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Los programas de mejoramiento genético dedicados a la producción 

de  híbridos  para  su  explotación  comercial  han  enfocado  sus  líneas  de 

investigación a la recuperación o mejora de  progenitores de los híbridos que 

han demostrado calidad agronómica y productividad en el mercado agrícola. 
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Por  lo  anterior  en  el  presente  trabajo  se  tuvieron  los  siguientes 

objetivos: Comparar el comportamiento per sé de las líneas originales y sus 

versiones recobradas, clasificar líneas en grupos heteróticos con atención en 

la respuesta en ACE con dos probadores contrastantes, identificar el mejor 

probador para cada una de las variables evaluadas con base en los valores 

de pruebas de “F”, y estimar el potencial agronómico de los híbridos triples 

experimentales. 

El material genético estuvo constituido por ocho líneas endogámicas 

derivado  de  la  población  ideotipo  del  Instituto  Mexicano  del  Maíz  de  la 

UAAAN. Estas líneas, se cruzaron con una población donadora del Centro 

Internacional  de  Mejoramiento  de  Maíz  y  Trigo,  a  partir  de  estos 

cruzamientos se inició un programa de selección gamética y de retrocruzas; 

originando 117 líneas recobradas con tres ciclos de retrocruzas y dos de 

autofecundaciones.  Para  conocer  el  potencial  genético  de  las  líneas 

recobradas,  se  cruzaron  con  dos  probadores,  obteniendo  140  híbridos 

triples. 

Las  líneas,  así  como  las  cruzas  de  prueba  se  evaluaron  en  tres 

ambientes  (Tlahuelilpan, Hgo, Tierra Fría, Gto y El Prado, Galeana, N. L), 

en el ciclo primavera - verano del 2007. 
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Las evaluaciones se agruparon en dos experimentos: Uno, incluyó las 

líneas originales y recobradas, sembrado bajo un diseño de bloques al azar, 

el otro conformado por los híbridos triples y 12 testigos,  bajo el diseño de 

bloques incompletos al azar con arreglo alfa-látice, con dos repeticiones por 

localidad. Los caracteres agronómicos evaluados fueron: FM, SF, AP, RMP, 

AR, MC, PF, CP, CM, PROL y REND, mismas que fueron empleadas para la 

construcción de un índice de selección. 

En la evaluación de líneas per se,  se realizó un análisis de varianza 

solo para: floración masculina (FM), altura de planta (AP), relación mazorca-

planta (RMP),  prolificidad (PROL) y rendimiento de mazorca al  15.5% de 

humedad (REND) mostrando diferencias significativas con P ≤ 0.01 para la 

fuente de variación líneas en todos los caracteres agronómicos, indicativo de 

la diversidad genética presente entre ellas.

 Las  líneas  recobradas  se  asociaron  con  sus  respectivas  líneas 

originales formando ocho grupos, para medir la diversidad dentro de ellos, 

los grupos presentaron diferencias significativas (P ≤ 0.01 y P ≤ 0.05) para la 

mayoría de los caracteres, lo que permite especular que la versión original 

de las líneas es diferente a sus versiones recobradas y que entre las mismas 

líneas recobradas existen diferencias, dicha variación se atribuyó a la amplia 

variación genética del donador y a los criterios de selección del mejorador. 
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A través de una comparación de contrastes con base en los valores 

de índice de selección entre  las líneas se permitió  seleccionar  25 líneas 

recobradas  estadísticamente  superiores  a  las  originales  y  fue  posible 

observar que la mejor línea original fue 255-18-19N-14-1-A-4-2-A. 

El análisis de varianza combinado de las cruzas triples, para las cinco 

variables agronómicas, así como para el valor de índice de selección detectó 

diferencias significativas al  nivel  de P ≤ 0.01 para la  fuente de variación 

híbridos, lo que puede ser atribuido a la gran diversidad genética del material 

evaluado e  hizo  posible  la  identificación  de  14 cruzas de  prueba con IS 

superior (29, 26, 70, 105, 6, 2, 93, 24, 81, 112, 17, 25, 91 y 12). 

En  el  análisis  de  varianza  línea  por  probador  para  la  fuente  de 

variación líneas se observaron diferencias a nivel de P ≤ 0.01 para todas las 

variables, lo que afirma que existe variación entre ellas, atribuible al diverso 

fondo  genético  que  presenta  cada  línea.  La  significancia  estadísticas 

(P≤0.01) observadas en la fuente probador para las variables FM, RMP y 

REND es indicativo de que estos probadores difieren.

En la fuente de variación línea por probador se detectaron efectos 

estadísticamente significativos (P≤0.01), para las variables FM, AP, RMP y 

REND, estos resultados se interpretaron como que las líneas cambian de 

comportamiento cuando se cruzan con diferentes probadores.
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La clasificación de las líneas en grupos heteróticos se realizó por dos 

vías, la primera por medio de efectos de ACE y la otra  basada en promedio 

de rendimiento de las cruzas de prueba logrando clasificar 52 líneas en el 

grupo  heterótico  enano  mientras  que  68  líneas  conformaron  al  grupo 

heterótico  tropical.  Considerando  que  el  poder  de  discriminación  de  los 

probadores está asociado a los valores de F estimados para cada probador, 

el probador tropical fue el que obtuvo mayor valor de F para las variables 

AP,  RMP,  PROL  y  REND,  por  ese  desempeño  se  consideró  el  mejor 

discriminador de líneas para dichas características.
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The plant breeding programs dedicated to the production of hybrids for 

commercial exploitation have focused lines of investigation for the recovery 

or  improvement  of  hybrids  parents  that  have  demonstrated  agronomical 

quality  and  productivity  in  the  agriculture  market. The  objectives  of  this 

research were: Comparison of behavior per se of the original lines and their 

recovered versions, to classify lines in heterotic groups focused in the SCA 

response with compared two contrasting testers, to identify the best tester for 

each one of the measured variables based in the “F” tests values and to 

estimate the agronomical potential of three way experimental hybrids.

The plant material was constituted by eight selfed lines derived from 

the ideotype population of the Instituto Mexicano del Maiz in the UAAAN. 

These lines were crossbred with a donor population from International Maize 

and Wheat Improvement Center, from these crosses on, gametic selection 

and of retrocross breeds a program begun origining 117 recovered lines with 
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three cycles of retrocrossbreds and two cycles of selfing. In order to know the 

genetic potential of the recovered lines, they were crossed with two testers, 

getting 140 three way hybrids.

 Lines  and  the  test  crosses  were  evaluated  in  three  environments. 

(Tlahulipan, Hgo, Tierra Fria, Gto. y el Prado, Galeana, N.L.) in spring and 

summer seasons of 2007.

The evaluations were grouped in two experiments: one included the 

recovered and the original  lines, sown under a randomly complete blocks 

design, the other formed by the three way hybrids and 12 checks, under the 

incomplete blocks designed at random with arrangement alfa - látice with two 

replications by position. The agronomical characters evaluated were: FM, SF, 

AP, RMP, AR, MC, PF, CP, CM, PROL and REND, these were used for the 

construction of selection index.

In  the  per  se lines,  evaluation an variance analysis  were for:  male 

flowering, plant’s height, cob/plant relation, prolificity and ear yield at 15.5% 

moisture content of humidity (REND); showing significant differences with P≤ 

0.01  among  lines  in  all  agronomical  characters,  indicative  of  the  genetic 

diversity present.
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The recovered lines were associated with their respective original lines 

forming eight groups, to measure the diversity inside of them, the groups 

presented significant differences (P ≤ 0.01 and P ≤ 0.05) for  most of  the 

characters,  what  allows to  speculate that  the original  version of  the lines 

differs from the recovered versions and that among the same recovered lines 

there  were  differences,  this  variation  was  attributed  to  the  ample  genetic 

variation of the donor and the criterion in the selection from the improver.

Throughout  orthogonal  contrasts  based  on  the  values  of  selection 

index among lines, it 25 recovered lines were selected resulting statistically 

superior to the originals and it  was possible to determine the original line 

255-18-19N-14-1-A-4-2-A as the best.

The analysis of variance combined from three way crosses, for the five 

agronomical variables, as well as for the value of selection index detected 

significant differences to the level of P≤ 0.01 in source hybrids, this can be 

attributed to the big genetic diversity of the evaluated material and it made 

possible the identification of 14 crossbreeds off test with SI superior (29, 26, 

70, 105, 6, 2, 93, 24, 81, 112, 17, 25, 91, and 12).

In the line for tester variance analysis differences were observed to 

the level of P ≤ 0.01 for all variables, what airms that there exists variation 

among them, attributed to the diverse genetic make up that is  present  in 
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every  line.  The  significance  stadistics  (P  ≤  0.01)  observed  in  the  source 

tester for the variables FM, RMP, and REND is indicative this testers differ.

In  the  source  of  variation  line  of  tester  were  detected  effects 

stadistically  significative  (P ≤  0.01),  for  the  variables  FM,  AP,  RMP,  and 

REND, these results mean lines behave in a different way when they are 

crossed to different testers.

Classification of lines in heterotics groups was done by two ways, the 

first  one through the effects of  SCA and the second based in average of 

efficiency  from the  crossbreeds  of  tests  getting  classified  52  lines  in  the 

heterotic  dwarf  group  whereas  68  lines  conformed  the  tropical  heterotic 

group.  Considering  that  the  power  of  discrimination  from  the  testers  is 

associated to the F values estimated for each tester, the tropical tester was 

the one to get the major value of F for the variables AP, RM, PROL, and 

REND, for this performance it was considered the best discriminator of lines 

for such characteristics. 
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I. INTRODUCCIÓN

En el país, los rendimientos de maíz se han incrementado y aunque la 

productividad es influenciada por muchos factores, no hay duda que los híbridos 

y variedades mejoradas han jugado un papel muy importante en donde se ha 

explotado  la  heterosis,  la  uniformidad  y  los  beneficios  económicos  de  la 

producción de semillas híbridas.

Sin embargo, no siempre los híbridos son adoptados por los productores, 

principalmente cuando tienen características que no satisfacen su gusto, como 

por  ejemplo:  valores  indeseables  en  la  agricultura  moderna,  tales  como 

inadecuado  arqueotipo  de  plantas,  adaptabilidad  estrecha,  susceptibilidad  a 

plagas y enfermedades, mala cobertura, susceptibilidad al acame, etc.

Por lo mencionado, el desarrollo de nuevas líneas es una actividad muy 

importante dentro de un programa de mejoramiento genético, ya que permite 

corregir las deficiencias de los materiales existentes; sin perder la identidad de 

los patrones heteróticos (Bauman, 1977).

El  esquema de pedigrí  es  el  método más usado para el  desarrollo  y 

mejoramiento de líneas endocriadas (Bauman, 1981). La retrocruza es usada



para  el  desarrollo  y  mejoramiento  de  líneas  como  una  modificación  o  en 

combinación con el método de pedigrí (Lee, 1994).

En  el  Instituto  Mexicano  del  Maíz  “Dr.  Mario  E.  Castro  Gil”  de  la 

Universidad  Autónoma  Agraria  Antonio  Narro,  dentro  del  programa  de 

mejoramiento  genético  del  Bajío  se  han  identificado  una  serie  de  líneas 

ideotipos  sobresalientes,  pero  que  en  combinaciones  híbridas  originan 

individuos  con  una  altura  de  planta  y  mazorca  desventajosa  para  los 

agricultores. 

De tal  manera que se inició un programa de selección gamética y de 

retrocruzas utilizando como donador una población de amplia base genética 

con  alta  frecuencia  de  alelos  favorables  para  estas  características,  con  la 

finalidad de incorporar caracteres deseables al  material  elite,  minimizando la 

introducción de caracteres menos favorables.

Debido a que la selección de los segregantes en cada ciclo de retrocruza 

se realizó en base al fenotipo, fue necesaria la evaluación genotípica del nuevo 

germoplasma para la identificación de los mejores. Con base a lo anterior, el 

presente trabajo de investigación se enfocó a valorar el potencial agronómico y 

genético de las líneas originales, así como las obtenidas después de tres ciclos

de retrocruzamiento y dos de autofecundación (RC3S2) en forma  per sé  y en 

cruzas de prueba con dos cruzas simples.
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OBJETIVOS

 Comparar  el  comportamiento  per  sé de  las  líneas  originales  y 

recobradas.

 Ubicar  las  líneas  en  grupos  heteróticos  específicos  con  atención  al 

rendimiento y a la respuesta en ACE con dos probadores contrastantes.

 Identificar el mejor probador para cada una de las variables evaluadas 

con base en los valores de pruebas de “F”.

 Estimar el potencial agronómico de los híbridos triples experimentales 

3



HIPÓTESIS

 El   método  de  mejoramiento  empleado  para  mejorar  las  líneas  será 

eficiente.

 Existe suficiente variabilidad genética entre las líneas recobradas como 

para ubicarlas en grupos heteróticos.

 De los híbridos triples evaluados al menos uno será de comportamiento 

agronómico superior.
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II. REVISIÓN DE LITERATURA

Retrocruzas

La retrocruza es el cruzamiento de la F1 con uno o ambos progenitores, 

la  retrocruza  en  el  mejoramiento  requiere  de  algunas  consideraciones  para 

clarificar los tipos de materiales requerido para este método y el procedimiento 

mismo de la técnica. Uno de los progenitores necesariamente debe ser una 

buena variedad poseedora de casi todos los caracteres favorables excepto uno 

o dos que le faltan, este progenitor se denomina recurrente y el otro progenitor 

debe tener los caracteres que le faltan a la otra variedad, este progenitor se 

denomina donante (Lescano, 1994).

Según Gandarillas (1979) la retrocruza en generaciones sucesivas tiene 

el  mismo  efecto  que  la  autofecundación  para  conseguir  la  homocigosis  y 

sugiere  retrocruzar  la  F1 de  progenitores  A  y  B  por  el  progenitor  A 

seleccionando los caracteres deseables transferidos por el  donante en cada 

generación  sí  el  carácter  es dominante.  Cuando el  carácter  del  donante es 

recesivo, requiere cultivar una población grande para obtener individuo híbridos 



requeridos  para  segregar  hacia  el  homocigoto  recesivo  mediante 

autofecundación.
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El método de retrocruza se ha utilizado ampliamente para introducir diferentes 

dosis de germoplasma e incrementar la frecuencia de genes favorables con 

acción aditiva para el rendimiento de grano (Sánchez et al., 1973); determinar la 

proporción óptima de germoplasma exótico para un mejor desarrollo (Michelini y 

Hallauer,  1993)  y;  emplear  el  potencial  del  germoplasma  exótico  en  el 

mejoramiento de líneas y poblaciones adaptadas. 

