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I. INTRODUCCIÓN 

 

El maíz es uno de los principales alimentos en la dieta del mexicano y es  

cultivado en casi todo el territorio, de este cultivo se deriva una gran cantidad  

de productos, sin embargo existe factores bióticos y abióticos que perjudican la 

calidad y cantidad de producción, por tal motivo es necesario desarrollar 

métodos que permitan luchar contra dichos factores. 

 

 

En la actualidad, el mejoramiento genético es una  herramienta  que ha 

permitido modificar el comportamiento de los cultivos, desarrollando materiales 

de mayor calidad, resistentes a plagas y enfermedades, pero sobre todo con 

alto potencial de rendimiento a bajo costo satisfaciendo de esta manera las 

necesidades de los productores. 

 

 

 Los programas de mejoramiento han permitido el desarrollo de nuevos 

híbridos de buen comportamiento agronómico, con potencial de rendimiento y 

estabilidad, sin embargo para lograr esto es necesaria la evaluación de los 

híbridos en ambientes representativos para poder seleccionar aquel que 

muestre tener las características antes mencionadas. 

 

 

  Un factor determinante en la selección de nuevos híbridos es el 

germoplasma utilizado, así como su la estabilidad, además del excelente 

comportamiento agronómico, para ello se han desarrollado métodos que 

permiten mejorar dichas características de manera simultánea como es el caso 
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de índices de selección, otra herramienta es el modelo AMMI (Efectos 

principales aditivos e interacción multiplicativa) el cual permite analizar los 

efectos de Interacción Genotipo Ambiente (IGA) y el modelo SREG que además 

de considerar la IGA incluye el efecto genético y la estabilidad, todo esto 

mediante  gráficos biplot. 

 

 

 En el presente trabajo de investigación se plantea seleccionar híbridos 

triples a través de índices de selección (IS) el cual permiten separar genotipos 

con base en la consideración simultánea de varios caracteres; además se 

pretende encontrar  líneas y probadores con los mejores efectos genéticos de 

aptitud combinatoria general (AGG) para  IS a través  del análisis de línea por 

probador. 
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OBJETIVOS. 

 

 

 Identificar híbridos experimentales con buen comportamiento agronómico 

y estabilidad auxiliado por las herramientas de índices de selección (IS) y 

el grafico generado por el modelo regresión de los sitios. 

 

 

 Seleccionar las mejores líneas y probadores en relación a efectos 

genéticos de ACG para el valor estimado de índice de selección. 

 

 

HIPÓTESIS. 

 

 

 Se asume que al menos uno do los híbridos experimentales en 

evaluación tendrá buen comportamiento agronómico y estabilidad. 

 

 

 Al menos una línea y un probador tendrán mejores efectos genéticos 

para el valor estimado de índice de selección. 



 
 

II. REVISIÓN DE LITERATURA 

 

HIBRIDACIÓN 

 

La hibridación en maíz se considera como un método genotécnico que 

tiene como objetivo principal el aprovechamiento de la generación F1 (híbrido) 

provenientes del cruzamiento entre dos progenitores (P1 y P2) con cualquier 

estructura genotípica, las cuales pueden ser líneas endogámicas, variedades de 

polinización libre, variedades sintéticas o poblaciones F1 en el caso de las 

cruzas dobles (Márquez, 1988). 

 

 

 Bernis et al. (2004) expresan que el propósito fundamental de la 

hibridación es tener un sólo genotipo que posea genes favorables,  proveniente 

de la cruza de dos o más genotipos diferentes. 

 

 

 Paterniani (1990) considera que las etapas más importantes en la 

investigación y desarrollo de híbridos son: 1) endocría de los cultivares de 

polinización abierta o de poblaciones F2 para desarrollar líneas puras; 2) 

evaluación de las líneas por su habilidad combinatoria; 3) combinación de las 

mejores líneas para la producción de distintos tipos de híbridos; y 4) prueba e 

identificación de híbridos superiores para su uso por los agricultores. 

 

 

Técnicamente, un híbrido es la primera generación F1 de un cruzamiento 

entre dos genotipos claramente diferentes; normalmente se producen 
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numerosos tipos de híbridos para combinar diferentes caracteres de los 

distintos genotipos. El híbrido F1 es usado para la producción comercial, por lo 

que debe mostrar un razonable alto grado de heterosis para que el cultivo y su 

producción sean económicamente viables (Paliwal, 1986). 

 

 

ESTABILIDAD 

 

 Everson et al. (1978) definieron estabilidad como el comportamiento de 

un genotipo con respecto a aquellos factores del ambiente que varían de una 

localidad a otra, estableciendo que mientras más estable es un genotipo, menos 

sensitivo es su comportamiento a los cambios ambientales dentro de una 

determinada localidad, y cada genotipo alcanza su máximo comportamiento 

biológico en un ambiente particular que puede determinarse como óptimo. 

 

 

  Por su parte, Laing (1978) definió la "estabilidad" como el 

comportamiento relativo de un cultivar (genotipo) ante las variaciones de las 

condiciones ambientales a través del transcurso del tiempo en cualquier 

localidad. Eberhart y Russell (1966) consideraron que los genotipos estables 

son aquellos que presentan una baja interacción con los ambientes en el cual 

se desarrollan.  

 

 

 Córdova et al. (1991) expresa que la aplicación de modelos donde se 

estiman parámetros de estabilidad que identifican el comportamiento de los 

cultivares a través de diversos ambientes, contribuye a la selección apropiada  

de los genotipos. 
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 Castañón et al. (2000) en una investigación utilizo el modelo AMMI  para 

evaluar la estabilidad de híbridos experimentales a través de variables 

agronómicas de interés, considerando este modelo como una herramienta útil  

para selección de material experimental con mayores posibilidades de éxito. 

 

 

 Córdova et al. (1992) menciona que los modelos de Eberhart y Russell y 

AMMI coinciden en 40% de los casos  para identificar híbridos estables. Este 

mismo autor, comenta que la aplicación de modelos donde se aplican 

parámetros de estabilidad que identifican el comportamiento de los cultivares a 

través de diversos ambientes contribuyen a la selección apropiada de los 

genotipos. 

 

 

ÍNDICES DE SELECCIÓN 

  

 Un Índice de selección es una metodología utilizada para hacer selección 

de manera simultánea para varias características, la cual toma en consideración 

además de los aspectos genéticos, la importancia económica de las 

características involucradas (Yáñez, 2005). 

 

 

 Por otra parte, Restrepo et al. (2008) definen el índice de selección como 

un método de puntaje total en el cual se desarrolla una ecuación que da  

valores óptimos a la importancia económica de cada característica, de manera 

que permite separar genotipos con base en la evaluación simultanea de varios 

caracteres y estableciendo niveles mínimos de aceptación y el descarte de los 

individuos que estén por debajo de ellos.  
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 Cerón et al. (2005) expresa que en la actualidad existen varios métodos 

para el mejoramiento genético simultáneo de varios caracteres, y los tres de 

mayor importancia son: selección en tándem, selección simultánea de 

caracteres independientes e índice de selección (IS). Los índices de selección 

permiten separar genotipos con base en la evaluación simultánea de varios 

caracteres. 

 

 

 Barreto et al. (1991) desarrollaron un modelo para estimar índices de 

selección el cual se basa en una fórmula que requiere de dos parámetros 

importantes: la intensidad, que es el valor económico asignado a cada variable 

y la meta, que va a estar en función a la media y la desviación estándar de cada 

variable que equivale a la presión de selección aplicada para la variable en 

cuestión.  

 

 

 Morales et al. (2005) mencionan que al considerar el valor de IS como un 

parámetro, que incluye un conjunto de datos de diversas características, ya sea 

que se utilicen valores fenotípicos o genotípicos, esta herramienta resulta ser 

confiable al llevar a cabo selección de germoplasma para el desarrollo de 

nuevos híbridos. 

 

 

APTITUD COMBINATORIA 

 

  La aptitud combinatoria es la capacidad que tiene un individuo o una 

población de interactuar con otros, la cual deberá ser evaluada por su 

descendencia. Esta capacidad no deberá determinarse en un sólo individuo de 

la población sino en varios, con el objetivo de poder realizar selección en 

aquellos que muestren mayor efecto de aptitud combinatoria (Márquez, 1988). 
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 Morata et al. (2006) mencionan que la ACG está relacionada a factores 

genéticos con efecto aditivo y la ACE a factores genéticos con efecto no aditivo 

(dominancia y epistasis). Ambos parámetros se estiman a partir de cruzas 

dialélicas. Estos autores realizaron un experimento  en el que evaluaron líneas 

utilizando el método 4 modelo l de Griffing, con el objetivo de determinar la 

aptitud combinatoria general y específica para rendimiento. Los resultados que 

obtuvieron fue que los híbridos formados con mayores efectos de ACG  y ACE 

podrían ser utilizados como compuestos incrementando la variabilidad  del 

germoplasma o para la formación de híbridos comerciales. 

 

 

 Guillen et al. (2009) evaluaron poblaciones de maíz tropical para 

rendimiento, utilizando el método ll de Griffing, con la finalidad de estimar la 

ACG de las poblaciones y la ACE de las cruzas; por lo que encontraron que los 

efectos no aditivos fueron el componente principal en la expresión del 

rendimiento. Estos autores recomiendan utilizar poblaciones que expresen 

mayor ACG para la obtención de variedades sintéticas. Asimismo, las cruzas 

que demuestren  mejor comportamiento de ACE para la formación de híbridos. 

