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RESUMEN 

 

En el mejoramiento genético, el desarrollo de nuevas variedades de maíz 

con alto potencial de rendimiento y calidad del grano que se puedan producir 

en diferentes localidades es uno de los principales objetivos a alcanzar; para 

esto, la evaluación de genotipos bajo diferentes condiciones ambientales es 

imprescindible. El estudio de la interacción genotipo por ambiente permite 

clasificar a los genotipos en función de su rendimiento como estables o 

adaptadas a un ambiente particular. Con este objetivo se evaluaron 120 

líneas endogámicas S3, las cuales se derivaron a partir de la recombinación 

de 300 poblaciones élite del programa de mejoramiento de maíz de grano 

blanco para los Valles Altos de México. Las 120 líneas endogámicas 

evaluadas fueron seleccionadas mediante mazorca por surco a partir de 

1,600 líneas S1. La evaluación agronómica de las líneas se realizó en El 

Campo Agrícola Experimental del Colegio de Postgraduados campus 

Montecillo, Texcoco, Edo. México y en el Campo Agrícola Experimental “El 

Bajío” de la Universidad Autónoma Agraria Antonio Narro, ubicado en 

Buenavista, Saltillo, Coahuila. Las líneas se evaluaron en experimentos 

repetidos en surcos de 4 m de largo, bajo una densidad de plantas de 

65,000 plantas ha-1. El diseño experimental empleado fue de bloques 

incompletos con arreglo α– látice. Los genotipos evaluados mostraron una 

amplia variación dentro de las localidades; en Montecillo, las 20 líneas 

identificadas como superiores presentaron una variación en RTO de 5.6 a 

7.8 t ha-1; para estos genotipos la diversidad fenológica mostró ciclos 

predominantemente intermedios (75-85 días), aunque también hubo 

precoces (< 75 días) y tardíos (>85 días); la asincronía floral estuvo presente 

en cada uno, aunque los valores superiores fueron 4.5 y 7.0 días. Los 

genotipos sobresalientes en Montecillo para RTO mostraron valores 

superiores para ALPTA (2.3 a 2.7 m), LMZ (13.8 a 17.2 cm), DMZ (4.4 a 4.7 

cm), NHIL (17.3 a 20.5 hileras), GHIL (27 a 34.0 granos) e ID (0.81 a 0.87). 

En Buenavista, los 20 genotipos superiores presentaron RTO de 4.6 a 7.2 t 

ha-1; la diversidad fenológica mostró ciclos predominantes intermedios (75-

88 días), los más precoces (<66 días) y tardíos (>88 días); en ASF los 

valores superiores fueron de 3.5 a 5.5 días. Los genotipos sobresalientes 
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para RTO mostraron valores para ALTPA de 2.85 m, LMZ de 13.8 a 17.8 cm, 

DMZ de 4.4 a 5.3 cm, NHIL de 16.8 a 20.0 hileras, GHIL de 27.8 a 38.3 

granos e ID de 0.81 a 0.88. Con base en el análisis de la interacción 

mediante el modelo AMMI se identificaron 14 líneas (52, 126, 127, 121, 45, 

57, 116, 66, 36, 130, 61, 47, 129 y 42) con comportamiento agronómico 

deseable y estables a través de las localidades. Se consideró que estos 

genotipos son de interés para continuar su proceso de mejoramiento 

genético dentro del programa. Las características más afectadas por el 

factor ambiental fueron los días a floración masculina, la asincronía floral y la 

altura de la planta. 

 

Palabras claves: Zea mays L., interacción genotipo por ambiente, 

ambientes contrastantes, líneas endogámicas. 
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I.  INTRODUCCIÓN 

 

El desarrollo de nuevas variedades de maíz con alto potencial de 

rendimiento y calidad del grano en diferentes localidades es uno de los 

principales objetivos del mejoramiento genético. La adaptabilidad varietal a 

las fluctuaciones ambientales es importante para estabilizar la producción de 

cultivos en regiones y años. El rendimiento es un carácter cuantitativo 

complejo que en gran medida está influenciado por las variaciones 

ambientales; la selección de genotipos superiores con base en el ren-

dimiento de grano per se en una localidad en un año puede no ser muy 

eficaz; por lo tanto, la evaluación de genotipos para determinar la estabilidad 

a través del rendimiento bajo diferentes condiciones del medio es esencial 

en los programas de mejoramiento genético. La comprensión de las causas 

de la interacción genotipo por ambiente (IGA) puede ayudar a identificar 

variedades de mayor estabilidad. 

 

En este sentido uno de los retos en los programas de mejoramiento genético 

es obtener genotipos con mayores rendimientos; no obstante, con frecuencia 

el potencial de rendimiento es enmascarado por la interacción genotipo por 

ambiente. Para enfrentar estos problemas, dentro de los programas de 

mejoramiento genético de maíz se ha generado una diversidad amplia de 

genotipos estables. 

 

Para lograr lo mencionado anteriormente, se requiere que los genotipos 

mantengan un comportamiento estable en diferentes localidades y años, 

además de un alto rendimiento, lo cual es factible en función del potencial 

genético del híbrido, principalmente (Arellano et al., 2011). La factibilidad de 

incrementar los rendimientos sin considerar las condiciones ambientales 

impredecibles está supeditada en 60 % al potencial genético del híbrido o 

variedad a sembrar y en 40 % a las prácticas de manejo del cultivo (Arellano 

et al., 2010). 
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Se entiende que una variedad estable es aquella que tiene la capacidad de 

amortiguar los efectos del ambiente o que tiene la capacidad de ajustarse a 

las condiciones ambientales; los progresos sustantivos en el incremento del 

rendimiento de grano se fundamentan en lograr la adaptación óptima del 

genotipo a cada ambiente de producción, así como la conjunción de 

caracteres deseables tales como la calidad del grano y la resistencia al 

estrés abiótico y biótico. 

