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Análisis de la consanguinidad de la 
población de bovinos Holando inscriptos 
en el sistema de Control Lechero Oficial 
de la República Argentina

RESUMEN

Valores crecientes de consanguinidad pueden reducir la fertilidad, salud y productividad de los bovinos le-
cheros. El objetivo fue estimar el coeficiente de consanguinidad de la población de bovinos Holando Argentino 
con registro genealógico en la base de datos de la Asociación Criadores de Holando Argentino. La población 
en estudio comprendió 422.563 animales con ancestros conocidos, origen argentino y nacidos entre los años 
1990 y 2009, referente a la genealogía de hembras de Registro de Crías (grado) y Registro de Pedigrí del 
Sistema Nacional de Control Lechero Oficial. Los coeficientes de consanguinidad fueron obtenidos mediante 
la implementación de un algoritmo recursivo modificado que considera la consanguinidad de padres desco-
nocidos. La consanguinidad promedio para los 422.563 animales fue 3,38%. La tendencia del coeficiente de 
consanguinidad, por año de nacimiento de los animales, para la población fue 0,13%. Se observó que el valor 
para las hembras de Registro de Pedigrí (n=22.174) fue del 4%; el estimado para las 394.239 hembras del 
Registro de Crías fue del 3,3%. En los 6.150 machos el coeficiente de consanguinidad promedio calculado 
fue de 3,9%. La consanguinidad promedio para las hembras de la población Holando Argentino fue menor a 
la observada en poblaciones Holstein de otros países con lechería de relevancia. Sin embargo, debido a su 
tendencia positiva se sugiere considerar estrategias para controlar su incremento y así mantener una varia-
ción genética adecuada en las características de importancia económica. 
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ABSTRACT

Increasing values of inbreeding can reduce fertility, health and productivity of dairy cattle. The objective of 
this study was to estimate the inbreeding coefficient of the population of registered Argentine Holstein dairy 
cattle with genealogical records in the Argentine Holstein Breeders Association database. The population 
comprised 422563 animals with known ancestors, from Argentine origin, and born between 1990 and 2009 co-
rresponding to the genealogy of females from Offspring Registration (grade) and Pedigree Registration listed 
in the National Official Milk Control System with genetic values for the characteristics milk kg, fat kg, protein 
kg. Inbreeding coefficients were obtained by implementing a modified recursive algorithm which considers the 
consanguinity of unknown parents. The average inbreeding for the 422563 animals was 3.38%. The trend of 
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inbreeding coefficient by year of birth of the animals for the entire population was 0.13%. When analyzing the 
average inbreeding according to type of animal registration, it was observed that the value for the females from 
Pedigree Registry (n = 22174) was 4%, and 3.3% the estimated for the 394239 females from the Offsprings Re-
gistry. With regard to males (n = 6150, Pedigree Registry) the estimated average inbreeding coefficient was 3.9%. 
The average inbreeding for the Argentine Holstein female population was lower than that observed in Holstein 
populations from countries with a dairy activity of relevance. However, due to the positive trend it is suggested 
to consider strategies to control its growth and maintain genetic variability in the traits of economic importance.

Keywords: inbreeding; dairy cattle; genealogy.

INTRODUCCIÓN

Los programas de mejora genética tradicionales, im-
plementados en bovinos de leche en los últimos 50 años, 
han permitido generar un importante progreso sobre todo 
para caracteres productivos. La implementación de prue-
ba de reproductores, evaluaciones genéticas nacionales e 
internacionales y las continuas mejoras en los métodos y 
modelos han sido clave para la toma de decisiones en la 
selección de reproductores, llevando a un incremento del 
nivel genético de una generación a la siguiente de manera 
sostenida. Los modernos programas de selección genéti-
ca identifican a las familias de animales con un potencial 
genético superior, y mediante tecnologías reproductivas se 
distribuyen esos genotipos en la población. Los objetivos 
de la cría en ganado lechero son similares en países de 
todo el mundo en general, pero las condiciones ambienta-
les y de manejo pueden variar, dando lugar a ligeramente 
diferentes presiones de selección aplicados a una determi-
nada característica. 

En el proceso de selección genética, algunos de los ani-
males superiores están genéticamente emparentados dado 
que provienen de las mismas familias de toros, reduciéndo-
se de esta manera la variabilidad genética de la población 
y dando origen a individuos consanguíneos (Neira, 1985). 

