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Resumen 

El objetivo del presente estudio fue estimar parámetros genéticos para características de 
reproducción y del puntaje de células somáticas de cabras lecheras de Estados Unidos de 
América a través de raza y dentro de raza. En este estudio se utilizó un archivo que contenía 
13791 registros individuales con información de múltiples lactancias, de las razas Nubia, Alpina, 
LaMancha, Saanen, Toggenburg, Enana Nigeriana y Oberhasli, correspondientes al periodo de 
1992 a 2015, provenientes de la Asociación Americana de Cabras Lecheras y procesados por 
la USDA, el cual fue sometido previamente a un proceso de depuración y recodificación de los 
datos. Se utilizo un modelo animal mixto para la estimación de los componentes de varianzas 
y covarianzas, las heredabilidades, los valores genéticos predichos y las correlaciones para la 
edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células somáticas, se utilizaron 
como factores fijos grupos para época de nacimiento (4 niveles), época de parto (3 niveles), 
año de nacimiento (13 niveles), año de parto (11 niveles), rebaño (333 niveles), año de 
nacimiento-raza (91 niveles), año de parto-raza (76 niveles), número de lactancia (5 niveles), 
rebaño-año de parto-raza (2037 niveles) y un polinomio de Legendre que considera el número 
de determinaciones mensuales por lactancia (9 niveles) por el número de la lactancia 
correspondiente y los días reales a la lactancia en forma lineal y cuadrática, como efectos 
aleatorios se consideró el efecto genético del animal y el error. Se seleccionó el mejor modelo 
para cada variable, utilizando el Criterio de Información de Akaike y el Criterio de Información 
Bayesiano. Las varianzas genéticas aditivas, fenotípicas y residuales estimadas en el presente 
estudio para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células somáticas 
mostraron variación dentro de raza y a través de raza, se estimaron heredabilidades medias 
para la edad al primer parto de 0.37±0.04, 0.33±0.05, 0.18±0.05, 0.15±0.06, 0.17±0.07, 
0.32±0.10, 0.20±0.13 y 0.28±0.02, y para el puntaje de células somática de 0.19±0.01, 
0.24±0.02, 0.26±0.03, 0.23±0.03, 0.11±0.03, 0.26±0.04, 0.19±0.05 y 0.22±0.01 para las razas 
Nubia, Alpina, LaMancha, Saanen, Toggenburg, Enana Nigeriana, Oberhasli y el conjunto todas 
razas, respectivamente. Se estimaron heredabilidades bajas para el intervalo entre partos de 
0.13±0.16 a 0.04±0.02 para las razas Oberhasli y el conjunto Todas razas, respectivamente. La 
tendencia genética del puntaje de células somáticas para las razas Nubia, Alpina y Enana 
Nigeriana fue negativa (-0.01 puntos) y la tendencia genética del intervalo entre partos para la 
raza Saanen fue positiva (0.47 días). Se encontraron asociaciones genéticas positivas entre la 
edad al primer parto y el puntaje de células somáticas, para la raza Nubia (0.21) y el conjunto 
todas razas (0.12), es decir, el incremento de la edad al primer parto ocasiona el incremento 
del puntaje de células somáticas a través de lactancias. La correlación genética entre la edad 
al primer parto, el intervalo entre parto y el puntaje de células somáticas para la raza Alpina fue 
positiva, lo que indica que estas tres características se incrementan (antagónicas) afectando de 
forma simultánea la fertilidad y la salud de la ubre. La edad al primer parto, el intervalo entre 
partos y el puntaje de células somáticas deberían ser analizadas de forma separada por raza 
al incluirlas en las evaluaciones genéticas para evitar la subestimación o sobrestimación de los 
valores genéticos predichos y de las heredabilidades. La edad al primer parto y el puntaje de 
células somáticas pueden ser mejoradas a través de selección. De forma anual se disminuyó 
el puntaje de células somáticas en leche de la raza Nubia, Alpina y Enana Nigeriana, lo cual es 
beneficioso para los productores. Para la raza Saanen anualmente se incrementó intervalo 
entre dos partos consecutivos lo cual perjudica la fertilidad de esta raza. 

Palabras clave: Edad al primer parto, intervalo entre partos, heredabilidad, valores genéticos 

predichos, tendencia y correlaciones genéticas y fenotípicas. 
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1. Introducción 

Para los ganaderos es indispensable seleccionar cabras con altos rendimientos lecheros, 

produciendo leche de buena calidad. Para lograr este objetivo, en la selección se utilizan las 

evaluaciones genéticas con el objeto de identificar a los mejores animales de una población, 

para posteriormente utilizarlos como reproductores (Shepard, 2009; VanRaden, 2004). 

Una de las principales asociaciones encargadas de las evaluaciones genéticas de cabras desde 

1986 en Estados Unidos de América (EUA o USA, del inglés United States of America), es la 

Asociación Americana de Cabras Lecheras (ADGA, del inglés American Dairy Goat 

Association), la cual abrió sus libros de registro en 1904 (Wiggans y Hubbard, 2001; ADGA, 

2019). 

Esta organización proporciona a los ganaderos pruebas de rendimiento productivo, 

calificaciones lineales de las características de conformación, evaluaciones genéticas, 

evaluaciones por índices de selección para varias características que identifican individuos 

genéticamente superiores, un programa de desarrollo de machos jóvenes y pruebas para 

determinar la presencia del gen de la caseína, entre otros (Shepard, 2009). 

En ganado caprino, el nivel de producción lechero, el tiempo de permanencia en el rebaño, 

algunas características de reproducción y también de conformación, se pueden mejorar a través 

de programas de selección, mediante la evaluación genética de múltiples rasgos y al igual que 

en otras especies, la productividad de las cabras lecheras está determinada no solo por su 

eficiencia en la producción de leche, sino también por su capacidad de permanencia en el 

rebaño productivo y de reproducción (Moawed y Shalaby, 2018). 

La edad al primer parto (EPP) en ganado caprino es una característica de reproducción, la cual 

influye significativamente sobre otros factores, por ejemplo, en la duración de la lactancia, la 

producción de leche, grasa y proteína durante la primera lactancia, la longevidad de los 

animales en el rebaño productivo y la producción acumulada en la vida del animal (Mulc et al., 

2014). La edad al primer parto también afectó significativamente de forma negativa el conteo 

de células somáticas (CCS), y junto con la etapa de lactancia y la temporada de parto, 

explicaron 16.87% de la variación del CCS (Bouraoui et al., 2013; Mulc et al., 2014). En ganado 

lechero bovino se ha demostrado que existen diferencias en el conteo de células somáticas por 

efecto de la edad al parto y estas diferencias generan pérdidas económicas por unidad de 

aumento (Gonçalves et al., 2018). 
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El conteo de células somáticas se utiliza para determinar el estado de salud de la glándula 

mamaria (Poutrel et al., 1997). Usualmente, el conteo de células somáticas es transformado y 

analizado como puntaje de células somáticas (PCS) (Reents et al., 1995; Format 4, 2006). En 

ganado bovino lechero, las células somáticas están conformadas en su mayoría por células 

blancas (neutrófilos, linfocitos y macrófagos) y en menor proporción de células epiteliales 

(partículas citoplásmicas) (Dulin et al., 1983). 

Conteos altos de células somáticas han sido asociadas a la presencia de mastitis subclínica en 

caprinos y a la reducción en la producción de leche y grasa (Poutrel et al., 1997; Barrón-Bravo 

et al., 2013). En bovinos existe una correlación genética alta entre la incidencia de mastitis y el 

intervalo entre partos (IEP), lo que implica que las vacas con una fertilidad más pobre también 

tienen peor salud (Pryce et al., 1998). 

Pryce et al. (1998) mencionan que en ganado bovino lechero las correlaciones genéticas entre 

la producción de leche y los rasgos de salud y fertilidad son antagónicas; es decir, la selección 

por altos rendimientos de leche conduce al deterioro de la salud y la fertilidad. 

Es necesario generar estrategias para la selección de animales considerando un equilibrio en 

el mejoramiento de rasgos productivos y reproductivos, conociendo la relación que puede existir 

entre diferentes características y obtener fundamentos para saber que rasgos pueden usarse 

en la selección indirecta en cabras lecheras (Castañeda-Bustos et al., 2014). 

En ganado caprino lechero no existe información disponible sobre la estimación heredabilidades 

para el puntaje de células somáticas para las razas Nubia, LaMancha, Toggenburg, Enana 

Nigeriana y Oberhasli; así como de las correlaciones genéticas y fenotípicas entre la edad al 

primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células somáticas dentro de raza y a través 

de raza, tampoco se conocen las tendencias genéticas y fenotípicas de estas características, 

por lo que es necesario realizar estas estimaciones, lo que permitirá conocer el tipo y grado de 

asociación entre estas características, reorientar los esquemas de selección y poder así 

establecer programas eficientes de mejoramiento genético en cabras lecheras, evitando el 

deterioro de la aptitud funcional de los animales. El objetivo del presente estudio fue estimar 

parámetros genéticos para características de reproducción y del puntaje de células somáticas 

de cabras lecheras de Estados Unidos de América a través de raza y dentro de raza. 
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2. Revisión de literatura 

2.1 Estimación de parámetros genéticos 

Los parámetros genéticos estimados en distintas poblaciones animales para diferentes 

características son heredabilidad (h2), repetibilidad (r) y correlaciones genéticas (rg); 

adicionalmente se estiman también correlaciones fenotípicas (rf). Estos parámetros son 

representados en una escala de 0 a 1 (Falconer, 1990) y son usados para predecir la respuesta 

a la selección, obtener el valor genético predicho (VGP o EBV, del inglés Estimate Breeding 

Value), desarrollar índices de selección y optimizar esquemas de mejoramiento genético 

(Mrode, 2005). 

La heredabilidad de un carácter métrico expresa la proporción de la varianza total que es 

atribuible a los efectos medios de los genes y esto nos permite establecer el parecido entre 

parientes; determina la importancia relativa del genotipo y el medio ambiente para una 

característica (Falconer, 1990). La h2 se define como el cociente de la varianza genética aditiva 

sobre la varianza fenotípica (Wright, 1922). 

Las correlaciones, se refieren a que muchas de las características de los animales no son 

independientes, es decir se encuentran correlacionadas positiva y negativamente. Los 

caracteres correlacionados son de interés por la conexión con los cambios producidos por la 

selección y es importante conocer como el mejoramiento de un carácter causa cambios 

simultáneos en otros caracteres. Las correlaciones genéticas proporcionan información sobre 

las relaciones entre genes en común que influyen a una o más características, es decir, 

expresan el grado al cual dos mediciones reflejan lo que es genéticamente el mismo carácter, 

descansan en el parecido entre parientes, y es causada en su mayoría por efectos de pleitropía; 

la pleitropía es la propiedad de un gen por la cual afecta dos o más caracteres, de manera que 

si el gen esta segregado causa variación simultánea en los caracteres que afecta (Falconer, 

1990). 

La repetibilidad detecta el grado de las diferencias entre individuos para una característica que 

puede permanecer lo largo de toda la vida de un individuo, indicando la superioridad de un 

animal con base a un registro, siendo aplicable para características que tienen medidas 

subsecuentes para un mismo animal (Falconer, 1990). 
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Para realizar la estimación de los parámetros genéticos es necesario realizar previamente la 

estimación de las varianzas, por lo cual en poblaciones animales se utiliza un modelo animal 

mixto para características con una sola medición de la forma: 

𝑦 = 𝑋𝑏 + 𝑍𝑎 + ⅇ 

Donde: 𝑦 = es un vector nx1 de observaciones de la característica que se desea evaluar, 𝑋 = 

es una matriz de incidencia conocida nxp de efectos fijos, 𝑏 = es un vector de efectos fijos 

desconocido px1, 𝑍 = es una matriz de incidencia de efectos aleatorios que incluye al animal 

nxq, 𝑎 = es un vector de soluciones de los efectos aleatorios de animal qx1, y ⅇ = es un vector 

aleatorio nx1 (residual, error o medio ambiente). 

El modelo lineal mixto o modelo de efectos lineales mixtos, es asumido como: 

[
𝑢
ⅇ
] ~𝑁 ([

0
0
] , 𝜃 [

𝐺(𝛾) 0

0 𝑅(𝜙)
]) 

Donde: las matrices 𝐺 y 𝑅 son funciones de parámetros 𝛾 y 𝜙, respectivamente, el parámetro 𝜙 

es un parámetro de varianza al que usualmente se le refiere como el parámetro de escala. Las 

estructuras de las varianzas para el residual y el efecto aleatorio del animal son: 

𝑅 =⊕𝑗=1
𝑠 𝑅𝑗 

𝑅𝑗 = 𝑅𝑗(∅𝑗) 

𝑅𝑗 = 𝜎𝑗
2 (𝛴𝑗(𝑝𝑗)) 

Y: 

𝐺 =⊕ⅈ=1
𝑏 𝐺ⅈ 

𝐺ⅈ = 𝐺ⅈ1 ⊕ 𝐺ⅈ2 ⊕ 𝐺ⅈ3 

En los modelos mixtos con más de una varianza residual, que surgen, por ejemplo, en el análisis 

de datos con más de una variable, el parámetro 𝜙 se fija a uno. En los modelos de efectos 

mixtos con una sola varianza residual, entonces θ es igual a la varianza residual. En este caso, 

𝑅 debe ser una matriz de correlación. 

La estimación de varianzas se realiza utilizando la metodología de máxima verosimilitud 

restringida (REML, de sus siglas en inglés Restricted Maximun Likelihood) y usando la 

metodología del mejor predictor lineal insesgado (BLUP, del inglés Best Linear Unbiased 

Prediction) (Henderson, 1950; Henderson et al., 1959; Patterson y Thompson, 1971; Mrode, 

2005). 
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Las matrices 𝑋 y 𝑍 son denominadas matrices de incidencia. Esto se asume por la explicación 

(𝐸) de que las variables son: 

𝐸(𝑌) = 𝑋𝑏 ;  𝐸(𝑎) = 𝐸(ⅇ) = 0 

Y se asume que los efectos residuales, los cuales incluyen efectos genéticos aleatorios 

ambientales y no genéticos aditivos, tienen una distribución de varianza (𝜎𝑒
2) independiente, por 

lo tanto, var(ⅇ) = 𝐼𝜎𝑒
2 = 𝑅; var(𝑎) = 𝐴𝜎𝑎

2 = 𝐺 y cov(𝑎, ⅇ) = cov(ⅇ, 𝑎) = 0, donde 𝐴 es el 

numerador de la matriz de relaciones genéticas. Entonces: 

var(𝑦) = 𝑉 = var(𝑍𝑎 + ⅇ) 

= 𝑍 𝑣𝑎𝑟(𝑎) 𝑍´ + var(ⅇ) + cov(𝑍𝑎, ⅇ) + 𝑐𝑜𝑣(ⅇ, 𝑍𝑎) 

= 𝑍𝐺𝑍´ + 𝑅 + 𝑍𝑐𝑜𝑣(𝑎, ⅇ) + 𝑐𝑜𝑣(ⅇ, 𝑎)𝑍´ 

Ya que 𝑐𝑜𝑣(𝑎, ⅇ) = 𝑐𝑜𝑣(ⅇ, 𝑎) = 0, entonces: 

𝑉 = 𝑍𝐺𝑍´ + 𝑅 

𝑐𝑜𝑣(𝑦, 𝑎) = 𝑐𝑜𝑣(𝑍𝑎 + ⅇ, 𝑎) 

= 𝑐𝑜𝑣(𝑍𝑎, 𝑎) + 𝑐𝑜𝑣(ⅇ, 𝑎) 

= 𝑍𝑐𝑜𝑣(𝑎, 𝑎) 

= 𝑍𝐺 

Y: 

𝑐𝑜𝑣(𝑦, ⅇ) = 𝑐𝑜𝑣(𝑍𝑎 + ⅇ, ⅇ) 

= 𝑐𝑜𝑣(𝑍𝑎, ⅇ) + 𝑐𝑜𝑣(ⅇ, ⅇ) 

= 𝑍𝑐𝑜𝑣(𝑎, ⅇ) + 𝑐𝑜𝑣(ⅇ, ⅇ) 

= 𝑅 

El problema general con respecto a esto es predecir una función lineal de 𝑏 y 𝑎, esto es 𝐾´𝑏 +

𝑎, usando una fusión linear de 𝑦, sabiendo 𝐿´𝑦 (𝑝𝑟ⅇ𝑑𝑖𝑐𝑡𝑜𝑟), dado que 𝐾´𝑏 es estimable. El 

predictor 𝐿´𝑦 se elige de manera tal que sea imparcial y varianza del error predicha se minimice. 

Esta minimización conduce al mejor predictor lineal insesgado de 𝑎, como: 

�̂� = 𝐵𝐿𝑈𝑃(𝑎) = 𝐺𝑍´𝑉−1(𝑦 − 𝑋�̂�) 

Y: 

𝐿´𝑦 = 𝑘´�̂� + 𝐺𝑍′𝑉−1(𝑦 − 𝑋�̂�) 
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Donde: �̂� = (𝑋´𝑉−1𝑋)𝑋´𝑉−1𝑦, la solución generalizada de mínimos cuadrados para 𝑏, y 𝑘′𝑏 es 

el mejor estimador lineal insesgado (BLUE, del inglés Best Linear Unbiased Estimator) de 𝑘′𝑏, 

dado que 𝑘′𝑏 es estimable. 

Para estimar 𝑎 y 𝑏 en la anterior ecuación (�̂�) se requiere de 𝑉−1. Los vectores de soluciones 

para 𝑎 y 𝑏 se estiman a través de la solución de las ecuaciones del modelo mixto (EMM o MME, 

del inglés Mixed Model Equations), de la siguiente forma: 

[𝑋´𝑅−1𝑋 𝑋´𝑅−1𝑍
𝑍´𝑅−1𝑋 𝑍´𝑅−1𝑍 + 𝐺−1] [�̂�

�̂�
] = [X´R−1Y

ZR−1Y
] 

Asumiendo que 𝑅 y 𝐺 no son matrices singulares. Conociendo que 𝑅−1 es una matriz de 

identidad definida anteriormente como 𝑅, la cual se puede factorizar para ambos lados de la 

ecuación, para dar: 

[
𝑋´𝑋 𝑋´𝑍
𝑍´𝑋 𝑍´𝑍 + 𝐴−1𝛼

] [�̂�
�̂�
] = [

𝑋´𝑦
𝑍´𝑦

] 

(Henderson et al., 1959; Henderson, 1984; Mrode, 2005). 

