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Abstract 

The aim was to evaluate the levels of inbreeding in dairy cows in a closed herd, and intensive system on Lima dairy region, and the endogamic 

depression on the reproductive traits of the number of services to pregnancy, number of calving per cow, length gestation, age at calving 

(first and two or more calving), calving intervals, open days and on milk production (305 days, 3 milking). 38, 666 pedigree records were 

evaluated to determine the inbreeding coefficients of the cows and 5,356 production records to evaluate inbreeding depression. Linear models 

were used considering age as a covariate, as well as regression models to assess inbreeding depression. The average inbreeding coefficient 

increased per year of birth was +0.13%, the highest value of inbreeding was observed in animals born in 2021 (9.39%). Six groups were 

formed: non-consanguineous and consanguineous cows with an interval of 3.125% inbreeding. No inbreeding depression was observed on the 

reproductive characters of number of services per pregnancy, age at first calving and successive calving’s, open days and for milk production, 

while for the number of calving’s per cow it was determined that there is a reduction of 0.04 fewer calving per cow, gestation length affected 

by -0.16 days, calving interval an increase of 0.028 days for each 1% increase of inbreeding. Monitoring of inbreeding is necessary to avoid 

an increase of inbreeding, implement a system mating of minimum inbreeding. 

 

Keywords: Endogamic depression, gestation length, inbreeding, milk production, open days, reproductive index. 

 

Resumen 

El objetivo fue evaluar los niveles de consanguinidad en vacas lecheras Holstein en un rebaño cerrado bajo un sistema intensivo en la 

cuenca de Lima, Perú periodo 2008-2021 y la depresión endogámica sobre los caracteres reproductivos del número de servicios a 

la preñez, número de partos por vaca, longitud de gestación, edad al parto, intervalo entre partos, días vacíos y sobre la producción de 

leche (305 días, 3 ordeños). Se utilizaron 38,666 registros de genealogía para estimar los coeficientes de consanguinidad y 5,356 registros 

de producción para evaluar la depresión endogámica. Se empleó modelos lineales considerando la edad como covariable, y modelos 

de regresión para determinar la depresión endogámica. El incremento de la consanguinidad fue de +0.13% por año de nacimiento, 

observándose el mayor valor (9.39%) en los animales nacidos en 2021. Se formó seis grupos: vacas no consanguíneas y consanguíneas 

con un intervalo de 3.125% de consanguinidad. No se observó una depresión endogámica sobre los caracteres reproductivos de 

número de servicios por preñez, edad al primer parto y partos sucesivos, días vacíos y para la producción de leche, mientras que para 

el número de partos por vaca se determinó que existe una reducción de 0.04 partos por vaca, la longitud de gestación en -0.16 días, el 

intervalo entre partos presenta un incremento de 0.028 días, por cada 1% de incremento de la consanguinidad. Es necesario el monitoreo 

de la consanguinidad para evitar el incremento de la homocigocidad, con sistemas de apareamiento de mínima consanguinidad. 

 

Palabras clave: Depresión endogámica, duración de la gestación, endogamia, producción de leche, días abiertos, índice reproductivo. 

 

 
Este artículo es de acceso abierto distribuido bajo los terminos y condicionesde la 

licencia Creative Commons Attribution-NonCommercial-ShareAlike 4.0 International 

 

| Cátedra Villarreal Posgrado | Lima, Perú | V. 4 | N. 2 | julio - diciembre | 2025 | ISSN 2955-8476 | e-ISSN 2955-8174 | 

https://revistas.unfv.edu.pe/RCVP
mailto:ggaray@unab.edu.pe
https://orcid.org/0000-0002-2370-222X
mailto:jcalderonv@lamolina.edu.pe
https://orcid.org/0000-0002-7545-3579
https://doi.org/10.62428/rcvp2025422079
http://revistas.unfv.edu.pe/RCVP
https://revistas.unfv.edu.pe/RCVP
http://revistas.unfv.edu.pe/RCVP
http://revistas.unfv.edu.pe/RCVP
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-sa/4.0/


| Cátedra Villarreal Posgrado | Lima, Perú | V. 4 | N. 2 | julio - diciembre | 2025 | ISSN 2955-8476 | e-ISSN 2955-8174 | 

126 

 

 

 

 

Introducción 

 
Los sistemas de producción de animales de granja constantemente están implementando programas de 

mejoramiento mediante el uso de nuevas técnicas reproductivas que permitan lograr un progreso genético en 

aquellas características de importancia económica y en aquellas relacionadas con la eficiencia de la producción 

(Huanca, 2001; Dekkers et al., 2012; Menwissen et al., 2016; Fleming et al., 2017; Mrode et al., 2019; Cole et al., 

2020). 