 

El valor de un genotipo depende de su potencial per se y de su capacidad de 

combinarse. La evaluación de germoplasma es un aspecto decisivo en 

programas de mejoramiento genético de maíz. El estudio de la IGA permite 

clasificar a los genotipos por su comportamiento en función de su 

rendimiento como estables o adaptados a un ambiente particular. El 

concepto agronómico de estabilidad indica que un genotipo estable es aquel 

que muestra interacciones mínimas con los ambientes (Becker, 1981). Un 

genotipo adaptado es aquel que sobrevive, se reproduce y genera progenie 

en un ambiente particular (Allard y Hansche, 1964), pero éste además puede 

presentar adaptabilidad, la cual es la capacidad del genotipo para 

aprovechar ventajosamente los estímulos del ambiente (Gordón-Mendoza et 

al., 2006). 

Bajo este contexto, con el objetivo de conocer la capacidad de adaptación 

del material genético exótico a un ambiente contrastante, se realizó la 

evaluación de genotipos de base genética estrecha en un ambiente de 

interés agronómico y el de origen, lo cual permitirá identificar material 

estable y con capacidad de adaptación, que permita desarrollar cruzas con 

potencial de rendimiento y calidad de grano. 

 

 

 

 

 



 
 

3 
 

Objetivo general 

 

Evaluar el efecto de la interacción genotipo por ambiente, en la expresión de 

variables morfológicas y agronómicas de líneas de maíz de grano blanco, en 

condiciones ecológicas diferentes a las de su origen, para determinar su 

estabilidad y capacidad de adaptación. 

 

Objetivos específicos 

 

Evaluar la adaptación de líneas endogámicas a condiciones ambientales 

contrastantes a las de su origen, así como identificar los cambios 

agronómicos y morfológicos al final del ciclo biológico del cultivo. 

  

Seleccionar líneas adaptadas a los Valles Altos de México, con 

características agronómicas destacadas, que permitan el desarrollo de 

cruzas simples sobresalientes para condiciones ambientales del Sureste de 

Coahuila. 

 

Hipótesis 

 

Dado el amplio acervo genético a partir del cual se desarrollaron las líneas 

de este estudio, se observará una amplia expresión de características 

agronómicas, lo cual permitirá detectar genotipos con capacidad de 

adaptación a condiciones contrastantes a las de su ambiente de origen y con 

características agronómicas destacadas, para el desarrollo de cruzas 

simples, que serán de utilidad para el Programa de Mejoramiento Genético 

de maíz del Sureste de Coahuila. 

Hi: Líneas adaptadas a los Valles Altos de México, tienen capacidad de 

adaptarse a las condiciones ambientales del Sureste de Coahuila, por su 

amplio acervo genético. 
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Ho= Líneas adaptadas a los Valles Altos de México con un amplio acervo 

genético, no tienen capacidad de adaptarse a las condiciones ambientales 

del Sureste de Coahuila. 
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II.   REVISIÓN DE LITERATURA 

 

2.1. Situación actual del maíz en México 

 

En México, el maíz es el cultivo de mayor importancia; es básico en la 

alimentación de la sociedad y se cultiva en las muy diversas condiciones 

agroclimáticas del territorio nacional. La orografía, la ubicación geográfica y 

la selección que hacen los productores de acuerdo con sus usos y 

costumbres, han contribuido al desarrollo de la mayor diversidad genética de 

este cereal. Lo anterior ha permitido que se reconozca a México como centro 

de origen, de domesticación y diversificación de este importante grano (Kato 

et al., 2009). 

 

La superficie nacional cultivada con este cereal, principalmente con maíz 

blanco (92.35 %, SIAP, 2021) oscila alrededor de 6.6 millones de hectáreas 

que representan 39 % de la superficie agrícola nacional. De estas, 5.6 

millones de hectáreas se siembran en condiciones de temporal y 1.5 

millones bajo riego; en temporal se produce un rendimiento por hectárea 

promedio de 2.47 toneladas, y aporta 40 % de la producción; rendimiento 

que contrasta con 8.7 t ha-1 en condiciones de riego. Ambas regiones 

contabilizan un total aproximado de 24,396,492 millones de toneladas de 

producción nacional (SIAP, 2021). Este volumen de producción sin duda ha 

permitido cubrir la demanda nacional de grano blanco, no así, en el caso del 

consumo de grano amarillo, empleado principalmente en el sector pecuario. 

De acuerdo con CEDRSSA (2019), en el año 2018, hubo autosuficiencia de 

maíz blanco, pero de maíz amarillo se importó más de 80 % del consumo. 

 

El cultivo de maíz se realiza bajo condiciones de riego, de humedad residual 

y/o temporal (secano), en diversos sistemas de producción que se 

determinan de acuerdo con las condiciones agroclimáticas, orográficas, 

económicas, culturales, etc., con las que cuente el productor. Este grano se 

establece en cada una de las entidades del país; sin embargo, son siete los 
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estados que concentran 65 % de la producción nacional. El principal estado 

productor es Sinaloa con 16.5 % del total nacional, seguido por Jalisco, 

Guanajuato, Chihuahua, Michoacán, estado de México y Veracruz (SIAP, 

2021). De acuerdo con el SIAP (2022), 54.5 % del maíz blanco se produce 

en cuatro estados: Sinaloa, Jalisco, México y Michoacán, mientras que 60 % 

de la producción de maíz amarillo se obtiene bajo condiciones de riego y 78 

% de su producción la aportan Chihuahua y Tamaulipas. En el caso de maíz 

pigmentado (azul, morado o rojo) se tiene registro de que 62 % de su 

producción se obtiene bajo condiciones de temporal en Jalisco y Chiapas. 

También se reporta que 59 % de la producción se concentra en México y 

Chiapas. 

 

2.2. Mejoramiento genético por hibridación en maíz  

 

En los países desarrollados, el maíz se cultiva por intereses comerciales 

(producto industrial) y se establece en muy diversas condiciones de 

producción. En México, aunque existen unidades de producción aptas para 

el cultivo, la mayor parte de las áreas de cultivo presentan condiciones 

restrictivas en al menos un componente del sistema; al respecto, Turrent-

Fernández (2009) considera que la adopción de mejores tecnologías es un 

requisito fundamental para incrementar la producción.  

 

Con relación al uso de tecnología, específicamente del germoplasma, 

Copeland y McDonald (2001) mencionan que uno de los medios para 

incrementar el rendimiento y la calidad de las cosechas se puede lograr 

mediante la adopción de semillas mejoradas, cuyo uso actual en México se 

estima en 30 % del área cultivada con este grano (Espinosa et al., 2003). 

