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ABSTRACT 

 

With the objective was analyzing consanguinity on reproductive parameters in a dairy herd Was analyzed records 

from 4 044 cows Holstein’s breed, totalized 9 355 reproduction records, of a herd of dairy cattle on central coast, 

to evaluate the main effect of the inbreeding on traits reproduction as: age of pregnancy in heifers and age of first 

calving, calving interval and length of gestation. The 93,17% of the cows were inbred and the range were from 

0,1283% to 31,4722% of inbred, the average inbreeding coefficient of all cows was 5,18%. Effect of inbreeding 

were estimated by a model that included fixed effects: year-seasons, sire groups, number of calving, age at calving, 

inbreeding. The inbreeding was included in the model as a classification (six class: 0; 3,125; 6,25; 9,375; 12,50 and 

>12,50%). The average of the age at pregnancy in heifers was 16,40 months and the age at first calving was 25,43 

months, were not affected by the levels of inbreeding, show similar averages between the inbred and non-inbred 

groups, The direct effect of inbreed was estimated, the regression was -0,13128 ± 0,0241 months age at conception 

in heifers and -0,15263 ± 0,02381 months for age at calving respectively (P <0,01). The effect on calving interval 

and length of gestation was not significant the inbred, but the regression coefficients of the calving interval and 

length gestation were: 0,10934 ± 0,02746 months and -0,09986 ± 0,02594 days respectively (P<0,01). 
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RESUMEN 

 

Con el objetivo de analizar la consanguinidad sobre parámetros reproductivos en un rebaño lechero se analizó la 

información reproductiva de 4044 vacas de la raza Holstein, con un total de 9355 registros de reproducción, de un 

rebaño lechero de la costa central, con la finalidad de determinar el efecto de la consanguinidad sobre las 

características reproductivas de la edad a la preñez, edad al primer parto, intervalo entre partos y longitud de 

gestación. Determinándose que el 93,17% de las vacas fueron consanguíneas, variando entre 0,1283% a 31,4722% 

el valor de la consanguinidad, con un valor medio de 5,18%. El efecto de la consanguinidad fue estimado mediante 

un modelo que incluyó efectos fijos: año*estación, grupo paterno, edad al parto, número de parto, sexo de la cría, 

consanguinidad. La consanguinidad fue incluida en el modelo como clasificación (6 clases: 0; 3,125; 6,25; 9,375; 

12,5 y >12,50%). La edad a la preñez promedio en vaquillas fue de 16,40 meses, la edad al primer parto promedio 

fue de 25,43 meses, en ambos casos no fueron afectados por los niveles de consanguinidad, presentando promedios 

similares entre los grupos consanguíneos y no consanguíneos, se estimó el efecto directo de la consanguinidad 
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mediante la regresión, obteniéndose un coeficiente de -0,13128 ± 0,0241 meses de la edad a la preñez y de -0,15263 

± 0,02381 meses al primer parto respectivamente (P<0,01). Analizando el intervalo entre partos y la longitud de 

gestación, no se observó un efecto significativo de la consanguinidad, pero los efectos directos asociados a la 

consanguinidad del intervalo entre partos y longitud de gestación fueron de 0,10934 ± 0,02746 meses y -0,09986 ± 

0,02594 días respectivamente (P<0,01). 
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1. INTRODUCCIÓN 

 

La eficiencia reproductiva en los rebaños lecheros es un 

factor importante para lograr el número adecuado de 

hembras de reemplazos con la finalidad de obtener un 

progreso genético consistente para la producción de 

leche y otras características de importancia económica 

en la producción. 

 

El uso de las técnicas de reproducción permiten que se 

utilice cada vez menos reproductores (padres) para 

producir las hembras necesarias para mantener la 

población en equilibrio o estabilizada, además, los 

procesos de selección para lograr una mejora genética, 

hace que los animales superiores puedan estar 

relacionados genéticamente, permitiendo que la 

consanguinidad se incremente año tras año, y 

manifestar una mayor depresión endogámica en las 

características reproductivas y productivas (Andere et 

al., 2017; Martikainen et al., 2017; Doeckes et al., 

2019). 

