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Fuente: 
CENTA. 2015.  “CENTA EAC” VARIEDADES DE FRIJOL COLOR ROJO CLARO
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Tabla 1. Resultados de validación de la variedad CENTA EAC en tres 
épocas y diferentes zonas de El Salvador 2014

5
Fuente:  CENTA. 2015. “CENTA EAC” VARIEDADES DE FRIJOL COLOR ROJO CLARO



Tabla 2. Características agronómicas de frijol común CENTA EAC 

6

Características Características

Calor del grano Rojo claro Épocas de siembra Mayo-Agosto-Noviembre

Habito de crecimiento IIB Virus del mosaico común Resistente

Días a flor 35 Virus del mosaico amarillo Resistente

Días a madurez 67 Roya Susceptible

Vainas por planta 20 Mustia hilachosa Tolerante

Granos por vaina 6-8 Antracnosis Tolerante

Peso de 100 semillas 26–27 Altas temperaturas Tolerante

Rendimiento (qq/mz) 36 Concentración de hierro (ppm) 59

Adaptación (msnm) 50–1,000 Concentración de Zinc (ppm) 30

Fuente: CENTA. 2018. Guía Técnica de Frijol— CULTIVO DE FRIJOL (Phaseolus vulgaris L.) 
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Días después 
de siembra

Actividad Dosis

Pos-siembra Aplicación de herbicida Glifosato 3 lt/mz

8 dias Fertilizacion al suelo 4 qq/mz de 15-15-15

12 días* Aplicación de Thala® + Carbendazin + Foliar 20-20-20-20 15 cc+ 25 cc+ 25 cc por 4 gl agua

4 Limpiezas manuales

* Dosis se repitieron cada semana hasta la floración combinada con los 5 tratamientos
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Total Químico

Tratador de Semilla Comercial + Nano 
Gro™ Foliar

Nano Gro™ en Semilla + Tratamiento 
Químico 

Nano Gro™ en Semilla + Productos 
Ecológicos

Nano Gro™ en Semilla

T5

T4

T3

T2

T1
14
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*dds: días después de siembra 
Muestreo: 01 de octubre de 2019
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PROMEDIO
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Las barras (media ± SE) con letras diferentes indican diferencia significativa (p < 0.05) entre tratamientos.
Prueba de comparación múltiple LSD; n =  12; las barras muestran medias ± errores típicos.
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Las barras (media ± SE) con letras diferentes indican diferencia significativa (p < 0.05) entre tratamientos.
Prueba de comparación múltiple LSD; n =  12; las barras muestran medias ± errores típicos.
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Las barras (media ± SE) con letras diferentes indican diferencia significativa (p < 0.05) entre tratamientos.
Prueba de comparación múltiple LSD; n =  20; las barras muestran medias ± errores típicos.
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Las barras (media ± SE) con letras diferentes indican diferencia significativa (p < 0.05) entre tratamientos.
Prueba de comparación múltiple LSD; n =  120; las barras muestran medias ± errores típicos.
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PROMEDIO
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Las barras (media ± SE) con letras diferentes indican diferencia significativa (p < 0.05) entre tratamientos.
Prueba de comparación múltiple LSD; n =  120; las barras muestran medias ± errores típicos.
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PROMEDIO



54

Las barras (media ± SE) con letras diferentes indican diferencia significativa (p < 0.05) entre tratamientos.
Prueba de comparación múltiple LSD; n =  120; las barras muestran medias ± errores típicos.

a
b

c c



55

Muestras
250 g 

2 libras
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Análisis: Laboratorio de tecnología de alimentos CENTA; 
fecha de análisis 9 de diciembre de 2019.
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Análisis: Laboratorio de química agrícola CENTA; fecha de análisis: diciembre de 2019.