 

Actualmente, el comercio mundial de semillas mejoradas se encuentra 

controlado por un limitado número de empresas, lo cual les permite 

determinar los precios, subyugar a la competencia y garantizar su 

predominio. Tal es el caso de México, cuyas semillas mejoradas son 
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abastecidas hasta en 95 % por empresas transnacionales; no obstante, el 

mejoramiento genético de maíz en México también ha sido realizado por 

instituciones públicas, cuyo objetivo ha sido atender principalmente a la 

agricultura tradicional; estas condiciones son económicamente poco 

atractivas para las empresas transnacionales y donde aún no se ha 

aprovechado el máximo potencial de producción. En esta área se concentra 

la mayor diversidad genética con poblaciones de alta adaptación (Sánchez, 

2016). 

 

El mejoramiento genético de maíz se basa en dos sistemas básicos: la 

selección y la hibridación, los cuáles de manera respectiva, aprovechan los 

efectos génicos aditivos y los no aditivos (dominancia y epistasis). En maíz, 

los objetivos de la mejora genética han estado predominantemente basados 

en optimizar el rendimiento de grano, lo cual se ha tenido que complementar 

con resistencia a factores bióticos y abióticos (Sánchez et al., 2016).  

 

De acuerdo con Márquez (1988), la hibridación aprovecha la expresión de la 

generación F1 proveniente del cruzamiento de dos o más progenitores 

(líneas endogámicas); este método ha permitido elevar la producción en la 

mayoría de los cultivos, tales como el maíz, con aplicación más generalizada 

en los países desarrollados, dados sus apropiados sistemas de cultivo. 

  

En un programa de mejoramiento genético por hibridación, el desarrollo de 

líneas endogámicas a través de varias generaciones de autofecundación 

representa la primera etapa; lo cual debe estar basado en un esquema de 

selección y/o identificación de los progenitores que permitan la expresión 

superior, con respecto a los híbridos ya existentes para el carácter o 

caracteres de interés (Sánchez, 2016). 

  

El mejoramiento genético del maíz para la formación de híbridos y 

variedades es un proceso continuo. En todo programa de mejoramiento 
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genético la elección del germoplasma progenitor es una de las decisiones 

más importantes que se deben tomar. Al respecto, Gutiérrez et al. (2004) y 

Castañón-Nájera et al. (2005) mencionan que conocer la aptitud 

combinatoria de los progenitores mejora la eficiencia de un programa de 

mejoramiento. Esto permite seleccionar progenitores con buen 

comportamiento promedio en una serie de cruzamientos e identificar 

combinaciones específicas con un comportamiento superior al esperado. 

 

Los programas de mejoramiento genético dedicados a la formación de 

híbridos y variedades comerciales de maíz, requieren generar nuevas líneas 

con alto potencial de rendimiento, buen comportamiento agronómico y 

excelente aptitud combinatoria; se ha encontrado que las líneas que reúnen 

estas características presentan resultados satisfactorios en combinaciones 

híbridas (Fan et al. 2003). 

 

En los programas destinados a obtener híbridos de maíz, el conocimiento de 

las relaciones genéticas entre las líneas es de gran utilidad para la 

planificación de los cruzamientos que darán origen a los híbridos (Betrán et 

al., 2003); y para la asignación de líneas a grupos heteróticos (Pinto et al., 

2003). Por estas 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 en conocer cuáles son las 

relaciones existentes entre las líneas actuales e las líneas históricamente 

importantes. 

 

El objetivo principal en el que se enfoca cualquier fitomejorador es el de 

identificar al menos un genotipo que se pueda liberar como híbrido. Para 

lograrlo, es necesario llevar a cabo múltiples experimentos para evaluar el 

potencial de los genotipos propuestos, bajo diferentes condiciones 

ambientales, durante diferentes temporadas y por varios años (Acquaah, 

2012), que permitan seleccionar genotipos estables y de rendimiento  

superior;  es  decir, que presenten la habilidad de ser superiores de manera 



 
 

9 
 

consistente a través de los diferentes ambientes (Balzarini  et  al., 2005) o 

bien, identificar cultivares de expresión superior en condiciones específicas. 

2.3. Interacción genotipo por ambiente  

 

Los caracteres cuantitativos tal como el rendimiento de grano, presentan 

patrones de  variación continua, son determinados  por  el  control  

poligénico y  por  el efecto de los factores ambientales (Gauch y Zobel, 

1996); adicionalmente existen los efectos de la interacción genotipo 

ambiente (IGA), que se definen como la respuesta diferencial de los 

genotipos a través de diferentes ambientes o localidades; esta condición 

complica la identificación y selección de los genotipos superiores, puesto 

que se reduce la correlación entre los valores fenotípicos y los genotípicos, 

condicionando también el avance genético; para Ceccarelli  et  al. (1996) 

ésta es una de las principales causas del limitado impacto del mejoramiento 

genético sobre los productores a pequeña escala y con limitados recursos. 

 

El análisis de la interacción se ha abordado mediante diferentes métodos 

estadísticos; no obstante, el más frecuentemente usado en la actualidad ha 

sido el modelo de efectos principales aditivos e interacción multiplicativa 

(AMMI). Este análisis estadístico se basa en la descomposición de valores 

simples (Gauch, 2006) apoyados visualmente en su interpretación por 

representaciones “biplot” (Gabriel, 1971), las cuales se han popularizado 

como una herramienta visual de estudio. 

 

El modelo AMMI (Gauch y Zobel, 1996) es la combinación del análisis de 

varianza para los efectos principales (genotipos y ambientes), más el análisis 

de componentes principales (ACP) de la interacción genotipo por ambiente 

(Zobel et al., 1988). Inicialmente, el modelo AMMI ajusta los efectos 

principales aditivos, de genotipos y ambientes, mediante el análisis de 

varianza (ANAVA) y posteriormente, describe la parte no aditiva (la 

interacción genotipo por ambiente = IGA), mediante el ACP (Gauch y Zobel, 

1996; Crossa, 1990; Zobel et al., 1988). 
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Los gráficos (biplot) de este modelo permiten la observación simultánea de 

los genotipos (puntos) y los ambientes (vectores) así como la exploración de 

los patrones de comportamiento atribuidos a los efectos de interacción 

genotipo por ambiente (McDermott y Coe, 2012; Kandus et al., 2010; 

Miranda et al., 2009).  