 

Este avance en el mejoramiento genético, en las evaluaciones genómicas, han permitido identificar a una 

edad temprana a los reproductores machos padres de las vacas con un potencial genético mejorador, pero que ha 

contribuido a su vez en el incremento de la consanguinidad en la población, que han sido reportados por diferentes 

autores y en diferentes países (Parland et al., 2007; Ferenčaković et al., 2017; Andere et al., 2017; Gamboa, 2019; 

Council on Dairy Cattle Breeding [CDCB], 2023). 

 

Asimismo, la depresión endogámica ha sido estudiada en todas las especies animal con la finalidad de poder 

establecer límites en su uso como una herramienta del mejoramiento animal, debido a que conlleva a la presencia 

o prevalencia de genes recesivos no deseados como la deficiencia leucocitaria bovina (BLAD), deficiencia de la 

sintetasa monofosfato uridin (DUMPS) reportados en los trabajos de consanguinidad de Bjelland et al. (2013), y 

efectos no positivos en la producción de leche (Maltecca et al., 2020). 

 

La depresión endogámica sobre los caracteres reproductivos de número de servicios por preñez ha sido 

reportada por Baes et al. (2019), Gutiérrez-Reinoso et al. (2022), sobre el número de partos por Pryce et al. (2014), 

longitud de gestación por Leroy (2014), la edad al primer parto por Gutiérrez-Reinoso et al. (2020) y Remmik et 

al. (2020), sobre el intervalo entre parto reportó Baes et al. (2019), Doekes et al. (2020), Martínez-Castillero et al. 

(2021), para los días vacíos reportaron el efecto de la depresión endogámica Remmik et al. (2020) y Martínez- 

Castillero et al. (2021). 

 

El objetivo de la investigación fue evaluar los niveles de consanguinidad en vacas lecheras en un rebaño 

cerrado, en un sistema intensivo de leche en vacas de la raza Holstein de un rebaño comercial cerrado en la cuenca 

de Lima, en el periodo 2008-2021 y la depresión endogámica sobre los caracteres reproductivos del número de 

servicios a la preñez, número de partos por vaca, longitud de gestación, edad al parto (primer y demás partos), 

intervalo entre parto, días vacíos y sobre la producción de leche (305 días, 3 ordeños). 

 

 

Materiales y métodos 

 
Se evaluaron 38,014 registros de genealogía para determinar los coeficientes de consanguinidad de los 

animales, correspondiendo a 6,665 vacas perteneciente al mismo rebaño. Para la construcción de los registros de 

genealogía se utilizó los certificados de pedigrí de los animales y la base de datos de la Asociación Holstein de los 

Estados Unidos de Norteamérica (Holstein Foundation, 2021-2022). 

 

Se aplicó el software Pedigraph (Garbe y Da, 2008), que utiliza el algoritmo desarrollado por Meuwissen 

y Luo (1992) y permite determinar coeficientes de consanguinidad de una gran cantidad de registros de genealogía, 

utilizando una microcomputadora i7 (12th generación) de 32 Mb de RAM. 

 

En base a los valores de consanguinidad se formaron grupos de vacas en función a la consanguinidad, los 

animales no consanguíneos y los grupos consanguíneos con un rango de variación de 0.03125 de consanguinidad, 

siendo los grupos siguientes (Tabla 1). 
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Tabla 1 

Formación de los grupos de consanguinidad para el 

análisis de la depresión endogámica 
 

Nota. Muestra el rango de variación de los grupos consanguíneos. 

 

Para el análisis de los registros de producción y reproducción se utilizó el programa estadístico SAS® 

OnDemand for Academics (Statistical Analysis System [SAS], 2022), utilizando los módulos y procedimientos 

PROC MEANS, PROC FREQ, PROC UNIVARIATE, PROC GLM, PROC REG, PROC CORR. 

