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Resumen: Este trabajo consiste en la determinación y aplicación de métodos estadísticos para medir estabilidad genética en 
variedades o genotipos de banano. Los análisis se aplicaron a la población objetivo identificada como las plantas de banano de las 
variedades ESPOL 13, WILLIAMS, VALERY y FILIPINO. Los datos fueron recolectados por el Centro de Investigaciones 
Biotecnológicas del Ecuador CIBE-ESPOL en las haciendas bananeras San Humberto, Celia María, Ana María y Miraflores 
localizadas en las provincias del Guayas, Los Ríos y El Oro.  Para realizar los análisis de la estabilidad genética se utilizaron tres 
métodos estadísticos, en primer lugar tenemos el método propuesto por Eberhart y Russell (1966) que está basado en la técnica 
estadística de regresión lineal, el que calcula parámetros de regresión a partir de los cuales se hacen las respectivas inferencias sobre 
el tipo de estabilidad y adaptabilidad que un determinado genotipo presenta. Los otros métodos utilizados son los modelos 
multivariados AMMI (Mandel 1971) (Método de los efectos aditivos principales e interacciones multiplicativas) el que mediante un 
Biplot se pueden observar las diferencias entre ambientes, el grado de interacción de los genotipos con el ambiente, la estabilidad y 
las adaptaciones específicas de algunos genotipos a determinados ambientes y el modelo SREG (Cornelius y Crossa, 1997)  
(Modelo de Regresión de Sitios) en el que se pueden ver los  ambientes  similares, los  mejores  genotipos  adaptados para  esos  
ambientes, la estabilidad que presentan y también la diferenciación de mega-ambientes. 
Estos dos métodos están basados en el análisis de componentes principales y mediante la representación simultánea de genotipos y 
ambientes en un gráfico de dos dimensiones llamado Biplot se pueden interpretar fácilmente los resultados obtenidos. 
 
Summary: This thesis consists in the determination and application of statistical methods to measure genetic stability in varieties or 
banana genotypes. The analyses were applied to the population objective identified as the plants of banana of the varieties      
ESPOL 13, WILLIAMS, VALERY and FILIPINO. The data were gathered by Centro de Investigaciones Biotecnológicas del 
Ecuador CIBE-ESPOL in the banana farms San Humberto, Celia María, Ana María and Miraflores located in the provinces Guayas, 
Los Ríos and El Oro.  In order to make the analyses of the genetic stability three statistical methods were used, in the first place we 
have the method proposed by Eberhart and Russell (1966) that is based in the statistical technique of lineal regression, this method 
calculates regression parameters that can be used to make the respective inferences about the type of stability and adaptability that a 
specific genotype presents. The other methods used are multivariate models AMMI (Mandel 1971) (Additive main and 
multiplicative interactions) this method uses a Biplot  where we can observe the differences among environments, the interaction 
level of the genotypes with the environments, the stability and the specific adaptations of some genotypes to specific environments 
and the model SREG (Cornelius and Crossa, 1997) (Sites Regression Model) in this method we can see similar environments, the 
best genotypes adapted for those environments, the stability that they present and also the differentiation of mega-environments.   
These two methods are based on Principal components analysis and using the simultaneous representation of genotypes and 
environments in a two dimension graph called Biplot can be interpreted the obtained results easily. 
 
 
1 INTRODUCCIÓN 
 
El banano es uno de los principales productos 
de exportación del Ecuador, por tal motivo en 
las haciendas donde se cultiva esta fruta se 
lucha incansablemente contra la enfermedad que 
ataca fuertemente a las plantaciones de banano. 
Esta enfermedad es la Sigatoka Negra que es 
causada por un hongo llamado Mycosphaerella 
fijensis, el cual se desarrolla rápidamente en 
sectores con condiciones ambientales favorables 
para su evolución es decir ambientes lluviosos, 
que tengan altas temperaturas y haya mucha 
humedad. También este hongo se propaga por 
acción del viento lo que provoca que ciertas 
plantaciones que no hayan sido protegidas 
contra la enfermedad se vean afectadas 
considerablemente. 
 