 

Una de las desventajas del AMMI se presenta cuando el número de 

componentes principales retenidos en el modelo es grande (≥ 3), resultando 

difícil describir el comportamiento de los efectos de IGA debido a la 

imposibilidad de generar gráficos en más de tres dimensiones y, aunque es 

posible graficar por pares, cada componente representará sólo una pequeña 

porción de la variación total de la interacción. 

 

Montes-Hernández et al. (2014) en un estudio de interacción genotipo por 

ambiente encontraron que 46 % de la suma de cuadrados se atribuyó a 

efectos ambientales, mientras que los efectos genotípicos y la IGA 

representaron a 15 y 39 %, respectivamente. La interacción significativa 

indicó que los genotipos tuvieron un comportamiento diferencial en los 

ambientes probados. Resultados similares fueron encontrados por Arellano 

et al. (2014) para poblaciones de maíz de la raza Chalqueño. 

 

González et al. (2007) encontraron en un estudio de identificación de 

variedades sobresalientes que el análisis AMMI explicó 98 % de la suma de 

cuadrados del modelo; los ambientes (A), los genotipos (G) y la interacción 

GxA contribuyeron con 45.1, 48.4 y 6.5 %, respectivamente; este modelo 

permitió la diferenciación confiable de los efectos principales aditivos (A y G 

en el eje X) y no aditivos (IGA en el eje Y).  

 

En otros estudios se detectó que los efectos entre ambientes fueron 

mayores que los de la IGA, y que los genotipos tuvieron la menor 
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contribución a la suma de cuadrados del modelo (Gauch, 2006). En 

investigaciones previas se observaron diferencias significativas (p≤0.01) 

entre ambientes, entre genotipos, en la IGA y significancia en el CP1; la 

contribución de esta última a la IGA varió de 54 a 63 %, por lo que los 

autores concluyeron que esta metodología fue eficiente para explicar los 

efectos aditivos y no aditivos asociados a la estructura de tratamientos 

representados en el biplot, cuando asignaron al rendimiento al eje X y a la 

CP1 al eje Y (Crossa et al., 1990; Castañón et al., 2000; De León et al., 

2005). 
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III.   MATERIALES Y MÉTODOS 

 

 

3.1. Material genético 

 

En el presente estudio se evaluaron 120 líneas endogámicas S3, las cuáles 

se derivaron a partir de la recombinación de 300 poblaciones élite del 

programa de mejoramiento de maíz de grano blanco para los Valles Altos de 

México del Dr. Moisés Mendoza Rodríguez. A partir de las 300 poblaciones 

se formaron 20 nuevas poblaciones recombinadas. Las poblaciones base se 

seleccionaron por tener rendimiento de grano sobresaliente bajo condiciones 

de producción rústicas y por tener atributos de calidad tortillera. 

 

Las 120 líneas endogámicas evaluadas fueron seleccionadas mediante 

mazorca por surco a partir de 1,600 líneas S1. El estudio incluyo 10 

genotipos como testigos considerando variedades y cruzas simples 

recomendadas para los ambientes de la evaluación. 

 

3.2. Localidades de evaluación  

 

La evaluación agronómica de las líneas se realizó en dos localidades:  

 

1) Campo Agrícola Experimental del Colegio de Postgraduados Campus 

Montecillo, Texcoco, edo. México; ubicado en las coordenadas 19° 27’ 38 

latitud Norte, 98° 54’ 10” longitud Oeste, a una altitud de 2245 m, en la 

región geográfica denominada Valles Altos de México, el clima acorde a 

la clasificación climática de Köppen modificada por García, corresponde 

a un clima templado subhúmedo, con 636 mm anuales de precipitación 

distribuidos principalmente durante los meses de junio a septiembre y 

una temperatura media anual de 15.2° C. 
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2) Campo Agrícola Experimental “El Bajío” de la Universidad Autónoma 

Agraria Antonio Narro, ubicado en Buenavista, Saltillo, Coahuila, en las 

coordenadas 25°21´31 latitud Norte y 101° 02´25 longitud Oeste, a una 

altura de 1732 msnm, en la región geográfica definida como Noreste de 

México, el clima se clasifica como seco semicálido con invierno fresco 

con lluvias en verano, con 330 mm de precipitación y una temperatura 

media anual de 19.8 °C. 

 

3.3. Diseño Experimental 

 

Las líneas y los testigos fueron evaluados en experimentos repetidos en 

surcos de 4 m de largo, bajo una densidad de plantas de 65,000 plantas ha-

1, considerando la unidad experimental de surcos de 4 m de longitud y 0.80 

m entre surcos. El diseño experimental empleado fue de bloques 

incompletos con arreglo α– látice (Barreto et al., 1997); la aleatorización del 

diseño se desarrolló mediante el paquete Crop Stat (IRRI, 2007).  

 

3.4. Siembra 

 

En Buenavista (Saltillo, Coahuila) la fecha de siembra acorde al calendario 

regional para el cultivo fue el 1o de mayo de 2020 y en Montecillo (Texcoco, 

Edo. de México) se estableció una fecha de siembra tardía, el 20 de mayo 

de 2020. 

 

3.5. Manejo del cultivo 

 

El desarrollo del cultivo se llevó a cabo bajo condiciones agronómicas 

adecuadas para la producción de grano; el cultivo se mantuvo sin 

deficiencias hídricas mediante la aplicación de riegos oportunos; previo a la 

siembra se realizó una fertilización de fondo con la dosis 60N-60P-60K en 

Buenavista, y 60N-80P-00K en Montecillo. En ambas localidades, previo al 

aporque se realizó una segunda fertilización con la fórmula 60N-00P-00K. 
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En ambas localidades, durante el desarrollo del cultivo, se realizó el control 

de malezas mediante dos aplicaciones de herbicidas, la primera 20 días 

posteriores a la siembra y la segunda previo a antesis. 