 

Los modelos lineales empleados fueron: 

 

Número de servicios por preñez 

Número de partos 

Longitud de gestación 

Edad al parto 

Intervalo entre partos 

Días vacíos 

Producción de leche 

El modelo de regresión para determinar la depresión endogámica fue: 

 

Donde: 

Y
ij 

= Número de servicio por preñez, Número de parto, Longitud de gestación, 
Edad al primer parto y partos sucesivos, Intervalo entre partos, Días vacíos y Producción de leche. 

 = Media poblacional 

NP = Número de parto de la vaca (n = 1 -- 5) 

AP = Año de parto de la vaca (n = 1 -- 14) 

EP = Época de parto de la vaca (n = 1 -- 2) 

 = Coeficiente de regresión lineal sobre la edad al parto (covariable) 

SC
m 

= Sexo de la cría (n = 1 -- 2) 

Fx
m 

= Grupo de consanguinidad al que pertenece la vaca (n = 1 -- 6) 
 

ijk 
= error experimental N(, 2) 

Aspectos éticos 

 

El presente trabajo no presenta conflicto de intereses, la información obtenida de los registros de los 

animales no ha puesto en riesgo el bienestar de los animales, el sistema de producción se realiza considerando el 

bienestar animal y respetando los protocolos tanto de manejo, reproductivo y sanitario, asimismo amigable con el 

medio ambiente. 



http://revistas.unfv.edu.pe/RCVP
https://revistas.unfv.edu.pe/RCVP


| Cátedra Villarreal Posgrado | Lima, Perú | V. 4 | N. 2 | julio - diciembre | 2025 | ISSN 2955-8476 | e-ISSN 2955-8174 | 

128 

 

 

Resultados 

De la estimación de los valores de consanguinidad de las vacas del rebaño, se ha resumido por año de 

nacimiento, observándose que, desde su fundación, cuyo valor de consanguinidad fue de 1.36%, es decir que ya 

existía un nivel de consanguinidad, a medida que se incrementaba el tamaño de la población la consanguinidad 

promedio se incrementó hasta 6.27%, dicha variación a través de los años de nacimiento se observa en la Figura 1. 

 
Figura 1 

Incremento de la consanguinidad por año de nacimiento de las vacas 
 

Nota. Muestra los valores de consanguinidad promedio de las vacas por año de nacimiento 

y la tendencia del incremento de la consanguinidad, considerando un modelo de regresión 

lineal y regresión cúbica. 

 

 

El incremento anual estimado mediante un modelo de regresión fue de 0.0016 (0.16%) por año de nacimiento, 

observándose una tendencia lineal, siendo el parámetro altamente significativo (p<0.00001). 

 

 
Figura 2 

Número de vacas total, vacas consanguíneas y no consanguíneas 

 
Nota. Distribución del número de vacas consanguíneas y no consanguíneas. 

 

Asimismo, en la Figura 2 se puede observar cómo han ido incrementando los animales consanguíneos a 

través de los años de nacimiento, del total de vacas nacidas un porcentaje muy considerado son consanguíneas, 

teniendo en promedio un 96% de vacas consanguíneas, porcentaje muy considerado para una población de vacas 

lecheras. 

 

Los valores promedios obtenidos por cada variable, considerando el número de parto están establecidos 

en la Tabla 2, los mayores números de registros corresponden a los partos uno y dos, disminuyendo los registros 

de producción para los partos siguientes, dicha variación es debido a que las vacas son sometidas a procesos de 

selección lo cual hay una tasa de saca (salida de las vacas fuera del rebaño), sumado por aspectos reproductivos. 
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Tabla 2 

Promedios por cada variable estudiada 
 

Nota. D.E = Desviación estándar. E.E. = Error estándar. C.V. = Coeficiente de variación. 

 

Tabla 3 

Promedios de las variables por grupo de consanguinidad 
 

Nota. Grupo Fx = Grupo de consanguinidad. D.E. = Desviación estándar. E.E. = Error estándar. 
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La mayor distribución de los registros se encuentra en los grupos de consanguinidad 3 y 4, grupos con rango 

de consanguinidad de [0.03125 – 0.0625) y [0.0625 – 0.09375), siendo muy poco representativo el grupo extremo 

de consanguinidad >12.5%. 

 
Tabla 4 

Promedios por edad al parto de acuerdo con el grupo de consanguinidad 
 

Nota. Grupo Fx = Grupo de consanguinidad. D.E. = desviación estándar. E.E. = Error estándar. 