Cuando se desea analizar dos o más características de forma simultánea la estimación de 

varianzas y covarianzas se realiza con la metodología de máxima verosimilitud restringida y 

usando la metodología multivariada del mejor predictor lineal insesgado (MBLUP, del inglés 

Multivariate Best Linear Unbiased Predictor); los vectores de soluciones para 𝑎 y 𝑏 se estiman 

a través de la solución de las ecuaciones del modelo mixto (Patterson y Thompson, 1971; 

Mrode, 2005). Por ejemplo, para un modelo bivariado de una característica de una sola 

medición el modelo usado es: 

Para la primera característica: 

𝑦1 = 𝑋1𝑏1 + 𝑍1𝑎1 + ⅇ1 

Para la segunda característica: 

𝑦2 = 𝑋2𝑏2 + 𝑍2𝑎2 + ⅇ2 

Con los animales ordenados por los rasgos, el modelo para el análisis bivariado de los dos 

rasgos será el siguiente: 



19 

[
𝑦1

𝑦2
] = [

𝑥1 0
0 𝑥2

] [
𝑏1

𝑏2
] + [

𝑧1 0
0 𝑧2

] [
𝑎1

𝑎2
] + [

ⅇ1

ⅇ2
] 

Donde 𝑦1= es el vector de observaciones para la ié-sima característica, 𝑏i = vector de efectos fijos 

para la iésima característica, 𝑎ⅈ= es el vector del efecto aleatorio del animal para la iésima 

característica, y 𝑥ⅈ y 𝑧ⅈ= son matrices de incidencia de los registros relacionados de la iésima 

característica de efectos fijos y el efecto aleatorio del animal, respectivamente. 

Esto es asumiendo que: 

𝑣𝑎𝑟 [

𝑎1

𝑎2

𝑎3
𝑎4

] = [

𝑔11𝐴
𝑔21𝐴

0
     0

𝑔12𝐴
𝑔22𝐴

0
      0

0
0
𝑟11

       𝑟21

0
0
𝑟12

       𝑟22

] 

Donde: 𝐺= es la varianza genética aditiva y la matriz de covarianza para el efecto del animal, 

donde cada elemento se definió como:  𝑔11= varianza genética aditiva para los efectos directos 

de la característica 1; 𝑔12=𝑔21= covarianza genética aditiva entre ambas características; 𝑔22= 

varianza genética aditiva para los efectos directos para la característica 2; 𝐴= es la matriz de 

relaciones entre animales; y, 𝑅 = es la matriz de varianza y covarianza del efecto del residual. 

Las ecuaciones del modelo mixto son las siguientes: 

[
𝑋´𝑅−1𝑋 𝑋´𝑅−1𝑍´
𝑍´𝑅−1𝑋 𝑍´𝑅−1𝑍 + 𝐴−1 ⊗ 𝐺−1] [�̂�

�̂�
] = [

𝑋´𝑅−1𝑦

𝑍´𝑅−1𝑦
] 

Donde: 

𝑋 = [
𝑋1 0
0 𝑋2

] , 𝑍 = [
𝑍1 0
0 𝑍2

] , �̂� = [
�̂�1

�̂�2

] , �̂� = [
�̂�1

�̂�2
] , 𝑦 = [

𝑦1

𝑦2
]  

A continuación, se muestran ecuaciones del modelo mixto para cada rasgo en el modelo por 

separado, las EMM se convierte en: 

[
 
 
 
�̂�1

�̂�2

�̂�1

�̂�2]
 
 
 

=

[
 
 
 
 
𝑋´1𝑅

11𝑋1

𝑋´2𝑅
12𝑋1

𝑋´1𝑅
11𝑋1

𝑋´2𝑅
21𝑋1

𝑋´1𝑅
12𝑋2

𝑋´2𝑅
22𝑋2

𝑍´1𝑅
12𝑋2

         𝑍´2𝑅
22𝑋2

𝑋´1𝑅
11𝑍1

𝑋´2𝑅
21𝑍1

𝑍´1𝑅
11𝑍1 + 𝐴−1𝑔11

     𝑍´2𝑅
21𝑍1 + 𝐴−1𝑔21

𝑋´1𝑅
12𝑍2

𝑋´2𝑅
22𝑍2

 𝑍´1𝑅
12𝑍2 + 𝐴−1𝑔12

    𝑍´2𝑅
22𝑍2 + 𝐴−1𝑔22]

 
 
 
 
 

-1 
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[
 
 
 
 
𝑋´1𝑅

11𝑌1 + 𝑋´2𝑅
12𝑌2

𝑋´2𝑅
21𝑌1 + 𝑋´2𝑅

22𝑌2

𝑍´1𝑅
11𝑌1 + 𝑍´1𝑅

12𝑌2

𝑍´2𝑅
21𝑌1 + 𝑍´2𝑅

22𝑌2 ]
 
 
 
 

 

Donde 𝑔ⅈ𝑗= son elementos de 𝐺−1. Cabe señalar que en 𝑅12, 𝑅21, 𝑔12 𝑦 𝑔21 se colocaron ceros, 

las matrices en las ecuaciones anteriores se reducen a las habituales calculadas cuando se 

realizan dos análisis de rasgos únicos, ya que los dos rasgos no están correlacionados y hay 

un flujo de información de un rasgo a otro (Henderson et al., 1959; Henderson, 1984; Mrode, 

2005). 

Los modelos univariados o multivariados permiten corregir diferencias debidas a efectos 

ambientales como hato y año y corregir el sesgo de selección a partir del uso de un pedigrí 

(Henderson et al., 1959; Henderson, 1950). La metodología REML tiene las propiedades de 

obtener estimadores dentro del espacio paramétrico con varianza mínima (Patterson y 

Thompson, 1971). 

La metodología BLUP se combina entonces con la metodología REML, la cual es utilizada para 

estimar componentes de varianza, covarianza y valores genéticos predichos; y es usada para 

distintas características de diferentes especies animales (Patterson y Thompson, 1971; 

Thompson et al., 1994; Neumaier y Groeneveld, 1998). Ambas metodologías se encuentran 

implementadas en el programa ASReml el cual permite realizar la estimación de parámetros 

genéticos, entre otros programas (Gilmour et al., 2009; Torres-Vásquez et al., 2009; Montaldo 

et al., 2010; García-Peniche et al., 2012; Castañeda-Bustos et al., 2014). Los componentes de 

varianza y covarianza son obtenidos de las soluciones de las ecuaciones del modelo mixto; 

también se puede realzar la estimación de las covarianzas genéticas aditivas, fenotípicas y 

residuales mediante las siguientes formulas, respectivamente: 

cov(𝑎𝑥 , 𝑎𝑦) = 𝑟𝑎𝑥𝑦 ⋅ 𝜎𝑎𝑥
2 ⋅ 𝜎𝑎𝑦

2  

Donde: 𝑟𝑎𝑥𝑦= es la correlación genética aditiva entre las características X y Y. 

cov(𝑓𝑥 , 𝑓𝑦) = 𝑟𝑓𝑥𝑦 ⋅ 𝜎𝑓𝑥
2 ⋅ 𝜎𝑓𝑦

2  

Donde: 𝑟𝑓𝑥𝑦= es la correlación fenotípica entre las características X y Y. 

cov(𝑟𝑥 , 𝑟𝑦) = 𝑟𝑟𝑥𝑦 ⋅ 𝜎𝑟𝑥
2 ⋅ 𝜎𝑟𝑦

2  

Donde: 𝑟𝑟𝑥𝑦= es la correlación residual, o ambiental, entre las características X y Y. 
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2.2 Tendencias genéticas y fenotípicas 

Las evaluaciones genéticas son una herramienta para producir animales mejorados 

genéticamente y aumentar la cría de ganado rentable. Para cumplir esos objetivos a futuro, la 

información genética del pasado debe examinarse y se deben determinar las tendencias (Fuerst 

y Gredler, 2009). Las tendencias fenotípicas y genéticas se obtienen a través del análisis de las 

características evaluadas en los animales, para una generación o en los individuos nacidos 

dentro de un período de tiempo determinado y tiene como finalidad demostrar la eficacia de los 

programas de selección y mejoramiento genético en los animales (Meyer et al., 2018). 

Estas tendencias permiten medir el progreso genético y ayudan a establecer la dirección 

genética futura mediante la definición de objetivos específicos. En ganado bovino la tendencia 

genética se ha definido como un cambio en el rendimiento productivo por unidad de tiempo 

debido al cambios en el valor medio reproductivo, esto derivado de la comparación de 

promedios de las poblaciones de vacas para cada año de nacimiento (Fuerst y Gredler, 2009). 

La importancia de estimar las tendencias genéticas es porque permiten además informar a los 

criadores de las decisiones de selección tomadas, lo que proporciona orientación para hacer 

los ajustes necesarios para optimizar el progreso genético a través de la selección fenotípica 

de cada población estudiada (Torrez-Vázquez et al., 2009). 

Esto permite incrementar la ganancia genética y aumentar la rentabilidad de las explotaciones. 

La estimación de tendencias permite evaluar los cambios producidos por el proceso de 

selección (Barbosa et al., 2001; Fuerst y Gredler, 2009). 

Para ello, es necesario la predicción precisa del valor genético predicho de los animales, debido 

a que es una de las mejores herramientas disponibles para maximizar la respuesta a los 

programas de selección; el éxito de un programa genético puede evaluarse examinando el 

cambio real en el valor genético expresado en relación con la proporción del cambio teórico 

esperado de la media del valor de mejoramiento para el rasgo bajo selección (Jurado et al., 

1994). La ganancia genética se puede lograr para prácticamente cualquier rasgo siempre que 

sea heredable (Rutkoski, 2019). 

Se han estudiado tendencias genéticas, ambientales y fenotípicas en ganado caprino para 

algunas características de reproducción y se ha concluido que el aporte genético es muy bajo, 

por lo tanto, en aquellas características en las que el aporte genético es muy bajo se necesitan 
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estrategias precisas para la reproducción y el manejo, la mejora de factores ambientales como 

la nutrición y el manejo sanitario serían métodos eficientes para mejorar los rasgos de la 

capacidad de reproducción (Abdoli et al., 2019). 

En cabras se han realizado estudios en donde se presentan los cambios en los promedios de 

la edad al primer parto e intervalo entre partos por año (García-Peniche et al., 2012), sin 

embargo, este tipo de información no refleja el cambio genético ya que solo es una descripción 

fenotípica y es incorrecto usar el término ganancia genética para describir una tendencia en el 

fenotipo a lo largo del tiempo que no fue el resultado de ciclos de selección dentro de una 

población (Rutkoski, 2019). 

2.3 Características de reproducción 

2.3.1 Edad al primer parto 

La pubertad se puede definir como la primera ovulación y/o primer comportamiento 

representativo de estro en hembras, la cual es presentada de los 153 a 180 días de edad (Foster 

y Hileman, 2015). Posterior a la fecundación se lleva a cabo la gestación, la cual tiene una 

duración promedio de 150 días (Mellado et al., 2000). La suma de estos dos periodos 

corresponde la edad al primer parto en ganado caprino. 

En un estudio realizado en los Estados Unidos de América, la edad mínima estimada para el 

primer parto de una cabra fue de 305 días (Iloeje et al., 1981), pero otros autores han 

considerado 271 días (Castañeda-Bustos et al., 2014), 10.03 meses (Torrez-Vázquez et al., 

2009) y 300 días (García-Peniche et al., 2012). 

El promedio para todas las razas caprinas fue de 507.97 días incluidas las razas Alpina, La 

Mancha, Nubia, Toggenburg y Saanen (n= 31451) (Castañeda-Bustos et al., 2014), aunque 

también se han evaluado los promedios de edad al primer parto de forma específica por raza 

(Cuadro 1) (García-Peniche et al., 2012). 

Cuadro 1. Promedio de la edad al primer parto (días) de cabras de Estados Unidos de América. 

Raza Promedios 

Alpina 517 
LaMancha 495 

Nubia 534 
Oberhasli 470 
Saanen 472 

Toggenburg 494 
Todas razas 507 

(García-Peniche et al., 2012). 
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Es conocido que los rasgos reproductivos tienen importancia en la producción de leche y esto 

radica en la fuerte correlación con el rendimiento de la leche, por lo que se han desarrollado 

diferentes enfoques en la selección de estos rasgos en todo el mundo (Kasap et al., 2013). 

García-Peniche et al. (2012) determinaron que los promedios de la EPP parto en ganado 

caprino se han incrementado a través del tiempo como se muestra en la Figura 1. 

 
Figura 1. Promedio de edad al primer parto por periodos a través del tiempo de ganado caprino (García-Peniche 

et al., 2012). 

La heredabilidad para la EPP para un conjunto de cabras Alpina, LaMancha, Nubia, Oberhasli, 

Saanen y Toggenburg de Estados Unidos de América fue media (0.23±0.015) y de forma similar 

e individualmente por raza (Cuadro 2) (García-Peniche et al., 2012). 

Cuadro 2. Heredabilidades (h2) y errores estándar (EE) de la edad al primer parto (días) en siete razas de cabras 
lecheras de Estados Unidos de América (n= 27636). 

Raza h2±EE 

Alpina 0.22±0.02 

LaMancha 0.28±0.05 

Nubia 0.32±0.04 

Oberhasli 0.61±0.14 

Saanen 0.16±0.04 

Toggenburg 0.32±0.05 

(García-Peniche et al., 2012). 

Castañeda-Bustos et al. (2014) estimaron la heredabilidad para esta misma característica 

obteniendo un valor de 0.16±0.01 para las razas caprinas Alpina, La Mancha, Nubia, 

Toggenburg y Saanen (n= 31451). 
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2.3.2 Intervalo entre partos 

El intervalo entre partos es el tiempo que transcurre entre dos partos, en ganado caprino se ha 

utilizado como intervalo entre parto mínimo 168 días (Castañeda-Bustos et al., 2014) y 170 días 

(García-Peniche et al., 2012). 

Se han estimado los promedios del intervalo entre el primer y segundo parto dentro de raza y a 

través de raza en cabras de Estados Unidos de América (Cuadro 3) (Montaldo et al., 2010) y a 

través del tiempo (Figura 2) (García-Peniche et al., 2012). 

Cuadro 3. Promedio (�̅�) del intervalo entre el primer y segundo parto (días) de cabras de Estados Unidos de 
América. 

Raza �̅� del IEP �̅� del IEP 

Alpina 384 381 
LaMancha 376 374 

Nubia 379 373 

Oberhasli 369 -- 

Saanen 388 384 

Toggenburg 382 382 

Todas razas 382 379 

Promedio del intervalo entre el primer y segundo parto (días) reportado por García-Peniche et al. (2012) (n= 36368) 
en la segunda columna, y el promedio del intervalo entre el primer y segundo parto (días) reportado por Montaldo 
et al. (2010) (n= 43612) en la tercera columna. 

 

Figura 2. Promedio del intervalo entre el primer y segundo parto a través del tiempo en ganado caprino (García-
Peniche et al., 2012). 
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Castañeda-Bustos et al. (2014) estimaron un promedio 387.36 días para el intervalo entre el 

primer y segundo parto de las razas caprinas Alpina, LaMancha, Nubia, Toggenburg y Saanen 

(n= 19528). 

Las diferencias entre los promedios para el intervalo entre partos dentro de raza en ganado 

caprino pueden ser explicado en parte por la estacionalidad reproductiva de las diferentes 

razas, las regiones y aspectos administrativos dentro de las unidades de producción (Montaldo 

et al., 2010). 

En ganado bovino el IEP es afectado por la estación de parto, en el caso de aquellas vacas que 

paren en primavera y posteriormente se inseminan, quedando gestantes en verano, esto 

propicia que estén expuestas a falta de vegetación como alimento y a un alto aumento en la 

temperatura ambiental, estos factores repercuten negativamente sobre la actividad ovárica y 

resultan en intervalos entre partos más largos (Bouraoui et al., 2013). 

Castañeda-Bustos et al. (2014) estimaron una heredabilidad de 0.09±0.02 para el intervalo 

entre el primer y segundo parto de las razas Alpina, La Mancha, Nubia, Toggenburg y Saanen 

(n= 19528). 

Montaldo et al. (2010) estimaron heredabilidades para el Intervalo entre el primer y segundo 

parto para cinco razas caprinas y un grupo todas razas (Cuadro 4) donde mencionan que la 

estimación de heredabilidad de 0.00 para la raza Nubia puede ser el resultado de un error de 

muestreo. 

Cuadro 4. Heredabilidades (h2) y errores estándar (EE) del intervalo entre parto (días) en cabras lecheras de 
Estados Unidos de América. 

En la segunda columna las estimadas por García-Peniche et al. (2012) (n= 36368) y en la tercera columna las 
estimadas por Montaldo et al. (2010) (n= 43612). 

Montaldo et al. (2010) estimaron correlaciones genéticas y fenotípicas para la producción de 

leche de la primera lactancia y el intervalo entre el primer y segundo parto de cabras lecheras 

por raza; donde estimaron correlaciones genéticas medias entre estas dos características para 

la raza Toggenburg y el conjunto todas razas (Cuadro 5). 

Raza h2±EE h2±EE 

Alpina 0.06±0.01 0.06±0.02 
LaMancha 0.04±0.02 0.15±0.06 

Nubia 0.02±0.01 0.00 
Oberhasli 0.02±0.10 -- 
Saanen 0.06±0.02 0.07±0.05 

Toggenburg 0.08±0.02 0.02±0.04 
Todas razas 0.05±0.006 0.05±0.01 
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Cuadro 5. Correlaciones genéticas (𝐶𝑔) y fenotípicas (𝐶𝑓) entre la producción leche de la primera lactancia y el 

intervalo entre el primer y segundo parto, con los errores estándar estimados en cabras lecheras de Estados 
Unidos de América por raza. 

Raza 𝐶𝑔 ± EE 𝐶𝑓 ± EE 

Alpina 0.31±0.12 0.21±0.01 
LaMancha 0.36±0.17 0.22±0.02 

Nubia -- 0.21±0.02 
Saanen 0.26±0.21 0.17±0.02 

Toggenburg 0.38±0.40 0.23±0.02 
Todas las razas 0.35±0.09 2.20±0.01 

--= Correlación genética inestimable (Montaldo et al., 2010). 

Pryce et al. (1998) estimaron en ganado bovino lechero que el Intervalo entre partos en días 

fue más largo en los animales de primera lactancia en comparación con los animales de 

lactaciones posteriores, con 387, 379 y 380 días para la 1ª, 2ª y 3ª lactancia, respectivamente. 

Este incremento en el IEP puede ser debido a que en algunas granjas pueden parir novillas 

más temprano esto por efecto de la temporada, alargando el intervalo entre el parto y el próximo 

servicio. 

En ganado bovino se ha estimado para el IEP a través de lactancias una heredabilidad baja de 

0.017±0.002; sin embargo, al analizar la heredabilidad para el intervalo de parto para la 1ª 

lactancia (0.072±0.03) 2ª lactancia (0.016±0.01) 3ª lactancia (0.054±0.04), se obtuvo una 

heredabilidad más baja en los animales de la segunda lactancia (Pryce et al., 1998). 