En  las  líneas  de  los  híbridos  H-2B  y  H-125,  Aguado  et  al.  (1995) 

aplicaron el mejoramiento convergente y después de dos retrocruzas derivaron 

y seleccionaron líneas, posteriormente formaron cruzas simples y dobles que 

resultaron  superiores  en  rendimiento  a  las  originales,  además  de  ser  más 

resistentes a enfermedades y al acame.  

En 1992 se inició el proyecto de investigación de mejoramiento genético 

de maíces criollos por retrocruza limitada para incorporar a los maíces criollos 

nativos un cuarto del genoma de maíces mejorados. En 1997 se produjo grano 

de los maíces criollos originales y sus versiones genéticamente mejoradas, que 

al ser evaluados superaron en un 40 % el rendimiento de los criollos (Márquez 

et al., 2000).

Por otra parte, Arreola  et al. (1996) utilizaron el  método de retrocruza 

para  el  mejoramiento  de  la  línea  MLS4-1  de  maíz  generada  por  el  IMM, 

progenitor  macho  del  híbrido  comercial  AN-388.  Esta  línea  tiene  excelente 

comportamiento  en  combinaciones  híbridas;  sin  embargo,  presentaba 
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problemas de enfermedades,  de  ahí  la  necesidad de mejorarla  a  través  de 

retrocruzas  utilizando  como  progenitor  no  recurrente  a  la  población  NEPO 

resistente  a  Mildiú  spp.  Tres  retrocruzas  y  dos  recombinaciones  fueron 

practicadas; se derivaron líneas, las cuales se cruzaron con varios probadores. 

Finalmente concluyeron que el mejoramiento de la línea MLS4-1 a través de 

retrocruzas permitió la identificación de líneas con mayor aptitud combinatoria y 

la incorporación de caracteres agronómicos deseables.

También se ha empleado el  método de retrocruzas en otras especies 

tales como en el cultivo de tomate, esto a través de retrocruzas asistida por 

marcadores moleculares, se han obtenido líneas cuasi isogénicas provenientes 

de  la  cruza entre  Solanum lycopersicum cv  E6203 y  Solanum habrochaites 

accesión LA1777 (Monforte y Tanksley,  2000). Estas líneas cuasi isogénicas 

contienen  una  porción  de  S.  habrochaites en  el  transfondo  genético  de  S. 

lycopersicum. Las Nils y BCRIL se han utilizado para identificar y verificar la 

presencia de caracteres cuantitativos que permite tolerancia al frío (Oyanedel, 

2000).

 

Selección gamética  

La  selección  de  gametos  para  el  desarrollo  de  líneas  superiores  por 

medio  de  la  toma  de  muestras  de  gametos  seleccionados  de  poblaciones 

superiores  fue  sugerida  por  Stadler  (1944).  En  este  esquema,  una  línea 
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seleccionada es cruzada con una muestra al azar de polen de la población, de 

la cual se buscan gametos superiores; las plantas F1 y las líneas seleccionadas 

se cruzan con un probador común y al mismo tiempo son autofecundadas. Las 

cruzas de prueba son evaluadas en ensayos replicados y las plantas F1 cuyas 

cruzas  de  prueba  son  mejores  que  la  línea  superior,  por  el  probador  se 

presumen que han recibido un gameto superior a esa fuente. 

Navarro  et  al. (1997)  evaluaron  híbridos  dobles  formados  a  partir  de 

cruzas  simples  mejoradas  a  través  del  método  de  selección  gamética  y 

retrocruzas, las mismas que fueron cruzadas con cinco probadores, obtuvieron 

que para rendimiento de grano, sobresalieron por su productividad los híbridos 

dobles formados por  cruzas simples mejoradas por  selección gamética.  Las 

cruzas  simples  mejoradas  por  retrocruzamientos  fueron  más  precoses,  de 

menor altura y con menos problemas de acame de raíz y tallo.

Berlanga (1990) quien utilizó líneas recobradas por selección gamética, 

encontró que el material genético presentó mediana precocidad, acame de raíz, 

aceptable  altura  de  planta,  mayor  potencial  de  rendimiento  y  estabilidad  a 

través de los ambientes.

Líneas

El  desarrollo  y  mejoramiento  de  líneas  de  maíz  es  un  proceso 

sistemático,  en  el  cual  se  involucran  diferentes  y  nuevas  metodologías  de 
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selección,  mediante las cuales se descartan algunas líneas en las primeras 

etapas de selección con base a su apariencia fenotípica, y más tarde por su 

aptitud combinatoria como resultado de las pruebas tempranas. Sin embargo, 

generalmente los fitomejoradores encuentran dificultades en la extracción de 

líneas superiores, hecho que puede ser atribuido a las fuentes de germoplasma

y a la continua depresión endogámica a la que se somete dicho germoplasma 

(Vergara, 2003).

Hallauer  (1990)  estimó  que  cuando  mucho  el  0.10  por  ciento  de  las 

líneas desarrolladas son utilizadas en la producción comercial de híbridos. La 

identificación de pares de líneas con comportamiento superior en rendimiento 

en  combinaciones  híbridas  generalmente  es  una  situación  común  en  un 

programa de hibridación, donde se debe tener disponible una serie de líneas. 

Estas líneas se pueden cruzar con uno de los padres de una cruza simple élite 

con el propósito de aislar nuevas líneas que puedan mejorar el comportamiento 

del híbrido original (Dudley, 1984).

En toda fase preliminar  de un programa de formación de híbridos de 

maíz,  deben  probarse  líneas  endogamicas  por  su  productividad  y  aptitud 

combinatoria en sus combinaciones posibles (Mclean et al., 1997) debido a que 

la evaluación y selección de líneas es la etapa más importante en un programa 

de  mejoramiento  de  plantas,  donde  se  ha  tratado  de  implementar  métodos 

simples e indirectos que permiten detectar los genotipos más sobresalientes; es 
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así como nace el  concepto de aptitud combinatoria general  (ACG) y aptitud 

combinatoria específica (ACE).

Según Brauer (1980)  el  método clásico para la  formación de híbridos 

consiste  en  desarrollar  líneas  puras  por  medio  de  endogamia  y  selección 

continua  durante  varias  generaciones,  hasta  lograr  líneas  con  suficiente 

homocigosis y que presenten características deseables. 

Allard (1980) y Brauer (1980) indican que con el mejoramiento genético 

se logra valorizar a las líneas progenitoras de los híbridos mediante las pruebas 

de ACG y ACE logrando con ello determinar la capacidad de las líneas para 

producir híbridos superiores cuando se cruzan con otras líneas.

El utilizar líneas de diferente origen permite explotar la gran diversidad 

genética  presente  en  el  maíz.  Manejando  adecuadamente  este  material  se 

puede  incrementar  la  respuesta  heterótica  entre  ellas  (Bernardo,  2001).  Es 

necesario conocer a que grupo heterótico pertenece cada línea para determinar 

la  relación  que  existen  entre  ellas  y  así  poder  explotar  el  fenómeno  de  la 

heterosis (Mickelson et al., 2001). 

La clasificación de las líneas dentro de grupos heteróticos es esencial 

para  determinar  el  potencial  y  utilidad  de  dichas  líneas  en  el  desarrollo  de 

híbridos o sintéticos (Menkir  et al., 2003). Una forma de clasificación utilizada 
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por el mejorador tradicional es a través de la aptitud combinatoria, la cual ha 

presentado grandes resultados (Fan et al., 2003).

El procedimiento estándar para el desarrollo de híbridos involucra pasos 

definidos que deben seguirse en la evaluación de líneas para ACG y ACE, así 

como  en  la  predicción  del  comportamiento  en  cruzas  usando  datos 

provenientes de híbridos simples (Vasal  et al.,  1997) lo cual requiere mucho 

tiempo y recursos económicos. 

La prueba temprana de líneas a través del  uso de probadores es un 

método  que  ayuda  al  fitomejorador  a  depurar  líneas  con  poco  valor  y 

seleccionar  el  material  más prometedor (Vasal  y Córdova,  1996).  El  uso de 

diferentes probadores ayuda a separar grupos de líneas con atributos genéticos 

diferentes y a establecer patrones heteróticos que puedan ser explotados con la 

selección  reciproca  recurrente  como  base  de  un  programa  de  hibridación 

(Pinales et al., 2006).

Línea por probador

Usando  una  amplia  base  de  genotipos  como  probadores,  la  aptitud 

combinatoria general es probada con el método de cruzas. El análisis línea por 

probador es una extensión de este método en el que varios probadores son 

usados (Kempthome, 1957). Este último diseño proporciona información acerca 
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de la aptitud combinatoria general y específica de los materiales y al  mismo 

tiempo  ayuda  en  estimar  varios  tipos  de  efectos  de  genes.  El  plan  de 

cruzamientos de este diseño es como sigue:  se consideran  “l”  líneas y “p” 

probadores  y  así  “l  x  p”  son  todas  las  progenies  producidas.  Todas  estas 

progenies con o sin progenitores, son ensayadas usando un apropiado diseño, 

como el diseño de bloques aleatorios.

El primer paso en el análisis línea por probador es efectuar un análisis de 

varianza por el diseño usado y probar la significancia de las diferencias entre 

los  genotipos,  incluyendo  cruzas  y  progenitores,  seguido  del  análisis  de 

varianza se realiza la partición de los tratamientos; si hay interés de probar la 

significancia de las cruzas y los progenitores de manera individual, es posible la 

partición de los tratamientos en varios componentes parecidos a progenitores, 

cruzas y progenitores vs cruzas. Los siguientes pasos son los análisis línea por 

probador, estimación de efectos de aptitud combinatoria general, estimación de 

efectos  de  aptitud  combinatoria  específica,  error  estándar  para  efectos  de 

aptitud combinatoria y componentes genéticos (Sing y Chaudary, 1985).

Probadores

Una de las primeras definiciones la hace Shull (1945) quien define a un 

probador teóricamente como el cultivar homocigoto recesivo en todos sus loci; 

se  ha  demostrado  que  el  uso  de  una  línea  endogámica  como  probador 
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proporciona más información para ACG que para ACE (Hallauer  y  Miranda, 

1988).

Los probadores pueden ser diferentes tipos de materiales, destacando el 

uso  de  líneas,  cruzas  simples,  triples  y  dobles  o  la  misma  población 

complementaria (Durón y López, 1991). La decisión de que tipo de probador a 

emplear va a depender de los objetivos del mejorador.

Vasal  et al. (1999) afirman que los probadores son esenciales para el 

éxito  de  un  programa de  mejoramiento.  Híbridos  y  líneas  endocriadas,  son 

usados  como  probadores,  y  que  en  los  últimos  años  el  uso  de  líneas 

endocriadas como probadores se ha incrementado significativamente. 

Así, Rawling y Thompson (1962) mencionan que un buen probador debe 

discriminar y clasificar correctamente los genotipos evaluados. Otro apunte lo 

hace Matzinger (1953) quien menciona que el  mejor probador es aquel  que 

proporciona la mayor cantidad de información; Mclean  et al. (1997) lo define 

como aquel que clasifica correctamente el mérito de los genotipos probados 

dentro  de  grupos  heteróticos,  de  modo  que  diferencie  efectivamente  los 

genotipos evaluados, aumente la varianza y la ganancia genética. Hallauer y 

Miranda (1988) lo definen como aquel que presenta simplicidad en su uso y que 

maximiza la ganancia por selección.
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Numerosos estudios se han realizado para determinar que probador es 

más eficiente en la discriminación y clasificación de las líneas; desde el punto 

de vista de evaluación y selección, lo más recomendable es que se utilice más 

de un probador,  esto permitirá hacer una comparación por la habilidad para 

clasificar (Latournerie, 1990). 

Por su parte, Romero (1996) concluyó que el probador de reducida base 

genética es más adecuado en la discriminación y clasificación para rendimiento, 

resultados que concuerdan con lo afirmado por Cedillo (1985) al utilizar la cruza 

simple AN2 x AN1 para el trópico seco. 

De  León  (2005)  menciona  que  la  identificación  de  líneas  elite  puede 

hacerse con la ayuda de probadores en generaciones tempranas (S2 e incluso 

S1 en cierto caso) con el fin de ahorrar trabajo, ya que se reduce el número de 

líneas que continúan el proceso de endogamia en cruzamientos dirigidos. 

En  cualquier  programa  de  hibridación  con  objetivos  bien  definidos 

deberán de seleccionarse fuentes de germoplasma orientado al desarrollo de 

híbridos, estas fuentes deberán tener aspectos importantes, tales como: buen 

potencial de rendimiento, características agronómicas deseables, tolerancia a 

endocría, buena aptitud combinatoria, alto comportamiento en cruzamiento con 

otras poblaciones de grupo heterótico opuesto y buena capacidad para generar 

progenitores endocriados y no endocriados (Vasal et al., 1990). 
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Es necesario tener varios tipos de probadores bien definidos para poder 

separar  nuevos materiales y  líneas en diferentes grupos heteróticos para la 

introgresión de estas nuevas fuentes de germoplasma y buena manipulación en 

formación de híbridos más eficientes (Vasal et al., 1994).

Cuando se utilizan probadores divergentes en la evaluación de líneas, 

estas  diferencias  entre  las  líneas  pueden  reflejarse  en  la  existencia  de 

interacciones línea por probador. Con respecto a dicha interacción, Vencovsky y 

Barriga (1992) señalan que ésta es indicadora de la existencia de efectos de 

aptitud combinatoria específica (ACE) de las líneas con los probadores y que 

ponen  en evidencia  la  presencia  de  dominancia  y/o  efectos  epistáticos  que 

involucran dominancia en el control del carácter en cuestión. Por lo tanto, el 

comportamiento de los cruzamientos con probadores divergentes pueden servir 

de criterio de clasificación del material en distintos grupos heteróticos (Nestares 

et al., 1998).

Cuando  se  utiliza  un  grupo  de  probadores  divergentes  en  cruzas  de 

prueba se puede estimar la distancia genética de las líneas involucradas y estas 

pueden  ser  clasificadas  en  diferentes  grupos  heteróticos  basándose  en  el 

comportamiento de las cruzas y los probadores (Soengas et al., 2003).

