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PRÓLOGO 

Esta obra representa una respuesta sistemática a la necesidad actual de 

integrar metodologías cuantitativas provenientes de la estadística, la 

econometría y el análisis matemático avanzado, con el fin de fortalecer 

los procesos de toma de decisiones en campos como la ingeniería, las 

finanzas y las ciencias de carácter empírico. Su contenido ha sido 

cuidadosamente estructurado con el propósito esencial de ofrecer a 

estudiantes, docentes y a la comunidad investigadora un compendio 

accesible, pero al mismo tiempo completo. Este marco de referencia se 

centra en la planificación experimental, la formalización de fenómenos 

y la búsqueda de soluciones óptimas para sistemas multivariables 

condicionados por factores específicos. 

Es importante subrayar que esta publicación supera el rol de simple 

manual de consulta especializada, constituyéndose además en un 

estímulo para el análisis crítico sobre la función de los formalismos 

matemáticos en la mejora de la eficiencia, la calidad y la proyección en 

diversos ámbitos del conocimiento. A lo largo de su desarrollo, el lector 

encontrará no solo algoritmos, expresiones formales y deducciones 

teóricas, sino también fundamentos epistemológicos y marcos 

conceptuales que impulsan el razonamiento analítico y el abordaje 

riguroso de problemas de gran complejidad.  

Extendemos nuestro agradecimiento a todos los lectores que se 

aproximan a esta obra con el interés de aprender, aplicar y transformar.       

Los autores 
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INTRODUCCIÓN 

El desarrollo del pensamiento numérico y la utilización experta de 

métodos matemáticos con aplicación práctica constituyen pilares 

esenciales en la educación superior de las ciencias naturales, sociales y 

de la ingeniería. En este contexto, la obra Diseños Experimentales con 

Algoritmos R tiene como propósito fundamental brindar una 

herramienta pedagógica sólida y actualizada que facilite la comprensión, 

elaboración y puesta en práctica de esquemas formales para resolver 

problemas de carácter concreto. 

El libro se estructura en seis módulos articulados entre sí que aseguran 

una secuencia lógica de los contenidos. El primer apartado presenta los 

principios básicos de la inferencia paramétrica, analizando con detalle 

el procedimiento de máxima verosimilitud, la técnica de mínimos 

cuadrados ordinarios y su relación con el modelo poblacional de 

regresión. Posteriormente, el segundo capítulo expone el marco teórico 

y práctico de los modelos de superficie de respuesta, mostrando la 

aplicabilidad de funciones lineales, polinomios de segundo orden y de 

tercer grado para representar interacciones multivariadas complejas. 

El tercer módulo se centra en las transformaciones algebraicas y la 

utilización de espacios vectoriales, fundamentos indispensables para 

comprender las restricciones en sistemas de optimización. A 

continuación, el cuarto capítulo aborda el cálculo integral en múltiples 

dimensiones dentro de la inferencia paramétrica, junto con el análisis de 
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la varianza explicada y los criterios de ajuste en modelos predictivos de 

regresión. 

Los capítulos quinto y sexto incluyen metodologías de predicción 

basadas en series temporales y en el análisis de regresión multivariante, 

integrando aspectos clave como la colinealidad entre variables 

independientes, la detección de valores atípicos y el preprocesamiento 

de datos. Estas secciones incorporan, además, el uso de herramientas 

computacionales en particular Microsoft Excel para llevar a la práctica 

los esquemas teóricos presentados. 

La obra está dirigida a un público amplio que abarca desde estudiantes 

de grado y posgrado hasta investigadores y profesionales, con el 

objetivo común de fortalecer sus competencias en el análisis 

cuantitativo. Al combinar rigurosamente la teoría con su aplicación 

práctica, el texto busca convertirse en un catalizador para el desarrollo 

de habilidades analíticas y la adopción de decisiones estratégicas 

basadas en evidencia sólida. 
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CAPÍTULO I 

1 DISEÑOS: DCA-DIA-DCR  

El Diseño Completamente al Azar (DCA), también denominado 

Irrestricto al Azar (DIA) o Diseño Completamente Randomizado 

(DCR), consiste en la asignación aleatoria de los tratamientos a las 

unidades experimentales, o de manera equivalente, la distribución 

aleatoria de las unidades a los tratamientos sin ningún tipo de restricción. 

En este sentido, se considera un diseño eficaz cuando las unidades 

experimentales disponibles presentan un alto grado de homogeneidad. 

Su modelo estadístico lineal poblacional es:  

 Yij (Variable dependiente) = μi (Media) + eij (Error experimental) = μ +τi (Efecto de i−ésimo tratamiento) + eij (Error experimental)  tal que  

i = 1, 2, 3, 4 … , t(t−ésimo tratamiento)  y j =1, 2, 3, 4 … , n(n−ésima repetición) , mientras que su muestral será Ŷij (Variable dependiente) = μ̂ + τ̂i (Efecto de i−ésimo tratamiento) +êij (Error experimental).  
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1.1. Representación simbólica 

Tabla 1. Representación simbólica de datos DCA-DIA-DCR. 

Observaciones 

Tratamiento (i) 

 

1 2 3 4 … t Total  

(j) 

Y11 Y21 Y31 Y41 … Yt1 

  

 

Y12 Y22 Y32 Y42 … Yt2  

Y13 Y23 Y33 Y43 … Yt3  

Y14 Y24 Y34 Y44 … Yt4  

⋮  ⋮  ⋮  ⋮ … ⋮   

Y1n Y2n Y3n Y4n … Ytn  

Total Y1. Y2. Y3. Y4. … Yt. Y..  

Núm. 

Observaciones 

(nj) 

n1. n2. n3. n4. 

… 

nt. n 
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Media 
  Y̅1. 

  Y2. 
  Y3. 

  Y4. … 
  Yt. 

  Y..  

La representación simbólica de datos del DCA – DIA – DCR es: 

De Yij (Variable dependiente) = μ + τi (Efecto de i−ésimo tratamiento) +eij (Error experimental) ⇒ eij = Yij − μ − τi tal que, por mínimos 

cuadrados ordinarios, ∑ ∑ eij2nj=1ti=1 = ∑ ∑ (Yij − μ − τi)2nj=1ti=1 = S ⇒Si: r = (Ŷij − μ̂ − τ̂i) ⇒  drdμ̂ = −2 ∑ ∑ rnj=1ti=1 → −2 ∑ ∑ rnj=1ti=1 = 0 ∴− ∑ ∑ Ŷij nj=1ti=1 + ∑ ∑ μ̂nj=1ti=1 + ∑ ∑ τ̂inj=1ti=1 = 0 ⇒ − ∑ ∑ Ŷij nj=1ti=1 +tnμ̂ + n ∑ τ̂i௧௜=1 = 0 ⟶ tnμ̂ + n ∑ τ̂i௧௜=1 = ∑ ∑ Ŷij nj=1ti=1 = Y...  
Además, 

drdτ̂ = −2 ∑ rnj=1 → − ∑ rnj=1 = 0 ∴ − ∑ Ŷij nj=1 + ∑ μ̂nj=1 +∑ τ̂inj=1 = 0 ⇒ − ∑ Ŷij nj=1 + nμ̂ + nτ̂i = 0 ⟶ nμ̂ + nτ̂i = ∑ Ŷij nj=1 =Yi..  
Entonces, las ecuaciones normales son tnμ̂ + n ∑ τ̂i௧௜=1 = Y..  y nμ̂ +nτ̂i = Yi. tal que si se considera la restricción ∑ τ̂i௧௜=1 = 0 ⇒ tnμ̂ + 0 =Y.. y nμ̂ + nτ̂i = Yi. ⇒∴ no hay solución, pues la matriz X es incorrecta 

y, en consecuencia, la solución de estas ecuaciones es, Donde τ̅ =∑ niτi೟೔=1∑ ni೟೔=1 =௡ .  

Por cambio de variable, μ∗ = (μ (Media) + τ̅)  y τ̂i∗ =(τi (Efecto de i−ésimo tratamiento) − τ̅) , Yij (Variable dependiente) =
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(μ (Media) + τ̅) + (τi (Efecto de i−ésimo tratamiento) − τ̅) +eij (Error experimental)  tal que se tiene el modelo reparametrizado Yij (Variable dependiente) = μ∗ + τ̂i∗ + eij (Error experimental) ⇒∑ niτ̂i∗ = 0ti=1 ⇒ ∑ niτ̂i∗ =ti=1∑ ni(τi (Efecto de i−ésimo tratamiento) − τ̅)ti=1 =∑ niτi (Efecto de i−ésimo tratamiento)ti=1 − ∑ niτ̅ti=1 =∑ niτi (Efecto de i−ésimo tratamiento)ti=1 − ∑ ni ( ∑ niτiti=1∑ niti=1 =n)ti=1 ⇒∴∑ niτi (Efecto de i−ésimo tratamiento)௧௜=1 −∑ niτi (Efecto de i−ésimo tratamiento)௧௜=1 = 0 e indica que se entra a matriz 

de rango completo, tal que las ecuaciones normales del modelo 

reparametrizado son tnμ̂∗ + ∑ niτ̂i∗௧௜=1 = Y..  y nμ̂∗ + nτ̂i∗ = Yi.  tal que 

si ∑ niτ̂i∗௧௜=1 = 0 ⇒ μ̂∗ = Y..tn = Y̿ = Y̅..  y, también, τ̂i∗ = Yi.n − Y̿ = Y̅i. −Y̿.  

Además, eij = Yij − μ̂ − τ̂i = Yij − Y̿ − (Y̅i. − Y̿) = Yij − Y̿ − Y̅i. +Y̿ = Yij − Y̅i. . En modelo Yij (Variable dependiente) = μ∗ + τ̂i∗ +eij (Error experimental)  se reemplazan estimadores tal que Yij (Variable dependiente) = Y̿ + (Y̅i. − Y̿) + (Yij − Y̅i.) ⇒(Yij (Variable dependiente) − Y̿) = (Y̅i. − Y̿) + (Yij − Y̅i.) →(Yij (Variable dependiente) − Y̿)2 = ⌈(Y̅i. − Y̿) + (Yij − Y̅i.)⌉2 ⇒∑ ∑ (Yij (Variable dependiente) − Y̿)2nj=1ti=1 = n ∑ (Y̅i. − Y̿)2ti=1 +∑ ∑ (Yij − Y̅i.)2nj=1ti=1 + 2 ∑ ∑ (Y̅i. − Y̿)nj=1ti=1 (Yij −Y̅i.) tal que 2 ∑ ∑ (Y̅i. − Y̿)nj=1ti=1 ܒܑ܇) − (.ܑ܇̅ =
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0 pues la suma de variaciones de Yij en torno a su media, Y̅i., es igual a cero. ⇒∴ ∑ ∑ (Yij (Variable dependiente) − Y̿)2nj=1ti=1(Variación Total o Suma de Cuadrados del Total) =
n ∑ (Y̅i. − Y̿)2ti=1(Variación Explicada o Suma de Cuadrados de Tratamientos) +

∑ ∑ (Yij − Y̅i.)2nj=1ti=1(Variación No Explicada o Suma de Cuadrados del Error).  

También, la suma atribuible a suma de cuadrados μ = μ̂Y.. = (Y..ni) Y.. =
Y..2tn = (∑ ∑ Yij nj=1ti=1 )2tn = FC (Valor F de Fisher Calculado) , cuya suma es 

atribuible a τi (Efecto de i−ésimo tratamiento) = τ̂iYi. ⇒ τ̂iYi. = (Yi.ni −
Y..n ) Yi. = Yi.2n − Y..2tn = ∑ (∑ Yij nj=1 )2ti=1 n − (∑ ∑ Yij nj=1ti=1 )2ni = ∑ Yi.2ti=1n − Y..2tn .  

Error = ∑ ∑ (Yij − Y̅i.)2nj=1ti=1 = ∑ ∑ Yij2nj=1ti=1 − ∑ Yi.2ti=1tn  y Total =∑ ∑ (Yij − Y̅i.)2nj=1ti=1 = ∑ ∑ Yij2nj=1ti=1 − (∑ ∑ Yij nj=1ti=1 )2tn .  

La suma de cuadrados, haciendo uso de ecuación ∑ ∑ (Yij (Variable dependiente) − Y̿)2nj=1ti=1(Variación Total o Suma de Cuadrados del Total) =
n ∑ (Y̅i. − Y̿)2ti=1(Variación Explicada o Suma de Cuadrados de Tratamientos) +

∑ ∑ (Yij − Y̅i.)2nj=1ti=1(Variación No Explicada o Suma de Cuadrados del Error)  se puede 
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expresar de forma ∑ ∑ (Yij (Variable dependiente) − Y̿)2nj=1ti=1 =∑ ∑ (Yij2 − 2YijY̿ + Y̿2)nj=1ti=1 = ∑ ∑ Yij2 − 2YijY̿ + tnY̿2nj=1ti=1 =∑ ∑ Yij2 − 2 ∑ ∑ Yijnj=1ti=1 (∑ ∑ Yijnj=1ti=1 n ) + tn (∑ ∑ Yijnj=1ti=1 tn )2nj=1ti=1 =
∑ ∑ Yij2 − 2 (∑ ∑ Yijnj=1ti=1 )2tn + (∑ ∑ Yijnj=1ti=1 )2tn = ∑ ∑ Yij2 −nj=1ti=1nj=1ti=1
(∑ ∑ Yijnj=1ti=1 )2tn  tal que el primer término derecho de esta ecuación recibe 

el nombre de “suma de cuadrados del total sin corregir”  y, en 

consecuencia, el segundo término “factor de corrección”.  
Paralelamente, la “suma de cuadrados de tratamientos”  puede 

conseguir una relación simplificada ∑ ∑ (Y̅i. − Y̿)2nj=1 = ∑ ∑ (Y̅i.2 +ti=1Y̿2 − 2Y̅i.Y̿) = n ∑ Y̅i.2 + tnY̿2 − 2 ∑ Y̅i.Y̿ = n ∑ (∑ Yij)2n2 + tn (∑ Yij)2(tn)2 −
2n (∑ Yij)n (∑ Yij)tn = ∑(∑ Yij)2n + (∑ Yij)2tn − 2 (∑ ∑ Yij)2tn = ∑ Yi.2n −
(∑ ∑ Yijnj=1ti=1 )2tn ; es decir, la suma de cuadrados de tratamientos corregida 

por su media es igual a suma de cuadrados de tratamientos sin corregir 

menos un factor de corrección.  

Igualmente que Total = ∑ ∑ (Yij − Y̅i.)2nj=1ti=1 = ∑ ∑ Yij2nj=1ti=1 −(∑ ∑ Yij nj=1ti=1 )2tn  se desarrolla la suma de cuadrados del error ∑ ∑ (Yij − Y̅i.)2nj=1ti=1 = ∑ ∑ Yij2nj=1ti=1 − ∑ Yi.2ti=1n . 
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1.2. Cuadro comparativo 

Tabla 2. Diseño Completo Al Azar (DCA), Irrestricto al Azar (DIA) o Diseño 

Completamente Randomizado (DCR). 

Diseño Completo Al Azar (DCA), Irrestricto al Azar (DIA) o Diseño 

Completamente Randomizado (DCR)  

Ventajas Desventajas Usos 

Fácil de planificar y 

organizar. 

No permite controlar el error 

experimental, por lo que no 

se considera un diseño 

altamente preciso. 

 Es útil en ensayos de 

laboratorio o 

invernadero, donde las 

diferencias entre 

unidades 

experimentales 

resultan mínimas. 

Proporciona un mayor 

número de grados de 

libertad para estimar el error 

experimental. 

Cuando las repeticiones entre 

tratamientos no son iguales, 

es necesario calcular un error 

estándar específico para cada 

par de medias a comparar. 
Presenta flexibilidad 

respecto al número de 

repeticiones y de 

tratamientos. 

Permite manejar diferentes 

cantidades de repeticiones 

por tratamiento sin que se 

complique el análisis 

estadístico. 

Recomendado únicamente 

para un número reducido de 

tratamientos y materiales 

experimentales con 

Se aplica en 

determinados 

experimentos con 

animales. 
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Adecuado cuando las 

unidades experimentales 

poseen una variabilidad 

homogénea. 

características muy 

homogéneas. 

Si se pierde alguna unidad 

experimental, puede 

asumirse que ese 

tratamiento tuvo un número 

distinto de repeticiones sin 

afectar gravemente el 

diseño. 

Como las fuentes de 

variación externas a los 

tratamientos se incluyen 

dentro del error aleatorio, la 

confiabilidad de los 

resultados puede disminuir. 

No se recomienda 

para pruebas de 

campo, ya que no 

ofrece mecanismos 

adecuados para 

controlar el error 

experimental. 

Error experimental puede 

obtenerse separadamente 

por cada tratamiento para 

comprobar la suposición de 

homogeneidad del error. 

Su ANOVA es: 

Tabla 3. Análisis de Varianza o ANOVA para Diseño Completamente al Azar 

(DCA). 

Análisis de Varianza o ANOVA para Diseño Completamente al Azar (DCA) 

۴. (ܚܗܜ܋܉܎ ܖܗܑܜ܉ܑܚ܉܄)۴܄(ܖóܑ܋܉ܑܚ܉܄ ܍܌ ܚܗܜ܋܉۴)܄ ܍܌ 
(܌܉ܜܚ܍܊ܑۺ ܍܌ ܛܗ܌܉ܚ۵)ܔ۵ 
o ۲(ܕܗ܌܍܍ܚ܎ ܎ܗ ܛ܍܍ܚ܏܍۲)܎

(ܛܗ܌܉ܚ܌܉ܝ۱ ܍܌ ܉ܕܝ܁)۱܁
o (܍ܚ܉ܝܙܛ ܎ܗ ܕܝ܁)ܙ܁ ܕܝ܁

(ܗܑ܌܍ۻ ܗ܌܉ܚ܌܉ܝ۱)ۻ۱
o 

(ܛ܍ܚ܉ܝܙܛ ܖ܉܍ۻ)ܙ܁ ܖ܉܍ۻ

 (܉܌܉ܔܝ܋ܔ܉܋)۴
o 

(۴ ܌܍ܜ܉ܔܝ܋ܔ܉۱)܍ܝܔ܉ܞ ۴

 (ܛ܉ܔ܊܉ܜ)۴
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Total (rt − 1) ∑ X2rt
1

− [(∑ Xrt
1 )2 rt⁄ ]

   

Intergrupo o 

Tratamiento 

(t− 1)(gl numerador)∑ (∑ Xr
1 )2t

1 r − FC⁄SC gl(numerador)⁄ C. M.TratC. M.Error 
gl(numerador)gl(denominador)

Intragrupo o 

Error 

t(r− 1)(gl denominador
Total-

Tratamient

o 

SC gl(denominador)⁄   

O, en forma equivalente modificado de (Vásquez, 2014): 

Tabla 4. Análisis de Varianza o ANOVA para Diseño Completamente al Azar 

(DCA). 

Análisis de Varianza o ANOVA para Diseño Completamente al Azar (DCA) 

۴. ܍܌ ܚܗܜ܋܉۴)܄ ܍܌  (ܖóܑ܋܉ܑܚ܉܄
(ܚܗܜ܋܉܎ ܖܗܑܜ܉ܑܚ܉܄)۴܄

(܌܉ܜܚ܍܊ܑۺ ܍܌ ܛܗ܌܉ܚ۵)ܔ۵
(ܕܗ܌܍܍ܚ܎ ܎ܗ ܛ܍܍ܚ܏܍۲)܎۲

܍܌ ܉ܕܝ܁)۱܁ (ܛܗ܌܉ܚ܌܉ܝ۱
(܍ܚ܉ܝܙܛ ܎ܗ ܕܝ܁)ܙ܁ ܕܝ܁

(ܗܑ܌܍ۻ ܗ܌܉ܚ܌܉ܝ۱)ۻ۱
o 

(ܛ܍ܚ܉ܝܙܛ ܖ܉܍ۻ)ܙ܁ ܖ܉܍ۻ

 (܉܌܉ܔܝ܋ܔ܉܋)۴
o 

(۴ ܌܍ܜ܉ܔܝ܋ܔ܉۱)܍ܝܔ܉ܞ ۴

 (ܛ܉ܔ܊܉ܜ)۴

Total (rt − 1) ∑ ∑ Yij2r
j=1

t
i=1− [ Y..2(tr)] 
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Intergrup

o o 

Tratamien

to 

(t− 1)(gl numerador) 

∑ Yi.2ti=1r− Y..2(tr) 

SC gl(numerador)⁄ C. M.TratC. M.Error 
gl(numerador)gl(denominador)

Intragrup

o o Error 

t(r− 1)(gl denominador 
∑ ∑ Yij2r

j=1
t

i=1− ∑ Yi.2ti=1r  

SC gl(denominador)⁄  

Ejercicio 1. Con base en los siguientes ejercicios calcule para cada uno 

de ellos: 

 Haga el planteamiento de las H0 e  Ha. 

 Calcular los valores promedios por cada tratamiento y media 

general. 

 Grafique los valores promedio de los tratamientos mediante 

“Gráficas de caja con vigotes” o “Box Plot”. 

 Calcular la tabla de Análisis de Varianza: ANOVA, ADEVA, 

ANVA o ANDEVA. 

 Interpretar la ANOVA con base en el 1er criterio de lectura de la 

ADEVA: Comparación de las medias de los tratamientos respecto 

a la media general. 