 

Los promedios de la edad al parto se determinaron de acuerdo con el grupo de consanguinidad dentro del 

número de parto, para poder establecer las posibles diferencias debido a la consanguinidad de las vacas. 

 

Para determinar la depresión endogámica, determinado mediante el nivel de consanguinidad de las vacas o 

al grupo de consanguinidad, se determinó mediante un modelo de regresión cuyos valores se presentan en la Tabla 

5. 

 

La estimación de la depresión endogámica considerando la edad al parto fue estimado dentro de cada parto para 

determinar si la variación presentada dentro de cada parto es debido a la consanguinidad del animal (Tabla 6). 

 
Tabla 5 

Valores de los coeficientes de regresión como medida de la depresión 

endogámica 

Nota. Fx = Coeficiente de consanguinidad, Grupo Fx = Grupo de consanguinidad. 

E.E. = Error estándar. 
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Tabla 6 

Coeficiente de regresión como medida de depresión endogámica de la 

edad por partos 
 

Nota. E.E. = Error estándar. 

 

Discusión 

Los valores promedios del número de servicios por preñez, como se puede observar, en el primer parto los 

valores son significativamente bajos, debido a que los animales jóvenes presentan un mejor performance dado su 

condición de ser animales primerizos, lo cual el performance reproductivo es mejor, pero son mayores a lo reportado 

por Zambrano et al. (2014) y Medrano (2018), mientras que para los partos posteriores el número de servicios se van 

incrementando, reportando un valor similar para los demás partos, pero siendo mayores a los reportados por García 

et al. (2020) quienes determinaron de 3.6 a 3.9 servicios por preñez. 

 

Los promedios de longitud de gestación fueron similares en todos los partos, lo cual se concluye que el 

número de partos no ha influenciado en la longitud de la gestación, pero dicho valor fue menor al reportado por 

Sequeira (2013) y Hernández (2017), quienes reportaron un valor promedio de 283 días. 

 

La edad al parto, considerando la edad al primer parto, el valor hallado en el estudio fue similar al reportado 

por Hernández (2017) y Marini y Di Masso (2019) mientras que Restrepo et al. (2013) reportó valores más altos 

(1082 días) equivalentes a 35.57 meses, Reyes et al. (2020) edad promedio de 957±4 días a 979±6 días (31.46 a 

32.19 meses) y Salazar-Carranza et al. (2013) de 30.7 meses. La edad al segundo parto fue menor a lo reportado por 

Restrepo et al. (2013) cuyo valor fue de 1496 días (49.22 meses). 

 

El intervalo entre parto, determinado en meses, es la diferencia de la edad al parto con respecto al parto 

previo, es una medida que engloba varios parámetros de manejo, como es el número de servicios a la preñez, 

el tiempo voluntario de espera, es decir los días vacíos que va a tener la vaca, que representa los días desde el 

parto hasta que las vacas queden preñadas, el mayor intervalo se observó al segundo parto, mientras que para los 

demás partos el intervalo fue similar entre sí (15.70 meses en promedio), si consideramos que los valores deseables 

deberían estar cercanamente a los 13 meses de intervalo, esos mayores valores incide en la performance de por vida 

de las vacas, teniendo un menor valor de producción durante su vida productiva de las vacas, mientras que Restrepo 

et al. (2013) reportaron los valores más bajos de 13.71 meses, y Gonzales y WingChing-Jones (2018) reportaron 

valores de 434.49 días (14.28 meses), Zambrano et al. (2014), un valor de 410 días (13.48 meses). 

 

Los días vacíos es otra condición que debe de observarse, es el periodo o el intervalo entre el parto y el 

momento que la vaca queda nuevamente preñada, el tiempo promedio de espera voluntaria recomendada es de 60 

días, y que debe de considerarse un ciclo estral adicional, es decir de 80 a 90 días, pero como el número de servicios 

a partir del segundo parto es en promedio 4 servicios, representa 80 días aproximadamente, lo cual representa los 

146 días vacíos en promedio, mientras que Marini y Di Masso (2019) reportaron valores mayores de 179±19.9 a 

182.8±18.47 días y más altos fueron reportados por Reyes et al. (2020) de 262±13 a 271±17 días. 

