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Resumen: 

El objetivo del presente estudio fue evaluar el impacto de la inclusión de información 

extranjera de sementales de la raza Holstein, sobre su evaluación genética para las 

características de producción de leche (PL), grasa (PG) y proteína (PP) en kilogramos. Lo 

anterior, se logró mediante la comparación de valores genéticos (VG) y confiabilidades (CF), 

agrupación de sementales por número de hijas, ordenamiento de los sementales y la 

superioridad genética esperada por año (∆𝐼𝑠 𝑦𝑠⁄ ), con diferentes escenarios determinados por 

la intensidad de selección (𝑖𝑝𝑠) de sementales usados en la evaluación genética nacional (EG-

MEX), los incorporados a la evaluación genética internacional con hijas en México (EG-I) y 

la evaluación genética internacional con o sin hijas en México (EG-MACE). En total, se 

analizó la información de 5,825 sementales en la para PL y 3,914 para PG y PP. El impacto 
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de la información extranjera en la EG-MEX es positivo, debido a que mejora la CF de los 

VG de los sementales usados en México. También, permitió observar diferencias importantes 

de los VG y CF entre las evaluaciones, generando una oportunidad de mejoramiento en la 

población Holstein mexicana; por lo que, es recomendable continuar con la participación en 

el programa de Interbull, y considerar el uso de la información validada de manera 

internacional en los procesos de selección de animales productores de leche y sus 

componentes. Estas acciones pueden contribuir de manera importante en el incremento del 

progreso genético productivo a nivel nacional. 
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Introducción 
 

La evaluación genética consiste en la predicción del mérito o valor genético (VG) de un 

animal considerando la información genealógica, fenotípica (registros de producción y 

componentes de la leche, conteo de células somáticas, y conformación, entre otras)(1). La 

primera evaluación genética del ganado Holstein en México, fue realizada en 1974, por la 

Universidad de Guelph (Ontario, Canadá) a solicitud de la Asociación Holstein de México 

(AHM), incluyendo solamente características de conformación. Durante las siguientes 

décadas, se integraron características de producción de leche (PL), grasa (PG), proteína (PP) 

en kilogramos, entre otras, y se realizaron modificaciones en el sistema de calificación para 

la identificación de animales altamente productivos y funcionales que eran utilizados en 

nuestro país(1,2,3). Actualmente, la AHM junto con el Centro Nacional de Investigación 

Disciplinaria en Fisiología y Mejoramiento Animal (CENID-FyMA) perteneciente al 

Instituto Nacional de Investigaciones Forestales, Agrícolas y Pecuarias (INIFAP), son los 

encargados de realizar cada cuatro meses las evaluaciones genéticas para producción y 

calidad de leche, 27 caracteres de conformación, longevidad, células somáticas y los índices 

de selección de ganado Holstein registrado ante la AHM. La metodología utilizada para la 

predicción de estos VG, es la del Mejor Predictor Lineal Insesgado (BLUP), que consiste en 

un modelo mixto que engloba ecuaciones simultaneas de efectos fijos y aleatorios para 

realizar la estimación de componentes de varianza, basado en el rendimiento individual y en 

la representación de todas las relaciones genéticas entre los individuos(4). Los resultados de 

estas evaluaciones, sirven como identificadores de los mejores ejemplares, proporcionando 

diversas opciones a los ganaderos para los procesos de selección. 
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A medida que aumenta el intercambio de material genético alrededor del mundo, existe la 

posibilidad de que un mismo animal tenga descendencia en diferentes países y, por lo tanto, 

cuente con más de una evaluación genética. En el caso de México, un alto porcentaje de 

material genético es importado en forma de semen congelado y para cuando los sementales 

importados tienen información en México para la predicción de su VG, estos ya cuentan con 

una evaluación genética en su país de orígen con más información que la generada en nuestro 

país. Ante la inquietud de incorporar la información generada a nivel global, Schaeffer(5) 

propuso la metodología de evaluación genética que integra información de múltiples países 

