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RESUMEN

Moro M J, Ruiz L F de J. Tec. Pecu. Mex. Vol37 No 11999 pp 41-53. Se estimaron parametros geneticos para 17
rasgos de confonnacion de vacas Holstein utilizando 8954 registros obtenidos durante ocho rondas de calificacion
efectuadas de 1994 a 1997 .Se utilizo el metodo de maxima ver~imilitud restringida libre de derivadas para estimar
componentes de varianza aditiva y fenotipica, y el metodo del mejor predictor lineal insesgado para predecir
valores geneticos, mediante un modelo animal que incluyo efectos fijos de nUmero de lactancia, tercio de lactancia,
hat(}-ronda de calificacion, calificador, la edad a la calificacion como covariables lineal y cuadratica y el efec*o
aleatorio del valor genetico aditivo del animal. Los valores mas bajos de heredabilidad Cueron de 0.06 para
profundidad de ubre, textura de ubre, ligamento medio y calidad de hueso y los mas altos de 0.28 y 0.23 para
estatura y tamaiio, respectivamente. Las correlaciones fenotipicas mostraron un rango de -0.18 (entre profundidad
de cuerpo y punta del anca} a 0.73 (entre estatura y tamaiio}. El rango de las correlaciones geneticas calculado Cue
de -0.92 (entre aplomos de patas y lingulo de pezuiias} a 0.97 (entre profundidad de cuerpo y tamaiio}. Los
resultados sugieren que la estatura, la insercion de ubre anterior, la posicion de pezones y los puntos rmales son
susceptibles de utilizarse en programas de mejoramiento genetico del ganado Holstein mexicano.

PALABRAS CLAVE: Confonnacion, Ganado Holstein, Modelo aninlal, Heredabilidades, Correlaciones geneticas.

INTRODUCCION

Actualmente, el mejorarniento genetico de
los bovinos lecheros en el mundo tiende a
efectuarse con base en una seleccion de
mUltiples caracteristicas que incluyen tanto
rasgos productivos como de conforrnaci6n,
con el proposito de hacer seleccion de
animales con altas producciones de leche
y de sus componentes, adem:is que posean
caracteristicas de conformacion que les
perrnitan permanecer mayor tiempo dentro
del hato productivo y con esto ser mas
rentables (2, 3, 4, 5, 6, 7, 8).

En el ganado lechero, la selecci6n

exclusiva sobre producci6n de leche puede

ocasionar que algunas caracteristicas

fisicas de las vacas resulten negativamente

afectadas, por ejemplo, las ubres se pueden
volver penduloSaS en las vacas Con altas

producciones, 10 que en muchoS casos

puede ser motivo de desecho involuntario

(1).

La realizaci6n de evaluaciones geneticas
implica la estimaci6n de parametros
geneticos, y para esto, boy en dia se utiliza,
en la mayoria de los trabajos, el metodo
de Maxima Verosimilitud Restringida
(REML, por sus siglas en ingles) con un
modelo animal. La estimaci6n de
parametros geneticos utilizando ~a
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adaptados a las caracteristicas de los

sistemas especializados en producci6n de

leche en Mexico.

metodologla de modelos mixtos con

REML, puede tomar en cuenta el sesgo

por selecci6n cuando se incluyen en el

analisis todas las relaciones geneticas

existentes en los animales a estudiar (9,

10); adicionalmente, algunos autores han
seftalado que la estimaci6n de parametros

geneticos de rasgos de conformaci6n con

REML es robusta aun en datos que no se

ajustan a una distribuci6n normal

multivariada (11, 12, 13, 14).

Por la importancia que tienen los rasgos

de conformaci6n en la producci6n de leche

en el ganado Holstein y la necesidad de

realizar estudios sobre estas

caracteristicas en Mexico, el objetivo de

este trabajo fue estimar componentes de

varianza y covarianza para caracteristicas

lineales de conformaci6n en vacas Holstein

en Mexico y predecir valores geneticos

para rasgos lineales y puntos finales.

