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R E S U M E N

La estimación de parámetros genéticos es esencial en programas 
de mejoramiento, porque permite desarrollar criterios de selección 
adecuados y predecir respuestas correlacionadas. El objetivo del estudio 
fue estimar la heredabilidad y correlaciones genéticas para edad a primer 
servicio (AFS), intervalo entre partos (CI), días abiertos (DO), días a 
primer servicio posparto (FPS), duración de la gestación (GL) y servicios 
por concepción (SC) en ganado multirracial en condiciones tropicales. 
Los datos se analizaron con modelos univariados y bivariados con el 
programa MTDFREML, para obtener los componentes de covarianza. 
Las heredabilidades obtenidas fueron 0, 0.02, 0.03, 0.10, 0.25 y 0.29, 
para AFS, DO, SC, CI, FPS, GL, respectivamente. Las correlaciones 
genéticas estimadas fueron 1.00, 1.00, 0.90, 0.97, 0.79, 0.70, 0.99, 
-1.00, -0.59, -0.47, -0.36, -0.40, -0.15, -0.06 y -0.05 para CI-DO, CI-
AFS, FPS-CI, FPS-DO, FPS-AFS, GL-AFS, DO-AFS, SC-AFS, GL-CI, 
FPS-SC, GL-SC, CI-SC, GL-DO, FPS-GL y SC-DO, respectivamente. 
La heredabilidad para GL, FPS e CI representa una oportunidad para 
mejorar estas características a través de un programa de selección, 
contrariamente, para AFS, DO y SC los valores fueron cercanos a cero. 
Las asociaciones genéticas entre diferentes características facilitan el 
diseño de programas de mejoramiento genético que consideren las 
respuestas correlacionadas.
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A B S T R A C T 

The estimation of genetic parameters is essential in breeding programs because it allows 
the development of appropriate selection criteria and prediction of correlated responses. This study 
aimed to estimate heritability and genetic correlations for age at first service (AFS), calving interval 
(CI), days open (DO), days to first postpartum service (DPS), gestation length (GL) and services 
per conception (SC) in multiracial cattle under tropical conditions. The data were analyzed with 
univariate and bivariate models by the MTDFREML program to obtain the covariance components. 
The heritabilities obtained were 0, 0.02, 0.03, 0.10, 0.25, and 0.29, for AFS, DO, SC, CI, FPS, and 
GL, respectively. The estimated genetic correlations were 1.00, 1.00, 0.90, 0.97, 0.79, 0.70, 0.99, 
-1.00, -0.59, -0.47, -0.36, -0.40, -0.15, -0.06, and -0. 05 for CI-DO, CI-AFS, FPS-CI, FPS-DO, 
FPS-AFS, GL-AFS, DO-AFS, SC-AFS, GL-CI, FPS-SC, GL-SC, CI-SC, GL-DO, FPS-GL and SC-
DO, respectively. The heritabilities for GL, FPS, and CI represent an opportunity to improve these 
traits through a selection program; conversely, for AFS, DO, and SC the values were close to zero. 
Genetic associations between different traits simplify the design of breeding programs accounting 
for correlated responses.

K E Y  W O R D S :  Reproductive traits, heritability, genetic correlations, cattle, animal model.

Introducción

La producción ganadera es una industria importante en muchos países tropicales, incluido 
México (Casanova-Lugo, 2022). La ganadería tropical se basa principalmente en el pastoreo y 
se caracteriza por limitaciones para efectuar mediciones del desempeño y llevar registros del 
hato (Cavani et al., 2015; Eler et al., 2014; Pérez-Lombardini et al., 2021). Sin embargo, debido 
a la demanda global de productos alimenticios, es importante promover la implementación de 
programas sostenibles de intensificación ganadera en los sistemas tropicales, con base en la 
mejora genética (Fernandes Júnior et al., 2022). Mejorar en términos genéticos las características 
reproductivas en hembras no solo puede aumentar la rentabilidad (König & May, 2019), sino que 
también puede contribuir a la sostenibilidad a largo plazo de la industria ganadera (Fleming et 
al., 2019).