 

La fertilidad, así como el intervalo entre partos, la edad 

al primer parto, entre otras son características 

funcionales de importancia económica, porque están 

asociados a los costos de producción, haciendo que 

éstas sean mayores (Groen et al., 1997; Hofmannová et 

al., 2019). Asimismo, la fertilidad de la hembra, el 

intervalo entre partos, son caracteres que están 

altamente correlacionados como las razones principales 

de la saca involuntaria en al ganado vacuno lechero 

(González-Recio et al., 2007). 

 

La depresión endogámica y la heterocigosidad se 

encuentran muy relacionados en los sistemas de 

apareamientos que se produce como resultado de la 

consanguinidad o de los cruzamientos (Freyer et al., 

2005). 

 

Leroy (2014) manifiesta que la base genética de este 

fenómeno está relacionado a tres hipótesis, a la parcial 

dominancia, sobre dominancia y a la epistasis, y que de 

acuerdo a una de las hipótesis el efecto de la 

consanguinidad puede ser una función lineal 

(dominancia y sobre dominancia) o una función no 

lineal (epistasis).  

 

El coeficiente de consanguinidad (F) es la base de la 

teoría genética cuantitativa, existiendo tres niveles en la 

cual la consanguinidad puede ser medida: a nivel 

poblacional, individual y a nivel de locus, siendo el 

estimador menos específico el de la población 

promedio, el cual aplica a todos los individuos y loci. 

La media poblacional puede ser calculada dada algunas 

asunciones evolutivas (Falconer y Mackay, 1996; 

Freyer et al., 2005): 

 

Ft = 1- (1-ΔF)t 

 

donde ΔF es la tasa de consanguinidad o endogamia de 

una generación a la otra o la nueva consanguinidad. Y 

la tasa de consanguinidad para cada individuo será: 

 

ΔFt = 1-t√ (1-ΔF)t 

 

donde Fi = es el coeficiente de consanguinidad del 

individuo i, calculado previamente, y t = número de 

generaciones equivalente para ese individuo. 

 

La determinación del valor de la consanguinidad 

dependerá del número de generaciones que se considere 
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en el análisis así como que las generaciones se 

encuentren completas y por tanto sus efectos a través de 

la depresión endogámica serán mejor estimadas, como 

lo manifiesta Casell et al. (2003) quienes indican que la 

consanguinidad y su desviación estándar se 

incrementan con una mayor información de la 

genealogía, de 0,04 ± 0,84 a 1,65 ± 2,05 y 2,06 ± 2,22 

cuando se analizó con menos de 31%, de 31 a 70% y de 

71 a 100% de pedigrí completo de 5 generaciones. 

 

Asimismo, comparando las metodologías de 

estimación, Lutaaya et al. (1999) encontró diferencias 

en los valores de consanguinidad, cuando utilizó el 

algoritmo de consanguinidad regular (RA) basado en la 

definición de Wright (1922), y el algoritmo (VRA) 

propuesto por VanRaden (1992), con pedigríes 

incompletos encontraron diferencia en los valores, 

observando un valor de 3,47% para el algoritmo RA y 

un incremento a 4,2% con el algoritmo VRA. 

 

Las poblaciones actuales de ganado Holstein, están 

mostrando un incremento de la consanguinidad, así un 

estudio realizado en el ganado Holstein en el sur de 

Brazil, Sieklicki et al. (2020) determinaron la estructura 

genética determinando un intervalo de generación de 

6,3 años y la media de consanguinidad de la población 

de 4,99%, observándose que la diversidad genética se 

mantiene elevada, el cual es importante para lograr un 

progreso genético en los programas de mejora en el 

ganado Holstein. 

 

Doekes et al. (2019) evaluando la depresión 

endogámica en el ganado Holstein Alemán, reportaron 

un incremento en el intervalo entre partos de 0,48 días 

(ES=0,15) por cada 1% de incremento en la 

consanguinidad genómica (FROH). 

 

Evaluando la performance fenotípica en ganado 

Holstein canadiense, Makanjuola et al. (2020) 

observaron que la depresión endogámica en las 

características productivas y reproductivas mostraron 

efectos no favorables, para la característica del primer 

servicio a la concepción determinaron valores de 0,29; 

0,24 y 0,31 días adicionales por cada 1% de incremento 

de la consanguinidad, calculados por tres métodos de 

estimación del valor de consanguinidad, mediante un 

análisis de pedigrí (FPED), medida genómica utilizando 

un segmento base (FROH) y marcador por marcador 

genético (FGRM). 