El control de plagas no es una actividad necesaria en los Valles Altos de 

México, dadas las condiciones de temperatura y las precipitaciones 

frecuentes; sin embargo, en Buenavista, para el control del gusano cogollero 

[Spodoptera frugiperda (J.E Smith)], se realizaron tres aplicaciones 

insecticidas. 

 

3.6. Características evaluadas 

 

Fenológicas.  

Días a floración masculina (DFM) y femenina (DFF). Se realizó la 

cuantificación de los días transcurridos desde la siembra hasta que 50 + 1 % 

de las plantas se encontraron en antesis y con exposición de estigmas.  

 

Asincronía floral (ASF). La diferencia, en días, entre la floración femenina 

con respecto a la masculina definieron la asincronía floral. 

 

Componentes del rendimiento 

Con dos mazorcas representativas obtenidas de cada unidad experimental 

se obtuvieron los componentes del rendimiento. 

 

Longitud y diámetro de la mazorca (LMZ y DMZ). Se midieron con ayuda 

de un vernier, la longitud desde la base hasta el ápice de la mazorca, así 

como el diámetro en la parte media, ambos se expresaron en cm. 

 

Número de hileras (NHIL). En cada mazorca se cuantificó el número de 

hileras en la parte media. 
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Granos por hilera (GHIL). En cada mazorca se contabilizó el número de 

granos presentes en una hilera. Se puso atención de que la hilera 

considerada no presentará granos faltantes, desde la base hasta el ápice de 

la mazorca. 

 

Peso de la mazorca (PMZ). Con ayuda de una balanza se obtuvo el peso 

de la mazorca, se expresó en g). 

 

Índice de desgrane (ID). Se estimó a partir de la relación entre el peso de la 

mazorca y el peso del grano de esa mazorca. 

 

Rendimiento de grano (RTO).  Se estimó a través de la determinación del 

peso seco (PS),  

𝑃𝑆 = 𝑃𝐶 ∗ (1 −
𝐻

100
)    

donde: 

PC = Peso de campo (mazorcas por parcela) 

H= Humedad, obtenida con una muestra de grano secado en estufa 

El peso seco fue además multiplicado por un factor de corrección 

 

FC =  
100

85

10000

APU
/ 1000 

Donde: APU = Área de la parcela útil; finalmente: 

RTO = PS * APU 

Altura de la Planta (ALPTA). Se midió la altura de la planta, desde el nivel del 

suelo hasta la inserción de la hoja bandera.  
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IV.   RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 

4.1. Análisis de varianza 

  

En el Cuadro 1 se muestran los cuadrados medios del análisis de varianza 

(ANAVA) de diez características evaluadas en un ensayo en campo en 

localidades contrastantes, para determinar la posible adaptación de los 

genotipos a través de la estimación de la interacción genotipo por ambiente 

(IGA). 

 

En las localidades, en la mayoría de las variables se encontró significancia 

estadística (P≤ 0.05), excepto para las variables DMZ, NHIL y GHIL. Las 

diferencias se asociaron al efecto ambiental de las localidades; en las 

características donde se encontró significancia, se demostró que hay 

variación en el comportamiento de las líneas a través de las localidades y en 

aquellas que no hubo significancia se consideraron estables a través de los 

sitios de evaluación. 

  

La amplia variación de la base genética de las cuales se derivaron las líneas 

provocó que se encontrará significancia (P≤ 0.05), entre los genotipos en 

cada una de las variables evaluadas. 

 

La interacción genotipo por localidad, mostró significancia estadística (P≤ 

0.05)  en las variables RTO, DFM, ASF, ALPTA y PMZ, mientras que en las 

características morfológicas de la mazorca (LMZ, DMZ, GHIL e ID) no hubo 

significancia; la interacción significativa indicó que existe variación en el 

comportamiento de las líneas a través de las localidades, mientras que 

donde no hubo significancia, las características fueron estables; es decir, el 

efecto de las localidades no ocasionó diferencias en la expresión de las 

características. 
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Cuadro 1. Cuadrados medios del análisis de varianza combinado de variables determinadas en líneas de maíz blanco, evaluadas 

en condiciones ambientales contrastantes. Buenavista, Saltillo, Coahuila y Montecillo, Texcoco, edo. de México. Ciclo P.V. 2020 

FV 
 

GL 

  

RTO           DFM ASF     ALPTA LMZ DMZ NHIL GHIL PMZ ID 

t ha-1 d d 
        m 

       cm cm            g         % 

Localidades 1 86.4 ** 6876.7 ** 10.0 ** 5820.7 ** 311.6 * 0.2 

 

0.02 

 

38.2 

 

51700.4 ** 0.29 ** 

Rep (Rep)/Loc 2 1.2 

 

149.8 ** 5.3 ** 0.32  26.8 

 

0.6  0.03 

 

36.1 

 

3367.2 ** 0.02  

Bloc (Loc*Rep) 36 1.2 ** 15.8 

 

1.0 

 

0.19  87.8 

 

0.8 

 

14.58 

 

21.0 

 

927.7 * 0.01 

 
Genotipos 129 6.9 ** 67.2 ** 7.0 ** 0.59 ** 82.7 

 

1.3 ** 19.43 ** 67.2 ** 3822.7 ** 0.01 * 

Loc*Geno 117 1.4 ** 25.3 * 3.5 ** 0.55 ** 62.7 

 

0.7 

 

8.21 

 

24.5 

 

950.1 ** 0.01 

 
Error 222 0.7 

 

19.3 

 

1.1 

 

0.145  68.6 

 

0.9 

 

11.21 

 

20.3 

 

570.4 

 

0.01 

 
CV %   26.1   5.4   26.9   10.94  63.0   22.2   20.95   18.9   23.6   11.72   

**, * = Significativo a 0.01 y 0.05 de probabilidad, respectivamente;  FV: Fuente de variación; GL: Grados de libertad; Loc: 

Localidades; Geno: Genotipos; Rep: Repeticiones; RTO: Rendimiento de grano; DFM: Días a floración masculina; ASF: Asincronía 

floral; ALPTA: Altura de la planta; LMZ: Longitud de mazorca; DMZ: Diámetro de mazorca; NHIL: Número de hileras; GHIL: Granos 

por hileras; PMZ: Peso de mazorca; ID: Índice de desgrane; CV: Coeficiente de variación.
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4.2. Características agronómicas de los genotipos por localidad de 
evaluación 

 

En el Cuadro 2 y 3 se muestran los valores medios de las 20 líneas 

superiores para rendimiento de grano y sus características agronómicas por 

localidad, asimismo se puede observar el valor máximo y mínimo para cada 

variable, que muestra la variación entre los genotipos. 