Por tales motivos los dueños de estas 
plantaciones se han visto en la necesidad de 
practicar el deshoje a las plantas y además 

aplicar fungicidas, lo que les ocasiona grandes 
costos. Los avances tecnológicos en el campo 
agropecuario y de la genética han ayudado 
considerablemente a los productores que ahora 
cuentan con clones de banano mejorado y de 
esta manera controlar  a la Sigatoka Negra. 
 
Nuestro país no ha sido la excepción en el uso 
de estos nuevos clones de banano y es así que 
clones como el ESPOL 13, WILLIAMS, 
VALERY y FILIPINO son usados  en algunas 
plantaciones de las provincias del Guayas, Los 
Ríos y El Oro con la finalidad de probar si estos 
genotipos resultan resistentes a la Sigatoka 
Negra. 
 
Es por esto que el objetivo de este trabajo 
consiste en conocer cuales de estos genotipos 
son los más adecuados para enfrentar la 
enfermedad, es decir se desea saber cuales son 
los más estables y los mejor adaptados a estas 
localidades. 



2 Método de Eberhart S.A. & Russell W.A.  
 
Eberhart S.A. y Russell W.A. en 1966 
propusieron un modelo para medir la estabilidad 
genética de los vegetales, el que está basado en 
la técnica estadística de regresión lineal y para 
lo cual consideraron dos parámetros empíricos: 
la pendiente de la recta de regresión lineal ( i1β ) 
y la varianza de las desviaciones de la recta de 

regresión ( ). diS 2

 
Ahora supongamos que disponemos de “g” 
genotipos y “e” ambientes, los mismos que 
están dispuestos en la siguiente Tabla. 
 
Disposición de los datos en filas (genotipos) y 
en columnas (ambientes). 
 

 
El modelo propuesto por Eberhart y Russell es 
el siguiente: 

ij i i j ij ijY β β I δ ε= + + +0 1  

Donde: 

ijY : Es la media del genotipo i en el ambiente j. 

i0β : Es la media general del genotipo i 

 en todos los ambientes. ( gi ,...,2,1= )
i1β : Es la respuesta lineal del genotipo i a la 

variación ambiental (coeficiente de regresión 
que mide la respuesta del genotipo i al variar los 
ambientes). 

jI : Índice ambiental del ambiente j-ésimo, tal 

que  para ; que se 

calcula como la desviación del promedio de los 
genotipos en un ambiente dado a partir del 
promedio general. 

0=∑
j

jI ej ,..,2,1=

:ijδ  Es la desviación de la regresión. 
:ijε  Es el error experimental. 

 

Las estimaciones de los parámetros i0β  y i1β  
son estimados a través del método de mínimos 
cuadrados y es obtenido por: 

( )β̂ X X X Y−′ ′= 1
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Por lo tanto, las estimaciones de los parámetros 
de regresión están dados por: 
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La medida de la estabilidad es dada por: diS 2
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Interpretación de los parámetros de estabilidad 
del Método de Eberhart y Russell. 
 

 
 
3. Modelo de los Efectos Aditivos Principales 
e Interacciones Multiplicativas (Modelo 
AMMI) 
 
El Modelo de los Efectos Aditivos Principales e 
Interacciones Multiplicativas o su equivalente 
de las siglas AMMI provenientes del inglés 
“Additive Main Effects and Multiplicative 
Interaction” fue propuesto por  Mandel en 1971.  
 