La Asociaci6n Holstein de Mexico (ARM)

realiza calificaciones de conformaci6n

bajo un sistema lineal de calificaci6n

modificado, empleandouna escala del uno
al nueve, con el objeto de seguir las

recomendaciones de la Federaci6n

Mundial Holstein Friesian y del comite

lntemacional de Registros de Producci6n

Animal (15), que establecen la existencia

de doce caracteristicas principales y dos

secundarias en un sistema lineal. El

sistema de calificaci6n lineal se usa con

diferentes rangos de escala yen la mayoria

de los paises se ba modificado a traves de

los afios, basta convertirse en una

berramienta fundamental en el

mejoramiento del ganado lecbero

modemo, dado que permite identificar

animales con una conformaci6n que

favorezca una alta producci6n y una larga

vida en el bato. La AHM cuenta con un

programa de registro y de control de

producci6n que genera informaci6n
confiable de pedigri, adem.1s de mantener

una base de datos de conformaci6n que se

incrementa peri6dicamente. Con esta

informaci6n pueden realizarse

evaluaciones geneticas, tanto de vacas

como de sementales mexicanos, con 10 que

en el futuro se podr.1 realizar selecci6n de

animales productivos, funcionales y mejor

MATERIAL y METODOS

Se utilizaron 10,414 registros de

calificaci6n de conformaci6n de vacas

Holstein generados en ocho rondas del

Programa de Calificaci6n de la AHM

realizadas de 1994 a 1997 (una en mayo y

otra en octubre de cada afio). La

calificaci6n se realiz6 en una escala del

uno al nueve para caracteristicas

individuales y del 60 al 99 para los puntos

finales. Las caracteristicas estudiadas

fueron: estatura a la grupa, calidad cie

hueso, profundidad de cuerpo, ingulo del

anca, anchura del anca, ingulo de pezufias,

1plomos de los miembros posteriores

vistos de lado, inserci6n de ubre anterior,

posici6n de pezones anteriores, altura de

inserci6n posterior de ubre posterior,

ligamento medio suspensorio, profundidad
de ubre, anchura de pecho, fortaleza del

lomo, tamafio del cuerpo, anchura de

inserci6n de ubre posterior, textura de ubre

y puntos finales. La calificaci6n de las

vacas se realiz6 con unsistema lineal que

describe las caracteristicas fisicas de

conformaci6n de un extremo biol6gico al

otro. Despues de realizar la calificaci6n
42
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lados, patemo y rnatemo. Para 10 anterior

S(( diseftaron algoritrnos en FORTRAN que
rdalizaron la busqueda de las relaciones

en la informaci6n de pedigri con 145, 000

registros disponibles en la ARM.

Resultando que el archivo completo de

pedigri usado en la predicci6n de valores

geneticos incluy6 a 22,234 animales. En

los modelos utilizados se incluyeron los

efectos fijos de nUmero de lactancia, tercio

de lactancia, hato-ronda de calificaci6n,
calificador, edad a la calificaci6n como

covariables lineal y cuadr:ltica y el valor

genetico aditivo del animal como efecto

aleatorio. El modelo lineal univariado

utilizado para realizar la estimaci6n de los

componentes de varianza y la predicci6n

de los valores geneticos fue:

de caqa rasgo lineal, se asign6 una
calificaci6n final que se estableci6 con
base en la ponderaci6n de los puntos
alcanzados para cada sistema.

Se eliminaron registros de vacas con
primer parto en 1980 o antes, registros de
vacas con mas de 20 meses en producci6n
al momento de la calificaci6n, registros
de vacas con menos de 20 meses de edad
al parto, segundos y posteriores registros
de calificaci6n y registros con errores
irrecuperables de informaci6n, tales como
errores en fechas de nacimiento, de parto
o inicio de lactancia. La informaci6n
resultante (n=8954) se us6 para realizar
la evaluaci6n genetica.

