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RESUMEN

El manejo adecuado de los recursos zoogenéticos es esencial para mejorar los sistemas de 
producción pecuaria, lo que ha sido reconocido por el sector ganadero en Colombia. Sin embargo, 
aún es necesario fortalecer el conocimiento sobre estos recursos para contar con información que 
permita tomar mejores decisiones sobre su conservación. El objetivo de este estudio fue determinar 
parámetros y tendencias genéticas para peso al nacimiento (PN) y peso al destete ajustado a 240 días 
(PD240) en ganado Hartón del Valle (HDV) en Colombia. Se utilizó información obtenida del Banco 
de Germoplasma Animal - Agrosavia Centro de Investigación Palmira, correspondiente a 327 animales 
en el período 2013-2021. Los datos para PN y PD240 se analizaron usando un modelo bicarácter que 
incluyó sexo, familia, año de nacimiento y destete como efectos fijos. La edad de la madre al destete 
se utilizó como covariable y se incluyeron los efectos genéticos aditivos directos, aditivos maternos 
y el residual. Los componentes de (co)varianza y parámetros genéticos se obtuvieron mediante el 
método de máxima verosimilitud restringida (programa AIREMLF90). El PN y PD240 promedio 
fueron de 33,26 ± 4,46 kg y 186,99 ± 28,20 kg, respectivamente. La heredabilidad directa y materna fue 
0,44 y 0,16 para PN, y de 0,29 y 0,10 para PD240, respectivamente. La correlación genética directa y 
fenotípica entre PN y PD240 fue 0,25 y 0,26, respectivamente. La tendencia genética directa para PN y 
PD240 fueron positivas, mientras que para el efecto materno fue baja para ambas características. Las 
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heredabilidades estimadas evidencian que estos rasgos se podrían mejorar a través de procesos de 
selección. Este trabajo es la primera evaluación genética realizada en la raza HDV, lo que representa 
un avance importante en su caracterización.

Palabras clave: correlación genética, heredabilidad, razas criollas, selección.

ABSTRACT

Proper management of animal genetic resources is essential to improve livestock production 
systems, which has been recognized by the livestock sector in Colombia. However, there is still 
a need for more in-depth knowledge of these resources in order to enable stakeholders make 
conservation-oriented decisions. The objective of this study was to determine genetic parameters 
and trends for birth weight (BW) and adjusted weaning weight at 240 days (AWW240) in Hartón 
del Valle (HDV) cattle in Colombia. Information was obtained from the Animal Germplasm Bank 
- Agrosavia Palmira Research Center, corresponding to 327 animals for the period 2013-2021. The 
data for BW and AWW240 were analyzed using a bi-character model that included sex, family, year 
of birth and weaning as fixed effects. The age of the mother at weaning was used as a covariate, 
while direct additive genetic, additive maternal genetic, and residual effects were also included. 
The (co)variance components and genetic parameters were obtained using the restricted maximum 
likelihood method (AIREMLF90 program). The average BW and AWW240 were 33,26 ± 4,46 kg and 
186,99 ± 28,20 kg, respectively. The direct and maternal heritability was 0,44 and 0,16 for BW and 0,29 
and 0,10 for AWW240, respectively. The direct genetic and phenotypic correlation between BW and 
AWW240 was 0,25 and 0,26 respectively. The trends of direct breeding values for PN and PD240 were 
positive, while those of maternal effects were negative for both traits. Heritability estimates show 
that these traits could be improved by genetic selection processes. This is the first genetic evaluation 
carried out in this HDV breed, which represents an important advance in its characterization.

Key words: creole breeds, genetic correlations, heritability, selection.