Primero supongamos que un conjunto de “g”  
genotipos han sido probados experimentalmente 
en “e” ambientes. La media de cada 
combinación de genotipo y ambiente puede ser 
presentada en una matriz de dimensión gxe, 



asociada a los genotipos  colocados en filas 

  y los ambientes  en 

columnas ( ).  
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Donde los vectores marginales son los vectores 
de medias de filas y columnas de los elementos 
de la matriz Y(gxe)  y  (Y•• ) es la media general 
de aquellos datos. 
Este modelo realiza primero un Análisis de 
Varianza (ANOVA) con dos factores a partir de 
la matriz de medias Y(gxe) = [Yij] para calcular 
los principales efectos aditivos de genotipo y 
ambiente, para posteriormente realizar un 
Análisis de Componentes Principales (ACP) 
sobre los residuos de este modelo aditivo para 
estudiar los efectos no aditivos de la interacción 
genotipo x ambiente.  
 
Para este análisis no se parte de la matriz de 
medias descrita sino que se realiza la siguiente 
transformación ˆ ij i jY Y Y Y• • •= − − +ij(ge) •

 que 
constituye la matriz de interacciones a partir de 
la cual se estimarán los términos de la 
interacción multiplicativa que nos servirá para 
calcular la matriz de varianzas y covarianzas 
que se requiere para el análisis de componentes 
principales. 
 
Para el cálculo de las coordenadas del ACP, 
genotípicas y ambientales, se utilizan los 
parámetros multiplicativos. Se multiplica la raíz 

cuadrada del valor propio kλ  por su vector 
propio asociado, así ( )k ikλ γ  representan las 

coordenadas genotípicas y ( )k ikλ α  las 

coordenadas ambientales. El producto de dichas 
coordenadas (genotípicas y ambientales) 
permite obtener la estimación de la interacción 

de un determinado genotipo en 

cualquier ambiente. El conjunto de estos valores 
constituyen la matriz de datos estimada por este 
modelo. El término 

( k ik jkλ γ α )

kλ  da la proporción de la 
variación debida a la interacción genotipo x 
ambiente en el k-ésimo componente. 
 
 

El modelo AMMI es representado mediante la 
siguiente fórmula matemática: 

p

ij i j k ik jk ij
k

Y µ g e λ γ α ε
=

= + + + +∑
1  

Donde: 

ijY : Es la respuesta media de un genotipo i en 
un ambiente j. 
µ : Es la media general de las observaciones 
(Su estimación se hace por medio de µ̂ Y••= ). 

ig :Es el efecto del genotipo i (Desvío respecto 
al promedio general del genotipo i, y se estima a 
través de ˆi ig Y Y• ••= − ). 

je : Es el efecto del ambiente j (Desvío respecto 
al promedio general del ambiente j, y se estima 
por medio de ˆ j je Y Y• ••= −   ). 

kλ : Es el valor propio del eje k de 
componentes principales. 

ikγ : Son los vectores propios unitarios 
genotípicos asociados a λk. 

jkα : Son los vectores propios unitarios 
ambientales asociados a λk. 

ijε : Error del genotipo i en el ambiente j. 
P: Número de ejes de componentes principales 
considerados en el modelo AMMI. 
 
El modelo AMMI genera un gráfico de dos 
dimensiones (BIPLOT) en el que se pueden 
observar las diferencias entre ambientes, el 
grado de interacción de los genotipos con el 
ambiente, la estabilidad y las adaptaciones 
específicas de algunos genotipos a determinados 
ambientes. 
 
4. Modelo SREG o Modelo de Regresión de 
Sitios 
 
El modelo SREG se basa en un modelo similar 
al Modelo AMMI, pero los términos lineales de 
genotipos no se consideran individualmente y se 
adicionan al término multiplicativo de la 
interacción genotipo x ambiente. En este 
método se realiza una estandarización usando el 
error estándar de la media de cada genotipo 
dentro de ambientes (Cornelius y Crossa, 1997); 
además, permite la representación simultánea de 
la variabilidad de genotipos y ambientes, basada 
en el análisis de componentes principales (Yan 
et al., 2000). 
 