 Interpretar la ANOVA con base en el 2do criterio de lectura de 

ADEVA: Comparación del Cuadrado Medio de Tratamientos 

respecto al Cuadrado Medio de los Residuos. 
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 Interpretar la ANOVA con base en el 3er criterio de lectura de 

ADEVA: Comparación del valor de |FCalculado| respecto al valor 

de |FTablas|. 
 Interpretar la ANOVA con base en el 4to criterio de lectura de 

ADEVA: Valor de ρ − Value(Rho value). 
 Con base en estos criterios concluir. Si existen diferencias entre 

medias de tratamientos hacer comparación de medias mediante 

Comparaciones Basadas en Distribucion t (Contraste de 

Diferencia Mínima Significativa o t de Fisher o LSD, Bonferroni 

y/o Prueba de Dunnett o DHS) y Test de Rangos Multiples 

(Prueba de Duncan o Rangos Múltiples de Duncan, Prueba 

Student-Newman-Keuls (SNK) o Método de Keul, Contrastes 

Ortogonales, Prueba de Tukey o Honestly-significant-difference o 

HSD y/o Prueba de Scheffé) con nivel de significancia de 0.05 y/o 

0.01 (α = 0.05 y/o α = 0.01). 

1.2.1 Diseño de un factor, comparación en tres poblaciones (cada 

especie de planta equivale a un tratamiento): 

a) Variación 1 

Tabla 5. Diseño de un factor, comparación en tres poblaciones. 

Programación de software R Observaciones o comentarios 

Iris.setosa <- c(5.1, 4.9,  4.7,  4.6,  5,  5.4,  

4.6,  5,  4.4,  4.9, 5.4,  4.8,  4.8,  4.3,  5.8) 
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Iris.versicolor <- c(7,  6.4,  6.9,  5.5,  6.5,  

5.7,  6.3,  4.9,  6.6, 5.2,  5,  5.9,  6,  6.1,  

5.6) 

 

Iris.virginica <- c(6.3,  5.8,  7.1,  6.3,  6.5,  

7.6,  4.9,  7.3,  6.7, 7.2,  6.5,  6.4,  6.8,  

5.7,  5.8) 

 

longitud <- c(Iris.setosa,  Iris.versicolor,  

Iris.virginica) 

 

especie <- rep(1:3,  each = 15)  

especie <- factor (especie, labels = c("Iris  

setosa",  "Iris  versicolor", "Iris  

virginica")) 

 

especie <- gl(3, 15, labels = c("Iris  

setosa",  "Iris  versicolor", "Iris  

virginica")) 

 

tapply(longitud,  especie,  summary)  

p.aov <- aov(longitud ~ especie) Comando que indica aov = ANOVA 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 1er criterio de lectura para 

ANOVAS: Valor promedio de 

tratamientos (X̅ti) y media general (μ). Regla de decisión: X̅ti >  μ  son 

tratamientos significativos. 
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summary(p.aov) 2do criterio de lectura para 

ANOVAS: 

CMedioTratamientos > CMedioError. Regla de decisión: No 

acepta H0  y no rechaza Ha. 

3er criterio de lectura para 

ANOVAS: 

|FCalculada| >  |FTablas| . Regla de 

decisión: No acepta H0  y no rechaza Ha. 

4to criterio de lectura para 

ANOVAS (Lind et al., 2004): 

a) Si ρ < 0.10  tiene alguna 

evidencia que H0  no es 

verdadera. 

b) Si ρ < 0.05  tiene fuerte 

evidencia que H0  no es 

verdadera. 

c) Si ρ < 0.01  tiene muy fuerte 

evidencia que H0  no es 

verdadera. 

d) Si ρ < 0.001  tiene una 

evidencia extremadamente 

fuerte que H0 no es verdadera. 

plot(longitud  ~ especie)  
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g.lm <- lm(longitud  ~ especie)  

anova(g.lm) Comando que oferta otra posibilidad 

es definir el modelo lineal y obtener la 

tabla con la instrucción ANOVA. 

Lm (longitud  ~ especie) Este comando solo, da los 

coeficientes del modelo de regresión 

lineal simple. 

summary(g.lm) Comando que presenta un resumen en 

forma de tabla de medias general y 

tratamientos (sp). 

Tabla 6. Programación de software R. 

Programación de software R Observaciones o comentarios 

library(agricolae) Con base en (Mendiburu, Análisis 

Estadístico con "R", 2007), es 

necesario instalar el comando 

“agricolae” mediante 

“install.packages("agricolae")” para 

hacer las siguientes pruebas de medias 

de tratamientos: 

model <- aov(longitud ~ especie)  

LSD.test(model, "especie", 

console=TRUE) 

La prueba de Diferencia Mínima 

Significativa (DMS, LSD, t de Fisher 

ó Least Significant Difference) indica 

que B. bassiana. Bb (grupo a) tiene, 
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con valor medio 4073335000, mayor 

porcentaje de patogenicidad que el 

hongo M. anisopliae. Ma (grupo b), 

con valor medio 569000000. 

LSD.test(model, "especie", group=T, 

p.adj="bon", console=TRUE) 

La prueba de Bonferroni indica que B. 

bassiana. Bb (grupo a) tiene, con 

valor medio 4073335000, mayor 

porcentaje de potogenicidad que el 

hongo M. anisopliae. Ma (grupo b), 

con valor medio 569000000. 

Prueba de Dunnett o DHS  

duncan.test(model, "especie", 

console=TRUE) 

La prueba de Duncan o Rangos 

Múltiples de Duncan indica que B. 

bassiana. Bb (grupo a) tiene, con 

valor medio 4073335000, mayor 

porcentaje de potogenicidad que el 

hongo M. anisopliae. Ma (grupo b), 

con valor medio 569000000. 

SNK.test(model, "especie", group=TRUE, 

console=TRUE) 

La prueba de Student-Newman-Keuls 

(SNK) o Método de Keul indica que la 

diferencia de potogenicidad entre B. 

bassiana. Bb es, con valor medio 

4073335000 y M. anisopliae. Ma 

(grupo b), con valor medio 

569000000, significativa. 

REGW.test(model, "especie", 

group=FALSE, console=TRUE) 

La prueba de Prueba Ryan, Einot and 

Gabriel and Welsch indica que B. 
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bassiana. Bb (grupo a) tiene, con 

valor medio 4073335000, mayor 

porcentaje de potogenicidad que el 

hongo M. anisopliae. Ma (grupo b), 

con valor medio 569000000. 

outHSD <- HSD.test(model, "especie", 

console=TRUE) 

La prueba de Tukey o Tukey´s W 

Procedure (HSD) Indica que B. 

bassiana. Bb (grupo a) tiene, con 

valor medio 4073335000, mayor 

porcentaje de potogenicidad que el 

hongo M. anisopliae. Ma (grupo b), 

con valor medio 569000000. 

outWaller <- waller.test(model, "especie", 

group=TRUE, console=TRUE) 

La prueba de Prueba T Waller-

Duncan’s Bayesian K-Ratio indica 

que la diferencia de potogenicidad 

entre B. bassiana. Bb es, con valor 

medio 4073335000 y M. anisopliae. 

Ma (grupo b), con valor medio 

569000000, verdadera “true”. Por lo 

tanto, B. bassiana. Bb (grupo a) tiene, 

con valor medio 4073335000, mayor 

porcentaje de potogenicidad que el 

hongo M. anisopliae. Ma (grupo b), 

con valor medio 569000000. 

scheffe.test(model, "especie", 

group=TRUE, console=TRUE) 

La prueba de Scheffé (Scheffé´s Test) 

indica que B. bassiana. Bb (grupo a) 

tiene, con valor medio 4073335000, 

mayor porcentaje de potogenicidad 

que el hongo M. anisopliae. Ma 
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(grupo b), con valor medio 

569000000. 

b) Variación 2 

Iris.setosa <- c(5.1, 4.9,  4.7,  4.6,  5,  5.4,  4.6,  5,  4.4,  4.9, 5.4,  

4.8,  4.8,  4.3,  5.8, 4.6) 

Iris.versicolor <- c(7,  6.4,  6.9,  5.5,  6.5,  5.7,  6.3,  4.9,  6.6, 

5.2,  5,  5.9,  6,  6.1,  5.6, 6.2) 

Iris.virginica <- c(6.3,  5.8,  7.1,  6.3,  6.5,  7.6,  4.9,  7.3,  6.7, 

7.2,  6.5,  6.4,  6.8,  5.7,  5.8, 7.1) 

longitud <- c(Iris.setosa,  Iris.versicolor,  Iris.virginica) 

especie <- rep(1:3,  each = 16) 

especie <- factor(especie, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  

versicolor", "Iris  virginica")) 

especie <- gl(3, 16, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  versicolor", 

"Iris  virginica")) 

tapply(longitud,  especie,  summary) 

p.aov <- aov(longitud  ~ especie) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 
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plot(longitud  ~ especie) 

g.lm <- lm(longitud  ~ especie) 

anova(g.lm) 

lm(longitud  ~ especie) 

summary(g.lm)  

c) Variación 3 

Iris.setosa <- c(5.1, 4.9,  4.7,  4.6,  5,  5.4,  4.6,  5,  4.4,  4.9, 5.4,  

4.8,  4.8,  4.3) 

Iris.versicolor <- c(7,  6.4,  6.9,  5.5,  6.5,  5.7,  6.3,  4.9,  6.6, 

5.2,  5,  5.9,  6,  6.1) 

Iris.virginica <- c(6.3,  5.8,  7.1,  6.3,  6.5,  7.6,  4.9,  7.3,  6.7, 

7.2,  6.5,  6.4,  6.8,  5.7) 

longitud <- c(Iris.setosa,  Iris.versicolor,  Iris.virginica) 

especie <- rep(1:3,  each = 14) 

especie <- factor(especie, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  

versicolor", "Iris  virginica")) 

especie <- gl(3, 15, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  versicolor", 

"Iris  virginica")) 
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tapply(longitud,  especie,  summary) 

p.aov <- aov(longitud  ~ especie) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(longitud  ~ especie) 

g.lm <- lm(longitud  ~ especie) 

anova(g.lm) 

lm(longitud  ~ especie) 

summary(g.lm)  

d) Variación 4 

Iris.setosa <- c(5.1, 4.9,  4.7,  4.6,  5,  5.4,  4.6,  5,  4.4,  4.9, 5.4,  

4.8,  4.8,  4.3,  5.8) 

Iris.versicolor <- c(7,  6.4,  6.9,  5.5,  6.5,  5.7,  6.3,  4.9,  6.6, 

5.2,  5,  5.9,  6,  6.1,  5.6) 

Iris.virginica <- c(6.3,  5.8,  7.1,  6.3,  6.5,  7.6,  4.9,  7.3,  6.7, 

7.2,  6.5,  6.4,  6.8,  5.7,  5.8) 

Iris.prima <- c(5.1, 4.9,  4.7,  4.6,  5, 7,  6.4,  6.9,  5.5,  6.5, 6.3,  

6.5,  7.6,  4.9,  7.3) 
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longitud <- c(Iris.setosa,  Iris.versicolor,  Iris.virginica, 

Iris.prima) 

especie <- rep(1:4,  each = 15) 

especie <- factor(especie, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  

versicolor", "Iris  virginica", "Iris  prima")) 

especie <- gl(4, 15, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  versicolor", 

"Iris  virginica", "Iris  prima")) 

tapply(longitud,  especie,  summary) 

p.aov <- aov(longitud  ~ especie) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(longitud  ~ especie) 

g.lm <- lm(longitud  ~ especie) 

anova(g.lm) 

lm(longitud  ~ especie) 

summary(g.lm)  
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e) Variación 5 

Iris.setosa <- c(5.1, 4.9,  4.7,  4.6,  5,  5.4,  4.6,  5,  4.4,  4.9, 5.4,  

4.8,  4.8,  4.3,  5.8) 

Iris.versicolor <- c(7,  6.4,  6.9,  5.5,  6.5,  5.7,  6.3,  4.9,  6.6, 

5.2,  5,  5.9,  6,  6.1,  5.6) 

Iris.virginica <- c(6.3,  5.8,  7.1,  6.3,  6.5,  7.6,  4.9,  7.3,  6.7, 

7.2,  6.5,  6.4,  6.8,  5.7,  5.8) 

Iris.prima <- c(5.1, 4.9,  4.7,  4.6,  5, 7,  6.4,  6.9,  5.5,  6.5, 6.3,  

6.5,  7.6,  4.9,  7.3) 

Iris.concolor <- c(5.4, 4.6, 5, 5.7, 6.3, 4.9, 6.7, 7.2, 6.5, 4.9, 4.7, 

4.6, 4.8, 4.3, 5.8) 

longitud <- c(Iris.setosa,  Iris.versicolor,  Iris.virginica, 

Iris.prima) 

especie <- rep(1:5,  each = 15) 

especie <- factor(especie, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  

versicolor", "Iris  virginica", "Iris  prima", 

"concolor")) 

especie <- gl(5, 15, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  versicolor", 

"Iris  virginica", "Iris  prima", "concolor")) 

tapply(longitud,  especie,  summary) 
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p.aov <- aov(longitud  ~ especie) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(longitud  ~ especie) 

g.lm <- lm(longitud  ~ especie) 

anova(g.lm) 

lm(longitud  ~ especie) 

summary(g.lm)  

f) Variación 6 

Iris.setosa <- c(5.1, 4.9,  4.7,  4.6,  5,  5.4,  4.6,  5,  4.4,  4.9, 5.4,  

4.8,  4.8,  4.3,  5.8) 

Iris.versicolor <- c(7,  6.4,  6.9,  5.5,  6.5,  5.7,  6.3,  4.9,  6.6, 

5.2,  5,  5.9,  6,  6.1,  5.6) 

longitud <- c(Iris.setosa,  Iris.versicolor) 

especie <- rep(1:2,  each = 15) 

especie <- factor(especie, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  

versicolor")) 

especie <- gl(2, 15, labels = c("Iris  setosa",  "Iris  versicolor")) 
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tapply(longitud,  especie,  summary) 

p.aov <- aov(longitud  ~ especie) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(longitud  ~ especie) 

g.lm <- lm(longitud  ~ especie) 

anova(g.lm) 

lm(longitud  ~ especie) 

summary(g.lm)  

1.3. Análisis de varianza con un único factor tratamiento y cuatro 

niveles (P, A, B y AB) 

a) Variación 1 

P <- c(10, 0, 15, -20, 0, 15, -5, NA, NA, NA) 

A <- c(20, 25, 33, 25, 30, 18, 27, 0, 35, 20) 

B <- c(15, 10, 25, 30, 15, 35, 25, 22, 11, 25) 

AB <- c(10, 5, -5, 15, 20, 20, 0, 10, NA, NA) 

descenso <- c(P, A, B, AB) 
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tratam <- gl(4, 10, labels = c("placebo",  "farmaco  A",  "farmaco  

B", "asociación  AB")) 

mean(descenso, na.rm=TRUE) 

tapply(descenso, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(descenso  ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

stripchart(descenso ~ tratam, method="stack") 

g.lm <- lm(descenso  ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(descenso  ~ tratam) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

P <- c(10, 0, 15, -20, 0, 15, -5, NA, NA, NA, 8) 

A <- c(20, 25, 33, 25, 30, 18, 27, 0, 35, 20, 28) 

B <- c(15, 10, 25, 30, 15, 35, 25, 22, 11, 25, 27) 

AB <- c(10, 5, -5, 15, 20, 20, 0, 10, NA, NA, 18) 
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descenso <- c(P, A, B, AB) 

tratam <- gl(4, 11, labels = c("placebo",  "farmaco  A",  "farmaco  

B", "asociación  AB")) 

mean(descenso, na.rm=TRUE) 

tapply(descenso, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(descenso  ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

stripchart(descenso ~ tratam, method="stack") 

g.lm <- lm(descenso  ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(descenso  ~ tratam) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

P <- c(10, 0, 15, -20, 0, 15, NA, NA, NA) 

A <- c(20, 25, 33, 25, 30, 18, 27, 35, 20) 

B <- c(15, 10, 25, 30, 15, 35, 25, 11, 25) 
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AB <- c(10, 5, -5, 15, 20, 20, 10, NA, NA) 

descenso <- c(P, A, B, AB) 

tratam <- gl(4, 9, labels = c("placebo",  "farmaco  A",  "farmaco  

B", "asociación  AB")) 

mean(descenso, na.rm=TRUE) 

tapply(descenso, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(descenso  ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

stripchart(descenso ~ tratam, method="stack") 

g.lm <- lm(descenso  ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(descenso  ~ tratam) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

P <- c(10, 0, 15, -20, 0, 15, -5, NA, NA, NA) 

A <- c(20, 25, 33, 25, 30, 18, 27, 0, 35, 20) 
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B <- c(15, 10, 25, 30, 15, 35, 25, 22, 11, 25) 

AB <- c(10, 5, -5, 15, 20, 20, 0, 10, NA, NA) 

AP <- c(10, 0, 15, -20, 10, 5, -5, 15, 20, 20) 

descenso <- c(P, A, B, AB, AP) 

tratam <- gl(5, 10, labels = c("placebo",  "farmaco  A",  "farmaco  

B", "asociación  AB", "asociación  AP")) 

mean(descenso, na.rm=TRUE) 

tapply(descenso, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(descenso  ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

stripchart(descenso ~ tratam, method="stack") 

g.lm <- lm(descenso  ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(descenso  ~ tratam) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 
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P <- c(10, 0, 15, -20, 0, 15, -5, NA, NA, NA) 

A <- c(20, 25, 33, 25, 30, 18, 27, 0, 35, 20) 

B <- c(15, 10, 25, 30, 15, 35, 25, 22, 11, 25) 

AB <- c(10, 5, -5, 15, 20, 20, 0, 10, NA, NA) 

AP <- c(10, 0, 15, -20, 10, 5, -5, 15, 20, 20) 

BP <- c(10, 0, 15, -20, 10, 5, -5, 15, 20, 20) 

descenso <- c(P, A, B, AB, AP, BP) 

tratam <- gl(6, 10, labels = c("placebo",  "farmaco  A",  "farmaco  

B", "asociación  AB", "asociación  AP", "asociación  

BP")) 

mean(descenso, na.rm=TRUE) 

tapply(descenso, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(descenso  ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

stripchart(descenso ~ tratam, method="stack") 

g.lm <- lm(descenso  ~ tratam) 
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anova(g.lm) 

lm(descenso  ~ tratam) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

P <- c(10, 0, 15, -20, 0, 15, -5, NA, NA, NA) 

A <- c(20, 25, 33, 25, 30, 18, 27, 0, 35, 20) 

B <- c(15, 10, 25, 30, 15, 35, 25, 22, 11, 25) 

descenso <- c(P, A, B) 

tratam <- gl(3, 10, labels = c("placebo",  "farmaco  A",  "farmaco  

B")) 

mean(descenso, na.rm=TRUE) 

tapply(descenso, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(descenso  ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

stripchart(descenso ~ tratam, method="stack") 

g.lm <- lm(descenso  ~ tratam) 
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anova(g.lm) 

lm(descenso  ~ tratam) 

summary(g.lm) 

1.4. Aplicaciones 

1.4.1 Aplicación 1 

Un Ingeniero Agrónomo hizo un experimento en rendimiento 

productivo de una especie. Sin embargo, no existe suficiente material 

para todos los tratamientos. 

a) Variación 1 

Trat1 <- c(45, 46, 49, 44, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat2 <- c(35, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat3 <- c(34, 34, 35, 34, 33, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(41, 41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

tratam<-gl(4, 9, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, tratam,  summary) 
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p.aov <- aov(rendimiento ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ tratam) 

g.lm <- lm(rendimiento ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ tratam) 

summary(g.lm) 

Tabla 7. Programación de software R. 

Programación de software R Observaciones o comentarios 

library(agricolae) Con base en (Mendiburu, Análisis 

Estadístico con "R", 2007), es necesario 

instalar el comando “agricolae” 

mediante 

“install.packages("agricolae")” para 

hacer las siguientes pruebas de medias 

de tratamientos: 

model <- aov(longitud ~ especie)  
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LSD.test(model, "especie", 

console=TRUE) 

Prueba de Diferencia Mínima 

Significativa (DMS, LSD, t de Fisher ó 

Least Significant Difference). 

LSD.test(model, "especie", group=T, 

p.adj="bon", console=TRUE) 

Prueba de Bonferroni. 

Prueba de Dunnett o DHS  

duncan.test(model, "especie", 

console=TRUE) 

Prueba de Duncan o Rangos Múltiples 

de Duncan. 

SNK.test(model, "especie", 

group=TRUE, console=TRUE) 

 

Prueba de Student-Newman-Keuls 

(SNK) o Método de Keul. 