INTRODUCCIÓN

Colombia enfrenta grandes retos en el futuro 
cercano para responder a la demanda cárnica 
y láctea tanto de consumo interno, como para 
su inmersión y sostenimiento en mercados 
internacionales (Ariza et al., 2020). La ganadería 
bovina colombiana basada en genética de 
razas foráneas, de baja calidad de producto, 
poco adaptadas a las condiciones climáticas 
y nutricionales del trópico, ha subvalorado el 
hecho de poseer la mayor diversidad de bovinos 
localmente adaptados en América (López et al., 
2021) que, con sus características de rusticidad, 
resistencia y calidad de sus productos (Hernández 
et	 al.,	 2015)	 30	 Lucerne	 (LUC	 se	 convierten	 en	
una alternativa sostenible, capaz de competir y 
contribuir ante la creciente demanda de alimentos 
para la población humana. 

La raza bovina Hartón del Valle (HDV) es 
una de las razas locales de Colombia, que fue 
incorporada en el año 2012 a los programas de 
conservación genética de la nación. Al igual que 
las demás razas criollas, el Hartón del Valle se 
originó a partir de los bovinos traídos a América 
en la época de la conquista. Tuvo su asentamiento 
en	 el	 valle	 geográfico	 del	 rio	 Cauca,	 zona	
comprendida entre el nacimiento del rio Cauca, 

en el Macizo colombiano y La Virginia, Risaralda, 
este	 valle	 tiene	 altitud	 promedia	 de	 950	msnm,	
temperatura media de 24°C y precipitación 
anual entre 644 y 1636 mm repartiéndose 
entre abril-junio y septiembre-noviembre 
(Casas y Valderrama, 1998). Por su fenotipo y 
conformación angulosa se ha catalogado como 
una raza doble propósito, destacándose como la 
de mayor volumen de producción de leche entre 
las razas bovinas criollas colombianas (Onofre et 
al.,	2015;	Quintero	y	Ospina,	2017).	

Varios trabajos se han desarrollado en el 
ganado HDV con el objeto de determinar 
genes asociados a características en la calidad 
de la leche, calidad de la carne y resistencia a 
enfermedades	 (Rosero,	 Álvarez	 y	Muñoz,	 2011;	
Hernández,	 Muñoz	 y	 Álvarez,	 2015;	 Bolaños,	
Hernandez	 y	 Álvarez,	 2017;	 Lenis	 et	 al.,	 2018),	
con resultados interesantes y valiosos aportes 
para su caracterización. Sin embargo, hasta 
el momento, dado el volumen limitado de 
información fenotípica y genealógica registrada 
y disponible, no ha sido posible la estimación de 
parámetros genéticos en esta población. Teniendo 
en cuenta la importancia que tiene monitorear las 
variaciones en el tiempo de los efectos genéticos en 
poblaciones en conservación, que pueden servir 
como un indicador de variabilidad (Martínez 
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et al., 2009) y su potencial uso a futuro para la 
selección de reproductores de mayor mérito 
genético, el presente trabajo tuvo como objetivo 
estimar parámetros y tendencias genéticas para 
las características peso al nacimiento (PN) y peso 
al destete ajustado a 240 días (PD240) en la raza 
Hartón del Valle.

METODOLOGÍA

Sitio de estudio y animales
La evaluación se llevó a cabo en el Centro 

de Investigación de Agrosavia-Palmira, sobre 
el	 valle	 geográfico	 del	 río	 Cauca	 a	 3°30’51.6”	
latitud	 Norte	 y	 76°18’56.8”	 longitud	 Oeste:	
1001	 m.s.n.m.,	 24°C;	 77%	 de	 humedad	 relativa	
y	 precipitación	 media	 de	 1022	 mm/año;	 clima	
cálido	 tropical	 subhúmedo	 según	 clasificación	
Holdridge. Se utilizó información registrada en 
el Banco de Germoplasma Animal (BGA) de la 
raza Hartón del Valle entre los años 2013 a 2021, 
para	 los	 efectos	 fijos	 fueron	 tenidos	 en	 cuenta	
aquellos que tuvieran más de tres observaciones. 
Se eliminaron animales que no contaban con 
datos para: fecha de nacimiento, fecha de destete, 
sexo, familia o que presentaban valores atípicos 
para PN y PD240. El manejo animal en el pre-
destete consistió en: apartar el ternero del lado de 
su madre a las 13:00 horas del día, restringiendo 
amamantamiento y alojando el ternero en 
potrero donde se hace un apoyo alimenticio 
con ensilaje de maíz y concentrado. A las 6:00 
horas del día siguiente se inicia la actividad de 
ordeño, momento en el cual se lleva el ternero 
junto a su madre para que se genere el estímulo 
de la bajada de la leche. Se ordeñan los cuatro 
cuartos de la ubre y se deja al ternero la leche 
residual. Posterior al ordeño, el ternero comparte 
con su madre en potrero para nuevamente ser 
apartado a las 13:00 horas del día. Las especies 
forrajeras predominantes en los potreros de 
pastoreo tanto de vacas como de terneros son 