Bezdíček et al. (2007) estudiaron los efectos de la 

consanguinidad sobre el periodo de servicio y longitud 

de gestación en ganado de la raza Holstein y Fleckviehs 

Czech después del primer parto, encontrando un rango 

de consanguinidad en dicha población de 1,25 a 25,0%, 

la depresión endogámica sobre el periodo de preñez fue 

más pronunciado en los niveles altos de consanguinidad 

(+2,81 hasta 8,23 días), pero no significativo 

estadísticamente, y las diferencias encontradas en la 

longitud de gestación no fueron significativas, 

asimismo, evaluando la longitud de gestación los 

animales con alto valor de consanguinidad mostraron 

0,43 días más que las demás. 

 

Diversos estudios han demostrado que los efectos de la 

consanguinidad a la edad al primer parto, intervalos 

entre partos fueron significativos, que un incremento en 

1% de la consanguinidad resulta en un incremento en el 

intervalo de partos de 1,88 días, más no la edad al 

primer parto (Silva et al., 2019; Makanjuola et al., 2020) 

y sobre características productivas también se observa 

un efecto de la depresión endogámica (Moradpour y 

Hamidi, 2019; Gorelik et al., 2020).  

 

Cassell et al. (2003), determinaron que la depresión 

endogámica en el ganado Holstein y Jersey registrado 

fueron positivas (no deseables) pero no significativa 

para los días al primer servicio, pero si fue significativa 

el efecto sobre la producción de leche, observándose 

que por cada 1% de incremento de la consanguinidad 

disminuyó en -0,12 a -0,06 kg/d en el ganado Holstein. 

Al evaluar el efecto del incremento de la 

consanguinidad en una población de vacunos lecheros, 

sobre la performance reproductiva utilizando 

información genómica, Bjelland et al. (2013) 

encontraron que por cada 1% de incremento de la 

consanguinidad los días abiertos se incrementó en 1,76 

d evaluando el porcentaje de homocigosis (FPH) y de 

1,06 d utilizando la estimación de la endogamia 

derivada de la matriz de relación genómica (FGRM). 

 

El objetivo de la investigación es determinar los niveles 

de consanguinidad de la población en estudio y los 

efectos de la consanguinidad, medido como depresión 

endogámica, en la población del vacuno lechero en un 

rebaño cerrado de la costa central, en los aspectos 

reproductivos como la edad a la preñez, edad al primer 

parto, intervalo entre partos y longitud de gestación en 

vacas lecheras de la raza Holstein. 
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2. MATERIALES Y MÉTODOS  

 

Registros de producción y reproducción 

Los datos corresponden a un rebaño comercial de 

crianza de vacunos lecheros de la raza Holstein, ubicada 

en la costa central del Perú, con un clima tropical seco, 

caracterizado por baja precipitación anual, de alta 

humedad relativa en la época de invierno y verano. 

 

Es un rebaño libre de brucella y tuberculosis bovina, 

certificado por el Sistema Nacional de Sanidad Agrícola 

(SENASA), sistema estabulado de crianza intensiva, 

con sistema de alimentación TMR, con sistema de 

reproducción por inseminación artificial. 

 

La tasa de preñez para el periodo 2000-2016 (primer 

semestre), de manera global, considerando el número de 

servicio, se presenta en la Tabla 1, observándose que al 

primer servicio se logró una tasa de concepción alta. 

 

 

Tabla 1. Tasa de preñez de acuerdo con el número de servicios o inseminaciones. 

 Número de servicios 

 1 2 3 4 5 

Inseminaciones, n 2,528 1,560 1,009 677 496 

Tasa de preñez, % 40,32 24,88 16,09 10,80 7,91 

 

 

Consanguinidad 

Los coeficientes de consanguinidad de los animales que 

componen la población, incluyendo los animales 

propios del rebaño como el de genealogía, fueron 

estimados utilizando el algoritmo descrito por 

Meuwissen y Luo (1992), método basado en la 

descomposición de la matriz genética de relaciones 

aditivas A, A = LDL’, donde L es una matriz triangular 

inferior que contiene las fracciones de los genes de los 

animales que derivan de sus ancestros, y D  es una 

matriz diagonal conteniendo la varianza genética 

aditiva  dentro de la familia de los animales (Henderson, 

1976), mediante los programas informáticos Pedigraph 

(Garbe y Da, 2008) y Endog (Gutiérrez y Goyache, 

2005; Gutiérrez et al., 2010). 