Las características reproductivas son indicadores importantes de la eficiencia productiva 
(Stevenson & Britt, 2017). Sin embargo, en las zonas tropicales el comportamiento reproductivo 
representa un cuello de botella para la eficiencia del ganado, lo cual afecta de forma directa la 
sostenibilidad de los sistemas productivos (Fernandes Júnior et al., 2022). En décadas recientes, 
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el objetivo principal ha sido mejorar genéticamente las características reproductivas en la 
mayoría de los países (Miglior et al., 2017; Sullivan et al., 2020). El mejoramiento genético es una 
herramienta clave para mejorar la sostenibilidad de la producción ganadera porque los resultados 
son permanentes (Mueller & Eenennaam, 2022). Si embargo, la mayoría de las características 
reproductivas evaluadas tienen baja heredabilidad (Cavani et al., 2015; López et al., 2019), pero 
demuestran variación genética, que indica un buen potencial para la selección directa de éstas 
(Miglior et al., 2017). A través de la selección de vacas con mérito genético superior se puede 
lograr este objetivo a largo plazo (Miglior et al., 2017; Martin et al., 2022). 

La posibilidad de mejorar una característica está estrechamente relacionada con la 
variabilidad genética presente en la población de interés, cuanto mayor sea la variación genética, 
mayor será la posibilidad de mejorarla (Gebeyehu et al., 2014). El conocimiento de los parámetros 
genéticos es esencial para garantizar el éxito de los programas de mejoramiento (Missanjo et al., 
2013; Gebeyehu et al., 2014). La heredabilidad y las correlaciones genéticas son los principales 
parámetros genéticos requeridos en programas prácticos de mejoramiento genético (Valsalan 
et al., 2022). Las estimaciones de estos parámetros permiten desarrollar criterios de selección 
adecuados y predecir respuestas correlacionadas con las características de interés (Oliveira et 
al., 2021). El objetivo del estudio fue estimar la heredabilidad y correlaciones genéticas para 
duración de la gestación, intervalo entre partos, número de servicios por concepción, edad 
a primer servicio, días a primer servicio posparto y días abiertos en ganado multirracial bajo 
condiciones tropicales.

Material y Métodos

La información proviene de dos hatos, ubicados en Hueytamalco, Puebla, México 
(20°00’10’’ N y 97°18’22’’ W) y Ayotoxco de Guerrero, Puebla, México (20°05’18’’ N y 97°24’46’’ 
W). El clima se clasifica como subtropical húmedo Af(c) (García, 1998; Peel et al., 2007). Para 
este estudio no fue necesaria la aprobación del Comité de bioética y protección animal, ya que 
todos los datos se adquirieron de una base de datos existente.

Datos y manejo

Las características reproductivas corresponden a 620 vacas de las razas Holstein, Suizo 
Pardo, Simmental, Brahman y diferentes grados de cruzamiento entre estas, nacidas entre 1996 
y 2017 y que parieron entre 1998 y 2021. Se analizaron seis características reproductivas: edad 
al primer servicio (AFS), se refiere al periodo desde el nacimiento hasta la primera inseminación 
registrada; días a primer servicio posparto (FPS), se refiere al número de días transcurridos 
desde el parto hasta su primer servicio; días abiertos (DO), representa el lapso en días desde 
el parto hasta la concepción; intervalo entre partos (CI), es el número de días que separan dos 
partos consecutivos de una misma vaca; duración de la gestación (GL), se define como el número 
de días entre la concepción y el parto, y número de servicios por concepción (SC), se refiere a la 
cantidad de intentos necesarios para lograr la concepción.
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Las vacas con AFS entre 515 y 1670 d, una GL entre 257 y 305 d, un CI entre 303 y  
977 d, FPS entre 22 y 462 d, DO entre 22 y 574 d y SC entre 1 y 8 fueron mantenidas para los 
análisis finales, ya que valores fuera de estos intervalos pueden ser anormales desde el punto de 
vista fisiológico o resultado de registros erróneos. La Tabla 1 muestra las estadísticas descriptivas 
de las características estudiadas. El pedigrí fue el mismo para todas las características analizadas 
y constaba de 1309 animales pertenecientes a dos generaciones.

