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Resumen: 

El objetivo del presente estudio fue calcular los niveles de consanguinidad en la población 

Holstein de México y evaluar su efecto sobre la producción de leche, grasa, proteína y puntos 

finales de conformación. La información de pedigrí constó de 326,238 animales, a los cuales 

se les calculó la consanguinidad a través del algoritmo recursivo modificado (INBUPGF90). 

Se obtuvieron tendencias de consanguinidad de animales nacidos de 1990 a 2018 a través de 

un análisis de regresión, y se evaluó el efecto de la consanguinidad sobre caracteres 

productivos con un análisis de varianzas, para lo cual se incluyó información fenotípica de 

68,779 animales. Se formaron seis grupos de acuerdo al nivel de consanguinidad (1= <1%, 

2= ≥1 y <2%, 3= ≥2 y <3%, 4= ≥3 y <4%, 5= ≥4 y <5%, y 6= ≥5%). Los resultados mostraron 

que, por cada punto porcentual de aumento en la consanguinidad, se disminuye la producción 

de leche, grasa y proteína en 88, 3.16 y 2.57 kg (P<0.0001). A niveles bajos de 

consanguinidad (<5%), no se detectó ningún efecto sobre la producción de grasa y proteína. 
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Sin embargo, cuando la consanguinidad aumentó a más de 5%, la pérdida en producción fue 

de 12 kg de grasa y de 9 kg en proteína. También se observó que los animales con menor 

promedio de conformación, presentan bajos niveles de consanguinidad (<1%) y los niveles 

más elevados, no mostraron diferencias significativas entre ellos; lo que ratifica que la 

conformación funcional es menos sensible a los efectos de la consanguinidad que otras 

características de interés económico. Se recomienda promover programas de selección 

basados en contribuciones óptimas para maximizar las ganancias genéticas y controlar los 

niveles de consanguinidad. 
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Introducción 
 

La consanguinidad es originada por el cruzamiento de animales emparentados(1) y representa 

la probabilidad de que en cualquier locus de un individuo se encuentren genes idénticos por 

descendencia(2). Lo anterior, incide en la modificación de la expresión de los genotipos, 

fenómeno que se conoce como depresión endogámica. En especies pecuarias, la depresión 

endogámica incrementa el riesgo de que los individuos padezcan algunas enfermedades 

genéticas, disminuyan su fertilidad(3) y que se vea afectada su aptitud productiva y de salud(4); 

además, puede afectar el desempeño de cualquier característica bajo selección(5). Algunas de 

las explicaciones genéticas sobre las causas de la depresión endogámica, son los efectos de 

la sobredominancia, la dominancia incompleta, la epistasis y la interacción genotipo por 

ambiente(1,2). La hipótesis que sustenta los efectos de la sobredominancia, indica que la 

consanguinidad aumenta la frecuencia de homocigóticos, lo que reduce la frecuencia de 

heterocigóticos y la expresión de su superioridad. La hipótesis de la dominancia incompleta, 

plantea que un aumento en la consanguinidad, se refleja en una mayor frecuencia de 

homocigóticos y con ello se incrementa la presencia de alelos recesivos deletéreos(6), que son 

eliminados de las poblaciones después de algunas generaciones. Este es el mecanismo que 

se considera que tiene mayor frecuencia y efecto en las poblaciones(7).  

 

La tercera hipótesis, plantea una interacción génica (epistasis), que bajo condiciones de 

consanguinidad, crea combinaciones desfavorables de genes y como consecuencia se reduce 

el potencial productivo de los animales(5,7). La interacción genotipo por ambiente, es otro 

factor que puede explicar la depresión endogámica ya que mientras más heterocigótico sea 

un individuo, es menos sensible al estrés ambiental en comparación con los individuos 
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homocigóticos. Esta interacción, afecta principalmente a rasgos relacionados con la aptitud 

física(5). Los mecanismos de acción genética descritos anteriormente, tienen un bajo impacto 

cuando se miden los efectos en loci individuales, pero en caracteres poligénicos el desempeño 

del individuo se puede disminuir significativamente(8,9).  