 

Determinado los coeficientes de consanguinidad de los 

animales del rebaño, se formaron los grupos de acuerdo 

a los valores de consanguinidad en 6 grupos (Tabla 2). 

 

De acuerdo a los valores genéticos de los padres 

(Predicted Transmitting Ability, PTA) para producción  

de leche, estandarizados a las pruebas norteamericanas 

de agosto de 2020 (CDCB, 2020), se formaron los 

grupos de padres para ser considerado en los modelos 

de análisis como se indica en la Tabla 3. 

 

En el caso de los padres que no se tiene información de 

evaluación genética, como son los toros nacionales, se 

ha considera un valor genético equivalente a cero, que 

se encuentran considerados en el grupo 5. 

 

Tabla 2. Grupos de consanguinidad de acuerdo al 

intervalo del valor de consanguinidad. 

 

Rango de valor de consanguinidad, % Grupo 
Fx: 0, No consanguíneos 1 

Fx: (0; 3,125] 2 
Fx: (3,125; 6,25] 3 
Fx: (6,25; 9,375] 4 
Fx: (9,375; 12,50] 5 
Fx: >12,50 6 

 

 

Tabla 3. Grupos genéticos de acuerdo al valor genético 

de padres (PTA leche, lb). 

 

Rango de valores de PTA en leche (lb) Grupo 
< -3000 lb 1 

[-3000, -2000) lb  2 

[-2000, -1000) lb 3 

[-1000, 0) lb 4 

0 lb 5 

(0, +1000] lb 6 

> +1000 lb  7 
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Modelo estadístico 

Para analizar el efecto de la consanguinidad sobre la 

edad a la preñez y al primer parto se utilizó el siguiente 

modelo: 

 

Yijklm=μ+Fxi+BVj+ANk+AESl+ϵijklm 

 

Para analizar el efecto sobre el intervalo entre partos 

se utilizó el siguiente modelo: 

 

Yijklmn=μ+Fxi+BVj+AEPk+EPlβl+NPm+ϵijklmn 

 

Y para analizar el efecto de la consanguinidad sobre la 

longitud de gestación el modelo empleado fue: 

 

Yijklmn=μ+Fxi+BVj+AEPk+EPlβl+NPm+Sn+ϵijklmn 

 donde: 

 

Yijklm = Edad (meses) a la preñez, al primer parto, 

Intervalo entre partos (meses) y Longitud de gestación 

(días). 

μ  = media general. 

Fxi  = Grupo de consanguinidad (Fx=0 no 

consanguíneos) 

 

BVj  = Valor genético del padre del animal 

ANk  = Año de nacimiento del animal 

AESl  = Año Estación de servicio 

AEPk = Año Estación de parto 

EPl  = Edad al parto 

NPm  = Número de parto 

bl  = Regresión del intervalo entre partos sobre la 

edad al parto 

Sn  = Sexo de la cría 

ϵijklmn = error residual N(μ,σ) 

 

Adicionalmente se realizó un análisis de regresión para 

determinar la tendencia de la consanguinidad de 

acuerdo a la fecha de nacimiento de los animales, y 

correlaciones lineales simples para estimar la posible 

depresión endogámica sobre los caracteres en estudio. 

 

 

3. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 

Consanguinidad de la población 

La estructura de la genealogía de los animales 

considerados en el estudio, determinó que de los 4044 

animales el 91,66% de ellos tenían padre identificado, 

y madre identificada el 83,24%. Por la línea paterna se 

ha logrado identificar el mayor porcentaje de los 

ascendentes, y por la línea materna siempre fueron 

menores. 

 

Evaluado la genealogía de las vacas que contaba la 

ganadería, en el periodo 1990 al 2016 (primer semestre) 

se generó 34 963 registros genealógicos, estimando los 

coeficientes de consanguinidad de las vacas de la 

ganadería. La distribución de los valores de 

consanguinidad de acuerdo a los años de nacimientos 

de las vacas se presenta en la Tabla 4. 