El modelo SREG esta dado por: 
 

p

ij j k ik jk ij
k

Y µ λ γ α ε
=

= + +∑
1

 

Donde: 



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

jµ : Es la media general de las observaciones 
(Su estimación se hace por medio de ˆ j jµ Y•= ). 

kλ : Es el valor propio del eje k de 
componentes principales. 

ikγ : Son los vectores propios unitarios 
genotípicos asociados a λk. 

jkα : Son los vectores propios unitarios 
ambientales asociados a λk. 

ijε : Error del genotipo i en el ambiente j. 
P: Número de ejes de componentes principales 
considerados en el modelo SREG. 
 
En este modelo también se realiza un ACP solo 
que para este caso la matriz de interacciones 
difiere de la matriz utilizada en el modelo 
AMMI, esta nueva matriz para el modelo SREG 
se calcula como ( )ˆ ij jij

GE ge Y Y•
⎡ ⎤= = −⎣ ⎦

, a partir 

de la cual podemos estimar los términos 
multiplicativos. 
 
Mediante  el  uso  del  modelo  SREG  se  
genera  un  gráfico  de  dos  dimensiones 
(BIPLOT) llamado GGE Biplot donde  se 
agrupan  los  ambientes  similares  y  se  
destacan  los  mejores  genotipos  para  esos  
ambientes (genotipos adaptados a esos 
ambientes). En este gráfico las componentes 1 y 
2 son adimensionales y sirven para ubicar 
posiciones relativas entre genotipos y 
ambientes. 
 
La gráfica del GGE Biplot permite:  
1.Determinar el genotipo con mejor 
comportamiento en un ambiente específico.  
2. La identificación del ambiente más apropiado 
para un genotípico específico. 
3.La comparación de cualquier par de genotipos 
en un ambiente. 
4.El mejor genotipo para cada ambiente y la 
diferenciación de mega-ambientes. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
5. Resultados Obtenidos. 

Método de Eberhart y Russell 
 

 

 
 

 
 

 



 
 
 

 
 
 
Modelo AMMI 
 
Representación de genotipos y ambientes 
respecto a los dos primeros ejes de componentes 
principales del análisis AMMI de las alturas 
promedio de genotipos evaluados en distintos 
ambientes. 
 

 
 
 
Representación de genotipos y ambientes 
respecto a los dos primeros ejes  de 
componentes principales del análisis AMMI de 
los diámetros promedio de genotipos evaluados 
en distintos ambientes. 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
Representación de genotipos y ambientes 
respecto a los dos primeros ejes de componentes 
principales del análisis AMMI de hojas 
presentes promedio de genotipos evaluados en 
distintos ambientes. 

 

 
 
 

Representación de genotipos y ambientes 
respecto a los dos primeros ejes de componentes 
principales del análisis AMMI de emisión foliar 
promedio de genotipos evaluados en distintos 
ambientes. 
 

 
 
 

Representación de genotipos y ambientes 
respecto a los dos primeros ejes de componentes 
principales del análisis AMMI de IND 
promedio de genotipos evaluados en distintos 
ambientes. 
 

 
 
 
 
 
 



 
 

MODELO SREG 
 

Comportamiento de genotipos e interacción 
genotipo x ambiente respecto a los dos primeros 
ejes principales con el modelo SREG de las 
alturas promedio de genotipos evaluados en 
distintos ambientes. 

 

 
 
 

Comportamiento de genotipos e interacción 
genotipo x ambiente respecto a los dos primeros 
ejes principales con el modelo SREG de los 
diámetros promedio de genotipos evaluados en 
distintos ambientes. 

 

 
 

Comportamiento de genotipos e interacción 
genotipo x ambiente respecto a los dos primeros 
ejes principales con el modelo SREG de las 
hojas presentes promedio de genotipos 
evaluados en distintos ambientes. 
 