Tabla 1. Estadísticas descriptivas de características reproductivas 
en ganado multirracial.

Característica n Media SD Min Max

AFS 341 1123.17 241.8 515 1670

CI 1124 480.2 101.22 303 977

DO 1344 173.33 105.16 22 574

FPS 1461 125.94 85.83 22 462

GL 1069 283.52 6.8 257 305

SC 1662 1.97 1.4 1 8

n: número de observaciones; SD= desviación estándar; Min= mínimo; Max= Máximo; AFS= edad al primer 
servicio; CI= intervalo entre partos; DO= días abiertos; FPS= días a primer servicio posparto; GL= duración de 

la gestación; SC= número de servicios por concepción.
Fuente: Elaboración propia.

Se consideraron tres temporadas que correspondieron a sequía (noviembre-febrero), lluvia 
(marzo-junio) y nortes (julio-octubre). El grupo contemporáneo (CG) se definió por separado para 
cada característica. Para AFS, el CG se formó con hato, año de nacimiento y temporada de 
nacimiento. Para DO y FPS, el CG se formó con el hato, año de parto y temporada de parto. Para 
CI y GL, el CG fue el hato, año de concepción y temporada de concepción. Para el SC, el CG fue 
el hato, año de servicio y temporada de servicio. Para todas las características sólo se retuvieron 
CG con al menos cuatro animales. 

Análisis estadístico 

La edición de los datos, así como las pruebas de significancia de los efectos fijos 
agregados al modelo y la formación de CG, se realizó en SAS (SAS Institute, 2007). Para estimar 
los componentes de varianza y parámetros genéticos de AFS, DO, FPS, CI, GL y SC, se asumió 

el siguiente modelo animal univariado (ecuación 1): , y bivariado (ecuación 2):

. Donde  son vectores de observaciones 
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para cada una de las diferentes características.  son vectores de efectos fijos (CG y edad 

de la vaca al parto en forma lineal y cuadrática).  son vectores aleatorios desconocidos 

de efectos genéticos aditivos directos.  son vectores aleatorios desconocidos de efectos 

ambientales.  son matrices conocidas de incidencia que relacionan las medidas fenotípicas 

con los efectos fijos en , respectivamente.  son matrices conocidas de incidencia 

que relacionan los registros con los efectos genéticos aditivos en , respectivamente. Se 
asumió que los efectos genético aditivo y residual se distribuyeron normalmente con media 0. 

Para AFS, DO, FPS, CI, GL y SC, se asumió la siguiente estructura de valores esperados ( y 
(co)varianzas (ecuación 3): 

, y . Donde  es la matriz de relaciones aditivas de Wright 

entre todos los animales en el pedigrí,  es la varianza genética aditiva,  es la varianza del 

ambiente temporal, e  es una matriz identidad de dimensión igual al número de vacas y número 
de observaciones. 

Los efectos de cruzamiento se incluyeron en el modelo como el efecto directo de raza, que 
se expresó como el porcentaje de la raza Holstein, el coeficiente de heterocigocidad (ecuación 4): 

, y el coeficiente de pérdidas por recombinación (ecuación 5): 

, para cada raza europea por separado. Donde PS y PD son las 
proporciones de Holstein en el padre y la madre, respectivamente (Akbas et al., 1993; Román-
Ponce et al., 2013).

Estimación de componentes de varianza 

Las estimaciones de las varianzas se realizaron utilizando el enfoque de Máxima 
Verosimilitud Restringida Libre de Derivadas (Smith & Graser, 1986) a través del software 
MTDFREML (Boldman et al., 1995). Se asumió que la convergencia se alcanzó cuando la 
varianza de menos dos veces el logaritmo de la verosimilitud en el simplex fue menor que 10-8. 
Después de que el programa alcanzara la convergencia inicial, se llevaron a cabo varios reinicios 
para asegurar la obtención de un máximo global. En cada iteración subsiguiente, se emplearon 
como valores iniciales los estimadores de los parámetros obtenidos en el análisis anterior. Las 
soluciones correspondientes a los efectos aleatorios se derivaron del último ciclo de iteración en 
el que se logró alcanzar el máximo global.
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Estimadores de parámetros genéticos 

Se obtuvieron estimadores para la varianza fenotípica ( ), heredabilidad 

para efectos genéticos aditivos ( ), y varianza residual como proporción de la 

varianza fenotípica ( ). Los errores estándar de los estimadores de los parámetros 
genéticos fueron aproximados y fueron calculados usando la matriz de información promedio y 
el método Delta (Dodenhoff et al., 1998), tanto en modelos univariado como bivariado (Johnson 
& Thompson, 1995).