 

 

 Por otra parte, Ávila et al. (2009) coinciden que al realizar un estudio  

para determinar efectos de ACG y ACE así como efectos recíprocos en el 

rendimiento empleando el método l de Griffing. De misma manera estos autores 

mencionan que los efectos no aditivos son de mayor relevancia en el 

rendimiento de grano, así como en días a floración masculina y longitud de 

mazorca, en tanto los efectos aditivos fueron de importancia solo en altura de 

planta. 

 

 

 Reyes et al. (2004) realizaron un experimento para estimar parámetros 

genéticos de maíz Tuxpeño, así como efectos de ACG y AGE de líneas S1 
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utilizando el método cuatro de Griffing. Los resultados obtenidos de esta 

investigación demostró que la varianza genética aditiva resulto cinco veces 

mayor que la varianza genética de dominancia, aunque estos autores indican 

que tanto los efectos aditivos como los de dominancia son importantes en la 

expresión genética del rendimiento. 

 

 

 Sierra et al. (2000) señalan que las líneas pueden ser usadas en la 

formación de nuevos híbridos. Más sin embargo afirman que es necesario 

realizar pruebas que permitan discriminar estas líneas en base a su buena ACG 

y ACE, así como su comportamiento per-se ya sea para rendimiento, 

adaptación o producción de su semilla. 

 

 

 Vergara et al. (2005) realizó una investigación utilizando un análisis de 

línea por probador para estimar efectos de ACG y ACE, dicho trabajo estuvo 

conformado por líneas elite S6-S10 provenientes del Centro Internacional de 

Mejoramiento de Maíz y Trigo (CIMMYT), las cuales fueron cruzadas con líneas 

desarrolladas por el Instituto Mexicano del Maíz (IMM) de la Universidad 

Autónoma Agraria Antonio Narro (UAAAN) utilizadas como probador. Los 

autores encontraron que las combinaciones heteroticas de dichos materiales 

pueden ser utilizados para desarrollar nuevos híbridos y al mismo tiempo 

incorporar germoplasma del CIMMYT a los material derivados por el IMM. 

 

 

INTERACCIÓN GENOTIPO AMBIENTE 

 

 El estudio del Genotipo (G), el Ambiente (E), así como la interacción de 

ambos (G + GE), se ha incrementado en los últimos años por los 

fitomejoradores y otros investigadores agrícolas; por tal motivo se han 

desarrollado métodos que permiten su estudio, como son: el método AMMI 
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(Efectos principales aditivos e interacción multiplicativa) propuesto por Zobel et 

al. (1988) y el modelo de análisis de regresión en los sitios (SREG) propuesto 

por Yan et al. (2000) también conocido como grafica GGE. 

 

 

 Gordon et al. (2006) mencionan que la evaluación de genotipos en 

ambientes contrastantes permiten la recomendación a los productores de 

nuevos materiales para una región o zona especifica; de manera que es 

necesario clasificar estos genotipos ya sea por su adaptabilidad, lo cual quiere 

decir que solo aprovechan favorablemente el estimulo del ambiente, o 

estabilidad que además de aprovechar el estimulo permiten ajustarse a las 

condiciones ambientales manteniendo siempre su productividad.  

 

 

 Williams et al. (2010) comentan que el modelo AMMI (efectos principales 

aditivos e interacción multiplicativa) permite analizar a detalle los efectos de IGA 

(interacción genotipo ambiente), siendo indispensable esta evaluación para 

rendimiento de cualquier cultivo, de tal manera que se pueda explotar su 

capacidad de adaptación amplia como especifica, dando como resultado mayor 

eficiencia en la selección de genotipos para una región en particular. 

 

 

Por otra parte, Córdova (1991) mediante un estudio que realizo, 

menciona que es de gran importancia evaluar la interacción genotipo-ambiente 

de los cultivares, debido a que su comportamiento puede cambiar en ambientes 

contrastantes. 

 

 

Dicho estudio consistió en evaluar 36 híbridos de maíz en 15 ambientes 

utilizando los modelos AMMI (efectos principales aditivos e interacción 

multiplicativa) y Eberhart y Russell, para estimar la estabilidad de los materiales, 
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siendo este el principal objetivo. El modelo AMMI resulto ser más eficiente para 

la identificación de genotipos estables debido a que facilita entender la IGA, así 

como estimaciones de rendimiento más precisas, lo cual hace posible que las 

recomendaciones de variedades sean más confiables y además permite un 

mejor progreso en programas de mejoramiento. 

 

 

La interacción genotipo ambiente se origina como consecuencia de la 

inestabilidad de los genotipos en los diferentes ambientes, es por eso que 

resulta de gran importancia cuantificar e interpretar la magnitud de este 

componente (Ibáñez, 2006), uno de los objetivos de este estudio fue evaluar la 

variabilidad de los genotipos, además determinar el patrón de respuesta entre 

los híbridos y ambientes. Para tener una apreciación más clara de su 

comportamiento, y poder determinar que genotipo fue el mejor en todos los 

ambientes, cual tuvo mejor comportamiento en un ambiente en particular, que 

ambiente discrimina mejor, todo esto a través de valores estimados de IS. 

 

 

GRAFICOS BIPLOT 

 

 

 El modelo de regresión de los sitios (SREG) permite el análisis de 

ensayos comparativos de rendimiento en multiambientes, principalmente si el 

ambiente (E) es la variación más importante con respecto a la aportación del 

genotipo (G), así como la interacción de ambos (GE); dicho modelo incluye un 

análisis bilineal G+GE, proporcionando un grafico del comportamiento 

(rendimiento y estabilidad) de los genotipos llamado biplot GGE, el cual permite 

identificar el genotipo con mayor potencial en cada ambiente y al mismo tiempo 

agrupar genotipos y ambientes con patrones de respuesta similar (Ibáñez et al. 

2006). 
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 Rodríguez et al. (2005) en una investigación para caracterizar las áreas 

de producción de trigo de temporal en México para rendimiento, analizaron 7 

variedades comerciales evaluadas en 50 ambientes, en 24 localidades de 10 

estados. Los resultados obtenidos de este estudio fueron comparados con 

cuatro métodos de análisis multiplicativo para analizar la interacción genotipo 

ambiente: 1) agrupamiento sin transformación de datos, 2) agrupamiento con 

datos estandarizados dentro de ambientes, 3) análisis AMMI, 4) análisis SREG; 

siendo este ultimo el método con mayores ventajas, permitiendo analizar tanto 

la IGA como el análisis de sectores en la grafica de componentes principales. 

 



 
 

III. MATERIALES Y MÉTODOS 

 

 MATERIAL GÉNETICO 

 

 El material genético para el presente trabajo de investigación estuvo 

formado por 83 híbridos, de los cuales 81 son experimentales y 2 testigos 

comerciales AN-457 y PUMA. Los híbridos experimentales se originaron por el 

cruzamiento de 47 líneas con diferente grado de endogamia de las cuales 11 

corresponden a líneas públicas; 18 son derivadas de híbridos comerciales y 18 

pertenecen al programa del IMM, con 8 cruzas simples de los cuales 3 

pertenecen al grupo enano y 5 al normal utilizadas como probadores, dichos 

cruzamientos se llevaron a cabo en el campo experimental “Dr. Mario Castro 

Gil” de la Universidad Autónoma Agraria Antonio Narro, ubicado en el municipio 

de Tepalcingo, Morelos en el ciclo Otoño-Invierno 2007-2008. 

 

 

Los híbridos experimentales y testigos, fueron evaluados en tres 

ambientes: Celaya, Gto., El Prado, N. L. durante el ciclo Primavera-Verano 

2008 y El Prado, N. L, en el ciclo Primavera-verano 2009. Las características de 

estas localidades se muestran  en el Cuadro 3.1 

 
 
Cuadro 3.1 Situación geográfica y características climáticas de las localidades 
de evaluación. 

Localidad Latitud  Longitud Altura Temp. Media Precipitación  

  Norte Oeste (msnm) Anual °C Pluvial  (mm) 

 
Celaya Gto. 20°32' 100°49' 1754 21 597 
El Prado N.L. 24°12' 100°05' 1890 18 300 
FUENTE: INEGI 2003 
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Descripción de los ambientes Fechas de siembra y descripción de la 
parcela experimental 
 

 La siembra de dichos materiales se realizó de forma manual depositando 

dos semillas por golpe, bajo un diseño de bloques incompletos mediante  un 

arreglo alfa-latice con dos repeticiones por localidad. 

 

 

 La parcela experimental consistió en surcos con 35 plantas de 5 metros 

de longitud y 0.75 metros de ancho para la localidad de Celaya Gto., para El 

Prado N. L. en ambos años el ancho del surco fue de 0.92 metros. 

 

 

 Las fechas de siembra de los materiales en las diferentes localidades 

fueron las siguientes: Celaya Gto. 23 de mayo del 2008, El Prado Nuevo León 

28 de mayo del 2008, El Prado Galeana Nuevo León 29 de mayo del 2009. 