 
 
 
 
 
 

 
 
Comportamiento de genotipos e interacción 
genotipo x ambiente respecto a los dos primeros 
ejes principales con el modelo SREG de la 
emisión foliar promedio de genotipos evaluados 
en distintos ambientes. 
 

 
 
 

Comportamiento de genotipos e interacción 
genotipo x ambiente respecto a los dos primeros 
ejes principales con el modelo SREG del IND 
de genotipos evaluados en distintos ambientes. 
 

 
 
 
 

Conclusiones 
 

1. De acuerdo al análisis univariado en la 
Hacienda San Humberto los genotipos 
ESPOL 13 MADRE Y ESPOL 13 
HIJO presentaron en promedio los 
índices de infección más bajos 1.20 y 
0.97 respectivamente, a diferencia de 
los genotipos WILLIAMS MADRE y 
WILLIAMS HIJO que presentaron 
índices de infección promedio un poco 
más elevados de 19,87 y 13,11 
respectivamente. 

 
2. De acuerdo al análisis univariado en la 

Hacienda Celia María los genotipos 
ESPOL 13 MADRE Y ESPOL 13 
HIJO presentaron en promedio los 
índices de infección más bajos 1.08 y 
0.14 respectivamente, mientras que los 
genotipos FILIPINO MADRE, 
FILIPINO HIJO, VALERY MADRE y 
VALERY HIJO presentaron índices de 



infección un poco más elevados de 
13.09, 9.44, 14.54 y 7.97. 

3. De acuerdo al análisis univariado en la 
Hacienda Ana María los genotipos 
ESPOL 13 MADRE Y ESPOL 13 
HIJO presentaron en promedio los 
índices de infección más bajos 5.32 y 
1.17 respectivamente, a diferencia del 
genotipo WILLIAMS MADRE que 
presentó un índice de infección 
promedio un poco más elevado de 
10,73. 

 
4. De acuerdo al análisis univariado en la 

Hacienda Miraflores los genotipos 
ESPOL 13 MADRE Y ESPOL 13 
HIJO presentaron en promedio los 
índices de infección más bajos 0.27 y 
8.17 respectivamente, por el contrario 
el genotipo WILLIAMS MADRE 
presentó un índice de infección 
promedio de 11.18 y el genotipo 
WILLIAMS HIJO presentó un índice 
de infección promedio de 5.84 que es 
un poco menor que el índice 
presentado por el genotipo ESPOL 13 
HIJO. 

 
5. Los genotipos ESPOL 13 MADRE y 

ESPOL 13 HIJO en el análisis 
univariado son los que presentaron los 
índices de infección promedio más 
bajos en todas las haciendas donde se 
evaluaron. 

 
6. El método propuesto por Eberhart y 

Russell en relación a la altura de los 
genotipos permitió clasificar a los 
genotipos ESPOL 13 MADRE y 
ESPOL 13 HIJO como de estabilidad 
absoluta y los considera como 
genotipos ideales, y a los genotipos 
WILLIAMS MADRE y WILLIAMS 
HIJO como adaptados a ambientes 
favorables e inestables. 

 
7. El método propuesto por Eberhart y 

Russell en relación al diámetro de los 
genotipos permitió clasificar a los 
genotipos ESPOL 13 MADRE y 
ESPOL 13 HIJO como de estabilidad 
absoluta y los considera como 
genotipos ideales, al genotipo 
WILLIAMS MADRE como inestable 
y adaptado a ambientes favorables y al 
genotipo WILLIAMS HIJO como de 
adaptabilidad general e inestable. 

 
8. El método propuesto por Eberhart y 

Russell en relación a las hojas 

presentes de los genotipos permitió 
clasificar a los genotipos ESPOL 13 
MADRE, ESPOL 13 HIJO, 
WILLIAMS MADRE y WILLIAMS 
HIJO  como de estabilidad absoluta y 
los considera como genotipos ideales. 