Resultados y Discusión

La heredabilidad (h2) es considerada unos de los conceptos más importantes para 
planificar y establecer programas de cría exitosos, ya que representa la proporción de la variación 
en la expresión de un fenotipo que se atribuye a factores genéticos aditivos. En la Tabla 2 se 
presentan los componentes de varianza y las heredabilidades estimadas para las características 
reproductivas con modelos univariado. En general, las heredabilidades para las diferentes 
características estuvieron en un rango de 0 a 0.29. 

Se calculó una heredabilidad de 0.29 para GL, este resultado es superior a 0.14 (0.01) 
reportado por López et al. (2019), estimado a partir de 49, 748 observaciones en ganado Hanwoo 
en Corea del Sur. Por otro lado, Kumar et al. (2016) dieron a conocer una heredabilidad de 
0.24 ± 0.08 en ganado multirracial en India, valor similar al del presente estudio. Sin embargo, 
Domínguez-Castaño et al. (2021) registraron un valor inferior (0.11 ± 0.02) calculado en vacas 
Holstein, en Brasil.  Inoue et al. (2020) obtuvieron 0.11 ± 0.03 en ganado negro japones, sin 
embargo, este valor se estimó con datos del primer parto. De hecho, Zhu et al. (2024) informaron un 
valor de heredabilidad diferente para duracion de la gestacion en vacas (0.12 ± 0.01) y novillonas  
(0.04 ± 0.03) de la raza Holstein en China.

La heredabilidad estimada para FPS fue de 0.25; valor que es superior a lo reportado en 
estudios anteriores con datos de ganado Holstein (0.057 ± 0.011) y Rojo Nórdico (0.049 ± 0.011) 
de Dinamarca, Finlandia y Suecia (Muuttoranta et al., 2019). También en ganado Holstein (0.10 
± 0.008) de China (Liu et al., 2017) y en ganado Holstein, Suizo Pardo y Simmental (0.10, 0.10 
y 0.08, respectivamente) del noreste de Italia (Martínez-Castillero et al., 2020). Sin embargo, 
Muuttoranta et al. (2019) sugieren que el rendimiento reproductivo entre novillas y vacas no 
debería ser considerado en un análisis conjunto, sino que deberían diferenciarse (Þórarinsdóttir 
et al., 2021; Liu et al., 2017; Muuttoranta et al., 2019). No obstante, en el presente estudio no 
se pudo considerar esta diferenciación debido al limitado número de observaciones disponibles. 
Así mismo, en el estudio de Muuttoranta et al. (2019) se utilizó un rango más restringido de FPS, 
manteniendo solo datos entre 20 y 230 días y fijando los valores por encima de 181, en 180 d. 
Mientras que en este estudio se consideraron todos los valores que estuvieron entre 22 y 462 
días postparto, de modo que esta diferencia en la selección del rango de FPS pudo generar 
variación en las estimaciones de heredabilidad. 
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Tabla 2. Componentes de varianza y estimaciones de heredabilidad 
de las características reproductivas del ganado multirracial bajo 

condiciones tropicales, estimado mediante modelos univariado.

Característica 

AFS 0.10 517338.73 517338.83 0 (0.00)

CI 913.19 8633.47 9546.66 0.10 (0.3)

DO 3867.32 219659.88 223527.20 0.02 (0.015)

FPS 1636.79 5025.90 6662.70 0.25 (0.03)

GL 12.66 31.57 44.23 0.29 (0.03)

SC 1583.46 45516.31 47099.77 0.03 (0.017)

: varianza genética aditiva; : varianza ambiental permanente; : varianza fenotípica; : heredabilidad; 
ee: error estándar; AFS: edad al primer servicio; CI: intervalo entre partos; DO: días abiertos; FPS: días a 

primer servicio; GL: duración de la gestación; SC: número de servicios por concepción.
Fuente: Elaboración propia.