REGW.test(model, "especie", 

group=FALSE, console=TRUE) 

Prueba de Prueba Ryan, Einot and 

Gabriel and Welsch. 

outHSD <- HSD.test(model, "especie", 

console=TRUE) 

Prueba de Tukey o Tukey´s W 

Procedure (HSD. 

outWaller <- waller.test(model, 

"especie", group=TRUE, 

console=TRUE) 

Prueba de Prueba T Waller-Duncan’s 

Bayesian K-Ratio. 

scheffe.test(model, "especie", 

group=TRUE, console=TRUE) 

Prueba de Scheffé (Scheffé´s Test). 

b) Variación 2 

Trat1 <- c(45, 46, 49, 44, NA, NA, NA, NA, NA, 47) 
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Trat2 <- c(35, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, 32) 

Trat3 <- c(34, 34, 35, 34, 33, NA, NA, NA, NA, 33) 

Trat4 <- c(41, 41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41, 40) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

tratam<-gl(4, 10, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(rendimiento ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ tratam) 

g.lm <- lm(rendimiento ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ tratam) 

summary(g.lm) 
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c) Variación 3 

Trat1 <- c(45, 46, 49, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat2 <- c(35, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat3 <- c(34, 34, 35, 34, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(41, 41, 44, 41, 42, 44, 41, 41) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

tratam<-gl(4, 8, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(rendimiento ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ tratam) 

g.lm <- lm(rendimiento ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ tratam) 
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summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Trat1 <- c(45, 46, 49, 44, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat2 <- c(35, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat3 <- c(34, 34, 35, 34, 33, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(41, 41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41) 

Trat5 <- c(NA, 46, 49, NA, 34, 34, 35, 34, 33) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

tratam<-gl(5, 9, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(rendimiento ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ tratam) 

g.lm <- lm(rendimiento ~ tratam) 
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anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ tratam) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Trat1 <- c(45, 46, 49, 44, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat2 <- c(35, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat3 <- c(34, 34, 35, 34, 33, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(41, 41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41) 

Trat5 <- c(NA, 46, 49, NA, 34, 34, 35, 34, 33) 

Trat6 <- c(45, 46, 49, NA, NA, NA, 44, 43, 41) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5, Trat6) 

tratam<-gl(6, 9, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5", 

"Tratamiento 6")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(rendimiento ~ tratam) 
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model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ tratam) 

g.lm <- lm(rendimiento ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ tratam) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Trat1 <- c(45, 46, 49, 44, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat2 <- c(35, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat3 <- c(41, 41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

tratam<-gl(3, 9, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, tratam,  summary) 

p.aov <- aov(rendimiento ~ tratam) 
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model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ tratam) 

g.lm <- lm(rendimiento ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ tratam) 

summary(g.lm) 

1.4.2 Aplicación 2 

Un Ingeniero Agroindustrial hizo un experimento en cantidad de 

organismos en una investigación. No obstante, este perdió información. 

a) Variación 1 

Trat1 <- c(45, 46, 41, 23, 45, 53, 42, 40, 38, NA, NA, NA) 

Trat2 <- c(38, 37, 35, 36, 34, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat3 <- c(30, 31, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(45, 44, 42, 41, 39, 38, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat5 <- c(35, 32, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, 

NA) 
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cantidad <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 12) 

Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5, 12, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(cantidad, na.rm=TRUE) 

tapply(cantidad, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(cantidad ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(cantidad ~ Tratam) 

g.lm<-lm(cantidad ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(cantidad ~ Tratam) 

summary(g.lm) 
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b) Variación 2 

Trat1 <- c(45, 46, 41, 23, 45, 53, 42, 40, 38, NA, NA, NA, 39) 

Trat2 <- c(38, 37, 35, 36, 34, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, 

35) 

Trat3 <- c(30, 31, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, 

32) 

Trat4 <- c(45, 44, 42, 41, 39, 38, NA, NA, NA, NA, NA, NA, 

40) 

Trat5 <- c(35, 32, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, 

NA, 34) 

cantidad <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 13) 

Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5, 12, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(cantidad, na.rm=TRUE) 

tapply(cantidad, Tratam,  summary) 
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p.aov<-aov(cantidad ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(cantidad ~ Tratam) 

g.lm<-lm(cantidad ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(cantidad ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

Trat1 <- c(45, 46, 41, 23, 45, 53, 42, 40, NA, NA, NA) 

Trat2 <- c(38, 37, 35, 36, 34, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat3 <- c(30, 31, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(45, 44, 42, 39, 38, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat5 <- c(35, 32, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

cantidad <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 11) 
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Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5, 12, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(cantidad, na.rm=TRUE) 

tapply(cantidad, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(cantidad ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(cantidad ~ Tratam) 

g.lm<-lm(cantidad ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(cantidad ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Trat1 <- c(45, 46, 41, 23, 45, 53, 42, 40, 38, NA, NA, NA) 

Trat2 <- c(38, 37, 35, 36, 34, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 
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Trat3 <- c(30, 31, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(45, 44, 42, 41, 39, 38, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat5 <- c(35, 32, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, 

NA) 

Trat6 <- c(38, 37, 35, 36, 30, 31, 33, NA, NA, NA, NA, NA) 

cantidad <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5, Trat6) 

Tratam <- rep(1:6,  each = 12) 

Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5", "Tratamiento 6")) 

Tratam <- gl(6, 12, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5", 

"Tratamiento 6")) 

mean(cantidad, na.rm=TRUE) 

tapply(cantidad, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(cantidad ~ Tratam 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 
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plot(cantidad ~ Tratam) 

g.lm<-lm(cantidad ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(cantidad ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Trat1 <- c(45, 46, 41, 23, 45, 53, 42, 40, 38, NA, NA, NA) 

Trat2 <- c(38, 37, 35, 36, 34, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat3 <- c(30, 31, 33, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(45, 44, 42, 41, 39, 38, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat5 <- c(35, 32, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, 

NA) 

Trat6 <- c(38, 37, 35, 36, 30, 31, 33, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat7 <- c(45, 46, 41, NA, NA, NA, 45, 44, 42, 40, 42, 43) 

cantidad <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5, Trat6, Trat7) 

Tratam <- rep(1:7,  each = 12) 
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Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5", "Tratamiento 6", "Tratamiento 7")) 

Tratam <- gl(7, 12, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5", 

"Tratamiento 6", "Tratamiento 7")) 

mean(cantidad, na.rm=TRUE) 

tapply(cantidad, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(cantidad ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(cantidad ~ Tratam) 

g.lm<-lm(cantidad ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(cantidad ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Trat1 <- c(45, 46, 41, 23, 45, 53, 42, 40, 38, NA, NA, NA) 
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Trat2 <- c(38, 37, 35, 36, 34, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat3 <- c(45, 44, 42, 41, 39, 38, NA, NA, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(35, 32, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, NA, 

NA) 

cantidad <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

Tratam <- rep(1:4,  each = 12) 

Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

Tratam <- gl(4, 12, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(cantidad, na.rm=TRUE) 

tapply(cantidad, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(cantidad ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(cantidad ~ Tratam) 

g.lm<-lm(cantidad ~ Tratam) 

anova(g.lm) 
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lm(cantidad ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

1.4.3 Aplicación 3 

Una compañía azucarera, interesada en maximizar el rendimiento, desea 

comprobar si dicho rendimiento depende del tipo de fertilizante 

utilizado. A su disposición tiene 5 tipos de fertilizantes. No obstante, 

esta información está incompleta. 

a) Variación 1 

Trat1 <- c(51, 49, 50, 49, 51, 50) 

Trat2 <- c(56, 60, 56, 56, 57, NA) 

Trat3 <- c(48, 50, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(47, 48, 49, 44, NA, NA) 

Trat5 <- c(43, 46, 74, 45, 46, 43) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 6) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 
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Tratam <- gl(5, 6, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ Tratam) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

Trat1 <- c(51, 49, 50, 49, 51, 50, 52) 

Trat2 <- c(56, 60, 56, 56, 57, NA, 58) 

Trat3 <- c(48, 50, NA, NA, NA, NA, 49) 

Trat4 <- c(47, 48, 49, 44, NA, NA, 45) 
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Trat5 <- c(43, 46, 74, 45, 46, 43, 60) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 7) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5, 6, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ Tratam) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ Tratam) 

summary(g.lm) 
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c) Variación 3 

Trat1 <- c(51, 49, 50, 49, 51) 

Trat2 <- c(56, 60, 56, 56, NA) 

Trat3 <- c(48, 50, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(47, 48, 49, NA, NA) 

Trat5 <- c(43, 46, 74, 45, 46) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 5) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5, 5, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 
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plot(rendimiento ~ Tratam) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Trat1 <- c(51, 49, 50, 49, 51, 50) 

Trat2 <- c(56, 60, 56, 56, 57, NA) 

Trat3 <- c(48, 50, NA, NA, NA, NA) 

Trat4 <- c(47, 48, 49, 44, NA, NA) 

Trat5 <- c(43, 46, 74, 45, 46, 43) 

Trat6 <- c(49, 50, 51, 50, 48, 47) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5, Trat6) 

Tratam <- rep(1:6,  each = 6) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5", "Tratamiento 6")) 
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Tratam <- gl(6, 6, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5", 

"Tratamiento 6")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ Tratam) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Trat1 <- c(51, 49, 50, 49, 51, 50) 

Trat2 <- c(56, 60, 56, 56, 57, NA) 

Trat3 <- c(48, 50, NA, NA, NA, NA) 
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Trat4 <- c(47, 48, 49, 44, NA, NA) 

Trat5 <- c(43, 46, 74, 45, 46, 43) 

Trat6 <- c(49, 50, 51, 50, 48, 47) 

Trat7 <- c(48, 48, 50, 51, 55, 53) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5, Trat6, Trat7) 

Tratam <- rep(1:7,  each = 6) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5", "Tratamiento 6", "Tratamiento 7")) 

Tratam <- gl(7, 6, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5", 

"Tratamiento 6", "Tratamiento 7")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, Tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ Tratam) 
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g.lm<-lm(rendimiento ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Trat1 <- c(51, 49, 50, 49, 51, 50) 

Trat2 <- c(56, 60, 56, 56, 57, NA) 

Trat3 <- c(47, 48, 49, 44, NA, NA) 

Trat4 <- c(43, 46, 74, 45, 46, 43) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

Tratam <- rep(1:4,  each = 6) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

Tratam <- gl(4, 6, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, Tratam,  summary) 
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p.aov<-aov(rendimiento ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ Tratam) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

1.4.4 Aplicación 3  

Cuatro investigadores desean determinar la calidad para hacer botánas 

“snacks” entre dos variedades de papa (Sollanum tuberosa: Fruit y 

Chola). El Diseño Experimental usado fue DCA o DIA, dos tratamientos 

y 4 repeticiones. Las variables son Grados Brix y pH: 

a) Variación 1 

Fruit <- c(8.6, 8.5, 8.6, 8.4) 

Chola <- c(8.7, 8.7, 8.6, 8.7) 

Brix <- c(Fruit, Chola) 

Tratam <- rep(1:2,  each = 4) 
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Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Fruit", "Chola")) 

Tratam <- gl(2, 4, labels = c("Fruit", "Chola")) 

mean(Brix, na.rm=TRUE) 

tapply(Brix, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(Brix ~ Tratam) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(Brix ~ Tratam) 

g.lm <- lm(Brix ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(Brix ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

library(agricolae) 

model <- aov(Brix ~ Tratam) 

LSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

LSD.test(model, "Tratam", group=T, p.adj="bon", 

console=TRUE) 
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duncan.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

SNK.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 

REGW.test(model, "Tratam", group=FALSE, console=TRUE) 

outHSD <- HSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

outHSD 

outWaller <- waller.test(model, "Tratam", group=TRUE, 

console=TRUE) 

print(outWaller$comparison) 

scheffe.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 

b) Variación 2 

Fruit <- c(6.6, 6.6, 6.5, 6.6) 

Chola <- c(6.1, 6.2, 6.1, 5.9) 

pH <- c(Fruit, Chola) 

Tratam <- rep(1:2,  each = 4) 

Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Fruit", "Chola")) 

Tratam <- gl(2, 4, labels = c("Fruit", "Chola")) 

mean(pH, na.rm=TRUE) 
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tapply(pH, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(pH ~ Tratam) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(pH ~ Tratam) 

g.lm <- lm(pH ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(pH ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

library(agricolae) 

model <- aov(pH ~ Tratam) 

LSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

LSD.test(model, "Tratam", group=T, p.adj="bon", 

console=TRUE) 

duncan.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

SNK.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 

REGW.test(model, "Tratam", group=FALSE, console=TRUE) 
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outHSD <- HSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

outHSD 

outWaller <- waller.test(model, "Tratam", group=TRUE, 

console=TRUE) 

print(outWaller$comparison) 

scheffe.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 

1.4.5 Aplicación 4 

En una elaboración de yogurt con dos frutas se aplicaron 6 tratamientos, 

a 5 diferentes yogures/tratamiento: 500 Gr de Mora, 450 Gr de Durazno, 

200 Gr de Piña, 600 Gr de Fresa y 454 Gr de Kiwi y 600 Gr de Uva. H0: 
No existe diferencia entre tratamientos e Ha: Existen diferencias entre 

tratamientos. El Diseño Experimental usado fue DCA o DIA. La 

variable es rendimiento en Gr: 

a) Variación 1 

Mora <- c(950, 700, 1100, 954, 900) 

Durazno <- c(950, 650, 1050, 904, 950) 

Pina <- c(700, 650, 800, 654, 800) 

Fresa <- c(1100, 1050, 800, 1054, 1200) 

Kiwi <- c(954, 904, 654, 1054, 1054) 
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Uva <- c(1100, 1050, 800, 1200, 1054) 

Rendimiento <- c(Mora, Durazno, Pina, Fresa, Kiwi, Uva) 

Tratam <- rep(1:6, each = 5) 

Tratam <- factor(Tratam, labels = c("500GrMora", 

"540GrDurazno", "200GrPina", "600GrFresa", 

"454GrKiwi", "600GrUva")) 

Tratam <- gl(6, 5, labels = c("500GrMora", "540GrDurazno", 

"200GrPina", "600GrFresa", "454GrKiwi", 

"600GrUva")) 

mean(Rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(Rendimiento, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(Rendimiento ~ Tratam) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(Rendimiento ~ Tratam) 

g.lm <- lm(Rendimiento ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(Rendimiento ~ Tratam) 
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summary(g.lm) 

library(agricolae) 

model <- aov(Rendimiento ~ Tratam) 

LSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

LSD.test(model, "Tratam", group=T, p.adj="bon", 

console=TRUE) 

duncan.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

SNK.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 

REGW.test(model, "Tratam", group=FALSE, console=TRUE) 

outHSD <- HSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

outHSD 

outWaller <- waller.test(model, "Tratam", group=TRUE, 

console=TRUE) 

print(outWaller$comparison) 

scheffe.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 

b) Variación 2 

Mora <- c(24, 15, 21, 37, 33, 23) 
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Durazno <- c(14, 7, 12, 17, 14, 16) 

Pina <- c(11, 9, 7, 13, 12, 18) 

Fresa <- c(7, 7, 4, 7, 12, 18) 

Kiwi <- c(19, 24, 19, 15, 10, 20) 

Rendimiento <- c(Mora, Durazno, Pina, Fresa, Kiwi) 

Tratam <- rep(1:5, each = 6) 

Tratam <- factor(Tratam, labels = c("500GrMora", 

"540GrDurazno", "200GrPina", "600GrFresa", 

"454GrKiwi")) 

Tratam <- gl(5, 6, labels = c("500GrMora", "540GrDurazno", 

"200GrPina", "600GrFresa", "454GrKiwi")) 

mean(Rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(Rendimiento, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(Rendimiento ~ Tratam) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(Rendimiento ~ Tratam) 

g.lm <- lm(Rendimiento ~ Tratam) 
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anova(g.lm) 

lm(Rendimiento ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

library(agricolae) 

model <- aov(Rendimiento ~ Tratam) 

LSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

LSD.test(model, "Tratam", group=T, p.adj="bon", 

console=TRUE) 

duncan.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

SNK.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 

REGW.test(model, "Tratam", group=FALSE, console=TRUE) 

outHSD <- HSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

outHSD 

outWaller <- waller.test(model, "Tratam", group=TRUE, 

console=TRUE) 

print(outWaller$comparison) 

scheffe.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 
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1.4.6 Aplicación 5 

Un Ingeniero Agrónomo realizó la determinación del peso (g) de frutos 

de ciruela, también conocida como jobo, xocote, ciruela de huesito, 

jocote o cocota (Spondias purpurea), a partir de muestras recolectadas 

en siete puntos de comercialización. 

Punto.venta1 <- c(14.0, 13.7, 18.0, 21.4, 19.0, NA, NA) 

Punto.venta2 <- c(23.8, 24.4, 22.4, 20.8, 23.8, 18.0, 24.1) 

Punto.venta3 <- c(18.5, 16.7, 12.4, 11.6, 13.2, 14.7, NA) 

Punto.venta4 <- c(25.3, 17.2, 21.8, 18.0, 19.9, 13.9, 18.5) 

Punto.venta5 <- c(16.4, 16.9, 17.3, 16.5, 20.6, NA, NA) 

Punto.venta6 <- c(23.9, 22.3, 18.0, 20.4, 20.5, NA, NA) 

Punto.venta7 <- c(18.1, 22.9, 17.8, 17.1, 15.5, 20.8, 17.8) 

Peso.gramos <- c(Punto.venta1, Punto.venta2, Punto.venta3, 

Punto.venta4, Punto.venta5, Punto.venta6, 

Punto.venta7) 

Puntos.venta <-gl(7, 7, labels = c("Punto.venta 1",  "Punto.venta 

2",  "Punto.venta 3", "Punto.venta 4", "Punto.venta 5", 

"Punto.venta 6", "Punto.venta 7")) 

mean(Peso.gramos, na.rm=TRUE) 
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tapply(Peso.gramos, Puntos.venta,  summary) 

p.aov <- aov(Peso.gramos ~ Puntos.venta) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(Peso.gramos ~ Puntos.venta) 

g.lm <- lm(Peso.gramos ~ Puntos.venta) 

anova(g.lm) 

lm(Peso.gramos ~ Puntos.venta) 

summary(g.lm) 

install.packages("agricolae") 

library(agricolae) 

model <- aov(Peso.gramos ~ Puntos.venta) 

LSD.test(model, "Puntos.venta", console=TRUE) 

LSD.test(model, "Puntos.venta", group=T, p.adj="bon", 

console=TRUE) 

duncan.test(model, "Puntos.venta", console=TRUE) 
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SNK.test(model, "Puntos.venta", group=TRUE, 

console=TRUE) 

REGW.test(model, "Puntos.venta", group=TRUE, 

console=TRUE) 

outHSD <- HSD.test(model, "Puntos.venta", console=TRUE) 

outWaller <- waller.test(model, "Puntos.venta", group= TRUE, 

console=TRUE) 

scheffe.test(model, "Puntos.venta", group=TRUE, 

console=TRUE) 
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CAPÍTULO II 

2 PRODUCCIÓN DE ZETAS 

Un par de tesistas hicieron su investigación en producción de hongo 

comestibles: 

2.1 ANOVA sobre Tiempo de Aparición de Primordios (TAP) 

a) Variación 1 

Trat1 <- c(26, 26, 30) 

Trat2 <- c(24, 24, 24) 

Trat3 <- c(28, 35, 30) 

tiempo <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3")) 

mean(tiempo, na.rm=TRUE) 

tapply(tiempo, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(tiempo ~ Tratam) 
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model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(tiempo ~ Tratam)  

g.lm <- lm(tiempo ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(tiempo ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

Tabla 8. Programación de software R. 

Programación de software R Observaciones o comentarios 

library(agricolae) Con base en (Mendiburu, Análisis 

Estadístico con "R", 2007), es 

necesario instalar el comando 

“agricolae” mediante 

“install.packages("agricolae")” para 

hacer las siguientes pruebas de medias 

de tratamientos: 

model <- aov(longitud ~ especie)  

LSD.test(model, "especie", 

console=TRUE) 

Prueba de Diferencia Mínima 

Significativa (DMS, LSD, t de Fisher 

ó Least Significant Difference). 
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LSD.test(model, "especie", group=T, 

p.adj="bon", console=TRUE) 

Prueba de Bonferroni. 

Prueba de Dunnett o DHS  

duncan.test(model, "especie", 

console=TRUE) 

Prueba de Duncan o Rangos Múltiples 

de Duncan. 

SNK.test(model, "especie", group=TRUE, 

console=TRUE) 

Prueba de Student-Newman-Keuls 

(SNK) o Método de Keul. 