 

Como se puede observar a través de los años de 

nacimiento los valores de la consanguinidad promedio 

de los animales se ha incrementado desde el año 1986 

hasta el año 1995, y a partir de ese año hasta el 2011 se 

ha mantenido casi constante para luego incrementarse a 

niveles de 6,6% en promedio, dichos valores son un 

poco menor que la tendencia encontrada en vacas de los 

Estados Unidos de Norteamérica (CDCB, 2020).  

 

Tabla 4. Valores promedios de consanguinidad (%) por 

año de nacimiento de las vacas. 

 

Año n 
Fx  

promedio 
Año n 

Fx 

promedio 

1986 1 1,36% 2002 154 5,73% 

1987 2 3,18% 2003 153 4,48% 

1988 3 3,26% 2004 132 5,40% 

1989 2 0,00% 2005 101 5,55% 

1990 9 2,60% 2006 111 5,35% 

1991 26 2,12% 2007 148 5,40% 

1992 18 3,43% 2008 177 5,24% 

1993 43 3,79% 2009 172 5,91% 

1994 77 3,85% 2010 227 5,41% 

1995 49 3,88% 2011 202 5,57% 

1996 144 4,35% 2012 266 6,06% 

1997 128 4,68% 2013 287 5,97% 

1998 144 5,50% 2014 299 6,40% 

1999 182 5,06% 2015 380 6,64% 

2000 172 4,92% 2016 96 6,53% 

2001 139 3,69% Promedio 4044 5,45% 

 

En la Figura 1 se presenta la tendencia de los valores de 

consanguinidad observada en los animales de acuerdo 

al año de nacimiento, presentando una tendencia 

positiva a tener animales consanguíneos en dicha 

población, siendo la tasa de incremento de la 

consanguinidad de 0,10884% por año de nacimiento. 
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Del análisis de las regresiones de los valores residuales 

con respecto a los valores predichos de la 

consanguinidad, nos indica que está bien representado 

las asociaciones entre ellas, así como la normalidad 

mostrada por los valores residuales, dando consistencia 

a la estimación de dicha relación (Figura 2).  

 

 

 

 

 

 
Figura 1. Tendencia de la consanguinidad de acuerdo al año de nacimiento (-212,94794 + 0,10884 * Año de 

nacimiento). 

 

 

Figura 2. Diagnóstico ajustado para la consanguinidad de los animales de la población de referencia. 
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De la población en estudio (n = 4044) se determinó que 

el 6,83% de las vacas (276 vacas) no fueron 

consanguíneas, mientras que el 93,17% fueron 

consanguíneas, el rango de la consanguinidad, en las 

vacas consanguíneas fue de 0,1283% a 31,47%. 

De los grupos de consanguinidad formados la 

distribución de las vacas está dados en la Tabla 5. 

 

Edad a la preñez y primer parto 

Analizado el comportamiento de la edad a la preñez, en 

función de la consanguinidad promedio de las vacas, de 

acuerdo al modelo estadístico analizado, las vacas no 

consanguíneas (Fx = 0) mostraron una mayor edad 

promedio a la preñez (17,39 ± 0,29 meses) y a medida 

que se incrementaba el valor de la consanguinidad 

medio, las edades de las vaquillas fueron disminuyendo, 

y que al análisis de la varianza entre los grupos 

consanguíneos no difirieron estadísticamente, y que el 

grupo de mayor valor de consanguinidad en la que se 

encuentra animales de hasta 31,47% de consanguinidad 

las edades a la preñez fue la que menor valor reportó 

(14,91 ± 0,32 meses), no coincidiendo con la teoría que 

indica que a mayor consanguinidad la depresión 

endogámica es más marcada (Tabla 6), indicado por 

Makanjuola et al. (2020), mientras que el efecto medio 

de la consanguinidad fue de -0,13128±0,0241 meses 

(P<0,05), debido al comportamiento observado en las 

vaquillas la edad a la preñez. 

 

Al analizar la edad al primer parto (Tabla 7), se ha 

encontrado que los promedios de la edad lograda al 

primer parto se ha observado diferencias significativas 

entre los grupos de consanguinidad de las vacas, el 

grupo de vacas no consanguíneas son los que han 

mostrado valores promedios mayores que las vacas 

consanguíneas (26,47 ± 0,30 vs 25,78 ± 0,34 meses), y 

entre los grupos consanguíneos los valores promedio de 

la edad al primer parto fueron similares, mientras que el 

grupo de vacas con el más alto valor de consanguinidad 

(Fx > 12,75%) presentó un menor valor de edad al 

primer parto (23,82 ± 0,33 meses), este comportamiento 

indica que la consanguinidad, si bien es cierto afecta a 

este parámetro reproductivo, pero en este análisis de la 

información de dicho rebaño no se observa dicho 

efecto, y la depresión endogámica estimada representa 

una variación de -0,15263 ± 0,02381 meses de edad por 

cada 1% de variación de la consanguinidad (P<0,001). 