 

En bovinos lecheros, la globalización, el avance tecnológico y la innovación de herramientas 

genéticas han intensificado el proceso de selección, lo que ha ocasionado un incremento en 

el apareamiento de animales emparentados, ocasionando una disminución en la diversidad 

del material genético(10) que se encuentra directamente asociada a un incremento en las tasas 

de consanguinidad y a una disminución del rendimiento animal. En bovinos Holstein, se ha 

estimado un incremento en el porcentaje de animales consanguíneos a través de los años y 

aunque las tasas de consanguinidad no han presentado cambios drásticos (aproximadamente 

0.11 a 0.21 % por año, que corresponde a un incremento promedio de 0.59 a 0.96 % por 

generación)(11,12), la disminución del intervalo generacional ha promovido una disminución 

de la consanguinidad por generación(13), siendo éste mayor en machos que en hembras, por 

la presión de selección ejercida sobre pocos sementales usados de forma intensiva(14). En el 

ámbito pecuario, los altos niveles de consanguinidad han causado pérdidas importantes en la 

producción de leche(15) y sus componentes (grasa y proteína)(16), en la longevidad(15,17), en 

caracteres de conformación(16) y de fertilidad(18), causando pérdidas económicas 

significativas para los ganaderos(5,16). 

 

El objetivo del presente estudio fue calcular los niveles de consanguinidad en la población 

Holstein de México, tanto de hembras como de machos, y evaluar su efecto sobre los niveles 

de producción de leche, grasa, proteína y puntos finales de conformación. 

 

Material y métodos 
 

La información de pedigrí usada para estimar los niveles de consanguinidad, constó de 

326,238 animales de la raza Holstein registrados en la Asociación Holstein de México. Para 

estimar el índice de consanguinidad se utilizó un algoritmo recursivo modificado que en el 

caso de ancestros desconocidos, incorpora como valor de consanguinidad al promedio de los 

animales nacidos el mismo año, algoritmo implementado en el programa INBUPGF90 

desarrollado por Aguilar y Misztal(19); el cual, lleva como principio el método sugerido por 

Wright (1922), que a través de la siguiente ecuación, considera la probabilidad de que los 

gametos del padre y de la madre lleven los mismos genes: 

 

𝐹𝑥 = ((1/2)^(𝑛𝑠 + 𝑛𝑑 + 1))(1 + 𝐹𝑎) 

 

Donde: 𝐹𝑥=coeficiente de consanguinidad del animal 𝑥, 𝑛𝑠= número de generaciones desde 

el padre del animal hasta el ancestro común, 𝑛𝑑= número de generaciones desde la madre 
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del animal hasta el antepasado común, 𝐹𝑎= coeficiente de consanguinidad del antepasado 

común.  

 

Posteriormente, se obtuvieron las tendencias de consanguinidad por año de nacimiento (de 

1990 a 2018) a través de un análisis de regresión lineal. El análisis incluyó un total de 321,466 

registros; del cual, el 91 % fueron hembras. A los animales nacidos en el periodo bajo estudio, 

se les incluyó información de producción ajustada a 305 días (leche, grasa y proteína) y de 

calificación de puntos finales de conformación obtenida en la primera ronda. Los animales 

que no contaron con registros productivos, fueron eliminados del estudio. Finalmente, la base 

de datos quedó conformada por un total de 68,779 animales. La información productiva y de 

conformación, fue recolectada por el sistema de control de producción de la Asociación 

Holstein de México.  

 

Con el objeto de evaluar el efecto general de la consanguinidad y el año de nacimiento sobre 

las características estudiadas (leche, componentes y conformación), se realizaron análisis de 

regresión lineal. Para determinar a qué nivel de consanguinidad se observan efectos en los 

caracteres de importancia económica, las hembras se clasificaron en 6 grupos, determinados 

por el nivel de consanguinidad expresada en porcentaje. El grupo 1 incluyó animales con       

<1%, el grupo 2 a los que presentaron ≥1 y <2%, el grupo 3 a los que presentaron ≥2 y <3%, 

el grupo 4 a los que presentaron ≥3 y <4%, el grupo 5 a los que presentaron ≥4 y <5%, y el 

grupo 6 a los que presentaron un nivel ≥5%. A través de un análisis de varianza, se realizó la 

comparación de medias de las características productivas y de puntos finales de 

conformación para cada uno de los grupos formados por el nivel de consanguinidad. Para 

evaluar las tendencias del efecto de consanguinidad por clase, se realizaron contrastes 

ortogonales. La comparación de medias y prueba de contrastes se realizó con el 

procedimiento LSMEANS-GLM y las regresiones a través del procedimiento REG, ambos 

con el paquete SAS® 9.3(20). 