(MACE). Para lograr lo anterior, se construyen ecuaciones de regresión con el objeto de 

predecir los VG de los sementales importados en la base del país importador, ajustando según 

el origen de la información(6,7). Existen numerosas ventajas de utilizar el sistema MACE, 

entre las cuales destacan: 1) el rendimiento de sementales ajustado por la información de 

producción de las hijas provenientes de las diversas evaluaciones de los países participantes 

y; 2) la identificación de ejemplares existentes en otros países que puedan ser mejoradores 

bajo las condiciones propias del país importador(5,7).  

 

El objetivo del presente estudio fue evaluar el impacto de la inclusión de información 

extranjera de sementales de la raza Holstein sobre su evaluación genética para las 

características de PL, PG y PP, y predecir las tasas de mejoramiento genético esperadas de 

la utilización de las evaluaciones resultantes. Con la incorporación de dicha información, se 

espera mejorar la precisión de los VG y por ende, las tasas de mejoramiento genético de las 

características evaluadas. 

 

Material y métodos 
 

Base de datos 

 

Los registros productivos de leche y sus componentes se recopilaron por el sistema de control 

de producción oficial de la AHM y procesados por el CENID-FyMA-INIFAP. Para el cálculo 

de VG de la evaluación genética mexicana (EG-MEX) se utilizó la información de 623,207 

registros de PL, correspondientes a 355,786 animales provenientes de 527 hatos y 193,236 

registros para PG y PP, correspondientes a 103,829 animales provenientes de 167 hatos. Los 

establos de los cuales se obtuvo la información, se encuentran distribuidos en 17 diferentes 

entidades federativas de la República Mexicana. La información genealógica constó de 

403,817 animales, incluyendo registros de hasta cinco generaciones para los animales con 

producción disponible. Los registros con información productiva fuera de los parámetros 

biológicos observados en el sistema de producción y en la raza (PL ajustada a 305 días <3,500 

kg o >22,000 kg por lactación, PG y PP <1.5% o >8.0%)(1) fueron eliminados del estudio. 

 

 



Rev Mex Cienc Pecu 2020;11(4):1045-1058 
 

1048 

 

Estimación de los valores genéticos y confiabilidades 

 

El proceso de estimación de VG de la EG-MEX, se realizó por medio de un modelo animal 

de repetibilidad(1,8), usando el software BLUPF90 con la paquetería SS-BLUPF90(9,10). El 

modelo utilizado para cada una de las tres características de producción(11), fue el siguiente: 

𝑦 = 𝑋𝛽 + 𝑍1𝑢 + 𝑍2𝑝 + 𝑒 

donde:  

𝒚 = vector de los registros productivos ajustados a 305 días y equivalente de madurez (leche, 

grasa o proteína respectivamente); 

𝜷 = vector de efectos fijos (hato-año-estación, interacción semental-hato y edad al parto); 

𝑿 = matriz de incidencia relacionada con los efectos fijos;  

𝒁𝟏 = matriz de incidencia relacionada con los efectos aleatorios de 𝑢;  

𝒖 = vector aleatorio de efectos genéticos aditivos; 

𝒁𝟐 = matriz de incidencia relacionada con efectos aleatorios de ambiente permanente;  

𝒑 = vector de efectos de ambiente permanente;  

𝒆 = vector de efectos residuales. 

 

Conjuntamente a la estimación de VG de los animales, se calculó su confiabilidad(8,12) como: 

[1 −  (
𝑃𝐸𝑉

𝜎𝐸
2 ) (𝜆)] 

donde: 𝜎𝐸
2 = Varianza ambiental; 𝜆 = la proporción de la varianza ambiental (𝜎𝐸

2) entre la 

varianza genética aditiva (𝜎𝐴
2) que es igual a [(1 − ℎ2) ℎ2⁄ ]; 𝑃𝐸𝑉 = Varianza del error de 

predicción, estimado como: 

𝑃𝐸𝑉 =  (1 −  𝑟𝐴𝐴̂
2 )𝜎𝐴

2 

donde: 𝑟𝐴𝐴̂
2  = Coeficiente de correlación entre el VG predicho y VG verdadero; 𝜎𝐴

2 = varianza 

aditiva. 