Para efectuar la estimacion de

componentes de varianza solo se incluyeron
grupos de al menos 10 medias hermanas

paternas y registros de hatos-ronda de

calificacion con al menos cinco vacas

calificadas. La base de datos resultante

para la estimacion consistio en 5,587

registros. A partir de esta se estimaron

las heredabilidades (h2) , las correlaciones

geneticas y las correlaciones fenotipicas.
Los componentes de varianza estimados

con este grupo de datos se utilizaron en la

prediccion de valores geneticos. AI

momento de integrar la informacion para
la estimacion de componentes de

covarianza y la prediccion de valores

geneticos, se genero la informacion de

pedigri correspondiente. Estos pedigries se

formaron con la informacion de la

identificacion de la vaca calificada, del

padre, de la madre, del afio y mes de

nacimiento de la vaca. Adicionalmente, el

pedigri de cada vaca se complemento con

todas las relaciones de parentesco

existentes en linea ascendente por ambos

y = Xb + Zu + e

donde:
yes el vector (N X 1) de observaciones,
b es el vector (p X 1) de efectos fijos

asociados con los registros en y,

u es el vector (q X 1) de efectos geneticos

aditivos asociados con y,
e es el vector (N X 1) de efectos aleatorios

residuales,
X es una matriz (N X p) que relaciona los

efectos fijos y las covariables incluidas en

el vector b con las observaciones en el

vector y,
Z es una matriz de incidencia (N X q,

respectivamente) que asocia los efectos de

u cony.
N es el numero de observaciones; p es el

numero de efectos fijos y covariables; q
es el numero de efectos aleatorios, en este

caso el valor genetico aditivo del animal.

Se realizaron analisis univariados para los

17 rasgos lineales de conformaci6n y para

puntos finales.
43



Jose Moro Mendez, Felipe de I Ruiz Lopez

Las correlaciones geneticas se obtuvieron
realizando an1ilisis bivariados dentro de
sistemas utilizando el siguiente modelo:

Zl J-Yl

]Y2 [:1
++=

[. l:

Donde los subindices 1 y 2 identifican la

caracteristica a evaluar y los otros

terminos dentro del modelo son los

descritos anteriormente. Estos an.ilisis

bivariados se realizaron entre rasgos

dentro del sistema que califican: estructura

y capacidad ( estatura a la grupa, tamafio

del cuerpo, profundidad del cuerpo,

fortaleza del lomo, anchura del pecho),

anca (angulo del anca y anchura del anca),

patas (angulo de pezuftas, aplomos de patas

traseras vistas de lado y calidad del hueso )

y sistema mamario (insercion de ubre

anterior, posicion de pezones anteriores,
altura de insercion de ubre posterior,

ligamento medio suspensorio, profundidad
de ubre, anchura de insercion de ubre

posterior y textura de ubre). Adem.is, se

realizaron an.ilisis bivariados entre cada

rasgo de conformacion y p~tos finales.

requiere el algoritmo libre de derivadas,
los valores iniciales que se proporcionaron
para cada rasgo fueron de 1 a 3 para la
varianza aditiva, y de 4 a 9 para la varianza
fenotipica, utilizando un criterio de
convergencia de 0. 000001. Posteriorrnente,
los componentes de varianza estimados en
los an:ilisis univariados fueron utilizados
en los an:ilisis bivariados para obtener las
correlaciones geneticas.
Las correlaciones fenotipicas se
obtuvieron mediante un an:ilisis de
correlacion simple entre todas las
caracteristicas.

Para realizar la predicci6n de los valores
geneticos para cada rasgo se utilizaron los
componentes de varianza estimados en los
an.ilisis univariados, empleando la
metodologia del mejor predictor lineal

insesgado (19).