La depresión endogámica, según Falconer y Mackay 
(1996), como reducción en el rendimiento de la media fe-
notípica asociada con animales endogámicos puede causar 
importantes pérdidas económicas para los productores le-
cheros (Smith et al., 1998; Croquet et al., 2006); y ha sido 
asociada a disminuciones en la producción de leche y de 
grasa, como así también a incrementos en las tasas de mor-
talidad. Por lo tanto, los programas de mejoramiento genéti-
co deberían tener en cuenta los niveles de consanguinidad. 

Existe un consenso general en que la endogamia afec-
ta negativamente a la producción de leche (Hermas et al., 
1987; Miglior et al., 1995; Falconer y Mackay, 1996; Smith 
et al., 1998; Weigel, 2006), la fertilidad (Smith et al., 1998; 
Thompson et al., 2000a) y la supervivencia (Smith et al, 
1998; Thompson et al., 2000a; Sewalem et al., 2006). En 
Holstein los efectos sobre la producción de leche oscilaron 
desde -47 kg (entre 6,25% y 12,5% de consanguinidad) 

hasta -161 kg (entre 12,5% y 25% de consanguinidad) en 
lactancias a 305 días (Mc Parland et al., 2007).

Thompson et al. (2000b) evaluaron los efectos de la 
consanguinidad en vacas Holstein, reportando pérdidas 
de producción de 35 kg de leche por lactancia cuando la 
consanguinidad fue de 1% y de 55 kg cuando la consan-
guinidad estuvo entre 7 a 10%. Las pérdidas de producción 
de grasa y proteína fueron proporcionales a las pérdidas en 
producción de leche. 

Wiggans et al. (1995) indicaron que la depresión endo-
gámica fue similar para los caracteres de producción en las 
distintas razas lecheras de Estados Unidos, donde para la 
raza Holstein observaron una disminución de 29,6 kg de 
leche, 1,08 kg de grasa y 0,97 kg de proteína por lactancia 
por cada punto porcentual de aumento de consanguinidad. 

Con respecto al incremento anual de consanguinidad en 
rodeos Holstein Irlandés, Mc Parland et al. (2007) repor-
taron una tasa de aumento de 0,10% entre 1994 y 2004. 

La relevancia de disponer de genealogías completas para 
estimar la consanguinidad fue estudiada por Cassell et al. 
(2003) quienes compararon el coeficiente de consanguini-
dad utilizando genealogía completa con un método que uti-
liza promedios de relaciones de parentesco para antepasa-
dos faltantes en poblaciones Holstein de rodeo general (de 
grado). La endogamia y su desviación estándar aumentó al 
disponer más información, de 0,04 ± 0,84 a 1,65 ± 2,05 y 
2,06 ± 2,22 para Holstein de grado con <31%, 31 a 70%, y 
71 a 100% de genealogías completas de cinco generacio-
nes. El método que utiliza el promedio de relaciones de los 
antepasados faltantes fue de 2,75 ± 1,06, 3,10 ± 2,21 y 2,89 
± 2,37 para los mismos grupos. Los pedigrís de los animales 
de grado están con frecuencia incompletos y pueden produ-
cir estimaciones erróneas de la depresión endogámica que 
no se solucionaría mediante la inserción promedio de rela-
ciones de parentesco para antepasados faltantes. 

Van Doormaal (2008) indicó que los valores de consan-
guinidad estimados están en función de lo completa que 
sea la información genealógica utilizada en su cálculo y 
que estos no se pueden controlar si las genealogías no 
están completas o si no son precisas. Los coeficientes 
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de consanguinidad calculados pueden subestimarla si se 
disponen de datos genealógicos deficientes mientras que 
con información genealógica de calidad la consanguini-
dad puede controlarse mediante la utilización de progra-
mas informáticos que acompañan el proceso de selección 
(Weigel, 2006). Así, Weigel (2001) (citado por Caraviello, 
2004) observó en la raza Holstein de Estados Unidos que 
la consanguinidad promedio en rodeos lecheros comercia-
les fue de 4,9% (5,1% en apareamientos aleatorios y 3,3% 
utilizando programas computacionales especialmente di-
señados para controlar la consanguinidad utilizando los 
apareamientos con mínimos parentesco) y considera que 
la falta de información genealógica es una limitante para 
evitar la consanguinidad.