Cynodon plectostachyus, Megathyrsus maximus, 
forrajeras nativas y suplementación mineral. El 
núcleo se maneja en diferentes lotes (ordeño, 
servicio, horras, preparto y machos) con áreas 
definidas	de	pastoreo	rotacional	para	cada	lote.	El	
apareamiento se maneja mediante inseminación 
artificial	bajo	el	esquema	de	apareamiento	circular	
cíclico entre seis grupos familiares(González et 
al.,	 2020),	 cada	uno	 conformado	con	mínimo	15	
hembras en edad reproductiva, con el objetivo 
de restringir el incremento de la endogamia, 
mantener la variabilidad genética y sin aplicar 
presión de selección. 

Consanguinidad, componentes de varianza, 
heredabilidades y correlaciones
La	 estimación	 del	 coeficiente	 de	 endogamia	

se realizó por pedigree, utilizando la función 
INBREEDING	del	software	BLUPF90.	Se	realizó 
estimaciones de componentes de (co)-varianza 
y parámetros genéticos para PN (327 registros) 
y PD240 (324 registros). La matriz de parentesco 
relaciono 26 padres y 161 madres. El PN se registró 
el mismo día de ocurrencia del nacimiento y 
el PDA240 fue ajustado a 240 días de acuerdo 
con la metodología del BIF (Beef Improvement 
Federation, 2018). Se tuvo en cuenta que todos los 
animales con PD240 tuviesen registro de PN. Se 
utilizó la metodología de máxima verosimilitud 
restringida	 (Corbeil	 and	 Searle,	 1976;	 Harville,	
1977). Se utilizó un modelo bicaracterístico que 
incluyó	 los	 efectos	 fijos	 de	 sexo	 con	 2	 niveles,	
familia con 6 niveles, año de nacimiento y año de 
destete con 9 niveles cada uno respectivamente, 
como covariable se incluyó la edad de la madre 
al destete, efecto lineal y cuadrático. El efecto 
cuadrático	 no	 fue	 significativo.	 La	 significancia	
del modelo fue determinada mediante un análisis 
de varianza. Los efectos aleatorios para cada 
carácter fueron el efecto genético aditivo directo 
del animal, el efecto genético aditivo materno y el 
residuo. El modelo general utilizado fue:
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=	vectores	de	efectos	residuales	aleatorios	de	las	características,	i	=	PN,	PD240;	
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Se asumió que todos los efectos aleatorios en el modelo tenían media cero. La estructura de (co)
varianza asumida fue la siguiente:

Una	vez	obtenidos	los	componentes	de	varianza	
y covarianza se estimaron las heredabilidades, 
correlaciones genéticas (rg) y la correlación 
fenotípica (rp) de acuerdo con lo propuesto por 
(Falconer and Mackay, 1996). Para esto se utilizó la 
familia	de	programas	BLUPF90	con	un	criterio	de	
convergencia de 1 x 10-12 (Misztal,	2002;	Tsuruta,	
2014;	 Misztal	 et	 al.,	 2018). Adicionalmente se 
estimaron	 los	 coeficientes	 de	 parentesco	 de	
acuerdo con el algoritmo implementado en el 
software utilizado. Las tendencias genéticas se 
obtuvieron a partir de una regresión lineal de 
valores genéticos predichos para cada variable, 
respecto al el año de nacimiento.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Descripción de los datos
La matriz de parentesco incluyo en el análisis 