Análisis  
Tratamiento 

1
Tratamiento 

2
Tratamiento 

3
Tratamiento 

4
Tratamiento 

5

Humedad (g/100g de muestra) 12.92 13.24 13.78 12.40 12.64

Proteína Cruda (g/100g de muestra) 22.85 21.78 20.78 21.63 20.94

Grasa (Extracto Etéreo) (g/100g de muestra) 1.31 1.25 1.45 1.56 1.60

Fibra Cruda (g/100g de muestra) 4.73 4.48 3.59 4.02 4.37

Cenizas (g/100g de muestra) 3.64 3.92 4.02 3.94 3.86

Carbohidratos (g/100g de muestra) 59.28 59.81 59.97 60.47 60.96

Fosforo (P) (g/100g de muestra) 0.39 0.43 0.51 0.52 0.52

Calcio (Ca) (g/100g de muestra) 0.11 0.14 0.14 0.20 0.14

Hierro (Fe) (mg/Kg de muestra) 60.00 59.00 46.00 58.00 55.00

Zinc (Zn) (mg/Kg de muestra) 28.00 27.00 24.00 27.00 28.00



•

•

59



•

•

60



61



62Estudiantes de segundo año de agronomía —21 de octubre de 2019
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Nano-grow50SEEDS.R

#***********************************************************

# ESCUELA NACIONAL DE AGRICULTURA "ROBERTO QUIÑONEZ"

# ENSAYO CON NANO-GRO EN                           

# SEPTIEMBRE-DICIEMBRE 2019   

# ORDEN DE DATOS: TRAT REP PESO50SEMILLAS

#***********************************************************

# Cargando Paquetes

library(readxl)

library(psych)

library(dplyr)

library(doBy)

library(agricolae)

library (ggplot2)

library(gplots)

library(plotly)

library(lsmeans)

library(multcomp)

library(multcompView)

library(markdown)

library(lmerTest)

library(DescTools)

library(car)

library(onewaytests)

library(lawstat)

# Importando datos

data50SEEDS <- read_excel("C:/Users/Administrator/Desktop/Nano-grow/dat

a/PESO50.xlsx")

data50SEEDS$TRAT <- as.factor(data50SEEDS$TRAT) # como factores

data50SEEDS$REP  <- as.factor(data50SEEDS$REP)

attach(data50SEEDS); str(data50SEEDS); knitr::kable(data50SEEDS) 

#### PESO50SEMILLAS

# Estadistica descriptiva y Analisis de varianza

describeBy(data50SEEDS, TRAT, na.rm=TRUE)

# convirtiendo datos a 'dataframe'

data50SEEDSstat = as.data.frame(data50SEEDS)

summaryBy(PESO50SEMILLAS ~ TRAT, data = data50SEEDSstat, 

FUN = function(x){c(sum = sum(x), mean = mean(x), median = median            

(x),sd = sd(x), SEM = sd(x)/sqrt(length(x)))})

# Diagrama de caja y bigotes

ggplot(data50SEEDS, aes(y=PESO50SEMILLAS, x=TRAT)) + geom_boxplot()

# Boxplot

gfDOS <- plot_ly(data50SEEDS,   y = ~ PESO50SEMILLAS, color = ~ TRAT,    typ

e = "box", 

boxpoints = "all", jitter = 0.3, pointpos = -1.8); gfDOS

# ANOVA

anovaPESO50SEMILLAS <- aov(PESO50SEMILLAS ~ TRAT, data = data50SEEDS)

summary(anovaPESO50SEMILLAS)

#### Pruebas de supuestos de ANOVA

# Prueba de Levene de homogenidad de variances

levene.test(PESO50SEMILLAS,TRAT)

# Prueba Brown-Forsythe 

bf.test(PESO50SEMILLAS ~ TRAT, data = data50SEEDS)

levene.test(PESO50SEMILLAS, TRAT, location = "mean")

# Prueba Fligner-Killeen

fligner.test(PESO50SEMILLAS ~ TRAT, data = data50SEEDS)

# Prueba Kruskal-Wallis

kruskal.test(PESO50SEMILLAS ~ TRAT, data = data50SEEDS)

# Prueba de Bartlett

bartlett.test(PESO50SEMILLAS ~ TRAT, data = data50SEEDS)