 

Los genotipos evaluados mostraron una amplia variación en la localidad 

Montecillo (Cuadro 2), esto se pudo corroborar a través de los valores 

máximo y mínimo en cada variable; el RTO presentó un intervalo de 0.5 a 

7.8 t ha-1, ciclos fenológicos de precoz (70 d) a tardío (96.5 d), la asincronía 

floral fue amplía y frecuente, hasta de 8.5 días; la altura de la planta mostró 

plantas altas (2.7 m) y muy bajas (1.2 m), longitudes de la mazorca de 17.2 a 

4.5 cm, diámetro de la mazorca de 5.4 a 1.9 cm, granos por hilera de 35.8 a 

9.0, peso de la mazorca de 173.8 a 23.3 g e índice de desgrane de 0.9 a 0.6.  

 

Los 20 genotipos identificados como superiores en Montecillo presentaron 

una variación en el RTO de 5.6 a 7.8 t ha-1; para estos genotipos la 

diversidad fenológica mostró ciclos predominantemente intermedios (75-85 

días), aunque hubo precoces (< 75 d) y tardíos (>85 d); la asincronía floral 

estuvo presente en cada uno, aunque los valores superiores fueron 4.5 y 7.0 

d. Los genotipos sobresalientes para rendimiento de grano mostraron 

valores superiores para ALPTA (2.3-2.7 m), LMZ (13.8-17.2 cm), DMZ (4.4-

4.7 cm), NHIL (17.3-20.5 hileras), GHIL (27-34.0 granos) e ID (0.81-0.87); los 

componentes sobresalientes permitieron explicar la expresión de 

rendimiento superior, aunque la altura de la planta fue elevada y por encima 

del valor deseable (2.0 m), se observó que la altura de la planta y la 

asincronía fueron las características más afectadas por el ambiente; al 

respecto, López-Morales et al. (2017) indican que para Valles Altos los 

promedios más altos para LMZ y DMZ son, 16.9 y 4.9 cm respectivamente, 

valores similares a los encontrados en los genotipos estudiados.  
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Según el SIAP (2019) la media de rendimiento para Valles Altos es de 3.0 t 

ha1, es decir algunos genotipos superan esta media y por lo tanto podrían 

incrementar aún más el rendimiento a través de cruzas simples. 
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Cuadro 2. Valores medios de las variables agronómicas de las 20 líneas superiores para rendimiento de grano en Montecillo, 

Texcoco, estado de México, 2020. 

GENOTIPO 
RTO 
t ha-1 

 DFM 
d 

ASF 
d 

ALPTA 
m 

LMZ 
cm 

DMZ 
cm 

NHIL GHIL 
PMZ 

g 
ID  

20 7.8 **  82.5  -3.0  2.6 ** 15.1 ** 4.5 ** 13.5  31.0 ** 147.8  0.86 ** 

25 7.4 **  85.0  -3.0  2.5 ** 17.2 ** 4.7 ** 15.3  33.3 ** 173.8  0.87 ** 

52 7.3 **  82.0  -3.0  2.6 ** 14.9 ** 4.8 ** 16.3  29.3 ** 156.8  0.85 ** 

100 7.2 **  75.5  -2.5  2.5 ** 15.9 ** 4.9 ** 20.5 ** 30.8 ** 164.5  0.83 ** 

19 7.0 **  83.0  -3.0  2.5 ** 15.2 ** 5.2 ** 17.5 ** 28.3 * 155.0  0.81 ** 

129 6.9 **  81.0  -3.0  2.4 ** 13.8 ** 5.2 ** 16.5  29.0 ** 163.5  0.84 ** 

36 6.7 **  85.0  -4.5 ** 2.5 ** 15.8 ** 4.5 ** 14.0  35.8 ** 172.3  0.85 ** 

47 6.6 **  91.0 ** -4.5 ** 2.4 ** 17.0 ** 4.8 ** 17.5 ** 30.8 ** 159.8  0.80 ** 

127 6.6 **  81.0  -3.5  2.4 ** 15.3 ** 4.8 ** 17.5 ** 28.5 ** 152.3  0.82 ** 

66 6.3 **  89.0 * -3.5  2.6 ** 16.3 ** 5.4 ** 18.0 ** 32.0 ** 173.8  0.81 ** 

126 6.3 **  85.0  -3.5  2.5 ** 14.8 ** 4.5 ** 17.0 ** 27.0 * 147.8  0.84 ** 

61 6.3 **  81.5  -3.5  2.5 ** 15.7 ** 5.3 ** 17.3 ** 34.0 ** 156.5  0.84 ** 

45 6.2 **  86.5  -3.0  2.7 ** 15.7 ** 5.4 ** 17.5 ** 22.3  169.5  0.78 ** 

57 6.2 **  83.0  -3.0  2.5 ** 16.9 ** 4.4 ** 14.3  32.5 ** 149.0  0.80 ** 

116 6.0 **  81.0  -2.5  2.3 ** 13.8 ** 4.9 ** 18.5 ** 27.5 * 148.0  0.83 ** 

130 5.9 **  83.5  -3.0  2.3 ** 15.4 ** 4.8 ** 16.0  32.0 ** 146.5  0.84 ** 

125 5.8 **  72.0  -4.5 ** 2.3 ** 14.2 ** 4.2  15.0  29.3 ** 125.3  0.86 ** 

11 5.7 **  87.5  -7.0 ** 2.1  11.6  4.1  16.5  23.8  70.0  0.82 ** 

81 5.7 **  78.0  -2.5  2.4 ** 14.4 ** 4.7 ** 17.5 ** 29.5 ** 139.8  0.80 ** 

68 5.6 **  75.5  -2.5  2.3 ** 15.9 ** 4.8 ** 14.0  30.3 ** 168.8  0.83 ** 

Máximo 7.8  
 96.5  4.0  2.7  17.2  5.4  20.5  35.8  173.8  0.9  

Mínimo 0.5  
 70.0  -8.5  1.2  4.5  1.9  6.0  9.0  23.3  0.6  

Media 3.6  
 85.5  -4.0  2.2  12.4  4.2  16.0  23.5  91.1  0.8  

EE 0.2    2.6   0.2   0.0   0.5   0.0   0.5   2.4   122.4   0.0   

*: µ + EE; **: µ + 2EE, respectivamente. EE: Error estándar; RTO: Rendimiento de grano; DFM: Días a floración masculina; ASF: 