458	individuos	de	4	generaciones,	de	los	cuales	
372 individuos contaban con registro de padre 
y	 madre.	 El	 coeficiente	 de	 endogamia	 para	 la	
población estudio fue de 0,0011. Es importante 
tener presente que el valor promedio de 
endogamia estimado para esta población puede 
estar subestimado dado que este es un núcleo 
de reciente conformación (inició en 2013), se 
tiene un número reducido de generaciones con 
información y adicionalmente se desconoce 
el parentesco entre los animales con los que 
se inició el núcleo. Sin embargo, a partir de 
estos resultados se evidencia que la aplicación 
del sistema de apareamiento circular cíclico 
ha permitido restringir el incremento de la 
endogamia, mantener la variabilidad genética y 

Tabla 1.  Estadísticos descriptivos para peso al nacimiento y peso al destete ajustado a 240 días en 
bovinos Hartón del Valle en Colombia.

Table 1.  Descriptive statistics for birth weight and adjusted weaning weight at 240 days in Hartón 
del Valle cattle in Colombia.

Caracteres N Media y SD C.V Mínimo Máximo
PN (kg) 327 33,26 ± 4,46 0,13 22,00 49,00
PD240	(kg)	 324	 186,99	±	28,20	 0,15	 115,47	 273,69

PN= Peso al Nacimiento, PD240= Peso al Destete ajustado a 240 días, N= Número de muestras, 
SD=Desviación	estándar,	C.V=	Coeficiente	de	Variación

por ende lograr el objetivo de conservación del 
Banco de Germoplasma.

La Tabla 1 presenta la información de número 
de datos utilizados en el análisis, además de una 
descripción para las características evaluadas. 
El promedio fenotípico de PN fue de 33,26 ± 
4,46	kg	con	un	coeficiente	de	variación	de	0,13.	
Promedios de PN similares para el HDV fueron 
reportados por Casas y Valderrama (1998) y 
Quintero	y	Ospina	(2017).	Mientras	que	Parra	y	
Magaña (2021) mencionan un PN inferior, con 
promedio de 28,10 ± 0,32 kg en la misma raza. 
Resultados inferiores también fueron reportados 
en las razas criollas colombianas Romosinuano, 
Blanco orejinegro y Costeño con cuernos, con 
valores promedio cercanos a los 29 kg (Ossa et 
al.,	2014;	Pérez	et	al.,	2015;	Ramírez	et	al.,	2019).	
Resultados similares al del presente estudio 
fueron reportados para ganado Brangus (33,7 
kg) y Salers (34,3 kg) en México (Domínguez 
et al., 2009) y para ganado Nelore (32,3 kg) en 
Brasil (Chud et al., 2014)birth weight (BW. 
Por otro lado, promedios superiores han sido 
reportados para ganado pardo suizo puro (37,6 
kg) en México (Chin et al., 2016) y para ganado 
pardo suizo en cruzamiento (42,4 kg) en España 
(Cortés et al., 2017).

El PN merece importancia pues es un 
indicador del tamaño de la cría y esto a su vez 
guarda relación directa con la facilidad de parto 
de la vaca, tal como lo han reportado varios 
estudios realizados en ganado bovino (Johanson 
y	Berger,	2003;	Lopez	et	al.,	2020)season	(summer	
or winter. En las razas criollas colombianas se ha 
resaltado como ventaja productiva el bajo peso 
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Una vez obtenidos los componentes de varianza y covarianza se estimaron las heredabilidades, 174 

correlaciones genéticas (𝒓𝒓𝒈𝒈) y la correlación fenotípica (𝒓𝒓𝒑𝒑) de acuerdo con lo propuesto por 175 