RESULTADOS

Los componentes de varianza aditiva y

fenotipica estimados para cada rasgo en

los analisis univariados y bivariados se

muestran en los Cuadros 1 y 2,

respectivamente. Tambien se muestran las

h2 correspondientes a cada rasgo. Las h2

estimadas tuvieron valores dentro de un

rango desde 0. 06 para profundidad de ubre,

textura de ubre, ligamento medio

suspensorio y calidad de hueso, hasta de

0.28 para estatura. En general se aprecian

valores de medios a bajos. Los rasgos que

resultaron con valores de h2 mas altos son

los que representan la capacidad y
estructura de la vaca y los que tuvieron h2

mas bajas son aquellos pertenecientes a

algunas caracteristicas del sistema

mamario, anca, patas y pezuiias y anca,
en ese orden.

El calculo de los componentes de varianza

y covarianza en los analisis univariados y

bivariados se realiz6 mediante el metodo

REML (16) usando el algoritmo libre de

derivadas (17) empleando las subrutinas

incluidas en los programas MTDFREML
del Departamento de Agricultura de

Estados Unidos (18). Las h2 se calcularon

dividiendo la varianza aditiva ( 0"2 ) entrea
la varianza fenotipica (0"2 ) (10).p

Para iniciar el proceso de iteracion que
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Puede apreciarse que entre los
componentes de varianza y las 'h2
resultantes en los analisis univariados y
bivariados no existen grandes diferencias.

En el Cuadro 3 se muestran las
correlaciones fenotipicas entre los 17
rasgos lineales y los puntos finales. En el
mismo cuadro, se muestran las
correlaciones geneticas entre rasgos dentro
del sistema que califican y la correlaci6n
genetic a de cada rasgo con puntos fmales.

Las cl)rrelaciones fenotipicas entre los
rasgos lineales mostraron un rango de -

0.18 a 0.73. Las correlaciones geneticas
entre los rasgos de apariencia y capacidad

Cuadro I. Componentes de varianza gel
heredabilidad (h2) correspondiente para
estimados en los analisis univariados.

(52
f

1.152

1.258

0.981

1.331

1.370

h20"2CARACTERISTI CA

0.

0.

0.

0.

0.

0.322

0.294

0.157

0.182

0.181

Estatura
Tamaiia
Prafundidad de cuerpa
Anchura de pecha
Fartaleza del Lama

0.139

0.137

1.197

1.109

1.308

1.067

1.218

1.476

1.314

1.486

1.848

1.611

0.517

1.364

10.36

0.12

0.12

0.10

0.12

0.06

0.18

0.16

0.13

0.08

0.06

0.06

0.06

Punta del anca

Anchura de anca

0.126

0.125

0.078

Angulo de pezufias
Aplomos de patas vistas de lado
Calidad de hueso

Insercion ubre anterior
Posicion de pezones anteriores
Altura de insercion posterior de ubre
Anchura de insercion posterior de ubre
Ligamento medio suspensorio
Profundidad de ubre
Textura de ubre

0.261

0.216

0.187

0.145

0.102

0.029

0.089

1.470 0.14Puntos finales

45

fueron los que mostraron valores positivos
mas altos, de 0.60 entre lomo y anchura
de pecho a 0.97 entre profundidad de
cuerpo y tamafto .
Se predijeron valores geneticos para los
17 rasgos lineales de conformacion
calificados y para puntos finales. Con el
objeto de apreciar la variacion presente en
la poblacion bajo estudio, en la Figura 1
se presenta la distribucion de los valores
geneticos predichos para puntos finales de
los 22, 234 animales incluidos en el archivo
completo de pedigri. En general, las
distribuciones de los valores geneticos para
los rasgos lineales de conformacion
estudiados mostraron una distribucion
similar.

netica aditiva (cr2a)' fenotipica (cr2f) y la
cada rasgo lineal y para puntos fmales

28

23

16

14

13
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Cuadro 2. Valores minimos y maximos de los componentes de varianza genetica
aditiva ( (j2a ) y varianza fenotipica ( 62J estimados y promedio de heredabilidad (h2)
de los rasgos lineales y puntos rmales a partir de los analisis bivariados.