La heredabilidad estimada para CI fue de 0.10 (0.3), valor similar a lo reportado para 
ganado Brahman en Colombia (0.11 ± 0.03) (Duitama et al., 2013). En ese estudio, la heredabilidad 
estimada fue para el intervalo entre el primer y segundo parto, mientras que para el presente 
estudio se consideraron en conjunto todos los registros de intervalos entre uno y ocho partos, 
lo cual podría explicar las diferencias en los resultados obtenidos. En otro estudio, con ganado 
multirracial, se estimó la heredabilidad para CI y se obtuvo 0.20 (Kumar & Mandal, 2021), el 
cual es el doble que la heredabilidad estimada en el presente estudio. En investigaciones más 
recientes, se han reportado valores de h2 de 0.04 (0.05) en ganado Simmental de Colombia 
(Amaya et al., 2020) y 0.02 (0.01) en ganado Hanwoo de Corea (López et al., 2019), esta última 
estimada a partir de una base de datos mucho más grande, con 32,599 registros de CI. El 
presente estudio cuenta con una base de datos limitada, con información de solo 620 vacas y 
1124 registros de CI.

La heredabilidad estimada para SC fue de 0.03. Esta estimación es inferior a 0.11(0.03) 
reportado en ganado cebú de Cuba por Palacios et al. (2019), pero es similar a 0.02 (0.002) 
reportado en ganado Brahman en Brasil (Cavani et al., 2015). Es importante destacar que Cavani 
et al. (2015) atribuyeron la baja estimación de la heredabilidad al bajo número de observaciones 
disponibles para esta característica. Recientemente, Þórarinsdóttir et al. (2021) reportaron 
heredabilidad de 0.01 (0.005) y 0.02 (0.008), basándose en datos de novillonas y vacas de hasta 
tres partos, respectivamente. La heredabilidad estimada en el presente estudio se encuentra 
dentro de este rango de valores reportados por Þórarinsdóttir et al. (2021), teniendo en cuenta 
que en el presente estudio no se distinguieron entre novillonas y vacas.
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La heredabilidad estimada para DO fue de 0.02 (0.015), valor similar a 0.02 (0.01) 
reportado por López et al. (2019) en ganado de carne Hanwoo en Corea del Sur, estimado 
en 15,355 datos reproductivos recopilados entre 1997 y 2016. Sin embargo, es inferior a 0.04 
(0.004) reportada en vacas Holstein en Irán (Solemani‐Baghshah et al., 2014) y a 0.09 (0.121) 
obtenido a partir de una base de datos con distintas razas bovinas (Holstein Friesian, Sahiwal 
x Friesian, Jersey, Jersey x Achai y Achai) en condiciones subtropicales de Pakistán (Ali et al., 
2019), ambos estudios previos utilizaron datos de vacas lecheras como en el presente estudio, 
aun así, sus heredabilidades son superiores. También se han obtenido valores superiores a estos 
(0.09 ± 0.12) en ganado Multirracial bajo la condición subtropical de Pakistan (Ali et al., 2019) y 
en ganado Karan-Fries (0.07 ± 0,02) de Karnal, India (Worku et al., 2021). Así mismo, se estimó 
una heredabilidad de 0.10 (0.03) en ganado Cebú en Cuba, pero utilizando una amplia base 
de datos con 55, 220 registros de partos provenientes de 21,909 vacas (Palacios et al., 2019), 
muy superior al número de datos utilizados en este estudio. Además, se demostró que combinar 
un carácter con alto nivel de heredabilidad, como el peso al destete, con alguna característica 
reproductiva, puede tener beneficios significativos ya que aumenta los valores de h2 y, con ello, se 
obtienen valores genéticos más precisos (Fernandes et al., 2015; Palacios et al., 2019), inclusive 
se plantea como una propuesta para mejorar las evaluaciones genéticas de las características 
reproductivas (Johnston, 2014). En otro estudio, López et al. (2019) reportaron una heredabilidad 
de 0.02 ± 0.01, en ganado Hanwoo de Corea del Sur y Kumar & Mandal (2021) reporta 0.14 en 
ganado multirracial de Bengala Occidental, India.