Asincronía floral; ALPTA: Altura de planta; LMZ: Longitud de mazorca; DMZ: Diámetro de mazorca; NHIL: Número de hileras; GHIL: 

Granos por hilera; PMZ: Peso de mazorca; ID: Índice de desgrane. 
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Los genotipos evaluados también mostraron amplia variación en Buenavista, 

Saltillo (Cuadro 3); el RTO mostró variación de 0.6 a 7.2 t ha-1, ciclos 

fenológicos de precoz (66 d) a tardío (88.5 d), ASF hasta de 7.5 días, ALPTA 

desde 2.85 m (altas) y 1.58 m (las más bajas), LMZ de 4.5 a 17.8 cm, DMZ 

de 2.0 a 5.6, GHIL de 8.0 a 38.3, PMZ de 205 a 26.5 g e ID de 0.7 a 0.9. 

 

Los 20 genotipos superiores en Buenavista, presentaron variación en RTO 

de 4.6 a 7.2 t ha-1; la diversidad fenológica mostró ciclos predominantes 

intermedios (75-88 días), los más precoces (<66 d) y tardíos (>88 d); en ASF 

los valores superiores fueron de 3.5 a 5.5 días. Los genotipos sobresalientes 

para RTO mostraron valores para ALPTA de 2.85 m, LMZ de 13.8-17.8 cm, 

DMZ de 4.4-5.3 cm, NHIL de 16.8-20.0 hileras, GHIL de 27.8-38.3 granos e 

ID de 0.81-0.88; los componentes sobresalientes permitieron explicar la 

expresión del rendimiento. En cuanto a la altura de la planta, se encontró 

que al igual que en Montecillo, fue elevada y por encima del valor deseable 

(2 m). Las características más afectadas por el ambiente fueron días a 

floración masculina y asincronía floral, ya que el clima es más seco y la 

precipitación es menor. Al respecto, Rincón et al. (2006) mencionan que uno 

de los factores que más efecto tiene en la planta es la alta temperatura (>25 

°C), pues ésta llega a reducir significativamente el rendimiento de grano y la 

acumulación de biomasa, siendo la mazorca y por lo tanto el rendimiento el 

más afectado. 

 

La amplia diversidad fenotípica observada entre las líneas evaluadas, 

permitió encontrar dentro de las 20 superiores en cada localidad, 11 líneas 

con un comportamiento sobresaliente en ambas localidades (genotipos 20, 

25, 36, 45, 52, 57, 66, 116, 126, 127, 129); estos genotipos se consideraron 

estables y deseables para continuar con los estudios de adaptación y 

aprovechamiento en el programa mejoramiento genético.
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Cuadro 3. Valores medios de las características agronómicas de las 20 líneas superiores para rendimiento de grano en Buenavista, 

Saltillo, Coahuila, 2020. 