0"2
a

cr2
f

h2

CARACTERISTICA MINIMO MAXIMO MINIMO MAXIMO

Estatura

Tamafia

Prafundidad de cuerpa

Anchura de pecha

Fartaleza del Lama

0.313 0.317

0.288 0.297

0.153 0.158

0.188 0.198

0.180 0.186

1.149 1.15~

1.243 1.258

0.9800.981

1.330 1.331

1.371 1.374

0.

0.

0.

0.

0.

Punta del anca

Anchura del anca

0.140 0.154

0.151 0.161

1.196 1.201

1.111 1.113

0.12

0.14

Angulo de pezuftas 0.116 0.125 1.305 1.306 0.09

Aplomos de patas vistas de lado

Calidad de hueso

0.122 0.125

0.072 0.083

1.065 1.067

1.224 1.225

0.11

0.06

0.254 0.262

0.211 0.223

0.188 0.198

0.144 0.156

0.094 0.102

0.027 0.029

0.091 0.113

1.465 1.476

1.311 1.317

1.484 1.496

1.848 1.854

1.610 1.616

0.516 0.516

1.350 1.357

0.

0.

0.

0.

0.

0.

0.

Inserci6n de ubre anterior

Posici6n de pezones anteriores

Altura de inserci6n posterior de ubre

Anchura de inserci6n posterior de ubre

Ligamento medio suspensorio

Profundidad de ubre

Textura de la ubre

Puntos finales 1.406 1.618 10.34310.422 0.15
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13
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Cuadro 3. Correlaciones fenotipicas (arriba de la diagonal) y genetic as dentro de sistemas (debajo de la diagonal) de las caracteristicas lineales de confonnacion 

~ 
-.l 

IRASGOS 

I Estatura 0.73 0.49 0.52 0.34 -0.04 0.44 0.23 -Q.09 0.29 0.25 0.21 0.25 0.22 0.21 -Q.07 0.21 0.45 