 

Durante este proceso, se estimaron los VG y las CF de 7,489 sementales para PL y de 5,148 

para PG y PP. Dicha información fue proporcionada a Servicio Internacional de Evaluación 

de Sementales (Interbull) para su integración al sistema de EG-I. 

 

Evaluación genética internacional 

 

La información de VG y CF proveniente de la EG-MEX (7,489 sementales para PL y 5,148 

para PG y PP), fue procesada bajo los lineamientos establecidos por el Área de Intercambio 

de Información Interbull (IDEA, por sus siglas en inglés), para su validación e incorporación 

a la evaluación genética internacional (EG-I)(7). La información de cada uno de los países 

participantes es recopilada y ajustada por Interbull con el procedimiento MACE con base en 

la cantidad, la estructura de los grupos contemporáneos y las correlaciones 

internacionales(13,14). Del total de la información proporcionada por México, 5,825 
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sementales para PL y 3,914 para PG y PP contaron con información productiva de al menos 

una hija en más de un país, por lo que pudieron ser incorporados a la base productiva y de 

pedigrí a nivel internacional. Conjuntamente al proceso de EG-I, se realizó la prueba de 

correlaciones genéticas internacionales (CGI), en la cual, solo se integraron por país 

participante a aquellos sementales que cumplieron con los requisitos mínimos de prueba 

especificados por Interbull(7,15). México aportó información de 553 sementales para PL, 183 

para PG y 181 para PP, para dicha prueba. 

 

Comparación de los valores genéticos y sus confiabilidades entre las 

evaluaciones genéticas nacional e internacional 

 

Las tendencias genéticas se analizaron a partir de los VG promedio obtenidos tanto en la 

EG-MEX como en la EG-I por año de nacimiento de los sementales. Con el objetivo de 

evaluar si el impacto de la información extranjera sobre la EG-MEX está relacionada con el 

número de hijas del semental en México, a cada semental se le asignó un grupo (más de 50, 

entre 10 y 50 y  menos de 10 hijas) y se calcularon las medias y desviaciones estándar de 

VG y CF para cada grupo y evaluacion genética (EG-MEX y EG-I). Adicionalmente, para 

evaluar la concordancia entre las evaluaciones, se calcularon correlaciones de Pearson (P) 

tanto para VG como para CF de las tres características (PL, PG y PP). También, se calculó 

la tasa de mejoramiento genético esperado (β) de la utilización de las EG-MEX y EG-I en la 

elección de sementales a través de un análisis de regresión lineal.  

 

Posteriormente, se ordenaron a los sementales de forma descendente por su VG tanto para 

la EG-MEX como para la EG-I y fueron clasificados en diferentes escenarios de selección, 

tomando en cuenta los percentiles (𝑖𝑝𝑠= el mejor 10 %, 20 %, 30 %, 40 % y 50 %), para con 

ello, realizar las comparaciones de medias para VG y CF de las tres características (PL, PG 

y PP) por grupo, del número en común de sementales en ambas evaluaciones durante el 

ordenamiento, su asociación monótona por medio de la correlación de Spearman (S) y el 

cálculo de la superioridad genética esperada de los sementales por año (∆𝐼𝑠 𝑦𝑠⁄ ) por el 

método descrito por Bourdon(16) como: 

∆𝐼𝑠 𝑦𝑠⁄ = 𝑖𝑝𝑠𝑟𝑠𝜎𝐴/𝐿𝑠 

donde, 𝑖𝑝𝑠= intensidad de selección definida por el porcentaje de sementales 

genotípicamente superiores (10%, 20%, 30%, 40% y 50%), 𝑟𝑠= precisión de los VG de los 

sementales, 𝜎𝐴=desviación genética aditiva de los sementales, y 𝐿𝑠=Intervalo generacional 

de 6 años para sementales padres de vacas(17). 