2.4 Puntaje de células somáticas 

El conteo de células somáticas en leche es utilizado como un parámetro de calidad, debido a 

que un incremento puede causar cambios físicos, químicos y microbiológicos; las pruebas para 

realizar el conteo directo de células somáticas en leche son el recuento de células somáticas 

por microscopia directa y el recuento electrónico de células somáticas (PMO, 2017). 

Este último se realiza mediante diferentes técnicas, por ejemplo el método fluoro-opto-

electrónico (Paape et al., 2001) el cual es un procedimiento colorimétrico basado en la reacción 

con el ácido desoxirribonucleico (ADN o DNA, del ingles Deoxyribonucleic Acid) de las células, 

utilizado para determinar el contenido de ADN que está relacionado directamente con el número 

de células presentes en la muestra (Foss, 2018) y otros métodos relacionados con la citometría 

y la cantidad total de células dentro de la muestra de leche (ChemoMetec, 2020). 

Un método rápido, preciso y económico para el recuento individual y en muestras de leche de 

células somáticas a gran escala se realizan principalmente con equipos como Foss y Bentley. 
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Descartando los contadores ópticos Coulter y Technicon que requieren de la dispersión de 

grasa en la leche y de gran espacio para su instalación (Paape et al., 2007). 

Los valores normales del CCS en leche de ganado caprino es más alto que en bovinos lecheros 

y ovinos (Paape et al., 2001) derivado de esto, se estableció en Estados Unidos de América y 

la Unión Europea, un límite legal del CCS en leche de cabra de 1500000 células/mL y 

<1500000, respectivamente. En ganado bovino el límite legal es de 750000 células/mL y 

<400000 en Estados Unidos de América y en la Unión Europea, respectivamente (PMO, 2017; 

NMC, 2005; Directive 92/46ECC Council, 1992). 

Las células somáticas están constituidas por una asociación de células pertenecientes al 

sistema inmune y células epiteliales (Cuadro 6), por lo cual, el CCS se incrementa con la 

presencia de infecciones intramamarias, donde la mayor cantidad de células del sistema 

inmune predominantes son los neutrófilos (Cuadro 7) (Dulin et al., 1983). 

Cuadro 6. Promedio del conteo de células somáticas y partículas citoplasmáticas en leche de ganado caprino sin 
infecciones intramamarias después del parto. 

Periodo post parto CCS N% L% M% PC CCST 

2 a 3 semanas .056 45 20 35 .159 .215 

6 a 8 semanas .057 48 19 33 .071 .128 

10 a 12 semanas .101 52 16 32 .092 .193 

14 a 16 semanas .267 50 14 35 .148 .415 
5 meses .209 47 17 35 .119 .328 

6 meses .323 54 12 32 .275 .598 

7 meses .162 46 12 41 .117 .279 

8 meses .267 56 18 25 .276 .534 

>9 meses .414 74 9 15 .306 .720 

CCS= Conteo de células somáticas (106/mL), N%= Porcentaje de neutrófilos, L%= Porcentaje de linfocitos, M%= 
Porcentaje de macrófagos, PC= Partículas citoplásmicas (106/mL) y CCST= Conteo de células somáticas total 
(106/mL) (Dulin et al., 1983). 

Cuadro 7. Porcentaje del conteo de células somáticas y partículas citoplasmáticas en leche de ganado caprino con 
infección intramamaria después del parto. 

Periodo post parto CCS N% L% M% PC CCST 

2 a 3 semanas .151 53 15 34 .163 .314 

6 a 8 semanas .086 53 18 30 .170 .256 

10 a 12 semanas .323 55 16 30 .108 .431 

14 a 16 semanas .376 63 14 20 .121 .497 

5 meses .315 70 9 22 .233 .548 

6 meses .304 66 11 23 .098 .402 

7 meses .443 72 8 23 .136 .579 

8 meses .627 79 4 17 .175 .802 

>9 meses .899 75 5 19 .171 1.070 

CCS= Conteo de células somáticas (106/mL), N%= Porcentaje de neutrófilos, L%= Porcentaje de linfocitos, M%= 
Porcentaje de macrófagos, PC= Partículas citoplásmicas (106/mL) y CCST= Conteo de células somáticas total 
(106/mL) (Dulin et al., 1983). 
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Es conocido que factores ambientales distintos de la infección intramamaria, como las prácticas 

de manejo, el estadio de la lactancia, el parto y la infección por el virus de la artritis y encefalitis 

caprina contribuyen a la elevación del conteo de células somáticas por lactancia en ganado 

caprino (Paape et al., 2007). 

Por ejemplo, en ganado caprino en las dos primeras semanas posteriores al parto, puede haber 

una elevación natural del CCS en la leche (WCDHIS, 2018), también, la presencia de estro en 

las hembras (Cuadro 8) incrementa el CCS en leche de ganado caprino (Mehdid et al., 2013), 

ambos son criterios importantes para considerar en la interpretación correcta del CCS. 

Cuadro 8. Conteo de células somáticas (log10 células/mL) en muestras de leche de cabras antes, durante y 
después de la presencia de estro, en comparación con cabras sin estro. 

Dia Primer año Segundo año 

En estro Sin estro En estro Sin estro 

-4 5.39 5.5 5.51 5.52 
-3 5.59 5.75 5.55 5.46 
-2 5.44 5.66 5.61 5.57 
-1 5.85 5.83 5.56 5.51 
0 5.94 5.52* 5.64 5.51 
1 6.08 5.57** 5.93 5.49* 
2 6.04 5.62* 6.05 5.61** 
3 5.62 5.59 5.93 5.56** 
4 5.81 5.73 5.73 5.54 
5 5.87 5.73 5.77 5.6 
6 6.19 6.10 5.78 5.69 
7 6.05 6.17 5.8 5.71 
8 5.81 5.85 5.73 5.77 

(Mehdid et al., 2013). 

Otros factores no infecciosos involucrados en la variación del CCS, son la época de parto y la 

producción de leche, los cueles están asociados con un incremento del CCS (Paape et al., 

2001). Moroni et al. (2005) determinaron que el CCS fue más bajo para animales de primera 

lactancia, pero su conteo se incrementó en relación con el aumento del número de lactancias; 

y de forma similar se presentó un aumento en los promedios del PCS en relación con el aumento 

o transcurso de los días en lactancia (Rupp et al., 2000). 

Se determino que, por unidad de aumento en los PCS para segundas o posteriores lactancias, 

equivale a una pérdida de 200 kg de leche por lactancia, lo que es equivalente a 0.66 kilogramos 

de leche por día (WCDHIS, 2018). 

Dulin et al. (1983) determinaron que existe una diferencia significativa (P<0.01) entre los 

promedios del CCS de primeras lactancias (0.15x106/mL) y los promedios para cabras con más 

de tres lactancias (0.229x106/mL) en cabras sin mastitis, con relación a los promedios del CCS 

de cabras con mastitis entre la primera (0.568x106/mL) y segunda lactancia (1.140x106/mL). 
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Rupp et al. (2000) determinaron que el promedio del PCS en ganado bovino francés de primera 

lactancia de las razas Holstein, Montbéliarde y Normande del año 1997 fue variada según la 

región de crianza y la raza. También, se determinó que la época de parto es un factor que 

influye en el incremento del CCS en cabras lecheras (Amin, 2017). 

En cabras de Francia se estimó una heredabilidad para el PCS en cabras de primer parto de la 

raza Alpina de 0.24±0.01 (n= 67882) y para la raza Saanen de 0.20±0.01 (n= 49709) (Rupp et 

al., 2011). En ganado bovino Holstein de primera lactancia se estimó una heredabilidad 

moderada de 0.17±0.02 y una correlación genética alta de 0.72±0.06 con mastitis clínica (Rupp 

y Boichard, 1999). 

En ganado bovino de se ha estimado una heredabilidad de 0.15±0.01 para el PCS y se estimó 

que aumento con relación al aumento del número de parto en ganado bovino, así como con el 

número de lactancia. La heredabilidad en las tres primeras lactancias del puntaje de células 

somáticas en ganado bovino lechero fue de 0.25±0.07 (n= 1317), 0.25±0.08 (n= 1158) y 

0.47±0.10 (n= 885), respectivamente (Pryce et al., 1998). 

Una buena conformación de las características de ubre y pezones está asociada genéticamente 

y de forma favorable con la disminución del CCS, ya que algunas de las características de esta 

categoría tienen correlaciones negativas, en específico para las cabras con pezones cilíndricos, 

los cueles son cortos y delgados, posiblemente las cabras tendrán bajos CCS. En las razas 

Saanen y Alpina, esto se puede lograr mediante la selección, debido a que tiene adecuada 

variabilidad genética (Rupp et al., 2011). 

Otras correlaciones genéticas estimadas en ganado caprino para el PCS son presentadas en 

el Cuadro 9 (Maroteau et al., 2014). 

Cuadro 9. Correlaciones genéticas entre rasgos de producción y el puntaje de células somáticas para la raza 
Saanen y Alpina. 

 PL CG CP PCS 

PL  -0.38 -0.42 0.09NS 

CG -0.35  0.36 -0.27 

CP -0.36 0.57  0.06NS 

PCS 0.07NS -0.11NS -0.20NS  

Correlaciones genéticas de la raza Saanen por debajo de la diagonal, correlaciones genéticas de la raza Alpina 
sobre la diagonal, PL= Producción de leche, CG= Contenido de grasa, CP= Contenido de proteína, PCS= Puntaje 
de células somáticas (Maroteau et al., 2014). 
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3. Objetivo genera 

Estimar parámetros genéticos para características de reproducción y del puntaje de células 

somáticas de cabras lecheras de Estados Unidos de América a través de raza y dentro de raza. 

3.1 Objetivos específicos 

Estimar varianzas genéticas, fenotípicas y residuales para la edad al primer parto, el intervalo 

entre partos y el puntaje de células somáticas dentro de raza y a través de raza. 

Estimar heredabilidades para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de 

células somáticas dentro de raza y a través de raza. 

Estimar covarianzas genéticas, fenotípicas y residuales entre la edad al primer parto, el intervalo 

entre partos y el puntaje de células somáticas dentro de raza y a través de raza. 

Estimar correlaciones genéticas, fenotípicas y residuales, y los intervalos de confianza entre la 

edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células somáticas dentro de raza 

y a través de raza. 

Estimar valores genéticos predichos y confiabilidades para la edad al primer parto, el intervalo 

entre partos y el puntaje de células somáticas dentro de raza y a través de raza. 

Estimar tendencias genéticas y fenotípicas para la edad al primer parto, el intervalo entre partos 

y el puntaje de células somáticas dentro de raza y a través de raza. 

4. Hipótesis 

Los parámetros genéticos de las características de reproducción y del puntaje de células 

somáticas en cabras lecheras de Estados Unidos de América son diferentes dentro de raza y a 

través de raza. 
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5. Materiales y métodos 

5.1 Datos 

En este estudio se utilizó un archivo que contenía inicialmente 28292 registros individuales e 

información de múltiples lactancias, correspondientes al periodo de 1981 a 2016, los cuales 

contenían información de producción de leche y pedigrí de cabras lecheras. 

Los archivos pertenecían a la Asociación Americana de Cabras Lecheras de los Estados Unidos 

de América, los cuales fueron previamente procesados en los centros regionales del Laboratorio 

de Programas de Mejoramiento Animal (AIPL, del inglés Animal Improvement Programs 

Laboratory) del Servicio de Investigación Agrícola (ARS, del inglés Agricultural Research 

Service) que pertenece al Departamento de Agricultura de los Estados Unidos de América 

(USDA, del inglés United States Department of Agriculture) el cual certifica los registros de 

producción de leche y las evaluaciones genéticas. 

Dentro de la amplia cantidad de información y variables del archivo de producción, las variables 

de interés para este estudio fueron: raza, identificación del animal, del padre y de la madre, 

fecha de nacimiento, rebaño, fecha de parto, número de lactancia, adicionalmente se contó con 

la información de las determinaciones mensuales de producción, la cual incluyó hasta 20 

determinaciones mensuales por registro productivo, con información de producción de leche 

real, porcentaje de leche, porcentaje de grasa, porcentaje de proteína, el puntaje de células 

somáticas (PCS o SCS, del inglés Somatic Cell Score) y los días en lactancia a la determinación 

mensual (DLD o DIM, del inglés Days in milk). 

5.2 Edición de datos 

Se utilizó el programa Statistical Analysis System JMP® versión 6.0.0. (JMP, 2005) para realizar 

la edición del archivo, con la finalidad de obtener estimadores precisos. Esta edición incluyó los 

procesos de depuración y recodificación de los datos con el cual se obtuvo un archivo final de 

13791 registros de animales en producción, correspondientes al periodo de 1992 a 2015; dichos 

procedimientos se describen a continuación. 

Se eliminaron los registros de animales que carecían de información o que era errónea la 

asignación de la raza, la identificación del animal, la fecha de nacimiento y/o parto y registros 

duplicados (Castañeda-Bustos et al., 2014). 
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A partir del archivo editado se obtuvo el número de registros para cada una de las siete razas: 

Nubia, Alpina, LaMancha, Toggenburg, Saanen, Oberhasli y Enana nigeriana, las cuales se 

recodificaron generando siete niveles para el factor raza (Figura 3); se eliminaron los registros 

existentes de cabras denominadas experimentales (n= 1651) debido a que eran cruzas en 

distintos grados de diferentes grupos raciales y los de la raza Sable por tener un reducido 

número de registros (n= 316). 

 

Figura 3. Distribución del número de registros por raza (n= 13791). 

De acuerdo con la metodología usada por Castañeda-Bustos et al. (2014) y debido a la 

estacionalidad reproductiva de la especie caprina se generaron niveles para la época de 

nacimiento, el año de nacimiento, la época de parto y el año de parto, tratando de mantener un 

número adecuado de observaciones por nivel, como se explica a continuación. 

A partir de la fecha de nacimiento se obtuvo el mes de nacimiento de los animales, con los 

cuales se generó la época de nacimiento. Los meses de nacimiento se agruparon en 4 

niveles/épocas de nacimiento: nivel 1: cabras que nacieron en el mes de marzo (n= 4884), nivel 

2: cabras que nacieron en el mes de abril (n= 2958), nivel 3: cabras que nacieron en los meses 

de mayo a julio (n= 1767) y nivel 4: cabras que nacieron en los meses de agosto a febrero (n= 

4182) (Figura 4). 
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Figura 4. Distribución del número de registros por época de nacimiento (n= 13791). 

Se obtuvo también el año de nacimiento de los animales, a partir de la fecha de nacimiento. 

Con el año de nacimiento se realizó una agrupación, y debido a la poca cantidad de registros 

en algunos años, estos fueron para los años 1992 a 2000 (n= 1072) y otro grupo para los años 

2012 a 2014 (n= 1048); se generaron 13 niveles como se muestra en la Figura 5. 

 

Figura 5. Distribución del número registros por año de nacimiento (n= 13791). 

De la fecha de parto de los animales se obtuvo el mes de parto, con el cual posteriormente se 

generaron tres niveles para establecer las épocas de parto; nivel 1: cabras que parieron en el 

mes de marzo (n= 4840); nivel 2: cabras que parieron en el mes de abril y mayo (n= 4754) y 

nivel 3: cabras que parieron en los meses de junio a febrero (n= 4197) (Figura 6) (Castañeda-

Bustos et al., 2014). 
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Figura 6. Distribución del número de registros por época de parto (n= 13791). 

A partir de la fecha de parto de los animales se definió el año de parto de las cabras y se 

reagruparon los años de 2000 a 2004 (n= 1812) y 2014 a 2015 (n= 1548) debido a que 

contenían pocos registros; correspondiendo a un total de 11 niveles por año de parto (Figura 

7). 

 

Figura 7. Distribución del número de registros por año de parto (n= 13791). 

Los registros contenían el número de lactancia de las cabras; a partir de esa información se 

obtuvo el número de registros por número de lactancia (Figura 8). 
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Figura 8. Distribución del número de registros por número de lactancia (n= 13791). 

A partir de la información de número de lactancia se realizó una agrupación en cinco niveles; 

nivel 1: registros de primera lactancia (n= 6066), nivel 2: registros de segunda lactancia (n= 

3390), nivel 3: registros de tercera lactancia (n= 2035), nivel 4: registros de cuarta lactancia (n= 

1158) y nivel 5: registros de ≥ quinta lactancia (n= 1142), tratando de mantener un número 

adecuado de observaciones por nivel, como se representa en la Figura 9 (Torres-Vázquez et 

al., 2009). Usualmente solo se considera la información de las primeras seis lactancias en las 

evaluaciones genéticas debido a que los registros de más de seis lactancias aportan poca 

información adicional, pero se decidió conservar los para tener una mayor cantidad de registros 

(Wiggans et al., 2020). 

 

Figura 9. Distribución del número de registros para la agrupación por número de lactancia (n= 13791). 
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A partir de las fechas de nacimiento y parto se eliminaron registros de hembras con fechas de 

parto erróneas, como aquellas cuya fecha de parto fuera antecesora a la fecha de nacimiento 

del animal, o que la fecha del segundo parto fuera antecesora a la fecha de primer parto 

(Castañeda-Bustos et al., 2014). 

Se calculó la edad al primer parto (EPP) de los animales en días; esto se realizó restando la 

fecha del parto a la fecha de nacimiento de cada registro. Para la variable EPP se consideró 

como límite mínimo, por aspectos biológicos, ≤271 días de edad al primer parto (Castañeda-

Bustos et al., 2014) y con base en la estimación del promedio ± 3 desviaciones estándar como 

límite máximo ≥1140. Los datos que se encontraban fuera de ese rango se asignaron como 

valores perdidos (Castañeda-Bustos et al., 2014; Torres-Vázquez et al., 2009). 

Se calculó también el intervalo entre partos (IEP) en días solo para aquellos registros que fueron 

consecutivos, se consideró como referencia el límite biológico del intervalo entre el primer y 

segundo parto ≤6 meses o ≤183 días (Wiggans et al., 2020) y ≥885 utilizado por Castañeda-

Bustos et al. (2014) con la finalidad de delimitar los días mínimos y máximos. 

Por lo tanto, en todos los IEP estimados se utilizó un límite mínimo de ≤183 días y con base en 

la estimación del promedio ± 3 desviaciones estándar, se estableció un límite máximo de 864 

días entre el 1er y 2do parto, más de 842 días entre el 2do y 3er parto, más de 785 días entre el 

3er y 4to parto y más de 881 días entre el 4to y 5to parto (Cuadro 10). Los IEP subsecuentes 

estaban dentro de los límites biológicos; los datos que superaban el límite máximo y mínimo se 

asignaron como valores perdidos en los registros (García-Peniche et al., 2012; Castañeda-

Bustos et al., 2014). Esta variable se analizó en conjunto, como intervalo entre partos (n= 2768). 