 

En cuanto a los valores promedios de la producción de leche, se observa que las vacas en su primer parto sus 

valores de producción son menores en comparación a los demás partos, está determinado que los animales jóvenes 

producen menor cantidad de leche por campaña (305 días), es decir que se encuentra influenciada por la edad del 

animal al momento del parto, los valores encontrados fueron mayores a los reportados por García et al. (2020). 

http://revistas.unfv.edu.pe/RCVP
https://revistas.unfv.edu.pe/RCVP


| Cátedra Villarreal Posgrado | Lima, Perú | V. 4 | N. 2 | julio - diciembre | 2025 | ISSN 2955-8476 | e-ISSN 2955-8174 | 

132 

 

 

Determinando los valores promedios considerando los grupos de consanguinidad, con la finalidad de poder 

establecer el posible efecto de la consanguinidad, en cuanto al número de servicios a la preñez, tanto las vacas no 

consanguíneas como las vacas consanguíneas presentaron valores muy similares entre sí, con la excepción de que 

el grupo de mayor valor de consanguinidad presentó un menor valor, siendo el promedio de 2.90 servicios, en este 

caso deberíamos haber observado un número mayor, ya que se estima que los valores altos de consanguinidad afecta 

la performance reproductivo, los efectos causado por la consanguinidad es reportado por Baes et al. (2019). 

 

Analizado la longitud de gestación en función al grupo de consanguinidad de las vacas, se pudo observar 

que el grupo no consanguíneo y los dos grupos de mayor consanguinidad fueron los que encontraron una menor 

longitud de gestación, lo cual no es conveniente ya que puede estar influenciando en la sobrevivencia de las crías, 

dichos valores son menores a los que reporta la raza Holstein que es de 279±9 días, el menor valor encontrado afecta 

al desarrollo del feto (Sequeira, 2013; Hernández, 2017). 

 

Los promedios de intervalo entre partos considerando los grupos de consanguinidad, los grupos tres y seis 

son los que reportan un mayor valor promedio, que para el grupo de más de 12.50% un valor de intervalo de 17 

meses, indicando indirectamente que la consanguinidad si pudiera estar afectando en la performance reproductiva 

de las vacas, siendo muy superior a los valores reportados en otras investigaciones (Zambrano et al., 2014; Gonzales 

y WingChing-Jones, 2018). 

 

En cuanto a los días vacíos, las vacas no consanguíneas fueron las que reportaron un promedio mayor que 

las vacas consanguíneas, lo cual en este aspecto la consanguinidad no podría ser la causa/efecto para un mayor valor 

o efecto endogámico atribuido a la consanguinidad, sino que otros factores pueden estar afectando dicho valor, 

uno de los factores que se debería considerar es la repetición de celos o longitud de los ciclos estrales de las vacas, 

frecuencia de anestros, condición que no se incluyó en la presente investigación. 

 

En cuanto al valor de producción de leche, considerando los grupos de consanguinidad se ha observado 

también que las vacas no consanguíneas es el grupo que menor valor de producción ha reportado (305 días, 3 

ordeños), siendo el promedio de 7,653 ± 126.53 kg de leche, mientras que las vacas de los grupos consanguíneos, 

hasta los niveles de menos de 12.50% de consanguinidad, mostraron un promedio de producción similar de 8,100 

kg de leche, y el grupo de mayor consanguinidad (>12.50%) presentó el mayor valor promedio de producción, 

condición contraria a los efectos de la consanguinidad, los valores encontrados son inferiores a los reportados por 

Mussayeva et al. (2023). 

 

La edad al parto (meses) presentado en la Tabla 4, ha sido estructurada considerando cada parto con la 

finalidad de poder observar y analizar el comportamiento dentro de cada parto, ya que de por sí, las edades serán 

diferentes entre ellas. Analizando el primer parto el grupo de vacas no consanguíneas mostró un mayor valor promedio 

de edad al parto que los grupos de vacas consanguíneas y con una tendencia de que a mayor consanguinidad la edad 

fue relativamente menor, dichos valores fuero menores a los reportados por Restrepo et al. (2013) y Reyes et al. 

(2020). El mayor efecto negativo de la consanguinidad en cuanto al promedio de la edad al parto se observó en 

los partos 3 y 4, siendo los grupos de vacas consanguíneas las que mayor edad al parto mostraron, mientras que en 

el parto 5 no se evidenció una diferencia entre los grupos no consanguíneos y consanguíneos, no teniendo mayor 

referencia solo lo reportado por Restrepo et al. (2013) que indican la edad al segundo parto en promedio de 1496 

días, valor muy superior a lo determinado. 