La AFS es un indicador de la edad a la pubertad; sin embargo, la heredabilidad obtenida a 
través del análisis univariado fue 0 (0.00). Este resultado es inferior a lo reportado por Gathura et 
al. (2020) en un metaanálisis de parámetros genéticos en ganado vacuno de carne. El metaanálisis 
incluyó datos publicados entre 1986 y 2018 sobre 32 razas en zonas tropicales, y se reportó una 
heredabilidad promedio de 0.03 (0.04). En comparación, Ríos-Utrera et al. (2013) reportaron 
una heredabilidad de 0.31 (0.152), que es considerada alta, en características reproductivas; 
es importante tener en cuenta que estos autores analizaron el intervalo entre partos en meses, 
a diferencia del presente estudio donde se analizó en días. Este factor podría haber influido en 
la estimación de la heredabilidad, ya que el intervalo en días aporta mayor variabilidad. Por lo 
tanto, el cambio en la magnitud de la heredabilidad no es una indicación de un cambio real en la 
influencia genética en la variación de la variable, sino más bien una consecuencia de la escala 
de la variable usada. 

El tipo de modelo utilizado ya sea univariado o multivariado, puede tener un impacto en 
la estimación de las heredabilidades. El análisis univariado considera una única característica 
a la vez, mientras que el análisis multivariado involucra dos o más características de manera 
simultánea. El uso de un análisis multivariado puede tener ventajas, ya que permite estimar las 
correlaciones genéticas entre características relacionadas, lo cual puede resultar en estimaciones 
de heredabilidad más precisas. Sin embargo, también puede introducir complejidad en el análisis 
y requerir un mayor número de datos para obtener estimaciones confiables. Por lo tanto, es 
importante tener en cuenta el tipo de modelo utilizado al interpretar y comparar estimaciones de 
heredabilidad en diferentes estudios (Domínguez-Castaño et al., 2021). En la Tabla 3 se presentan 
las heredabilidades obtenidas a través del modelo bivariado en el presente estudio. 
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Las heredabilidades incrementaron en todas las características. Esto pudo deberse al 
número desbalanceado de observaciones entre las características analizadas, por ejemplo, 
para AFS existen 341 datos vs 1662 para SC. Por otro lado, Worku et al. (2021) reportan 
heredabilidades de 0.07 ± 0.02 y 0.06 ± 0.01 para DO e CI, respectivamente, estimadas 
a partir de un modelo multivariado. Es importante destacar que pocos estudios y sobre todo 
actuales, realizan estimaciones de heredabilidad a través de modelos multivariados utilizando 
solo características reproductivas. Por ejemplo, Ali et al. (2019) reportan una heredabilidad de 
0.09 (0.121) y 0.14 (0.211) para DO e CI, respectivamente. Los valores son aproximados a 
los estimados en este estudio, pero, así como este, la gran mayoría analizan características 
reproductivas en conjunto con características de crecimiento (Amaya et al., 2020; Eler et al., 
2014; Palacios et al., 2019), relacionados con la producción y características de la leche (Ali et 
al., 2019; Recinos et al., 2017), e inclusive con características de supervivencia (Heise et al., 
2018) y nuevos rasgos reproductivos (Martin et al., 2022). Por otro lado, estimar las correlaciones 
genéticas entre características reproductivas es de suma importancia, sobre todo si se busca 
conocer el comportamiento conjunto con características de fácil medición (Júnior et al., 2018). 
A continuación, se presentan las covarianzas genéticas y fenotípicas entre las características 
reproductivas (Tabla 4).

Tabla 3. Componentes de varianza y estimaciones de heredabilidad 
de las características reproductivas de ganado multirracial en 
condiciones tropicales, estimados mediante un modelo bivariado.