 

Para cada uno de los escenarios de selección por percentiles, se calculó la ∆𝐼𝑠/𝑦𝑠 tomando 

las diferentes 𝑖𝑝𝑠, pero con los resultados de la EG-MEX, EG-I y la evaluación genética 

internacional completa (EG-MACE), esta última haciendo referencia a todos los sementales 
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participantes en la prueba internacional (150,300 sementales) ordenados de manera 

decendente y que pueden o no tener hijas en México. 

 

Resultados y discusión 
 

Los VG obtenidos en la prueba difieren en promedio 120 kg en PL (de -200 ± 315 kg en EG-

MEX a -80.1 ± 411.5 kg para EG-I), 4.6 para PG (de -2.4 ± 8.2 kg en EG-MEX a 2.2 ± 12.5 

para EG-I) y 5.8 para PP (-3.6 ± 7.9 kg en EG-MEX a 2.2 ± 12.3 kg para EG-I). Las CF en 

promedio son mayores en la EG-I que en EG-MEX, e incluso llegan a ser el doble (de 73 a 

30 para PL y de 74 a 29 para PG y PP) al considerar información de hijas en producción en 

los diversos países participantes. 

 

En ambas evaluaciones (EG-MEX y EG-I) se observó una tendencia positiva en el 

mejoramiento genético promedio por año de nacimiento resultando la EG-I con los mayores 

VG durante todo el periodo de estudio (Figura 1). También, se muestra un descenso de la CF 

promedio en los últimos años de estudio, evento que coincide con la disminución del número 

de sementales nacidos en los últimos años (Figura 2). El decenso de las CF puede ser 

explicada por la menor cantidad de hijas de sementales jóvenes evaluadas(18,19). Un estudio 

previo sugiere que la disminución de los promedios de los VG pueden ser debido a que en 

un inicio todos los sementales son probados a través de la evaluación de algunas crías y una 

vez que se identifican a los mejores ejemplares, se utilizan de manera frecuente para 

incrementar el promedio de las tendencias genéticas dentro de la población y el número de 

hijas por semental(20), efecto que puede ayudar a aumentar las similitudes de los VG 

calculados con las dos evaluaciones utilizadas. Lo anterior, se corrobora al observar las 

diferencias entre los grupos creados según el numero de hijas que aportan al estudio (Cuadro 

1), en donde, al incrementar esta cantidad, el promedio de VG y CF de EG-MEX y EG-I se 

aproximan, y como consecuencia, las P entre ambas evaluaciones ascienden de manera 

gradual. Las β y sus errores estándar calculados a través de los análisis de regresión, muestran 

un decremento de aproximadamente la mitad para PL y dos terceras partes para PG y PP, de 

la EG-MEX con la EG-I (de 23 ± 0.6 kg a 42 ± 0.7 kg para PL, de 0.3 ± 0.02 kg a 0.92 ± 0.03 

kg para PG y de 0.48 ± 0.02 kg a 1.1 ± 0.02 kg para PP), pero el comportamiento de ambas 

evaluaciones a través de los años es muy similar, diferencia que puede ser explicada por el 

ajuste en las bases genéticas. Las conclusiones de otro estudio señalan que la información 

generada en la evaluación internacional es un indicador más preciso en comparación con los 

resultados obtenidos en hijas evaluadas en un solo país(21), situación que se comprueba en 

este estudio al encontrar incrementos en las CF para las EG-I en las tres características.  
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Figura 1: Tendencia de los valores genéticos (VG) por año de nacimiento de sementales 

incluidos en la evaluación mexicana (EG-MEX) e internacional (EG-I) para producción de 

leche (PL), grasa (PG) y proteína (PP) en kilogramos 
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Figura 2: Tendencias de las confiabilidades (CF) por año de nacimiento de sementales 