 

 

Labores culturales 

 

Fertilización 

 

 La dosis de fertilización para las localidades fue de 180-90-00 kg ha-1 de 

nitrógeno y fosforo respectivamente, al momento de la siembra se aplico todo el 

fosforo y únicamente el 50 porciento del nitrógeno, el resto se aplico al de 

realizar el primer cultivo. 

 

Riegos 

 

 El primer riego en las diferentes localidades se llevo a cabo una vez 

realizada la siembra, para asegurar una buena germinación de la semilla. 
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Posteriormente los riegos fueron variados en cada localidad de acuerdo a las 

condiciones climatológicas del lugar y las necesidades del cultivo. 

 

Control de malezas 

 

 En las tres localidades se aplico un herbicida pre-emergente de nombre  

Primagram Gold, (su ingrediente activo es S-Metalaclor + atrazina) utilizando 

una dosis de 4 l ha-1 aplicado después del riego de siembra, posteriormente se 

realizo un cultivo a los 40 días de siembra. 

 

Cosecha 

 

 Esta actividad se realizo de forma manual por parcela útil, en las tres 

localidades para posteriormente registrar el peso de campo y el contenido de 

humedad de los diferentes materiales. 

 

 

Variables agronómicas evaluadas 

 

 Floración masculina (FM). Número de días transcurridos desde la fecha 

de siembra hasta cuando el 50 % de las plantas por parcela experimental 

presentaron anteras dehiscentes. 

 

 

 Floración femenina (FF). Número de días transcurridos desde la fecha 

de siembra hasta cuando el 50 % de las plantas por parcela experimental 

presentaron jilotes con estigmas receptivos. 
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 Sincronía floral (SF). Diferencia de los días transcurridos entre la 

floración masculina y la femenina, en este trabajo se  tomo como base a la 

floración masculina. 

 

 

 Altura de planta (AP). Distancia en centímetros comprendida desde el 

nivel del surco hasta la inserción de la hoja bandera. Se midió una planta 

representativa por parcela experimental. 

 

 

 Altura de mazorca (AM). Distancia en centímetros comprendida desde 

el nivel del surco hasta el nudo donde se inserta la mazorca principal. Se midió 

una planta representativa por parcela experimental. 

 

 

 Relación mazorca-planta (RMP). Relación que existe entre la altura de 

planta y mazorca, expresada en por ciento. 

 

 

 

 Calificación de planta (CP). Se refiere a un valor asignado a la planta 

en base a su apariencia visual por parcela útil, en la que se considera el porte, 

sanidad y uniformidad de la planta. La  escala asignada fue  de 1 a 5 (1 muy 

buena y 5 muy mala). 

 

 

 Calificación de mazorca (CM). Se refiere al valor asignado a la mazorca 

en base a su apariencia visual por parcela útil, considerando  daños causados 

por insectos o enfermedades, tamaño, uniformidad y llenado de grano. La 

escala asignada fue de 1 a 5 (1 muy buena y 5 muy mala). 
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 Prolificidad (PROL). Es la cantidad de mazorcas  cosechadas dividido 

entre el número de plantas cosechadas por parcela útil y expresada en por 

ciento mediante la siguiente fórmula: 

 

 

 

 Peso de campo (PC). Es el peso total de las mazorcas cosechadas por 

parcela útil con la humedad existente al momento de la cosecha. Su valor se 

expresa en Kg. 

 

 

 Por ciento de humedad (%H). Se obtiene tomando una muestra 

aleatoria aproximadamente de 200 gr, de las mazorcas cosechadas por cada 

parcela experimental. Esta muestra se coloca en un aparato de medición Dickie 

John, el cual mide la cantidad de humedad del grano. 

 

 

 Rendimiento (REND). Para estimar el rendimiento de las mazorcas 

cosechadas por parcela útil en toneladas por hectárea al 15.5 % de humedad 

de todos los materiales, se multiplico el peso seco (PS) por el factor de 

conversión (FC), cuyas formulas son las siguientes: 

 

 

Donde: 

 

 %H= por ciento de humedad; PC= peso de campo 
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Donde: 

 FC= factor de conversión para expresar el rendimiento en toneladas por 

hectárea al 15.5 por ciento de humedad; 10,000= valor correspondiente a la 

superficie de una hectárea en m2; APU= área de parcela útil. Es el producto de 

la distancia entre surcos por la distancia entre plantas por el número correcto de 

plantas por parcela útil; 0.845= constante para obtener el rendimiento al 15.5 

por ciento de humedad; 1,000= coeficiente para obtener el rendimiento en t ha-1. 

 

 

Rendimiento ajustado por covarianza 

 

 Debido a que el número de plantas no fue el mismo en cada parcela 

experimental, se ajustaron los datos obtenidos de rendimiento mediante un 

análisis de covarianza, con la finalidad de determinar si el número de plantas 

influía en dicha variable. Una vez llevado a cabo el análisis y al realizar la 

prueba de F se encontró que la covariable mostraba significancia. 

Posteriormente se realizo el ajuste de rendimiento mediante la siguiente 

fórmula: 

 

Ŷij = Yij – bi  (Xi - µ) 

 

Donde: 

 

 Ŷij= se refiere al rendimiento ajustado por la covarianza; Yij = es el 

rendimiento sin ajuste del i-esimo tratamiento; bi = coeficiente de regresión 

ajustado; Xi = es el número de plantas cosechadas por parcela; µ = se refiere al 

promedio de plantas cosechadas por experimento. 

 

 

 Este ajuste se realiza para aquellos ensayos que demuestran efectos 

significativos en la expresión de rendimiento por causa de la covariable.  
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Análisis de varianza de 12 variables agronómicas  

 

 Se realizo un análisis de varianza combinado a través de localidades 

considerando las 12 variables bajo evaluación, empleando el siguiente diseño 

estadístico: 

 

 

 

Donde: 

 

 Yijk =  valor del IS de la i-ésima localidad de la j-ésima repetición del k-

ésimo genotipo; μ = media general; Li = efecto de la i-ésima localidad; Rj(i) = 

efecto de la j-ésima repetición dentro de la i-ésima localidad; Tk = efecto del k-

ésimo genotipo; TLk(i) = efecto del k-esimo tratamiento por  la i-esima localidad; 

εijk = efecto del error. 

 

 

Grafico biplot del modelo AMMI  

 

 Para seleccionar a los mejores genotipos es necesario realizar un IS, 

debido a que las variables de evaluación FM, FH, SF, AP, AM, RMP, CP, CM, 

PROL, AT, AR y REND  mostraron diferencias significativas, pero se desconoce 

si se deben de considerar todas las variables o solo algunas de ellas. 

 

 

 Con la finalidad de conocer la relación entre las variables bajo 

consideración, se realizo una grafica biplot  bajo el modelo AMMI,  para 

observar la interacción híbridos por variable, y de esta manera ver que variables 

están correlacionadas y realizan el mismo trabajo al momento de la selección, 

esto con la finalidad de hacer más eficiente la selección del germoplasma 

mediante IS. 
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 Ante esta situación se procedió a realizar un grafico biplot bajo el modelo 

AMMI (efectos principales aditivos e interacción multiplicativa) el cual permitió 

modelar la relación que existe entre las 12 variables de interés agronómico 

generando una gráfica “biplot”, en la cual se observan con mayor claridad los 

resultados  

 

 

 La modificación que se hizo en este modelo fue que en lugar de 

considerar ambientes o localidades, se consideraron las 12 variables con la 

finalidad de conocer los patrones de relación que existen entre ellas, 

permitiendo así seleccionar las de mayor relevancia por cada grupo altamente 

correlacionado, es decir la interacción fue tratamientos por variable. 

 

Empleando el  modelo AMMI bajo la siguiente fórmula: 

ijjkikk

p

k

jijij egY   
1

 

Donde:  

 

 :ijY  Es la respuesta media de un genotipo i en un ambiente j; :jμ  

Media del ambiente j para todos los genotipos y en este modelo se estima por 

medio de ˆ
j jμ Y ; ig : efecto del i-ésimo genotipo; je : efecto del j-ésimo 

ambiente; k : Es el valor propio del eje k de componentes principales; :ikγ  

Son los vectores propios unitarios genotípicos asociados a λk; :jkα  Son los 

vectores propios unitarios ambientales asociados a λk; :ijε  Error del genotipo i 

en el ambiente j, :p Número de ejes de componentes principales considerados 

en el modelo AMMI. 
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Índice de selección de ponderación libre 

 

 La efectividad en el proceso de selección y su continuidad en el tiempo 

va a depender de las herramientas que se utilicen para conseguirlo. 

Anteriormente una de las características que buscaban lo mejoradores era el 

rendimiento, el día de hoy deben ser otras variables que son de suma 

importancia para que los materiales tengan un buen comportamiento.  

 

 

 Es por eso que en esta investigación se consideraron varios caracteres a 

la vez para tener una mayor respuesta en la selección del germoplasma en 

estudio. Tomando en cuenta lo anterior, se utilizó el método de índices de 

selección (IS) el cual  se basa en la selección simultanea de varios caracteres, 

desarrollado por Barreto et al. (1991).  

 

 

 A continuación se describen la formula usada en la metodología 

desarrollada por Barreto et al. (1991): 

 

IS =         2
1

222
*....** InMnYnIjMjYjIiMiYi   

 

Donde:  

 

 IS = es el índice de selección; nYi.. Es la variable en unidades Z; 

nMi.. es la meta de selección (definida por el usuario); nIi.. Es la intensidad 

de selección (definido por el usuario) para las características ji,…n. 