Patrones y grupos heteróticos 

En  cualquier  programa  de  mejoramiento  es  recomendable  tener  una 

eficiente clasificación del germoplasma disponible, agregándolos al menos en 
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dos grupos plenamente definidos. Lo anterior se puede lograr por dos vías: La 

primera, mediante una separación empírica de los materiales consistente en 

agrupar individuos con características morfológicas similares, por ser de una 

misma  región  geográfica  (De  León,  2003);  la  segunda,  y  más  efectiva,  es 

agrupar  individuos que no muestren  heterosis  al  cruzarse  entre  ellos  y  que 

muestren  por  otra  parte,  respuesta  heterótica  similar  al  cruzarse  con  otros 

grupos  germoplásmicos  (Hallauer  y  Miranda,  1988;  Melchinguer  y  Gumber, 

1998).

Para facilitar el uso de la heterosis y predecir el comportamiento de los 

híbridos es necesario el establecimiento y uso de grupos heteróticos. Esta tarea 

ha  sido  necesaria  porque  no  se  ha  podido  correlacionar  suficientemente  el 

comportamiento  de las líneas  per  sé con  el  comportamiento de la  progenie 

híbrida  para  caracteres  importantes  agronómicamente,  principalmente 

rendimiento (Hallauer, 2000). 

El conocimiento de las relaciones genéticas entre las líneas es de gran 

utilidad para la planificación de los cruzamientos (Nestares et al., 1999; Betrán 

et al., 2003) para el desarrollo de nuevas líneas y para la asignación de líneas a 

grupos  heteróticos  (Pinto  et  al.,  2003).  Por  éstas  y  otras  razones,  los 

fitomejoradores tienen un gran interés en la caracterización de la diversidad 

genética entre y dentro de los grupos heteróticos existentes, así como también 

las relaciones entre las líneas actuales e históricamente importantes. 
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Peréz  et  al.  (1991)  y  Xingming  et  al.  (2001)  han  reportado  que  los 

cruzamientos dialélicos son eficientes para la agrupación de los progenitores en 

grupos  heteróticos,  catalogándolos  a  partir  de  la  estimación  de  efectos 

genéticos como la ACE.

Una vez que se tienen constituidos dos o más grupos germoplásmicos se 

crea la necesidad de conocer el  comportamiento de las cruzas entre ellos y 

definir  un  patrón  heterótico.  Gonzáles  et  al.  (1997)  han  utilizado  los 

cruzamientos dialélicos entre diferentes materiales para determinar un patrón 

heterótico empleando a sus padres como probadores que serán útiles en la 

clasificación del nuevo germoplasma en grupos heteróticos bien definidos. Por 

otro lado, Terrón et al. (1997) mencionan que esta identificación se puede hacer 

cruzando líneas con probadores (cruza de prueba), donde los valores de ACE 

permiten separar las líneas en grupos heteróticos opuestos.

Muchos autores en el mundo han remarcado la importancia que tiene el 

uso  de  patrones  heteróticos  para  generar  híbridos  superiores  (Pollak  et  al., 

1991;  Mickelson  et  al.,  2001;  Bernardo,  2001).  En  México,  De León  (2005) 

identificó  que  maíces  de  CIMMYT  y  de  la  Universidad  Autónoma  Agraria 

Antonio Narro forman un buen patrón heterótico para el área del Bajío.

La  identificación  de  líneas  superiores  para  la  explotación  de  nuevos 

híbridos es más práctica cuando se atiende un patrón heterótico; es decir, el 

cruzamiento  entre  un  par  de  líneas  pertenecientes  a  grupos  genéticos 
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contrastantes, ya  que aumenta la posibilidad de detectar híbridos superiores 

(Hallauer y Miranda, 1988; Melchinger y Gumber, 1998).

Siendo  necesario  entonces,  tener  identificado  dentro  de  cada  grupo 

heterótico  al  mejor  material,  que  además permita  discriminar  eficientemente 

líneas del grupo contrastante para determinar el potencial y utilidad de dichas 

líneas en el desarrollo de híbridos o sintetico (Menkir et al., 2003).

Melchinger y Gumber (1998) definen el patrón heterótico como un par de 

grupos heteróticos complementarios que al  cruzarse producen descendencia 

que exhiben una alta heterosis y un excelente desempeño de sus híbridos en la 

mayoría de los casos. Además, estos autores agregan que su impacto en los 

programas  de  mejoramiento  es  muy  alto,  porque  predeterminan  la  manera 

adecuada  de  emplear  el  germoplasma  en  la  generación  de  combinaciones 

híbridas.

Para  la  identificación  de  grupos  potenciales  y  patrones  heteróticos 

nuevos en un programa de mejoramiento particular se requiere de una eficiente 

evaluación y clasificación de las fuentes de germoplasma disponible, así como 

de  sus  combinaciones  realizadas  entre  cruzamiento  dialélicos  de  grupos  o 

directamente del cruzamiento entre líneas de diferentes grupos germoplásmicos 

(Hallauer et al., 1988). 
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Preciado  et  al. (2005)  mencionan que el  establecimiento  de  patrones 

heteróticos  entre  variedades  es  un  factor  clave  en  todos  los  programas  de 

mejoramiento de maíz para seleccionar líneas endogamicas progenitoras de 

híbridos de alto potencial de rendimiento.

Las  líneas  derivadas  de  fuentes  con  patrones  heteróticos  definidos 

tienden a complementarse una con otra, maximizando la respuesta heterótica 

del  híbrido.  Los  patrones  heteróticos  permiten  la  elección  de  probadores 

basadas en el  origen de la línea (Hallauer y Miranda, 1988; Hallauer,  1990; 

Eyherabide y Hallauer, 1991).

También  los  mejoradores  pueden  aprovechar  el  conocimiento  de  la 

genealogía  y  su  relación  entre  líneas  al  evaluar  cruzas  experimentales  con 

líneas  derivadas  de  patrones  heteróticos.  Después  de  haber  establecido 

patrones heteróticos en un programa de mejoramiento, es posible optimizar e 

incrementar la respuesta heterótica a través de selección (Hallauer y Miranda, 

1988).  

Índice de Selección

El  principal  reto  del  fitomejorador  es  seleccionar  las  mejores  plantas, 

aunque el  criterio de lo que es mejor dependa de lo que se desea mejorar; 

generalmente  significa  la  mejor  calidad genética  (Xu,  2003).  Ahora  bien  las 

metodologías  de  selección  empleadas  en  maíz  por  los  fitomejoradores  se 
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basan normalmente en rendimiento y no siempre se obtiene el éxito deseado, 

aún  cuando  se  tienen  avances  significativos  en  esta  variable  ya  que  se 

descuidan  otras  de  importancia  agronómica.  La  selección  podría  ser  más 

efectiva si se consideran simultáneamente otros caracteres (Celis et al., 1986).

Para el mejoramiento de características múltiples existen tres métodos 

de selección: selección en tándem, niveles independientes de rechazo e índice 

de selección. Cada método tiene una eficiencia diferente y el que proporcione la 

ganancia genética máxima por unidad de tiempo y esfuerzo es el mejor (Baker, 

1996; Henning y Teuber, 1996).

Smith  (1936)  y  Hazel  (1943)  establecieron  las  bases teóricas  para  la 

construcción de índices de selección;  Harris  (1963)  indica que un índice de 

selección  involucra  básicamente  la  selección  indirecta  de  una  variable  no 

observable por medio de una variable detectable distribuida conjuntamente con 

la primera. 

Un  índice  de  selección  es  una  estrategia  que  permite  al  mejorador 

capitalizar simultáneamente la expresión de varios caracteres en el proceso de 

selección, ya que por medio de este índice, es posible maximizar la respuesta a 

la selección para un conjunto de caracteres (Cunningham, 1973).

20



El índice de selección es una función lineal del valor genético de dos o 

más  características,  cada  una  con  un  peso  acorde  con  valor  económico 

preasignado (Becker, 1985). 

El  uso  de  un  índice  permite  superioridad  marcada  en  un  rasgo  para 

compensar inferioridad moderada en el otro. En los índices de selección, los 

segregantes  inferiores  en  múltiples  características  se  excluyen  del  ciclo  de 

selección, lo cual no puede ser logrado directamente con tándem o selección 

truncada (Sharma y Duveiller, 2003). 

 Por otro lado, Falconer (1980) menciona que se ha demostrado el hecho 

de que el mejoramiento genético más rápido se espera cuando la selección se 

aplica  simultáneamente  a  varios  caracteres,  dando  a  cada  uno  de  ellos  su 

respectiva  ponderación  de  acuerdo  a  la  importancia  económica  relativa,  la 

heredabilidad y las correlaciones genotípicas y fenotípicas que existen entre los 

diferentes caracteres.
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III. MATERIALES Y MÉTODOS

Material genético

El  material  genético  utilizado  en  el  presente  trabajo  de  investigación 

estuvo constituido por ocho líneas endogámicas derivadas de una población 

denominada  ideotipo  del  Instituto  Mexicano  del  Maíz  de  la  Universidad 

Autónoma  Agraria  Antonio  Narro.  Estas  líneas,  en  combinaciones  híbridas 

generaban  híbridos  de  excelente  potencial  de  rendimiento  pero  con 

características indeseables, tales como porte de planta y mazorca muy alta, lo 

cual reducía el valor agronómico del híbrido formado.

Para  corregir  esta  situación,  dichas  líneas  fueron  cruzadas  con  una 

población donadora del Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo 

(CIMMYT) que presentaba porte de altura baja para planta y mazorca. A partir 

de estos cruzamientos se inició un programa de selección gamética propuesto 

por Stadler (1944) a la par de un programa de retrocruzas; originando de esta 

manera  120  líneas  recobradas  con  tres  ciclos  de  retrocruzas  y  dos  de 

autofecundación, cuya evaluación en forma per sé fue de 117 líneas recobradas 

con sus respectivas versiones originales.



Se evaluaron bajo el diseño de siembra de bloques al azar en el que se 

incluyeron  cinco  líneas  como testigos.  En  el  Cuadro  3.1  se  concentran  las 

genealogías de las líneas originales, así como de las recobradas.

Metodología

El programa que se empleó para mejorar las líneas originales fue el de 

selección gamética (Stadler, 1944) que permite la incorporación de caracteres 

de interés en una fracción mayor que cuando se transmiten caracteres de un 

material  a  otro.  La  metodología  convencional  propone  continuar  con 

autofecundaciones, sin embargo en este trabajo después de la F1 se siguió con 

un programa de retrocruzas, obteniendo líneas recobradas con los caracteres 

de  interés.  Con  esta  técnica  se  buscó  incrementar  la  efectividad  en  el 

mejoramiento de las fuentes de germoplasma existente (recurrente – donador) 

para  extraer  nuevas  líneas  que  sean  progenitoras  de  híbridos  de  alto 

rendimiento y buen comportamiento agronómico.

Con  el  fin  de  conocer  el  comportamiento  de  este  grupo  de  líneas 

recobradas,  fueron  apareadas  con  dos  cruzas  simples  utilizadas  como 

probadores, que en combinación forman el mejor híbrido doble del programa 

del  Bajío del IMM; donde se asegura que ambos progenitores pertenecen a 

grupos  heteróticos  diferentes.  Debido  a  la  no  coincidencia  en  la  floración, 

solamente  20  líneas  coincidieron  con  ambas  cruzas,  el  resto  de  las  líneas 
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solamente  se  cruzaron  con  una  de  ellas,  obteniendo  de  esta  manera  140 

híbridos triples. (Cuadro 3.2).

Cuadro 3.1. Genealogía de las líneas originales y  sus respectivas versiones
                     recobradas.

LIN GENEALOGÍA LIN GENEALOGÍA LIN GENEALOGÍA

A 255-18-19N-9-2-A-2-2-A D MLN G9 PD X A3 S1-24

A1 PD X A3 S1 -1 D1 PD X A3 S1 -1 G10 PD X A3 S1-25

A2 PD X A3 S1 -2 D2 PD X A3 S1 -2 G11 PD X A3 S1-26

A3 PD X A3 S1 -3 D3 PDX A3 S1 -3 G12 PD X A3 S1-27

A4 PD X A3 S1 -4 D4 PD X A3 S1 -4 G13 PD X A3 S1-17

A5 PD X A3 S1 -7 D5 PD X A3 S1 -6 G14 PD X A3 S1-18

A6 PD X A3 S1 -8 D6 PD X A3 S1 -8 G15 PD X A3 S1-19

A7 PD X A3 S1 -5 D7 PD X A3 S1 -9 G16 PDX A3 S1-20

A8 PD X A3 S1 -10 E 255-18-19N-14-1-A-4-2-A G17 PD X A3 S1-21

A9 PD X A3 S1 -6 E1 PD X A3 S1 -5 G18 PD X A3 S1-22

A10 PD X A3 S1 -14 E2 PD X A3 S1 -6 G19 PD X A3 S1-23
B 232-10-11-1RC4N-19-4-2 E3 PD X A3 S1 -7 G20 PD X A3 S1-28

B1 PD X A3 S1 -1 E4 PD X A3 S1 -8 G21 PD X A3 S1-29

B2 PD X A3 S1 -2 E5 PD X A3 S1 -9 G22 PD X A3 S1-30

B3 PD X A3 S1 -3 E6 PD X A3 S1 -10 G23 PD X A3 S1-31

B4 PD X A3 S1 -4 E7 PD X A3 S1 -1   G24 PD X A3 S1-32

B5 PD X A3 S1 -10 E8 PD X A3 S1 -2 G25 PD X A3 S1-33

B6 PD X A3 S1 -11 F 232-10-11-1N-13-1-A-1-2-A G26 PD X A3 S1-34

B7 PD X A3 S1 -15 F1 PD X A3 S1-3 G27 PD X A3 S1-35

B8 PD X A3 S1 -19 F2 PD X A3 S1-7 G28 PD X A3 S1-38

B9 PD X A3 S1 -28 F3 PD X A3 S1-8 G29 PD X A3 S1-39
C 255-1-1N-11-1-A-2-4-A F4 PD X A3 S1-9 G30 PD X A3 S1-41

C1 PD X A3 S1 -1 F5 PDX A3 S1-10 H 255-18-19N-20-2-1

C2 PD X A3 S1 -2 F6 PD X A3 S1-12 H1 PD X A3 S1-3

C3 PD X A3 S1 -3 F7 PD X A3 S1-13 H2 PD X A3 S1-4

C4 PD X A3 S1 -4 F8 PD X A3 S1-14 H3 PD X A3 S1-6

C5 PD X A3 S1 -5 F9 PD X A3 S1-16 H4 PD X A3 S1-9

C6 PD X A3 S1 -17 F10 PD X A3 S1-17 H5 PD X A3 S1-11

C7 PD X A3 S1 -19 F11 PD X A3 S1-24 H6 PD X A3 S1-12

C8 PD X A3 S1 -21 F12 PD X A3 S1-27 H7 PD X A3 S1-1

C9 PD X A3 S1 -22 F13 PD X A3 S1-29 H8 PD X A3 S1-2

C10 PD X A3 S1 -23 F14 PD X A3 S1-30 H9 PD X A3 S1-5

C11 PD X A3 S1 -28 F15 PD X A3 S1-36 H10 PD X A3 S1-7

C12 PD X A3 S1 -29 F16 PD X A3 S1-1 H11 PD X A3 S1-8

C13 PD X A3 S1 -30 F17 PD X A3 S1-2 H12 PD X A3 S1-10

C14 PD X A3 S1 -31 F18 PD X A3 S1-5

C15 PD X A3 S1 -33 G 53-36-37N-10-2-A-1-1-A TESTIGOS

C16 PD X A3 S1 -40 G1 PD X A3 S1-1 CAFIME-176-2-2-1-1

C17 PD X A3 S1 -44 G2 PD X A3 S1-3 CAFIME-176-2-2-1-2

C18 PD X A3 S1 -46 G3 PD X A3 S1-5 CAFIME-176-2-2-2-1

C19 PD X A3 S1 -47 G4 PD X A3 S1-6 CAFIME-176-2-2-2-2

C20 PD X A3 S1 -48 G5 PD X A3 S1-7 CAFIME-176-3-2-2-1

C21 PD X A3 S1 -13 G6 PD X A3 S1-8

C22 PD X A3 S1 -45 G7 PD X A3 S1-9

C23 PD X A3 S1 -55 G8 PD X A3 S1-2

LIN= línea; letra sola= Línea original; Letra con número= Línea recobrada.
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Cuadro 3.2. Genealogía de las cruzas experimentales