incluidos en la evaluación mexicana (EG-MEX) e internacional (EG-I) para producción de 

leche (PL), grasa (PG) y proteína (PP) en kilogramos 
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Cuadro 1: Valores genéticos (VG), confiabilidades (CF) y correlaciones de Pearson (P) 

para sementales clasificados por el número de hijas en México y participantes en las 

evaluaciones genéticas mexicanas (EG-MEX) e internacionales (EG-I) para producción de 

leche (PL), grasa (PG) y proteína (PP) en kilogramos (P<0.05) 

  VG EG- 

MEX 

VG  

EG-I 

CF  

EG-MEX 

CF  

EG-I 

P  

VG 

P  

CF 

PL 

>50 -2±325 88±333 45±18 86±11 0.73 0.48 

>10 y ≤50 -137±302 44±364 31±9 74±6 0.52 0.28 

≤10 -261±295 -151±420 26±7 70±5 0.61 0.19 

PG 

>50 0.7±11.2 4.7±12.5 56±18 84±9 0.66 0.62 

>10 y ≤50 -1.1±9.4 4.1±12.6 35±11 76±5 0.46 0.24 

≤10 -3.1±7.2 1.4±12.4 24±8 71±5 0.45 0.19 

PP 

>50 1.5±9.1 5.9±11.2 56±18 85±8 0.64 0.62 

>10 y ≤50 -1.3±8.2 5.8±11.1 35±11 77±5 0.42 0.22 

≤10 -4.7±7.4 0.9±12.4 25±8 71±6 0.53 0.17 

 

Al realizar el primer análisis de reordenamiento de sementales de acuerdo a su VG (EG-MEX 

y EG-I), se observa que existe un reordenamiento en los sementales comprobado por las bajas 

S calculadas (0.63 para PL, 0.48 para PG y 0.55 para PP). Esta correlación disminuye su 

valor al incrementar la 𝑖𝑝𝑠, siendo el grupo de 10 % superior para las tres características el 

que mayor reordenamiento presenta, resultando con solamente 35 % de sementales en 

común. Los resultados de los otros grupos se presentan en el Cuadro 2. 

 

Cuadro 2. Valores genéticos (VG), confiabilidades (CF) y correlaciones de Spearman (S) para 

sementales agrupados por diferentes percentiles (𝑖𝑝𝑠) y ordenados de manera descendente por la 

evaluación genética de México (EG-MEX) e internacional (EG-I), con el porcentaje de sementales 

en común en ambos ordenamientos (%Sc) para producción de leche (PL), grasa (PG) y proteína 

(PP) en kilogramos (P<0.05) 