Cuadro 10. Estadísticos descriptivos de los intervalos entre partos a través de lactancia. 

Intervalos entre partos n Mínimo Máximo Media DE 

Intervalo entre el 1er y 2do parto 1383 243 806 423.27 130.13 

Intervalo entre el 2do y 3er parto 728 246 842 417.62 122.97 

Intervalo entre el 3er y 4to parto 362 245 785 410.23 120.13 

Intervalo entre el 4to y 5to parto 179 275 821 419.87 123.02 

Intervalo entre el 5to y 6to parto 70 290 738 396.25 99.83 

Intervalo entre el 6to y 7mo parto 22 333 740 405.86 102.90 

Intervalo entre el 7mo y 8vo parto 11 312 679 400.18 98.42 

Intervalo entre el 8vo y 9no parto 7 281 456 368.14 60.37 

Intervalo entre el 9no y 10mo parto 4 272 722 427.25 200.60 

Intervalo entre el 10mo y 11vo parto 2 340 370 355.00 21.21 
Intervalo entre partos 2768 243 842 418.76 125.49 

n= Número de observaciones utilizadas para estimar los intervalos entre partos y DE= Desviación estándar de la 
media. 
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Es importante mencionar que en algunos casos los registros de algunas cabras no tuvieron dos 

fechas consecutivas de parto, debido a que probablemente las cabras se vendieron, 

sacrificaron, o cambiaron de rebaño; esto propicia un cierto sesgo ya que los propietarios de 

los animales solo mantuvieron cabras saludables y fértiles, de forma similar a lo reportado por 

Pryce et al. (1998) en ganado bovino lechero. 

Con la información del rebaño se generaron grupos para animales que procedían del mismo 

rebaño (333 niveles), de los cuales previamente fueron eliminados registros de rebaños que 

contenían menos de 5 registros. 

De la información que contenían las determinaciones mensuales de producción solo se 

conservaron los puntajes de células somáticas y los días en lactancia a la determinación 

mensual; se eliminaron aquellos registros que tuvieran menos de cuatro determinaciones 

mensuales y solo se conservó la información de las primeras 12 determinaciones mensuales 

ya que una lactancia en promedio tiene una duración de 305 días (Wiggans et al., 2020), y los 

12 segmentos en promedio generan en 335 días. Para los días en lactancia a la determinación 

mensual, se eliminaron aquellos registros que tenían más 100 días en lactancia a la primera 

determinación y más de 65 días entre las posteriores determinaciones mensuales. 

Los puntajes de células somáticas de las determinaciones mensuales están definidos en una 

escala lineal de 0 a 9 que explica biológicamente que a partir de la determinación en miles de 

células/mL se efectúa una transformación logarítmica para lograr una distribución normal y 

lograr homogeneidad de varianzas (Ali y Shook, 1980; Shook, 1982; Wiggans y Shook, 1987; 

USDA, 2009), mediante la fórmula: 

Puntaje de células somáticas (PCS) = logbase 2 (
Conteo de Celulas Somaticas(CCS)

100,000
) + 3 

(Reents et al., 1995; Format 4, 2006). 

El puntaje de células somáticas es una representación logarítmica del conteo de células 

somáticas por mililitro de leche en una escala de puntaje lineal, debido a la relación lineal que 

tiene con la producción de leche (Cuadro 11) (ADGA, 2020a; Wiggans y Shook, 1987). 

Los polinomios de Legendre estandarizados a los días en lactancia se calcularon como en 

Brotherstone et al. (2000). 
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Cuadro 11. Escala lineal del puntaje de células somáticas y su interpretación en relación con el conteo de células 
somáticas. 

Puntaje de células somáticas Rango del conteo de células somáticas expresado en miles y millones de 
células por mililitro de leche 

Mínimo Máximo 

0 0 18000 

1 19000 35000 
2 36000 71000 

3 72000 141000 

4 142000 283000 

5 284000 565000 

6 566000 1130000 

7 1131000 2262000 

8 2263000 4523000 

9 4524000 9045000 

(ADGA, 2020b). 

Los puntajes de células somáticas se promediaron en relación con el número de 

determinaciones mensuales con el que contaba el registro del animal obteniendo el promedio 

del puntaje de células somáticas por lactancia (Scholtens et al., 2019; Rupp et al., 2011). 

También se estimaron los días reales por lactancia (DRL) (Cuadro12) a partir de la información 

de los días en lactancia a la determinación mensual y el número de determinaciones por 

lactancia (NDL) esto para lactancias ajustadas a 305 días (Figura 10). 

Cuadro 12. Estadísticos descriptivos de días reales a la lactancia a través de raza y dentro de raza. 

Raza n Mínimo Máximo Media DE Varianza CV (%) 

Nubia 3391 90 455 238.41 53.65 2879.30 22.50 

Alpina 3023 92 477 257.00 55.33 3061.56 21.50 

LaMancha 2279 89 475 245.61 49.77 2477.59 20.26 

Saanen 2025 98 482 261.11 55.02 3027.32 21.08 

Toggenburg 1231 144 429 252.62 49.24 2425.00 19.49 

Enana Nigeriana 1087 100 406 236.25 51.74 2677.18 21.90 

Oberhasli 755 93 417 237.43 46.46 2159.41 19.57 

Todas las razas 13791 89 482 248.09 53.51 2863.57 21.56 

n= Número de observaciones, DE= Desviación estándar y CV (%)= Coeficiente de variación expresado en 
porcentaje. 
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Figura 10. Distribución del número de registros de acuerdo con el número de determinaciones mensuales por 
lactancia (n= 13791). 

La información de genealogía se editó eliminando los registros del pedigrí de cabras con la 

misma identificación del padre o la madre (ADGA, 2017) y registros de animales con errores en 

la fecha de nacimiento; solo se conservaron los registros de animales con identificación de 

padre (Pryce et al., 1998; Wiggans et al., 2020). Posteriormente fueron recodificadas las 

identificaciones de los animales cronológicamente utilizando el programa Pedigree Viewer 

versión 6.5f (Kinghorn y Kinghorn, 2015). 

Con el archivo de pedigrí se determinó el número total de individuos (n= 18719), el número de 

hembras con registros de producción (n= 9678), el número de hembras sin registros de 

producción (n= 4627), el número total de sementales (n= 4,414), el número total de hembras 

que fueron madres (n= 7202), el número  máximo de crías de las que fue padre un semental 

(n= 31), el número máximo de crías de las que fue madre una hembra (n= 8), el número máximo 
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de hembras apareadas con un semental (n= 26), el número máximo de sementales apareados 

con una hembra (n= 5) y el número de generaciones (n= 6). 
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5.3 Modelo estadístico 

Se probaron diferentes modelos animales mixtos para la estimación de los componentes de 

varianzas y covarianzas, las heredabilidades y las correlaciones para la edad al primer parto, el 

intervalo entre partos y el puntaje de células somáticas, y los valores genéticos predichos con 

la finalidad de estimar las tendencias genéticas, iniciando con una serie de análisis univariados. 

Los modelos incluyeron fuentes de variación como factores principales y combinando factores 

fijos. Para las características edad al primer parto, intervalo entre partos y el puntaje de células 

somáticas a través de raza y dentro de raza, se utilizó un modelo univariado mixto: 

𝑦 = 𝑋𝑏 + 𝑍𝑎 + ⅇ 

Donde: 𝑦= es el vector de observaciones para las características edad al primer parto, intervalo 

entre partos y el puntaje de células somáticas a través de raza y dentro de raza, según sea el 

caso. 𝑋= es la matriz de incidencia de efectos fijos, estos se definieron dependiendo la variable 

dependiente evaluada, lo cual se presenta en los cuadros posteriores. 𝑏= es el vector de 

soluciones para los efectos fijos; 𝑍= es la matriz de incidencia de efectos aleatorios donde se 

consideró el efecto genético del animal, para todos los modelos; 𝑎= es el vector de soluciones 

de la matriz de efectos aleatorios y ⅇ= corresponde a un vector de efecto residual aleatorio. 

Se seleccionó el mejor modelo para cada variable, utilizando el Criterio de Información de 

Akaike (CIA o AIC, del inglés Akaike Information Criterion) y el Criterio de Información 

Bayesiano (CIB o BIC, del inglés Bayesian Information Criterion). Estos fueron estimados 

manualmente mediante las siguientes formulas: 

𝐴𝐼𝐶 = −2ℒ𝑅𝑖
+ 2𝑡𝑖 

𝐵𝐼𝐶 = −2ℒ𝑅𝑖
+ 𝑡ⅈ log 𝜈 

Donde: ℒ𝑅𝑖
= es el logaritmo estimado para el modelo, 𝑡𝑖= es el número de parámetros de 

varianza estimados en el modelo, 𝜈= es n - p (n= es el número de observaciones de la variable 

dependiente y p es el número de parámetros de varianza estimados) y log= es logaritmo natural 

o base e, donde e es la constante igual a aproximadamente 2.71 (Gilmour et al., 2009). 

El modelo univariado seleccionado para la estimación de las varianzas genéticas aditivas, 

residuales y fenotípicas, así como de las heredabilidades y los valores genéticos predichos a 

través de raza para la edad al primer parto fue el modelo 3 del Cuadro 13, para el intervalo entre 
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partos a través de raza el modelo 3 del Cuadro 14 y para el puntaje de células somáticas a 

través de raza se seleccionó el modelo 4 del Cuadro 15, esto debido a que fueron los modelos 

que mejor ajustaron con los datos y tuvieron el menor valor para los criterios de información de 

Akaike y Bayesiano, además de contener las fuentes de variación que mejor explican a las 

variables. Todos los análisis fueron realizados con el programa ASReml versión 3.0 (Gilmour et 

al., 2009). 

Se realizó la prueba de modelos en los que se incluían algunos de los factores fijos evaluados, 

pero como factores aleatorios, así como el efecto de rebaño-semental y el efecto de 

repetibilidad para el IEP y PCS, esto nos permitió conocer si sus componentes de varianza eran 

estimables, por lo tanto, debido a que las estimaciones de las varianzas eran relativamente 

pequeñas se decidió no presentar los resultados de dichos modelos probados. 

Cuadro 13. Modelos probados para la edad al primer parto a través de raza (n= 6066). 

Número 
de 

modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

1 Época de nacimiento (4 niveles) 
Rebaño-Año de nacimiento-Raza (3261 niveles) 

Animal 
Residual 

-4347.71 68699.43 68712.85 

2 Época de nacimiento-Raza (28 niveles) 
Rebaño-Año de nacimiento-Raza (3261) 

Animal 
Residual 

-4348.64 68701.29 68714.71 

3 Época de nacimiento (4 niveles) 
Rebaño (333 niveles) 

Año de nacimiento-Raza (91 niveles) 

Animal 
Residual 

-4310.35 68624.71 68638.13 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike y BIC= Criterio de información Bayesiano. 

 

Cuadro 14. Modelos probados para el intervalo entre partos a través de raza (n= 2768). 

Número 
de 

modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

1 Época de parto-Raza (21 niveles) 
Rebaño-Año de parto-Raza (2037 niveles) 

Animal 
Residual 

-4757.96 29519.91 29531.76 

2 Época de parto-Raza (21 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Rebaño-Año de parto-Raza (2037 niveles) 

Animal 
Residual 

-4754.29 29512.57 29524.42 

3 Época de parto (3 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Rebaño-Año de parto-Raza (2037 niveles) 

Animal 
Residual 

-4752.05 29508.10 29519.95 

4 Época de parto (3 niveles) 
Rebaño (333 niveles) 

Año de parto-Raza (76 niveles) 

Animal 
Residual 

-4757.65 29519.30 29531.15 

5 Época de parto (3 niveles) 
Rebaño (333 niveles) 

Año de parto-Raza (76 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-4754.42 29512.85 29524.70 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike y BIC= Criterio de información Bayesiano. 
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Cuadro 15. Modelos probados para el puntaje de células somáticas a través de raza (n= 13791). 

Número 
de 

modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

1 Polinomio de Legendre 
Raza (7 niveles) • Rebaño-Año de parto-Época 

de parto (3086 niveles) 

Animal 
Residual 

-7295.58 34595.15 34610.22 

2 Polinomio de Legendre 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño-Año de parto-Raza (2037 niveles) 

Animal 
Residual 

-7342.04 34688.07 34703.13 

3 Polinomio de Legendre 
Época de parto-Raza (21 niveles) 

Rebaño-Año de parto-Raza (2037 niveles) 

Animal 
Residual 

-7348.81 34701.61 34716.67 

4 Polinomio de Legendre 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Año de parto-Raza (76 niveles) 

Animal 
Residual 

-7288.36 34580.72 34595.78 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike, BIC= Criterio de información Bayesiano, Polinomio de 
Legendre= Número de lactancia (5 niveles) • número de determinaciones mensuales (9 niveles), días reales a la 
lactancia, días reales a la lactancia • días reales a la lactancia y •= Multiplicación. 

Las heredabilidades se estimaron mediante la siguiente formula: 

ℎ2 =
𝜎𝑎

2

𝜎𝑓
2 

Donde: 𝜎𝑎
2= es la varianza genética aditiva y 𝜎𝑓

2= es la varianza fenotípica, a su vez: 

𝜎𝑓
2 = 𝜎𝑎

2 + 𝜎𝑟
2 

Donde: 𝜎𝑟
2= es la varianza residual o medio ambiental (Wright, 1922; Mrode, 2005; Rupp et al., 

2011; Castañeda-Bustos et al., 2014; Castañeda-Bustos et al., 2017). 

Obtenidos los valores genéticos predichos se realizó la estimación de las tendencias genéticas 

para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células somáticas, se 

realizó una regresión lineal simple, considerando como variables dependientes los promedios 

de los valores genéticos predichos por año de nacimiento de los animales para las tres 

características, y como variable independiente, el año de nacimiento de las cabras. Así mismo, 

se estimó la confiabilidad del valor genético predicho en porcentaje, mediante la siguiente 

formula: 

𝐶𝑜𝑛𝑓𝑖𝑎𝑏𝑖𝑙𝑖𝑑𝑎𝑑 𝑑ⅇ𝑙 𝑉𝐺𝑃 = 1 − 
𝐸𝐸 𝑉𝐺𝑃2

 
 

𝜎𝑎
2
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Donde: 𝑉𝐺𝑃= es el valor genético predicho, 𝐸𝐸 𝑉𝐺𝑃 
 = es el error estándar del valor genético 

predicho, 𝜎𝑎
2 = varianza genética aditiva (Groeneveld, 1990). El cual para ser expresado en 

porcentaje se multiplica por 100. Cabe mencionar que para obtener altas confiabilidades es 

necesario tener un registro de datos más o menos completo y un mayor número de hijas (Fuerst 

et al., 2011). 

Para la estimación de las tendencias fenotípicas se realizó una regresión lineal simple donde 

se consideró como variable dependiente los promedios por año de nacimiento de la edad al 

primer parto, el intervalo entre parto y el puntaje de células somáticas y como variable 

independiente el año de nacimiento. 

Las tendencias genéticas y fenotípicas se estimaron a partir de los coeficientes de regresión 

lineal (Jurado et al., 1994; Torrez-Vázquez et al., 2009; Konkruea et al., 2017). Los análisis 

estadísticos fueron realizados usando el programa Statistical Analysis System JMP® versión 

6.0.0 (JMP, 2005). 

Posteriormente se estimaron los componentes de covarianzas genéticas aditivas, fenotípicas y 

residuales, así como las correlaciones genéticas aditivas, fenotípicas y residuales entre las 

características edad al primer parto, intervalo entre parto y el puntaje de células somáticas 

dentro de raza y a través de raza mediante modelos animales bivariados para las razas 

LaMancha, Enana Nigeriana y Toggenburg, y se utilizaron modelos trivariados para las razas 

Alpina, Saanen, Nubia, y Oberhasli; todos los análisis fueron realizados con el programa 

ASReml versión 3.0 (Gilmour et al., 2009). 

Para la estimación de las covarianzas y correlaciones dentro de raza para la edad al primer 

parto se seleccionó el modelo 1 (Cuadros 16 a 22) para la característica intervalo entre partos 

se seleccionó el modelo 4 (Cuadros 16 a 22) y para el puntaje de células somáticas se 

seleccionó el modelo 7 (Cuadros 16 a 22), esto debido a que en su mayoría fueron los modelos 

que mejor ajustaron, con menor valor en la estimación de los criterios de información de Akaike 

y Bayesiano, además de incluir las fuentes de variación que explican mejor a la variable de 

respuesta. 
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Cuadro 16. Modelos probados para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células 
somáticas de la raza Alpina. 

Número de 
modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

Edad al primer parto 

1 Año de nacimiento (13 niveles) 
Época de nacimiento (4 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-7547.95 15099.89 15110.30 

2 Rebaño-Época de nacimiento-Año de 
nacimiento (4433 niveles) 

Animal 
Residual 

-7563.52 15131.04 15141.46 

Intervalo entre partos 

3 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-3197.38 6398.76 6407.56 

4 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-3194.60 6393.20 6402.00 

5 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Animal 
Residual 

-3202.36 6408.71 6417.52 

6 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-3199.39 6402.77 6411.57 

Puntaje de células somáticas 

7 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-3087.44 6178.88 6190.90 

8 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-3088.24 6180.48 6192.50 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike, BIC= Criterio de información Bayesiano, Polinomio de 
Legendre = Número de lactancia (5 niveles) • número de determinaciones mensuales (9 niveles), días reales a la 
lactancia, días reales a la lactancia • días reales a la lactancia y •= Multiplicación. 
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Cuadro 17. Modelos probados para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células 
somáticas de la raza Saanen. 

Número de 
modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

 Edad al primer parto 

1 Año de nacimiento (13 niveles) 
Época de nacimiento (4 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-5231.30 10466.60 10476.26 

2 Rebaño-Época de nacimiento-Año de 
nacimiento (4433 niveles) 

Animal 
Residual 

-5254.77 10513.54 10523.20 

 Intervalo entre partos 

3 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-2242.96 4489.92 4497.96 

4 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-2241.08 4486.17 4494.20 

5 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Animal 
Residual 

-2247.74 4499.47 4507.53 

6 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-2245.82 4495.63 4503.68 

 Puntaje de células somáticas 

7 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-2275.67 4555.34 4566.56 

8 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-2276.26 4556.52 4567.74 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike, BIC= Criterio de información Bayesiano, Polinomio de 
Legendre= Número de lactancia (5 niveles) • número de determinaciones mensuales (9 niveles), días reales a la 
lactancia, días reales a la lactancia • días reales a la lactancia y •= Multiplicación. 
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Cuadro 18. Modelos probados para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células 
somáticas de la raza LaMancha. 