2 Tamaiio 0.9 0.68 0.7 0.41 -Q.15 0.47 0.26 -Q.II 0.34 0.29 0.3 0.27 0.22 0.19 -Q.1S 0.2 0.48 

3 Profund idad cuerpo 

4 Anchura de pecho 

5 Fortaleza dellomo 

0.75 

0.78 

0.84 

0.97 

0.96 

0.67 

0.89 

0.66 

0.66 

0.6 

0.32 

0.44 

-0.18 

-Q.IS 

0.04 

0.36 

0.45 

0.44 

-0.06 

0.31 

0.28 

-0.11 

-0.11 

-Q.OS 

0.36 

0.36 

0.48 

0.27 

0.29 

0.33 

0.48 

0.39 

0.23 

0.27 

0.27 

0.21 

0.2 

0.16 

0.15 

0.19 

0.16 

0.17 

-0.17 

-0.18 

-Q.1I 

0.16 

0.21 

0.26 

0.38 

0.41 

0.39 

6 Punta del anca -0.011 -0.03 0.02 -Q.OI -O.OS -0.12 -Q.IS -0.06 -0.04 0.05 -Q.04 -0.09 

7 Anchura del anca -0.43 0.25 -0.08 0.33 0.27 0.2 0.36 0.4 0.19 -0.12 0.27 0.44

8 Angulo de pezunas 

9 Aplomos de patas 

10 CaUdad de hueso 

-0.92 

0.56 

-0.024 

-0.39 

0.38 

-0.05 

0.25 

-0.05 

0.35 

0.3 

-Q.OS 

0.31 

0.09 

-0.12 

0.2 

0.13 

0.04 

0.25 

0.18 

0.01 

0.24 

-0.06 

0.03 

-0.06 

0.19 

-0.008 

0.3 

0.35 

-0.11 

0.44 

11 Inserci6n ubre anterior 0.37 0.41 0.31 0.39 0.09 0.41 0.65 

12 Posicion pezones anteriores 

13 Altura illserci6n ubre 

0.75 

0.03 0.43 

0.15 0.13 

0.55 

0.42 

0.37 

-0.03 

-0.09 

0.29 

0.5 

0.41 

0.6 

14 Anchura inserci6n ubre -0.16 0.4 0.8 0.35 -0.05 0.37 0.56 

15 Ligamento medio 

16 Profundidad de ubre 

0.64 

0.44 

0.9 

0.19 

0.36 

-0.24 

0.61 

-0.6 0.2 

0.13 0.54 

0.18 

0.56 

0.Q3 

17 Textura 0.53 0.82 0.68 0.6 -0.81 0.24 0.52 

18 Punlos finales 0.79 0.77 0.74 0.84 0.81 -Q.36 0.72 0.35 -Q.07 0.77 0.81 0.78 0.37 0.05 0.73 0.05 0.84 
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DISCUSION el ganadero, 10 que reduce la variacion de 
estos rasgos, con la consecuente 

En este trabajo se encontro una tendencia estimacion de h2 bajas. Esto conduciria a 
similar a la de otros estudios (21,22, 23, la necesidad de evaluar el sistema de 
24, 25, 26, 27), donde las caracteristicas calificacion empleado, dada la menor 
de estructura y capacidad muestran valores variabilidad encontrada en algunos rasgos, 
de h2 mas altos que el resto, asimismo, se como la calidad de hueso, la anchura de 
observo la tendencia que otros auto res han insercion posterior de la ubre, elligamento 
indicado, en el sentido de que los analisis medio suspensorio y la profundidad de 
univariados y multivariados con REML ubre. Por otro lado, no debe descartarse 
proporcionan estimadores de h2 similares la posibilidad de realizar investigaciones 
(6,20). tendientes a ajustar mejor el modelo de 

amilisis, de modo que se explique de un 
En este estudio se encontr6 que algunas modo mas adecuado la variacion presente 
caracteristicas' de ubre como profundidad, en lapoblacion bajo estudio, 10 cual podria 
textura, ligamento medio y anchura de ser otra causa de las bajas h2 estimadas. 
insercion ubre posterior resultaron con 
valores bajos de h2• Los rasgos de ubre mas La h2 de profundidad de cuerpo de este 
heredables fueron insercion de ubre trabajo tambien es inferior al rango 
anterior, posicion de pezones anteriores y observado en los analisis de los mismos 
altura de ubre posterior. Los valores autores. Sin embargo, la h2 para estatura 
estimados para estos rasgos estan de y profundidad de cuerpo de este trabajo spn 
acuerdo a un analisis similar realizado en similares a las sefialadas en Estados U nidos 
Mexico (21), donde se usaron los datos de (23). 
las rondas de 1994 y 1995, aunque los 
valores en ese trabajo son inferiores a los Los resultados de las correlaciones 
obtenidos por otros autores que sefialan h2 fenotipicas coinciden con 10 que se ha 
dentro de un rango de 0.18 a 0.24 y 0.18 a informado en Canada (29), y por otro lado, 
0.33 para inserci6n de ubre anterior y en Estados Unidos,' se han sefialado 
posici6n de pezones, respectivamente y de correlaciones fenotipicas de mayor 
0.19 a 0.35 para altura de ubre posterior(5, magnitud (5). Las correlaciones fenotipicas 
6,22,23,24,25,26,27,28). Una causa entre rasgos lineales de conformacion y 
posible de estas bajas h2, es que dada la puntos finales mostraron una amplia 
importancia que el sistema mamario tiene variacion, con valores positivos altos entre 
en la asignacion de la calificacion lineal los rasgos de ubre. Las altas correlaciones 
es posible que el criterio de seleccion del fenotipicas entre los rasgos de ubre y los 
ganadero se base principalmente en la puntos finales pueden deberse, en parte, 
seleccion de vacas con ubres con al hecho de que el sistema mamario aporta 
caracteristicas deseables, 10 que generaria e140% de la calificacion final, reflejando 
grupos de vacas homogeneas en este rasgo esta misma situacion en las correlaciones 
de conformacion, a partir de los cuales los geneticas. 
calificadores solo pueden identificar vacas En la mayoria de las investigaciones 
con valores cercanos al optimo que busca realizadas en otros paises se percibe la 
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tendencia de que los rasgos de patas y de selecci6n. De modo similar a 10 que se 
pezufias muestren h2 bajas y correlaciones ha obtenido por otros autores, en este 
geneticas negativas entre s1. Esta misma analisis los puntos finales mostraron altas 
tendencia se aprecia en los resultados de y positivas correlaciones geneticas con casi 
este trabajo, donde ademas, los valores de todos los demas rasgos de conformaci6n, 
h2 de los rasgos del sistema de patas y a excepci6n de aplomos de patas, anchura 
pezufias mostraron valores aun mas bajos de la inserci6n posterior de la ubre y la 
que los valores indicados por otros auto res profundidad de la ubre, 10 cual puede ser 
(5,29,30,31). aprovechado en programas de 