 

Intervalo entre partos 

En el modelo analizado, se observa que el nivel de 

consanguinidad de las vacas, al análisis de varianza 

presentaron diferencia estadística (P<0,05) entre los 

niveles medios de consanguinidad de las vacas, pero al 

análisis de medias no fueron estadísticamente 

diferentes, observándose que el grupo no consanguíneo 

presento un menor intervalo entre partos (15,06 ± 0,21 

meses), mientras que los grupos consanguíneos 

reportaron un valor ligeramente superior (15,60 ± 0,09 

meses), como se puede observar en la Tabla 8. 

Asimismo, de los 5 grupos de vacas consanguíneas el 

grupo de vacas de alta consanguinidad (Fx > 12,75) ya 

no permanecieron en el rebaño más allá del primer 

parto. Indudablemente el efecto de la consanguinidad si 

se hace evidente, ya que influye en un mayor intervalo 

entre partos. 

 

 

Tabla 5. Distribución de las vacas de acuerdo al grupo de consanguinidad (Fx). 

 

Grup Fx, % n promedio mínimo máximo DS ES 

1 0 276 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

2 0,128 - 3,110 286 2,11 0,1283 3,1231 0,82 0,05 

3 3,132 - 6,248 1954 5,02 3,1263 6,2486 0,84 0,02 

4 6,250 - 9,362 1412 7,26 6,2502 9,3626 0,75 0,02 

5 9,400 - 12,487 98 10,61 9,4000 12,4874 0,88 0,09 

6 12,730 - 31,472 18 19,32 12,7304 31,4722 7,46 1,76 
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Tabla 6. Edad promedio de las vaquillas a la preñez (meses) en función al nivel de consanguinidad promedio. 

 

Grupo Fx, % n promedio  mínimo máximo DS ES 

1 0 171 17,39 a 13 28 3,85 0,29 

2 0,128 - 3,110 220 17,00 a 13 28 3,11 0,21 

3 3,132 - 6,248 1327 16,28 a 13 28 2,85 0,08 

4 6,250 - 9,362 723 16,22 a 13 28 2,74 0,10 

5 9,400 - 12,487 51 16,45 a 13 26 2,62 0,37 

6 12,730 - 31,472 11 14,91 b 14 17 1,04 0,31 

Letras diferentes indica diferencias significativas (P<0,05) 

 

Tabla 7. Promedio de edad al parto (meses) de las vacas en función al nivel de consanguinidad promedio. 

 

Grupo Fx, % n promedio  mínimo máximo DS ES 

1 0 171 26,47 a 22 38 3,87 0,30 

2 0,128 - 3,110 220 26,12 ab 22 37 3,12 0,21 

3 3,132 - 6,248 1327 25,32 ab 22 38 2,85 0,08 

4 6,250 - 9,362 723 25,19 b 22 37 2,62 0,10 

5 9,400 - 12,487 51 25,49 ab 22 35 2,62 0,37 

6 12,730 - 31,472 11 23,82 c 22 25 1,08 0,33 

Letras diferentes indican diferencias significativas (P<0,05). 

 

Tabla 8. Promedios de intervalos entre partos (meses) de acuerdo a los niveles de consanguinidad de las vacas. 

 

Grupo Fx, % n promedio  mínimo máximo DS ES 

1 0 336 15,06 a 10 35 3,83 0,21 

2 0,128 - 3,110 556 15,18 a 10 44 4,41 0,19 

3 3,132 - 6,248 2333 15,66 a 10 72 4,58 0,10 

4 6,250 - 9,362 1064 15,88 a 10 37 4,54 0,14 

5 9,400 - 12,487 107 15,34 a 10 38 4,76 0,46 

6 12,730 - 31,472 11 23,82 c 22 25 1,08 0,33 

 

Tabla 9. Longitud de gestación promedio (días) en función a la consanguinidad media de las vacas. 