Número de 
modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

Edad al primer parto 

1 Año de nacimiento (13 niveles) 
Época de nacimiento (4 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-5663.01 11330.01 11339.83 

2 Rebaño-Época de nacimiento-Año de 
nacimiento (4433 niveles) 

Animal 
Residual 

-5678.17 11360.33 11370.15 

Intervalo entre partos 

3 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-2688.81 5381.62 5390.02 

4 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-2687.02 5378.05 5386.45 

5 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Animal 
Residual 

-2697.00 5398.00 5406.41 

6 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-2695.11 5394.22 5402.63 

Puntaje de células somáticas  

7 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-3310.68 6625.36 6636.82 

8 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-3307.33 6618.66 6630.12 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike, BIC= Criterio de información Bayesiano, Polinomio de 
Legendre= Número de lactancia (5 niveles) • número de determinaciones mensuales (9 niveles), días reales a la 
lactancia, días reales a la lactancia • días reales a la lactancia y •= Multiplicación. 
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Cuadro 19. Modelos probados para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células 
somáticas de la raza Enana Nigeriana. 

Número de 
modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

Edad al primer parto 

1 Año de nacimiento (13 niveles) 
Época de nacimiento (4 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-2695.42 5394.83 5403.16 

2 Rebaño-Época de nacimiento-Año de 
nacimiento (4433 niveles) 

Animal 
Residual 

-2706.27 5416.53 5424.87 

Intervalo entre partos 

3 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-805.08 1614.17 1620.26 

4 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-802.45 1608.92 1614.99 

5 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Animal 
Residual 

-816.45 1636.90 1643.01 

6 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-814.06 1632.12 1638.22 

Puntaje de células somáticas 

7 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-736.77 1477.54 1487.52 

8 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-733.51 1471.03 1481.01 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike, BIC= Criterio de información Bayesiano, Polinomio de 

Legendre= Número de lactancia (5 niveles) • número de determinaciones mensuales (9 niveles), días reales a la 

lactancia, días reales a la lactancia • días reales a la lactancia y •= Multiplicación. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



48 

Cuadro 20. Modelos probados para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células 
somáticas de la raza Nubia. 

Número de 
modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

 Edad al primer parto 

1 Año de nacimiento (13 niveles) 
Época de nacimiento (4 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-7923.24 15850.48 15860.96 

2 Rebaño-Época de nacimiento-Año de 
nacimiento (4433 niveles) 

Animal 
Residual 

-7938.95 15881.90 15892.38 

 Intervalo entre partos 

3 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-3640.47 7284.94 7294.00 

4 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-3638.93 7281.86 7290.92 

5 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Animal 
Residual 

-3645.79 7295.57 7304.63 

6 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-3644.25 7292.51 7301.57 

 Puntaje de células somáticas 

7 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-5026.81 10057.63 10069.88 

8 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-5014.99 10033.98 10046.23 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike, BIC= Criterio de información Bayesiano, Polinomio de 
Legendre= Número de lactancia (5 niveles) • número de determinaciones mensuales (9 niveles), días reales a la 
lactancia, días reales a la lactancia • días reales a la lactancia y •= Multiplicación. 
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Cuadro 21. Modelos probados para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células 
somáticas de la raza Oberhasli. 

Número de 
modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

Edad al primer parto 

1 Año de nacimiento (13 niveles) 
Época de nacimiento (4 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-1986.03 3976.07 3983.74 

2 Rebaño-Época de nacimiento-Año de 
nacimiento (4433 niveles) 

Animal 
Residual 

-1997.78 3999.57 4007.25 

Intervalo entre partos 

3 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-691.28 1386.56 1392.23 

4 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-687.75 1379.52 1385.17 

5 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Animal 
Residual 

-697.44 1398.88 1404.58 

6 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-693.90 1391.82 1397.51 

Puntaje de células somáticas 

7 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-689.45 1382.91 1392.15 

8 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-690.21 1384.42 1393.67 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike, BIC= Criterio de información Bayesiano, Polinomio de 
Legendre= Número de lactancia (5 niveles) • número de determinaciones mensuales (9 niveles), días reales a la 
lactancia, días reales a la lactancia • días reales a la lactancia y •= Multiplicación. 
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Cuadro 22. Modelos probados para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células 
somáticas por lactancia de la raza Toggenburg. 

Número de 
modelo 

Factores fijos Factores 
aleatorios 

Log AIC BIC 

Edad al primer parto 

1 Año de nacimiento (13 niveles) 
Época de nacimiento (4 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-3167.84 6339.67 6348.30 

2 Rebaño-Época de nacimiento-Año de 
nacimiento (4433 niveles) 

Animal 
Residual 

-3176.11 6356.23 6364.87 

Intervalo entre partos 

3 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 

Animal 
Residual 

-1429.62 2863.24 2870.42 

4 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-1427.78 2859.56 2866.73 

5 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Animal 
Residual 

-1437.32 2878.63 2885.83 

6 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Número de lactancia (5 niveles) 

Animal 
Residual 

-1435.35 2874.70 2881.89 

Puntaje de células somáticas 

7 Año de parto (11 niveles) 
Época de parto (3 niveles) 

Rebaño (333 niveles) 
Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-1852.12 3708.24 3718.46 

8 Rebaño-Época de parto-Año de parto (3086 
niveles) 

Polinomio de Legendre 

Animal 
Residual 

-1857.36 3718.72 3728.94 

Log= Logaritmo, AIC= Criterio de información Akaike, BIC= Criterio de información Bayesiano, Polinomio de 
Legendre= Número de lactancia (5 niveles) • número de determinaciones mensuales (9 niveles), días reales a la 
lactancia, días reales a la lactancia • días reales a la lactancia y •= Multiplicación. 

Las correlaciones genéticas (𝑟𝑎𝑥𝑦) fueron estimadas mediante la siguiente formula: 

𝑟𝑎𝑥𝑦 =
cov(𝑎𝑥 , 𝑎𝑦)

𝜎𝑎𝑥
2 ⋅ 𝜎𝑎𝑦

2
 

Donde: cov(𝑎𝑥 , 𝑎𝑦)= es la covarianza genética aditiva entre las características X y Y, 𝜎𝑎𝑥
2 = es la 

varianza genética aditiva de la característica X y 𝜎𝑎𝑦
2 = es la varianza genética aditiva de la 

característica Y. 

Las correlaciones fenotípicas (𝑟𝑓𝑥𝑦) fueron estimadas mediante la siguiente formula: 

𝑟𝑓𝑥𝑦 =
cov(𝑓𝑥 , 𝑓𝑦)

𝜎𝑓𝑥
2 ⋅ 𝜎𝑓𝑦

2  

Donde: cov(𝑓𝑥 , 𝑓𝑦)= es la covarianza fenotípica entre las características X y Y, 𝜎𝑓𝑥
2 = es la 

varianza fenotípica de la característica X y 𝜎𝑓𝑦
2 = es la varianza fenotípica de la característica Y. 
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Las correlaciones residuales (𝑟𝑟𝑥𝑦) fueron estimadas mediante la siguiente formula: 

𝑟𝑟𝑥𝑦 =
cov(𝑟𝑥 , 𝑟𝑦)

𝜎𝑟𝑥
2 ⋅ 𝜎𝑟𝑦

2
 

Donde: cov(𝑟𝑥 , 𝑟𝑦)= es la covarianza residual entre las características X y Y, 𝜎𝑟𝑥
2 = es la varianza 

residual de la característica X y 𝜎𝑟𝑦
2 = es la varianza residual de la característica Y (Falconer, 

1990; Mrode, 2005). 

Los intervalos de confianza de las correlaciones genéticas, residuales y fenotípicas fueron 

estimados con el paquete psychometric para el programa R versión 3.5.3 con la función de 

intervalo de confianza para el coeficiente de correlación (𝐼𝐶𝑟), mediante la instrucción: 

𝐼𝐶𝑟 = (𝑟, 𝑛, 𝑙ⅇ𝑣ⅇ𝑙 = 0.95) 

Donde: r= es el coeficiente de correlación, n= es el número de observaciones utilizadas para 

estimar el coeficiente de correlación y level= es el nivel de significancia para la estimación del 

intervalo de confianza 0.95 o 0.99, según sea el caso (Fletcher, 2015; Dudek, 1979). 
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6. Resultados y discusión 

6.1 Estadísticos descriptivos 

En los Cuadros 23, 24 y 25 se muestran los estadísticos descriptivos de las tres variables 

analizadas en el presente estudio a través de raza y dentro de raza. En el Cuadro 23 se puede 

observar que la raza Saanen tuvo el menor promedio para la edad al primer parto (536.50 días), 

mientras que la raza Enana Nigeriana tuvo el mayor promedio (596.89 días) para esta misma 

característica con respecto al resto de las razas; la raza con mayor desviación estándar y 

coeficiente de variación fue la raza Oberhasli (191.68 y 33.51%), respectivamente; la raza con 

menor media y desviación estándar con respecto al resto de las razas fue la raza Alpina con 

168.38 días y 28.67% de variación, respectivamente. 

Para la edad al primer parto, las medias, desviaciones estándar y coeficientes de variación para 

todas las razas y para el conjunto todas razas (Cuadro 23) fueron ligeramente más altas que 

las estimadas por García-Peniche et al. (2012); también ligeramente más altas que las 

reportadas por Torres-Vázquez et al. (2009) en cabras Saanen. La media y desviación estándar 

para la edad al primer parto reportada por Bagnicka et al. (2007) para una población de cabras 

de Polonia (416.80±115.30, respectivamente) y de una población de cabras de Noruega 

(409.00±108.80, respectivamente) fueron menores a las estimadas en el presente estudio 

(Cuadro 23). 

Para la característica edad al primer parto en el conjunto todas razas se observó una media, 

desviación estándar (573.65±178.47, respectivamente) y coeficiente de variación (31.11%) 

(Cuadro 23) ligeramente más elevados a los obtenidos por Castañeda-Bustos et al. (2014) de 

507.97±153.50 y 30.22%, respectivamente, pero los mínimos y máximos se encontraron dentro 

de los mismos rangos. 

Los mínimos y máximos para la edad al primer parto a través de raza y dentro de raza (Cuadro 

23) se encontraron muy cercanos a los reportados por otros autores, debido a que en el proceso 

de depuración y edición se tenían considerados los limites biológicos para esta variable, 

tomando como referencia lo realizado por otros autores como Castañeda-Bustos et al. (2014), 

Torres-Vázquez et al. (2009), García-Peniche et al. (2012), Bagnicka et al. (2007), Iloeje et al. 

(1981) y Wiggans et al. (2020). 
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Cuadro 23. Estadísticos descriptivos para la edad al primer parto (días) dentro de raza y a través de raza. 

Raza n Mínimo Máximo Media DE CV (%) 

Nubia 1397 312 1129 589.87 184.15 31.21 
Alpina 1351 305 1136 587.26 168.38 28.67 

LaMancha 1004 307 1116 571.58 175.88 30.77 
Saanen 930 304 1131 536.50 173.29 32.30 

Toggenburg 558 315 1120 546.81 182.47 33.37 
Enana Nigeriana 479 332 1136 596.89 176.04 29.49 

Oberhasli 347 306 1136 571.98 191.68 33.51 
Todas razas 6066 304 1136 573.65 178.47 31.11 

n= Número de observaciones dentro de raza y a través de raza, DE= Desviación estándar y CV (%)= Coeficiente 
de variación en porcentaje. 

Para el intervalo entre partos en días se observó que la raza Enana Nigeriana obtuvo el menor 

promedio (401.98), desviación estándar con respecto a la media (102.85) y coeficiente de 

variación (25.58%) con respecto al resto de las razas; la Raza Saanen obtuvo el mayor 

promedio de días de intervalo entre partos con 433.14, pero la mayor desviación estándar y 

coeficiente de variación lo obtuvo la raza LaMancha con 135.87 y 31.53, respectivamente 

(Cuadro 24). 

Para el intervalo entre parto (Cuadro 24) la media, desviación estándar y coeficiente de 

variación fueron ligeramente más elevadas que las estimadas por Castañeda bustos et al. 

(2014) para el intervalo entre el primer y segundo parto en un conjunto todas razas y que las 

estimadas por García-Peniche et al. (2012) para el intervalo entre el primer y segundo parto 

dentro de raza y a través de raza, y los presentados por Montaldo et al. (2010) para el intervalo 

entre el primer y segundo parto dentro de raza y a través de raza. 

Bagnicka et al. (2007) reportaron valores menores para la media y desviación estándar para el 

intervalo entre el primer y segundo parto, en días, para una población de cabras de Polonia 

(359.00±66.10) y de una población de cabras de Noruega (375.80±86.80), con respecto a las 

estimadas en el presente estudio (Cuadro 24). 

Cuadro 24. Estadísticos descriptivos para el intervalo entre partos (días) dentro de raza y a través de raza. 

Raza n Mínimo Máximo Media DE CV (%) 

Nubia 688 243 806 413.03 121.17 29.33 
Alpina 605 246 842 415.59 120.77 29.06 

LaMancha 498 277 804 430.91 135.87 31.53 
Saanen 416 257 802 433.14 135.45 31.27 

Toggenburg 272 272 784 408.91 118.81 29.05 
Enana Nigeriana 159 264 760 401.98 102.85 25.58 

Oberhasli 130 283 821 412.46 128.38 31.12 
Todas razas 2768 243 842 418.76 125.49 29.96 

n= Número de observaciones dentro de raza y a través de raza, DE= Desviación estándar y CV (%)= Coeficiente 
de variación en porcentaje. 
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Los estadísticos descriptivos del puntaje de células somáticas dentro de raza y a través de raza 

se presentan en el Cuadro 25; la raza Enana Nigeriana obtuvo los valores menores para el 

mínimo (0.10), máximo (7.31) y media (2.94, que corresponde de 36000 a 71000 mil células por 

mililitro de leche) con respecto al resto de las razas; sin embargo, esta raza obtuvo el mayor 

coeficiente de variación (100%) en comparación con las otras razas. 

El promedio más alto para el puntaje de células somáticas se estimó para la raza Toggenburg 

(4.92, que corresponde a aproximadamente de 142000 a 283000 células por mililitro de leche) 

esto con respecto a las otras razas. La raza con la menor desviación estándar con respecto a 

la media y coeficiente de variación fue la raza Alpina con 1.73 y 35.45, respectivamente (Cuadro 

25). 

Para el puntaje de células somáticas, la media y desviación estándar del presente estudio 

fueron ligeramente menores a las reportadas por Rupp et al. (2011) en cabras de primer parto, 

con 5.09±1.36 para la raza alpina y 5.32±1.19 para la raza Saanen (Cuadro 25). 

Maroteau et al. (2014) estimaron en cabras Alpinas una media y desviación estándar de 

5.27±1.66 y en cabras Saanen de 5.58±1.66 para el puntaje de células somáticas, lo cual fue 

inferior a lo estimado en el presente estudio, pero los coeficientes de variación (%) estimados 

por este mismo autor fueron menores a los del presente estudio, con 38% de coeficiente de 

variación en cabras Alpinas y en cabras Saanen 30% de coeficiente de variación. 

Cuadro 25. Estadísticos descriptivos para el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través 
de raza. 

Raza n Mínimo Máximo Media DE CV (%) 

Nubia 3391 0.60 8.95 4.88 2.80 57.42 
Alpina 3023 0.81 8.70 4.88 1.73 35.45 

LaMancha 2279 0.70 8.76 4.87 2.62 53.86 
Saanen 2025 0.96 8.91 4.89 2.41 49.38 

Toggenburg 1231 1.45 8.07 4.92 2.70 54.91 
Enana Nigeriana 1087 0.10 7.31 2.94 3.21 100.00 

Oberhasli 755 0.32 8.74 4.46 3.80 85.03 
Todas razas 13791 0.10 8.95 4.67 2.23 47.76 

n= Número de observaciones dentro de raza y a través de raza, DE= Desviación estándar y CV (%)= Coeficiente 
de variación en porcentaje. 
 

6.2 Niveles de significancia 

En el Cuadro 26 se presentan las fuentes de variación fijas consideradas en el análisis de la 

edad al primer parto dentro de raza, donde se puede observar que el año de nacimiento es el 

factor principal que afectó significativamente (P<0.01) a esta variable, seguida de época de 
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nacimiento para la mayoría de las razas y el rebaño para las razas Alpina, Enana Nigeriana 

(P<0.01) y Toggenburg (P<0.05). 

Cuadro 26. Niveles de significancia de los factores fijos usados para el análisis de la edad al primer parto (días) 
dentro de raza. 

Raza Año de nacimiento Época de nacimiento Rebaño 

Nubia 0.001** 0.001** 0.213NS 
Alpina 0.001** 0.011** 0.008** 

LaMancha 0.001** 0.001** 0.055NS 
Saanen 0.001** 0.002** 0.861NS 

Toggenburg 0.001** 0.024* 0.038* 
Enana Nigeriana 0.002** 0.415NS 0.002** 

Oberhasli 0.001** 0.796NS 0.829NS 

NS= No significativo (P>0.05), *= Significativo (P<0.05) y **= Altamente significativo (P<0.01). 

El intervalo entre parto en días fue afectado significativamente por las fuentes de variación año 

de parto (P<0.05) y rebaño (P<0.05 y P<0.01) en las razas LaMancha y Enana Nigeriana, y 

Saanen y Enana Nigeriana, respectivamente (Cuadro 27). 

La época de parto y el número de lactancia fueron considerados en el análisis dentro de raza 

de el intervalo entre parto (días) ya que al realizar la prueba de modelos (Cuadros 16 a 22) se 

observó que los modelos tenían un mejor ajuste incluyendo estas variables con base en los 

criterios de información Bayesiano y Akaike, a pesar de que estas no tuvieran un efecto 

significativo sobre el intervalo entre partos (P>0.05) (Cuadro 27). 

Cuadro 27. Niveles de significancia de los factores fijos usados para el análisis de el intervalo entre parto (días) 
dentro de raza. 

Raza Año de parto Época de parto Rebaño Número de lactancia 

Nubia 0.859NS 0.601NS 0.087NS 0.749NS 
Alpina 0.565NS 0.074NS 0.294NS 0.128NS 

LaMancha 0.010* 0.768NS 0.526NS 0.810NS 
Saanen 0.785NS 0.876NS 0.021* 0.658NS 

Toggenburg 0.213NS 0.679NS 0.084NS 0.523NS 
Enana Nigeriana 0.018* 0.939NS 0.001** 0.231NS 

Oberhasli 0.926NS 0.815NS 0.978NS 0.109NS 

NS= No significativo (P>0.05), *= Significativo (P<0.05) y **= Altamente significativo (P<0.01). 