H. E. GEN H. E. GEN H. E. GEN

1 ♀ x 4201 48 ♀ x 4412 95 ♀ x 4722
2 ♀ x 4202 49 ♀ x 4413 96 ♀ x 4809
3 ♀ x 4203 50 ♀ x 4416 97 ♀ x 4811
4 ♀ x 4205 51 ♀ x 4417 98 ♀ x 4813
5 ♀ x 4206 52 ♀ x 4418 99 ♀ x 4814
6 ♀ x 4207 53 ♀ x 4419 100 ♀ x 4815
7 ♀ x 4208 54 ♀ x 4420 101 ♀ x 4820
8 ♀ x 4209 55 ♀ x 4423 102 ♀ x 4821
9 ♀ x 4210 56 ♀ x 4424 103 ♀ x 4822
10 ♀ x 4211 57 ♀ x 4425 104 ♀ x 4823
11 ♀ x 4212 58 ♀ x 4501 105 ♀ x 4825
12 ♀ x 4213 59 ♀ x 4503 106 ♀ x 4907
13 ♀ x 4214 60 ♀ x 4505 107 ♀ x 4911
14 ♀ x 4215 61 ♀ x 4508 108 ♀ x 4913
15 ♀ x 4217 62 ♀ x 4509 109 ♀ x 4914
16 ♀ x 4218 63 ♀ x 4510 110 ♀ x 4915
17 ♀ x 4219 64 ♀ x 4511 111 ♀ x 4918
18 ♀ x 4220 65 ♀ x 4513 112 ♀ x 4920
19 ♀ x 4221 66 ♀ x 4515 113 ♀ x 4922
20 ♀ x 4222 67 ♀ x 4516 1 4216 x M
21 ♀ x 4223 68 ♀ x 4519 2 4222 x M
22 ♀ x 4303 69 ♀ x 4523 3 4303 x M
23 ♀ x 4305 70 ♀ x 4524 4 4304 x M
24 ♀ x 4306 71 ♀ x 4525 5 4307 x M
25 ♀ x 4307 72 ♀ x 4601 6 4312 x M
26 ♀ x 4308 73 ♀ x 4603 7 4313 x M
27 ♀ x 4309 74 ♀ x 4604 8 4314 x M
28 ♀ x 4310 75 ♀ x 4605 9 4325 x M
29 ♀ x 4311 76 ♀ x 4607 10 4321 x M
30 ♀ x 4312 77 ♀ x 4608 11 4403 x M
31 ♀ x 4313 78 ♀ x 4615 12 4405 x M
32 ♀ x 4314 79 ♀ x 4618 13 4406 x M
33 ♀ x 4315 80 ♀ x 4620 14 4408 x M
34 ♀ x 4316 81 ♀ x 4621 15 4409 x M
35 ♀ x 4317 82 ♀ x 4702 16 4410 x M
36 ♀ x 4322 83 ♀ x 4703 17 4412 x M
37 ♀ x 4323 84 ♀ x 4704 18 4608 x M
38 ♀ x 4324 85 ♀ x 4705 19 4704 x M
39 ♀ x 4401 86 ♀ x 4708 20 4714 x M
40 ♀ x 4402 87 ♀ x 4709 21 4716 x M
41 ♀ x 4404 88 ♀ x 4711 22 4717 x M
42 ♀ x 4405 89 ♀ x 4716 23 4718 x M
43 ♀ x 4406 90 ♀ x 4717 24 4722 x M
44 ♀ x 4406 91 ♀ x 4718 25 4811 x M
45 ♀ x 4407 92 ♀ x 4719 26 4913 x M
46 ♀ x 4410 93 ♀ x 4720 27 4918 x M
47 ♀ x 4411 94 ♀ x 4721 28 4920 x M

H. E. = híbrido experimental; GEN= genealogía

25



Especificando que 92 líneas se cruzaron exclusivamente con el probador 

enano,  ocho  con  el  probador  tropical  y  20  líneas  tuvieron  en  común  el 

cruzamiento con los dos probadores contrastantes.

Tanto  las  líneas  como  las  cruzas  de  prueba  se  evaluaron  en  tres 

ambientes  representativos  del  Bajío  Mexicano  (Tlahuelilpan,  Hidalgo,  Tierra 

Fría,  Guanajuato y El Prado, Galeana, Nuevo León). En el ciclo primavera - 

verano del 2007. 

En la evaluación de las cruzas de prueba se incluyeron doce testigos, de 

los  cuales  ocho  son  de  híbridos  comerciales  de  empresas  de  la  iniciativa 

privada,  y  cuatro  híbridos  del  IMM-UAAAN,  de  los  cuales  tres  son 

experimentales  y  uno  comercial  (AN-452),  este  último  representa  el  patrón 

heterótico para la zona del Bajío. La información detallada se encuentra en el 

Cuadro 3.3.
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Cuadro 3.3. Genealogía de los híbridos utilizados como testigos 

TES DEN NIVEL PROC
1 AN-452 Comercial IMM-UAAAN

2 AN-455 Experimental IMM-UAAAN

3 DK-2020 Comercial Monsanto

4 PUMA Comercial Monsanto

5 30G54 Comercial Pionner

6 30G88 Comercial Pionner

7 DK-2025 Comercial Monsanto

8 30G40 Comercial Pionner

9 30G45 Comercial Pionner

10 BD-33 Comercial Bida

11 (351x43-46)x10-11 Experimental IMM-UAAAN

12 5208 x 5009 Experimental IMM-UAAAN

TES=testigo; DEN= denominación; PROC=procedencia; IMM=Instituto Mexicano del Maíz; UAAAN= 
Universidad Autonóma Agraria Antonio Narro.

Descripción de los ambientes de evaluación

La evaluación del material genético se efectúo en localidades del Bajío 

Mexicano durante el ciclo primavera - verano de 2007, cuyas descripciones de 

los ambiente de pruebas se muestran en el Cuadro 3.4.

Cuadro 3.4  Ubicación geográfica y características climáticas de los ambientes 
                    de evaluación.   

L a titu d  L o n g itu d  A lt itu d  T e m p e ra tu ra  P re c ip ita c ió n  
A m b ie n te N o r te O e s te (m s n m ) M e d ia  a n u a l  ( ºC )M e d ia  a n u a l (m m )

T lah u e lilp an , H id a lg o 2 0 º 8 0 ' 9 9 º  1 4 ' 2 0 4 0 1 8 .0 6 7 5

E l P rad o , G a lean a, N . L . 2 4 º  4 9 ' 1 0 0 º  0 4 ' 1 8 5 4 1 8 .9 3 9 3

T ie rra  F r ía , G u an a ju a to 2 0 º 3 8 ' 1 0 1 º  0 0 ' 1 6 9 7 1 8 .5 7 2 7

In eg i, 2 0 0 3
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Descripción de la parcela experimental y fechas de siembra 

 La parcela experimental en todos los ensayos fue de un surco; con una 

separación entre surco de 0.75 por 5 m de largo para el ambiente Tierra Fría, 

Guanajuato  y  Tlahuelilpan,  Hidalgo.  Mientras  que  el  ambiente  de  El  Prado, 

Galeana, Nuevo León, se utilizó una separación de 0.90 por 3.99 m. de largo 

para cada parcela.

Las fecha de siembra fue el  26 de marzo de 2007 para Tlahuelilpan, 

Hidalgo, posteriormente en la localidad de El Prado Galeana, Nuevo León se 

realizó el 29 de marzo de 2007, y finalmente en Tierra Fría, Guanajuato el día 

24 de mayo de 2007.              

Manejo agronómico

Debido  a  la  naturaleza  del  material  genético,  las  evaluaciones  se 

agruparon  en  dos  experimentos:  Uno,  incluyó  a  las  líneas  originales  y 

recobradas, que se dividieron en ocho grupos y se sembraron bajo un diseño de 

bloques al azar, y el otro estuvo conformado por los híbridos triples y testigos. 

La siembra se llevó a cabo bajo un diseño de bloques incompletos al azar con 

arreglo alfa - látice, con dos repeticiones por localidad. 
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Labores culturales

Las labores culturales, así como los riegos, la aplicación de herbicidas y 

pesticidas  necesarios  para  el  cultivo,  se  aplicaron  en  forma  oportuna  y 

adecuada  en  cada  localidad  de  estudio,  buscando  obtener  los  mejores 

resultados.

Fertilización

La  fórmula  de  fertilización  fue  de  180-90-90  para  Tierra  Fría,  Gto.  y 

Tlahuelilpan, Hgo. y de 120-60-60 para El Prado, Galeana, N. L. en todas las 

localidades se aplicó la mitad de nitrógeno con todo el fósforo y potasio a la 

siembra, la otra mitad de nitrógeno se aplicó al primer cultivo. 

Cosecha

Se realizó de manera manual, registrando el peso de campo y por ciento 

de humedad.

Variables agronómicas evaluadas

Los caracteres medidos son las que se consideraron de mayor relevancia 

para efectuar la selección de los materiales de interés, siendo estas las que a 

continuación se mencionan: 

29



Floración masculina y femenina (FM, FF): Son los días transcurridos desde la 

fecha de siembra hasta que el 50 % de las plantas de la parcela experimental 

se encontraron en antesis y con estigmas receptivos, en cada caso.

Altura de planta y mazorca (AP, AM): Longitud existente entre la base del tallo y 

la hoja bandera y la base del tallo hasta la inserción de la mazorca principal, 

respectivamente. La medida se hace en plantas representativa de la parcela y 

se expresó en centímetros.

Relación mazorca – planta (RMP):  Relación que existe  entre la altura de la 

planta y la inserción de la mazorca principal, expresado en por ciento.

100x
AM

AP
RMP 





=

Acame de raíz (AR): Por ciento de plantas que mostraron una inclinación mayor 

a los 30 grados respecto a la vertical de las mismas, dentro de cada unidad 

experimental.

Acame de tallo (AT): Por ciento de plantas quebradas por debajo de la mazorca 

principal, con respecto al total de plantas cosechadas.

Plantas con    Fusarium    (PF)  :  Por ciento de plantas que se observaron total  o 

parcialmente enfermas por Fusarium spp, en relación al número total de plantas 

cosechadas.
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Mala cobertura (MC): Por ciento de plantas cuya mazorca no se encontraron 

cubiertas totalmente por el totomoxtle (brácteas) en relación con el total de las 

mazorcas cosechadas en cada parcela.

Calificación de planta (CP): Se refiere al valor asignado a las plantas de cada 

parcela en base a su apariencia visual, que incluye calificación general sobre 

atributos tales como: porte, color, arreglo topológico, vigor, aspectos de fruto, 

etc. Utilizando la escala de 1 a 5, donde uno es muy buena y cinco muy mala.

Calificación  de  mazorca  (CM):  Se  refiere  al  valor  asignado  a  las  mazorcas 

cosechadas y sin brácteas de cada parcela en base a su apariencia visual en 

conjunto  con  daños  causados  por  insectos  o  enfermedades,  tamaño  y 

uniformidad de la misma. Utilizando la escala de 1 a 5,  donde uno es muy 

buena y cinco muy mala.

Prolificidad  (PROL): Número  de  mazorcas  cosechadas  entre  el  número  de 

plantas cosechadas expresadas en porcentaje:

PROL= 100
.

.
x

plantasdenúm

mazorcasdenum







Rendimiento  (REND):  Se  estimó  el  rendimiento  de  mazorca  al  15.5%  de 

humedad expresada en t ha-1  a través de multiplicar el peso seco (PS) por el 

factor de conversión (FC).
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PS = (100-% H) x PC

Donde:

% H = porcentaje de humedad del grano a la cosecha por parcela 

PC = peso de campo en kg.

FC = (10,000/APU*0.845*1000)

Donde:

APU = área de parcela útil. Es el producto de la distancia entre surcos por la 

distancia entre matas por el  número exacto de plantas por parcela;  0.845 = 

constante para transformar el rendimiento de peso seco al 15.5% de humedad; 

1000  =  constante  para  obtener  el  rendimiento  en  t  ha-1;  y  10,000  =  valor 

correspondiente a la superficie de una hectárea en m2.

Ajuste  del rendimiento por covarianza

Debido a que el número de plantas fue muy variable entre las parcelas, 

dentro  de  los  experimentos  ocasionados  principalmente  por  las  condiciones 

ambientales  y  de  manejo,  existió  la  necesidad  de  realizar  un  análisis  de 

covarianza, con el fin de estimar el efecto de esta variable en la expresión final 

del  rendimiento. Cuando se determinó que la covariable mostró significancia 

mediante la prueba de F, el rendimiento se ajustó mediante la siguiente formula:

)( AxbyY iijij −−=
∧

Donde:
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ijY
∧

= Rendimiento corregido por covarianza; ijy  = Rendimiento observado;

ib  = Coeficiente de regresión  ajustado; x = Número de plantas cosechadas por 

parcela, 
−
A= promedio de plantas cosechadas en el experimento.

Análisis estadístico

Las líneas y los híbridos triples se analizaron en forma independiente y 

combinada utilizando el paquete estadístico SAS; siguiendo el presente modelo 

lineal.