REGW.test(model, "especie", 

group=FALSE, console=TRUE) 

Prueba de Prueba Ryan, Einot and 

Gabriel and Welsch. 

outHSD <- HSD.test(model, "especie", 

console=TRUE) 

Prueba de Tukey o Tukey´s W 

Procedure (HSD. 

outWaller <- waller.test(model, "especie", 

group=TRUE, console=TRUE) 

Prueba de Prueba T Waller-Duncan’s 

Bayesian K-Ratio. 

scheffe.test(model, "especie", 

group=TRUE, console=TRUE) 

Prueba de Scheffé (Scheffé´s Test). 

b) Variación 2 

Trat1 <- c(26, 26, 30, 27) 

Trat2 <- c(24, 24, 24, 25) 

Trat3 <- c(28, 35, 30, 29) 

tiempo <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 
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Tratam <- rep(1:3,  each = 4) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  " 

Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3,  4,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3")) 

mean(tiempo, na.rm=TRUE) 

tapply(tiempo, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(tiempo ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(tiempo ~ Tratam) 

g.lm <- lm(tiempo ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(tiempo ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

Trat1 <- c(26, 30) 
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Trat2 <- c(24, 24) 

Trat3 <- c(35,30) 

tiempo <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 2) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  " 

Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3,  2,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3")) 

mean(tiempo, na.rm=TRUE) 

tapply(tiempo, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(tiempo ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(tiempo ~ Tratam) 

g.lm <- lm(tiempo ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(tiempo ~ Tratam) 
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summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Trat1 <- c(26, 26, 30) 

Trat2 <- c(24, 24, 24) 

Trat3 <- c(28,35,30) 

Trat4 <- c(24, 26, 28) 

tiempo <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

Tratam <- rep(1:4,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  " 

Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

Tratam <- gl(4,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  " Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(tiempo, na.rm=TRUE) 

tapply(tiempo, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(tiempo ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 
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plot(tiempo ~ Tratam) 

g.lm <- lm(tiempo ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(tiempo ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Trat1 <- c(26, 26, 30) 

Trat2 <- c(24, 24, 24) 

Trat3 <- c(28,35,30) 

Trat4 <- c(24, 26, 28) 

Trat5 <- c(24, 23, 33) 

tiempo <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  " 

Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5, 3, labels = c("Tratamiento 1",  " Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 
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mean(tiempo, na.rm=TRUE) 

tapply(tiempo, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(tiempo ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(tiempo ~ Tratam) 

g.lm <- lm(tiempo ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(tiempo ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Trat1 <- c(26, 26, 30) 

Trat2 <- c(24, 24, 24) 

tiempo <- c(Trat1, Trat2) 

Tratam <- rep(1:2,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  " 

Tratamiento 2")) 
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Tratam <- gl(2,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2")) 

mean(tiempo, na.rm=TRUE) 

tapply(tiempo, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(tiempo ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(tiempo ~ Tratam) 

g.lm <- lm(tiempo ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(tiempo ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

2.2 Número de Racimos (NRT) 

a) Variación 1 

Trat1 <- c(6, 4, 3) 

Trat2 <- c(5, 5, 6) 

Trat3 <- c(3, 3, 4) 
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racimos <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3")) 

mean(racimos, na.rm=TRUE) 

tapply(racimos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(racimos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(racimos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(racimos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(racimos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 
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b) Variación 2 

Trat1 <- c(6, 4, 3, 3) 

Trat2 <- c(5, 5, 6, 5) 

Trat3 <- c(3, 3, 4, 5) 

racimos <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 4) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3,  4,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3")) 

mean(racimos, na.rm=TRUE) 

tapply(racimos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(racimos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(racimos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(racimos ~ Tratam) 
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anova(g.lm) 

lm(racimos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

Trat1 <- c(6, 4) 

Trat2 <- c(5, 5) 

Trat3 <- c(3, 4) 

racimos <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 2) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3,  2,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3")) 

mean(racimos, na.rm=TRUE) 

tapply(racimos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(racimos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(racimos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(racimos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(racimos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Trat1 <- c(6, 4, 3) 

Trat2 <- c(5, 5, 6) 

Trat3 <- c(3, 3, 4) 

Trat4 <- c(3, 3, 4) 

racimos <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

Tratam <- rep(1:4,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

Tratam <- gl(4,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 
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mean(racimos, na.rm=TRUE) 

tapply(racimos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(racimos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(racimos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(racimos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(racimos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Trat1 <- c(6, 4, 3) 

Trat2 <- c(5, 5, 6) 

Trat3 <- c(3, 3, 4) 

Trat4 <- c(3, 3, 4) 

Trat5 <- c(3, 5, 6) 

racimos <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 
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Tratam <- rep(1:5,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 

5")) 

mean(racimos, na.rm=TRUE) 

tapply(racimos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(racimos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(racimos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(racimos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(racimos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 
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f) Variación 6 

Trat1 <- c(6, 4, 3) 

Trat2 <- c(5, 5, 6) 

racimos <- c(Trat1, Trat2) 

Tratam <- rep(1:2,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2")) 

Tratam <- gl(2,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2")) 

mean(racimos, na.rm=TRUE) 

tapply(racimos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(racimos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(racimos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(racimos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 



92 

 

lm(racimos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

2.3 Número de Carpóforos por Racimo o Penca (NCR/P) 

a) Variación 1 

Trat1 <- c(12, 13, 12) 

Trat2 <- c(7, 8, 8) 

Trat3 <- c(7, 9, 6) 

carpoforos <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3")) 

mean(carpoforos, na.rm=TRUE) 

tapply(carpoforos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(carpoforos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(carpoforos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(carpoforos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(carpoforos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

install.packages("agricolae") 

library(agricolae) 

model <- aov(carpoforos ~ Tratam) 

LSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

LSD.test(model, "Tratam", group=T, p.adj="bon", 

console=TRUE) 

duncan.test(model, "Tratam", console=TRUE) 

SNK.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 

REGW.test(model, "Tratam", group=TRUE, console=TRUE) 

outHSD <- HSD.test(model, "Tratam", console=TRUE) 
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outWaller <- waller.test(model, "Tratam", group= TRUE, 

console=TRUE) 

b) Variación 2 

Trat1 <- c(12, 13, 12, 11) 

Trat2 <- c(7, 8, 8, 9) 

Trat3 <- c(7, 9, 6, 8) 

carpoforos <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 4) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3,  4,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3")) 

mean(carpoforos, na.rm=TRUE) 

tapply(carpoforos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(carpoforos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(carpoforos ~ Tratam) 
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g.lm <- lm(carpoforos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(carpoforos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

Trat1 <- c(12, 13) 

Trat2 <- c(7, 8) 

Trat3 <- c(7, 9) 

carpoforos <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 2) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3,  2,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3")) 

mean(carpoforos, na.rm=TRUE) 

tapply(carpoforos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(carpoforos ~ Tratam) 
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model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(carpoforos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(carpoforos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(carpoforos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Trat1 <- c(12, 13, 12) 

Trat2 <- c(7, 8, 8) 

Trat3 <- c(7, 9, 6) 

Trat4 <- c(7, 9, 12) 

carpoforos <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

Tratam <- rep(1:4,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 
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Tratam <- gl(4,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(carpoforos, na.rm=TRUE) 

tapply(carpoforos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(carpoforos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(carpoforos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(carpoforos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(carpoforos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Trat1 <- c(12, 13, 12) 

Trat2 <- c(7, 8, 8) 

Trat3 <- c(7, 9, 6) 

Trat4 <- c(7, 9, 12) 
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Trat5 <- c(7, 8, 13) 

carpoforos <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 

5")) 

mean(carpoforos, na.rm=TRUE) 

tapply(carpoforos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(carpoforos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(carpoforos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(carpoforos ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(carpoforos ~ Tratam) 
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summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Trat1 <- c(12, 13, 12) 

Trat2 <- c(7, 9, 6) 

carpoforos <- c(Trat1, Trat2) 

Tratam <- rep(1:2,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2")) 

Tratam <- gl(2,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 

2")) 

mean(carpoforos, na.rm=TRUE) 

tapply(carpoforos, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(carpoforos ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(carpoforos ~ Tratam) 

g.lm <- lm(carpoforos ~ Tratam) 
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anova(g.lm) 

lm(carpoforos ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

2.4 Ancho de Racimos (AR) 

a) Variación 1 

Trat1 <- c(5.8, 4.7, 5.0) 

Trat2 <- c(6.0, 6.1, 6.2) 

Trat3 <- c(5.0, 4.3, 4.4) 

ancho <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(ancho, na.rm=TRUE) 

tapply(ancho, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(ancho ~ Tratam) 
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model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(ancho ~ Tratam) 

g.lm <- lm(ancho ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(ancho ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

Trat1 <- c(5.8, 4.7, 5.0, 5.5) 

Trat2 <- c(6.0, 6.1, 6.2, 6.0) 

Trat3 <- c(5.0, 4.3, 4.4, 4.8) 

ancho <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 4) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3, 4, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 



102 

 

mean(ancho, na.rm=TRUE) 

tapply(ancho, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(ancho ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(ancho ~ Tratam) 

g.lm <- lm(ancho ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(ancho ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

Trat1 <- c(5.8, 5.0) 

Trat2 <- c(6.0, 6.2) 

Trat3 <- c(5.0, 4.4) 

ancho <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 2) 
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Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam <- gl(3, 2, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(ancho, na.rm=TRUE) 

tapply(ancho, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(ancho ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(ancho ~ Tratam) 

g.lm <- lm(ancho ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(ancho ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Trat1 <- c(5.8, 4.7, 5.0) 

Trat2 <- c(6.0, 6.1, 6.2) 
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Trat3 <- c(5.0, 4.3, 4.4) 

Trat4 <- c(4.8, 5.0, 5.2) 

ancho <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

Tratam <- rep(1:4,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

Tratam <- gl(4, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(ancho, na.rm=TRUE) 

tapply(ancho, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(ancho ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(ancho ~ Tratam) 

g.lm <- lm(ancho ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(ancho ~ Tratam) 
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summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Trat1 <- c(5.8, 4.7, 5.0) 

Trat2 <- c(6.0, 6.1, 6.2) 

Trat3 <- c(5.0, 4.3, 4.4) 

Trat4 <- c(4.8, 50, 5.2) 

Trat5 <- c(4.5, 5.2, 5.3) 

ancho <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(ancho, na.rm=TRUE) 

tapply(ancho, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(ancho ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(ancho ~ Tratam) 

g.lm <- lm(ancho ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(ancho ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Trat1 <- c(6.0, 6.1, 6.2) 

Trat2 <- c(5.0, 4.3, 4.4) 

ancho <- c(Trat1, Trat2) 

Tratam <- rep(1:2,  each = 3)  

Tratam <- factor(Tratam,  labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2")) 

Tratam <- gl(3, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2")) 

mean(ancho, na.rm=TRUE) 

tapply(ancho, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(ancho ~ Tratam) 
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model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(ancho ~ Tratam) 

g.lm <- lm(ancho ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(ancho ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

2.5 Longitud de Racimos (LR) 

a) Variación 1 

Trat1 <- c(5.3, 5.0, 5.1) 

Trat2 <- c(5.2, 5.4, 5.7) 

Trat3 <- c(5.2, 4.5, 4.7) 

longitud <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 
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Tratam<-gl(3,  3,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(longitud, na.rm=TRUE) 

tapply(longitud, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(longitud ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(longitud ~ Tratam) 

g.lm <- lm(longitud ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(longitud ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

Trat1 <- c(5.3, 5.0, 5.1, 5.2) 

Trat2 <- c(5.2, 5.4, 5.7, 5.5) 

Trat3 <- c(5.2, 4.5, 4.7, 5.0) 

longitud <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 
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Tratam <- rep(1:3,  each = 4) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam<-gl(3,  4,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(longitud, na.rm=TRUE) 

tapply(longitud, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(longitud ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(longitud ~ Tratam) 

g.lm <- lm(longitud ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(longitud ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

Trat1 <- c(5.3, 5.0) 
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Trat2 <- c(5.2, 5.4) 

Trat3 <- c(5.2, 4.5) 

longitud <- c(Trat1, Trat2, Trat3) 

Tratam <- rep(1:3,  each = 2) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3")) 

Tratam<-gl(3,  2,  labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(longitud, na.rm=TRUE) 

tapply(longitud, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(longitud ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(longitud ~ Tratam) 

g.lm <- lm(longitud ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(longitud ~ Tratam) 
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summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Trat1 <- c(5.3, 5.0, 5.1) 

Trat2 <- c(5.2, 5.4, 5.7) 

Trat3 <- c(5.2, 4.5, 4.7) 

Trat4 <- c(5.2, 5.3, 5.4) 

longitud <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4) 

Tratam <- rep(1:4,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

Tratam <- gl(3, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(longitud, na.rm=TRUE) 

tapply(longitud, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(longitud ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 
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plot(longitud ~ Tratam) 

g.lm <- lm(longitud ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(longitud ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Trat1 <- c(5.3, 5.0, 5.1) 

Trat2 <- c(5.2, 5.4, 5.7) 

Trat3 <- c(5.2, 4.5, 4.7) 

Trat4 <- c(5.2, 5.3, 5.4) 

Trat5 <- c(5.1, 5.2, 5.7) 

longitud <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

Tratam <- rep(1:5,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam, labels = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2",  "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

Tratam <- gl(5, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 



113 

 

mean(longitud, na.rm=TRUE) 

tapply(longitud, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(longitud ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(longitud ~ Tratam) 

g.lm <- lm(longitud ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(longitud ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Trat1 <- c(5.3, 5.0, 5.1) 

Trat2 <- c(5.2, 5.4, 5.7) 

longitud <- c(Trat1, Trat2) 

Tratam <- rep(1:2,  each = 3) 

Tratam <- factor(Tratam,  labels  = c("Tratamiento 1",  

"Tratamiento 2")) 
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Tratam<-gl(2, 3, labels  = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2")) 

mean(longitud, na.rm=TRUE) 

tapply(longitud, Tratam,  summary) 

p.aov <- aov(longitud ~ Tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(longitud ~ Tratam) 

g.lm <- lm(longitud ~ Tratam) 

anova(g.lm) 

lm(longitud ~ Tratam) 

summary(g.lm) 

2.6 Peso del Hongo Fresco (PHF) 

a) Variación 1 

trat1 <- c(270, 210, 360) 

trat2 <- c(480, 420, 580) 

trat3 <- c(280, 330, 360) 

pshf <- c(trat1, trat2, trat3) 
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trata <- rep(1:3, each=3) 

trata <- factor(pshf,  labels=c("tratam1", "tratam2", "tratam3")) 

trata <- gl(3, 3, labels = c("tratam1", "tratam2", "tratam3")) 

mean(pshf, na.rm=TRUE) 

tapply(pshf, trata,  summary) 

p.aov <- aov(pshf ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pshf ~ trata) 

g.lm <- lm(pshf ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(pshf ~ trata) 

summary(g.lm) 

library(agricolae) 

model <- aov(pshf ~ trata) 

LSD.test(model, "trata", console=TRUE) 

LSD.test(model, "trata", group=T, p.adj="bon", console=TRUE) 
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duncan.test(model, "trata", console=TRUE) 

SNK.test(model, "trata", group=TRUE, console=TRUE) 

REGW.test(model, "trata", group=FALSE, console=TRUE) 

outHSD <- HSD.test(model, "trata", console=TRUE) 

outWaller <- waller.test(model, "trata", group=TRUE, 

console=TRUE) 

scheffe.test(model, "trata", group=TRUE, console=TRUE)  

b) Variación 2 

trat1 <- c(270, 210, 360, 250) 

trat2 <- c(480, 420, 580, 530) 

trat3 <- c(280, 330, 360, 300) 

pshf <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3, each = 4) 

trata <- factor(pshf,  labels=c("tratam1", "tratam2", "tratam3")) 

trata <- gl(3, 4, labels = c("tratam1", "tratam2", "tratam3")) 

mean(pshf, na.rm=TRUE) 

tapply(pshf, trata,  summary) 
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p.aov <- aov(pshf ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pshf ~ trata) 

g.lm <- lm(pshf ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(pshf ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

trat1 <- c(270, 360) 

trat2 <- c(480, 580) 

trat3 <- c(330, 360) 

pshf <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3, each = 2) 

trata <- factor(pshf,  labels=c("tratam1", "tratam2", "tratam3")) 

trata <- gl(3, 2, labels = c("tratam1", "tratam2", "tratam3")) 

mean(pshf, na.rm=TRUE) 
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tapply(pshf, trata,  summary) 

p.aov <- aov(pshf ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pshf ~ trata) 

g.lm <- lm(pshf ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(pshf ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

trat1 <- c(270, 210,360) 

trat2 <- c(480, 420, 580) 

trat3 <- c(280, 330, 360) 

trat4 <- c(270, 290, 360) 

pshf <- c(trat1, trat2, trat3, trat4) 

trata <- rep(1:4, each = 3) 
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trata <- factor(pshf, labels=c("tratam1", "tratam2", "tratam3", 

"tratam4")) 

trata <- gl(4, 3, labels=c("tratam1", "tratam2", "tratam3", 

"tratam4")) 

mean(pshf, na.rm=TRUE) 

tapply(pshf, trata,  summary) 

p.aov <- aov(pshf ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pshf ~ trata) 

g.lm <- lm(pshf ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(pshf ~ trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

trat1 <- c(270, 210,360) 

trat2 <- c(480, 420, 580) 
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trat3 <- c(280, 330, 360) 

trat4 <- c(270, 290, 350) 

trat5 <- c(270, 250, 330) 

pshf <- c(trat1, trat2, trat3, trat4, trat5) 

trata <- rep(1:5, each = 3) 

trata <- factor(pshf, labels=c("tratam1", "tratam2", "tratam3", 

"tratam4", "tratam5")) 

trata <- gl(5, 3, labels=c("tratam1", "tratam2", "tratam3", 

"tratam4", "tratam5")) 

mean(pshf, na.rm=TRUE) 

tapply(pshf, trata,  summary) 

p.aov <- aov(pshf ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pshf ~ trata) 

g.lm <- lm(pshf ~ trata) 

anova(g.lm) 
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lm(pshf ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

trat1 <- c(270, 210, 360) 

trat2 <- c(480, 420, 580) 

pshf <- c(trat1, trat2) 

trata <- rep(1:2, each=3) 

trata <- factor(pshf,  labels=c("tratam1", "tratam2")) 

trata <- gl(2, 3, labels = c("tratam1", "tratam2")) 

mean(pshf, na.rm=TRUE) 

tapply(pshf, trata,  summary) 

p.aov <- aov(pshf ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pshf ~ trata) 

g.lm <- lm(pshf ~ trata) 

anova(g.lm)  
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lm(pshf ~ trata) 

summary(g.lm) 

2.7 Contenido de Proteína (CP) 

a) Variación 1 

trat1 <- c(0.95, 1.17, 1.45) 

trat2 <- c(1.74, 0.994, 0.886) 

trat3 <- c(1.11, 1.56, 1.12) 

cont.prot <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3,  each = 3) 

trata <- factor(cont.prot,  labels = c("Tratamiento 1", 

"Tratamiento 2", "Tratamiento 3")) 

trata <- gl(3, 3, labels = c("Tratamiento 1", "Tratamiento 2", 

"Tratamiento 3")) 

mean(cont.prot, na.rm=TRUE) 

tapply(cont.prot, trata,  summary) 

p.aov <- aov(cont.prot ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(cont.prot ~ trata) 

g.lm <- lm(cont.prot ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(cont.prot ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

trat1 <- c(0.95, 1.17, 1.45, 1.20) 

trat2 <- c(1.74, 0.994, 0.886, 0.8587) 

trat3 <- c(1.11, 1.56, 1.12, 1.35) 

cont.prot <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3,  each = 4) 

trata <- factor(cont.prot,  labels = c("Tratamiento 1", 

"Tratamiento 2", "Tratamiento 3")) 

trata <- gl(3, 4, labels = c("Tratamiento 1", "Tratamiento 2", 

"Tratamiento 3")) 

mean(cont.prot, na.rm=TRUE) 
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tapply(cont.prot, trata,  summary) 

p.aov <- aov(cont.prot ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(cont.prot ~ trata) 

g.lm <- lm(cont.prot ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(cont.prot ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

trat1 <- c(1.17, 1.45) 

trat2 <- c(1.74, 0.994) 

trat3 <- c(1.56, 1.12) 

cont.prot <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3,  each = 2) 

trata <- factor(cont.prot,  labels = c("Tratamiento 1", 

"Tratamiento 2", "Tratamiento 3")) 
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trata <- gl(3, 2, labels = c("Tratamiento 1", "Tratamiento 2", 

"Tratamiento 3")) 

mean(cont.prot, na.rm=TRUE) 

tapply(cont.prot, trata,  summary) 

p.aov <- aov(cont.prot ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(cont.prot ~ trata) 

g.lm <- lm(cont.prot ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(cont.prot ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

trat1 <- c(0.95, 1.17, 1.45) 

trat2 <- c(1.74, 0.994, 0.886) 

trat3 <- c(1.11, 1.56, 1.12) 

trat4 <- c(0.95, 1.11, 1.62) 
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cont.prot <- c(trat1, trat2, trat3, trat4) 

trata <- rep(1:4,  each = 3) 

trata <- factor(cont.prot,  labels = c("Tratamiento 1", 

"Tratamiento 2", "Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

trata <- gl(4, 3, labels = c("Tratamiento 1", "Tratamiento 2", 

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(cont.prot, na.rm=TRUE) 

tapply(cont.prot, trata,  summary) 

p.aov <- aov(cont.prot ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(cont.prot ~ trata) 

g.lm <- lm(cont.prot ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(cont.prot ~ trata) 

summary(g.lm) 
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e) Variación 5 

trat1 <- c(0.95, 1.17, 1.45) 

trat2 <- c(1.74, 0.994, 0.886) 

trat3 <- c(1.11, 1.56, 1.12) 

trat4 <- c(0.95, 1.11, 1.62) 

trat5 <- c(0.98, 1.21, 1.32) 

cont.prot <- c(trat1, trat2, trat3, trat4, trat5) 

trata <- rep(1:5,  each = 3) 

trata <- factor(cont.prot,  labels = c("Tratamiento 1", 

"Tratamiento 2", "Tratamiento 3", "Tratamiento 4", 

"Tratamiento 5")) 

trata <- gl(5, 3, labels = c("Tratamiento 1", "Tratamiento 2", 

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(cont.prot, na.rm=TRUE) 

tapply(cont.prot, trata,  summary) 

p.aov <- aov(cont.prot ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 
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plot(cont.prot ~ trata) 

g.lm <- lm(cont.prot ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(cont.prot ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Trat1 <- c(1.74, 0.994, 0.886) 

Trat2 <- c(1.11, 1.56, 1.12) 

cont.prot <- c(trat2, trat3) 

trata <- rep(1:2,  each = 3) 

trata <- factor(cont.prot,  labels = c("Tratamiento 1", 

"Tratamiento 2")) 

trata <- gl(2, 3, labels = c("Tratamiento 1", "Tratamiento 2")) 

mean(cont.prot, na.rm=TRUE) 

tapply(cont.prot, trata,  summary) 

p.aov <- aov(cont.prot ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(cont.prot ~ trata) 

g.lm <- lm(cont.prot ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(cont.prot ~ trata) 

summary(g.lm) 