 

 

 Al momento de correr los datos, las unidades en que están 

representadas las variables deben estar estandarizadas para que estas puedan 

combinarse entre sí, ya que están representadas en unidades distintas (días, 
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Kg, ha-1, ton), por lo que se estandarizaron mediante la fórmula del valor Z que 

a continuación se describe:  

 

S

YY
Z

j 
  

Donde: 

 

 Z = es el valor estandarizado; Yj = es el valor para la entrada j; Ȳ= es el 

promedio de todas las entradas; S = es la desviación estándar del grupo de 

entradas 

 

Continuando con la descripción de las formulas tenemos que:  

 

 La meta de selección: se considera como lo que el mejorador desea 

lograr con la selección en base a las desviaciones  estándar, en el programa 

solo se puede tomar un valor  que va desde -3 a +3 que corresponde a un 99% 

dentro de una distribución normal. Los valores positivos seleccionan los 

genotipos que se encuentran por arriba del promedio de la población (en este 

caso para la variable RTO), por su lado los valores negativos seleccionan los 

genotipos que se encuentran por debajo de la media (en este caso para las 

variables: FH, AM, SF y REND). 

 

 

 La intensidad de selección: mediante la intensidad le otorgamos 

importancia a las variables de acuerdo al interés, y esta puede ser diferente 

para cada variable, tomando valores que van de 0 a 10 y mientras más grande 

sea el valor mayor peso se le da a la variable en la selección, o en su caso si se 

usa un valor de cero es porque el usuario no quiere que esa variable sea 

considerada y por lo tanto el programa no la toma en cuenta al correr los datos. 
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 El criterio que se tomo en este experimento, para que no hubiera sesgos 

en los resultados de IS, se determino utilizar los mismos valores para las 

intensidades de las variables en las tres localidades con sus dos repeticiones 

las que se definieron en  base a la importancia que tiene cada variable en las 

localidades evaluadas.  

 

 

 Para Barreto (1991) el índice de selección más bajo representa que el 

genotipo contiene las características que él está buscando o que se acerca 

mucho a este. Por el contrario mientras más grande sea el valor del índice de 

selección, significa que el genotipo es todo lo contrario de lo que buscamos. El 

mejor genotipo es aquel que tiene el valor más pequeño del índice. 

 

 

 Para calcular los IS este se realizo por repetición y por localidad, 

tomando en cuenta los datos de las variables de mayor importancia en las tres 

localidades en estudio. Esto con el objetivo de realizar un análisis de varianza 

combinado y por localidad para hacer un comparativo de los datos y con base 

en ello determinar el siguiente pasó a seguir. 

 

 

 Análisis de varianza 

 

 Una vez que se obtuvo el IS por repetición, con el propósito de saber 

cuál genotipo fue el comportamiento estadístico con base en los valores al 

mérito del IS a través de localidades, por localidad, y repeticiones, se realizó un 

análisis de varianza mediante un diseño de bloques completos al azar a través 

de localidades.  El modelo estadístico utilizado en el análisis de varianza fue el 

siguiente: 

ijkY  µ +   ijkikkiji EGAGRA   
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Donde: 

 

 
ijkY  Es la variable de respuesta; µ = el efecto de la media general; iA = 

el efecto del i-ésimo ambiente;  ijR =el efecto del j- ésimo bloque dentro del i-

ésimo ambiente; kG = es el efecto del k-ésimo genotipo; ikGA = es el efecto del 

k-ésimo genotipo por el i-ésimo ambiente; ijkE =  el error experimental. 

 

 

Análisis de regresión en los sitios (SREG) 

 

 Se utilizo la herramienta del análisis multiplicativo que se denomina 

SREG (análisis de regresión en los sitios), (Yan et al., 2001; Crossa et al., 2002) 

el cual genera un grafico biplot, que permite: a) Determinar el genotipo con 

mejor comportamiento en un ambiente específico; b) La identificación del 

ambiente más apropiado para un genotípico específico; c) La comparación de 

cualquier par de genotipos en un ambiente; d) El mejor genotipo para cada 

ambiente y la diferenciación de mega-ambientes.  

 

 

 Este grafico recibe esta denominación debido a que en la salida que 

muestra la dispersión de los datos originales los clasifica en dos tipos, unos 

puntos corresponden a los genotipos y otros a los ambientes. Para tener una 

apreciación más exacta de la estabilidad de los materiales, al Biplot de la 

grafica se le hizo una modificación considerando los eigenvalores que 

corresponden a las coordenadas del promedio ambiental (CPA) denominado 

probador virtual (P). 

 

 

 Una vez considerando lo anterior, la nueva coordenada se tomo como 

base y a partir de esta se trazo una línea que paso por el origen, ocasionando 
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con esto la rotación de los ejes. En base a esto se selecciono a mejores 

genotipos a través de los ambientes, tomando en cuenta lo propuesto por Yan y 

Hunt (2002) en donde se considera a los genotipos ideales como aquellos que 

tienen el vector más largo con respecto al componente principal, además de 

considerar que los mejores ambientes para discriminar son los que tienen el 

vector más largo y por último los genotipos más estables son los que se 

encuentren más cercanos al probador virtual. 

 

El modelo estadístico SREG se describe a continuación: 

p

ij j k ik jk ij

k

Y μ λ γ α ε


  
1

 

Donde: 

 

 
:ijY  Es la respuesta media de un genotipo i en un ambiente j, :jμ  Media 

del ambiente j para todos los genotipos y en este modelo se estima por medio 

de ˆ
j jμ Y , :kλ  Es el valor propio del eje k de componentes principales, :ikγ  

Son los vectores propios unitarios genotípicos asociados a λk, :jkα  Son los 

vectores propios unitarios ambientales asociados a λk, :ijε  Error del genotipo i 

en el ambiente j, :p Número de ejes de componentes principales considerados 

en el modelo SREG.  

 

 

Análisis de línea por probador 

 

 Para este estudio se utilizo el modelo de línea por probador, siguiendo el 

método descrito por Singh y Chaudhary (1985). Debido a que este método 

permite particionar a los tratamientos en sus componentes que son: línea, 

probador y línea por probador. En este caso se estimo la ACG de 47 líneas y 8 
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probadores para 4 variables de interés agronómico, las cuales fueron: FF, AM, 

SF y REND. 

 

 

 Cabe hacer mención que la información obtenida se estudio bajo la rutina 

SAS con el objeto de estimar la aptitud combinatoria de las líneas y probadores 

mediante el siguiente modelo lineal: 

 

Y   ijkljklillkkllkijiijk EALPAPALLPPLRA  
 

 

Donde: 

 

 Y ijk   es la variable de respuesta; µ = el efecto de la media general; iA = 

el efecto del i-ésimo ambiente; )(ijR  El efecto del j-ésimo bloque dentro del i-

ésimo ambiente; kL  El efecto de la k-ésima línea; lP  El efecto del l-ésimo 

probador; klLP  El efecto de la k-ésima línea por el l-ésimo probador; ikAL El 

efecto de la k-ésima línea por el i-ésimo ambiente; ilAP  El efecto de l-ésimo 

probador por el i-ésimo ambiente; jklALP El efecto de la k-ésima línea por el l-

ésimo probador por el i-ésimo ambiente; ijklE  Es el error experimental 

Para estimar los efectos de ACG de las líneas: 

 

lpra

X

pra

Xi
Li

.......


 

 

Para estimar los efecto genéticos de ACG de probadores 

 

 

 

 

lpra

X

lra

jX
Pj

.......

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Donde: 

 iL aptitud combinatoria de las líneas; jP aptitud combinatoria general 

de los probadores; I = número de líneas; P = numero de probadores; r = 

repeticiones; a = numero de ambientes; ..Xi  sumatoria de la i-ésima línea; 

... jX es la sumatoria del j-ésimo probador; ....X es la sumatoria total. 

 

 

Criterios de selección 

 

 Con la finalidad de seleccionar híbridos que tengan buenas 

características agronómicas, las variables se integraron en un IS. Por lo tanto 

un material seleccionado debe poseer un buen IS (un valor bajo), además de 

ser estable.  

 

 

 La selección de líneas, y probadores se hará de acuerdo a los efectos de 

aptitud combinatoria general (ACG) integradas en un IS. El criterio es el mismo 

que el anterior, dado que se seleccionaran materiales en base a un IS bajo y 

que muestren estabilidad. 



 
 

IV. RESULTADOS Y DISCUSIÓN. 

Análisis de varianza de 83 híbridos para 12 variables 

 

 Se realizó un análisis de varianza para la evaluación de 83 híbridos en 

tres localidades con dos repeticiones cada una, tomando en cuenta 12 variables 

agronómicas de interés, los cuadrados medios obtenidos de dicho análisis se 

muestran en el Cuadro 4.1. 

 

 

La  fuente de variación localidad mostro diferencia significativa (P≤0.01)  

para todas las variables evaluadas, esto puede deberse a que las localidades 

de evaluación no presentaron las mismas condiciones climáticas, edafológicas y 

de ubicación geográfica, además este resultado es de suma importancia debido 

a que permite conocer el comportamiento de los híbridos a través de las 

condiciones de cada localidad. 

