.4 4.1 2.6 1.0 
8 6.1 0.0 45.8 0.0 1.4 0.2 6.5 10.0 4.9 1.7 0.9 7.1 4.6 0.0 
9 3.5 0.0 29.2 0.0 1.3 0.1 14.4 10.1 4.0 0.0 0.5 24.3 6.6 0.5 

10 2.0 0.0 30.7 0.0 1.4 1.8 3.8 3.4 0.0 0.6 0.8 7.1 1.9 3.6 
11 0.0 0.0 4.0 0.0 2.8 0.0 4.4 3.3 0.0 0.7 1.7 8.4 1.6 1.1 
12 0.0 0.0 4.3 0.0 0.7 0.0 1.5 7.8 0.0 0.0 1.3 10.3 0.8 0.0 
13 0.0 0.0 5.8 0.0 0.7 0.2 0.4 6.2 0.0 0.0 0.8 9.0 1.4 2.5 
14 0.0 0.0 7.2 0.0 1.4 0.8 5.6 7.0 0.0 1.3 0.2 6.0 4.5 1.0 
15 1.4 0.0 1.2 0.0 0.8 0.6 0.7 25.7 0.0 0.0 1.7 8.5 0.2 0.0 
16 0.7 0.0 15.7 0.0 2.9 0.0 1.3 27.6 0.0 0.0 1.3 19.9 2.9 1.6 
17 0.0 0.0 16.2 0.0 0.7 5.7 2.8 1.9 3.3 0.0 2.0 9.4 0.5 1.6 
18 0.7 0.0 19.8 0.0 2.1 1.1 7.4 11.2 0.0 0.0 1.3 3.3 2.3 3.5 
19 2.0 0.0 3.6 0.0 0.0 2.1 2.0 7.6 0.0 2.0 3.2 4.2 2.1 1.6 
20 0.0 0.0 23.4 0.0 1.4 0.0 5.1 33.7 1.5 0.0 0.2 2.1 3.9 4.6 
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Cuadro 21A. (Continuación) 

Hibrido AF CE Cot MN MO PAL PC SA SCP SE SGC SY TJ Tla 

21 0.7 0.0 33.5 1.0 1.7 3.6 2.7 22.6 11.4 0.0 2.0 46.6 11.7 2.1 
22 5.1 0.0 33.1 0.0 4.5 1.8 5.9 6.6 21.3 0.0 7.2 11.6 11.1 1.6 
23 2.8 1.6 20.3 0.0 1.4 1.8 0.4 3.2 0.0 0.0 1.9 8.8 2.3 0.0 
24 0.7 0.0 4.1 0.0 2.6 3.2 0.9 7.1 0.0 0.0 2.4 36.7 5.3 2.6 

               

Promedio 1.5     0.2 17.4 0 1.4 1.7 4.3 10.3 2.2  0.3 1.6 11.3 3.7 1.8 
DMS 0.05 3.0 1.4 22.5 0.6 3.4 6.2 7.9 26.6 7.7 1.8 3.3 16.3 8.0 3.1 
CV (%) 100.4 416.6 63.2 692.8 116.5 182.8 91.3 126.5 171.3 258.4 97.4 70.5 105.5 85.0 

AF=Agua Fria, Puebla, México; CE= Cuyutla Escuintla, Guatemala; Cot= Cotaxtla, Veracruz, México; MO= Las Monjas 
Jalapa, Guatemala; PAL=Palmira Colombia; Playita Comayagua. Honduras; PC= Playita, Comayagua, Honduras; 
SA=San Andrés, El Salvador;  SGC= San Gilberto Chinandenga, Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro, Honduras; Tiucal, TJ= 
Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapán Morelos, México; DMS= Diferencia mínima significativa; CV= Coeficiente de 
variación. 
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Cuadro 22A. Promedio de acame de tallo de 20 híbridos tropicales de maíz de endospermo amarillo y cuatro 
testigos evaluados en 14 ambientes 