 

Resultados y discusión 
 

El promedio y desviación estándar de la consanguinidad para los animales nacidos de 1990 

a 2018 en la población Holstein de México fue de 2.60 ± 2.57, con una tasa de incremento 

por año de 0.07 (P<0.001), siendo menor para los machos (0.05) que para las hembras (0.07) 

(Figura 1). La tendencia por sexo difiere de lo observado en la población Holstein 

norteamericana, dónde la tasa de consanguinidad es menor en hembras que en machos(21), 

tendencia que puede ser explicada por la mayor presión de selección ejercida sobre estos 

últimos ejemplares. En la población Holstein de México, la menor tasa de consanguinidad de 

los machos podría estar explicada por la importación selectiva de los sementales (que resultan 

ser poco consanguíneos) de diversas poblaciones, especialmente de la norteamericana. La 

tasa de cambio de consanguinidad presentada en los machos de la población bajo estudio en 
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la década de 1990 al 2000, coincide con las calculadas en poblaciones de Holstein de Francia, 

Los Países Bajos y Estados Unidos (0.12)(11), y es aproximadamente la mitad de la reportada 

en ganado Holstein de Canadá (0.26)(22), así como de machos y hembras de Estados Unidos 

(0.22 y 0.21)(21) para la misma década.  

 

Figura 1: Tendencias de consanguinidad por sexo en la población Holstein de México 

 
 

Para las dos décadas posteriores, la tasa de cambio en la población de estudio fue menor (0.03 

del 2000 al 2009 y de 0.06 del 2010 al 2018) (Cuadro 1). La baja tasa de consanguinidad del 

2000 al 2009 en hembras (0.03) y el nulo incremento en machos puede ser explicado por la 

eficiente implementación de programas de selección basados en las contribuciones genéticas 

óptimas de las futuras generaciones, que consideran los valores genéticos estimados y las 

relaciones genéticas entre individuos seleccionados(23).  

 

Cuadro 1: Tasa de cambio de la consanguinidad por periodo de tiempo de la población 

Holstein de México, clasificados por sexo 

Población Holstein de México 
Periodos de año de nacimiento 

1990-1999 2000-2009 2010-2018 

Hembras 0.17 0.03 0.05 

Machos 0.12 0.00 0.25 

Población general 0.17 0.03 0.06 

 

El uso de los programas de selección basados en contribuciones óptimas en México, ha sido 

promovido principalmente por las compañías de inseminación artificial, que dan servicio 

directo a los ganaderos. Las estrategias de cruzamientos empleadas en los programas de 
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selección basados en contribuciones óptimas y la globalización de las empresas de 

inseminación artificial, podrían explicar la introducción de material genético proveniente de 

otros países que no se habían usado en México. De acuerdo a la información de pedigrí, de 

1996 al 2000, empezaron a nacer hijas de sementales provenientes de Italia, España, Francia, 

Bélgica y Australia; suceso al que se le puede atribuir la disminución de la consanguinidad 

en las siguientes décadas. En el periodo de estudio, se observó el mismo patrón de 

comportamiento en la población Holstein de Canadá y de Estados Unidos, en las que en los 

90s la tasa de consanguinidad aumentó y a principios del 2000 se vio disminuida(21,24). Sin 

embargo, las tasas de consanguinidad de otras poblaciones fueron superiores en comparación 

a la población Holstein de México; por ejemplo, la población Holstein canadiense mostró un 

incremento de 0.08 por año, del 2000 al 2009 y de 0.23 del 2010 al 2016(22,24); mientras que 

la población Holstein de Estados Unidos mostró incrementos de 0.11 y 0.27 para las mismas 

décadas(21).  

 

En México, como en Estados Unidos y Canadá, se observó el mismo comportamiento, ya 

que la consanguinidad se incrementó entre dos y tres veces en la década del 2010 (de 0.03 a 

0.06, de 0.11 a 0.27 y de 0.08 a 0.23, respectivamente), en comparación con la década 

anterior, aunque la diferencia entre México y Canadá o Estados Unidos se mantuvo. El 

incremento de la consanguinidad de los sementales usados en México en la década del 2010 

fue muy notable y puede deberse al uso de sementales que fueron seleccionados a través de 

selección genómica, ya que la introducción de esta herramienta tecnológica ha disminuido la 

presencia de genes recesivos deletéreos, pero al mismo tiempo, ha afectado la diversidad de 

haplotipos en el genoma de poblaciones de ganado lechero(25). Este incremento coincide con 

lo observado en otras poblaciones norteamericanas en los mismos años(21,24). 