 

 

Con respecto a la fuente de variación bloques dentro de localidad, a 

excepción de prolificidad, todas las demás variables presentaron diferencia 

significativa (P≤0.01) indicando que en cada localidad los bloques afectaron de 

diferente manera a las variables, lo que significa que el diseño experimental 

utilizado resulto eficiente al minimizar la varianza del error. 

 

 

Para la fuente de variación híbridos, a excepción de acame de tallo, todas las 

demás variables resultaron significativas (P≤0.01) este resultado puede deberse 

a que  los materiales evaluados tienen diferente origen de germoplasma, pues
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parte importante para hacer la selección más eficiente es que exista variabilidad 

genética, lo cual permitirá seleccionar híbridos prometedores en relación a IS. 

 

 

 Por otra parte se encontró diferencia significativa (P≤0.05) para la fuente 

de variación de híbridos x localidad, solo para la variable de rendimiento, este 

resultado se atribuye a efectos ambientales, indicando que los híbridos cambian 

de orden en cada localidad lo cual significa que existe interacción genotipo 

ambiente, por tal motivo se buscara seleccionar aquel hibrido que tenga mejor 

comportamiento en ambas localidades. Esto resulta importante, según Wong et 

al. (2006) menciona que es necesario considerar no solo el genotipo y el 

ambiente para la selección, sino además la interacción de estos para evitar  

desarrollar programas específicos para cada ambiente. 

 

 

 Parte del mejoramiento genético que permite tomar decisiones para 

poder lograr nuestros objetivos es el análisis estadístico siendo este una 

herramienta indispensable, pues de esto depende un avance exitoso en la 

selección de materiales que demuestren ser productivos y competitivos, 

satisfaciendo así las necesidades de los productores. 
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Cuadro 4.1 Cuadrados medios del análisis de varianza combinado a través de localidades de 83 híbridos triples para 12 

variables agronómicas    

FV GL 

FM 

  

FH 

  

SF 

  

AP 

  

AM 

  

RMP 

  

CP 

  

CM 

  

PROL 

  

AT 

  

AR 

  

REND 

  (días) (días) (días) (cm) (cm) (%) (1-5) (1-5) (%) (%) (%) (t ha-1) 

LOCALIDADES (L) 2 25808.65 ** 26997.04 ** 14.65 ** 203561.54 ** 88507.60 ** 1623.79 ** 105.88 ** 2.91 ** 4741.54 ** 42.19 ** 3002.00 ** 1533.20 ** 

BLOQUES/L 3 152.18 ** 238.29 ** 12.37 ** 4164.52 ** 4365.54 ** 381.91 ** 5.79 ** 2.95 ** 480.63 
 

18.75 ** 7062.50 ** 81.79 ** 

HIBRIDOS (H) 82 120.35 ** 138.39 ** 2.28 ** 734.56 ** 520.99 ** 56.41 ** 0.52 ** 0.54 ** 566.1 ** 3.93 
 

882.82 ** 5.51 ** 

HxL 164 15.9 
 

18.01 
 

1.44 
 

226.26 
 

176.47 
 

28.99 
 

0.37 
 

0.36 
 

346.15 
 

4.49 
 

304.24 
 

3.91 * 

ERROR 246 15.9 
 

19.96 
 

1.42 
 

221.66 
 

174.78 
 

29.51 
 

0.32 
 

0.33 
 

327.58 
 

4.71 
 

261.69 
 

3.08 
 

                          
C.V 

 
4.73 

 
5.19 

 
-61.4 

 
7.64 

 
13.4 

 
10.81 

 
15.64 

 
17.9 

 
16.76 

 
393.3 

 
102.44 

 
15.61 

 
MEDIA   84.14   86.07   -1.93   194.82   98.6   50.22   3.62   3.22   107.94   0.55   15.79   11.24   

*, **Niveles de significancia a P≤0.05 y P≤0.01 respectivamente. FV= fuente de variación, GL=grados de libertad, FM=floración macho (días), FH=floración hembra (días), 

SF=sincronía floral (días), AP=altura de planta (cm), AM=altura de mazorca (cm), RMP=relación mazorca-planta (%), CP=calificación de planta (1-5), CM=calificación de mazorca (1-

5), PROL=prolificidad (%), AT=acame de tallo (%), AR=acame de raíz (%), REND=rendimiento (t ha
.1
), LOC=localidad, REP=repetición, HIB=hibrido, C.V=coeficiente de variación . 
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Interacción hibrido por variable a través del modelo AMMI 

 

 El modelo AMMI (efectos principales aditivos e interacción multiplicativa) 

permitió conocer la interacción de cada una de las variables FH, SF, AP, AM, 

RMP, CP, CM, PROL, AT, AR y REND, con la finalidad de observar la 

correlación que existe entre ellas, de esta manera se tiene la certeza que al 

seleccionar una variable de cada grupo correlacionado por consecuencia se 

mejoran las demás variables del mismo grupo, permitiendo hacer más eficiente 

la selección del germoplasma por medio de índices de selección; los resultados 

de este análisis  genero una gráfico “biplot”, el cual se observa en la Figura 4.1 

 

 

Figura  4.1 Biplot AMMI para observar los patrones de la interacción híbrido por variable, FM= 
floración de macho, FH= floración de hembra, SF= sincronía floral, AP=altura de planta, AM= 
altura de mazorca, CP= calificación de planta, CM= calificación de mazorca, RMP= relación 
mazorca planta, AT= acame de tallo, AR= acame de raíz, REND= rendimiento 
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 En esta figura se aprecia que variables se encuentran correlacionadas, 

aquellas variables que se encuentran en el mismo sector y exhiban un ángulo 

menor a 90º significa que existe interacción cruzada entre ellas y realizan el 

mismo trabajo de selección, para lo cual se eligió solo una por cada sector; los 

grupos correlacionados son:  

 

 

(1) FH= floración hembra, FM= floración macho y  AR=acame de raíz 

(2) AP= altura de planta, AM= altura de mazorca  RMP= relación mazorca 

planta  

(3) SF= sincronía floral 

(4) AT= acame de tallo, PROL= prolificidad, CP= calificación de planta, CM= 

calificación de mazorca y REND= rendimiento.  

 

 

 Intentando lograr hacer más eficiente la selección por IS se tomo en 

cuenta sólo una  variable por cada grupo correlacionado, estas fueron la 

variable FH, AM, SF y REND; el criterio para dicha selección se baso en el 

coeficiente de variación (C.V.) más bajo que mostraron las variables de cada 

grupo correlacionado, debido a que entre más pequeño sea el C.V. más 

confiabilidad tendrá la selección. 

 

 

 Con los valores estimados de IS por repetición se realizó un análisis de 

varianza con el objetivo de observar si existía diferencias significativas entre las 

variables seleccionadas por el modelo AMMI, de ser así se continuaría con su 

estudio,  los  resultados encontrados  se concentran en el Cuadro 4.2. 

 

 

 La fuente de variación localidad, mostró diferencias significativas 

(P≤0.01) este resultado se atribuye a que las condiciones de suelo, clima y 
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ubicación geográfica de cada localidad no son las mismas. Para la fuente de 

variación bloques dentro de localidad, hubo diferencia significativa (P≤0.01) esto 

se atribuye a que entre bloques las condiciones de suelo, manejo agronómico 

entre otros factores no fueron homogéneas, lo cual influyo en la expresión del 

IS. Esto  permite tener una mejor estimación del comportamiento de los 

materiales dentro de la misma localidad. 

 

 

Cuadro 4.2  Cuadrados medios del análisis de varianza combinado a través de 
localidades de 83 híbridos triples con valores de IS. 

FV GL SC CM   RANGO IS 

LOCALIDAD (L) 2 1179.40 589.70 ** 11.23 – 14.97 

BLOQUE (L) 3 
797.51 599.17 ** 10.98 – 18.22 

HIBRIDO (H) 82 1499.05 18.28 ** 9.57 – 17.93 

LxH 164 1125.17 6.86 
 

 

ERROR 246 1431.60 5.82 
 

 

     

 

C.V 
  

18.58 
 

 

MEDIA     12.97908    
 

** Nivel de significancia P≤0.01; FV= fuente de variación; GL= grados de libertad; SC= suma 
de cuadrados; CM= cuadrado medio; C.V= coeficiente de variación; RANGO IS = rango de 
índice de selección. 

 

 

 Por otra parte, se encontraron diferencia significativa (P≤0.01) para la 

fuente de variación híbridos indicando que entre los materiales existe diversidad 

genética, este resultado era de esperarse debido a que provienen de la cruza 

de una línea con un probador. Esto resulta interesante, ya que parte importante 

en el presente estudio es que exista variabilidad genética entre los materiales 

para poder hacer selección de híbridos prometedores a través de valores de 

índice de selección. 

 

 

 Para la fuente de variación localidad por hibrido no hubo diferencias 

significativas en relación a los valores de índices de selección, lo cual significa 
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que los materiales no cambiaron de orden a través de los ambientes sino que 

mostraron un comportamiento estable entre estos. 

 

 

Selección de híbridos con base en los valores de IS usando el modelo 

SREG 

 

 Se uso el modelo de regresión de los sitios SREG, con la finalidad de 

hacer selección en aquellos híbridos que muestren un valor de IS más bajo, ya 

que este será el mejor genotipo según Barreto et al. (1991) y además con la 

ayuda del gráfico biplot es posible observar aquel que tenga el vector más largo 

y más cercano al componente principal que según Yan et al. (2000) serán los 

materiales con mayor potencial y estabilidad. 