El reciente desarrollo de tecnologías moleculares y estu-
dios del genoma han permitido el cálculo de los coeficientes 
de consanguinidad individuales a partir de datos molecula-
res. Entre los muchos métodos propuestos, un método muy 
simple y directo parece ser el método de corridas de homo-
cigosis (ROH); longitud continua de loci homocigotos corres-
pondiente a la transmisión de haplotipos de padres a hijos. 

Por un lado, en la actualidad un estudio realizado por 
Pryce et al. (2014) muestra que diferentes tecnologías per-
miten estimar la consanguinidad a partir de genealogías 
partir de genealogías incompletas. Comparando el efecto 
del genoma y la ubicación específica de tramos de homoci-
gotas (ROH) para fertilidad y características de producción 
de leche en 8.853 vacas Holstein y 4.138 Jersey, fue de-
tectado un aumento del 1% en la endogamia, basada tanto 
en pedigrí como en datos genómicos, asociado con una 
disminución en la producción de leche, grasa y proteína de 
0,4 a 0,6% de la media fenotípica, y un aumento en el inter-
valo entre partos de 0,02 a 0,05% de la media fenotípica.

La contribución óptima es otro método para controlar la 
consanguinidad. Fue estudiada por Weigel y Lin, (2002), 
Meuwissen, (1997), Grundy et al. (1998), Meuwissen y 
Sonesson (1998), Grundy et al. (2000) y Sonesson et al. 
(2000). El mérito genético medio  es maximizado sujeto a 
restricciones en el parentesco promedio del grupo. 

 Por otro lado, Weigel y Lin (2002) reportaron que el con-
trol a largo plazo también depende de la correcta selección 
de toros jóvenes que ingresan en las pruebas de proge-
nie. La progenie de toros jóvenes tiene consistentemente 
mayor nivel de consanguinidad que la de toros más viejos 
(Abdallah y McDaniel, 2002). La diferencia en edad de to-
ros estará ciertamente reflejada en el mérito genético, fa-
voreciéndose así la elección de toros jóvenes, con el riesgo 
de aumentar la consanguinidad en la población.

De todas maneras, la mejor forma de controlar el nivel de 
consanguinidad es mediante su conocimiento en la pobla-
ción bajo estudio, equilibrando los beneficios del progreso 
genético con los efectos no deseables de la depresión en-
dogámica, tanto a corto como a largo plazo. 

En consecuencia el objetivo planteado para este trabajo 
fue estimar los coeficientes de consanguinidad de la pobla-
ción de bovinos de leche Holando Argentino con registro en 

la base de datos de la Asociación Criadores de Holando Ar-
gentino, correspondiente a la genealogía de hembras con 
valores genéticos de producción.

MATERIALES Y MÉTODOS

La información analizada provino de la base de datos de 
la Asociación Criadores de Holando Argentino que integra 
información de producción y reproducción del Sistema Na-
cional de Control Lechero Oficial, de morfología del Pro-
grama de Calificaciones Morfológicas, y de genealogía del 
Registro de Crías (grado) y Registro de Pedigrí de la raza. 

De acuerdo a la distribución de frecuencias de animales 
con genealogía conocida, fueron utilizados los animales 
nacidos entre 1990 y 2009, origen argentino, con valores 
genéticos para las características kg de leche, kg de gra-
sa y kg de proteína, resultó un total de 422.563 animales 
(22.174 hembras de Registro de Pedigrí, 394.239 hembras 
del Registro de Crías y 6.150 machos).

Para la determinación del coeficiente de consanguinidad 
de los animales se utilizó el programa INBUPGF90 (Aguilar 
y Misztal, 2006), que calcula los coeficientes de consangui-
nidad utilizando un algoritmo recursivo asumiendo la endo-
gamia distinta de cero para los padres desconocidos, como 
es presentado por Aguilar y Misztal (2008).

Para evaluar el comportamiento de los niveles de con-
sanguinidad en función de los años se realizó un análisis 
de regresión, estimando los parámetros. Las comparacio-
nes entre pendientes se basaron en la estimación del in-
tervalo de confianza del 95%. Para el análisis se utilizó el 
procedimiento PROC REG de SAS v9.3 (SAS, Institute Inc, 
Cary, NC, EUA).