Donde:

=ijky Variable  de respuesta;  =µ  media general;  =iα  efecto  de la  i-ésima 

localidad; =)(ijβ  efecto del j-ésimo bloque dentro de la i-ésima localidad; =kλ  

efecto  del  k-ésimo  tratamiento;  =ikλα efecto  de  la  interacción  del  k-ésimo 

tratamiento en la i-ésima localidad; =ijkε  efecto del error experimental.

Los híbridos triples experimentales se dividieron en sus componentes; 

línea,  probador  (enano  y  tropical)  y  línea  por  probador  considerando  las 

ijkikkijiijkY ελ αλβαµ +++++= )(
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instrucciones de Singh y Chaudary (1985),  los datos se analizaron bajo una 

rutina del SAS, versión 8.

Modelo lineal empleado:

ijkliklilikkllkijiijkl LPPLLPPLY ξαααβαµ +++++++++= )(

Donde:

ijklY = variable de respuesta; µ = efecto de la media general; iα= efecto de la i-

ésima localidad; )(ijB = efecto del j-ésimo bloque dentro de la i-ésima localidad; 

kL = efecto de la  k-  ésima línea;  lP = efecto  del  l-ésimo probador;  klLP = 

efecto de la k-ésima línea en el l-ésimo probador; ikLα = efecto de la K-ésima 

línea en la i-ésima localidad;  ilPα =efecto del l-ésimo probador en la i-ésima 

localidad;  iklLPα = efecto de la k-ésima línea en el  l-ésimo probador en la i-

ésima localidad; ijklξ = error experimental.

Índice de selección

El índice de selección utilizado fue el escrito por Barreto et al. (1991) que 

integró en este trabajo de investigación la expresión de 13 caracteres en uno 

solo,  la  selección  se  hizo  considerando  el  orden  del  índice  de  selección 
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estimado  en  cada  genotipo,  que  permitirá  tomar  decisiones  mejor 

fundamentadas y maximizar la respuesta a la selección. 

La estimación del IS se realizó por repetición dentro de cada ambiente, 

para poder  modelar  esta variable  y  así  realizar  un análisis  de varianza que 

permita explicar las diferencias detectadas. 

El  IS  se  aplicó  tanto  en  líneas  como para  las  cruzas  de  prueba,  tal 

procedimiento para el calculo del IS fue siguiendo la metodología escrita por 

Barreto et al. (1991),  Como sigue:

IS = ( )[ ] ( )[ ] ( )[ ]{ } 2
1

2
...

22
jnnjiijjj IMYIMYIMY ∗−+∗−+∗−

Donde:

IS = Índice de selección

njY ...  = Variable en unidades Z

M nj.... = Meta de selección

 njI ...  = Intensidad  de selección

Debido  a  que  los  parámetros  de  las  variables  estaban  en  unidades 

distintas; días, toneladas, centímetros, porcentajes, calificaciones visuales etc., 

fue  necesario  estandarizar  todos  los  valores  para  que  las  distintas 

características pudieran combinarse mediante la siguiente formula:
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Z = 
s

yy j−

Donde:

Z = Valor estandarizado.

jy = Valor observado para la entrada j.

−
y  = Promedio de todas las entradas.

 s = Desviación estándar del grupo de entradas.

La meta de selección esta dada en unidades de desviación estándar del 

promedio, de esta manera los valores positivos seleccionan aquellos genotipos 

que se encuentran por encima del promedio; valores negativos, genotipos por 

debajo del promedio y valores de cero, genotipo igual al promedio. 

La intensidad de selección refleja la importancia económica relativa de 

las diferentes variables a usarse en la selección, es definida por el investigador 

y toma valores de 0 a 10. Mientras más grande es el valor de la intensidad 

mayor peso se le da a la variable. 

Entre más cercano se encuentre el valor estandarizado de cada una de 

las variables a la meta deseada, más pequeño será el valor del IS calculado y 

más cerca se encontrará el genotipo de los criterios deseados, siendo este IS 

por  tanto  superior,  mientras  más  grande  es  el  valor  de  IS,  más  lejos  se 
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encuentra el genotipo de los criterios y el IS es por tanto inferior. El concreto el 

mejor genotipo es aquel que tiene el valor más pequeño de IS.

Precisando que las variables floración femenina y altura de mazorca no 

fueron  consideradas  para  el  cálculo  de  índice  de  selección  por  estar 

correlacionada con otras variables. 

El  índice  de  selección  se  calculó  empleando  la  misma intensidad  de 

selección pero modificando las metas para cada una de las variables, para esto 

se corrió una rutina de programación con la finalidad de conocer el promedio de 

desviaciones estándar y por ende, conocer la distribución de los genotipos para 

cada  variable,  información  que  se  empleó  para  determinar  el  límite  de  la 

selección  asegurando  que  entraran  los  individuos  con  atributos 

estadísticamente  superiores,  con  el  cual  se  determinaron  los  limites  de 

selección para genotipos deseados.

 

Una vez obtenidas las metas con la primera rutina de programación se 

corrió  la  rutina  de  índice  de  selección  empleando  las  metas  obtenidas  y 

utilizando las mismas intensidades que fueron fijadas desde un principio, siendo 

precisa para la elección de los mejores genotipos que serán aquellos con los IS 

bajos. En el Cuadro A1 del apéndice se registraron las metas e intensidades 

aplicadas para el índice de selección de las líneas originales y recobradas. En 

los Cuadro A2, A3 del apéndice se muestran las metas e intensidades para 
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líneas recobradas por probador enano y líneas recobradas por probador tropical 

respectivamente.

Una vez obtenido el índice de selección para cada genotipo, se evaluó el 

desempeño de estos materiales con base al orden del IS mediante un análisis 

de varianza combinado a través de localidades, con la finalidad de conocer el 

comportamiento estadístico de IS en las localidades, repeticiones y genotipos.

Ubicación de líneas en grupos heteróticos

Debido  a  que  20  líneas  coincidieron  con  el  cruzamiento  de  dos 

probadores, se logró descomponer el efecto de tratamientos en la interacción 

de  línea  por  probador  descrito  por  Sing  y  Chaudary  (1985),  esto  facilitó  la 

estimación de los efectos de ACE. Con base a los valores de ACE se confirmó 

que  los  probadores  empleados  son  realmente  contrastantes,  procediendo  a 

clasificar las líneas en los grupos heteróticos establecidos. Mientras que para 

las  líneas  que  se  cruzaron  con  un  probador  se  utilizó  el  promedio  de 

rendimiento. Donde aquellas cruzas que rendían arriba de la media pertenecía 

al grupo heterótico complementario del probador y aquellas que rendían menos 

pertenecían al mismo grupo heterótico.

Criterios de selección

Con el objeto de lograr mayor respuesta a la selección y simplificar este 

proceso, se auxilió de un índice de selección considerándolo como único criterio 
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que se toma en cuenta para la selección con base al orden del mérito de los 

índice  de  selección,  seleccionando  los  genotipos  que  presentaron  el  mejor 

promedio  de  índice  a  través  de  localidades  que  es  la  manera  como 

convencionalmente se efectúa. Además se realizó una comparación de medias 

(Tukey)  para  identificar  genotipos  estadísticamente  superiores,  tanto  de  las 

líneas per se y recobradas como en las cruzas de prueba.

Para la clasificación de las líneas se consideró el comportamiento de las 

20 líneas apareadas con los dos probadores, donde se determinó que sí una 

línea tiene un alto  rendimiento  o  en  su  caso un alto  valor  de  ACE con un 

probador  específico  se  asume  que  pertenece  al  grupo  heterótico  opuesto, 

mientras que cuando una cruza rinde menos que la media y un valor menor de 

ACE indica que pertenece al mismo grupo heterótico.

La  asignación  de  líneas  a  grupos  heteróticos  se  realizó  basado  en 

promedios de rendimiento para las líneas que coincidieron con el cruzamiento 

de un probador.

Para identificar el  probador con mayor  poder de discriminación de las 

líneas, se realizó en base a lo que De León et al. (2005) sugiere que cuando un 

grupo de líneas son cruzados simultáneamente con diferentes probadores, un 

criterio  para  elegir  al  probador  ideal  para  ese  grupo  de  líneas  sería  la 

variabilidad detectada para cada probador en función de la magnitud de sus 

cuadrados medios. 
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IV. RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Con el fin de dar cumplimiento a los objetivos e hipótesis que inicialmente 

se  plantearon  en  la  presente  investigación,  en  este  apartado  se  expone  el 

análisis de varianza combinado para cinco caracteres que fueron considerados 

de mayor  relevancia,  tales  como:  floración masculina  (FM),  altura de planta 

(AP),  relación  mazorca  planta  (RMP),  prolificidad  (PROL),  rendimiento  de 

mazorca al 15.5% de humedad (REND) e índice de selección (IS).

La información utilizada para la realización de los análisis estadísticos se 

obtuvo de la evaluación  per sé de las líneas originales, así como también de 

117  líneas  recobradas  por  selección  gamética  y  el  método  de  retrocruzas, 

además de cinco genotipos empleados como testigos, así como de 140 cruzas 

de prueba obtenidas por una cruza simple de las líneas recuperadas apareadas 

con  dos  probadores  genéticamente  contrastantes  anexando  a  la  evaluación 



doce testigos que sirvieron como comparativo en la expresión de los genotipos 

de interés.
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Análisis de la evaluación per se de líneas originales y recobradas

La  concentración  de  los  cuadrados  medios  y  su  significancia  de  las 

variables bajo estudios se presenta en el Cuadro 4.1. Los resultados mostrados 

en  dicho  cuadro,  indican  que  la  fuente  de  variación  “localidades”  presentó 

diferencias significativas (P ≤ 0.01) para todos los caracteres sujetos a estudio, 

estas diferencias son atribuidas a que las localidades de evaluación del macro-

ambiente  no  presentaron  las  mismas  condiciones  edáficas,  climáticas  y  de 

ubicación geográfica. 

En la fuente de variación de “Bloques/loc” no se detectaron diferencias 

significativas  para  ninguna  variable,  de  tal  manera  que  se  deduce  que  los 

bloques presentaron un comportamiento similar en cada localidad, por lo que se 

considera que el diseño estadístico no fue eficiente para minimizar la varianza 

del error.

Para “líneas” se detectaron diferencias significativas al nivel de P ≤ 0.01 

para  todas  las  características  agronómicas,  siendo  esto  un  indicativo  de  la 

diversidad  genética  presente  en  cada  una  de  ellas,  con  esto  brinda  la 

oportunidad de identificar líneas de excelentes atributos agronómicos y de alto 

potencial  genético,  mismas  que  podrían  ser  empleadas  a  futuro  como 

progenitoras de híbridos superiores. 
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Cuadro 4.1 Cuadrados medios del análisis de varianza de líneas originales y 
                   recobradas en tres ambientes de evaluación.

F. V. G. L. FM G. L. AP RMP PROL REND

días cm % % t ha-1

Localidades (Loc) 1 342735.27 ** 2 121189.98 ** 5001.29 ** 81314.01 ** 450.88 **
Bloques/Loc 2 6.34 3 578.33 3.26 619.91 2.41
Líneas 129 77.06 ** 129 1795.7 ** 145.23 ** 1403.86 ** 20.12 **

gpo A 10 18.39 ** 10 1239.54 ** 46.42 1694.64 * 60.81 **
 gpo B 9 13.72 ** 9 807.59 * 107.70 840.11 7.74 **

gpo C 23 50.18 ** 23 841.49 ** 95.87 * 744.06 * 12.55 **
gpo D 7 3.48 7 550.89 19.65 584.65 5.75
gpo E 8 25.31 ** 8 637.26 ** 107.37 725.00 5.28 **
gpo F 18 40.64 ** 18 667.54 ** 117.11 * 1215.54 ** 3.97 **
gpo G 30 66.11 ** 30 1051.24 ** 113.29 ** 887.85 5.60 **
gpo H 12 54.74 ** 12 1400.80 ** 197.03 582.32 27.65 **

Lín x loc 242 17.83 ** 258 438.73 ** 75.33 904.67 ** 5.72 **
gpo A x loc 10 2.36 20 471.36 * 40.28 759.03 8.48 **
gpo B x loc 9 5.56 ** 18 329.12 122.93 663.96 1.57
gpo C x loc 23 12.19 ** 46 169.31 82.77 854.63 ** 2.66 **
gpo D x loc 7 1.91 14 185.49 74.84 857.94 6.98
gpo E x loc 8 11.68 16 265.91 * 57.52 446.49 1.20
gpo F x loc 18 16.35 36 304.92 ** 61.15 813.16 ** 2.59 **
gpo G x loc 30 16.90 60 319.98 46.76 930.39 2.57 **
gpo H x loc 12 17.58 ** 24 587.33 101.41 637.43 13.89 **

Error 9.30 387 261.34 63.58 547.72 1.95
C.V. 3.04 10.18 15.19 25.30 29.50

*, **Niveles de significancia a P ≤ 0.05 y P ≤ 0.01 respectivamente; F. V.= fuente de  variación;  C. V.= 
coeficiente de variación; G. L.= grados de libertad, FM= floración masculina, AP= altura de planta, RMP= 
relación mazorca planta, PROL= prolificidad, REND= rendimiento de mazorca al 15.5% de humedad. 

Debido  a  que  la  fuente  de  variación  líneas  mostró  diferencias 

estadísticas, fue dividida en ocho fuentes diferentes llamados “grupos”. Donde 

cada grupo está conformado por una línea original  y sus líneas recobradas. 

Esta partición permitió medir la diversidad en cada grupo.

En el  Cuadro 4.1 se observa que en el  grupo D, no hubo diferencias 

entre sus líneas, quizás por ser un número reducido; todos los demás grupos 

presentaron diferencias significativas (P ≤ 0.01 y P ≤ 0.05) para la mayoría de 

los caracteres evaluados, lo cual es un indicativo de que la versión original de 

las  líneas es  diferente  a  sus  versiones recobradas y  que entre  las  mismas 
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líneas recobradas también existen diferencias, por lo que es una razón obvia, 

considerando que el donador que se empleó fue de una población de amplia 

base  genética,  por  lo  tanto,  esta  variación  de  las  líneas  recobradas  se  le 

atribuye a la amplia variación genética del donador y a los criterios de selección 

por parte del mejorador.

Con  esta  variación  existente  es  factible  realizar  selección,  ya  que 

estadísticamente  el  comportamiento  dentro  los  grupos  son  diferentes.  Se 

considera que la selección gamética y los retrocruzamientos trajo consigo una 

gran aportación  de  variación  lo  que favorece el  mejoramiento  de  las  líneas 

originales.