 

 

 En cuanto a los ambientes podemos decir que A1 y A2, El Prado N.L. 

2009 y Celaya Gto. 2008 respectivamente, realizan un trabajo de selección 

semejante por encontrarse dentro del mismo sector, esto se atribuye a lo que 

menciona Yan et al. (2000) al referirse a los ambientes que se encuentran 

dentro del mismo sector tiene la característica de clasificar a los genotipos de 

manera similar, esto quiere decir que en un determinado momento podríamos 

seleccionar una de estas localidades sin perder la precisión en los resultados, lo 

cual tendrá como consecuencia una reducción de costos. 

 

 

 Con respecto al ambiente A1 y A3 que corresponden a El Prado N.L. 

2008 y 2009 respectivamente, se observa que hicieron un trabajo de 

discriminación diferente a pesar de que corresponde a la misma localidad, este 

resultado se atribuye a que no todos los años son iguales en relación a 

temperatura, precipitación pluvial presencia de plagas y enfermedades, lo que 

significa que las condiciones de las localidades cambian constantemente y esto 
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pudiera afectar en la selección de materiales, es por ello la importancia de 

evaluarlos durante varias años. 

 

 

 En la Figura 4.2, hablando específicamente de adaptabilidad podemos 

decir que el A1 = El Prado N.L. 2009 y A2 = Celaya Gto. 2008 el mejor material 

fue el 52: (CML-174 x CML-173)x(LEOPRECOZxPN-308-1)-3,  para el A3 = El 

Prado N.L. 2008 el mejor material fue el 54: (CML-174 x CML-173)xLE-3-10 y 

64: (CML-186 x 6310*BULK-3)xLE-45-4, debido a que todos estos materiales se 

encuentran en el vértice del sector donde se ubica cada localidad. Coincidiendo 

con lo que describe Yan et al.  (2000). 

 

 

Figura 4.2 Biplot GGE. Patrón de respuesta de IS para híbridos experimentales y testigos. 

CP1 y CP2= correspondiente al componente principal uno y dos;  A1 = El Prado N.L. 2009; A2 

= Celaya Gto. 2008;  A3= El Prado N.L.2008  

 

 

 Para tener una mejor visión del comportamiento de los híbridos a través 

de las localidades se realizo una proyección del grafico, donde  podemos 
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apreciar los materiales con mayor estabilidad y con el mejor IS, esto se puede 

observar  en la Figura 4.2A. 

 

 

 En esta proyección se observan los híbridos que mostraron valores de IS 

más bajo con el vector más largo y que además se encuentran más cercanos al 

probador virtual, ya que estos tienen los mejores atributos agronómicos y son lo 

más cercanos a nuestro modelo de selección, pero sobre todo muestran mayor 

estabilidad en los diferentes ambientes de evaluación, siendo este un factor de 

gran importancia en esta investigación. 

 

 

 Dicha proyección nos da como resultado que los mejores materiales de 

evaluación de esta investigación, en base a índices de selección  fueron los 

siguientes: 52, 54, 36, 39, 49, 66, 48, 18 y 53, todos estos materiales ordenados 

en base al IS más bajo respectivamente, aunque cabe mencionar que no todos 

estos presentan la misma estabilidad. 

 

 

Figura 4.2A Proyección de la Figura 4.1 donde se aprecia el probador virtual y los híbridos 

más estables. 
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 De ellos los que muestran una mayor estabilidad son: 54, 36, 66, 48, 18 y 

53 esto basado en lo que menciona Yan et al. (2000) que los genotipos que 

tienen mayor estabilidad son los que se encuentran más cerca del probador 

virtual.  

 

 

 Cabe mencionar que todos estos híbridos que se observan en la 

proyección superaron completamente a los testigos comerciales (AN-457 y  

PUMA) en más del 50%, debido a que mostraron un índice de selección mayor 

a lo establecido, por tal motivo no se observan en esta proyección, lo que 

significa que los programas de mejoramiento del IMM van por buen camino. 

 

 

Análisis de varianza de línea por probador 

 

 Con la intención de conocer los efectos genéticos de líneas y probadores 

y la interacción entre estos, se realizó un análisis de varianza de línea por 

probador en relación a IS, estos resultados se encuentran en el Cuadro 4.5. 

 

Cuadro 4.3 Cuadrados medias del análisis de varianza línea por probador con 
valores de IS. 

FV GL            SC                CM   

LOCALIDAD (L) 2 916.63 458.32 ** 
BLOQUE/L 3 1759.85 586.62 ** 
LINEA (A) 46 621.68 13.51 ** 
PROBADOR (P) 7 126.30 18.04 ** 
(A)x(P) 27 321.83 11.92 ** 
(L)x(A) 92 636.55 6.92 

 (L)x(P) 14 118.16 8.44 
 (L)x(A)x(P) 54 349.36 6.47 
 ERROR 240 1419.91 5.91 
 

     C.V 
  

18.80 
 MEDIA     12.93   

 

** Significancia P≤0.01; FV= fuente de variación; GL= grados de libertad; SC= suma de 
cuadrados CM= cuadrado medio; C.V= coeficiente de variación. 
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 En este cuadro se aprecia que la fuente de variación localidad, resulto 

estadísticamente diferente (P≤0.01) este resultado es atribuido a que las 

localidades no presentaron las mismas condiciones de suelo y clima. Para la 

fuente de variación repeticiones dentro de localidades, presento diferencia 

significativa (P≤0.01) lo que significa que las repeticiones presentaron un 

comportamiento distinto la una  a la otra debido al manejo agronómico,  lo cual 

quiere decir que el diseño experimental empleado en este trabajo resulto 

eficiente. 

 

 

 Por otra parte la fuente variación líneas, presento significancia (P≤0.01) a 

la variable de respuesta a los valores de índice de selección, lo cual quiere decir 

que existe una gran variabilidad genética, debido a que en este trabajo se 

tienen líneas públicas, derivadas de híbridos comerciales y propias del 

programa del IMM,  este resultado es de gran importancia ya que al existir 

variabilidad se puede identificar líneas sobresalientes para que puedan ser 

utilizadas como nuevos progenitores en programas de hibridación. 

 

 

 Con respecto a la fuente de variación probadores, mostraron diferencia 

significativa a los valores de índice de selección (P≤0.01) esto se debe a que 

los probadores tienen diferente fondo genético, este resultado permite realizar 

selección entre estos e identificar aquellos que muestren diferente capacidad de 

discriminar a las líneas bajo prueba y realizar combinaciones hibridas, es por 

ello la importancia de utilizar varios probadores para la evaluación de líneas. 

Según Mendoza et al. (2006) atribuye al mejor probador aquel que muestre 

potencial para discriminar y clasificar  líneas. 

 

 

 Para la fuente de variación línea por probador resulto significativa 

(P≤0.01) esto puede atribuirse a efectos heteroticos que muestran al cruzarse 
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una línea con diferente probador, por ello el cambio de orden. Esto coincide con 

lo que ya se había detectado en el Cuadro 4.1 que indica que los híbridos son 

estadísticamente diferentes debido al origen de su cruza. 

 

 

 En el Cuadro 4.4 y 4.5 se presentan las líneas y probadores, 

respectivamente, que mostraron los efectos más deseables de ACG con 

relación a índices de selección ya que este será un valor extra positivo o 

negativo, que aporte tanto la línea como los probadores al cruzarse entre estos, 

debido a que no siempre son favorables los valores. Pues según Morata et al. 

(2006) menciona que la ACG está relacionada a factores genéticos de efecto 

aditivo, el cual se estima a partir de la cruza de líneas con probadores. 

 

 

Cuadro 4.4 Líneas que mostraron mejor ACG a través de valores estimados de 
índice de selección.  
 

LUGAR LINEA IS ACG GENEALOGIA 

1 23 -2.59408 * LÍNEA MEDE 

2 16 -2.50074 *** LEOPRECOZ-6-2 

3 24 -1.88241 *** LE-3-10 

4 10 -1.67408 *** LE-45-4 

5 15 -1.45408 *** LEOPRECOZ-6-1 

6 19 -1.42019 *** (LEOPRECOZxPN-308-1)-3 

7 11 -1.38241 *** LEOPRECOZ-5-2 

8 12 -1.11658 *** LEOPRECOZ-5-4 

9 13 -0.99074 *** LEOPRECOZ-5-5 

10 17 -0.96185 *** LEOPRECOZ-6-6 

11 27 -0.89991 *** LEOPRECOZ-8-3 

12 30 -0.79074 *** (LEOPRECOZxPN-308-1)-9 

13 14 -0.79074  *** LEOPRECOZ-5-6 
*líneas del programa del IMM; ***líneas derivadas de híbridos comerciales 

 

 

 En este cuadro se aprecian las 13 mejores líneas  en orden ascendente 

en relación a su valor de ACG, de las cuales una pertenece al programa del 
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IMM y doce son derivadas de híbridos comerciales ; se muestran valores 

negativos debido a que se analizo con valores de  IS, pues como lo menciona 

Barreto et al. (1991) se  atribuirá al mejor genotipo aquel que obtenga el valor  

más bajo. 