Las fuentes de variación fijas que afectaron significativamente (P<0.05; P<0.01) el puntaje de 

células somáticas para la mayoría de las razas fueron el año de parto, el rebaño, la época de 

parto y el número de lactancia con el número de determinaciones mensuales; estos últimos dos 

factores son parte del polinomio de Legendre. Aunque la forma lineal y cuadrática de los días 

reales a la lactancia no afectaron significativamente al puntaje de células somáticas, estas 

fuentes de variación forman parte del ajuste realizado con el polinomio de Legendre, el cual es 

indispensable para el análisis de esta variable (Cuadro 28). 

 



56 

Cuadro 28. Niveles de significancia de los factores fijos usados para el análisis del puntaje de células somáticas 
(0 a 9 puntos) dentro de raza. 

Raza Año de parto Época de parto Rebaño Polinomio de Legendre 

    NL • NDM DRL DRL • DRL 

Nubia 0.002** 0.134NS 0.051NS 0.001** 0.816NS 0.355NS 
Alpina 0.001** 0.391NS 0.100NS 0.001** 0.513NS 0.297NS 

LaMancha 0.022* 0.038* 0.017* 0.001** 0.472NS 0.907NS 
Saanen 0.002** 0.646NS 0.002** 0.001** 0.917NS 0.658NS 

Toggenburg 0.042* 0.040* 0.001** 0.256NS 0.878NS 0.204NS 
Enana Nigeriana 0.224NS 0.013* 0.001** 0.038* 0.149NS 0.667NS 

Oberhasli 0.051NS 0.622NS 0.028* 0.054NS 0.909NS 0.250NS 

NL • NDM= Número de lactancia • número de determinaciones mensuales, DRL = Días reales a la lactancia, DRL 
• DRL= Días reales a la lactancia • días reales a la lactancia, •= Multiplicación, NS= No significativo (P>0.05), *= 
Significativo (P<0.05) y **= Altamente significativo (P<0.01). 

En los análisis realizados a través de raza para la edad al primer parto en días se observó que 

este rasgo fue afectado significativamente (P<0.01) por la época de nacimiento y la combinación 

del año de nacimiento con la raza. 

El intervalo entre parto (días) del conjunto de todas las razas fue afectado significativamente 

por el número de lactancia (P<0.05) y el grupo contemporáneo formado por el rebaño, el año 

de parto y la raza (P<0.01). 

La época de parto, el rebaño, el año de parto con la raza y el número de lactancia con el número 

de determinaciones mensuales afectaron significativamente (P<0.01) el puntaje de células 

somáticas en el conjunto todas razas (Cuadro 29). 

Cuadro 29. Niveles de significancia de los factores fijos usados para el análisis de la edad al primer parto (días), 
el intervalo entre partos (días) y el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) a través de raza. 

Edad al primer parto 

Época de nacimiento Rebaño Año de nacimiento-Raza    
0.001** 0.559NS 0.001**    

Intervalo entre partos 

Época de parto Número de 
lactancia 

Rebaño-Año de parto-Raza    

0.116NS 0.017* 0.002**    

Puntaje de células somáticas 

Época de parto Rebaño Año de parto-Raza Polinomio de Legendre 

   NL • NDM DRL DRL • DRL 

0.001** 0.003** 0.001** 0.001** 0.805NS 0.565NS 

NL • NDM= Número de lactancia • número de determinaciones mensuales, DRL = Días reales a la lactancia, DRL 
• DRL= Días reales a la lactancia • días reales a la lactancia, •= Multiplicación, NS= No significativo (P>0.05), *= 
Significativo (P<0.05) y **= Altamente significativo (P<0.01). 

6.3 Varianzas genéticas, fenotípicas y residuales 

En los Cuadros 30, 31 y 32 se encuentran las varianzas genéticas aditivas, fenotípicas y 

residuales con sus respectivos errores estándar. Esta información es importante debido a que 
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fue utilizada en le estimación de las heredabilidades y correlaciones genéticas, residuales y 

fenotípicas (Cuadros 35 a 38). 

En el Cuadro 30 se presentan las varianzas genéticas aditivas, fenotípicas y residuales 

estimadas en el presente estudio para la edad al primer parto en días, las cuales fueron mayores 

a las estimadas por Castañeda-Bustos et al. (2014) con una varianza genética aditiva y error 

estándar de 2447.90±250.30, respectivamente y una varianza fenotípica y error estándar de 

14851.00±148.00, respectivamente para un grupo de cabras todas razas (n= 31451) e inferiores 

a las estimadas por Torres-Vásquez et al. (2009), en ganado caprino, con una varianza genética 

aditiva de 3.62, varianza residual de 8.00 y una varianza fenotípica de 11.62 (n= 773). 

Cuadro 30. Varianzas genéticas aditivas (𝜎𝑎
2), fenotípicas (𝜎𝑓

2) y residuales (𝜎𝑟
2) para la edad al primer parto (días) 

dentro de raza y a través de raza. 

Raza n Varianza genética aditiva 
(σa

2 ± EE) 
Varianza fenotípica  

(σf
2 ± EE) 

Varianza residual 
(σ𝑟

2 ± EE) 
Nubia 1397 11957.00±1739.60 32143.00±1242.50 20185.30±1625.10 
Alpina 1351 8987.90±1535.70 26965.00±1058.70 17977.10±1466.90 

LaMancha 1004 5445.50±1771.60 29648.00±1338.20 24202.80±1910.10 
Saanen 930 4534.10±1849.80 28676.00±1341.80 24141.90±2021.80 

Toggenburg 558 5480.10±2634.80 32162.00±1948.90 26682.10±2854.00 
Enana Nigeriana 479 9463.30±3187.00 29570.00±1948.20 20106.20±3079.60 

Oberhasli 347 7259.40±4758.60 35773.00±2748.70 28513.90±4927.90 
Todas razas 6066 8705.50±797.05 30662.00±565.05 21956.40±793.35 

n= Número de observaciones utilizadas para estimas la varianza dentro de raza y a través de raza, EE= Error 
estándar y Varianza fenotípica = Varianza genética aditiva + varianza residual (σa

2+ σr
2). 

Las varianzas genéticas aditivas, residuales y fenotípicas para el intervalo entre partos a través 

de raza y dentro de raza se encuentran en el Cuadro 31. Las varianzas genéticas aditivas del 

intervalo entre partos (días) de las razas LaMancha, Toggenburg y Enana Nigeriana (0.003, 

0.001 y 0.002, respectivamente) fueron relativamente bajas, esto ocasionado principalmente 

por la poca cantidad de datos para estas razas. En general las varianzas genéticas aditivas 

estimadas para el intervalo entre partos fuero menores a las varianzas residuales lo que indica 

que en para esta característica el efecto medio ambiental es mucho mayor al efecto genético 

(Cuadro 31). 

Castañeda-Bustos et al. (2014) reportaron una varianza genética aditiva y error estándar de 

790.06±147.60 (respectivamente) y una varianza fenotípica y error estándar de 8179.70±93.37 

(respectivamente) para el intervalo entre partos en un conjunto todas razas de cabras de 

Estados Unidos de América (n= 19528), las cuales fueron ligeramente superiores a las 

estimadas en el presente estudio (Cuadro 31). 
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Cuadro 31. Varianzas genéticas aditivas (𝜎𝑎
2), fenotípicas (𝜎𝑓

2) y residuales (𝜎𝑟
2) para el intervalo entre parto (días) 

dentro de raza y a través de raza. 

Raza n Varianza genética aditiva 
(σa

2 ± EE) 
Varianza residual 

(σ𝑟
2 ± EE) 

Varianza fenotípica  
(σf

2 ± EE) 
Nubia 688 1084.90±897.42 13610.60±1103.90 14696.00±798.59 

Alpina 605 1566.60±1001.60 12954.00±1171.20 14521.00±843.85 
LaMancha 498 0.003±0.0002 18312.70±1166.40 18313.00±1166.40 

Saanen 416 1735.80±1261.50 16527.90±1591.90 18264.00±1283.80 
Toggenburg 272 0.001±0.00008 14020.00±1213.40 14020.00±1213.40 

Enana Nigeriana 159 0.002±0.0002 9829.90±1120.20 9829.00±1120.20 
Oberhasli 130 2312.50±2926.10 14530.30±3129.50 16843.00±2163.80 

Todas razas 2768 691.75±407.01 14979.90±557.58 15672.00±422.09 

n= Número de observaciones utilizadas para estimar las varianzas dentro de raza y a través de raza, EE= Error 
estándar y Varianza fenotípica = Varianza genética aditiva + varianza residual (σa

2+ σr
2). 

Las varianzas genéticas aditivas, residuales y fenotípicas estimadas para el puntaje de células 

somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través de raza se encuentran en el Cuadro 32. Las 

varianzas genéticas aditivas estimadas dentro de raza y en el conjunto todas razas fueron de 

los 0.36 a 1.85, lo cual corresponde a un coteo de células somáticas por mililitro de leche de 0 

a 35000. 

Únicamente en cabras de Nueva Zelanda se ha reportado la varianza genética aditiva 

(0.32±0.02) y la varianza residual (0.79±0.01) para el puntaje de células somáticas por lactancia 

(Scholtens et al., 2019), las cuales son inferiores a las estimadas en el presente estudio, sin 

embargo, los ajustes realizados en ambos estudios fueron diferentes (Cuadro 32). 

En el presente estudio para cabras Alpinas y Saanen se estimó una varianza fenotípica y error 

estándar para el puntaje de células somáticas de 2.87±0.07 y 3.49±0.11, lo cual es menor a lo 

estimado por Maroteau et al. (2014) de 3.26 (Alpinas) y 2.40 (Saanen) en cabras de Francia. 

Cuadro 32. Varianzas genéticas aditivas (𝜎𝑎
2), fenotípicas (𝜎𝑓

2) y residuales (𝜎𝑟
2) para el puntaje de células 

somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través de raza. 

Raza n Varianza genética 
aditiva (σa

2 ± EE) 
Varianza fenotípica  

(σf
2 ± EE) 

Varianza residual 
(σ𝑟

2 ± EE) 
Nubia 3391 1.36±0.15 7.16±0.17 5.79±0.17 
Alpina 3023 0.70±0.08 2.87±0.07 2.16±0.08 

LaMancha 2279 1.85±0.26 6.87±0.22 5.01±0.23 
Saanen 2025 0.83±0.14 3.49±0.11 2.65±0.13 

Toggenburg 1231 0.84±0.29 7.14±0.29 6.29±0.34 
Enana Nigeriana 1087 0.36±0.07 1.37±0.06 1.00±0.07 

Oberhasli 755 0.41±0.12 2.12±0.11 1.70±0.13 
Todas razas 13791 1.02±0.05 4.63±0.05 3.61±0.05 

n= Número de observaciones utilizadas para estimar las varianzas dentro de raza y a través de raza, EE= Error 
estándar y Varianza fenotípica = Varianza genética aditiva + varianza residual (σa

2+ σr
2). 
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6.4 Covarianzas genéticas, fenotípicas y residuales 

En los Cuadros 33, 34 y 35 se presentan las covarianzas genéticas aditivas, fenotípicas y 

residuales de la edad al primer parto, el Interval entre partos y del puntaje de células somáticas 

dentro de raza y a través de raza; la estimación de las covarianzas y su precisión es importante 

debido a que estas son utilizadas en la estimación de las correlaciones genéticas, fenotípicas y 

ambientales. 

Las covarianzas genéticas estimadas entre intervalo entre parto y puntaje de células somáticas 

fueron en general bajas, esto en su mayoría debido a la escala de medición utilizada para el 

análisis del puntaje (0 a 9 puntos) de células somáticas (Cuadro 33). 

Cuadro 33. Covarianzas genéticas (𝑐𝑜𝑣 𝑔) para la edad al primer parto (días), el intervalo entre parto (días) y el 
puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través de raza. 
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EPP= Edad al primer parto, IEP= Intervalo entre partos, PCS= Puntaje de células somáticas, EE= Error estándar, 
n= Número de observaciones utilizadas para estimar la covarianza genética dentro de raza y a través de raza y --
= Covarianzas genéticas inestimables. 
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Cuadro 34. Covarianzas fenotípicas (𝑐𝑜𝑣 𝑓) para la edad al primer parto (días), el intervalo entre parto (días) y el 
puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través de raza. 

  
 

PCS IEP   
 

PCS IEP 

N
u
b
ia

 
EPP 
EE 
n 

89.29 
13.01 
1397 

-8299.80 
1126.90 

339 

T
o
g
g
e
n
b
u
rg

 EPP 
EE 
n 

-5.14 
17.04 
558 

-- 

IEP 
EE 
n 

-106.47 
15.53 
688 

IEP 
EE 
n 

-- 

A
lp

in
a

 

EPP 
EE 
n 

30.21 
7.03 
1351 

-4626.10 
1067.40 

312 

E
n
a
n
a
 N

ig
e
ri
a
n
a

 

EPP 
EE 
n 

1.83 
9.74 
479 

-- 

IEP 
EE 
n 

-0.74 
8.37 
605 

IEP 
EE 
n 

-- 

L
a
M

a
n
c
h
a

 

EPP 
EE 
n 

26.34 
12.30 
1004 

-- 

O
b
e
rh

a
s
li 

EPP 
EE 
n 

24.17 
15.59 
347 

-11194.00 
2634.20 

64 

IEP 
EE 
n 

-- IEP 
EE 
n 

25.96 
16.34 
130 

S
a
a
n
e
n

 

EPP 
EE 
n 

56.62 
11.68 
930 

-9435.70 
1423.50 

217 
T

o
d
a
s
 l
a
s
 r

a
z
a
s
 

EPP 
EE 
n 

37.44 
4.88 
6066 

-7553.50 
543.36 
1383 

IEP 
EE 
n 

-20.29 
13.17 
416 

IEP 
EE 
n 

-8.39 
5.47 
2768 

EPP= Edad al primer parto, IEP= Intervalo entre partos, PCS= Puntaje de células somáticas, EE= Error estándar, 
n= Número de observaciones utilizadas para estimar la covarianza fenotípica dentro de raza y a través de raza y -
-= Covarianzas fenotípicas inestimables. 
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Cuadro 35. Covarianzas residuales (𝑐𝑜𝑣 𝑟) para la edad al primer parto (días), el intervalo entre parto (días) y el 
puntaje de células somáticas (0 a 9 días) dentro de raza y a través de raza. 
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EPP= Edad al primer parto, IEP= Intervalo entre partos, PCS= Puntaje de células somáticas, EE= Error estándar, 
n= Número de observaciones utilizadas para estimar la covarianza residual dentro de raza y a través de raza y --
= Covarianzas residuales inestimables. 

6.5 Heredabilidades 

Las heredabilidades para la edad al primer parto, el intervalo entre parto y el puntaje de células 

somáticas dentro de raza y a través de raza son presentadas en el Cuadro 36. 

Las heredabilidades de la edad al primer parto dentro de raza y a través de raza fueron de bajas 

a moderadas, obteniendo una h2 media de 0.37 la raza Nubia, y baja de 0.15 para la raza 

Saanen. Se estimó una heredabilidad moderada (0.32±0.10) para la edad al primer parto de la 

raza Enana Nigeriana, lo que sugiere que la selección para mejorar este rasgo será posible 

(Cuadro 36). 

La heredabilidad y error estándar estimados en el presente estudio para el conjunto todas razas 

de la edad al primer parto fueron de 0.28±0.02, el cual fue mayor al estimado por Castañeda-

Bustos et al. (2014) de 0.16±0.010, pero menor a la h2 y error estándar estimados por Torrez-

Vázquez et al. (2009) de 0.31±0.09. Las heredabilidades para la edad al primer parto estimadas 



62 

en el presente estudio para las razas Nubia, Alpina y del conjunto todas razas fueron mayores 

a las estimadas por García-Peniche et al. (2012), y las heredabilidades estimadas (Cuadro 36) 

para las razas LaMancha, Saanen, Toggenburg y Oberhasli fueron menores a las estimadas 

por este mismo autor. 

Para las razas LaMancha, Toggenburg y Enana Nigeriana, las heredabilidades del intervalo 

entre partos (Cuadro 36) fueron inestimables debido a que las varianzas genéticas aditivas 

fueron bajas (0.001 a 0.003, Cuadro 31) esto debido en parte a la poca cantidad de datos para 

estas razas, para el resto de las razas las h2 fueron bajas, lo que indica que este rasgo está 

influido en su mayoría por el efecto medio ambiental (Falconer, 1990). 

En el Cuadro 36 se presenta la h2 estimada para el intervalo entre partos para un conjunto todas 

razas (0.04±0.02), la cual fue menor a la estimada por Castañeda-Bustos et al., 2014 

(0.09±0.02) y a la estimada por García-Peniche et al. (2012) de (0.05±0.006). En el presente 

estudio se estimaron heredabilidades mayores a las estimadas por García-Peniche et al. (2012) 

en las razas Nubia, Alpina, Saanen y Oberhasli, esta última siendo la que obtuvo la mayor 

heredabilidad, 0.13±0.16 pero siendo baja. 

Maroteau et al. (2014) estimaron heredabilidades para el puntaje de células somáticas de 0.09 

y 0.15 para cabras primalas Alpinas y Saanen de Francia, respectivamente, las cuales fueron 

menores a las estimadas en el presente estudio (Cuadro 36). 

Morris et al. (2011) estimaron una heredabilidad y error estándar para el puntaje de células 

somáticas de 0.20±0.02, respectivamente para ganado caprino de la raza Saanen de Nueva 

Zelanda y de 0.21±0.06 en un conjunto de cabras de diferentes razas originarias de Polonia, 

las cuales fueron menores a la h2 estimada en el presente estudio para cabras de la raza 

Saanen de Estados Unidos de América de 0.23±0.03 y en el conjunto todas razas de 0.22±0.01 

(Cuadro 36). 

Rupp et al. (2011) estimaron heredabilidades y errores estándar de 0.24±0.01 y 0.20±0.01 para 

cabras de las razas Saanen y Alpina de Francia, respectivamente, similares a las estimadas en 

el presente estudio para la raza Saanen (0.23±0.03) y para la raza Alpina (0.24±0.02) (Cuadro 

36) de Francia. 

En un conjunto de cabras de las razas Saanen, Nubia, Toggenburg, cabras británicas, cabras 

de cruzas en diferentes grados de diferentes razas y de razas no estandarizadas de primera a 

tercera lactancia, se estimaron heredabilidades para el puntaje de células somáticas a través 
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de la lactancia las cuales fluctuaron de 0.12 a 0.25 al comienzo y termino de la lactancia, 

respectivamente (Apodaca-Sarabia et al., 2009), valores cercanos a los estimados en el 

presente estudio para el conjunto todas razas de 0.22 a través de lactancias (Cuadro 36). 