 

Grupo Fx, % n promedio  mínimo máximo DS ES 

1 0 254 277,45 a 255 295 4,95 0,22 

2 0,128 - 3,110 264 278,02 a 258 299 5,31 0,19 

3 3,132 - 6,248 1876 277,03 ab 253 299 5,35 0,09 

4 6,250 - 9,362 1070 277,11 ab 253 299 5,44 0,12 

5 9,400 - 12,487 78 276,12 ab 260 293 5,16 0,41 

6 12,730 - 31,472 11 274,45 b 267 286 5,43 1,16 

Letras diferentes indican diferencias significativas (P<0,05). 

 

Analizando la regresión del intervalo entre partos, en 

meses, sobre la consanguinidad de los animales, ésta se 

ha determinado en 0,10934 ± 0,02746 meses el efecto 

en la variación del intervalo, siendo este valor altamente 

significativo (P<0,001) y que a tener animales con alta 

consanguinidad los valores medios del intervalo entre 

partos también se incrementarán. 
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Longitud de gestación 

Evaluando la longitud de gestación se ha determinado 

que no existe diferencia estadística entre los animales 

no consanguíneos y consanguíneos los promedios de 

días de gestación son muy similares (277,45 ± 0,22 vs 

277,11 ± 0,10 días) y entre los grupos de vacas 

consanguíneas de la misma manera los promedios de 

gestación no presentaron diferencias significativas 

(Tabla 9), a excepción del grupo con mayor valor medio 

de consanguinidad que resultaron siendo en promedio 

0,3 días menor (Bezdíček et al., 2007). 

 

Determinando la regresión de los días de gestación 

sobre la consanguinidad, se determinó que el valor del 

coeficiente fue de -0,09986 ± 0,02594 días, resultando 

al análisis estadístico un valor altamente significativo 

(P<0,01), lo que indica que a medida que se incrementa 

la consanguinidad en 1% se observará una reducción en 

la longitud de gestación, lo cual no es conveniente por 

que podría afectar la viabilidad del ternero recién 

nacido. 

 

 

4. CONCLUSIONES 

 

La población de vacas del rebaño estudiado, 

presentaron una consanguinidad promedio de 5,45%, el 

grupo de vacas consanguíneas el valor de la 

consanguinidad varió de 0,1283% a 31,4722%, 

correspondiendo al 93,17% de las vacas estudiadas. 

La edad a la preñez en vaquillas fue de 16,40 meses, y 

de acuerdo al grupo de consanguinidad, las vaquillas no 

consanguíneas presentaron un valor de 17,39 ± 0,29 

meses, mientras que los grupos consanguíneos 16,33 ± 

0,25 meses, no mostraron diferencias significativas, y el 

efecto de la consanguinidad medido como regresión fue 

de -0,13128 ± 0,0241 meses por cada 1% de incremento 

de la consanguinidad (P<0,01). 

 

La edad al primer parto en vaquillonas fue de 25,43 

meses, presentando una mayor edad al primer parto el 

grupo de las vaquillonas no consanguíneas (26,47 ± 

0,30 meses) que las consanguíneas (25,35 ± 0,24 

meses), sin mostrar diferencias estadísticas, y la 

regresión de la edad al primer parto con respecto al nivel 

de consanguinidad fue de -0,15263 ± 0,02381 meses 

(P<0,01). 

 

La consanguinidad presentó un efecto sobre el intervalo 

entre partos de las vacas analizadas, ya que el grupo de 

vacas no consanguíneas presentó un intervalo entre 

partos de 15,06 ± 0,21 meses, mientras que el grupo 

consanguíneo presentó un promedio de 15,65 ± 0,18 

meses, corroborado con la regresión del intervalo entre 

parto con el nivel de consanguinidad siendo el 

coeficiente de 0,10934 ± 0,01746 meses (P<0,01). 

 

La longitud de gestación no fue afectada por la 

consanguinidad de manera significativa, ya que las 

vacas no consanguíneas presentaron una gestación de 

277,61 ± 0,22 días y las vacas consanguíneas 

promediaron un valor de 277,19 ± 0,15 días, y la 

regresión de los días de gestación sobre los valores de 

consanguinidad fue de -0,09986 ± 0,02594 días 

(P<0,01) 
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