 

En diversas poblaciones se ha mostrado que la consanguinidad puede causar una disminución 

en la eficiencia de caracteres de importancia económica(3,26). En la población Holstein de 

México, se encontró que, por cada punto porcentual de aumento en la consanguinidad, se 

disminuye la producción de leche, grasa y proteína en 88, 3.16 y 2.57 kg (P<0.0001). En la 

población Holstein de los Estados Unidos se encontró una menor pérdida para producción de 

leche (73 kg) que la encontrada en el presente estudio, y menor para grasa (-1.08 kg) y 

proteína (-0.97 kg)(27). En el análisis del efecto del nivel de consanguinidad a la producción 

de leche, grasa y proteína, así como puntos finales de conformación (Cuadro 2), los resultados 

muestran que los animales con mayor nivel de consanguinidad (grupo 6, con nivel de 

consanguinidad ≥ 5%), son estadísticamente diferentes a los animales que tienen un menor 

porcentaje, con diferencias entre las clases extremas de -444 kg, -17 kg y -11 kg de leche, 

grasa y proteína, respectivamente. Estos resultados son coincidentes con los encontrados por 

Maiwashe et al(28) quienes mencionan que la producción de leche y sus componentes son 

afectados por el incremento en los coeficientes de consanguinidad, viéndose reflejado en el 

rendimiento anual promedio de la población. En la población estudiada, se observó que, para 

producción de leche, existen tres clases estadísticamente diferentes, los que tienen <3% 
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(grupos 1, 2 y 3), los del 3 a <5% (grupos 4 y 5) y ≥5% (grupo 6), implicando para este último 

una disminución de 260 kg por lactación respecto al promedio de los grupos 4 y 5. El efecto 

de la consanguinidad sobre la composición de la leche (grasa y proteína) a niveles bajos 

(<5%),  no tiene un efecto negativo.  Sin embargo, cuando  la consanguinidad  sobrepasa el 

5 %, la perdida en producción de grasa es de 11 kg, y de proteína de 10 kg.  

 

También es importante mencionar que las tendencias del efecto de la consanguinidad sobre 

las características productivas no fueron lineales en ninguna de ellas (Cuadro 2), sugiriendo 

la idea de que existen valores umbrales de la consanguinidad para que ésta se exprese en 

deterioro del potencial productivo de los animales(3,18). Contrario a lo que se observó en los 

caracteres productivos, los animales con menores niveles de consanguinidad (<1%) fueron 

los que presentaron menor promedio en puntos finales de conformación y los niveles más 

elevados (>1%), no mostraron diferencias significativas entre ellos, lo que sugiere que la 

conformación funcional es menos sensible al efecto de la consanguinidad. Estudios 

realizados en ganado Holstein de Irlanda mostraron que la consanguinidad no tiene grandes 

efectos negativos sobre todos los caracteres de conformación, y aquellos que son afectados, 

muestran detrimentos a niveles altos (>12.5%)(18). 

 

Cuadro 2: Comparación de medias de producción de leche, grasa, proteína (kg) y puntos 

finales de conformación por nivel de consanguinidad de los animales 

Grupo 
Nivel de 

consanguinidad 

Número de 

animales 

Leche 
Δ¶ 

Grasa Δ¶ 
Proteína 

Δ¶ 

Puntos 

finales Δ¶ 

1 <1% 21,734 11,699a 384a 344a 79.59a 

2 ≥1 y <2% 11,656 11,754a 380a 343a 80.33b 

3 ≥2 y <3% 11,184 11,636a 379a 340a 80.30b 

4 ≥3 y <4% 9,211 11,519b 376a 339a 80.22b 

5 ≥4 y <5% 6,410 11,511b 378a 343a 80.38b 

6 ≥5% 8,604 11,255c 367b 333b 80.41b 

Las medias con índices desiguales presentan diferencias estadísticas significativas (P<0.001). 

Tendencias significativas lineales (Δ) y cuadrática (¶), (P≤0.05). 