# Generar residuos y valores predecidos

PESO50SEMILLASresids   <- residuals(anovaPESO50SEMILLAS)

PESO50SEMILLASpreds    <- predict(anovaPESO50SEMILLAS)

PESO50SEMILLASsq_preds <- PESO50SEMILLASpreds^2

# Prueba de Shapiro-Wilk para normalidad de residuos

shapiro.test(PESO50SEMILLASresids)
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# Estadisticas Descriptivas

source("C:/Users/Administrator/Desktop/Nano-grow/data/summarySE.r") 

MEDIAS <- summarySE(data50SEEDS, measurevar = "PESO50SEMILLAS", groupvars=c("TRAT", "T

RAT"))

MEDIAS 

# Grafico de barras errores tipicos

ggplot(MEDIAS,     aes(x    =  TRAT, 

y    =  PESO50SEMILLAS, 

fill =  TRAT )) + 

geom_bar(position  =  position_dodge(), stat = "identity") +   

geom_errorbar(aes(ymin =  PESO50SEMILLAS-se, 

ymax =  PESO50SEMILLAS+se), 

width   =  .2, 

position   =  position_dodge(.9))  +   

scale_fill_brewer(palette =  "Greens") + theme_minimal()

# Metodo de Minima Diferencia Significativa (MDS o Least Significant Difference, LSD)

LSD <- LSD.test(anovaPESO50SEMILLAS, "TRAT", group = T)

LSD

LSD <- LSD.test(anovaPESO50SEMILLAS, "TRAT", group = F)

diffograph(LSD, cex.axis = 0.9, xlab = "TRAT", ylab = "PESO50SEMILLASES", cex = 0.9)

# Prueba de Duncan

# Comparacion de medias utilizando Tukey

TukeyHSD(anovaPESO50SEMILLAS)

plot(TukeyHSD(anovaPESO50SEMILLAS))

# Tukey test to study each pair of treatment:

TUKEY95 <- TukeyHSD(x=anovaPESO50SEMILLAS, 'TRAT', conf.level=0.95)

TUKEY99 <- TukeyHSD(x=anovaPESO50SEMILLAS, 'TRAT', conf.level=0.99); TUKEY99

plot(TUKEY95, las=1 , col="brown")

# Resultados de PESO50SEMILLAS ajustados con Tukey y graficados con Compact Letter Dis

plays (CLD)

data50SEEDS.fit.lmerTest <- lmerTest::lmer(PESO50SEMILLAS ~ TRAT + (1 | REP), data = d

ata50SEEDS)

anova(data50SEEDS.fit.lmerTest) # aproximacion Satterhwaite

# anova(data50SEEDS.fit.lmerTest, 

ddf = "Kenward-Roger") ; #anova(d

ata50SEEDS.fit.lmerTest, ddf = "l

me4")

invisible(summary(data50SEEDS.fit

.lmerTest)) #tabla resumen

plot(data50SEEDS.fit.lmerTest)

# Resultados de PESO50SEMILLAS aj

ustados con Tukey y graficados co

n Compact Letter Displays (CLD)

PESO50SEMILLAS.lsmo <- lsmeans::l

smeans(data50SEEDS.fit.lmerTest, 

~ TRAT)

PESO50SEMILLAS.cld  <- cld(PESO50

SEMILLAS.lsmo, adjust = 'tukey')

PESO50SEMILLAS.cld

TRAT REP PESO50

T1 I 12.84

T1 II 12.48

T1 III 12.76

T1 IV 12.2

T1 V 12.43

T2 I 13.19

T2 II 13.24

T2 III 13.55

T2 IV 12.69

T2 V 12.09

T3 I 13.09

T3 II 13.18

T3 III 12.68

T3 IV 12.39

T3 V 11.89

T4 I 15.29

T4 II 12.93

T4 III 13.03

T4 IV 12.21

T4 V 13.24

T5 I 12.86

T5 II 13.68

T5 III 13.3

T5 IV 13.03

T5 V 13.07

Datos
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