RESULTADOS

La consanguinidad promedio de la población analizada 
(422.563 animales) fue de 3,38%. En la tabla 1 se pre-
senta la distribución de los animales según porcentaje de 
consanguinidad. Un porcentaje elevado de la población 
(95,39%) presentó un valor de consanguinidad menor a 
6,25%. El 12,8% de los machos tienen valores de consan-
guinidad superiores al 6,25% mientras que en las hembras 
solo fue del 4,4%.

La figura 1 muestra el comportamiento de los valores me-
dios de consanguinidad en función del año de nacimiento 
para el total de la población estudiada y los distintos grupos 
que la conforman. En hembras y machos del Registro de 
Pedigrí, los niveles de consanguinidad fueron ligeramente 
superiores (con promedios generales de 4% y 3,9% res-
pectivamente) con respecto a la población total (3,4%), y 
con una pendiente mayor (b=0,1860 y 0,1879, respectiva-
mente). Observando los intervalos de confianza del 95% 
(tabla 2), las pendientes en los animales de pedigrí difieren 
de las hembras del Registro de Crías, indicando que la tasa 
de aumento de consanguinidad es mayor en los animales 
de pedigrí que en las vacas del rodeo general (RC).
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Tabla 1. Frecuencia de animales según porcentaje de consanguinidad para la población.

Figura 1. Promedio de consanguinidad en los distintos años para los diferentes grupos de animales que conforman la población.

Tabla 2. Pendiente estimada (b) del coeficiente de consanguinidad en función de los años para los distintos grupos de animales que 
conforman la población con valores genéticos de producción.

Población total Hembras Machos

Consanguinidad (%) Frecuencia % Frecuencia % Frecuencia %

 ≤ 6.25 403072 95.39 397711 95.51 5361 87.17

6.25 - 12 17870 4.23 17137 4.12 733 11.92

 12-25 766 0.18 713 0.17 53 0.86

³ 25 855 0.2 852 0.2 3 0.05

Total 422563  416413  6150  

Población total Hembras Pedigrí Hembras RC Machos
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Población total 0.13362 0.00446 0.12425 0.14298 0.9804

Hembras Registro Crías 0.13409 0.00499 0.12361 0.14456 0.9757

Hembras Pedigrí 0.18604 0.00615 0.17312 0.19896 0.9807

Machos Pedigrí 0.18792 0.00576 0.1757 0.20013 0.9852

DISCUSIÓN

Es sabido que en razas con poblaciones pequeñas uno 
de los problemas más importantes es el aumento del coe-
ficiente de endogamia, que atenta con una reducción en la 
diversidad genética y la depresión endogámica. 

La consanguinidad no se puede controlar si no se cuenta 
con registros exactos y confiables de los animales. Con la 
identificación precisa del animal, un programa de aparea-
miento puede ofrecer la solución para manejar adecuada-
mente los niveles de consanguinidad aceptados. 
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En Argentina, no han sido informados valores de con-
sanguinidad para ganado lechero. Sin embargo, fueron pu-
blicados resultados para ganado de carne. De este modo, 
Cantet (2008) cuantificó el nivel de consanguinidad de 48 
padres de toros Brangus nacidos entre 1971 y 1998, 36 
nacidos en Argentina y 12 en EE. UU. obteniendo como 
resultado un solo toro argentino que alcanzó una consan-
guinidad de 6,25%, y los 35 restantes no consanguíneos. 

Los promedios e incrementos de consanguinidad obser-
vados en los análisis de distribución y tendencia del pre-
sente trabajo fueron similares a los publicados por distintos 
autores para otras poblaciones de bovinos. Así, Ruíz Flo-
res et al. (2006) indicaron una tendencia anual de la con-
sanguinidad de la raza Suizo Europeo de 0,06% entre 1983 
a 2002, menor a la observada en este trabajo de 0,134% 
por año para la población completa. 