 

Con los resultados obtenidos en el presente estudio, se mostraron los efectos negativos que 

puede tener la consanguinidad cuando se encuentra en niveles superiores al 5 % y que la 

introducción de herramientas de selección genética pueden modificar los niveles de 

consanguinidad de forma positiva en la expresión de algunas características, como por 

ejemplo, en las de conformación, en las asociadas a la longevidad y producción de por vida 

del animal(29), pero al mismo tiempo pueden afectar la expresión de otras(27); por lo que sería 

importante promover los programas de selección basados en contribuciones óptimas de los 

animales para maximizar las ganancias genéticas y controlar los niveles de consanguinidad 

a tasas menores del 1% por generación(30). Es importante mencionar que los efectos de la 
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consanguinidad no se limitan a características productivas o de conformación, sus efectos 

sobre caracteres reproductivos también afectan la rentabilidad de las empresas productoras 

de leche. Smith et al(4) encontraron que un incremento de un punto porcentual de 

consanguinidad, puede incrementar en 0.55 días más la edad al primer parto, disminuir en 6 

días la vida productiva de los animales y en 4.8 días la producción. Mc Parland et al(18) 

mostraron un efecto negativo de altos niveles de consanguinidad (hasta de 12.5 %) en el 

rendimiento reproductivo de los animales, observando un incremento del 2 % en la incidencia 

de distocia, un 1 % más en la incidencia de mortinato, un aumento de 8.8 días en el intervalo 

de parto y de 2.5 días en la edad al primer parto, una disminución de 1.68 % en la tasa de 

preñez, cuando las hembras pasan de un nivel de consanguinidad de 6.25 a 12.5%( 3).  

 

La estimación de los coeficientes de consanguinidad, es un importante indicador del uso 

óptimo de los recursos genéticos, ya que evalúa la presencia de loci que pueden afectar el 

rendimiento productivo de los animales dentro de una población. Su cálculo a partir de la 

información de pedigrí, ha resultado ser una herramienta a considerar en el proceso de 

selección y ha permitido evaluar su efecto en la expresión fenotípica en diversas poblaciones. 

También, el uso de herramientas moleculares puede ayudar de forma significativa a conocer 

los detalles a nivel molecular que conlleva la consanguinidad(1), a brindar la posibilidad de 

predecir tempranamente las tasas de mejoramiento genético y así minimizar los efectos 

asociados con altos niveles de consanguinidad(31). Sin embargo, en los programas de 

selección genómica, el uso generalizado de sementales ha conducido a una reducción de la 

diversidad genética dentro de las poblaciones de alto rendimiento productivo(12), por lo que 

es necesario establecer esquemas de selección de contribución optima basados en valores 

genómicos que mantengan de bajos a moderados los niveles de consanguinidad 

especialmente en la selección de reproductores(23, 32),. Estudios recientes sugieren la 

incorporación de la estimación del coeficiente de consanguinidad en los procedimientos de 

predicción de valores genéticos; por ejemplo, incluirlo como covariable o considerarlo en la 

inversa de la matriz de relaciones aditivas en la estimación de valores genéticos de las 

evaluaciones BLUP, así como en la estimación de confiabilidad de los mismos, ya que, de 

no ser incluidos, se puede incrementar la varianza del error de predicción o se pueden sobre 

o sub estimar las confiabilidades (33).  

 

Conclusiones e implicaciones 
 

Los resultados obtenidos muestran que los niveles bajos de consanguinidad no afectan la 

expresión fenotípica de caracteres productivos y que su efecto sobre las características 

productivas estudiadas no es de forma lineal. Los niveles superiores a 5 % se encuentran 

asociados a la disminución de características de interés económico como lo son la producción 

de leche, grasa y proteína. Además, el incremento de la consanguinidad en la población 

aumentará la probabilidad de que genes letales o enfermedades genéticas asociadas a genes 
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recesivos se puedan expresar dentro de la población. En contraparte, la manera en que está 

estructurada la industria del mejoramiento genético ha promovido que sean los animales altos 

en consanguinidad quienes muestren la conformación más funcional, lo que puede tener 

repercusiones deseables para los ganaderos. Por lo anterior, se recomienda diseñar programas 

de mejoramiento genético integral que incluyan tecnología, caracteres reproductivos, de 

salud y de vida productiva para el control del nivel de consanguinidad de la población y que 

por consecuencia no se vea comprometida la expresión de caracteres productivos. 
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