Una  de  las  finalidades  de  esta  investigación  fue  valorar  el  potencial 

agronómico de las líneas originales, así como las obtenidas después de tres 

ciclos  de  retrocruzamientos  y  dos  autofecundaciones,  donde  únicamente  se 

logró  mejorar  el  carácter  de  altura  de  planta,  presentando  variación  en  la 

mayoría  de  sus  grupos,  mientras  que en el  carácter  de  relación  mazorca  - 

planta,  solo  algunos  grupos  mostraron  diferencias  considerando  que  su 

variación no fue la suficiente para designar que fue totalmente mejorado.

En cuanto a la fuente “línea x loc”,  en el  caso de relación mazorca - 

planta no mostró significancia y para el resto de los caracteres hubo diferencias 

altamente  significativas,  lo  que  indica  que  la  respuesta  de  las  líneas  fue 

diferente en los ambientes.
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Con  respecto  a  la  fuente  “grupos  por  localidad”  donde  se  aprecia 

significancia indica que los grupos cambian de orden por ambiente.

Analizados los coeficientes de variación obtenidos, se encuentran en el 

rango técnicamente  aceptable en un ensayo uniforme, indicando una buena 

conducción del experimento para las variables agronómicas evaluadas. Por otra 

parte, la razón por el cual se observan diferencias en los grados de libertad fue 

debido  a  que  no  se  registraron  datos  del  carácter  de  floración  masculina, 

correspondiente al ambiente de prueba de Tlahuelilpan, Hgo. 

Debido  a  que  la  elección  de  genotipos  sobresalientes  en  todas  las 

variables es muy complicada y que en ocasiones produce sesgo si se realiza de 

manera  independiente  o  en  tandém,  se  utilizó  la  metodología  de  índice  de 

selección descrita por Barreto et al. (1991).

Índice de selección para líneas originales y recobradas 

El índice de selección es la metodología 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. 
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Considerando los valores fenotípicos de las variables analizadas:  FM, 

SF, AP, RMP, AR, MC, PF, CP, CM, PROL y REND, se aplicó un índice de 

selección para las líneas originales con sus respectivas versiones recobradas.

Para comparar la expresión de estos materiales y el comportamiento de 

cada una de las variables de clasificación, se efectuó un análisis de varianza 

combinado de índices de selección (Cuadro 4.2)  generando como resultado 

diferencias significativas al nivel de P ≤ 0.05 para la fuente de “localidad”, las 

diferencias estadísticas observadas entre los ambiente de prueba se debieron 

probablemente a diferencias climáticas. Para la fuente “bloques/loc” se detectó 

diferencias  altamente  significativas,  lo  que  confirma  que  los  bloques  se 

comportaron de manera diferente dentro de cada localidad, deduciendo que el 

diseño experimental empleado fue eficiente.

Para el  caso de la fuente de variación “líneas” se observó diferencias 

estadísticas (P ≤ 0.01), lo que pone de manifiesto la variabilidad existente entre 

líneas atribuibles a los diferentes valores de índices de selección de cada uno 

de  los  tipos  de  materiales,  infiriendo  que  están  asociados  a  sus  diferentes 

valores genéticos.
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Cuadro 4.2. Cuadrados medios del análisis de varianza de índice de selección 
                    de líneas originales y recobradas.

F. V. G. L.       SC   CM de  IS
Localidades (Loc) 2 59.43 29.71 *

Bloques/Loc 3 139.65 46.55 **

Líneas 129 2433.06 18.86 **

grupo A 10 100.67 10.06 *

grupo B 9 226.25 25.13 **

grupo C 23 214.14 9.31
grupo D 7 150.63 21.51
grupo E 8 276.77 34.59 **

grupo F 18 303.94 16.88 **

grupo G 30 848.78 28.29 **

grupo H 12 78.08 6.50
Línea x Loc 258 2837.77 10.99 **

Error 387 2717.01 7.02
C.V. 20.90
LSD/tukey  6.82

*, **Niveles de significancia a P ≤ 0.05 y P ≤ 0.01 respectivamente; F. V.= fuente de  variación;  
C. V.=coeficiente de variación; LSD= diferencia mínima significati-va; G. L.= grados de libertad.

 Dentro de la fuente de líneas cuya partición se dividió en 8 grupos, no 

hubo diferencias significativas  para el  grupo C,  D y H,  para el  resto de los 

grupos mostraron diferencias de P ≤ 0.01 y P ≤ 0.05, lo cual significa que existe 

variabilidad genética en dichos grupos. En cuanto a líneas por localidad resultó 

con diferencias de P ≤ 0.01, a lo que se le atribuye a la falta de consistencia en 

el orden de los materiales en las localidades tendiendo a expresarse de manera 

desigual.

Los  índices  de  selección  de  los  ocho  genotipos  originales  con  sus 

versiones recobradas se concentraron en el  Cuadro 4.3 donde se aprecia que 
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la línea original A, cuyas líneas recobradas son 10, se cuenta que la versión 

recobrada  A3  y  A8  superaron  estadísticamente  a  su  versión  original, 

considerando que estos valores se obtuvieron por índice de selección. 

Para la  línea original  B,  las versiones recobradas B5 y B6 superaron 

estadísticamente  a  su  línea  original;  en  cuanto  a  la  línea  original  C,  las 

versiones recuperada C1, C7 y C8 mejoraron con respecto a la original.

En el caso de la línea original D, existieron líneas que si superaron a su 

línea original pero que estadísticamente todas son iguales. Para la línea original 

E y H no presentaron versiones recobradas superiores; en cuanto a la línea 

original F, todas las líneas recobradas superaron a la original excepto, la F18 y 

fueron diferentes estadísticamente las líneas F4, F6, F7, F9, F12 y F14, lo que 

indica que resultó ser eficiente el proceso de mejoramiento. 
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Cuadro 4.3. Contraste de líneas originales y sus versiones recobradas para índice de selección.

GRUPO  IS GRUPO  IS GRUPO  IS GRUPO  IS GRUPO  IS GRUPO  IS GRUPO  IS GRUPO  IS TEST IS
A 14.61 B 17.19 C 12.54 D 13.65 E 8.12 F 15.05 G 12.24 H 10.04 1 13.62
A1 11.55 B1 10.02 C1 10.39 * D1 9.95 E1 10.39 F1 9.15 G1 9.98 * H1 10.74 ** 2 14.51
A2 11.56 B2 11.07 C2 10.49 D2 11.12 E2 12.03 F2 9.62 G2 10.08 ** H2 11.04 * 3 14.69
A3 12.03 * B3 11.71 C3 10.58 D3 12.03 E3 12.45 F3 10.14 G3 10.12 ** H3 11.41 ** 4 15.16
A4 12.35 B4 11.93 C4 10.63 D4 12.06 E4 12.86 F4 10.49 * G4 10.62 ** H4 11.56 ** 5 15.18
A5 12.42 B5 12.07 ** C5 10.94 D5 12.51 E5 13.04 F5 11.08 G5 10.89 ** H5 11.64
A6 12.84 B6 12.24 * C6 11.34 D6 14.23 E6 13.50 F6 11.17 * G6 10.90 ** H6 11.88 **
A7 13.45 B7 13.56 C7 11.43 ** D7 16.01 E7 14.27 F7 11.18 * G7 11.20 ** H7 12.10 **
A8 14.12 * B8 14.08 C8 12.34 * E8 16.72 F8 11.76 G8 11.67 H8 12.33 **
A9 14.81 * B9 14.46 C9 12.44 F9 11.98 ** G9 11.71 * H9 12.56 *

A10 14.95 C10 12.51 F10 12.01 G10 11.72 ** H10 13.33 **
C11 12.73 * F11 12.28 G11 11.77 ** H11 13.35 *
C12 12.86 F12 12.43 ** G12 11.99 ** H12 13.41 **
C13 13.04 F13 12.58 G13 12.13 **
C14 13.16 F14 13.01 ** G14 12.27 *
C15 13.21 * F15 13.03 G15 12.30
C16 13.31 ** F16 13.91 G16 12.58
C17 13.36 F17 13.98 G17 12.68 **
C18 13.61 ** F18 15.08 G18 12.95
C19 13.71 G19 13.40
C20 13.83 * G20 13.45 **
C21 13.99 ** G21 13.74
C22 14.00 G22 13.99 **
C23 14.32 G23 14.02 **

G24 14.13 *
G25 14.48
G26 14.66 **
G27 15.64 **
G28 16.20 **
G29 17.71 **
G30 19.26 **

*, **Niveles de significancia a P ≤ 0.05 y P ≤ 0.01 respectivamente; letra sola= Línea original; Letra con número= Línea recobrada; IS= Índice de 
selección.
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Y por último, para la línea G, solo doce líneas recobradas de un total de 30 

exhibieron un índice menor al de la línea original, siendo estas: G1, G2, G3, G4, 

G5, G6, G7, G9, G10, G11, G12 y G13.

Con respecto a los testigos empleados, se aprecia que de las ocho líneas 

originales sólo una de ella no superó numéricamente a los testigos, puesto que 

esta mostró IS alto con respecto a los IS de los testigos. 

De acuerdo con la comparación de medias realizada entre los genotipos 

de las líneas originales y recobradas resultó ser mejor línea original “E”, puesto 

que fue la que tuvo un promedio de IS menor en comparación con el resto de 

las  líneas  originales,  así  mismo  se  seleccionaron  25  líneas  recobradas 

obtenidas de cinco líneas originales, es decir de la línea A(2), B(2), C(3), F(6) y 

de la línea G(12). 

Análisis de las cruzas de prueba

Para  conocer  el  potencial  agronómico  que  tuvieron  las  cruzas  triples 

experimentales,  en esta sección se presentan los resultados del  análisis  de 

varianza combinado, apropiado para determinar las diferencias existentes en la 

expresión  de  los  genotipos  bajo  evaluación,  posteriormente  se  aborda  este 

análisis  de  varianza  con  la  finalidad  de  explicar  cada  unos  de  los  sucesos 

ocurridos en cada fuente de variación.
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En el Cuadro 4.4 se concentraron los cuadrados medios del análisis de 

varianza combinado de tres localidades para las cruzas triples, en el cual se 

analizaron cinco características agronómicas. En tal cuadro se apreció que para 

la fuente de variación “localidades” hubo diferencias estadísticas de P ≤ 0.01 

para  todas  las  variables  agronómicas,  indicando  que  la  expresión  de  los 

genotipos es afectado por el ambiente de evaluación; por ello, en un programa 

de mejoramiento  de  plantas  es  común establecer  el  mismo experimento  en 

diferentes  ambientes,  para  así  tomar  con  mayor  precisión  el  valor  de  los 

componentes genéticos y separar el efecto de los genotipos por el ambiente, 

como lo expresa Márquez (1992). 

Para “Bloques/Loc”, se observaron diferencias significativas a nivel de P 

≤ 0.01 para los caracteres de floración masculina, altura de planta, prolificidad  y 

rendimiento, en cambio no fue significativo para relación mazorca planta, lo que 

confirma que los bloques se comportaron de manera diferente dentro de cada 

localidad, deduciendo que el diseño experimental empleado fue eficiente.

Para “Híbridos” se detectaron diferencias significativas al nivel de P≤ 0.01 

para  cinco  caracteres  evaluados,  este  resultado  era  de  esperarse  dada  la 

diversidad de los orígenes de los progenitores incluidos en este trabajo.
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Cuadro 4.4. Cuadrados medios del análisis de varianza combinado para las
                    cruzas de prueba. Evaluados en Tierra Fría, Gto., Tlahuelilpan, 
                    Hgo. y El Prado, Galeana, N. L.

F. V. G . L. FM G . L. AP RM P PROL REND

días cm % % t ha-1

Localidades (Loc) 1 366435.30** 2 251775.45** 2800.30** 19715.65** 2277.84**

Bloques/loc 2 20.90** 3 6112.00** 70.86 2481.59** 50.48**

Híbridos 159 35.70** 159 1159.00** 91.98** 509.56** 49.43**

Híbridos x Loc 159 7.90 ** 318 380.10 32.28 267.29 11.61**

Error 318 3.00 477 371.17 33.07 262.67 6.87
C.V. 1.70 8.20 10.29 16.82 19.26

*, **Niveles de significancia a P ≤ 0.05 y P ≤ 0.01 respectivamente; F. V.= fuente de  variación; C .V.= 
coeficiente de variación; G. L.= grados de libertad, FM= floración masculina, AP= altura de planta, RMP= 
relación mazorca planta, PROL= prolificidad, REND= rendimiento de mazorca al 15.5% de humedad. 

Para la fuente de variación de “Híbrido x Loc” se encontraron diferencias 

para la variable floración masculina y rendimiento (P ≤ 0.01). Para el resto de 

los  caracteres  no  mostró  significancia  esto  es  un  indicativo  de  que  los 

materiales tuvieron un comportamiento similar en los ambiente de prueba.

Análisis de varianza del índice de selección de las cruzas de prueba

De acuerdo con el índice de selección estimado por repetición, basado 

en los valores fenotípicos, del total de las variables estudiadas, se realizó un 

análisis de varianza combinado a través de los tres ambientes de prueba. 

En  tal  análisis  (Cuadro  4.5)  se  detectaron  diferencias  con  nivel  de 

significancia de P ≤ 0.01 para la fuente de variación “localidad”, lo que indica 

que las localidades fueron diferentes. Para “Bloques/Loc” no hubo diferencias 
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significativas. Para la fuente “híbridos”, se detectaron diferencias al nivel de P ≤ 

0.01 las cuales pueden ser atribuidas a la gran diversidad genética, lo que hace 

posible la identificación de cruzas de prueba con mejores valores relativos de 

IS.

Cuadro 4.5. Cuadrados medios del análisis de varianza de índice de selección
de las cruzas de prueba evaluadas en tres ambientes durante  el 
2007.

F.V. G.L. SC CM
Loc 2 977.92 488.96 **
Bloques/(Loc) 3 44.19 14.73
Híbridos 159 3093.61 19.45 **
Híb*Loc 316 2358.52 7.46
Error 444 7.05
C.V. 23.42
LSD/tukey 6.42

*, **Niveles de significancia a P ≤ 0.05 y P ≤ 0.01 respectivamente; F. V. =
 fuente de  variación;  C. V.=coeficiente de variación; G. L.= grados de libertad.

En  el  Cuadro  4.6  se  presenta  la  relación  de  las  mejores  cruzas  de 

prueba, así como los testigos empleados, cuya relación exhibe su respectivo 

valor de índices, por lo tanto se realizó una selección de 14 híbridos, estos 

genotipos resultaron ser sobresalientes puesto que exhibieron gran potencial 

agronómico y que fueron identificados en base a su índice de selección en 

relación al promedio.