 
9. El método propuesto por Eberhart y 

Russell en relación a la emisión foliar 
de los genotipos permitió clasificar a 
los genotipos ESPOL 13 MADRE, 
ESPOL 13 HIJO, WILLIAMS 
MADRE y WILLIAMS HIJO  como 
de estabilidad absoluta y los considera 
como genotipos ideales. 

 
10. El método propuesto por Eberhart y 

Russell en relación al índice de 
infección (IND) de los genotipos 
permitió clasificar a los genotipos 
ESPOL 13 MADRE, ESPOL 13 HIJO, 
WILLIAMS MADRE y WILLIAMS 
HIJO  como de estabilidad absoluta y 
mantendrán constantes sus índices de 
infección en todos los ambientes de 
evaluación 

 
11. Mediante el método de Eberhart y 

Russell permitió clasificar a los 
genotipos ESPOL 13 MADRE, ESPOL 
13 HIJO, WILLIAMS MADRE y 
WILLIAMS HIJO en relación a la 
altura, diámetro, hojas presentes, 
emisión foliar e índice de infección en 
su gran mayoría como de estabilidad 
absoluta (estabilidad en el sentido 
biológico) la misma que no es 
considerada importante en la 
agricultura que requiere de genotipos 
estables (estabilidad en el sentido 
agronómico) que respondan bien ante 
las diferentes condiciones ambientales. 

 
12. Según el modelo AMMI aplicado a las  

alturas de las plantas de banano, se 
definieron tres regiones con un 
genotipo adaptado a cada una de ellas. 
El genotipo ESPOL 13 HIJO se definió 
como el más adaptado a las Haciendas 
Celia María y San Humberto, el 
genotipo WILLIAMS MADRE  como 
el más adaptado a la Hacienda 
Miraflores; y el genotipo ESPOL 13 
MADRE como el más adaptado a la 
Hacienda Ana María seguido del 
genotipo VALERY MADRE. Además 
el genotipo más estable fue VALERY 
MADRE. 

 



13. Según el modelo AMMI aplicado a los 
diámetros de las plantas de banano, se 
definieron cuatro regiones con un 
genotipo adaptado a cada una de ellas. 
El genotipo ESPOL 13 HIJO se definió 
como el más adaptado a la Hacienda 
Celia María, el genotipo WILLIAMS 
MADRE  como el más adaptado a la 
Hacienda Miraflores, el genotipo 
VALERY MADRE como el más 
adaptado a la Hacienda San Humberto; 
y el genotipo ESPOL 13 MADRE 
como el más adaptado a la Hacienda 
Ana María. Además el genotipo más 
estable fue WILLIAMS HIJO. 

 
14. Según el modelo AMMI aplicado a las  

hojas presentes de las plantas de 
banano, se definieron tres regiones con 
un genotipo adaptado a cada una de 
ellas. El genotipo WILLIAMS 
MADRE se definió como el más 
adaptado a la Hacienda Miraflores, el 
genotipo ESPOL 13 HIJO como el más 
adaptado a las Haciendas San 
Humberto y Celia María; y el genotipo 
ESPOL 13 MADRE como el más 
adaptado a la Hacienda Ana María. 
Además el genotipo más estable fue 
VALERY MADRE. 

15. Según el modelo AMMI aplicado a la 
emisión foliar de las plantas de banano, 
se definieron cuatro regiones con un 
genotipo adaptado a cada una de ellas. 
El genotipo ESPOL 13 HIJO se definió 
como el más adaptado a la Hacienda 
Celia María, el genotipo VALERY 
MADRE  como el más adaptado a las 
Haciendas San Humberto y Ana María; 
y el genotipo ESPOL 13 MADRE 
como el más adaptado a la Hacienda 
Miraflores. Además el genotipo más 
estable fue WILLIAMS MADRE. 