Bagnicka et al. (2016) estimaron una heredabilidad para el puntaje de células somáticas de 

0.21±0.06 y una repetibilidad de 0.31±0.03. 

En forma general, las heredabilidades dentro de raza y a través de raza estimadas en el 

presente estudio para el intervalo entre partos fueron bajas (Cuadro 36). Las heredabilidades 

estimadas para la edad al primer parto y el puntaje de células somáticas en el presente estudio 

fueron moderadas y pueden ser utilizadas para optimizar los programas de selección y para 

ayudar al diseño de futuros esquemas de mejoramiento genético, por ejemplo, puede ser 

posible reducir la incidencia de mastitis a través de la selección indirecta para el puntaje de 

células somáticas como lo sugieren Pryce et al. (1998) en ganado bovino lechero, sin embargo, 

la selección indirecta no puede sea mayor a la a la directa a menos que el carácter secundario 

tenga una heredabilidad sustancialmente más alta que el carácter deseado y que la correlación 

genética entre ambas características sea alta (Falconer, 1990). 

La selección y uso de razas especializadas para algunos rasgos de forma específica puede 

generar más ganancias que la selección de una sola raza para muchos rasgos. Los programas 

de selección de producción lechera ahora son globales, los criadores pueden beneficiarse al 

seleccionar diferentes razas o diferentes animales dentro de las razas, dependiendo de sus 

necesidades, precios locales, ambientes y el propósito de producción (VanRaden, 2004). 

Cuadro 36. Heredabilidades (ℎ2) y errores estándar (𝐸𝐸)  para la edad al primer parto (días), el intervalo entre 
parto (días) y el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través de raza. 

Raza n ℎ2 ± 𝐸𝐸 de la EPP n ℎ2 ± 𝐸𝐸 del IEP n ℎ2 ± 𝐸𝐸 del PCS 

Nubia 1397 0.37±0.04 688 0.07±0.06 3391 0.19±0.01 

Alpina 1351 0.33±0.05 605 0.10±0.06 3023 0.24±0.02 

LaMancha 1004 0.18±0.05 498 -- 2279 0.26±0.03 

Saanen 930 0.15±0.06 416 0.09±0.06 2025 0.23±0.03 

Toggenburg 558 0.17±0.07 272 -- 1231 0.11±0.03 

Enana Nigeriana 479 0.32±0.10 159 -- 1087 0.26±0.04 

Oberhasli 347 0.20±0.13 130 0.13±0.16 755 0.19±0.05 

Todas razas 6066 0.28±0.02 2768 0.04±0.02 13791 0.22±0.01 

EPP= Edad al primer parto, IEP= Intervalo entre partos y PCS= Puntaje de células somáticas. 
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6.6 Correlaciones genéticas, fenotípicas y residuales 

Las correlaciones genéticas, fenotípicas y residuales, así como sus intervalos de confianza y 

sus niveles de significancia estimados se presentan en los cuadros 37, 38 y 39. No se encontró 

literatura científica sobre el estudio de las relaciones genéticas, fenotípicas y ambientales entre 

EPP, IEP y PCS en cabras lecheras. 

Las correlaciones genéticas estimadas en el presente estudio entre la edad al primer parto y el 

puntaje de células somáticas fueron muy variables. Algunos genes pueden incrementar a 

ambos caracteres (correlación genética positiva), mientras que otros incrementan uno y 

reducen otro (correlación genética negativa) (Falconer, 1990). 

Las correlaciones genéticas para la raza Nubia y el conjunto todas razas fueron positivas 

(0.21±0.09 y 0.12±0.04, respectivamente), con errores estándar bajos y altamente significativas 

(P<0.01), lo que indica que a mayor edad al primer parto (días), mayores serán los puntajes de 

células somáticas en la primera lactancia y en las lactancias posteriores (Cuadro 37). 

Sin embargo, para las razas LaMancha, Oberhasli y Toggenburg se estimaron correlaciones 

genéticas negativas entre la edad al primer parto y el puntaje de células somáticas (-

0.14±0.14**, -0.21±0.31** y -0.10±0.30*, respectivamente). El número de datos usados para 

estimar estas correlaciones, probablemente tuvieron un efecto directo sobre el error estándar 

ya que fueron altos (Cuadro 37). 

La correlación genética entre los rasgos reproductivos (usados como indicativos de alta o baja 

fertilidad) y el PCS fueron antagónicas para la raza Alpina; la correlación entre la edad al primer 

parto y el puntaje de células somáticas en la raza Alpina (0.22±0.09), entre el intervalo entre 

parto y el puntaje de células somáticas (0.44±0.20) y entre la edad al primer parto y el intervalo 

entre parto (0.20±0.25) muestran que con forme se incrementa la edad al primer parto y el 

intervalo entre partos (disminución de la fertilidad), se incrementa el puntaje de células 

somáticas (disminución de la salud de la glándula mamaria) a través de las lactancias (Cuadro 

37); lo estimado para la raza Alpina entre el intervalo entre partos y el puntaje de células 

somáticas es similar a lo estimado en ganado bovino lechero (Pryce et al., 1998) sin embargo, 

la correlación genética (0.44±0.20) estimada en el presente estudio fue mayor a la estimada por 

Pryce et al. (1998) a través de lactancia en ganado bovino (0.28±0.09). 

Como se mencionó previamente, los altos errores estándar obtenidos en algunas correlaciones 

genéticas estimadas en este estudio podrían ser explicados porque los conjuntos de datos eran 
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relativamente pequeños y quizás también porque las conexiones genéticas eran débiles, similar 

a lo ocurrido con los errores estándar estimados por Pryce et al. (1998) para algunos rasgos de 

salud y fertilidad en las primeras tres lactancias de ganado bovino. 

Cuadro 37. Correlaciones genéticas (𝑟𝑔) e intervalos de confianza (𝐼𝐶) entre la edad al primer parto (días), el 

intervalo entre partos (días) y el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través de raza. 
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EPP= Edad al primer parto, IEP= Intervalo entre partos, PCS= Puntaje de células somáticas, n= Número de 
observaciones usadas para estimar la correlación genética, --= Correlación genética inestimable, NS= No 
significativo (P>0.05), *= Significativo (P<0.05) y **= Altamente significativo (P<0.01). 

La correlación fenotípica es la asociación entre dos caracteres que pueden ser observados 

directamente y está determinada por el número de observaciones de los valores fenotípicos de 

ambas características. La correlación fenotípica es resultado de la combinación de las 

correlaciones genéticas y ambientales (Falconer, 1990). 

Las correlaciones fenotípicas entre la edad al primer parto y el puntaje de células somáticas de 

las razas Nubia, Alpina y Saanen fueron positivas, es decir, el incremento de la edad al primer 

parto incrementara el puntaje de células somáticas a través de las lactancias, aunque es 

importante considerar que en la correlación fenotípica se incluye el efecto residual o medio 
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ambiental que corresponde a factores medio ambientales y de manejo dentro de los rebaños 

(Cuadro 38). 

Cuando los rasgos incluidos en los análisis tienen heredabilidades bajas, como para el intervalo 

entre parto el presente estudio, entonces la correlación fenotípica para dicha característica está 

determinada principalmente por la correlación ambiental (Falconer, 1990). 

Cuadro 38. Correlaciones fenotípicas (𝑟𝑓) e intervalos de confianza (𝐼𝐶) entre la edad al primer parto (días), el 

intervalo entre partos (días) y el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través de raza.   
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EPP= Edad al primer parto, IEP= Intervalo entre partos, PCS= Puntaje de células somáticas, n= Número de 
observaciones usadas para estimar la correlación fenotípica, --= Correlación fenotípica inestimable, NS= No 
significativo (P>0.05), *= Significativo (P<0.05) y **= Altamente significativo (P<0.01). 

En el Cuadro 39 se presentan las correlaciones residuales o medio ambientales dentro de raza 

y a través de raza para la edad al primer parto, el intervalo entre parto y el puntaje de células 

somáticas. 

Para la raza Oberhasli se encontró una gran diferencia, particularmente una diferencia de signo 

entre la correlación genética (-0.21±0.31**, Cuadro 37) y la correlación del residual 

(0.16±0.09**, Cuadro 39) entre edad al primer parto y el puntaje de células somáticas, esto 
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puede ser explicado porque las fuentes genéticas y ambientales de variación que afectan a 

estos caracteres tienen mecanismos fisiológicos diferentes para esta raza en particular 

(Falconer, 1990). 

Las correlaciones ambientales o residuales se dan cuando dos características están influidas 

por las mismas diferencias de condiciones ambientales. La correlación resultante de causas 

ambientales es el efecto conjunto de todos los factores ambientales que varían y pueden ser 

negativas y positivas (Falconer, 1990). 

Cuadro 39. Correlaciones residuales (𝑟𝑟) e intervalos de confianza (𝐼𝐶) entre la edad al primer parto (días), el 
intervalo entre partos (días) y el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través de raza.   
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EPP= Edad al primer parto, IEP= Intervalo entre partos, PCS= Puntaje de células somáticas, n= Número de 
observaciones usadas para estimar la correlación residual, --= Correlación residual inestimable, NS= No 
significativo (P>0.05), *= Significativo (P<0.05) y **= Altamente significativo (P<0.01). 
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6.7 Tendencias genéticas y fenotípicas 

Las tendencias genéticas para la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de 

células somáticas se presentan en los Cuadros 42, 45 y 48. 

En los Cuadros 40 y 41 se presentan los promedios por año de nacimiento de la edad al primer 

parto y los promedios de los VGP´s, respectivamente, por año de nacimiento. Se observó una 

disminución del promedio de la edad al primer parto a través de los años en todas las razas y 

en el conjunto todas razas, lo que es deseable (Cuadro 40). 

Para la raza Enana Nigeriana existió un incremento para el promedio de la edad al primer parto 

de 527.57 a 541.56 días (Cuadro 40). Los promedios de los VGP´s de la edad al primer parto 

para la raza Enana Nigeriana fueron de entre -35.41 a los -17.06 días (Cuadro 41). El promedio 

de la edad al primer parto por año de nacimiento de la raza Oberhasli fue el que más disminuyó 

(de 1093.5 a 517.07 días), y los promedios de los VGP´s por año de nacimiento mostraron un 

cambio de 2.55 días a -0.009 días (Cuadros 40 y 41, respectivamente). 

En cuanto a las tendencias fenotípicas que resultaron significativas para la EPP en días (Cuadro 

42), la raza Oberhasli tuvo una disminución anual de 24 días (P<0.05) y la raza LaMancha una 

disminución de 19 días (P<0.05) de edad al primer parto por año de nacimiento, lo que es 

deseable. 

Cuadro 40. Promedios para la edad al primer parto (días) por año de nacimiento dentro de raza y través de raza. 
Raza 1992 a 

2000 
2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 a 

2014 

Nubia 902.88 693.16 541.68 644.28 624.26 554.31 569.07 613.68 581.43 551.89 562.12 586.30 582.07 

n 9 49 77 96 120 115 117 156 132 112 125 91 198 

Alpina 806.71 706.66 580.05 577.15 608.27 604.38 551.53 541.27 579.89 573.97 606.28 618.88 526.74 

n 7 84 145 126 136 114 135 103 103 84 97 94 123 

LaMancha 944 729.29 623.24 556.69 602.39 553.62 622.74 548.78 573.12 550.52 591.17 596.77 499.30 

n 2 17 66 73 81 95 83 93 79 68 90 97 160 

Saanen -- 703.44 588.37 525.58 567.64 538.47 562.40 564.67 551.78 546.38 509.04 548.19 470.60 

n -- 25 48 68 42 53 52 84 107 76 120 86 169 

Toggenburg 876.50 691.10 544.50 552.44 607.23 537.01 539.18 473.83 498.97 509.91 539.91 616.06 506.65 

n 4 29 48 43 52 66 70 62 41 34 34 31 44 

Enana 
Nigeriana 

-- -- -- -- 527.57 582.84 605.42 651.51 645.80 652.96 639.16 623.43 541.56 

n -- -- -- -- 7 19 33 45 26 31 62 80 176 

Oberhasli 1093.50 719.15 588.44 530.95 611.31 534.8 604.12 442.76 660.65 510.38 599.95 532.04 517.07 

n 2 20 29 23 48 30 39 34 26 26 20 22 28 

Todas las 
razas 

889.75 704.16 577.22 575.56 606.75 561.66 573.26 561.01 574.36 556.46 571.80 593.28 525.10 

n 24 224 413 429 486 492 529 577 514 431 548 501 898 

n= Número de observaciones por año de nacimiento. 
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Cuadro 41. Promedios de los valores genéticos predichos para la edad al primer parto (días) por año de nacimiento 
dentro de raza y través de raza. 

Raza 1992 a 

2000 

2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 a 

2014 

Nubia -3.02 6.47 -22.10 -4.89 -0.60 -22.33 -23.53 -10.51 -14.08 -18.31 -12.10 -4.582 -4.20 

n 227 169 208 258 315 324 278 342 306 273 278 179 234 

Alpina 3.74 13.79 -5.01 -5.13 6.86 2.73 -11.27 -3.15 -2.41 2.70 15.13 11.94 -9.82 

n 315 256 292 250 286 244 288 209 221 181 183 159 139 

LaMancha -2.09 4.53 -1.52 -13.45 -5.23 -7.98 1.81 -11.35 4.37 -9.70 6.45 3.99 -5.51 

n 181 103 181 170 196 198 175 204 172 154 179 175 191 

Saanen -1.17 7.24 -0.88 -9.83 -2.43 -6.91 3.18 2.41 2.83 -1.92 -3.90 0.51 -7.00 

n 121 78 130 159 120 134 151 186 131 176 216 142 181 

Toggenburg 0.39 4.89 -10.03 -3.50 -0.70 -12.83 -7.50 -16.51 -10.58 -5.94 -3.56 9.66 1.06 

n 165 78 103 110 119 126 113 120 78 60 57 44 58 

Enana Nigeriana -35.41 4.28 -2.03 -1.71 -13.70 -14.86 -12.52 3.68 1.47 8.99 4.51 1.38 -17.06 

n 7 8 10 32 32 82 96 104 96 125 131 151 213 

Oberhasli 2.55 -1.89 -8.15 -13.21 -0.98 -10.98 4.67 -19.61 9.43 -8.68 14.63 -1.77 -0.009 

n 56 79 63 71 76 71 67 61 50 44 41 44 32 

Todas las razas -1.43 7.53 -9.14 -9.84 -0.52 -11.58 -7.37 -9.33 -3.77 -7.05 -0.35 2.3 -9.06 

n 1072 771 987 1050 1144 1179 1168 1226 1154 1013 1085 894 1048 

n= Número de observaciones por año de nacimiento. 

Cuadro 42. Tendencias genéticas, fenotípicas y nivel de significancia para la edad al primer parto (días) dentro de 
raza y a través de raza. 

Raza n Tendencia genética �̅� de la confiabilidad (%) n Tendencia fenotípica 

Nubia 3391 -0.42NS 30.20 1397 -14.73* 

Alpina 3023 -0.03NS 28.45 1351 -11.77* 

LaMancha 2279 0.19NS 18.99 1004 -19.45* 

Saanen 2025 -0.20NS 15.98 930 -10.84** 

Toggenburg 1231 0.12NS 17.55 558 -16.59* 

Enana Nigeriana 1087 1.11NS 22.94 479 4.11NS 
Oberhasli 755 0.56NS 16.53 347 -24.19* 

Todas las razas 13791 -0.17NS 25.24 6066 -15.86* 

n= Número de observaciones, �̅�= Promedio, %= Porcentaje, NS= No significativo (P>0.05), *= Significativo 
(P<0.05) y **= Altamente significativo (P<0.01). 
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Figura 11. Tendencias fenotípicas para la edad al primer parto (días) dentro de raza y a través de raza. 

 

Figura 12. Tendencias genéticas para la edad al primer parto (días) dentro de raza y a través de raza. 
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Los promedios para el intervalo entre parto dentro de raza y a través de raza se encuentran en 

el Cuadro 43. En general para todas las razas y el conjunto todas razas no tuvieron un cambio 

marcado, es decir mantuvieron el promedio a través de los años. Por ejemplo, la raza 

Toggenburg comenzó (1992 a 2000) y terminó (2012 a 2014) en 394.26 y 394.72 días, 

respectivamente; las diferencias entre los promedios para el intervalo entre partos en caprinos 

pueden ser explicado en parte por la estacionalidad reproductiva de las diferentes razas, las 

regiones y aspectos administrativos dentro de las unidades de producción (Montaldo et al., 

2010). 

Los promedios de los VGP´s por año de nacimiento del rasgo intervalo entre partos de la raza 

Nubia fueron de 0.36 a -0.47 (de 1992 a 2014) lo que no evidencia un cambio muy marcado a 

través de los años, similar a lo sucedido con las razas Alpina, LaMancha, Toggenburg, Enana 

Nigeriana y el conjunto todas razas; esta situación fue opuesta a lo observado en la raza 

Oberhasli, en donde se estimó un promedio de VGP´s de 2.95 días (de 1992 a 2000) y 

disminuyó a 0.10 (2012 a 2014) (Cuadro 44). 

Las tendencias genéticas para el intervalo entre parto se presentan en el Cuadro 45. Se 

observaron tendencias genéticas significativas (P<0.05) para el intervalo entre parto de las 

razas Saanen y Toggenburg (Cuadro 45), la tendencia genética de la raza Saanen alcanzó 

incremento por año de nacimiento de aproximadamente medio día (0.47*) por año de 

nacimiento lo que es perjudicial y el incremento por año de nacimiento en la raza Toggenburg 

fue casi nulo (0.00000031*). 

La tendencia fenotípica para el intervalo entre partos de la raza Alpina fue significativa (P<0.05) 

incrementándose de forma anual en 3 días (Cuadro 45) lo cual no es deseable ya que se ha 

comprobado que, en ganado bovino lechero el bajo rendimiento reproductivo resulta en costos 

adicionales de inseminación y costos para tratamientos veterinarios e intervalos prolongados 

de parto. Por lo tanto, una alta fertilidad es de gran importancia con respecto a la eficiencia 

económica de la cría de ganado (Gredler et al., 2006). 
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Cuadro 43. Promedios para el intervalo entre partos (días) por año de nacimiento dentro de raza y a través de 
raza. 