 

 

Cuadro 4.5 Probadores con mejor ACG a través de valores estimados de índice 
de selección 

LUGAR PROBADOR IS ACG GENEALOGIA   

1 7 -0.97741 CML-186 x 6310*BULK-3 Normal 

2 6 -0.95558 CML-174 x CML-173 Normal 

3 4 -0.4455 PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A Normal 

4 5 -0.39134 PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A Normal 

 

 

 En  este cuadro se aprecian los mejores probadores en orden 

ascendente en relaciona al valor de ACG que originaron  como resultado a los 

mejores híbridos experimentales de este trabajo de investigación, el cual 

pertenecen al grupo normal. Sin que esto implique que sean los mejores 

probadores en la discriminación de líneas, dado que solo se identificaron líneas 

y probadores considerando únicamente efectos de ACG a través de IS. Las 

genealogías de líneas y probadores se encuentran en el apéndice de este 

trabajo. 

 

 

 

 

 



 
 

V. CONCLUSIONES 

 Se seleccionaron híbridos experimentales con buenos atributos 

agronómicos y con potencial de estabilidad en relación a índices de selección 

(IS) superando a los testigos comerciales, de esta manera se cumple con los 

objetivos planteados en el presente trabajo de investigación. Estos híbridos 

fueron los siguientes: 54, 36, 66, 48, 18 y 53. 

 

 

 Del mismo modo se identificaron las siguientes líneas: 23, 16, 24, 10, 15, 

19, 11, 12, 13, 17, 27, 30, 14 y los siguientes probadores: 7, 6, 4, 5, los cuales 

mostraron los mejores valores de ACG para IS. 

 

 

 Con respecto a los ambientes de evaluación estos no presentaron 

interacción cruzada, El Prado N.L. 2008, Celaya Gto. 2009 clasificaron de 

manera semejante a los híbridos por encontrarse en el mismo sector y 

presentar un ángulo menor de 90º, sin embargo El prado N.L. 2009 mostro 

mayor poder de discriminación de los materiales en cuestión 

 



42 
 

VI. RESUMEN 

 

 El mejoramiento genético en la actualidad es una herramienta que 

permite mejorar el comportamiento de los cultivos elevando los niveles de 

calidad y producción, siendo esta la manera más económica para lograrlo. Los 

programas de hibridación tienen por finalidad identificar híbridos prometedores 

con características agronómicas deseables y alto potencial de estabilidad, 

satisfaciendo de esta manera las necesidades de los productores. Por tal 

motivo en el presente trabajo de investigación se evaluaron 81 híbridos triples 

experimentales, originados de la cruza de 47 líneas con 8 probadores, estos 

comparados con 2 testigos comerciales AN-452 y PUMA, dichos materiales 

fueron evaluados en 3 localidades: El Prado N.L. 2008, Celaya Gto. 2009 y El 

Prado N.L 2009, durante los ciclos Primavera-Verano 2008 y 2009 

respectivamente, bajo un diseño de bloques incompletos mediante un arreglo 

alfa-latice con 2 repeticiones por localidad. El objetivo fue seleccionar híbridos 

de buen comportamiento agronómico y con potencial de estabilidad a través de 

índices de selección (IS). Se realizó un análisis de varianza combinado 

considerando en un inicio 12 variables de interés agronómico FH, SF, AP, AM, 

RMP, CP, CM, PROL, AT, AR y REND con la finalidad de observar si los 

híbridos en cuestión presentaban diferencias significativas para dichas 

variables, una vez realizado el análisis se utilizo el modelo AMMI (Efectos 

principales aditivos e interacción multiplicativa) el cual permitió analizar los 

efectos de Interacción Genotipo Ambiente (IGA) de cada una de las variables 

clasificándola en cuatro grupos, para posteriormente seleccionar una variable 

por cada grupo correlacionado quedando solamente FH, AM, SF y REND, de 

esta manera se tiene la certeza que con la selección de una se mejora la otra 

característica, posteriormente se volvió a realizar otro análisis de varianza 

combinado para las 4 variables de cada grupo correlacionado permitiendo 
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observar las diferencias significativas, para después hacer uso del modelo 

SREG que además de considerar la IGA considero a los genotipos a través de 

las localidades, todo esto mediante gráficos biplot. Por otra parte se 

identificaron líneas y probadores con mejores efectos de ACG para IS mediante 

el análisis de línea x probador, todos estos análisis apoyados por el paquete 

estadístico denominado SAS. Los híbridos experimentales con los mejores 

atributos antes mencionados encontrados por este estudio fueron: 54, 36, 66, 

48, 18 y 53, superando a los testigos, por otra parte se identificaron las líneas: 

23, 16, 24, 10, 15, 19, 11, 12, 13, 17, 27, 30, 14 y los probadores: 7, 6, 4, 5 con 

las mejores efectos de ACG para IS. Estos resultados señalan que los 

programas de hibridación del Instituto Mexicano del Maíz (IMM) de la 

Universidad Autónoma Agraria Antonio Narro (UAAAN) van por buen camino al 

identificar híbridos prometedores que permitan en un determinado momento 

competir en el mercado. 

 

Palabras clave: Híbridos, Líneas, Probadores, ACG, Índices de Selección, 

AMMI, SREG. 
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VIII. APÉNDICE 



 
 

 Cuadro A1. Genealogía de los híbridos experimentales y testigos 

HIBRIDO GENEALOGIA 

1 (MLS4-1xPE-115-3)xV524-4119HC-211-2-2 

2 (MLS4-1xPE-115-3)x(6310*BULK-11x6310*BULK-12)-A-4 

3 (MLS4-1xPE-115-3)xCML-11-5 

4 (MLS4-1xPE-115-3)xCML-150-A-2 

5 (MLS4-1xPE-115-3)xCML-150-A-6 

6 (MLS4-1x232-10-11-1-A-A)x(6310*BULK-11x6310*BULK-12)-A-4 

7 (MLS4-1x232-10-11-1-A-A)xCML-11-5 

8 (MLS4-1x232-10-11-1-A-A)xCML-150-A-2 

9 (MLS4-1x232-10-11-1-A-A)xV524-4119HC-183-2-1 

10 (MLS4-1x232-10-11-1-A-A)xCML-150-A-11 

11 (18-19-60-A-A x PE-115-3)x(6310*BULK-11x6310*BULK-12)-A-4 

12 (18-19-60-A-A x PE-115-3)xCML-11-5 

13 (18-19-60-A-A x PE-115-3)xCML-150-A-11 

14 (18-19-60-A-A x PE-115-3)xCML-150-1-2 

15 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLE-4-1 

16 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLE-45-4 

17 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-5-2 

18 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-5-4 

19 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-5-5 

20 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-5-6 

21 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-6-1 

22 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-6-2 

23 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-6-6 

24 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-11-6 

25 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)x(LEOPRECOZxPN-308-1)-3 

26 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xM15 

27 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)x(PN-304-2xPN-305-2)-1-A-7-1-A 

28 (PN-311-2 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)x 

29 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xCML-150-1-2 

30 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLE-4-1 

31 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLE-45-4 

32 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-5-4 

33 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-5-5 

34 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-5-6 

35 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-6-1 

36 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-6-2 

37 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xM15 

38 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)x(PN-304-2xPN-305-2)-1-A-7-1-A 

39 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLÍNEA MEDE 

40 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLE-3-10 
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41 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xLEOPRECOZ-4-1 

42 (PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)xPN-305-2-A-2-5-A 

43 (CML-174 x CML-173)xLE-4-1 

63 (CML-174 x CML-173)xPN-316-1-1-A 

44 (CML-174 x CML-173)xLEOPRECOZ-5-2 

45 (CML-174 x CML-173)xLEOPRECOZ-5-4 

46 (CML-174 x CML-173)xLEOPRECOZ-5-5 

47 (CML-174 x CML-173)xLEOPRECOZ-5-6 

48 (CML-174 x CML-173)xLEOPRECOZ-6-1 

49 (CML-174 x CML-173)xLEOPRECOZ-6-2 

50 (CML-174 x CML-173)xLEOPRECOZ-6-6 

51 (CML-174 x CML-173)xLEOPRECOZ-11-6 

52 (CML-174 x CML-173)x(LEOPRECOZxPN-308-1)-3 

53 (CML-174 x CML-173)xLÍNEA MEDE 

54 (CML-174 x CML-173)xLE-3-10 

55 (CML-174 x CML-173)xLEOPRECOZ-8-3 

56 (CML-174 x CML-173)x(LEOPRECOZxPN-308-1)-2 

57 (CML-174 x CML-173)x(LEOPRECOZxPN-308-1)-5 

58 (CML-174 x CML-173)x(LEOPRECOZxPN-308-1)-9 

59 (CML-174 x CML-173)x(LEOPRECOZxPN-308-1)-12 

60 (CML-174 x CML-173)xPN-305-2-A-3-2-A 

61 (CML-174 x CML-173)xPN-311-2-A-2-5-A 

62 (CML-174 x CML-173)xPN-311-2-A-3-6-A 

70 (CML-186 x 6310*BULK-3)xBx 

64 (CML-186 x 6310*BULK-3)xLE-45-4 

65 (CML-186 x 6310*BULK-3)xM15 

66 (CML-186 x 6310*BULK-3)xLE-3-10 

67 (CML-186 x 6310*BULK-3)xPN-305-2-A-2-5-A 

68 (CML-186 x 6310*BULK-3)xCML-312-A-2 

69 (CML-186 x 6310*BULK-3)xCML-312-A-4 

71 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xCML-150-A-11 

72 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xCML-150-1-3 

73 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xCML-312-A-2 

74 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)x255-18-19N-14-1-A-4-2-A-3 