 
16. Según el modelo AMMI aplicado al 

índice de infección (IND) de las 
plantas de banano, se definieron cuatro 
regiones con un genotipo adaptado a 
cada una de ellas. El genotipo ESPOL 
13 MADRE se definió como el más 
adaptado a la Hacienda Ana María, el 
genotipo ESPOL 13 HIJO como el más 
adaptado a la Hacienda Miraflores; y el 
genotipo WILLIAMS MADRE como 
el más adaptado a las Haciendas Celia 
María y San Humberto seguido del 
genotipo WILLIAMS HIJO. Además 
el genotipo más estable fue VALERY 
MADRE. 

 

17. Según el modelo SREG aplicado a las 
alturas de las plantas de banano, los 
ambientes se agruparon en un sector o 
mega-ambiente que está delimitado por 
líneas punteadas y en los vértices del 
polígono se ubican los mejores 
genotipos para esos ambientes. Todos 
los ambientes donde se encuentran las 
Haciendas San Humberto, Celia María, 
Ana María y Miraflores se consideran 
similares y favorables para los 
genotipos ESPOL 13 MADRE, ESPOL 
13 HIJO, VALERY HIJO y FILIPINO 
MADRE que son aquellos que 
presentan las mayores alturas, de éstos 
el genotipo ESPOL 13 MADRE se 
considera como el más adaptado a 
estos ambientes seguido del genotipo 
ESPOL 13 HIJO y los genotipos 
WILLIAMS MADRE, WILLIAMS 
HIJO y VALERY MADRE son 
considerados de pobre comportamiento 
en relación a la altura en la mayoría de 
los ambientes evaluados. Los genotipos 
VALERY HIJO y WILLIAMS HIJO 
se consideran no adaptados en ninguno 
de los mega-ambientes definidos en el 
gráfico. Además los genotipos con 
mejor estabilidad fueron ESPOL 13 
MADRE, ESPOL 13 HIJO y 
VALERY HIJO, de éstos el genotipo 
VALERY HIJO fue el más estable. 

 
18.  Según el modelo SREG aplicado a los 

diámetros de las plantas de banano, los 
ambientes se agruparon en un sector o 
mega-ambiente que está delimitado por 
líneas punteadas y en los vértices del 
polígono se ubican los mejores 
genotipos para esos ambientes. Todos 
los ambientes donde se encuentran las 
Haciendas San Humberto, Celia María, 
Ana María y Miraflores se consideran 
similares y favorables para los 
genotipos ESPOL 13 MADRE y 
ESPOL 13 HIJO que son aquellos que 
presentan los mayores diámetros, de 
estos el genotipo ESPOL 13 HIJO se 
considera como el más adaptado a 
estos ambientes seguido del genotipo 
ESPOL 13 MADRE y los genotipos 
WILLIAMS MADRE, WILLIAMS 
HIJO, VALERY MADRE, VALERY 
HIJO, FILIPINO MADRE y FILIPINO 
HIJO considerados de pobre 
comportamiento en relación al 
diámetro en la mayoría de los 
ambientes evaluados. Los genotipos 
VALERY HIJO, WILLIAMS HIJO, 
FILIPINO HIJO y FILIPINO MADRE 



se consideran no adaptados en ninguno 
de los mega-ambientes definidos en el 
gráfico. Además los genotipos con 
mejor estabilidad fueron ESPOL 13 
MADRE y ESPOL 13 HIJO, de éstos 
el genotipo ESPOL 13 MADRE fue el 
más estable. 