2.8 Eficiencia Biológica (EB) 

a) Variación 1 

trat1 <- c(55, 43, 73) 

trat2 <- c(100.41, 121.33, 66.94) 

trat3 <- c(63, 75.34, 82.19) 

eb <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3,  each = 3) 

trata <- factor(eb,  labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

trata <- gl(3, 3, labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 
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mean(eb, na.rm=TRUE) 

tapply(eb, trata,  summary) 

p.aov <- aov(eb ~ trata) 

model.tables(eb,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(eb ~ trata) 

g.lm <- lm(eb ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(eb ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

trat1 <- c(22.50, 19.09, 34.28, 20.05) 

trat2 <- c(47.50, 51.21, 57.42, 50.26) 

trat3 <- c(27.72, 20.62, 27.69, 23.56) 

eb <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3,  each = 4) 
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trata <- factor(eb, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

trata <- gl(3, 4, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(eb, na.rm=TRUE) 

tapply(eb, trata,  summary) 

p.aov <- aov(eb ~ trata) 

model.tables(eb,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(eb ~ trata) 

g.lm <- lm(eb ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(eb ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

trat1 <- c(22.50, 34.28) 

trat2 <- c(51.21, 57.42) 
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trat3 <- c(27.72, 27.69) 

eb <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3,  each = 2) 

trata <- factor(eb,  labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

trata <- gl(3, 2, labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(eb, na.rm=TRUE) 

tapply(eb, trata,  summary) 

p.aov <- aov(eb ~ trata) 

model.tables(eb,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(eb ~ trata) 

g.lm <- lm(eb ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(eb ~ trata) 

summary(g.lm) 
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d) Variación 4 

trat1 <- c(22.50, 19.09, 34.28) 

trat2 <- c(47.50, 51.21, 57.42) 

trat3 <- c(27.72, 20.62, 27.69) 

trat4 <- c(22.72, 24.62, 25.43) 

eb <- c(trat1, trat2, trat3, trat4) 

trata <- rep(1:4,  each = 3) 

trata <- factor(eb, labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

trata <- gl(4, 3, labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(eb, na.rm=TRUE) 

tapply(eb, trata,  summary) 

p.aov <- aov(eb ~ trata) 

model.tables(eb,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(eb ~ trata) 
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g.lm <- lm(eb ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(eb ~ trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

trat1 <- c(22.50, 19.09, 34.28) 

trat2 <- c(47.50, 51.21, 57.42) 

trat3 <- c(27.72, 20.62, 27.69) 

trat4 <- c(22.72, 24.62, 25.43) 

trat5 <- c(24.52, 23.42, 25.41) 

eb <- c(trat1, trat2, trat3, trat4, trat5) 

trata <- rep(1:5,  each = 3) 

trata <- factor(eb, labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

trata <- gl(5, 3, labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(eb, na.rm=TRUE) 
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tapply(eb, trata,  summary) 

p.aov <- aov(eb ~ trata) 

model.tables(eb,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(eb ~ trata) 

g.lm <- lm(eb ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(eb ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

trat1 <- c(22.50, 19.09, 34.28) 

trat2 <- c(47.50, 51.21, 57.42) 

eb <- c(trat1, trat2) 

trata <- rep(1:2,  each = 3) 

trata <- factor(eb,  labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2")) 

trata <- gl(2, 3, labels=c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2")) 

mean(eb, na.rm=TRUE) 
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tapply(eb, trata,  summary) 

p.aov <- aov(eb ~ trata) 

model.tables(eb,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(eb ~ trata) 

g.lm <- lm(eb ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(eb ~ trata) 

summary(g.lm) 

2.9 Tasa de Producción (TP) 

a) Variación 1 

trat1 <- c(0.68, 0.58, 0.93) 

trat2 <- c(1.53, 1.63, 1.85) 

trat3 <- c(0.65, 0.49, 0.75) 

tp <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3,  each = 3) 
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trata <- factor(tp, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

trata <- gl(3, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(tp, na.rm=TRUE) 

tapply(tp, trata,  summary) 

p.aov <- aov(tp ~ trata) 

model.tables(tp,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(tp ~ trata) 

g.lm <- lm(tp ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(tp ~ trata) 

summary(g.lm) 

library(agricolae) 

model <- aov(tp ~ trata) 

LSD.test(model, "trata", console=TRUE) 
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LSD.test(model, "trata", group=T, p.adj="bon", console=TRUE) 

duncan.test(model, "trata", console=TRUE) 

SNK.test(model, "trata", group=TRUE, console=TRUE) 

REGW.test(model, "trata", group=FALSE, console=TRUE) 

outHSD <- HSD.test(model, "trata", console=TRUE) 

outWaller <- waller.test(model, "trata", group=TRUE, 

console=TRUE) 

scheffe.test(model, "trata", group=TRUE, console=TRUE)  

b) Variación 2 

trat1 <- c(0.68, 0.58, 0.93, 0.75) 

trat2 <- c(1.53, 1.63, 1.85, 1.70) 

trat3 <- c(0.65, 0.49, 0.75, 0.58) 

tp <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:3,  each = 4) 

trata <- factor(tp, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

trata <- gl(3, 4, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 
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mean(tp, na.rm=TRUE) 

tapply(tp, trata,  summary) 

p.aov <- aov(tp ~ trata) 

model.tables(tp,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(tp ~ trata) 

g.lm <- lm(tp ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(tp ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

trat1 <- c(0.68, 0.58) 

trat2 <- c(1.63, 1.85) 

trat3 <- c(0.65, 0.75) 

tp <- c(trat1, trat2, trat3) 

trata <- rep(1:2,  each = 3) 
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trata <- factor(tp, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

trata <- gl(2, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3")) 

mean(tp, na.rm=TRUE) 

tapply(tp, trata,  summary) 

p.aov <- aov(tp ~ trata) 

model.tables(tp,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(tp ~ trata) 

g.lm <- lm(tp ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(tp ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

trat1 <- c(0.68, 0.58, 0.93) 

trat2 <- c(1.53, 1.63, 1.85) 
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trat3 <- c(0.65, 0.49, 0.75) 

trat4 <- c(0.43, 0.59, 0.69) 

tp <- c(trat1, trat2, trat3, trat4) 

trata <- rep(1:4,  each = 3) 

trata <- factor(tp, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

trata <- gl(4, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4")) 

mean(tp, na.rm=TRUE) 

tapply(tp, trata,  summary) 

p.aov <- aov(tp ~ trata) 

model.tables(tp,  type = "mean")  

summary(p.aov) 

plot(tp ~ trata) 

g.lm <- lm(tp ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(tp ~ trata) 
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summary(g.lm) 

e) Variación 5 

trat1 <- c(0.68, 0.58, 0.93) 

trat2 <- c(1.53, 1.63, 1.85) 

trat3 <- c(0.65, 0.49, 0.75) 

trat4 <- c(0.43, 0.59, 0.69) 

trat5 <- c(0.43, 0.53, 1.69) 

tp <- c(trat1, trat2, trat3, trat4, trat5) 

trata <- rep(1:5,  each = 3) 

trata <- factor(tp, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

trata <- gl(5, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2",  

"Tratamiento 3", "Tratamiento 4", "Tratamiento 5")) 

mean(tp, na.rm=TRUE) 

tapply(tp, trata,  summary) 

p.aov <- aov(tp ~ trata) 

model.tables(tp,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(tp ~ trata) 

g.lm <- lm(tp ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(tp ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

trat1 <- c(0.68, 0.58, 0.93) 

trat2 <- c(1.53, 1.63, 1.85) 

tp <- c(trat1, trat2) 

trata <- rep(1:2,  each = 3) 

trata <- factor(tp, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2")) 

trata <- gl(3, 3, labels = c("Tratamiento 1",  "Tratamiento 2")) 

mean(tp, na.rm=TRUE) 

tapply(tp, trata,  summary) 

p.aov <- aov(tp ~ trata) 

model.tables(tp,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(tp ~ trata) 

g.lm <- lm(tp ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(tp ~ trata) 

summary(g.lm) 
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CAPÍTULO III 

3 TRATAMIENTOS CON REPETICIÓN: FUNDAMENTOS 

Y LABORATORIO 

3.1 Aplicación de laboratorio 

En un ensayo se aplicaron 5 tratamientos con cuatro repeticiones por 

tratamiento. Los rendimientos se presentan enseguida: 

a) Variación 1   

Trat1 <- c(45, 48, 52, 69) 

Trat2 <- c(36,41,43,49) 

Trat3 <- c(49, 48, 56, 59) 

Trat4 <- c(37, 28, 27, 26) 

Trat5 <- c(24, 26, 38, 34) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

trata <- rep(1:5,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels=c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 3", 

"tratam 4", "tratam 5")) 

trata <- gl(5,4, labels= c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 3", 

"tratam 4", "tratam 5")) 
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mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2   

Trat1 <- c(45, 48, 52, 69, 50) 

Trat2 <- c(36, 41, 43, 49, 44) 

Trat3 <- c(49, 48, 56, 59, 53) 

Trat4 <- c(37, 28, 27, 26, 35) 

Trat5 <- c(24, 26, 38, 34, 32) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 
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trata <- rep(1:5,  each = 5) 

trata <- factor(trata, labels=c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 3", 

"tratam 4", "tratam 5")) 

trata <- gl(5, 5, labels= c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 3", 

"tratam 4", "tratam 5")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3   

Trat1 <- c(45, 48, 52, 69) 
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Trat2 <- c(36, 43, 49) 

Trat3 <- c(49, 56, 59) 

Trat4 <- c(37, 28, 27) 

Trat5 <- c(26, 38, 34) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5) 

trata <- rep(1:5,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels=c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 3", 

"tratam 4", "tratam 5")) 

trata <- gl(5, 3, labels= c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 3", 

"tratam 4", "tratam 5")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 
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anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4   

Trat1 <- c(45, 48, 52, 69) 

Trat2 <- c(36,41,43,49) 

Trat3 <- c(49, 48, 56, 59) 

Trat4 <- c(37, 28, 27, 26) 

Trat5 <- c(24, 26, 38, 34) 

Trat6 <- c(45, 50, 52, 65) 

rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5, Trat6) 

trata <- rep(1:6,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 

3", "tratam 4", "tratam 5", "tratam 6")) 

trata <- gl(6, 4, labels = c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 3", 

"tratam 4", "tratam 5", "tratam 6")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 
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tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Trat1 <- c(45, 48, 52, 69) 

Trat2 <- c(36, 41, 43, 49) 

Trat3 <- c(49, 48, 56, 59) 

Trat4 <- c(37, 28, 27, 26) 

Trat5 <- c(24, 26, 38, 34) 

Trat6 <- c(45, 50, 52, 65) 

Trat7 <- c(35, 45, 55, 67) 
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rendimiento <- c(Trat1, Trat2, Trat3, Trat4, Trat5, Trat6, Trat7) 

trata <- rep(1:7,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 

3", "tratam 4", "tratam 5", "tratam 6", "tratam 7")) 

trata <- gl(7, 4, labels = c("tratam 1",  "tratam 2",  "tratam 3", 

"tratam 4", "tratam 5", "tratam 6", "tratam 7")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 
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3.1.1 Los rendimientos de materia seca en Kg. se presentan 

a) Variación 1   

tratA <- c(101, 93, 96, 99, 95, 94, 90) 

tratB <- c(92, 90, 96, 95, 94, 97, 90) 

tratC <- c(83, 88, 82, 85, 88, 95, 94) 

tratD <- c(72, 73, 75, 78, 80, 85, 84) 

tratE <- c(77, 75, 76, 80, 95, 94, 98) 

tratF <- c(79, 80, 95, 96, 94, 97, 89) 

tratG <- c(91, 92, 95, 88, 89, 90, 95) 

rendimiento <- c(tratA, tratB, tratC, tratD, tratE, tratF, tratG) 

trata <- rep(1:7,  each = 7) 

trata <- factor(trata, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G")) 

trata <- gl(7, 7, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 
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tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2   

tratA <- c(101, 93, 96, 99, 95, 94, 90, 94) 

tratB <- c(92, 90, 96, 95, 94, 97, 90, 93) 

tratC <- c(83, 88, 82, 85, 88, 95, 94, 90) 

tratD <- c(72, 73, 75, 78, 80, 85, 84, 75) 

tratE <- c(77, 75, 76, 80, 95, 94, 98, 93) 

tratF <- c(79, 80, 95, 96, 94, 97, 89, 78) 

tratG <- c(91, 92, 95, 88, 89, 90, 95, 83) 
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rendimiento <- c(tratA, tratB, tratC, tratD, tratE, tratF, tratG) 

trata <- rep(1:7,  each = 8) 

trata <- factor(trata, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G")) 

trata <- gl(7, 8, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 
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c) Variación 3 

tratA <- c(101, 93, 96, 99, 95, 94) 

tratB <- c(92, 90, 96, 95, 94, 90) 

tratC <- c(83, 88, 82, 85, 95, 94) 

tratD <- c(72, 73, 75, 80, 85, 84) 

tratE <- c(77, 75, 80, 95, 94, 98) 

tratF <- c(80, 95, 96, 94, 97, 89) 

tratG <- c(91, 92, 95, 89, 90, 95) 

rendimiento <- c(tratA, tratB, tratC, tratD, tratE, tratF, tratG) 

trata <- rep(1:7,  each = 6) 

trata <- factor(trata, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G")) 

trata <- gl(7, 6, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, trata,  summary) 
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p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

tratA <- c(101, 93, 96, 99, 95, 94, 90) 

tratB <- c(92, 90, 96, 95, 94, 97, 90) 

tratC <- c(83, 88, 82, 85, 88, 95, 94) 

tratD <- c(72, 73, 75, 78, 80, 85, 84) 

tratE <- c(77, 75, 76, 80, 95, 94, 98) 

tratF <- c(79, 80, 95, 96, 94, 97, 89) 

tratG <- c(91, 92, 95, 88, 89, 90, 95) 

tratH <- c(82, 85, 88, 91, 96, 98, 100) 
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rendimiento <- c(tratA, tratB, tratC, tratD, tratE, tratF, tratG, 

tratH) 

trata <- rep(1:8,  each = 7) 

trata <- factor(trata, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G", "tratamiento H")) 

trata <- gl(8, 7, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G", "tratamiento H")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 
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summary(g.lm) 

e) Variación 5   

tratA <- c(101, 93, 96, 99, 95, 94, 90) 

tratB <- c(92, 90, 96, 95, 94, 97, 90) 

tratC <- c(83, 88, 82, 85, 88, 95, 94) 

tratD <- c(72, 73, 75, 78, 80, 85, 84) 

tratE <- c(77, 75, 76, 80, 95, 94, 98) 

tratF <- c(79, 80, 95, 96, 94, 97, 89) 

tratG <- c(91, 92, 95, 88, 89, 90, 95) 

tratH <- c(82, 85, 88, 91, 96, 98, 100) 

tratI <- c(83, 87, 98, 93, 90, 96, 99) 

rendimiento <- c(tratA, tratB, tratC, tratD, tratE, tratF, tratG, 

tratH, tratI) 

trata <- rep(1:9,  each = 7) 

trata <- factor(trata, labels = c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G", "tratamiento H", 

"tratamiento I")) 
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trata <- gl(9, 7, labels = c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F", "tratamiento G", "tratamiento H", 

"tratamiento I")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6   

tratA <- c(101, 93, 96, 99, 95, 94, 90) 

tratB <- c(92, 90, 96, 95, 94, 97, 90) 

tratC <- c(83, 88, 82, 85, 88, 95, 94) 
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tratD <- c(72, 73, 75, 78, 80, 85, 84) 

tratE <- c(77, 75, 76, 80, 95, 94, 98) 

tratF <- c(79, 80, 95, 96, 94, 97, 89) 

rendimiento <- c(tratA, tratB, tratC, tratD, tratE, tratF) 

trata <- rep(1:6,  each = 7) 

trata <- factor(trata, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F")) 

trata <- gl(6, 7, labels=c("tratamiento A", "tratamiento B", 

"tratamiento C", "tratamiento D", "tratamiento E", 

"tratamiento F")) 

mean(rendimiento, na.rm=TRUE) 

tapply(rendimiento, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendimiento ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendimiento ~ trata) 

g.lm<-lm(rendimiento ~ trata) 
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anova(g.lm) 

lm(rendimiento ~ trata) 

summary(g.lm) 

3.2 Aplicación: Variedades de trigo 

Se llevó a cabo un ensayo experimental con el propósito de evaluar cinco 

variedades de trigo harinero, correspondientes a los siguientes 

tratamientos: T1 = Cibambe; T2 = INIAP Cojitambo; T3 = INIAP 

Shalao; T4 = INIAP Mirador; y T5 = UEB Carnavalero. El lote de 

siembra presentó condiciones homogéneas, lo cual garantizó 

uniformidad en las unidades experimentales. El diseño contempló tres 

repeticiones, y la asignación de los tratamientos a las parcelas se efectuó 

mediante un procedimiento completamente al azar. Estimar: 

3.2.1 La variable que se midió fue la altura de plantas en cm 

a) Variación 1 

Cibambe <- c(138.5, 138.8, 137.1) 

Cojitambo <- c(113.1, 114.4, 113.8) 

Shalao <- c(110.2, 110.5, 111.8) 

Mirador <- c(115.6, 116.8, 116.9) 

Carnavalero <- c(99.2, 99.6, 101.7) 
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altura <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, Carnavalero) 

Trata <- rep(1:5,  each = 3) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero")) 

Trata <- gl(5, 3, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero")) 

mean(altura, na.rm=TRUE) 

tapply(altura, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(altura ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(altura ~ Trata) 

g.lm<-lm(altura ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(altura ~ Trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 
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Cibambe <- c(138.5, 138.8, 137.1, 136.8) 

Cojitambo <- c(113,1, 114.4, 113.8, 114.5) 

Shalao <- c(110.2, 110.5, 111.8, 110.9) 

Mirador <- c(115.6, 116.8, 116.9, 116.2) 

Carnavalero <- c(99.2, 99.6, 101.7, 100.05) 

altura <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, Carnavalero) 

Trata <- rep(1:5,  each = 4) 

Trata <- factor(Trata, labels=c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero")) 

Trata <- gl(5, 4, labels=c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero")) 

mean(altura, na.rm=TRUE) 

tapply(altura, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(altura ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(altura ~ Trata) 
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g.lm<-lm(altura ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(altura ~ Trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

Cibambe <- c(138.5, 138.8) 

Cojitambo <- c(114.4, 113.8) 

Shalao <- c(110.5, 111.8) 

Mirador <- c(116.8, 116.9) 

Carnavalero <- c(99.2, 99.6, 101.7) 

altura <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, Carnavalero) 

Trata <- rep(1:5,  each = 2) 

Trata <- factor(Trata, labels=c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero")) 

Trata <- gl(5, 2, labels=c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero")) 

mean(altura, na.rm=TRUE) 
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tapply(altura, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(altura ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(altura ~ Trata) 

g.lm<-lm(altura ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(altura ~ Trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Cibambe <- c(138.5, 138.8, 137.1) 

Cojitambo <- c(113,1, 114.4, 113.8) 

Shalao <- c(110.2, 110.5, 111.8) 

Mirador <- c(115.6, 116.8, 116.9) 

Carnavalero <- c(99.2, 99.6, 101.7) 

Rayon F89  <- c(99.8, 99.9, 100.7) 
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altura <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, Carnavalero, 

Rayon F89) 

Trata <- rep(1:6,  each = 3) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero", "Rayon F89")) 

Trata <- gl(6, 3, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero", "Rayon F89")) 

mean(altura, na.rm=TRUE) 

tapply(altura, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(altura ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(altura ~ Trata) 

g.lm<-lm(altura ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(altura ~ Trata) 

summary(g.lm) 
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e) Variación 5 

Cibambe <- c(138.5, 138.8, 137.1) 

Cojitambo <- c(113,1, 114.4, 113.8) 

Shalao <- c(110.2, 110.5, 111.8) 

Mirador <- c(115.6, 116.8, 116.9) 

Carnavalero <- c(99.2, 99.6, 101.7) 

Rayon F89 <- c(99.8, 99.9, 100.7) 

Kronstad F2004 <- c(99.8, 110.2, 114.4) 

altura <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, Carnavalero, 

Rayon F89, Kronstad F2004) 

Trata <- rep(1:6,  each = 3) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero", "Rayon F89", 

"Kronstad F2004")) 

Trata <- gl(6, 3, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero", "Rayon F89", "Kronstad 

F2004")) 

mean(altura, na.rm=TRUE) 
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tapply(altura, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(altura ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(altura ~ Trata) 

g.lm<-lm(altura ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(altura ~ Trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Cojitambo <- c(113,1, 114.4, 113.8) 

Shalao <- c(110.2, 110.5, 111.8) 

Mirador <- c(115.6, 116.8, 116.9) 

Carnavalero <- c(99.2, 99.6, 101.7) 

altura <- c(Cojitambo, Shalao, Mirador, Carnavalero) 

Trata <- rep(1:4,  each = 3) 
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Trata <- factor(Trata, labels = c("Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero")) 