(Falconer and Mackay, 1996). Para esto se utilizó la familia de programas BLUPF90 con un criterio 176 

de convergencia de 1 x 10-12 (Misztal, 2002; Tsuruta, 2014; Misztal et al., 2018). Adicionalmente 177 

se estimaron los coeficientes de parentesco de acuerdo con el algoritmo implementado en el 178 

software utilizado. Las tendencias genéticas se obtuvieron a partir de una regresión lineal de valores 179 

genéticos predichos para cada variable, respecto al el año de nacimiento. 180 
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Descripción de los datos 184 

La matriz de parentesco incluyo en el análisis 458 individuos de 4 generaciones, de los cuales 372 185 

individuos contaban con registro de padre y madre. El coeficiente de endogamia para la población 186 

estudio fue de 0,0011. Es importante tener presente que el valor promedio de endogamia estimado 187 

para esta población puede estar subestimado dado que este es un núcleo de reciente conformación 188 

(inició en 2013), se tiene un número reducido de generaciones con información y adicionalmente 189 

se desconoce el parentesco entre los animales con los que se inició el núcleo. Sin embargo, a partir 190 

de estos resultados se evidencia que la aplicación del sistema de apareamiento circular cíclico ha 191 

permitido restringir el incremento de la endogamia, mantener la variabilidad genética y por ende 192 

lograr el objetivo de conservación del Banco de Germoplasma. 193 

La Tabla 1 presenta la información de número de datos utilizados en el análisis, además de una 194 

descripción para las características evaluadas. El promedio fenotípico de PN fue de 33,26 ± 4,46 195 

kg con un coeficiente de variación de 0,13. Promedios de PN similares para el HDV fueron 196 
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al nacimiento y la facilidad de parto, que facilita 
los procesos de involución uterina, reducción 
en el tiempo parto – concepción y por ende 
reducción en el intervalo entre parto (Ossa et al., 
2021). En este estudio se evidencia un amplio 
rango para esta característica lo que puede estar 
relacionado con el origen de la información, 
pues al ser un hato de conservación se procura 
el mantenimiento de la variabilidad genética lo 
que puede ocasionar diferencias en los valores 
fenotípicos.

Para PD240 el promedio fue de 186,99 ± 28,20 
kg	(Tabla	1),	con	un	coeficiente	de	variación	de	
0,15.	Algunos	estudios	han	reportado	promedios	
superiores, cercanos a los 200 kg para el ganado 
HDV	 (Casas	 y	 Valderrama,	 1998;	 Parra	 y	
Magaña, 2021) en el Valle del Cauca, Colombia. 
Promedios de PD240 inferiores han sido 
reportados para otras razas criollas, como BON 
(169 ± 24,4 kg), Romosinuano (164,3 ± 36,4 kg) 
y Costeño con cuernos (163,90 kg) en Colombia 
(Ossa	 et	 al.,	 2014;	 Ramírez	 et	 al.,	 2019;	 Pérez	
et al., 2020), al igual que Vergara et al. (2014), 
quienes evaluaron una población multirracial 
en el departamento de Córdoba, Colombia. 
Promedios similares al de este estudio se han 
reportado en ganado Brahman comercial (216,71 
± 26,97 a los 270 días) en Colombia (Bedoya et 
al., 2019) y en ganado Nelore (183,8 ± 36,3 kg) en 
Brasil (Lopes et al., 2013).

Es válido resaltar el amplio rango que existe 
para la variable PD240, cuyo valor mínimo fue 
de	115,47	kg	y	el	máximo	fue	de	273,69	kg,	esto	
evidencia el potencial de mejora genética que 
existe dentro de la población estudiada para 
las variables de crecimiento, ya que existe en 
la población animales con fenotipos extremos, 
base fundamental de un proceso de selección. 
Por otro lado, las altas diferencias en esta 
característica también pueden atribuirse a una 
mayor habilidad materna en aquellas vacas 
lactantes, las cuales proporcionan una mayor 
cantidad de leche a su cría, además de otros 
factores ambientales y de manejo.