   ORDENADOS POR EG-MEX ORDENADOS POR EG-I 

 
𝒊𝒑𝒔 

% 

Sc 
VG  

EG-MEX 

VG  

EG-I 

CF  

EG-MEX 

CF  

EG-I 

 S  

VG 

VG  

EG-MEX 

VG  

EG-I 

CF  

EG-MEX 

CF  

EG-I  S VG 

PL 

10 35 356±148 364±278 37±16 79±11 0.21 149±264 654±177 28±14 73±9 * 

20 53 249±151 312±309 34±15 77±10 0.23 96±271 504±199 29±13 73±9 0.17 

30 64 176±162 252±330 32±14 76±10 0.33 52±276 402±218 29±13 74±9 0.26 

40 70 114±177 194±346 32±14 75±10 0.39 13±279 319±238 30±13 74±9 0.33 

50 74 58±195 137±359 31±13 74±9 0.48 -30±285 248±256 30±13 74±9 0.43 

PG 

10 26 11.4±5.2 12.6±11.1 35±17 75±8 0.18 4.1±8.4 25.5±5.7 25±14 73±7 0.14 

20 42 8.4±5 10.9±11.5 32±16 74±8 0.19 3.3±8.1 20.4±6.6 26±14 74±7 0.14 

30 53 6.8±5.1 9.8±11.7 31±15 73±7 0.21 2.3±7.9 27.1±13.9 17±7 74±7 0.21 

40 58 4.7±5.3 7.7±11.8 30±14 73±7 0.32 1.4±7.9 27.8±14.1 14±7 74±7 0.26 

50 66 3.4±5.5 6.7±11.8 30±14 73±7 0.33 0.8±7.8 28.4±14.1 12±8 74±7 0.27 

PP 10 29 10.1±3.5 12.6±11.1 34±17 76±8 * 3.3±6.9 24.6±5.4 24±13 74±7 * 
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20 47 7.2±3.8 10.9±11.5 32±16 75±8 0.16 2.4±7.3 19.9±6.1 26±14 74±7 0.13 

30 59 5.8±4.1 9.8±11.7 31±16 75±8 0.26 1.9±7.4 16.8±6.7 27±14 74±7 0.16 

40 63 3.7±4.7 7.7±11.8 31±15 74±7 0.37 0.8±7.6 14.3±7.3 28±14 74±7 0.28 

50 68 2.5±5.1 6.7±11.8 30±15 74±7 0.44 0.2±7.6 12.1±7.9 28±14 75±7 0.32 

*=(P>0.05). 

 

En el análisis de ∆𝐼𝑠, al utilizar la 𝑖𝑝𝑠 mayor (que incluye al percentil más alto), se observó 

un incremento más grande para las tres evaluaciones (EG-MEX, EG-I y EG-MACE) en las 

tres características, lo que sugiere el uso de estos sementales para las siguientes generaciones 

(Cuadro 3); pero habría que tomar en cuenta diversos factores dentro de la población (tasas 

de consanguinidad, trato preferencial, adaptación a los sistemas de producción, etc.), para 

optimizar el aprovechamiento de dichos ejemplares. Además, se pudo observar un mayor ∆𝐼𝑠 

cuando se usan los resultados de EG-MACE, debido a la mayor disponibilidad de animales, 

ya que representa una oportunidad para incrementar las ∆𝐼𝑠, incrementar la variabilidad 

genética y proporcionar mayor cantidad de material de seleccióna los productores; sin 

embargo, para recomendar su uso, es necesario considerar factores como genotipo ambiente, 

disponibilidad del germoplasma y la selección para otros caracteres de interés en la 

población.  

 

Cuadro 3: Superioridad genética esperada por año (∆𝐼𝑠) de los sementales agrupados por 

diferentes intensidades de selección (𝑖𝑝𝑠) y ordenados de manera descendente para la 

evaluación genética en México. Bajo dicho orden, se tomó en cuenta el valor genético 

estimado en México (MEX), el internacional con hijas en México (I) y a todos aquellos 

sementales que participaron en la prueba internacional completa y que pueden o no, tener 

hijas en México (MACE) 

 𝒊𝒑𝒔 ∆𝑰𝒔-MEX ∆𝑰𝒔-I ∆𝑰𝒔 - MACE 

PL 

10 18.5 24.1 28.5 

20 14.7 19.2 22.7 

30 11.9 15.6 18.5 

40 10.2 13.3 15.7 

50 8.4 10.9 12.9 

PG 

10 0.55 0.84 0.90 

20 0.44 0.67 0.72 

30 0.36 0.55 0.58 

40 0.30 0.46 0.50 

50 0.25 0.38 0.41 

PP 

10 0.54 0.83 1.83 

20 0.43 0.66 1.46 

30 0.35 0.54 1.19 

40 0.30 0.46 1.01 

50 0.25 0.38 0.83 
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Otra manera de evaluar la similitud entre los diferentes sistemas de evaluación, es por medio 

de las CGI entre las EG-MEX y los países participantes en las EG-I, en donde el promedio 

entre EG-MEX y los 29 países participantes fue de 0.79  0.04 para PL, de 0.80  0.04 para 