Trata <- gl(4, 3, labels = c("Cojitambo", "Shalao", "Mirador", 

"Carnavalero")) 

mean(altura, na.rm=TRUE) 

tapply(altura, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(altura ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(altura ~ Trata) 

g.lm<-lm(altura ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(altura ~ Trata) 

summary(g.lm) 

3.2.2 La variable que se midió fue rendimiento de trigo en kg/parcela 

a) Variación 1 

Cibambe <- c(5.7, 5.9, 5.9) 
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Cojitambo <- c(8.9, 8.8, 8.8) 

Shalao <- c(8.9, 9.9, 9.9) 

Mirador <- c(10.9, 10.9, 10.9) 

Carnavalero <- c(16.9, 16.9, 16.9) 

rendtrigo <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, 

Carnavalero) 

tratam <- rep(1:5,  each = 3) 

tratam <- factor(tratam, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero")) 

trata <- gl(5, 3, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero")) 

mean(rendtrigo, na.rm=TRUE) 

tapply(rendtrigo, tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendtrigo ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendtrigo ~ tratam) 

g.lm<-lm(rendtrigo ~ tratam) 
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anova(g.lm) 

lm(rendtrigo ~ tratam) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

Cibambe <- c(5.7, 5.9, 5.9, 5.8) 

Cojitambo <- c(8.9, 8.8, 8.8, 9.0) 

Shalao <- c(8.9, 9.9, 9.9, 9.2) 

Mirador <- c(10.9, 10.9, 10.9, 10.92) 

Carnavalero <- c(16.9, 16.9, 16.9, 17.0) 

rendtrigo <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, 

Carnavalero) 

tratam <- rep(1:5,  each = 4) 

tratam <- factor(tratam, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero")) 

trata <- gl(5, 4, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero")) 

mean(rendtrigo, na.rm=TRUE) 

tapply(rendtrigo, tratam,  summary) 
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p.aov<-aov(rendtrigo ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendtrigo ~ tratam) 

g.lm<-lm(rendtrigo ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendtrigo ~ tratam) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

Cibambe <- c(5.7, 5.9) 

Cojitambo <- c(8.9, 8.8) 

Shalao <- c(9.9, 9.9) 

Mirador <- c(10.9, 10.9) 

Carnavalero <- c(16.9, 16.9) 

rendtrigo <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, 

Carnavalero) 

tratam <- rep(1:5,  each = 2) 
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tratam <- factor(tratam, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero")) 

trata <- gl(5, 2, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero")) 

mean(rendtrigo, na.rm=TRUE) 

tapply(rendtrigo, tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendtrigo ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendtrigo ~ tratam) 

g.lm<-lm(rendtrigo ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendtrigo ~ tratam) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

Cibambe <- c(5.7, 5.9, 5.9) 

Cojitambo <- c(8.9, 8.8, 8.8) 
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Shalao <- c(8.9, 9.9, 9.9) 

Mirador <- c(10.9, 10.9, 10.9) 

Carnavalero <- c(16.9, 16.9, 16.9) 

Rayon F89 <- c(5.8, 5.9, 6.2) 

rendtrigo <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, 

Carnavalero, Rayon F89) 

tratam <- rep(1:6,  each = 3) 

tratam <- factor(tratam, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero", "Rayon F89")) 

trata <- gl(6, 3, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero", "Rayon F89")) 

mean(rendtrigo, na.rm=TRUE) 

tapply(rendtrigo, tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendtrigo ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendtrigo ~ tratam) 

g.lm<-lm(rendtrigo ~ tratam) 
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anova(g.lm) 

lm(rendtrigo ~ tratam) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

Cibambe <- c(5.7, 5.9, 5.9) 

Cojitambo <- c(8.9, 8.8, 8.8) 

Shalao <- c(8.9, 9.9, 9.9) 

Mirador <- c(10.9, 10.9, 10.9) 

Carnavalero <- c(16.9, 16.9, 16.9) 

Rayon F89 <- c(5.8, 5.9, 6.2) 

Kronstad F2004 <- c(8.6. 8.9, 9.5) 

rendtrigo <- c(Cibambe, Cojitambo, Shalao, Mirador, 

Carnavalero, Rayon F89, Kronstad F2004) 

tratam <- rep(1:7,  each = 3) 

tratam <- factor(tratam, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", 

"Shalao", "Mirador", "Carnavalero", "Rayon F89", 

"Kronstad F2004")) 
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trata <- gl(7, 3, labels = c("Cibambe", "Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero", "Rayon F89", "Kronstad 

F2004")) 

mean(rendtrigo, na.rm=TRUE) 

tapply(rendtrigo, tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendtrigo ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendtrigo ~ tratam) 

g.lm<-lm(rendtrigo ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendtrigo ~ tratam) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

Cojitambo <- c(8.9, 8.8, 8.8) 

Shalao <- c(8.9, 9.9, 9.9) 

Mirador <- c(10.9, 10.9, 10.9) 
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Carnavalero <- c(16.9, 16.9, 16.9) 

rendtrigo <- c(Cojitambo, Shalao, Mirador, Carnavalero) 

tratam <- rep(1:4,  each = 3) 

tratam <- factor(tratam, labels = c"Cojitambo", "Shalao", 

"Mirador", "Carnavalero")) 

trata <- gl(4, 3, labels = c("Cojitambo", "Shalao", "Mirador", 

"Carnavalero")) 

mean(rendtrigo, na.rm=TRUE) 

tapply(rendtrigo, tratam,  summary) 

p.aov<-aov(rendtrigo ~ tratam) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendtrigo ~ tratam) 

g.lm<-lm(rendtrigo ~ tratam) 

anova(g.lm) 

lm(rendtrigo ~ tratam) 

summary(g.lm) 
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CAPÍTULO IV 

4 APLICACIONES EN CULTIVOS AGRÌCOLAS 

4.1 Cultivo de arroz 

Se desarrolló un ensayo experimental orientado a evaluar cinco niveles 

de aplicación de nitrógeno en el cultivo de arroz: T1 (0 kg/ha de N), T2 

(20 kg/ha de N), T3 (40 kg/ha de N), T4 (60 kg/ha de N) y T5 (80 kg/ha 

de N). El diseño incluyó tres repeticiones, con el fin de garantizar la 

confiabilidad de los resultados. La variable de respuesta considerada en 

el estudio fue el rendimiento de grano de arroz, expresado en kilogramos 

por parcela.  

4.1.1 Resultados promedios del rendimiento de arroz al 13% de 

humedad en Kg/parcela como efecto de los tratamientos en año 

2012. 

a) Variación 1 

T1 <- c(4.5, 4.8, 4.7) 

T2 <- c(8.3, 8.5, 8.2) 

T3 <- c(12.5, 12.7, 12.9) 

T4 <- c(16.2, 16.3, 16.4) 

T5 <- c(20.5, 20.5, 20.7) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 
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trata <- rep(1:5,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

trata <- gl(5, 3, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(4.5, 4.8, 4.7, 4.6) 
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T2 <- c(8.3, 8.5, 8.2, 8.4) 

T3 <- c(12.5, 12.7, 12.9, 12.8) 

T4 <- c(16.2, 16.3, 16.4, 16.5) 

T5 <- c(20.5, 20.5, 20.7, 20.9) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

trata <- rep(1:5,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

trata <- gl(5, 4, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 
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anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(4.8, 4.7) 

T2 <- c(8.3, 8.5) 

T3 <- c(12.7, 12.9) 

T4 <- c(16.3, 16.4) 

T5 <- c(20.5, 20.7) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

trata <- rep(1:5,  each = 2) 

trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

trata <- gl(5, 2, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 
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p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(4.5, 4.8, 4.7) 

T2 <- c(8.3, 8.5, 8.2) 

T3 <- c(12.5, 12.7, 12.9) 

T4 <- c(16.2, 16.3, 16.4) 

T5 <- c(20.5, 20.5, 20.7) 

T6 <- c(21.5, 21.8, 21.4) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 3) 
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trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N", 

"90 kg/ha de N")) 

trata <- gl(6, 3, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N", "90 

kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

T1 <- c(4.5, 4.8, 4.7) 
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T2 <- c(8.3, 8.5, 8.2) 

T3 <- c(12.5, 12.7, 12.9) 

T4 <- c(16.2, 16.3, 16.4) 

T5 <- c(20.5, 20.5, 20.7) 

T6 <- c(21.5, 21.8, 21.4) 

T7 <- c(21.8, 21.9, 22.2) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7) 

trata <- rep(1:7, each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N", 

"90 kg/ha de N", "95 kg/ha de N")) 

trata <- gl(7, 3, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N", "90 

kg/ha de N", "95 kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

T1 <- c(8.3, 8.5, 8.2) 

T2 <- c(12.5, 12.7, 12.9) 

T3 <- c(16.2, 16.3, 16.4) 

T4 <- c(20.5, 20.5, 20.7) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4) 

trata <- rep(1:4,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("20 kg/ha de N",  "40 kg/ha de N", 

"60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

trata <- gl(5, 3, labels = c("20 kg/ha de N",  "40 kg/ha de N", "60 

kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 
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mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

4.1.2 Resultados promedios del rendimiento de arroz al 13% de 

humedad en Kg/parcela como efecto de los tratamientos en año 

2013 

a) Variación 1 

T1 <- c(4, 4, 5) 

T2 <- c(9, 9, 10) 

T3 <- c(12, 12, 13) 
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T4 <- c(15, 16, 15) 

T5 <- c(23, 23, 22) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

trata <- rep(1:5,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

trata <- gl(5, 3, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 
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summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(4, 4, 5, 5) 

T2 <- c(9, 9, 10, 10) 

T3 <- c(12, 12, 13, 13) 

T4 <- c(15, 16, 15, 14) 

T5 <- c(23, 23, 22, 24) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

trata <- rep(1:5,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

trata <- gl(5, 4, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(4, 5) 

T2 <- c(9, 10) 

T3 <- c(12, 13) 

T4 <- c(16, 15) 

T5 <- c(23, 22) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

trata <- rep(1:5,  each = 2) 

trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 
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trata <- gl(5, 2, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(4, 4, 5) 

T2 <- c(9, 9, 10) 

T3 <- c(12, 12, 13) 

T4 <- c(15, 16, 15) 
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T5 <- c(23, 23, 22) 

T6 <- c(22, 23, 24) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N", 

"90 kg/ha de N")) 

trata <- gl(6, 3, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N", "90 

kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 
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lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

T1 <- c(4, 4, 5) 

T2 <- c(9, 9, 10) 

T3 <- c(12, 12, 13) 

T4 <- c(15, 16, 15) 

T5 <- c(23, 23, 22) 

T6 <- c(22, 23, 24) 

T7 <- c(23, 23, 25) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7) 

trata <- rep(1:7,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N", 

"90 kg/ha de N", "95 kg/ha de N")) 

trata <- gl(7, 3, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N", "80 kg/ha de N", "90 

kg/ha de N", "95 kg/ha de N")) 
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mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

T1 <- c(4, 4, 5) 

T2 <- c(9, 9, 10) 

T3 <- c(12, 12, 13) 

T4 <- c(15, 16, 15) 

rendarroz <- c(T1, T2, T3, T4) 

trata <- rep(1:4,  each = 3) 
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trata <- factor(trata, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  

"40 kg/ha de N", "60 kg/ha de N")) 

trata <- gl(4, 3, labels = c("0 kg/ha de N",  "20 kg/ha de N",  "40 

kg/ha de N", "60 kg/ha de N")) 

mean(rendarroz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendarroz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendarroz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendarroz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendarroz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendarroz ~ trata) 

summary(g.lm) 

4.2 Variedad de soya 

Se efectuó un ensayo experimental con el propósito de evaluar seis 

variedades de soya, consideradas como tratamientos. El diseño 

contempló seis tratamientos con tres repeticiones cada uno, lo que 
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permitió fortalecer la validez de los resultados obtenidos. La variable de 

respuesta analizada fue el rendimiento de grano de soya, expresado en 

kilogramos por parcela, durante los ciclos agrícolas correspondientes a 

los años 2012 y 2013. 

4.2.1 Resultados promedios del rendimiento de soya al 14% de 

humedad en Kg/parcela como efecto de los tratamientos en año 

2012 

a) Variación 1 

T1 <- c(3.3, 3.8, 3.9) 

T2 <- c(4.6, 4.9, 5.2) 

T3 <- c(4.8, 4.9, 5.4) 

T4 <- c(5.5, 5.9, 6.1) 

T5 <- c(8.3, 8.5, 8.9) 

T6 <- c(8.5, 8.9, 9.1) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 
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trata <- gl(6, 3, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(3.3, 3.8, 3.9, 3.6) 

T2 <- c(4.6, 4.9, 5.2, 5.1) 

T3 <- c(4.8, 4.9, 5.4, 5.3) 

T4 <- c(5.5, 5.9, 6.1, 6.0) 
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T5 <- c(8.3, 8.5, 8.9, 8.8) 

T6 <- c(8.5, 8.9, 9.1, 9.0) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

trata <- gl(6, 4, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 
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summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(3.8, 3.9) 

T2 <- c(4.9, 5.2) 

T3 <- c(4.9, 5.4) 

T4 <- c(5.9, 6.1) 

T5 <- c(8.5, 8.9) 

T6 <- c(8.9, 9.1) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 2) 

trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

trata <- gl(6, 2, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 
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model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(3.3, 3.8, 3.9) 

T2 <- c(4.6, 4.9, 5.2) 

T3 <- c(4.8, 4.9, 5.4) 

T4 <- c(5.5, 5.9, 6.1) 

T5 <- c(8.3, 8.5, 8.9) 

T6 <- c(8.5, 8.9, 9.1) 

T7 <- c(8.3, 8.5, 8.3) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7) 

trata <- rep(1:7,  each = 3) 
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trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020", "INIAP 307")) 

trata <- gl(7, 3, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020", "INIAP 307")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

T1 <- c(3.3, 3.8, 3.9) 

T2 <- c(4.6, 4.9, 5.2) 
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T3 <- c(4.8, 4.9, 5.4) 

T4 <- c(5.5, 5.9, 6.1) 

T5 <- c(8.3, 8.5, 8.9) 

T6 <- c(8.5, 8.9, 9.1) 

T7 <- c(8.3, 8.5, 8.3) 

T8 <- c(8.4, 8.6, 8.8) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8) 

trata <- rep(1:8,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020", "INIAP 307", "INIAP 308")) 

trata <- gl(8, 3, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020", "INIAP 307", "INIAP 308")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 
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plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

T1 <- c(4.6, 4.9, 5.2) 

T2 <- c(4.8, 4.9, 5.4) 

T3 <- c(5.5, 5.9, 6.1) 

T4 <- c(8.3, 8.5, 8.9) 

T5 <- c(8.5, 8.9, 9.1) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

trata <- rep(1:5,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("I302", "I303", "I304", "L1050", 

"L1020")) 

trata <- gl(5, 3, labels = c("I302", "I303", "I304", "L1050", 

"L1020")) 
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mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

4.2.2 Resultados promedios del rendimiento de soya al 14% de 

humedad en Kg/parcela como efecto de los tratamientos en año 

2013 

a) Variación 1 

T1 <- c(5.3, 5.4, 5.7) 

T2 <- c(6.6, 6.9, 7.2) 

T3 <- c(6.9, 7.3, 7.5) 
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T4 <- c(8.3, 8.5, 8.9) 

T5 <- c(10.5, 10.9, 11.3) 

T6 <- c(10.8, 10.9, 11.6) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

trata <- gl(6, 3, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 
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lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(5.3, 5.4, 5.7, 5.5) 

T2 <- c(6.6, 6.9, 7.2, 7.0) 

T3 <- c(6.9, 7.3, 7.5, 7.0) 

T4 <- c(8.3, 8.5, 8.9, 8.8) 

T5 <- c(10.5, 10.9, 11.3, 10.8) 

T6 <- c(10.8, 10.9, 11.6, 10.7) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

trata <- gl(6, 4, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 
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p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(5.4, 5.7) 

T2 <- c(6.9, 7.2) 

T3 <- c(7.3, 7.5) 

T4 <- c(8.5, 8.9) 

T5 <- c(10.9, 11.3) 

T6 <- c(10.9, 11.6) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 2) 
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trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

trata <- gl(6, 2, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(5.3, 5.4, 5.7) 

T2 <- c(6.6, 6.9, 7.2) 
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T3 <- c(6.9, 7.3, 7.5) 

T4 <- c(8.3, 8.5, 8.9) 

T5 <- c(10.5, 10.9, 11.3) 

T6 <- c(10.8, 10.9, 11.6) 

T7 <- c(10.5, 10.8, 11.5) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7) 

trata <- rep(1:7,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020", "INIAP 307")) 

trata <- gl(7, 3, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020", "INIAP 307")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 
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g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

T1 <- c(5.3, 5.4, 5.7) 

T2 <- c(6.6, 6.9, 7.2) 

T3 <- c(6.9, 7.3, 7.5) 

T4 <- c(8.3, 8.5, 8.9) 

T5 <- c(10.5, 10.9, 11.3) 

T6 <- c(10.8, 10.9, 11.6) 

T7 <- c(10.5, 10.8, 11.5) 

T8 <- c(10.8, 10.9, 11.7) 

rendsoya <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8) 

trata <- rep(1:8,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020", "INIAP 307", "INIAP 308"))) 
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trata <- gl(8, 3, labels = c("Jupiter", "I302", "I303", "I304", 

"L1050", "L1020", "INIAP 307", "INIAP 308")) 

mean(rendsoya, na.rm=TRUE) 

tapply(rendsoya, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendsoya ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendsoya ~ trata) 

g.lm<-lm(rendsoya ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendsoya ~ trata) 

summary(g.lm) 

4.3 Diámetro de panojas de Quinua 

Se llevó a cabo un ensayo experimental orientado a la evaluación de 11 

accesiones de quinua, consideradas como tratamientos, con un esquema 

de tres repeticiones para cada una. Con el propósito de obtener 

información más robusta y confiable, el mismo experimento fue 

replicado en dos localidades distintas, lo que permitió contrastar el 

desempeño de los materiales en diferentes condiciones agroecológicas. 
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4.3.1 Resultados promedios de los tratamientos en variable diámetro 

de panojas de Quinua en Cm en localidad Laguacoto en año 

2014 

a) Variación 1 

T1 <- c(6.65, 6.05, 6.51) 

T2 <- c(7.54, 6.65, 7.63) 

T3 <- c(6.72, 5.70, 6.08) 

T4 <- c(7.29, 5.98, 7.78) 

T5 <- c(6.78, 5.34, 5.93) 

T6 <- c(6.49, 5.32, 5.55) 

T7 <- c(6.98, 7.96, 6.18) 

T8 <- c(6.46, 5.19, 6.39) 

T9 <- c(7.38, 6.68, 9.25) 

T10 <- c(5.76, 4.49, 5.64) 

T11 <- c(8.44, 7.54, 11.14) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11) 

trata <- rep(1:11,  each = 3) 
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trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11")) 

trata <- gl(11, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(6.65, 6.05, 6.51, 6.70) 

T2 <- c(7.54, 6.65, 7.63, 7.52) 
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T3 <- c(6.72, 5.70, 6.08, 5.90) 

T4 <- c(7.29, 5.98, 7.78, 6.02) 

T5 <- c(6.78, 5.34, 5.93, 6.92) 

T6 <- c(6.49, 5.32, 5.55, 6.53) 

T7 <- c(6.98, 7.96, 6.18, 7.60) 

T8 <- c(6.46, 5.19, 6.39, 6.89) 

T9 <- c(7.38, 6.68, 9.25, 6.78) 

T10 <- c(5.76, 4.49, 5.64, 5.87) 

T11 <- c(8.44, 7.54, 11.14, 9.46) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11) 

trata <- rep(1:11,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11")) 

trata <- gl(11, 4, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 
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p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(6.05, 6.51) 

T2 <- c(7.54, 7.63) 

T3 <- c(6.72, 6.08) 

T4 <- c(7.29, 7.78) 

T5 <- c(6.78, 5.93) 

T6 <- c(6.49, 5.55) 

T7 <- c(7.96, 6.18) 

T8 <- c(6.46, 6.39) 
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T9 <- c(7.38, 9.25) 

T10 <- c(5.76, 5.64) 

T11 <- c(7.54, 11.14) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11) 

trata <- rep(1:11,  each = 2) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11")) 

trata <- gl(11, 2, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 
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lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(6.65, 6.05, 6.51) 

T2 <- c(7.54, 6.65, 7.63) 

T3 <- c(6.72, 5.70, 6.08) 

T4 <- c(7.29, 5.98, 7.78) 

T5 <- c(6.78, 5.34, 5.93) 

T6 <- c(6.49, 5.32, 5.55) 

T7 <- c(6.98, 7.96, 6.18) 

T8 <- c(6.46, 5.19, 6.39) 

T9 <- c(7.38, 6.68, 9.25) 

T10 <- c(5.76, 4.49, 5.64) 

T11 <- c(8.44, 7.54, 11.14) 

T12 <- c(8.10, 7.43, 11.09) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11, 

T12) 
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trata <- rep(1:12,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11", 

"Taruka Chaki")) 

trata <- gl(12, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11", "Taruka 

Chaki")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 
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e) Variación 5 

T1 <- c(6.65, 6.05, 6.51) 

T2 <- c(7.54, 6.65, 7.63) 

T3 <- c(6.72, 5.70, 6.08) 

T4 <- c(7.29, 5.98, 7.78) 

T5 <- c(6.78, 5.34, 5.93) 

T6 <- c(6.49, 5.32, 5.55) 