 
19.  Según el modelo SREG aplicado a las 

hojas presentes de las plantas de 
banano, los ambientes se agruparon en 
dos sectores o mega-ambientes que 
están delimitados por líneas punteadas 
y en los vértices del polígono se ubican 
los mejores genotipos para esos 
ambientes. El genotipo ESPOL 13 
HIJO se considera el más adaptado al 
ambiente donde se encuentra la 
Hacienda San Humberto, los ambientes 
donde se encuentran las Haciendas 
Celia María, Ana María y Miraflores se 
consideran similares y favorables para 
los genotipos ESPOL 13 MADRE, 
FILIPINO MADRE, VALERY 
MADRE y VALERY HIJO que son 
aquellos que presentan mayor número 
de hojas presentes, de estos el genotipo 
ESPOL 13 MADRE se considera como 
el más adaptado a estos ambientes y los 
genotipos WILLIAMS MADRE, 
WILLIAMS HIJO, FILIPINO HIJO y 
ESPOL 13 HIJO son considerados de 
pobre comportamiento en relación al 
número de hojas presentes en la 
mayoría de los ambientes evaluados. 
Los genotipos VALERY MADRE, 
VALERY HIJO, WILLIAMS HIJO, 
FILIPINO HIJO y FILIPINO MADRE 
se consideran no adaptados en ninguno 
de los mega-ambientes definidos en el 
gráfico. Además los genotipos con 
mejor estabilidad fueron ESPOL 13 
MADRE y VALERY MADRE, de 
éstos el genotipo VALERY MADRE 
fue el más estable. 

 
20. Según el modelo SREG aplicado a la 

emisión foliar de las plantas de banano, 
los ambientes se agruparon en un 
sector o mega-ambiente que está 
delimitado por líneas punteadas y en 
los vértices del polígono se ubican los 
mejores genotipos para esos ambientes. 
Todos los ambientes donde se 
encuentran las Haciendas San 
Humberto, Celia María, Ana María y 
Miraflores se consideran similares y 
favorables para el genotipo ESPOL 13 
MADRE que es aquel que presenta la 
mayor emisión foliar y se considera 

como el más adaptado a estos 
ambientes y los genotipos ESPOL 13 
HIJO, WILLIAMS MADRE, 
WILLIAMS HIJO, VALERY 
MADRE, VALERY HIJO, FILIPINO 
MADRE y FILIPINO HIJO 
considerados de pobre comportamiento 
en relación al diámetro en la mayoría 
de los ambientes evaluados. Los 
genotipos VALERY MADRE, 
WILLIAMS MADRE, FILIPINO 
HIJO y FILIPINO MADRE se 
consideran no adaptados en ninguno de 
los mega-ambientes definidos en el 
gráfico. Además el genotipo con mejor 
estabilidad fue ESPOL 13 MADRE. 

 
21. Según el modelo SREG aplicado al 

índice de infección (IND) de las 
plantas de banano, los ambientes se 
agruparon en dos sectores o mega-
ambientes que están delimitados por 
líneas punteadas y en los vértices del 
polígono se ubican los mejores 
genotipos para esos ambientes. El 
genotipo VALERY MADRE se 
considera el más adaptado al ambiente 
donde se encuentra la Hacienda Celia 
María, los ambientes donde se 
encuentran las Haciendas San 
Humberto, Ana María y Miraflores se 
consideran similares y favorables para 
los genotipos WILLIAMS MADRE, 
WILLIAMS HIJO, VALERY 
MADRE, VALERY HIJO, FILIPINO 
MADRE y FILIPINO HIJO que son 
aquellos que presentan los mayores 
índices de infección, de éstos el 
genotipo WILLIAMS MADRE se 
considera como el más adaptado a 
estos ambientes y los genotipos 
ESPOL 13 MADRE y ESPOL 13 
HIJO (presentan menores índices de 
infección en la mayoría de los 
ambientes evaluados) son considerados 
de pobre comportamiento en relación 
al índice de infección (IND). Los 
genotipos VALERY HIJO, 
WILLIAMS HIJO, FILIPINO HIJO) y 
FILIPINO MADRE se consideran no 
adaptados en ninguno de los mega-
ambientes definidos en el gráfico. 
Además los genotipos con mejor 
estabilidad fueron WILLIAMS 
MADRE y VALERY MADRE 
(presentan mayores índices de 
infección). 
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