PG y de 0.81  0.04 para PP. Las CGI con los países con los que México tiene mayor 

intercambio de germoplasma y que fueron calculadas con base en más de 200 sementales, 

como lo son Estados Unidos de América, Canadá, Países Bajos, Alemania-Austria, Gran 

Bretaña, Italia y Francia, alcanzaron niveles medios (0.80 aproximadamente), mientras que, 

las correlaciones más altas se observaron con con Israel, Eslovenia, Estonia, Letonia y 

Lituania (alcanzando CGI de 0.85, 0.86 y 0.87, para PL, PG y PP respectivamente), lo que 

pudiera estar explicado por el bajo número de sementales en común (<50 sementales) y su la 

alta preferencia que se encuentra corroborado por el alto número de hijas (>20 hijas) . Las 

CGI más bajas resultaron de países en los que predominan sistemas de producción diferentes 

a los encontrados en México, como son: Nueva Zelanda, Australia e Irlanda con valores de 

0.69 para PL y de 0.7 para PG y PP). Las diferencias observadas entre las CGI en los 

diferentes países, podría estar explicada por la adaptación del semental a un país en específico 

y no a las diferencias en los modelos o trato preferencial de los sementales(21), por lo que, si 

esta aseveración es correcta, las estimaciones de los VG de los sementales utilizados a nivel 

nacional, serán más aproximadas a las obtenidas en países con las condiciones de producción 

similares a las de México. Lo anterior podría explicar los resultados obtenidos con países que 

contribuyen en gran proporción al número de hijas en México, como Estados Unidos de 

América, Canadá y los Países Bajos, pero que no tienen las CGI más altas con México. Estos 

países presentan diferencias con México en las condiciones de producción, la definición de 

las bases genéticas, los diferentes índices de heredabilidad (h2) estimados por cada país, y en 

la complejidad de los modelos utilizados para las estimaciones de los VG, así como los 

efectos aplicados en cada uno de ellos. Por lo anterior, es recomendable analizar a los grupos 

integrados por países con condiciones de evaluación semejantes; y así ampliar las 

expectativas de mercado internacional e intercambio de información de manera  eficiente.  

 

Una área de oportunidad para los países que son miembros de Interbull, es el uso e 

intercambio de información genómica, que puede traer importantes beneficios a los sistemas 

de evaluaciones genéticas, como por ejemplo, realizar una predicción más efectiva y rápida 

de las interacciones genéticas(22), la disminución en el tiempo de comercialización del 

material genético, refiriéndose a características de importancia reproductiva y de 

consanguinidad(23) y que en conjunto, se ve reflejado en el aumento de la precisión de los VG 

y de sus CF(24). 
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Conclusiones e implicaciones 
 

El impacto de la información extranjera en la EG-MEX es positivo, debido a que mejora la 

CF de los VG de los sementales usados en México, sobre todo de aquellos que tienen una 

cantidad limitada de hijas en nuestro país, por lo que se recomienda continuar con la 

participación en el programa de Interbull. En este estudio, al realizar el ordenamiento de los 

sementales y al verificar la superiordidad genética por año, se pudieron observar diferencias 

importantes de los valores genéticos entre las evaluaciones, generando una oportunidad de 

mejoramiento en la población Holstein mexicana. Los sementales no usados en México y 

que tienen un alto potencial genético para las características evaluadas, representan una 

oportunidad de mejoramiento en la población; por lo que, es importante realizar su 

identificación, valoración y posible incorporación en la población Holstein de nuestro país. 

Los resultados obtenidos al incorporar la EG-MEX a la EG-I, muestran las diferencias entre 

diversos países participantes (explicadas por los diversos sistemas de producción, factores 

ambientales, etc.), por lo que es primordial considerar el uso de la información validada de 

manera internacional en los procesos de selección de animales productores de leche y sus 

componentes de la raza Holstein en México, ya que contribuirá de manera importante al 

incremento del progreso genético, productivo y reproductivo de la población. 
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