Característica

AFS 1154.79 8894.42 8700.02 0.09 (0.25)

CI 613.33 6841.70 7009.72 0.26 (0.10)

DO 1317.21 7930.80 9177.99 0.13 (0.03)

FPS 2349.16 4222.24 6571.39 0.34 (0.17)

GL 652.82 629.15 1281.97 0.47 (0.25)

SC 0.13 1.51 1.64 0.08 (0.08)

: varianza genética aditiva; : varianza ambiental permanente; : varianza fenotípica; : heredabilidad; 
ee: error estándar; AFS: edad al primer servicio; CI: intervalo entre partos; DO: días abiertos; FPS: días a 

primer servicio; GL: duración de la gestación; 
SC: número de servicios por concepción.

Fuente: Elaboración propia.
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Tabla 4. Covarianzas genéticas (sobre la diagonal) y fenotípicas 
(bajo la diagonal) entre las características reproductivas de ganado 
bovino multirracial en condiciones tropicales, estimados mediante 

un modelo bivariado.

Característica AFS CI DO FPS GL SC

AFS 9.69 8.65 2100.94 34.69 -19.99

CI 9087.03 1629.62 1107.78 -128.70 -17.94

DO ne 8230.37 1465.66 -17.13 -0.74

FPS 6413.06 4185.47 5432.17 -8.33 -7.37

GL 13.06 -198.91 3.76 -14.25 -0.44

SC 52.35 49.34 60.07 -12.49 -0.13

AFS: edad al primer servicio; CI: intervalo entre partos; DO: días abiertos; FPS: días a primer servicio; GL: 
duración de la gestación; SC: número de servicios por concepción; ne=no estimado.

Fuente: Elaboración propia.

La estimación de las covarianzas permite cuantificar el grado de relación entre las 
características que se evalúan, y a través de las covarianzas se pueden estimar la correlación 
genética. En la Tabla 5 se presentan las correlaciones genéticas entre las características 
reproductivas.

En general las correlaciones genéticas entre las características están entre -1 a 1.00. 
Se observaron correlaciones positivas y fuertes entre CI con DO (1.00) y AFS (1.00), lo cual 
indica que a medida que se prolonguen los DO, también se incrementará el CI, y a medida que 
incremente la AFS, también se incrementarán los DO. Esto es comprensible, ya que el intervalo 
entre partos también incluye los días que transcurren desde el parto hasta que se logra una 
nueva gestación, similarmente Worku et al. (2021) reportaron 0.99 ± 0.00, entre CI y DO. Las 
correlaciones genéticas altas indican que ambas características pueden ser reguladas por un 
número similar de genes (Easa et al., 2022). 
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Tabla 5. Estimadores de correlaciones genéticas y error 
estándar (en paréntesis) entre características reproductivas 

de ganado bovino multirracial en condiciones tropicales.

Característica GL CI SC DO AFS

FPS -0.06 (0.13) 0.90 (0.42) -0.47 (0.22) 0.97 (037) 0.79 (1.91)

GL -0.59 (0.77) -0.36 (0.21) -0.15 (0.16) 0.70 (0.09)

CI -0.40 (0.25) 1.00 (0.46) 1.00 (ne)

SC -0.05 (0.21) -1.00 (1.52)

DO 0.99 (ne)

AFS: edad al primer servicio; DO: días abiertos; FPS: días a primer servicio; CI: intervalo entre partos;  
GL: duración de la gestación; SC: número de servicios por concepción; ne: no estimado.

Fuente: Elaboración propia.

La correlación genética entre SC y AFS también es fuerte pero negativa (-1.00), lo cual 
indica que a medida que aumenta la AFS se disminuirá los SC. Desde un punto de vista fisiológico, 
esto es coherente, ya que una hembra madura tiene más probabilidades de quedar gestante, 
sobre todo en condiciones tropicales, donde rara vez las hembras jóvenes alcanzan el tamaño 
corporal deseado y, por lo tanto, requieren más tiempo para alcanzar la madurez.

Los FPS mostraron una correlación positiva fuerte con CI (0.90), DO (0.97) y AFS (0.79). 
Estos resultados son convenientes, ya que implica que a medida que los FPS disminuyen, también 
disminuyen los DO, y a su vez lleva a una disminución en el intervalo entre partos. El resultado 
obtenido es consistente con el valor de 0.7 reportado por Liu et al. (2017) en un estudio previo 
realizado en ganado Holstein en China. La correlación genética entre AFS y FPS (0.79) indica 
que a medida que la hembra aumenta la edad para recibir su primer servicio también aumentaran 
los días al primer servicio después del parto. 