mejoramiento. 
En este trabajo el sistema de anca mostr6 
rasgos con h2 baja, 10 que coincide con El rango observado en las correlaciones 
otros autores. Se observa que la h2 para fenotipicas y geneticas en los rasgos de 
anchura de anca es similar a la informada estructura y capacidad es un resultado 
en Estados Unidos, en donde el rango para esperado, si se considera que estas 
este rasgo va de 0.13 a 0.25 (5, 22, 23, caracteristicas son las que mas facilmente 
24). evahia el calificador y donde es posible 
EI valor obtenido para anchura del anca encontrar mayores diferencias entre 
en este anaJisis es menor al 0.29 informado animales. En particular, la calidad de 
en Canada (32). Similarmente, la h2 del hueso, la anchura de la inserci6n posterior 
angulo del anca se ha estimado en un rango de la ubre, elligamento medio suspensorio, 
de 0.25 a 0.34 (6, 28, 29,31), valores que la profundidad de ubre y la textura de ubre 
son mayores al obtenido en este trabajo. mostraron baja variabilidad (coeficientes 

de variaci6n de 21,29.2,20.8, 15.3, 19.4, 
Los valores de las correlaciones geneticas respectivamente), 10 que es contrario a 10 
resultaron similares a los sefialados por que sucede en Canada y Estados Unidos, 
otros autores. La alta correlaci6n genetic a paises que han ejercido una fuerte 
entre profundidad de cuerpo y tamafio que influencia genetic a sobre la poblaci6n 
se encontr6 en este trabajo, posiblemente analizada, y donde estos rasgos muestran 
se deba a que los calificadores utilizan una mayor variaci6n. 
como referencia principal la profundidad 
de cuerpo en la determinaci6n del tamalio En la distribuci6n de los valores geneticos 
del animal. En este trabajo los rasgos de predichos para puntos finales, puede 
los sistemas de anca y patas y pezufias, notarse que pese a la selecci6n a la que ha 
fueron los que mostraron correlaciones sido sometida la poblaci6n bajo estudio, 
negativas, de -0.39 entre aplomo y calidad existe la posibilidad, dada la variaci6n 
de hueso a -0.92 entre aplomo y angulo de observada, de obtener mejora genetic a de 
pezufias. Tambien se han estimado laconforrnaci6n. Una variaci6n similar fue 
correlaciones negativas entre estos rasgos encontrada en la mayoria de los rasgos 
en Canada y Estados Unidos, donde se ha . analizados, aunque esa informaci6n no se 
sefialado que estos rasgos tienen influencia presenta en este trabajo. 
importante sobre la producci6n de leche, Con los parametros estimados en Mexico 
por 10 que los han incluido en sus indices se abre la posibilidad de realizar selecci6n 
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indirecta sobre algunos rasgos de Holstein en Mexico. 
conformacion que se consideran, aunque 
sea de modo empirico, de importancia AGRADECIMIENTOS 
economica. Por ejemplo, con relacion al Los autores agradecen la participacion de 
sistema de estructura y capacidad se los doctores Pedro Ochoa Galvan, Carlos 
observa que la h2 para estatura es casi el Sosa Ferreyra, Rafael Nunez Dominguez, 
doble de la de anchura de pecho y lomo, Ignacio Mondragon Vazquez y Mauricio 
ademas, la correlacion genetic a entre Valencia Posadas en la discusion de los 
estatura y los otros dos rasgos es alta. Por resultados, asi como al Comite Revisor de 
otra parte en los rasgos de ubre, pese a la revista Tecnica Pecuaria en Mexico por 
sus bajos valores de h2, se encuentra que los comentarios tecnicos que permitieron 
la insercion de ubre tiene una alta mejorar el contenido de este trabajo. 
correlacion genetic a con profundidad de 
ubre, ligamento medio suspensorio y ESTIMATES OF GENETIC PARA
textura, adicionalmente estos dos ultimos METERS FOR CONFORMATION 
rasgos tambien muestran correlacion TRAITS IN HOLSTEIN CATTLE IN 
genetica alta con la posicion de los pezones MEXICO 
anteriores. 