 

Analizado mediante modelos de regresión, los caracteres reproductivos, para establecer la posible depresión 

endogámica se ha presentado en la Tabla 5, la depresión endogámica fue determinada relacionando el coeficiente 

de consanguinidad de las vacas, así como el grupo de consanguinidad de las vacas (agrupadas de acuerdo con los 

niveles de consanguinidad establecidas en la Tabla 1). 

 

En cuanto al número de servicios por preñez, la consanguinidad no ha evidenciado un efecto negativo, si 

bien es cierto que la significancia del coeficiente, para la consanguinidad de las vacas, fue altamente significativa, 

no indica un efecto en la práctica negativo, mientras que si consideramos el grupo de consanguinidad el efecto 

fue solamente significativo, pero el valor del coeficiente no afecta o no demuestra el efecto negativo esperado, 

dichos valores no coinciden con los reportados en la bibliografía, ya que Baes et al. (2019) indica que la eficiencia 
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reproductiva se afecta en 1.68% en promedio, y lo reportado por Gutiérrez-Reinoso et al. (2022) que observó un 

mayor número de servicios por preñez como efecto atribuible a la consanguinidad. 

 

De la misma manera, considerando el número de parto logrado por vaca, la consanguinidad analizada 

como consanguinidad de las vacas o grupos de consanguinidad de las vacas, si se ha observado un efecto de la 

consanguinidad, concluyendo que si existe una depresión endogámica, siendo esta variación muy significativa en 

ambos métodos de estimación de la depresión (p=0.0001), lo que nos indica que las vacas consanguíneas tendrán una 

tendencia a tener menos partos que las vacas no consanguíneas, dicha tendencia negativa es similar a la reportada 

por Pryce et al. (2014). 

 

Para la característica de longitud de gestación, la consanguinidad si tiene un efecto en la reducción de 

la longitud de gestación, indicando que a mayor consanguinidad se reducirá la longitud de gestación, lo cual 

no es favorable para el desarrollo del feto, la depresión endogámica estimada en ambos métodos fue altamente 

significativos (p=0.0001), los resultados encontrados son contrarios a lo reportado por Leroy (2014) quién indica 

que la consanguinidad no sería significativa su efecto. 

 

Para los caracteres de intervalos entre parto, en meses, y días vacíos, la consanguinidad analizada en sus 

dos métodos, no han demostrado que su efecto sea significativo, lo cual no es concordante con lo que reporta las 

investigaciones al respecto, sustentado por los estudios de Baes et al. (2019), Remmik et al. (2020), Doekes et al. 

(2020) y Martínez-Castillero et al. (2021). 

 

En cuanto a la producción de leche estandarizada a 305d, 3X, evaluado la depresión endogámica a través 

de los modelos de regresión, no ha presentado un efecto negativo, también explicado por los valores promedios 

de producción observada los animales no consanguíneos presentaron un menor valor de producción, por tanto, 

la depresión endogámica estimada no fue significativa en su valor, más no en la significancia del coeficiente de 

regresión, esta tendencia no negativa no es concordante con lo manifestado por las investigaciones reportados por 

Bjelland et al. (2013), Dezetter et al. (2015), Doekes et al. (2020) y Maltecca et al. (2020) quienes reportan un efecto 

negativo sobre la producción de leche. 

 

En un análisis de la edad dentro de cada parto, se analizó el efecto a la edad al primer parto, y en los 

partos sucesivos, no se ha evidenciado que la consanguinidad haya afectado dicha característica, si bien es cierto se 

muestra una ligera variación, pero ninguna de ellas ha demostrado una significancia estadística, dicho resultado es 

similar a lo reportado por Gutiérrez-Reinoso et al. (2020) y Remmik et al. (2020). 

 

Conclusiones 

La consanguinidad evaluada en la población vacuna lechera muestra que existe una depresión endogámica 

sobre los caracteres de número de partos, longitud de gestación. 

 

Los caracteres de número de servicios por preñez, intervalo entre partos (días), días vacíos, no ueron afectados 

significativamente por la consanguinidad, lo que permite establecer que no existe una depresión endogámica sobre 

dichos caracteres. 

 

En cuanto el efecto de la consanguinidad sobre la edad al primer parto, y partos sucesivos, la consanguinidad 

no ha mostrado un efecto significativo. 
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