 

Es  de  importancia  mencionar  que  la  mayoría  de  los  híbridos 

experimentales  seleccionados  se  obtuvieron  del  cruzamiento  de  líneas 
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recobradas por el probador enano, excepto el híbrido 17 y 25 cuyos híbridos 

fueron obtenidos del cruzamiento de líneas recobradas con el probador tropical.

Cuadro 4.6. Índice de selección de las mejores cruzas de prueba

HIB. EXPERIMENTAL GENEALOGÍA IS
29 ♀ x 4311 7.68

26 ♀ x 4308 7.78

70 ♀ x 4524 8.30

105 ♀ x 4825 8.35

6 ♀ x 4207 8.40

2 ♀ x 4202 8.43

93 ♀ x 4720 8.64

24 ♀ x 4306 8.87

81 ♀ x 4621 8.90

112 ♀ x 4920 8.94

17 4412 x M 8.94

25 4811 x M 8.97

91 ♀ x 4718 9.02

12 ♀ x 4213 9.09
TESTIGOS GENEALOGÍA IS

1 30G88 8.54

2 DK-2020 9.10

3 AN - 452 12.74

Las cruzas de pruebas seleccionadas pueden ser consideradas en un 

futuro  a  ser  explotadas  comercialmente  considerando  que  seis  de  ellas 

resultaron ser superiores numéricamente al mejor híbrido comercial, es decir al 

30G88, así mismo el resto de las cruzas de prueba rebasaron al segundo mejor 

híbrido (DK 2020), también es de importancia mencionar que todo este material 
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genético ha superado al híbrido AN – 452, cuyos progenitores de este híbrido 

fueron empleados como probadores. Por lo tanto, se considera que el proceso 

de mejoramiento efectuado resultó  ser  eficiente para lograr  obtener  mejores 

materiales.

Debido a que en el análisis de varianza de los índices de selección de 

las cruzas de prueba a través de los ambientes no se detectaron diferencias 

significativas en la fuente híbrido por localidad, se tuvo lugar a que la selección 

de los mejores genotipos se realizara de manera directa.

Análisis línea por probador

Debido a que en el  análisis  de varianza combinado de las cruzas de 

prueba a través de localidades se detectaron diferencias significativas en las 

fuentes  de  “Híbridos”  (tratamientos)  para  todas  las  variables,  se  realizó  un 

análisis de línea por probador particionado en sus diversos componentes. En el 

Cuadro 4.7 se presentan los cuadrados medios y las significancia detectadas en 

cada una de las variables.

Para “líneas” se observaron diferencias a nivel de P ≤ 0.01 para todas las 

variables,  lo  que  afirma  que  existe  variación  entre  ellas,  probablemente 

atribuible al diverso fondo genético que presenta cada línea, lo que genera la 

oportunidad de identificar líneas con excelentes atributos agronómicos y alto 
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valor  genético,  mismas  que  pueden  ser  utilizadas  en  un  futuro  como 

progenitoras de híbridos superiores.

Por otra parte, las significancias estadísticas (P ≤ 0.01) observadas en la 

fuente  probador  para  las  variables  floración  masculina,  relación  mazorca  - 

planta  y  rendimiento  es  indicativo  de  que  estos  probadores  difieren  en 

características genotípicas,  puesto que es obvio  de que sean diferentes por 

poseer orígenes genéticamente divergentes, lo cual permitirá la identificación de 

aquel  que  exhiban  el  mayor  potencial  genético,  estas  significancia 

probablemente  también  tiene  relación  con  la  capacidad  que  muestran  los 

probadores para discriminar líneas (Vasal et al., 1992). 

Con esto se demuestra la importancia de utilizar varios probadores en la 

evaluación  de  líneas,  puesto  que  se  tiene  mayor  seguridad  de  seleccionar 

líneas  superiores,  tanto  por  su  capacidad  de  combinación  como  por  su 

respuesta agronómica en general como lo mencionan Rivas et al. (2000).
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Cuadro 4.7. Cuadrados medios del análisis de línea por probador para: floración masculina, altura de planta, 
relación mazorca-planta, prolificidad y rendimiento. Evaluados en Tierra Fría, Gto, Tlahuelilpan, Hgo. 
y El Prado, Galeana,  N. L. Durante la primavera del 2007.

F. V. G. L. FM G. L. AP RMP PROL REND

días cm % % t ha-1

Localidades (Loc) 1 195456.17 ** 2 125073.44 ** 1315.67 ** 14892.32 ** 646.93 **
Bloques/Loc 2 15.81 ** 3 513288.00 ** 56.99 2263.26 ** 53.24 **
Líneas 119 24.75 ** 119 1169.31 ** 67.50 ** 424.85 ** 46.96 **
Probadores 1 586.83 ** 1 360.99 328.44 ** 36.88 106.46 **
Línea x probador 19 21.59 ** 19 837.24 ** 67.55 ** 338.54 47.25 **
Línea x localidad 119 5.23 ** 238 383.24 29.54 250.50 9.38 **
Probador x localidad 1 117.93 ** 2 294.85 14.21 371.64 238.93 **
Línea x probador x localidad 19 5.85 ** 38 387.37 43.88 171.32 11.95 **
Error 282 2.85 423 371.84 34.14 246.55 6.15
C.V. 1.74 8.23 10.33 16.45 18.58

*, **Niveles de significancia a P ≤ 0.05 y P ≤ 0.01 respectivamente; F. V.= fuente de  variación; C. V.= coeficiente de variación; G. L.= grados de 
libertad, FM= floración masculina, AP= altura de planta, RMP= relación mazorca planta, PROL= prolificidad, REND= rendimiento de mazorca al 15.5% 
de humedad. 
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En  la  fuente  de  variación  “línea  por  probador”  se  detectaron  efectos 

estadísticamente significativos (P≤0.01), para las variables floración masculina, 

altura de planta, relación mazorca - planta y rendimiento, en donde los efectos 

se interpretaron como que las líneas cambian de comportamiento cuando se 

cruzan  con  diferentes  probadores.  Esto  crea  la  necesidad  de  identificar  de 

forma  particular  líneas  y  probadores  que  muestren  una  buena  combinación 

(Híbridos experimentales).

La  interacción  línea  por  probador,  según  Vencovsky  y  Barriga  (1992) 

señalan que es indicadora de la existencia de efectos de aptitud combinatoria 

específica (ACE) de las líneas con los probadores y que pone en evidencia la 

presencia de dominancia y/o efectos epistáticos que involucran dominancia en 

el  control  del  carácter  en  cuestión.  Por  lo  tanto,  el  comportamiento  de  los 

cruzamientos  con  probadores  divergentes  pueden  servir  de  criterio  de 

clasificación del material en distintos grupos heteróticos.

Para las fuentes de “lín x loc” y “prob x loc”, se detectaron diferencias 

estadísticas al P ≤ 0.01, para las variables floración masculina y rendimiento, lo 

que indican que el orden que guardan las líneas y los probadores involucrados 

no son los mismos por  localidad y que no tienen suficiente capacidad para 

amortiguar las diversas condiciones ambientales, es decir no son estables. Lo 

que según Yan et al. (2000), amerita un estudio más detallado donde se incluya 

el efecto de la interacción durante la selección. 
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Así  mismo  para  estas  fuentes  “lín  x  loc”  y  “probador  x  loc”,  no  se 

detectaron diferencias estadísticas para las variables altura de planta, relación 

mazorca planta y prolificidad esto es indicativo que para, estas variables las 

líneas  y  los  probadores  guardaron  un  comportamiento  similar  a  través  de 

ambientes, es decir el orden y valor relativo de los genotipos son estables en la 

expresión de esas variables. Esto es importante para seleccionar genotipos que 

se adapten a cada ambiente o que tengan buen comportamiento en diferentes 

ambientes (De la Rosa et al., 2006). 

La fuente de variación correspondiente a “lín x prob x loc” resultó con 

diferencias  estadísticas  a  nivel  de  P≤0.01  solo  para  las  variables  floración 

masculina  y  rendimiento,  la  ausencia  de  significancia  detectada  en  la  triple 

interacción en el resto de las variables es un indicador primordial de que las 

combinaciones híbridas mantienen un orden relativamente similar en los tres 

ambientes de evaluación.

Ubicación de las líneas en grupos heteróticos 

La ubicación de las líneas en grupos heteróticos se puede realizar por 

dos vías,  la primera por medios de los valores de efectos de ACE y la otra 

basada en promedio de rendimiento de las cruzas de prueba. Algunos autores 

mencionan que han empleado los efectos genéticos de ACE para realizar dicha 

clasificación,  por  lo  que se  considera  que para  obtener  efectos  de  ACE es 

necesario tener el cruzamiento de las líneas con dos o más probadores.
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En este trabajo se eligió efectuar la clasificación de las líneas por ambas 

vías  para las veinte  líneas que coincidieron con el  cruzamiento con los dos 

probadores contrastantes. 

Para la agrupación de líneas se consideraron los efectos de ACE, es 

decir  aquellas líneas que tuvieron  efectos de  ACE con valor  positivo  de un 

probador  se  consideró  que  son  líneas  que  pertenecen  al  grupo  heterótico 

opuesto;  así  mismo,  las  líneas  que  tuvieron  efectos  de  ACE  con  valores 

negativo se designan que pertenecen al mismo grupo heterótico. Lo expresado 

anteriormente se ejemplifica en la Figura 4.1 

Se  observa  que  en  el  cruzamiento  de  las  20  líneas  con  ambos 

probadores, siete líneas (22, 42, 43, 45, 47, 88, 89) se ubicaron en el grupo 

heterótico enano, designada este grupo debido a que estas líneas se cruzaron 

con el  probador tropical y presentaron efectos de ACE con valor positivo,  el 

resto de las líneas se ubicaron en el  grupo heterótico tropical puesto que al 

cruzamiento  con  el  probador  enano  mostró  efectos  de  ACE  con  valores 

positivos.

Con  lo  mencionado  anteriormente  se  determinó  que  los  progenitores 

(probador  enano  y  tropical)  son  realmente  contrastantes  lo  que  permitió 

clasificar las líneas en grupos heteróticos diferentes.
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Figura 4.1. Comportamiento de  ACE de 20 líneas cruzada con dos probadores.
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Para  la  ubicación  de  las  líneas en  grupos heteróticos  basados  en el 

rendimiento se realizó de la siguiente manera: se consideró el rendimiento de 

una misma línea con los dos probadores donde la que rinda más pertenece al 

grupo heterótico opuesto al  del  probador  y  viceversa.  Dicha clasificación se 

muestra en la Figura 4.2. donde se puede constatar que la coincidencia de la 

clasificación hecha en base a ACE es prácticamente la misma (100%) lo que da 

certeza en este tipo de clasificación en base a este criterio.

En base a los  resultados se demuestra  con esto  que los  probadores 

utilizados son realmente contrastantes, y que ambos criterios de clasificación 

son igual de confiables.

 

Considerando estos  resultados,  se  marcó la  pauta,  para  clasificar  las 

líneas que estaban cruzadas con un probador que es el caso de las 100 líneas 

restantes tomando como referencia el promedio rendimiento de todas las cruzas 

con un probador donde las que exhibía un promedio superior a la media se 

ubicaban en el grupo heterótico opuesto al probador en cuestión.
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En el Cuadro 4.8, se aprecia que de las 92 líneas que se cruzaron con el 

probador enano, 41 líneas en el grupo enano y 51 líneas en el tropical. 

También se  presenta  el  rendimiento,  de  ocho líneas cruzadas con el 

probador  tropical  quedando  clasificadas  cuatro  líneas  en  el  grupo  enano  y 

cuatro en el tropical (Cuadro 4.9).

De  manera  resumida  se  tiene  que  en  el  grupo  heterótico  enano  se 

clasificaron 52 líneas, mientras que 68 líneas conformaron al grupo heterótico 

tropical.
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Cuadro 4.8.  Valores de  rendimiento  de  92 líneas cruzadas con el  probador 
enano, la media general y su ubicación en grupos específicos.

LÍNEA MED. DE REND REND. REAL GPO . HETERÓ TICOLÍNEA MED. DE REND.REND. REAL G PO . HETERÓ TICO
1 13.373 16.169 Tropical 57 13.373 12.388 Enano
2 13.373 14.033 Tropical 58 13.373 10.715 Enano
3 13.373 12.811 Enano 59 13.373 8.484 Enano
4 13.373 17.053 Tropical 60 13.373 12.210 Enano
5 13.373 16.711 Tropical 61 13.373 11.612 Enano
6 13.373 15.613 Tropical 62 13.373 9.919 Enano
7 13.373 15.006 Tropical 63 13.373 11.135 Enano
8 13.373 13.817 Enano 64 13.373 9.695 Enano
9 13.373 10.344 Enano 65 13.373 9.864 Enano
10 13.373 15.296 Tropical 66 13.373 11.595 Enano
11 13.373 6.270 Enano 67 13.373 13.779 Tropical
12 13.373 16.560 Tropical 68 13.373 13.577 Tropical
13 13.373 14.901 Tropical 69 13.373 17.131 Tropical
14 13.373 12.696 Enano 70 13.373 14.021 Tropical
15 13.373 14.376 Tropical 71 13.373 13.257 Enano
16 13.373 12.372 Enano 72 13.373 13.542 Tropical
17 13.373 12.707 Enano 73 13.373 16.212 Tropical
18 13.373 12.844 Enano 74 13.373 14.495 Tropical
19 13.373 12.569 Enano 75 13.373 13.288 Enano
21 13.373 15.000 Tropical 77 13.373 15.529 Tropical
23 13.373 12.119 Enano 78 13.373 15.077 Tropical
24 13.373 15.180 Tropical 79 13.373 12.231 Enano
26 13.373 17.358 Tropical 80 13.373 14.528 Tropical
27 13.373 14.839 Tropical 81 13.373 11.969 Enano
28 13.373 9.488 Enano 82 13.373 13.705 Tropical
29 13.373 17.496 Tropical 84 13.373 15.602 Tropical
33 13.373 12.790 Enano 85 13.373 16.298 Tropical
34 13.373 14.809 Tropical 86 13.373 15.158 Tropical
35 13.373 14.046 Tropical 87 13.373 17.624 Tropical
36 13.373 13.171 Enano 91 13.373 18.284 Tropical
37 13.373 13.299 Enano 92 13.373 16.375 Tropical
38 13.373 13.667 Tropical 93 13.373 19.462 Tropical
39 13.373 13.622 Tropical 95 13.373 18.067 Tropical
40 13.373 13.408 Tropical 97 13.373 15.680 Tropical
41 13.373 11.977 Enano 98 13.373 16.719 Tropical
44 13.373 8.182 Enano 99 13.373 13.886 Tropical
46 13.373 5.631 Enano 100 13.373 15.369 Tropical
48 13.373 6.974 Enano 101 13.373 17.685 Tropical
49 13.373 12.544 Enano 102 13.373 16.950 Tropical
50 13.373 12.300 Enano 103 13.373 14.082 Tropical
51 13.373 12.708 Enano 104 13.373 15.195 Tropical
52 13.373 9.485 Enano 105 13.373 12.602 Enano
53 13.373 12.505 Enano 106 13.373 18.188 Tropical
54 13.373 11.240 Enano 108 13.373 16.576 Tropical
55 13.373 8.533 Enano 109 13.373 19.719 Tropical
56 13.373 11.701 Enano 112 13.373 17.548 Tropical
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Cuadro 4.9  Valores en el rendimiento de ocho líneas cruzadas con el probador 
tropical y la media general.