Raza 1992 a 

2000 

2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012  

a 2014 

Nubia 410.65 409.43 387.86 420.71 389.18 408.74 429.89 410.26 419.31 408.00 448.58 428.77 352.30 

n 26 23 36 59 76 86 59 73 77 66 58 36 13 

Alpina 389.83 392.66 418.14 421.36 427.75 408.44 418.77 396.70 432.46 416.83 443.81 399.59 464.85 

n 36 45 55 38 74 54 59 58 56 42 44 37 7 

LaMancha 462.09 422.75 424.37 467.48 426.22 406.75 426.18 449.25 460.43 411.00 401.78 416.31 415 

n 32 29 53 41 44 44 32 48 46 44 41 29 15 

Saanen 431.33 411.41 413.92 444.24 427.29 413.65 429.25 423.41 430.34 454.08 434.95 478.57 374.40 

n 12 24 28 29 31 20 32 46 66 49 46 28 5 

Toggenbur
g 

394.26 399.47 394.05 471.05 395.00 410.42 463.64 402.96 415.48 405.41 417.72 357.22 394.72 

n 38 17 20 20 32 38 14 26 19 17 11 9 11 

Enana 
Nigeriana 

355.00 -- 312.00 494.83 366.60 397.00 428.94 368.58 414.00 401.23 405.20 384.94 403.05 

n 1 -- 1 6 5 23 19 17 11 17 24 17 18 

Oberhasli 399.54 382.18 392.20 415.88 343.85 491.16 413.66 442.53 427.10 471.71 370.00 390.12 292.00 

n 11 16 15 18 7 12 6 13 10 7 6 8 1 

Todas las 
razas 

412.85 403.42 409.22 469.62 409.33 411.54 427.91 414.57 430.92 420.59 428.55 418.13 397.42 

n 156 154 208 211 269 277 221 281 285 242 230 164 70 

n= número de observaciones por año de nacimiento. 

Cuadro 44. Promedios de los valores genéticos predichos para intervalo entre partos (días) por año de nacimiento 
dentro de raza y a través de raza. 

Raza 1992 a 

2000 

2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 a 

2014 

Nubia 0.36 -0.45 -0.30 0.21 -2.19 -0.35 0.02 0.12 0.14 -0.58 1.45 1.54 -0.47 

n 227 169 208 258 315 324 278 342 306 273 278 179 234 

Alpina 0.25 0.11 -0.24 1.72 0.99 0.81 0.63 -2.41 2.28 0.10 2.12 -2.6 0.55 

n 315 256 292 250 286 244 288 209 221 181 183 159 139 

LaMancha 4.60e-6 -5.8e-6 -7.5e-6 2.6e-7 -1.1e-6 -1.0e-6 -2.0e-6 9.5e-6 4.6e-5 -6.9e-6 -3.4e-6 -5.0e-8 1.9e-7 

n 181 103 181 170 196 198 175 204 172 154 179 175 191 

Saanen -0.84 -7.24 -2.57 1.55 -0.86 0.71 2.32 1.10 0.95 4.42 1.91 1.98 0.63 

n 121 78 130 159 120 134 151 186 131 176 216 142 181 

Toggenburg -4.6e-7 -2.6e-7 -1.4e-6 1.6e-6 1.9e-6 1.3e-6 4.4e-6 2.7e-6 2.6e-6 3.7e-6 4.1e-6 1.4e-6 2.3e-6 

n 165 78 103 110 119 126 113 120 78 60 57 44 58 

Enana 

Nigeriana 

2.8e-7 4.4e-6 -7.0e-6 1.3e-5 -7.7e-7 -4.4e-6 6.9e-6 -1.9e-6 2.1e-5 -2.8e-6 6.9e-7 7.6e-7 1.0e-6 

n 7 8 10 32 32 82 96 104 96 125 131 151 213 

Oberhasli 2.95 -0.39 -2.72 4.20 -0.86 7.51 0.25 3.91 2.42 4.99 -2.32 -2.53 0.10 

n 56 79 63 71 76 71 67 61 50 44 41 44 32 

Todas las 
razas 

0.13 -0.51 -0.56 0.85 -0.46 0.06 0.53 0.33 0.49 0.17 0.42 -0.04 -0.10 

n 1072 771 987 1050 1144 1179 1168 1226 1154 1013 1085 894 1048 

n= Número de observaciones por año de nacimiento. 
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Cuadro 45. Tendencias genéticas, fenotípicas y nivel de significancia para intervalo entre partos (días) dentro de 
raza y a través de raza. 

Raza n Tendencia genética �̅� de la confiabilidad (%) n Tendencia fenotípica 

Nubia 3391 0.08NS 5.62 688 0.07NS 

Alpina 3023 -0.04NS 7.47 605 3.14* 

LaMancha 2279 0.00000057NS 0.37 498 -2.54NS 

Saanen 2025 0.47* 7.25 416 0.67NS 

Toggenburg 1231 0.00000031* 0.10 272 -1.52NS 

Enana Nigeriana 1087 0.0000000094NS 0.023 159 2.58NS 

Oberhasli 755 -0.11NS 7.18 130 -2.24NS 

Todas las razas 13791 0.27NS 3.66 2768 -0.23NS 

n= número de observaciones, �̅�= Promedio, %= Porcentaje, NS= No significativo (P>0.05), *= Significativo (P<0.05) 
y **= Altamente significativo (P<0.01). 

 

Figura 13. Tendencias fenotípicas para el intervalo entre partos (días) dentro de raza y a través de raza. 
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Figura 14. Tendencias genéticas para el intervalo entre partos (días) dentro de raza y a través de raza. 

Los promedios del puntaje de células somáticas por año de nacimiento (Cuadro 46) 

disminuyeron para las razas Nubia, Alpina, LaMancha, Saanen, Toggenburg, Enana Nigeriana 

y en el conjunto todas razas. La disminución más marcada fue para la raza Nubia de 6.46 a 

4.16 lo que corresponde en la escala lineal de 566000 a 1130000 y de 142000 a 283000, 
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de 0 a 18000 células por mililitro de leche (Cuadro 48). 
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Cuadro 46. Promedios para el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) por año de nacimiento dentro de raza y 
a través de raza. 

Raza 1992 a 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 a 

2014 

Nubia 6.46 5.26 5.35 5.21 5.06 4.70 4.51 4.75 4.59 4.58 4.64 4.64 4.16 

n 227 169 208 258 315 324 278 342 306 273 278 179 234 

Alpina 5.39 5.26 5.07 4.93 4.79 4.87 4.96 4.84 4.70 4.54 4.37 4.49 4.54 

n 315 256 292 250 286 244 288 209 221 181 183 159 139 

LaMancha 5.32 4.75 4.73 4.64 4.97 4.85 4.50 4.65 5.14 4.90 4.83 5.12 4.87 

n 181 103 181 170 196 198 175 204 172 154 179 175 191 

Saanen 5.40 5.50 5.03 4.98 4.99 4.60 5.06 4.69 4.44 5.22 4.59 4.73 4.29 

n 121 78 130 159 120 134 151 186 231 176 216 142 181 

Toggenburg 5.31 5.04 5.08 4.66 4.80 5.11 4.89 5.24 5.25 4.26 4.37 4.35 4.20 

n 165 78 103 110 119 126 113 120 78 60 57 44 58 

Enana 
Nigeriana 

3.41 3.24 3.31 3.26 2.61 3.15 3.02 2.72 2.84 3.47 2.59 2.79 2.94 

n 7 8 10 32 32 82 96 104 96 125 131 151 213 

Oberhasli 5.07 4.48 4.03 5.15 4.29 4.58 4.27 4.00 4.00 3.92 3.90 3.80 7.29 

n 56 79 63 71 76 71 67 61 50 44 41 44 32 

Todas las 
razas 

5.56 5.09 4.98 4.90 4.87 4.79 4.59 4.48 4.48 4.48 4.33 4.36 3.92 

n 1072 771 987 1050 1144 1179 1168 1226 1154 1013 1085 894 1048 

n= Número de observaciones por año de nacimiento. 

Cuadro 47. Promedios de los valores genéticos predichos para el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) por 
año de nacimiento dentro de raza y a través de raza. 
Raza 1992 a 

2000 
2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 a 

2014 

Nubia 0.25 -0.04 -0.01 0.06 0.01 -0.16 -0.21 -0.10 -0.18 -0.15 -0.06 -0.03 -0.13 

n 227 169 208 258 315 324 278 342 306 273 278 179 234 

Alpina 0.05 0.10 0.08 0.04 -0.03 0.03 0.03 -0.07 -0.01 -0.03 -0.07 -0.12 -0.01 

n 315 256 292 250 286 244 288 209 221 181 183 159 139 

LaMancha -0.05 -0.09 -0.10 -0.06 0.02 0.02 -0.17 -0.12 0.05 -0.02 -0.07 0.03 0.15 

n 181 103 181 170 196 198 175 204 172 154 179 175 191 

Saanen -0.10 0.05 -0.05 -0.07 -0.09 0.21 0.01 -0.05 -0.16 -0.09 -0.07 -0.05 -0.04 

n 121 78 130 159 120 134 151 186 131 176 216 142 181 

Toggenburg -0.02 -0.05 0.04 -0.07 -0.04 0.20 0.07 0.12 0.10 -0.10 -0.09 -0.19 -0.14 

n 165 78 103 110 119 126 113 120 78 60 57 44 58 

Enana 
Nigeriana 

0.0004 0.20 0.04 0.08 -0.003 -0.007 -0.03 -0.09 -0.03 -0.009 -0.08 -0.03 -0.01 

n 7 8 10 32 32 82 96 104 96 125 131 151 213 

Oberhasli 0.07 -0.08 -0.17 0.01 0.01 0.07 0.001 -0.04 -0.09 -0.02 -0.01 -0.10 -0.15 

n 56 79 63 71 76 71 67 61 50 44 41 44 32 

Todas las 
razas 

0.02 -0.0001 0.001 0.02 0.05 0.01 -0.03 -0.06 0.04 -0.01 -0.007 -0.0008 -0.05 

n 1072 771 987 1050 1144 1179 1168 1226 1154 1013 1085 894 1048 

n= número de observaciones por año de nacimiento. 
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Cuadro 48. Tendencias genéticas, fenotípicas y nivel de significancia para el puntaje de células somáticas (0 a 9 
puntos) dentro de raza y a través de raza. 

Raza n Tendencia genética �̅� de la confiabilidad (%) n Tendencia fenotípica 

Nubia 3391 -0.01* 35.01 3391 -0.12** 

Alpina 3023 -0.01** 40.80 3023 -0.07** 

LaMancha 2279 0.01NS 45.39 2279 0.002NS 

Saanen 2025 -0.003NS 40.80 2025 -0.06** 

Toggenburg 1231 -0.01NS 26.23 1231 -0.07** 

Enana Nigeriana 1087 -0.01* 38.62 1087 -0.04NS 

Oberhasli 755 -0.007NS 31.74 755 0.02NS 
Todas las razas 13791 -0.004NS 38.52 13791 -0.10** 

n= Número de observaciones, �̅�= Promedio, %= Porcentaje, NS= No significativo (P>0.05), *= Significativo 
(P<0.05) y **= Altamente significativo (P<0.01). 

 

Figura 15. Tendencias fenotípicas para el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través 
de raza. 
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Figura 16. Tendencias genéticas para el puntaje de células somáticas (0 a 9 puntos) dentro de raza y a través de 
raza. 

Las confiabilidades estimadas para los valores genéticos predichos fueron en general de bajas 

a medias. Los promedios de las confiabilidades de los VGP´s de la edad a primer parto fueron 

de 15.98 a 30.20% (Cuadro 41); para el intervalo entre parto los promedios de las 

confiabilidades fueron más bajos (0.023 a 7.47%) (Cuadro 44) y para el puntaje de células 

somáticas fueron de 31.74 a 45.39% (Cuadro 47). Las bajas confiabilidades estimadas se 

pueden explicar en parte al reducido número de hijas que tuvieron los sementales, y a la 

distribución de estas en los rebaños ya que usualmente un semental solo tiene hijas en el 

rebaño al que pertenecen. En este sentido, se recomienda utilizar inseminación artificial o rotar 

los sementales a través de los rebaños, para incrementar la cantidad de hijas y registros, y 

favorecer la conexión genética entre rebaños a través de medias hermanas paternas de los 

machos (Fuerst et al., 2011). 

Las tendencias genéticas obtenidas de las tres características se pueden explicar en parte a 

que estas características no están bajo selección en esta población, por lo tanto, no puede 
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existir una ganancia genética marcada si no estuvo considerada dentro de un ciclo de selección 

(Rutkoski, 2019). Sin embargo, una revisión de la selección pasada es útil para determinar 

nuevas metas de selección. (VanRaden, 2004). 

En Estados Unidos de América los criadores han decidido qué rasgos de los animales son más 

importantes económicamente, con la finalidad de que la selección de animales superiores para 

ciertos rasgos tenga un mercado rentable (VanRaden, 2004). Las evaluaciones genéticas en 

cabras lecheras al comienzo de 1980 incluían únicamente los rasgos de producción 

(rendimiento de leche y grasa), posteriormente se amplió para incluir la información de 

rendimiento de proteínas (1989), en 1989 se comenzaron a evaluar leche, grasas y proteínas 

para la raza Oberhasli y se agregaron razas experimentales (Wiggans, 1989), en 1986 se 

incluyó a las evaluaciones genéticas los puntos finales de la evaluación de tipo y posteriormente 

se incluyeron las características lineales de conformación (Luo et al., 1997; Wiggans et al., 

2020) ya que se considera que la las características de conformación lineal tienen importancia 

económica, debido al incremento de la longevidad de las cabras y la reducción de la tasa de 

sacrificios, lo que incrementa también la producción (ADGA, 2020b). 

Actualmente las evaluaciones genéticas incluyen información de producción y de tipo, por lo 

tanto, la ADGA ha realizado dos índices de selección que incluyen características de producción 

y tipo, uno enfatiza la producción de leche dos veces más que el tipo (2:1) y el otro invierte el 

énfasis, dando más peso al tipo (1:2), representando el mérito económico de los rasgos 

evaluados para el animal (Wiggans y Hubbard, 2001; Wiggans et al., 2020; ADGAb, 2020). 

Debido a las correlaciones genéticas antagónicas que existen entre la producción de leche y el 

intervalo entre el primer y segundo parto (Montaldo et al., 2010), entre el puntaje de células 

somáticas y las características de tipo de ubre (Rupp et al., 2011), entre vida productiva (72 

meses) y el intervalo entre el primer y segundo parto (Castañeda-Bustos et al., 2014) y las 

correlaciones genéticas negativas entre rendimiento de leche, grasa y proteína y la edad al 

primer parto (Torres-Vázquez et al., 2009), las correlaciones genéticas antagónicas del puntaje 

de célula somáticas con el rendimiento de leche, y la correlación negativa entre el porcentaje 

de grasa y lactosa (Bagnicka et al., 2016), y a las correlaciones genéticas antagónicas 

estimadas en el presente estudio entre el puntaje de células somáticas y la edad al primer parto 

para las razas Nubia, Alpina y el conjunto todas razas, los programas de mejoramiento genético 

y los índices de selección deberían incluir estos de rasgos de salud (puntaje de células 

somáticas) y fertilidad (edad al primer parto). 
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En ganado bovino lechero el mejoramiento genético para producción puede ser afectado por 

otras características que usualmente no son consideradas dentro de los índices de selección, 

estas otras características podrían ser incluidas en los índices de selección (VanRaden, 2004), 

por ejemplo, en ganado bovino lechero suizo desde 1975 se ha realizado un índice de selección 

que incluye 12 características de producción, reproducción y salud, ya que estos últimos son 

de gran importancia económica para la producción lechera (Philipsson y Lindhe, 2003). La 

inclusión de más características a los índices de selección proporciona más información sobre 

las ganancias, pero es importante considerar que demasiados caracteres dentro del índice de 

selección podrían confundir a los criadores y distraer la atención de aquellos con el valor más 

alto. En ganado bovino lechero el puntaje de células somáticas ya es considerado dentro de los 

índices de selección de Australia, Canadá, Dinamarca, Francia, Germania, Italia, Japón, Nueva 

Zelanda, España, Estados Unidos, Suecia y Reino Unido (VanRaden, 2004). 

Con los resultados obtenidos en este estudio, será posible estimar índices de selección en los 

que se incluyan estas tres características estudiadas y optimizar los programas de 

mejoramiento genético de cabras lecheras, o hacer uso de la respuesta correlacionada a la 

selección de un carácter, la cual puede predecirse si se conoce la correlación genética y las 

heredabilidades de los caracteres. 
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7. Conclusiones 

Las varianzas genéticas aditivas, fenotípicas y residuales estimadas en el presente estudio para 

la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de células somáticas mostraron 

variación dentro de raza y a través de raza, lo que indica que estas características deberían ser 

analizadas de forma separada por raza al incluirlas en las evaluaciones genéticas para evitar la 

subestimación o sobrestimación de los valores genéticos predichos y de las heredabilidades. 

Las heredabilidades estimadas en este trabajo para la edad al primer parto y el puntaje de 

células somáticas mostraron que estas características pueden ser mejoradas a través de 

selección. Se estimaron por primera vez las heredabilidades del puntaje de células somáticas 

dentro de raza y a través de raza en cabras de Estados Unidos de América, las cuales tuvieron 

heredabilidad media. Se obtuvieron los primeros estimados de correlaciones genéticas, 

fenotípicas y ambientales entre la edad al primer parto, el intervalo entre partos y el puntaje de 

células somáticas en cabras lecheras de Estados Unidos de América dentro de raza y a través 

de raza, encontrando asociaciones genéticas positivas entre la edad al primer parto y el puntaje 

de células somáticas, para la raza Nubia y el conjunto todas razas, es decir, el incremento de 

la edad al primer parto ocasiona el incremento del puntaje de células somáticas a través de 

lactancias. La correlación genética entre la edad al primer parto, el intervalo entre parto y el 

puntaje de células somáticas para la raza Alpina fue positiva lo que indica que estas tres 

características se incrementan (antagónicas) afectando de forma simultánea la fertilidad y la 

salud de la ubre. Para la raza Saanen se encontró una tendencia genética positiva del intervalo 

entre parto, esto ocasiona un incremento anual del intervalo entre dos partos consecutivos lo 

cual perjudica la fertilidad de esta raza. La tendencia genética del puntaje de células somáticas 

para las razas Nubia, Alpina y Enana Nigeriana fue negativa, es decir, de forma anual se 

disminuye el puntaje de células somáticas en leche para estas razas lo cual es beneficioso para 

los productores. Sería importante considerar el puntaje de células somáticas y la edad al primer 

parto dentro de un índice de selección o de no ser posible considerar la respuesta a la selección 

y la respuesta correlacionada, con la finalidad de optimizar los programas de mejoramiento 

genético de cabras lecheras. 
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9. Cronograma de actividades 

Actividad Semestre 1 Semestre 2 Semestre 3 Semestre 4 

Revisión de literatura     

Edición y ajuste de bases de datos      

Depuración de base de datos y recodificación de 
fuentes de variación  

    

Edición y depuración de pedigrí      

Propuesta de modelos a analizar      

Selección de un modelo animal     
Estimación de parámetros genéticos      
Escritura de resultados y discusión     
Conclusión     

 