Hibrido AF CE Cot MN MO PAL PC SA SCP SE SGC SY TJ Tla 

1 0.0 0.1 0.0 2.1 0.0 1.4 2.5 0.0 0.0 40.4 0.7 1.7 7.4 18.7 
2 0.0 0.0 0.0 3.6 2.4 0.0 0.8 0.0 0.0 25.5 0.7 3.8 2.9 31.1 
3 0.0 0.3 0.0 9.3 2.5 0.0 0.6 0.0 0.0 24.9 1.4 1.8 4.2 30.0 
4 0.0 0.0 0.0 4.1 0.7 0.0 1.1 0.0 1.5 28.5 0.8 1.2 3.9 17.0 
5 0.7 0.5 0.0 -0.6 3.3 1.1 1.0 0.8 1.5 35.1 1.5 1.4 15.5 28.5 
6 0.0 0.0 0.6 2.1 0.7 0.0 0.3 0.0 0.0 29.9 1.4 3.3 12.6 43.3 
7 0.7 0.1 0.0 2.5 0.0 0.0 2.0 0.0 0.0 21.1 2.6 0.5 5.7 15.7 
8 1.3 0.1 0.0 9.0 0.8 3.6 -0.4 0.0 0.0 37.2 0.0 14.9 4.5 29.9 
9 1.4 0.0 0.0 3.7 0.7 2.8 1.0 0.0 0.0 25.0 0.0 3.7 6.6 54.9 
10 0.0 0.0 0.0 1.4 0.6 0.0 0.2 0.0 0.0 29.9 0.0 -0.2 5.8 14.2 
11 0.0 0.3 0.0 8.2 0.0 0.0 0.2 0.0 0.0 33.2 0.7 2.3 0.0 26.2 
12 0.7 0.0 0.0 1.6 0.7 1.2 0.2 0.0 0.0 46.5 0.0 2.1 3.8 32.5 
13 1.4 0.0 0.0 1.1 0.0 1.1 2.4 0.0 0.0 30.4 0.0 4.6 2.9 46.4 
14 0.0 0.0 0.0 6.3 0.0 0.0 0.8 0.0 0.0 28.8 0.0 6.3 0.7 34.9 
15 0.0 0.1 0.0 0.4 1.9 1.1 0.0 0.0 0.0 24.4 0.0 1.2 2.1 28.3 
16 0.7 0.0 0.0 8.8 2.1 0.0 1.4 0.0 0.0 43.1 0.0 0.4 3.7 45.7 
17 0.0 0.0 0.0 6.2 0.7 0.0 -0.3 0.0 0.0 29.3 4.5 5.5 2.7 53.5 
18 0.0 0.1 0.0 5.9 4.1 0.0 -0.2 0.0 0.0 25.6 0.0 1.6 1.3 17.1 
19 0.0 0.0 0.6 2.0 1.4 0.0 0.7 0.0 0.0 20.2 0.0 2.9 2.1 18.5 
20 2.1 0.0 0.9 0.7 0.7 0.0 -0.1 0.0 0.0 22.7 0.0 2.5 12.4 20.5 
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Cuadro 22A. (Continuación) 

Hibrido AF CE Cot MN MO PAL PC SA SCP SE SGC SY TJ Tla 

21 0.7 0.0 0.0 4.9 1.6 1.4 0.2 0.0 1.9 30.2 0.0 2.3 6.6 32.1 
22 0.0 0.1 0.0 2.8 0.0 0.0 0.3 0.0 0.0 38.4 4.6 0.7 14.8 25.0 
23 1.5 2.3 0.0 7.2 1.2 0.0 0.1 0.0 5.6 27.8 0.8 0.8 3.3 33.7 
24 0.7 0.2 0.6 2.2 2.5 0.0   0.0 0.0 0.0 32.1 3.4 10.5 5.9 39.5 

               

Promedio 0.5 0.1 0.1 4.0 1.2 0.6 0.6 0.0 0.4 30.4 1.0 3.2 5.5 30.7 
DMS 0.05 1.9 1.4 0,8 6.6 3.5 2.9 1.5 0.5 3.7 20.4 3.4 6.4 7.5 20.9 
CV (%) 190.7 524.6 330.3 81.4 146.4 245.9 120.0 692.8 413.8 32.9 173.3 99.7 66.9 33.4 

AF=Agua Fria, Puebla, México;  EEP= El Ejido Panamá; MN= Managua Nicaragua; MO= Las Monjas Jalapa, Guatemala; 
PAL=Palmira Colombia; PC= Playita, Comayagua Honduras; PC= Playita, Comayagua, Honduras; SGC= San Gilberto 
Chinandenga, Nicaragua; SY= Sulaco, Yoro, Honduras; TJ=Tiucal, Jutiapa, Guatemala; Tla= Tlaltizapan, Morelos, 
México; DMS= Diferencia mínima significativa; CV= Coeficiente de variación. 
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