Hansen (2000) para la raza Holstein en Estados Unidos 
observó un aumento de la consanguinidad de 2,7%, en 
1970, a 6,8% en el 2000. Algunos autores, ante el incre-
mento en la consanguinidad en Holstein EE. UU. del 1,1% 
a 4,2% entre 1970 a 1998, advirtieron sobre la necesidad 
de reducir el nivel de parentesco de los toros para utilizar 
(Thompson et al., 2000b). En este estudio se observó un 
aumento en la consanguinidad promedio para 1990 y 2009 
de 2,19% y 4,66%, respectivamente. 

Información obtenida del ganado de leche danés para 
el 2003 indicó valores promedios de consanguinidad de 
3,9%, 3,4%, y 1,4% para Holstein, Jersey y Roja Danesa, 
respectivamente haciendo hincapié en que los resultados 
de ese estudio indican la necesidad del control de la endo-
gamia en el futuro (Sorensen et al., 2005).

Los valores de consanguinidad en la población Holando 
Argentino, inferiores respecto a la reportada por otros paí-
ses para el 2007 (machos: 5,64%) y 2009 (población total: 
4,66%; hembras de Registro de Pedigrí: 5,63%; hembras 
del Registro de Crías: 4,63%), pueden deberse a la gran 
diversidad de material genético que se importa al país, en 
donde aproximadamente el 56% del semen proviene de 
EE. UU., 30% del país, 13% de Canadá y el 1% restante 
de países como Nueva Zelanda y Holanda (Casanova et 
al., 2004); incorporándose en los últimos años Alemania, 
Gran Bretaña, Italia y España (Área técnica de ACHA). Fi-
nalmente, también puede deberse a la falta de implemen-
tación de programas de selección.

Posteriormente, Van Doormaal (2016) indicó que los ni-
veles de consanguinidad promedio para el año 2015 en las 
razas lecheras de Canadá eran variados, para Ayrshire de 
6,22%, para Holstein de 7,10% y Jersey de 6,26%. 

Miglior y Burnside (1995) observaron en la población 
Holstein de Canadá, entre los años 1976 a 1990, que más 
del 90% de los animales estudiados se concentraba por 
debajo de 6,25% de consanguinidad. En un estudio reali-
zado en Chile fueron analizadas 157 vacas pedigrí registra-
das de un rebaño lechero doble propósito Overo Colorado 
del año 2001 el que arrojó que solo un 15,3% presentó 
algún nivel de consanguinidad superior a los niveles acep-

tados por la bibliografía internacional (Mujica et al., 2012). 
En Brasil fue estimada un coeficiente de consanguinidad 
de 2,82% para ganado de leche Gyr, que incluía lactan-
cias de 1960 a 2004 (Filho et al., 2015). Thompson et al. 
(2000b) en Estados Unidos estimaron que más del 92% 
de las vacas mostró un nivel de endogamia menor al 6% 
mientras que para Argentina este estudio reflejó que más 
del 95% no alcanzaba ese porcentaje. En el estudio de 
Thompson et al. (2000b) el nivel de 6% fue utilizado para 
las comparaciones, debido a que en general un nivel de 
endogamia 6,25% es el resultado del apareamiento de un 
abuelo y su nieta, y muchos programas de selección a tra-
vés de la inseminación artificial restringen a este nivel de 
endogamia. Del mismo modo, Hansen (2006) indicó que 
debería encontrarse por debajo del valor crítico de 6,25% 
de consanguinidad.

Es sabido que las corridas de homocigosis (ROH) han 
sido introducidas recientemente para el análisis de endoga-
mia en diversos países y si bien este enfoque es más fiable 
que el cálculo a partir de datos de pedigrí, la falta de normas 
universales sobre la definición e identificación de ROH in-
troduce un sesgo grave para tener en cuenta. El próximo 
paso sería investigar la inclusión de este método para com-
plementar futuras estimaciones para la población nacional. 

CONCLUSIÓN

De acuerdo a los resultados obtenidos puede concluirse 
que los animales de pedigrí presentan una tendencia anual 
superior al valor de las hembras de registro de cría siendo 
esta diferencia en promedio de una unidad porcentual.

La consanguinidad promedio actual de la población Ho-
lando Argentino (3,38%) es menor a la observada en pobla-
ciones Holstein de otros países con lechería de relevancia, 
sin embargo, debido a su tendencia positiva se sugiere 
considerar estrategias para controlar su incremento y así 
mantener una variación genética adecuada en las caracte-
rísticas de importancia económica. 
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