La GL también tuvo una correlación negativa moderada con CI (-0.59), lo cual indica 
que a medida que incrementa el CI se disminuye la GL, sin embargo, también se han reportado 
correlaciones negativas de baja magnitud (-0.02) (López et al., 2019). La correlación genética 
positiva y fuerte de AFS y GL (0.70), indica que a menor AFS menor será la GL. Las correlaciones 
genéticas de SC fueron moderadas y negativas con FPS (-0.47), GL (-0.36) y CI (-0.40), estas 
correlaciones indican que cuanto menor sean los FPS, la GL y el CI, mayor será el número de 
servicios necesarios para gestar a la vaca. Los resultados parecen lógicos, ya que a medida 
que aumenta el número de días al primer servicio después del parto, mayor será el tiempo para 
que el tracto reproductivo se recupere por completo y esté listo para una nueva gestación. Los 
resultados de Þórarinsdóttir et al. (2021) muestran una correlación genética de 0.56 entre SC 
e CI, la cual es similar en magnitud, pero diferente en dirección con respecto a los resultados 
(-0.40). De manera similar, en estudios anteriores se han reportado correlaciones genéticas que 
varían desde moderadas y positivas (0.35) según Liu et al. (2017), hasta débiles y negativas 
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(-0.17) según Þórarinsdóttir et al. (2021), entre FPS y SC. También se estimaron correlaciones 
débiles y negativas entre DO y GL (-0.15), y cercanas a cero para DO y SC (-0.05) y GL y FPS 
(-0.06). La correlación genética de DO y GL es similar en dirección, pero inferior en magnitud a 
-0.03 ± 0.0) reportado por Domínguez-Castaño et al. (2021) en ganado Holstein en Brasil.

Cuando se emplea una aproximación asintótica inapropiada, especialmente en muestras 
de tamaño reducido, es probable que la varianza muestral muestre un sesgo (Thai et al., 2013), lo 
cual potencialmente pudo influir en las estimaciones realizadas en este estudio, particularmente 
en casos donde las características contaron con un número limitado de datos, como en el caso 
de AFS. Sin embargo, aún no está claro qué cantidad de datos constituye un tamaño de muestra 
suficientemente grande (Walsh & Lynch 2018). En muchas ocasiones, no se cuenta con suficientes 
datos para cumplir con las condiciones necesarias para realizar estimaciones de verosimilitud 
óptimas, aun así, las estimaciones de los parámetros son fundamentales, para la mejora 
genética de las características reproductivas (Roy et al., 2024). Por otro lado, siempre se debe 
considerar que los componentes de varianzas y las heredabilidades son estimaciones puntuales 
de la población bajo estudio (Rameez et al., 2022). De hecho, si se comparan los resultados 
del presente estudio con valores reportados en la literatura científica se puede observar que los 
valores de los parámetros genéticos son heterogéneos, esto se atribuye a que son obtenidos de 
diferentes lugares, diferentes tamaños de muestra y distintos métodos de estimación (Akanno 
et al., 2013; Ndung’u et al., 2020), así como por efectos de las variaciones biológicas entre 
diferentes poblaciones (Zhang & Schumacher, 2021). Aun así, al ser un parámetro poblacional, 
las estimaciones tienen un impacto directo en los avances genéticos dentro de la población bajo 
estudio (Gathura et al., 2020). 

Conclusiones

Las heredabilidades obtenidas para GL, FPS e CI se consideran moderadas, esto representa 
una oportunidad de lograr mejorar las características reproductivas a través de un programa de 
selección, mientras que, para SC, DO y AFS las h2 son consideradas bajas e implicaría una menor 
respuesta a la selección. Las correlaciones genéticas entre las características reproductivas 
hacen factible el planteamiento de programas de mejoramiento genético que puedan tomar en 
cuenta a las diferentes características estudiadas de manera simultánea. Se recomienda estimar 
los valores genéticos de los animales y observar la respuesta correlacionada a la selección.
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