GENOTIPO 
RTO 
t ha-1 

DFM 
d 

ASF 
d 

ALPTA 
m 

LMZ 
cm 

DMZ 
cm 

NHIL GHIL 
PMZ 

g 
ID  

50 7.2 ** 79.0  -2.5  260.0  14.3 ** 4.9 ** 19.0 ** 31.5 ** 165.3  0.87 ** 

52 6.9 ** 76.5  -4.5 ** 244.0  13.5  5.1 ** 18.0 ** 32.0 ** 173.8  0.84 ** 

124 6.2 ** 77.0  -5.0 ** 220.0  14.5 ** 4.8 ** 17.3 * 31.5 ** 144.8  0.86 ** 

126 6.2 ** 77.5  -3.5 ** 255.0  13.8 * 4.4 ** 15.5  29.3 ** 130.5  0.88 ** 

127 6.1 ** 74.0  -3.5 ** 230.0  17.4 ** 5.3 ** 16.0  27.8 * 148.5  0.82 ** 

21 5.7 ** 73.0  -1.0  225.0  15.9 ** 4.6 ** 20.0 ** 29.0 ** 159.3  0.85 ** 

20 5.6 ** 72.5  -0.5  242.5  13.5  4.9 ** 15.5  23.3  139.0  0.79  

42 5.4 ** 81.0 * -1.5  260.0  17.5 ** 5.3 ** 18.8 ** 34.5 ** 203.8  0.86 ** 

121 5.2 ** 69.5  -3.0  233.5  16.7 ** 4.2  15.0  32.0 ** 148.0  0.87 ** 

30 5.1 ** 88.5 ** -5.0 ** 285.0 * 17.8 ** 4.9 ** 18.5 ** 38.3 ** 205.0  0.87 ** 

45 5.0 ** 79.5  -2.0  265.0  12.7  5.1 ** 19.8 ** 21.8  108.5  0.85 ** 

25 5.0 ** 82.0 * -4.5 ** 240.0  13.3  4.9 ** 16.8 * 18.5  142.5  0.86 ** 

36 5.0 ** 76.0  -1.5  260.0  16.2 ** 5.1 ** 16.5  38.3 ** 173.0  0.86 ** 

57 4.9 ** 74.5  -3.0  260.0  16.2 ** 4.2  13.5  29.3 ** 143.5  0.87 ** 

116 4.9 ** 70.0  -3.0  215.0  15.3 ** 5.2 ** 20.0 ** 31.5 ** 168.5  0.86 ** 

66 4.9 ** 84.0 ** -5.5 ** 263.5  15.4 ** 4.5 ** 16.8 * 32.5 ** 125.8  0.81 ** 

76 4.9 ** 79.5  -1.5  196.0  11.9  4.6 ** 16.8 * 26.0  109.5  0.82 ** 

78 4.7 ** 75.0  -3.5 ** 235.0  12.3  4.2  18.0 ** 24.0  137.0  0.78  

31 4.6 ** 84.0 ** -5.5 ** 250.0  16.9 ** 4.7 ** 16.5  34.5 ** 185.3  0.85 ** 

129 4.6 ** 74.0  -4.0 ** 245.0  16.7 ** 4.5 ** 16.3  28.5 ** 156.5  0.87 ** 

Máximo 7.2  88.5  3.0  285.0  17.8  5.6  21.0  38.3  205.0  0.9  

Mínimo 0.6  66.0  -7.5  158.0  4.5  2.0  6.0  8.0  26.5  0.7  

Media 2.8  78.2  -3.7  215.9  13.0  4.3  16.0  24.0  111.1  0.8  

EE 0.2   2.0   0.2   56.1   0.6   0.0   0.8   2.1   103.5   0.0   

*: µ + EE; **: µ + 2EE, respectivamente; EE: Error estándar; RTO: Rendimiento de grano; DFM: Días a floración masculina; ASF: 

Asincronía floral; ALPTA: Altura de planta; LMZ: Longitud de mazorca; DMZ: Diámetro de mazorca; NHIL: Número de hileras; GHIL: 

Granos por hilera; PMZ: Peso de mazorca; ID: Índice de desgrane. 
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4.3. Análisis de la interacción genotipo por ambiente para la variable 

rendimiento de grano. 

 

A partir del análisis de varianza combinado (Cuadro 1), donde se encontró 

significancia de la interacción genotipo por localidad, se realizó un análisis 

de los genotipos sobresalientes en cada localidad, identificando 11 genotipos 

deseables con características sobresalientes, en ambos sitios de evaluación. 

Con base en esto, se realizó un análisis de interacción genotipo por 

ambiente con base en el modelo de efectos aditivos e interacción 

multiplicativa (Zobel, 1988). En el Cuadro 4, se muestra el análisis de 

varianza donde se demuestra la significancia de la interacción genotipo por 

ambiente, además acorde con la Prueba de Gollob (Gollob, 1968), se 

encontró que solo el componente principal 1 (CP1) fue estadísticamente 

significativo (P≤ 0.05) y que explicó 92.5 % de la variación total debida a la 

interacción. Con base en el análisis, en la Figura 1 se presenta el biplot que 

muestra el rendimiento de grano y la interacción a través del CP1.  

 

Cuadro 4. Análisis de varianza combinado y Prueba de Gollob para líneas 

endogámicas evaluadas en condiciones ambientales contrastantes. 

FV GL SC % CM 

Localidades 1   86.4   6.92    86.4 ** 

Genotipos 129 969.6 77.7 7.5   ** 

Localidad*Genotipos 129 190.7 15.3 1.4   ** 

CP1 129 176.7 92.5 1.4   ** 

CP2 127   10.5 7.5 0.07 

Error 260 203   0.78 

**, * = Significativo a 0.01 y 0.05 de probabilidad, respectivamente; FV: Fuente de 

variación; GL: Grados de libertad; SC: Suma de cuadrados; CM: Cuadrados 

medios; CP1: Componente principal 1 y CP2: Componente principal 2. 
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Figura 1. Rendimiento de grano e interacción genotipo por ambiente (CP1) 

de líneas endogámicas evaluadas en condiciones ambientales 

contrastantes. Buenavista, Saltillo, Coahuila y Montecillo, Texcoco, edo. de 

México. Ciclo P.V. 2020.  

 

En la Figura 1 se muestra la expresión del rendimiento de grano de las 

líneas estudiadas y el efecto de interacción genotipo por ambiente. Con base 

en el análisis del biplot, se observó que el genotipo 52 fue superior en cuanto 

a rendimiento (> 7.0 t ha-1) y estabilidad a través de las localidades; en 

seguida los genotipos 126 y 127 mostraron tener estabilidad y rendimiento 

deseable (> 6.0 t ha-1). Los genotipos 66, 57, 45, 116 y 121, se identificaron 

como un grupo de líneas estables, pero con rendimiento menor a 6 t ha-1. Un 

grupo de líneas mostraron rendimiento mayor de 5 t ha-1, con una estabilidad 

intermedia (129, 47, 61, 130, 36 y 42). Según Morales et al. (2017), en su 
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estudio de interacción genotipo-ambiente, estabilidad del rendimiento y 

calidad de grano en maíz Tuxpeño, encontraron que sus genotipos con baja 

IGA mantuvieron su comportamiento, con un rendimiento promedio de 1.6 y 

2.2 t ha1, respectivamente, mientras que el genotipo con alta IGA a través de 

localidades que presentó el rendimiento más alto, con 3.5 t ha1 (siendo 

similar al rendimiento medio nacional reportado por SIAP en 2015).  

 

En este sentido, Barrales et al. (1984) afirman que el rendimiento está 

asociado no sólo con la cantidad, sino también con la distribución de agua 

durante el periodo de floración femenina, etapa muy sensible al déficit de 

humedad, ya que al estar húmedo y expuesto el jilote es más probable que 

el polen se quede ahí, aumentando así el rendimiento. 
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V.  CONCLUSIONES 

 

La interacción genotipo por ambiente, para genotipos de base genética 

estrecha, en condiciones ambientales contrastantes mostró significancia; no 

obstante, la variación asociada a las bases genéticas a partir de las cuales 

se desarrollaron las líneas, permitió comportamientos agronómicos 

deseables a través de las localidades. 

 

A través del modelo AMMI se identificaron 14 líneas (52, 126, 127, 121, 45, 

57, 116, 66, 36, 130, 61, 47, 129 y 42) con comportamiento agronómico 

deseable y con capacidad de adaptación a través de las localidades; estos 

genotipos fueron aquellos que se consideraron estables y deseables para 

continuar en el programa mejoramiento genético. 

 

En la evaluación de las líneas bajo condiciones ambientales contrastantes, 

se observó que las características mayormente modificadas por el factor 

ambiental, debido a la desadaptación, fueron los días a floración masculina, 

la asincronía floral y la altura de la planta, y aunque no se incluyeron los 

datos, también la pudrición de la mazorca. 
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