T7 <- c(6.98, 7.96, 6.18) 

T8 <- c(6.46, 5.19, 6.39) 

T9 <- c(7.38, 6.68, 9.25) 

T10 <- c(5.76, 4.49, 5.64) 

T11 <- c(8.44, 7.54, 11.14) 

T12 <- c(8.10, 7.43, 11.09) 

T13 <- c(8.12, 8.04, 12.01) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11, 

T12, T13) 

trata <- rep(1:13,  each = 3) 
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trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11", 

"Taruka Chaki", "Antisana")) 

trata <- gl(13, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11", "Taruka 

Chaki", "Antisana")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

T1 <- c(6.65, 6.05, 6.51) 
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T2 <- c(7.54, 6.65, 7.63) 

T3 <- c(6.72, 5.70, 6.08) 

T4 <- c(7.29, 5.98, 7.78) 

T5 <- c(6.78, 5.34, 5.93) 

T6 <- c(6.49, 5.32, 5.55) 

T7 <- c(6.98, 7.96, 6.18) 

T8 <- c(6.46, 5.19, 6.39) 

T9 <- c(7.38, 6.68, 9.25) 

T10 <- c(5.76, 4.49, 5.64) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10) 

trata <- rep(1:10,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10")) 

trata <- gl(10, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 
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p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

g) Variación 7 

T1 <- c(7.65, 8.76, 9.99) 

T2 <- c(8.99, 9.76, 10.78) 

T3 <- c(9.80, 10.12, 12.15) 

T4 <- c(9.99, 11.12, 12.99) 

T5 <- c(10.10, 10.99, 13.20) 

T6 <- c(12.89, 12.99, 14.50) 

T7 <- c(14.23, 14.87, 15.10) 

T8 <- c(13.89, 14.90, 15.10) 
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T9 <- c(17.20, 18.20, 20.20) 

T10 <- c(6.40, 6.78, 7.69) 

T11 <- c(25.70, 27.30, 30.35) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11) 

trata <- rep(1:11,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", 

"l2t5", "l2t6", "l2t7", "l2t8", "l2t9", "l2t10", "l2t11")) 

trata <- gl(11, 3, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", "l2t5", 

"l2t6", "l2t7", "l2t8", "l2t9", "l2t10", "l2t11")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 
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lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

h) Variación 8 

T1 <- c(7.65, 8.76, 9.99, 8.56) 

T2 <- c(8.99, 9.76, 10.78, 9.45) 

T3 <- c(9.80, 10.12, 12.15, 10.15) 

T4 <- c(9.99, 11.12, 12.99, 12.89) 

T5 <- c(10.10, 10.99, 13.20, 13.16) 

T6 <- c(12.89, 12.99, 14.50, 14.23) 

T7 <- c(14.23, 14.87, 15.10, 15.08) 

T8 <- c(13.89, 14.90, 15.10, 14.86) 

T9 <- c(17.20, 18.20, 20.20, 20.10) 

T10 <- c(6.40, 6.78, 7.69, 7.82) 

T11 <- c(25.70, 27.30, 30.35, 29.86) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11) 

trata <- rep(1:11,  each = 4) 
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trata <- factor(trata, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", 

"l2t5", "l2t6", "l2t7", "l2t8", "l2t9", "l2t10", "l2t11")) 

trata <- gl(11, 4, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", "l2t5", 

"l2t6", "l2t7", "l2t8", "l2t9", "l2t10", "l2t11")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

i) Variación 9 

T1 <- c(8.76, 9.99) 

T2 <- c(9.76, 10.78) 
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T3 <- c(10.12, 12.15) 

T4 <- c(11.12, 12.99) 

T5 <- c(10.10, 13.20) 

T6 <- c(12.99, 14.50) 

T7 <- c(14.87, 15.10) 

T8 <- c(14.90, 15.10) 

T9 <- c(18.20, 20.20) 

T10 <- c(6.78, 7.69) 

T11 <- c(27.30, 30.35) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11) 

trata <- rep(1:11,  each = 2) 

trata <- factor(trata, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", 

"l2t5", "l2t6", "l2t7", "l2t8", "l2t9", "l2t10", "l2t11")) 

trata <- gl(11, 2, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", "l2t5", 

"l2t6", "l2t7", "l2t8", "l2t9", "l2t10", "l2t11")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 
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p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

j) Variación 10 

T1 <- c(7.65, 8.76, 9.99) 

T2 <- c(8.99, 9.76, 10.78) 

T3 <- c(9.80, 10.12, 12.15) 

T4 <- c(9.99, 11.12, 12.99) 

T5 <- c(10.10, 10.99, 13.20) 

T6 <- c(12.89, 12.99, 14.50) 

T7 <- c(14.23, 14.87, 15.10) 

T8 <- c(13.89, 14.90, 15.10) 
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T9 <- c(17.20, 18.20, 20.20) 

T10 <- c(6.40, 6.78, 7.69) 

T11 <- c(25.70, 27.30, 30.35) 

T12 <- c(24.60, 24.40, 29.46) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11, 

T12) 

trata <- rep(1:12,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11", 

"Taruka Chaki")) 

trata <- gl(12, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11", "Taruka 

Chaki")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 
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plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

k) Variación 11 

T1 <- c(7.65, 8.76, 9.99) 

T2 <- c(8.99, 9.76, 10.78) 

T3 <- c(9.80, 10.12, 12.15) 

T4 <- c(9.99, 11.12, 12.99) 

T5 <- c(10.10, 10.99, 13.20) 

T6 <- c(12.89, 12.99, 14.50) 

T7 <- c(14.23, 14.87, 15.10) 

T8 <- c(13.89, 14.90, 15.10) 

T9 <- c(17.20, 18.20, 20.20) 

T10 <- c(6.40, 6.78, 7.69) 

T11 <- c(25.70, 27.30, 30.35) 
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T12 <- c(24.60, 24.40, 29.46) 

T13 <- c(23.50, 27.50, 31.86) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10, T11, 

T12, t13) 

trata <- rep(1:13,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11", 

"Taruka Chaki", "Antisana")) 

trata <- gl(13, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "l1t7", "l1t8", "l1t9", "l1t10", "l1t11", "Taruka 

Chaki", "Antisana")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 
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anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

l) Variación 12 

T1 <- c(7.65, 8.76, 9.99) 

T2 <- c(8.99, 9.76, 10.78) 

T3 <- c(9.80, 10.12, 12.15) 

T4 <- c(9.99, 11.12, 12.99) 

T5 <- c(10.10, 10.99, 13.20) 

T6 <- c(12.89, 12.99, 14.50) 

T7 <- c(14.23, 14.87, 15.10) 

T8 <- c(13.89, 14.90, 15.10) 

T9 <- c(17.20, 18.20, 20.20) 

T10 <- c(25.70, 27.30, 30.35) 

rendquinua <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8, T9, T10) 

trata <- rep(1:10,  each = 3) 
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trata <- factor(trata, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", 

"l2t5", "l2t6", "l2t7", "l2t8", "l2t9", "l2t10")) 

trata <- gl(11, 3, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", "l2t5", 

"l2t6", "l2t7", "l2t8", "l2t9", "l2t10")) 

mean(rendquinua, na.rm=TRUE) 

tapply(rendquinua, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendquinua ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendquinua ~ trata) 

g.lm<-lm(rendquinua ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendquinua ~ trata) 

summary(g.lm) 

4.4 Aplicaciones agronómicas generales  

Se ejecutó un ensayo experimental con el fin de evaluar cuatro raciones 

alimenticias (tratamientos) destinadas a la nutrición de cerdos. Dichas 

dietas fueron probadas en un total de nueve animales (repeticiones), lo 
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que permitió garantizar la validez de las observaciones. La variable de 

respuesta registrada correspondió al incremento de peso final, expresado 

en kilogramos por cada cerdo. 

4.4.1 Resultados del experimento con cerdos. Peso en Kg/cerdo en 

año 2012 

a) Variación 1 

T1 <- c(35, 33, 33, 34, 34, 35, 33, 35, 33) 

T2 <- c(34, 34, 35, 34, 33, 34, 35, 34, 34) 

T3 <- c(41, 41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41) 

T4 <- c(45, 46, 49, 44, 44, 46, 45, 46, 45) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4) 

Trata <- rep(1:4,  each = 9) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

trata <- gl(4, 9, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 
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summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(35, 33, 33, 34, 34, 35, 33, 35, 33, 34) 

T2 <- c(34, 34, 35, 34, 33, 34, 35, 34, 34, 35) 

T3 <- c(41, 41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41, 42) 

T4 <- c(45, 46, 49, 44, 44, 46, 45, 46, 45, 48) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4) 

Trata <- rep(1:4,  each = 10) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

trata <- gl(4, 10, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 
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p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(35, 33, 34, 34, 35, 33, 35, 33) 

T2 <- c(34, 35, 34, 33, 34, 35, 34, 34) 

T3 <- c(41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41) 

T4 <- c(45, 46, 49, 44, 46, 45, 46, 45) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4) 

Trata <- rep(1:4,  each = 8) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

trata <- gl(4, 8, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 
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mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(35, 33, 33, 34, 34, 35, 33, 35, 33) 

T2 <- c(34, 34, 35, 34, 33, 34, 35, 34, 34) 

T3 <- c(41, 41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41) 

T4 <- c(45, 46, 49, 44, 44, 46, 45, 46, 45) 

T5 <- c(34, 35, 35, 38, 39, 40, 41, 42, 44) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 
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Trata <- rep(1:5,  each = 9) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4", "T5")) 

trata <- gl(5, 9, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4", "T5")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

T1 <- c(35, 33, 33, 34, 34, 35, 33, 35, 33) 

T2 <- c(34, 34, 35, 34, 33, 34, 35, 34, 34) 

T3 <- c(41, 41, 44, 43, 41, 42, 44, 41, 41) 
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T4 <- c(45, 46, 49, 44, 44, 46, 45, 46, 45) 

T5 <- c(34, 35, 35, 38, 39, 40, 41, 42, 44) 

T6 <- c(33, 34, 36, 37, 39, 41, 43, 45, 44) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

Trata <- rep(1:6,  each = 9) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4", "T5", 

"T6")) 

trata <- gl(6, 9, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4", "T5", "T6")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 
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summary(g.lm) 

4.4.2 Resultados del experimento con cerdos. Peso en Kg/cerdo en 

año 2013 

a) Variación 1 

T1 <- c(40, 41, 44, 39, 39, 41, 39, 41, 39) 

T2 <- c(30, 28, 28, 29, 29, 30, 28, 30, 28) 

T3 <- c(28, 28, 30, 29, 28, 29, 30, 29, 29) 

T4 <- c(36, 36, 39, 38, 36, 37, 39, 36, 36) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4) 

Trata <- rep(1:4,  each = 9) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

trata <- gl(4, 9, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 
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plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(40, 41, 44, 39, 39, 41, 39, 41, 39, 40) 

T2 <- c(30, 28, 28, 29, 29, 30, 28, 30, 28, 30) 

T3 <- c(28, 28, 30, 29, 28, 29, 30, 29, 29, 30) 

T4 <- c(36, 36, 39, 38, 36, 37, 39, 36, 36, 37) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4) 

Trata <- rep(1:4,  each = 10) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

trata <- gl(4, 10, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 
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model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(41, 44, 39, 39, 41, 39, 41, 39) 

T2 <- c(28, 28, 29, 29, 30, 28, 30, 28) 

T3 <- c(28, 30, 29, 28, 29, 30, 29, 29) 

T4 <- c(36, 39, 38, 36, 37, 39, 36, 36) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4) 

Trata <- rep(1:4,  each = 8) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

trata <- gl(4, 8, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 
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tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(40, 41, 44, 39, 39, 41, 39, 41, 39) 

T2 <- c(30, 28, 28, 29, 29, 30, 28, 30, 28) 

T3 <- c(28, 28, 30, 29, 28, 29, 30, 29, 29) 

T4 <- c(36, 36, 39, 38, 36, 37, 39, 36, 36) 

T5 <- c(36, 37, 40, 41, 39, 40, 42, 43, 44) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

Trata <- rep(1:5,  each = 9) 
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Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4", "T5")) 

trata <- gl(5, 9, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4", "T5")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

T1 <- c(40, 41, 44, 39, 39, 41, 39, 41, 39) 

T2 <- c(30, 28, 28, 29, 29, 30, 28, 30, 28) 

T3 <- c(28, 28, 30, 29, 28, 29, 30, 29, 29) 

T4 <- c(36, 36, 39, 38, 36, 37, 39, 36, 36) 
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T5 <- c(36, 37, 40, 41, 39, 40, 42, 43, 44) 

T6 <- c(37, 36, 38, 40, 42, 43, 44, 40, 39) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

Trata <- rep(1:6,  each = 9) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4", "T5", 

"T6")) 

trata <- gl(6, 9, labels = c("T1", "T2", "T3", "T4", "T5", "T6")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 

summary(g.lm) 
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f) Variación 6 

T1 <- c(40, 41, 44, 39, 39, 41, 39, 41, 39) 

T2 <- c(30, 28, 28, 29, 29, 30, 28, 30, 28) 

T3 <- c(28, 28, 30, 29, 28, 29, 30, 29, 29) 

pesocerdos <- c(T1, T2, T3) 

Trata <- rep(1:3,  each = 9) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("T1", "T2", "T3")) 

trata <- gl(3, 9, labels = c("T1", "T2", "T3")) 

mean(pesocerdos, na.rm=TRUE) 

tapply(pesocerdos, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pesocerdos ~ Trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(pesocerdos ~ Trata) 

g.lm<-lm(pesocerdos ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pesocerdos ~ Trata) 
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summary(g.lm) 

4.5 Evaluación de híbridos de maíz 

Se llevó a cabo un ensayo experimental orientado a la evaluación de seis 

híbridos de maíz duro, implementado en dos localidades del cantón 

Montalvo bajo la modalidad de experimento combinado en dos sitios. 

El diseño contempló tres repeticiones para garantizar la precisión 

estadística de los resultados. La variable de respuesta analizada 

correspondió al rendimiento de grano de maíz, expresado en kilogramos 

por parcela. 

4.5.1 Resultados promedios de maíz al 13% de humedad en 

Kg/parcela como efecto de los tratamientos en la Localidad 

uno 

a) Variación 1 

T1 <- c(5.70, 6.98, 7.90) 

T2 <- c(7.60, 9.50, 10.60) 

T3 <- c(14.07, 15.90, 17.10) 

T4 <- c(18.70, 19.80, 20.90) 

T5 <- c(22.70, 23.80, 26.17) 

T6 <- c(7.70, 8.90, 9.70) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 
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trata <- rep(1:6,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6")) 

trata <- gl(6, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(5.70, 6.98, 7.90, 7.50) 
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T2 <- c(7.60, 9.50, 10.60, 10.40) 

T3 <- c(14.07, 15.90, 17.10, 16.80) 

T4 <- c(18.70, 19.80, 20.90, 20.76) 

T5 <- c(22.70, 23.80, 26.17, 25.45) 

T6 <- c(7.70, 8.90, 9.70, 8.95) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6")) 

trata <- gl(6, 4, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 
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g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(6.98, 7.90) 

T2 <- c(9.50, 10.60) 

T3 <- c(15.90, 17.10) 

T4 <- c(19.80, 20.90) 

T5 <- c(23.80, 26.17) 

T6 <- c(8.90, 9.70) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 2) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6")) 

trata <- gl(6, 2, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6")) 
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mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(5.70, 6.98, 7.90) 

T2 <- c(7.60, 9.50, 10.60) 

T3 <- c(14.07, 15.90, 17.10) 

T4 <- c(18.70, 19.80, 20.90) 

T5 <- c(22.70, 23.80, 26.17) 

T6 <- c(7.70, 8.90, 9.70) 
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T7 <- c(7.85, 8.95, 9.74) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7) 

trata <- rep(1:7,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "INIAP-542")) 

trata <- gl(7, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "INIAP-542")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 



251 

 

e) Variación 5 

T1 <- c(5.70, 6.98, 7.90) 

T2 <- c(7.60, 9.50, 10.60) 

T3 <- c(14.07, 15.90, 17.10) 

T4 <- c(18.70, 19.80, 20.90) 

T5 <- c(22.70, 23.80, 26.17) 

T6 <- c(7.70, 8.90, 9.70) 

T7 <- c(7.85, 8.95, 9.74) 

T8 <- c(7.79, 8.92, 9.76) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8) 

trata <- rep(1:8,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "INIAP-542", "INIAP-551")) 

trata <- gl(8, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "INIAP-542", "INIAP-551")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 
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p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

T1 <- c(7.60, 9.50, 10.60) 

T2 <- c(14.07, 15.90, 17.10) 

T3 <- c(18.70, 19.80, 20.90) 

T4 <- c(22.70, 23.80, 26.17) 

T5 <- c(7.70, 8.90, 9.70) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

trata <- rep(1:5,  each = 3) 
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trata <- factor(trata, labels = c("l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6")) 

trata <- gl(5, 3, labels = c("l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", "l1t6")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 

4.5.2 Resultados promedios de maíz al 13% de humedad en 

Kg/parcela como efecto de los tratamientos en la Localidad dos 

a) Variación 1 

T1 <- c(8.20, 9.30, 10.70) 
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T2 <- c(10.20, 12.40, 13.50) 

T3 <- c(15.20, 16.30, 17.50) 

T4 <- c(19.60, 20.40, 21.50) 

T5 <- c(27.80, 28.70, 30.80) 

T6 <- c(6.30, 7.90, 8.80) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", 

"l2t5", "l2t6")) 

trata <- gl(6, 3, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", "l2t5", 

"l2t6")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 
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g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(8.20, 9.30, 10.70, 9.50) 

T2 <- c(10.20, 12.40, 13.50, 11.78) 

T3 <- c(15.20, 16.30, 17.50, 16.89) 

T4 <- c(19.60, 20.40, 21.50, 20.80) 

T5 <- c(27.80, 28.70, 30.80, 30.46) 

T6 <- c(6.30, 7.90, 8.80, 7.65) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", 

"l2t5", "l2t6")) 

trata <- gl(6, 4, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", "l2t5", 

"l2t6")) 
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mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(9.30, 10.70) 

T2 <- c(12.40, 13.50) 

T3 <- c(16.30, 17.50) 

T4 <- c(20.40, 21.50) 

T5 <- c(28.70, 30.80) 

T6 <- c(7.90, 8.80) 
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rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

trata <- rep(1:6,  each = 2) 

trata <- factor(trata, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", 

"l2t5", "l2t6")) 

trata <- gl(6, 2, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", "l2t5", 

"l2t6")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 
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d) Variación 4 

T1 <- c(8.20, 9.30, 10.70) 

T2 <- c(10.20, 12.40, 13.50) 

T3 <- c(15.20, 16.30, 17.50) 

T4 <- c(19.60, 20.40, 21.50) 

T5 <- c(27.80, 28.70, 30.80) 

T6 <- c(6.30, 7.90, 8.80) 

T7 <- c(8.30, 9.90, 13.80) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7) 

trata <- rep(1:7,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "INIAP-542", "INIAP-551")) 

trata <- gl(7, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "INIAP-542", "INIAP-551")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 
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model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

T1 <- c(8.20, 9.30, 10.70) 

T2 <- c(10.20, 12.40, 13.50) 

T3 <- c(15.20, 16.30, 17.50) 

T4 <- c(19.60, 20.40, 21.50) 

T5 <- c(27.80, 28.70, 30.80) 

T6 <- c(6.30, 7.90, 8.80) 

T7 <- c(8.30, 9.90, 13.80) 

T8 <- c(10.30, 12.90, 14.80) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7, T8) 
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trata <- rep(1:8,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", 

"l1t5", "l1t6", "INIAP-542", "INIAP-551")) 

trata <- gl(8, 3, labels = c("l1t1", "l1t2", "l1t3", "l1t4", "l1t5", 

"l1t6", "INIAP-542", "INIAP-551")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

T1 <- c(8.20, 9.30, 10.70) 
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T2 <- c(10.20, 12.40, 13.50) 

T3 <- c(15.20, 16.30, 17.50) 

T4 <- c(19.60, 20.40, 21.50) 

T5 <- c(27.80, 28.70, 30.80) 

rendmaiz <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

trata <- rep(1:5,  each = 3) 

trata <- factor(trata, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", 

"l2t5")) 

trata <- gl(5, 3, labels = c("l2t1", "l2t2", "l2t3", "l2t4", "l2t5")) 

mean(rendmaiz, na.rm=TRUE) 

tapply(rendmaiz, trata,  summary) 

p.aov<-aov(rendmaiz ~ trata) 

model.tables(p.aov,  type = "mean") 

summary(p.aov) 

plot(rendmaiz ~ trata) 

g.lm<-lm(rendmaiz ~ trata) 

anova(g.lm) 
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lm(rendmaiz ~ trata) 

summary(g.lm) 
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CAPÍTULO V 

5 APLICACIONES EN PROCESOS QUÍMICOS E 

INDUSTRIALES  

5.1 Aplicación: Azufre  

Se realizaron aplicaciones de azufre (S) al suelo en dos épocas del año, 

primavera y otoño, con el objetivo de controlar la pudrición en papa 

susceptible. Para cada dosis se establecieron cuatro parcelas 

experimentales, además de una parcela testigo sin aplicación (control), 

cada una con cuatro repeticiones por época. Los datos obtenidos fueron 

expresados como porcentaje de tubérculos afectados por pudrición en 

un total de 100 papas, presentándose en forma de valores promedio.  