75 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xPE-114-2-2 

76 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xPE-114-2-5 

77 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xPE-114-2-6 

78 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xPE-114-3-A-A-5-1-3 

79 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xPE-115-3-3-2-1 

80 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xPE-212-1-9 

81 (351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2)xPE-212-1-12 

82 AN-452 

83 PUMA 
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Cuadro A2. Genealogía de líneas 

LINEA   GENEALOGIA LINEA   GENEAÑOGIA 

1 * V524-4119HC-211-2-2 25 *** LEOPRECOZ-4-1 

2 ** (6310*BULK-11x6310*BULK-12)-A-4 26 * PN-305-2-A-2-5-A 

3 ** CML-11-5 27 *** LEOPRECOZ-8-3 

4 ** CML-150-A-2 28 *** (LEOPRECOZxPN-308-1)-2 

5 ** CML-150-A-6 29 *** (LEOPRECOZxPN-308-1)-5 

6 ** V524-4119HC-183-2-1 30 *** (LEOPRECOZxPN-308-1)-9 

7 ** CML-150-A-11 31 *** (LEOPRECOZxPN-308-1)-12 

8 ** CML-150-1-2 32 * PN-305-2-A-3-2-A 

9 *** LE-4-1 33 * PN-311-2-A-2-5-A 

10 *** LE-45-4 34 * PN-311-2-A-3-6-A 

11 *** LEOPRECOZ-5-2 35 * PN-305-2-A-2-5-A 

12 *** LEOPRECOZ-5-4 36 ** CML-312-A-2 

13 *** LEOPRECOZ-5-5 37 ** CML-312-A-4 

14 *** LEOPRECOZ-5-6 38 ** CML-150-1-3 

15 *** LEOPRECOZ-6-1 39 ** CML-312-A-2 

16 *** LEOPRECOZ-6-2 40 * 255-18-19N-14-1-A-4-2-A-3 

17 *** LEOPRECOZ-6-6 41 * (43-46-2-3-2xPE-114-2)-2 

18 *** LEOPRECOZ-11-6 42 * PE-114-2-5 

19 *** (LEOPRECOZxPN-308-1)-3 43 * PE-114-2-6 

20 * M15 44 * PE-114-3-A-A-5-1-3 

21 * (PN-304-2xPN-305-2)-1-A-7-1-A 45 * PE-115-3-3-2-1 

22 * 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A)x 46 * PE-212-1-9 

23 * LÍNEA MEDE 47 * PE-212-1-12 

24 *** LE-3-10       
*Propias del programa; **Publicas; ***Derivadas de híbridos comerciales 

 

Cuadro A3. Genealogía de probadores 

PROBADOR GENEALOGIA   

1 MLS4-1xPE-115-3 Enano 

2 MLS4-1x232-10-11-1-A-A Enano 

3 18-19-60-A-A x PE-115-3 Enano 

4 PN-311-2  Normal 

5 PN-301-4 x 53-36-37-N-10-2-A-1-1-A Normal 

6 CML-174 x CML-173 Normal 

7 CML-186 x 6310*BULK-3 Normal 

8 351-296-1-6-A x 43-46-2-3-2 Normal 
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Cuadro A4. Prueba de medias Tukey de híbridos según índices de selección. 

HIB MEDIA AGRUPAMIENTO TUKEY 
 

HIB MEDIA AGRUPAMIENTO TUKEY 

52 9.57 A 
       

2 13.09 A B C D E F G 
54 9.73 A B 

      
71 13.15 A B C D E F G 

36 9.85 A B C 
     

21 13.22 A B C D E F G 
39 10.10 A B C D 

    
40 13.24 A B C D E F G 

49 10.24 A B C D 
    

65 13.27 A B C D E F G 

66 10.33 A B C D 
    

73 13.27 A B C D E F G 

48 10.35 A B C D 
    

33 13.29 A B C D E F G 

18 10.55 A B C D E 
   

62 13.29 A B C D E F G 

64 10.62 A B C D E 
   

74 13.33 A B C D E F G 
53 10.67 A B C D E F 

  
75 13.45 A B C D E F G 

51 11.10 A B C D E F 
  

59 13.46 A B C D E F G 
35 11.11 A B C D E F 

  
61 13.47 A B C D E F G 

31 11.16 A B C D E F 
  

20 13.49 A B C D E F G 
19 11.16 A B C D E F 

  
56 13.49 A B C D E F G 

67 11.21 A B C D E F 
  

25 13.62 A B C D E F G 
34 11.26 A B C D E F 

  
11 13.73 A B C D E F G 

22 11.34 A B C D E F 
  

26 13.79 A B C D E F G 

43 11.45 A B C D E F 
  

70 13.79 A B C D E F G 

46 11.61 A B C D E F 
  

77 14.00 A B C D E F G 

44 11.82 A B C D E F 
  

63 14.05 A B C D E F G 
47 11.85 A B C D E F 

  
9 14.15 A B C D E F G 

17 11.91 A B C D E F 
  

13 14.29 A B C D E F G 

24 11.95 A B C D E F 
  

29 14.33 A B C D E F G 
38 11.98 A B C D E F G 

 
83 14.43 A B C D E F G 

23 12.01 A B C D E F G 
 

4 14.50 A B C D E F G 
16 12.15 A B C D E F G 

 
41 14.61 A B C D E F G 

50 12.15 A B C D E F G 
 

14 14.61 A B C D E F G 
55 12.19 A B C D E F G 

 
42 14.67 A B C D E F G 

58 12.19 A B C D E F G 
 

28 14.70 A B C D E F G 

37 12.23 A B C D E F G 
 

60 14.75 A B C D E F G 

7 12.27 A B C D E F G 
 

6 14.93 A B C D E F G 

57 12.38 A B C D E F G 
 

80 14.97 A B C D E F G 
68 12.38 A B C D E F G 

 
82 15.15 A B C D E F G 

69 12.43 A B C D E F G 
 

72 15.55 
 

B C D E F G 

76 12.55 A B C D E F G 
 

30 15.71 
  

C D E F G 
15 12.69 A B C D E F G 

 
1 15.84 

   
D E F G 

45 12.69 A B C D E F G 
 

81 15.94 
   

D E F G 

32 12.72 A B C D E F G 
 

78 16.04 
   

D E F G 

5 12.83 A B C D E F G 
 

79 16.47 
    

E F G 
27 12.90 A B C D E F G 

 
12 16.61 

     
F G 

8 12.98 A B C D E F G 
 

3 17.93 
      

G 

10 13.00 A B C D E F G                     
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Cuadro A5. Metas e intensidades utilizadas para la estimación del IS en cada 

variable de la evaluación realizada 

VAR 

L1 L2 L3 

R1 R2 R1 R2 R1 R2 

M I M I M I M I M I M I 

FH -1.57 7 -1.6 7 -1.53 7 -1.46 7 -2.5 7 -2.01 7 

SF 1.78 2 1.91 2 3 2 0.94 2 2.13 2 2.3 2 

AM -1.62 8 -2.38 8 -1.97 8 -2.29 8 -1.8 8 -1.88 8 

REND 2.41 10 2.08 10 3 10 2.7 10 3 10 2.29 10 
 

VAR = variable; L1, L2 y L3 = localidad 1, 2 y 3; R1 y R2 = repetición 1 y 2; M = meta; I = intensidad; FH 

= floración hembra; SF = sincronía floral; AM; altura de mazorca; REND = rendimiento 

 

Cuadro A6. Valores de índices de selección por híbrido.  

HIB INDICE HIB INDICE HIB INDICE HIB INDICE 

1 15.84 22 11.34 43 11.45 64 10.62 

2 13.09 23 12.01 44 11.82 65 13.27 

3 17.93 24 11.95 45 12.69 66 10.33 

4 14.50 25 13.62 46 11.61 67 11.21 

5 12.83 26 13.79 47 11.85 68 12.38 

6 14.93 27 12.90 48 10.35 69 12.43 

7 12.27 28 14.70 49 10.24 70 13.79 

8 12.98 29 14.33 50 12.15 71 13.15 

9 14.15 30 15.71 51 11.10 72 15.55 

10 13.00 31 11.16 52 9.57 73 13.27 

11 13.73 32 12.72 53 10.67 74 13.33 

12 16.61 33 13.29 54 9.73 75 13.45 

13 14.29 34 11.26 55 12.19 76 12.55 

14 14.61 35 11.11 56 13.49 77 14.00 

15 12.69 36 9.85 57 12.38 78 16.04 

16 12.15 37 12.23 58 12.19 79 16.47 

17 11.91 38 11.98 59 13.46 80 14.97 

18 10.55 39 10.10 60 14.75 81 15.94 

19 11.16 40 13.24 61 13.47 82 15.15 

20 13.49 41 14.61 62 13.29 83 14.43 

21 13.22 42 14.67 63 14.05     
 

 

 