LÍNEA MED. DE REND REND. REAL GPO HETERÓTICO
113 13.373 9.283 Tropical
114 13.373 11.148 Tropical
115 13.373 14.127 Enano
116 13.373 14.315 Enano
117 13.373 13.300 Tropical
118 13.373 13.559 Enano
119 13.373 12.471 Tropical
120 13.373 15.603 Enano

Elección del mejor probador para cada variable

Una de las finalidades de este trabajo fue identificar el probador ideal, 

para lo cual se consideró que el poder de discriminación de los probadores está 

directamente asociado a la magnitud de los valores de F estimados para cada 

probador en cruza con las líneas.  

 

Se realizó un análisis de varianza (Cuadro 4.10) dentro de probadores a 

través de localidades considerando cinco características agronómicas.
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Cuadro 4.10. Valores de F por probador del análisis de varianza combinado 
para cinco variables.

PROBADOR ENANO TROPICAL
VARIABLE VALOR DE F VALOR DE F
FM 9.70 4.42
AP 3.00 3.94
RMP 1.93 2.18
PROL 1.61 1.95
REND 7.98 8.36

El probador tropical fue el que obtuvo mayor valor de F para las variables 

altura de planta, relación mazorca - planta, prolificidad y rendimiento, por ese 

desempeño se consideró que este es el  mejor  discriminador de líneas para 

dichas características. Mientras, el probador enano, solo fue útil en discriminar 

para la variable floración masculina. 
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V. CONCLUSIONES

De la  evaluación  per  se de  las  líneas  originales  con  sus  respectivas 

versiones recobradas se tuvo que de las ocho líneas originales la 255-18-19N-

14-1-A-4-2-A resultó ser la mejor; también se pudo constatar la existencia 25 

líneas recobradas superiores a las originales lo que confirmó la eficiencia del 

método  de  selección  gamética  complementado  con  retrocruzas  para  el 

mejoramiento de líneas.

   

En las cruzas de prueba, se detectó que existió diferencias significativas 

en líneas, probadores y la interacción línea por probador, las cruzas de prueba 

de mayor potencial fueron la 29, 26, 70, 105, 6, 2, 93, 24, 81, 112, 17, 25, 91 y 

la 12.

Basados en los efectos de ACE y promedios de rendimientos de las 120 

líneas se logró ubicar 53 líneas en el grupo heterótico enano y 64 líneas se 

ubicaron al grupo heterótico tropical. Además se comprobó que los probadores 

empleados son realmente contrastantes al facilitar dicha ubicación.

El probador con mayor poder de discriminación para las variables altura 

de planta, relación mazorca planta, prolificidad y rendimiento fue el tropical.



VI. RESUMEN

Los objetivos del presente trabajo fueron:  Comparar el comportamiento 

per  sé de  líneas  originales  con  sus  versiones  recobradas,  ubicar  líneas  en 

grupos heteróticos específicos, con atención a rendimiento y a la respuesta en 

ACE con dos probadores contrastantes; identificar el mejor probador para cada 

una de las variables evaluadas con base en los valores de pruebas de “F”; y 

estimar el potencial agronómico de híbridos triples experimentales. El material 

genético estuvo constituido por ocho líneas originales derivadas de la población 

ideotipo del Instituto Mexicano del Maíz de la Universidad Autónoma Agraria 

Antonio Narro. Con el propósito de mejorar estas líneas, se cruzaron con una 

población donadora del Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo, 

a partir  de estos cruzamientos se inició un programa de selección gamética 

complementado con retrocruzas; las líneas recobradas se cruzaron con uno o 

dos probadores contrastantes, obteniendo 140 híbridos triples. Tanto las líneas 

per se así como las cruzas de prueba se evaluaron en tres ambientes en el ciclo 

primavera -  verano de 2007.  Los caracteres agronómicos evaluados fueron: 

Floración  masculina  y  femenina,  altura  de  planta  y  de  mazorca,  relación 

mazorca planta, mala cobertura, acame de raíz y tallo, plantas con  fusarium, 

calificación  planta  y  mazorca,  prolificidad  y  rendimiento  mismos  que  fueron 

empleados para la construcción de un índice de selección.



Con atención a los índice de selección los resultados detectaron 25 líneas 

recobradas  estadísticamente  superiores  a  las  originales,  lo  que  confirma  la 

eficiencia  del  método  propuesto;  En  cuanto  a  la  clasificación  de  las  líneas 

recobradas con base a la respuesta de ACE y rendimiento con los probadores, 

permitió ubicar 53 líneas en el grupo heterótico enano y 64 líneas se ubicaron al 

grupo heterótico tropical; las cruzas de prueba seleccionadas con base al IS 

fueron 29, 26, 70, 105, 6, 2, 93, 24, 81, 112, 17, 25, 91 y la 12; el probador con 

mayor poder de discriminación para rendimiento, prolificidad, altura de planta, 

relación mazorca planta fue el tropical.
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VIII. APÉNDICE

Cuadro A1. Metas e intensidades utilizadas para el cálculo de índice de 
selección en cada variable de líneas originales y recobradas. 

                Loc 1                 Loc 2                 Loc 3

R1 R2 R1 R2 R1 R2 intensidad
FM -1.5 -1.2 -1.3 -1.2 8
SF 1.2 -1 1 1 8
AP -1 -1.2 -1.4 -1.3 -1.2 -0.3 6

RM P -0.9 -1 -1.5 -1.1 -1.3 -1.2 8
AR -0.6 -0.5 -0.8 -1.1 -0.5 -0.5 8
M C -1 -1 -0.7 -1 -1 -0.5 8
PF -0.7 -0.6 -0.5 -0.5 7
CP -0.3 -0.4 -1 -1.5 -1.4 -1.6 7
CM -0.8 -0.6 -1.5 -1.8 -1.2 -1.4 7

PROL 1.3 1.3 1.2 1.3 1.2 1.2 9
REND 1 1.2 1.2 1.3 1.3 1.2 10

Cuadro A2. Metas e intensidades para cruza de prueba (Líneas recobradas por 
probador enano), en tres ambientes de evaluación.

                      Loc 1
R1 R2 R1 R2 R1 R2 intensidad

FM -1.4 -1.3 -1.2 -1.1 8
SF 0.4 0.3 0.7 1.2 8
AP -1 -0.8 -0.9 -1.1 -0.8 -1 8

RM P -1 -1 -0.9 -1 -0.9 -1 6
AR -0.9 -0.6 -0.5 -0.2 -1 -0.9 9
M C -0.7 -0.6 -0.8 -0.6 -0.5 -0.9 7
PF -0.7 -0.5 -0.4 -0.4 6
CP -0.5 0.1 -1 -0.7 -0.4 -0.5 8
CM -0.1 0.1 -0.1 -1.2 -2.1 -1.5 8

PROL 0.8 0.7 1 0.7 1.2 1.1 9
REND 1.3 1.2 1.1 1 1.3 1 10

Loc 2 Loc 3



Cuadro A3. Metas e  intensidades utilizadas para híbridos experimentales. 
(Líneas  recobradas  por  probador  tropical). En  tres  ambientes  de 
evaluación.

                      Loc 1
R1 R2 R1 R2 R1 R2 intensidad

FM -1 -1 -1.2 -0.9 8
SF -0.1 -0.1 0.9 1.2 8
AP -1.3 -0.9 -0.8 -0.9 -1.1 -0.9 8

RMP -0.2 -1 -1 -0.9 -0.6 -0.8 6
AR -1 -0.8 -1.1 -1.4 -0.3 -1.2 9
MC -0.8 -1 -1 -1.1 -0.7 -1 7
PF -0.6 -0.6 -0.1 -0.1 6
CP 0.5 -0.3 -1.4 -0.7 -0.5 -0.7 8
CM -0.1 -0.2 0.3 -0.5 -1.5 -1 8

PROL 0.8 0.9 0.9 0.9 0.6 0.8 9
REND 1.2 1 0.7 1.2 1 0.9 10

Loc 2 Loc 3

Cuadro  A4.  Contrastes  ortogonales  de  las  líneas  originales  con  sus 
respectivas versiones recobradas

Línea 1

Contrastes CM
A vs  A1 6.13
A vs  A2 3.13
A vs  A3 6.13
A vs  A4 0.13
A vs  A5 1.13
A vs  A6 3.13
A vs  A7 28.13 *
A vs  A8 8.00
A vs  A9 28.13 *
A vs  A10 28.13 *
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Línea 2

Contrastes CM
B vs  B1 4.50
B vs  B2 2.00
B vs  B3 10.13 *
B vs  B4 2.00
B vs  B5 6.13
B vs  B6 0.50
B vs  B7 0.50
B vs  B8 2.00
B vs  B9 36.13 **

Línea 3

Contrastes CM
C vs  C1 12.50
C vs  C2 36.13 *
C vs  C3 0.50
C vs  C4 36.13 *
C vs  C5 84.50 **
C vs  C6 15.13
C vs  C7 8.00
C vs  C8 28.13 *
C vs  C9 3.13
C vs  C10 15.13
C vs  C11 12.50
C vs  C12 32.00 *
C vs  C13 12.50
C vs  C14 171.13 **
C vs  C15 18.00
C vs  C16 32.00 *
C vs  C17 50.00 **
C vs  C18 4.50
C vs  C19 2.00
C vs  C20 3.13
C vs  C21 0.13
C vs  C22 0.00
C vs  C23 112.50 **
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Línea 4

Contrastes CM
D vs  D1 0.13
D vs  D2 0.00
D vs  D3 0.50
D vs  D4 1.13
D vs  D5 0.50
D vs  D6 8.00
D vs  D7 12.50

Línea 5

Contrastes CM
E vs  E1 0.13
E vs  E2 50.00 **
E vs  E3 12.50
E vs  E4 32.00 *
E vs  E5 0.50
E vs  E6 0.13
E vs  E7 0.50
E vs  E8 18.00
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Línea 6

Contrastes CM
F vs  F1 15.13
F vs  F2 55.13 **
F vs  F3 3.13
F vs  F4 32.00
F vs  F5 2.00
F vs  F6 28.13
F vs  F7 0.50
F vs  F8 0.13
F vs  F9 36.13 *
F vs  F10 84.50 **
F vs  F11 0.13
F vs  F12 0.13
F vs  F13 2.00
F vs  F14 2.00
F vs  F15 10.13
F vs  F16 105.13 **
F vs  F17 55.13 *
F vs  F18 40.50 *
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Línea 7

Contrastes CM
G vs  G1 128 **
G vs  G2 28.13
G vs  G3 10.13
G vs  G4 36.13
G vs  G5 3.13
G vs  G6 190.13 **
G vs  G7 528.13 **
G vs  G8 66.13 *
G vs  G9 351.13 **
G vs  G10 105.13 **
G vs  G11 10.13
G vs  G12 190.13 **
G vs  G13 162.00 **
G vs  G14 338.00 **
G vs  G15 50.00 *
G vs  G16 220.50 **
G vs  G17 84.50 *
G vs  G18 200.00 **
G vs  G19 45.13 *
G vs  G20 40.50
G vs  G21 112.50 **
G vs  G22 231.13 **
G vs  G23 496.13 **
G vs  G24 351.13 **
G vs  G25 112.50 **
G vs  G26 120.13 **
G vs  G27 210.13 **
G vs  G28 242.00 **
G vs  G29 128.00 **
G vs  G30 153.13 **
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Línea 8

Contrastes CM
H vs  H1 6.13
H vs  H2 21.13 *
H vs  H3 36.13 **
H vs  H4 24.50 *
H vs  H5 36.13 **
H vs  H6 21.13 *
H vs  H7 480.50 **
H vs  H8 45.13 **
H vs  H9 120.13 **
H vs  H10 72.00 **
H vs  H11 45.13 **
H vs  H12 60.50 **
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Cuadro 5A. Estimación de ACE de líneas con dos probadores.

LÍNEA PROBADOR MEDHIB ACE
20 Enano 14.10 1.87
20 Tropical 9.81 -1.05
22 Enano 12.59 -0.18
22 Tropical 12.41 1.01
25 Enano 10.69 2.20
25 Tropical 5.75 -1.37
30 Enano 14.11 1.38
30 Tropical 10.81 -0.55
31 Enano 13.97 1.87
31 Tropical 9.70 -1.04
32 Enano 11.86 1.25
32 Tropical 8.82 -0.42
42 Enano 9.52 -2.51
42 Tropical 13.99 3.34
43 Enano 12.14 -1.12
43 Tropical 13.41 2.8
45 Enano 9.14 -3.68
45 Tropical 15.96 4.51
47 Enano 10.28 -2.91
47 Tropical 15.54 3.73
76 Enano 15.22 2.78
76 Tropical 9.11 -1.95
83 Enano 13.28 1.38
83 Tropical 9.98 -0.55
88 Enano 12.15 -2.27
88 Tropical 16.15 3.10
89 Enano 12.97 -0.38
89 Tropical 13.19 1.21
90 Enano 14.71 0.77
90 Tropical 12.62 0.05
94 Enano 13.48 1.41
94 Tropical 10.11 -0.58
96 Enano 19.31 1.79
96 Tropical 15.17 -0.97

107 Enano 11.79 0.84
107 Tropical 9.57 -0.01
110 Enano 19.53 2.92
110 Tropical 13.13 -2.10
111 Enano 15.33 0.81
111 Tropical 13.16 0.02
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Para hacer producir es necesario salir de las 

oficinas, internarse en el campo, ensuciarse las 

manos y sudar… Es el único lenguaje que 

entienden el suelo y las plantas.

Norman Ernest Bourlaug
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