a) Variación 1 

T1 <- c(30, 18, 32, 26) 

T2 <- c(9, 9, 16, 4) 

T3 <- c(30, 7, 21, 9) 

T4 <- c(16, 10, 18, 18) 

T5 <- c(18, 24, 12, 19) 

pudripapa <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

Trata <- rep(1:5,  each = 4) 
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Trata <- factor(Trata, labels = c("Control 0", "Otoño 300", 

"Primavera 300", "Otoño 600", "Primavera 600")) 

Trata <- gl(5, 4, labels = c("Control 0", "Otoño 300", "Primavera 

300", "Otoño 600", "Primavera 600")) 

mean(pudripapa, na.rm=TRUE) 

tapply(pudripapa, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pudripapa ~ Trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(pudripapa ~ Trata) 

g.lm<-lm(pudripapa ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pudripapa ~ Trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(30, 18, 32, 26, 25) 

T2 <- c(9, 9, 16, 4, 8) 
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T3 <- c(30, 7, 21, 9, 10) 

T4 <- c(16, 10, 18, 18, 12) 

T5 <- c(18, 24, 12, 19, 14) 

pudripapa <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

Trata <- rep(1:5,  each = 5) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("Control 0", "Otoño 300", 

"Primavera 300", "Otoño 600", "Primavera 600")) 

Trata <- gl(5, 5, labels = c("Control 0", "Otoño 300", "Primavera 

300", "Otoño 600", "Primavera 600")) 

mean(pudripapa, na.rm=TRUE) 

tapply(pudripapa, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pudripapa ~ Trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(pudripapa ~ Trata) 

g.lm<-lm(pudripapa ~ Trata) 

anova(g.lm) 
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lm(pudripapa ~ Trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(30, 18, 32, 26) 

T2 <- c(9, 9, 16) 

T3 <- c(30, 21, 9) 

T4 <- c(16, 18, 18) 

T5 <- c(18, 24, 19) 

pudripapa <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

Trata <- rep(1:5,  each = 3) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("Control 0", "Otoño 300", 

"Primavera 300", "Otoño 600", "Primavera 600")) 

Trata <- gl(5, 3, labels = c("Control 0", "Otoño 300", "Primavera 

300", "Otoño 600", "Primavera 600")) 

mean(pudripapa, na.rm=TRUE) 

tapply(pudripapa, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pudripapa ~ Trata) 
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model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(pudripapa ~ Trata) 

g.lm<-lm(pudripapa ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pudripapa ~ Trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(30, 18, 32, 26) 

T2 <- c(9, 9, 16, 4) 

T3 <- c(30, 7, 21, 9) 

T4 <- c(16, 10, 18, 18) 

T5 <- c(18, 24, 12, 19) 

T6 <- c(15, 20, 23, 25) 

pudripapa <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

Trata <- rep(1:6,  each = 4) 
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Trata <- factor(Trata, labels = c("Control 0", "Otoño 300", 

"Primavera 300", "Otoño 600", "Primavera 600", 

"Primavera 450")) 

Trata <- gl(6, 4, labels = c("Control 0", "Otoño 300", "Primavera 

300", "Otoño 600", "Primavera 600", "Primavera 

450")) 

mean(pudripapa, na.rm=TRUE) 

tapply(pudripapa, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pudripapa ~ Trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(pudripapa ~ Trata) 

g.lm<-lm(pudripapa ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pudripapa ~ Trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

T1 <- c(30, 18, 32, 26) 
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T2 <- c(9, 9, 16, 4) 

T3 <- c(30, 7, 21, 9) 

T4 <- c(16, 10, 18, 18) 

T5 <- c(18, 24, 12, 19) 

T6 <- c(15, 20, 23, 25) 

T7 <- c(10, 14, 16, 18) 

pudripapa <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7) 

Trata <- rep(1:7,  each = 4) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("Control 0", "Otoño 300", 

"Primavera 300", "Otoño 600", "Primavera 600", 

"Primavera 450", "Otoño 450")) 

Trata <- gl(7, 4, labels = c("Control 0", "Otoño 300", "Primavera 

300", "Otoño 600", "Primavera 600", "Primavera 

450", "Otoño 450")) 

mean(pudripapa, na.rm=TRUE) 

tapply(pudripapa, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pudripapa ~ Trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 
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summary(p.aov) 

plot(pudripapa ~ Trata) 

g.lm<-lm(pudripapa ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pudripapa ~ Trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

T1 <- c(30, 18, 32, 26) 

T2 <- c(30, 7, 21, 9) 

T3 <- c(16, 10, 18, 18) 

T4 <- c(18, 24, 12, 19) 

pudripapa <- c(T1, T2, T3, T4) 

Trata <- rep(1:4,  each = 4) 

Trata <- factor(Trata, labels = c("Otoño 300", "Primavera 300", 

"Otoño 600", "Primavera 600")) 

Trata <- gl(4, 4, labels = c("Otoño 300", "Primavera 300", 

"Otoño 600", "Primavera 600")) 
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mean(pudripapa, na.rm=TRUE) 

tapply(pudripapa, Trata,  summary) 

p.aov<-aov(pudripapa ~ Trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(pudripapa ~ Trata) 

g.lm<-lm(pudripapa ~ Trata) 

anova(g.lm) 

lm(pudripapa ~ Trata) 

summary(g.lm) 

5.2 Incremento de peso  

Se evaluaron las respuestas productivas en un ensayo experimental cuyo 

objetivo fue determinar el aumento de peso en los granos de cinco 

lechones de la raza “Duroc”, alimentados con tres dietas diferentes. El 

estudio se llevó a cabo en un establecimiento ubicado en Tumbaco, 

provincia de Pichincha, durante el año 2016. 

a) Variación 1 

D1 <- c(60.00,66.67, 83.33, 70.00, 50.00) 
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D2 <- c(186.67, 160.00, 166.67, 200.00, 183.33) 

D3 <- c(250.00, 243.33, 266.67, 233.33, 246.67) 

peslechon <- c(D1, D2, D3) 

trata <- rep(1:3,  each = 5) 

trata <- factor(trata, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3")) 

trata <- gl(3, 5, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3")) 

mean(peslechon, na.rm=TRUE) 

tapply(peslechon, trata,  summary) 

p.aov <- aov(peslechon ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(peslechon ~ trata) 

g.lm <- lm(peslechon ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(peslechon ~ trata) 

summary(g.lm) 
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b) Variación 2 

D1 <- c(60.00,66.67, 83.33, 70.00, 50.00, 70.56) 

D2 <- c(186.67, 160.00, 166.67, 200.00, 183.33, 188.50) 

D3 <- c(250.00, 243.33, 266.67, 233.33, 246.67, 260.70) 

peslechon <- c(D1, D2, D3) 

trata <- rep(1:3,  each = 6) 

trata <- factor(trata, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3")) 

trata <- gl(3, 6, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3")) 

mean(peslechon, na.rm=TRUE) 

tapply(peslechon, trata,  summary) 

p.aov <- aov(peslechon ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(peslechon ~ trata) 

g.lm <- lm(peslechon ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(peslechon ~ trata) 
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summary(g.lm) 

c) Variación 3 

D1 <- c(60.00,66.67, 83.33, 70.00) 

D2 <- c(186.67, 166.67, 200.00, 183.33) 

D3 <- c(250.00, 243.33, 266.67, 246.67) 

peslechon <- c(D1, D2, D3) 

trata <- rep(1:3,  each = 4) 

trata <- factor(trata, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3")) 

trata <- gl(3, 4, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3")) 

mean(peslechon, na.rm=TRUE) 

tapply(peslechon, trata,  summary) 

p.aov <- aov(peslechon ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(peslechon ~ trata) 

g.lm <- lm(peslechon ~ trata) 

anova(g.lm) 
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lm(peslechon ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

D1 <- c(60.00,66.67, 83.33, 70.00, 50.00) 

D2 <- c(186.67, 160.00, 166.67, 200.00, 183.33) 

D3 <- c(250.00, 243.33, 266.67, 233.33, 246.67) 

D4 <- c(170.00, 165.00, 166.54, 190.85, 230.00) 

peslechon <- c(D1, D2, D3, D4) 

trata <- rep(1:4,  each = 5) 

trata <- factor(trata, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3", 

"Dieta 4")) 

trata <- gl(4, 5, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3", "Dieta 

4")) 

mean(peslechon, na.rm=TRUE) 

tapply(peslechon, trata,  summary) 

p.aov <- aov(peslechon ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 
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summary(p.aov) 

plot(peslechon ~ trata) 

g.lm <- lm(peslechon ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(peslechon ~ trata) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

D1 <- c(60.00,66.67, 83.33, 70.00, 50.00) 

D2 <- c(186.67, 160.00, 166.67, 200.00, 183.33) 

D3 <- c(250.00, 243.33, 266.67, 233.33, 246.67) 

D4 <- c(170.00, 165.00, 166.54, 190.85, 230.00) 

D5 <- c(178.54, 175.40, 186.74, 195.65, 230.89) 

peslechon <- c(D1, D2, D3, D4, D5) 

trata <- rep(1:5,  each = 5) 

trata <- factor(trata, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3", 

"Dieta 4", "Dieta 5")) 
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trata <- gl(5, 5, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2", "Dieta 3", "Dieta 

4", "Dieta 5")) 

mean(peslechon, na.rm=TRUE) 

tapply(peslechon, trata,  summary) 

p.aov <- aov(peslechon ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(peslechon ~ trata) 

g.lm <- lm(peslechon ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(peslechon ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

D1 <- c(186.67, 160.00, 166.67, 200.00, 183.33) 

D2 <- c(250.00, 243.33, 266.67, 233.33, 246.67) 

peslechon <- c(D1, D2) 

trata <- rep(1:2,  each = 5) 
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trata <- factor(trata, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2")) 

trata <- gl(2, 5, labels = c("Dieta 1", "Dieta 2")) 

mean(peslechon, na.rm=TRUE) 

tapply(peslechon, trata,  summary) 

p.aov <- aov(peslechon ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(peslechon ~ trata) 

g.lm <- lm(peslechon ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(peslechon ~ trata) 

summary(g.lm) 

5.3 Forja metálica 

En una forja, entendida como el espacio donde se transforma el mineral 

de hierro en metal o se encuentra instalada la fragua, se emplean 

diversos hornos destinados al calentamiento de muestras metálicas. Se 

asume, de manera inicial, que todos los hornos operan bajo la misma 

temperatura de trabajo; sin embargo, existe la sospecha de que dicha 
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condición podría no cumplirse en la práctica. Para comprobarlo, se 

seleccionaron tres hornos de forma aleatoria y se registraron sus 

temperaturas en sucesivos ciclos de calentamiento, obteniéndose así las 

observaciones correspondientes. 

a) Variación 1 

H1 <- c(91.50, 98.30, 98.10, 93.50, 93.60, NA) 

H2 <- c(88.50, 84.65, 79.90, 77.35, NA, NA) 

H3 <- c(90.10, 84.80, 88.25, 73.00, 71.85, 78.65) 

horno <- c(H1, H2, H3) 

trata <- rep(1:3,  each = 6) 

trata <- factor(trata, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 

3")) 

trata <- gl(3, 6, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 3")) 

mean(horno, na.rm=TRUE) 

tapply(horno, trata,  summary) 

p.aov <- aov(horno ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 
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plot(horno ~ trata) 

g.lm <- lm(horno ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(horno ~ trata) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

H1 <- c(91.50, 98.30, 98.10, 93.50, 93.60, NA, 95.82) 

H2 <- c(88.50, 84.65, 79.90, 77.35, NA, NA, 80.75) 

H3 <- c(90.10, 84.80, 88.25, 73.00, 71.85, 78.65, 88.65) 

horno <- c(H1, H2, H3) 

trata <- rep(1:3,  each = 7) 

trata <- factor(trata, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 

3")) 

trata <- gl(3, 7, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 3")) 

mean(horno, na.rm=TRUE) 

tapply(horno, trata,  summary) 

p.aov <- aov(horno ~ trata) 
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model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(horno ~ trata) 

g.lm <- lm(horno ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(horno ~ trata) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

H1 <- c(91.50, 98.30, 98.10, 93.50, 93.60) 

H2 <- c(88.50, 84.65, 79.90, 77.35, NA) 

H3 <- c(90.10, 84.80, 88.25, 73.00, 71.85) 

horno <- c(H1, H2, H3) 

trata <- rep(1:3,  each = 5) 

trata <- factor(trata, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 

3")) 

trata <- gl(3, 5, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 3")) 

mean(horno, na.rm=TRUE) 
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tapply(horno, trata,  summary) 

p.aov <- aov(horno ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(horno ~ trata) 

g.lm <- lm(horno ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(horno ~ trata) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

H1 <- c(91.50, 98.30, 98.10, 93.50, 93.60, NA) 

H2 <- c(88.50, 84.65, 79.90, 77.35, NA, NA) 

H3 <- c(90.10, 84.80, 88.25, 73.00, 71.85, 78.65) 

H4 <- c(88.90, 90.45, 88.50, 89.46, NA, 92.60) 

horno <- c(H1, H2, H3, H4) 

trata <- rep(1:4,  each = 6) 
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trata <- factor(trata, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 3", 

"Horno 4")) 

trata <- gl(4, 6, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 3", 

"Horno 4")) 

mean(horno, na.rm=TRUE) 

tapply(horno, trata,  summary) 

p.aov <- aov(horno ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(horno ~ trata) 

g.lm <- lm(horno ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(horno ~ trata) 

summary(g.lm)  

e) Variación 5 

H1 <- c(91.50, 98.30, 98.10, 93.50, 93.60, NA) 

H2 <- c(88.50, 84.65, 79.90, 77.35, NA, NA) 
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H3 <- c(90.10, 84.80, 88.25, 73.00, 71.85, 78.65) 

H4 <- c(88.90, 90.45, 88.50, 89.46, NA, 92.60) 

H5 <- c(89.85, 92.35, 96.53, 94.13, NA, NA) 

horno <- c(H1, H2, H3, H4, H5) 

trata <- rep(1:5,  each = 6) 

trata <- factor(trata, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 3", 

"Horno 4", "Horno 5")) 

trata <- gl(5, 6, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 3", 

"Horno 4", "Horno 5")) 

mean(horno, na.rm=TRUE) 

tapply(horno, trata,  summary) 

p.aov <- aov(horno ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(horno ~ trata) 

g.lm <- lm(horno ~ trata) 

anova(g.lm) 
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lm(horno ~ trata) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

H1 <- c(91.50, 98.30, 98.10, 93.50, 93.60, NA) 

H2 <- c(88.50, 84.65, 79.90, 77.35, NA, NA) 

H3 <- c(90.10, 84.80, 88.25, 73.00, 71.85, 78.65) 

horno <- c(H1, H2, H3) 

trata <- rep(1:3,  each = 6) 

trata <- factor(trata, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 

3")) 

trata <- gl(3, 6, labels = c("Horno 1", "Horno 2", "Horno 3")) 

mean(horno, na.rm=TRUE) 

tapply(horno, trata,  summary) 

p.aov <- aov(horno ~ trata) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(horno ~ trata) 
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g.lm <- lm(horno ~ trata) 

anova(g.lm) 

lm(horno ~ trata) 

summary(g.lm) 

5.4 Fábrica textil  

En una fábrica textil se cuenta con un número considerable de telares 

destinados a la producción. Inicialmente, se asume que cada telar 

debería generar la misma cantidad de tela por unidad de tiempo; no 

obstante, esta premisa requiere ser verificada. Con este fin, se 

seleccionaron cinco telares de manera aleatoria y se registró la 

producción de tela en cinco mediciones distintas, cuyos resultados se 

presentan a continuación. 

a) Variación 1 

T1 <- c(14.0, 14.1, 14.2, 14.0, 14.1) 

T2 <- c(13.9, 13.8, 13.9, 14.0, 14.0) 

T3 <- c(14.1, 14.2, 14.1, 14.0, 13.9) 

T4 <- c(13.6, 13.8, 14.0, 13.9, 13.7) 

T5 <- c(13.8, 13.6, 13.9, 13.8, 14.0) 

telar <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 
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textiles <- rep(1:5,  each = 5) 

textiles <- factor(telar, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5")) 

textiles <- gl(5, 5, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5")) 

mean(telar, na.rm=TRUE) 

tapply(telar, textiles,  summary) 

p.aov <- aov(telar ~ textiles) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(telar ~ textiles) 

g.lm <- lm(telar ~ textiles) 

anova(g.lm) 

lm(telar ~ textiles) 

summary(g.lm) 

b) Variación 2 

T1 <- c(14.0, 14.1, 14.2, 14.0, 14.1, 14.1) 
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T2 <- c(13.9, 13.8, 13.9, 14.0, 14.0, 13.8) 

T3 <- c(14.1, 14.2, 14.1, 14.0, 13.9, 14.2) 

T4 <- c(13.6, 13.8, 14.0, 13.9, 13.7, 13.7) 

T5 <- c(13.8, 13.6, 13.9, 13.8, 14.0, 13.8) 

telar <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

textiles <- rep(1:5,  each = 6) 

textiles <- factor(telar, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5")) 

textiles <- gl(5, 6, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5")) 

mean(telar, na.rm=TRUE) 

tapply(telar, textiles,  summary) 

p.aov <- aov(telar ~ textiles) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(telar ~ textiles) 

g.lm <- lm(telar ~ textiles) 
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anova(g.lm) 

lm(telar ~ textiles) 

summary(g.lm) 

c) Variación 3 

T1 <- c(14.0, 14.1, 14.2, 14.0) 

T2 <- c(13.9, 13.9, 14.0, 14.0) 

T3 <- c(14.2, 14.1, 14.0, 13.9) 

T4 <- c(13.8, 14.0, 13.9, 13.7) 

T5 <- c(13.8, 13.9, 13.8, 14.0) 

telar <- c(T1, T2, T3, T4, T5) 

textiles <- rep(1:5,  each = 4) 

textiles <- factor(telar, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5")) 

textiles <- gl(5, 4, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5")) 

mean(telar, na.rm=TRUE) 

tapply(telar, textiles,  summary) 
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p.aov <- aov(telar ~ textiles) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(telar ~ textiles) 

g.lm <- lm(telar ~ textiles) 

anova(g.lm) 

lm(telar ~ textiles) 

summary(g.lm) 

d) Variación 4 

T1 <- c(14.0, 14.1, 14.2, 14.0, 14.1) 

T2 <- c(13.9, 13.8, 13.9, 14.0, 14.0) 

T3 <- c(14.1, 14.2, 14.1, 14.0, 13.9) 

T4 <- c(13.6, 13.8, 14.0, 13.9, 13.7) 

T5 <- c(13.8, 13.6, 13.9, 13.8, 14.0) 

T6 <- c(13.5, 13.7, 13.8, 13.9, 14.2) 

telar <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6) 

textiles <- rep(1:6,  each = 5) 



291 

 

textiles <- factor(telar, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5", "Telar 6")) 

textiles <- gl(6, 5, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5", "Telar 6")) 

mean(telar, na.rm=TRUE) 

tapply(telar, textiles,  summary) 

p.aov <- aov(telar ~ textiles) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(telar ~ textiles) 

g.lm <- lm(telar ~ textiles) 

anova(g.lm) 

lm(telar ~ textiles) 

summary(g.lm) 

e) Variación 5 

T1 <- c(14.0, 14.1, 14.2, 14.0, 14.1) 

T2 <- c(13.9, 13.8, 13.9, 14.0, 14.0) 
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T3 <- c(14.1, 14.2, 14.1, 14.0, 13.9) 

T4 <- c(13.6, 13.8, 14.0, 13.9, 13.7) 

T5 <- c(13.8, 13.6, 13.9, 13.8, 14.0) 

T6 <- c(13.5, 13.7, 13.8, 13.9, 14.2) 

T7 <- c(13.5, 13.8, 14.0, 14.2, 14.1) 

telar <- c(T1, T2, T3, T4, T5, T6, T7) 

textiles <- rep(1:7,  each = 5) 

textiles <- factor(telar, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5", "Telar 6", "Telar 7")) 

textiles <- gl(7, 5, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4", "Telar 5", "Telar 6", "Telar 7")) 

mean(telar, na.rm=TRUE) 

tapply(telar, textiles,  summary) 

p.aov <- aov(telar ~ textiles) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(telar ~ textiles) 
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g.lm <- lm(telar ~ textiles) 

anova(g.lm) 

lm(telar ~ textiles) 

summary(g.lm) 

f) Variación 6 

T1 <- c(14.0, 14.1, 14.2, 14.0, 14.1) 

T2 <- c(13.9, 13.8, 13.9, 14.0, 14.0) 

T3 <- c(14.1, 14.2, 14.1, 14.0, 13.9) 

T4 <- c(13.6, 13.8, 14.0, 13.9, 13.7) 

telar <- c(T1, T2, T3, T4) 

textiles <- rep(1:4,  each = 5) 

textiles <- factor(telar, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4")) 

textiles <- gl(4, 5, labels = c("Telar 1", "Telar 2", "Telar 3", 

"Telar 4")) 

mean(telar, na.rm=TRUE) 

tapply(telar, textiles,  summary) 
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p.aov <- aov(telar ~ textiles) 

model.tables(p.aov, type="mean") 

summary(p.aov) 

plot(telar ~ textiles) 

g.lm <- lm(telar ~ textiles) 

anova(g.lm) 

lm(telar ~ textiles) 

summary(g.lm) 
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