SUMMARY 
Con base en la variacion genetic a observada 
en la poblacion bajo estudio y en los Mom M J, Ruiz L F de J. Tee. Peeu. Mex. Vol 37 No 1 
resultados obtenidos en este trabajo se 1999 pp 41-53 Records on 8954 Holstein cows classified 

for 17 linear conformation traits scored on a scale from 
puede concluir que los parametros 1 to 9 at fIrst classification by the Holstein Association 
geneticos estimados para estatura, of Mexico were analyzed to estimate genetic parameters 
insercion de ubre, posicion de pezones and to predict breeding values using both derivative 

free restricted maximum likelihood and best linear 
anteriores y puntos finales son factibles de unbiased predictor methodologies with an animal model. 
usar, dada la importancia economica que The data base used was generated on 8 classification 

tienen, en algun indice de seleccion que rounds between 1994 and 1997. The model included 
lactation, stage of lactation, herd-classification round, 

permitiria la mejoda en rasgos classifier as fixed effects, age at evaluation as both 
correlacionados con ellos. En este sentido, linear and quadratic covariable and additive breeding 

. fu ... value of animal as random effect. The lowest values of 
se reqmere pro ndizar en mvestlgaclOnes heritabilities (hZ) were found for udder depth (0.06), 
adicionales con el objeto de estudiar las udder texture (0.06), bone quality (0.06) and suspeusory 
relaciones entre rasgos de conformacion ligament (0.06), whereas the highest values were found 

for stature (0.28), size (0.23) and fore udder attachment 
y otros rasgos productivos de importancia (0.18). Phenotypic correlatious show a wide range 
economica en el ganado Holstein, como between -0.18 (median suspeusory and pin setting) to 
longevidad (mayor produccion de por vida 0.73 (stature and size). The lowest value of genetic 

correlation was -0.92 (set rear legs and foot angle) and 
o habilidad para evitar el des echo the highest value was 0.97 between body depth and 
involuntario por causas no productivas) 0 size. These results suggest that stature, udder 
a produccion de leche de mejor cali dad attachment, teat placement and final score should be 

employed in selection programs and selection indexes 
(bajos conteos de celulas somatic as) que have to be developed for the Mexican Holstein 

en el futuro seran necesarias conocer, para population. 

la elaboracion de programas de KEY WORDS: Conformation traits, Holstein Cattle, 
mejoramiento genetico del ganado Animal model, Heritabilities, Genetic correlatious. 
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