Parámetros genéticos  
Los valores de Heredabilidad directa (h2

d) 
y materna (h2

m) para PN fueron de 0,44 y 0,16 
respectivamente (Tabla 2). Valores similares 
para h2

d fueron encontrados en la raza Pardo 
Suizo (0,46) por Cortés et al. (2017) y en ganado 
de	 carne	 (0,42)	 por	 Schiermiester	 et	 al.	 (2015).	
Valores inferiores se han reportado para las razas 
criollas colombianas por Ramírez et al. (2019) 
en la raza BON utilizando modelos poligénicos 
(0,36) y genómicos-poligénicos (0,38), también 
en Romosinuano (0,16) (Ossa et al., 2021) y 
Costeño con cuernos (0,16) mediante modelos 
multicaracter (Pérez et al., 2020), al igual que en 
la raza Holstein (0,33) en un análisis multicaracter 
con información genómica (Cole et al., 2014)which 
are	not	 routinely	 recorded	 in	 the	United	 States.	
Birth weight data from large, intensively managed 
dairies in eastern Germany with management 
systems similar to those commonly found in the 
United	 States	 were	 used	 to	 develop	 a	 selection	
index	 predictor	 for	 predicted	 transmitting	
ability (PTA, en la raza Brahman comercial (0,23) 
(Bedoya et al., 2019) y en una población bovina 
multirracial (0,08) en Colombia (Vergara et al., 
2014). Respecto a la h2

m, esta fue similar a lo 
encontrado en ganado BON con valores de 0,20 
utilizando un modelo poligénico (Ramírez et 
al. 2019), pero muy superior a lo reportado por 
Ossa et al. (2021) en ganado Romosinuano (0,03) 
y por Vergara et al. (2018) en ganado Costeño con 
cuernos (0,006).

La heredabilidad para la característica PN en 
el presente estudio es considerada como alta, y 
está	más	influenciada	por	el	efecto	aditivo	directo	
que el efecto aditivo materno. Este resultado 
puede deberse a factores de la población 
evaluada o limitaciones en la información que 
no permitió separar algún efecto del ambiental, 
por lo que es necesario continuar con la toma de 
información para robustecer la base de datos y 
evaluar el comportamiento de esta característica 
en años venideros. Sin embargo, esta información 
resulta importante en el sistema productivo ya 
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PD240 167,68(120,29)	 55,50(85,84)	 359,80(80,68)	 582,98(53,25) 0,29(0,20) 0,10(0,09)
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los procesos selección y mejora genética en esta raza para incrementar su capacidad de crecimiento. 281 
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que a futuro en un programa de mejoramiento 
genético de la raza HDV se facilitaría realizar 
cambios genéticos a partir de la selección sobre 
esta característica, para mantener un peso bajo al 
nacimiento y evitar problemas al momento del 
parto de novillas y vacas.

Para PD240, la heredabilidad directa estimada 
fue de 0,29 (Tabla 2), encontrándose acorde a los 
valores de heredabilidad estimados para esta 
característica en otras razas que por lo general son 
de magnitud media (Ossa et al., 2021). Resultados 
similares fueron reportados en ganado Costeño 
con cuernos por Vergara et al. (2018) y Pérez et 
al. (2020), utilizando modelos multicaracter, con 
valores de 0,33 y 0,27, respectivamente, al igual 
que los reportes de Chud et al. (2014)birth weight 
(BW, Martínez et al. (2018)pero en México hay 
ganaderos dedicados a su cría desde hace dos 
décadas. Su población en México es pequeña 
y no se encontraron estudios que documenten 
aspectos elementales para establecer un programa 
de mejoramiento genético en esta población. 
El objetivo de este estudio fue estimar los 
parámetros genéticos de pesos al nacimiento (PN 
y Amaya, Martínez y Cerón-Muñoz (2020) para 
ganado Nellore (0,28) en Brasil, Romosinuano 
(0,21) en México y Simmental (0,21) en Colombia, 
respectivamente. Valores superiores han sido 
reportados en ganado cebuino en Colombia (0,39) 
(Bedoya	 et	 al.,	 2019)	 y	 en	Cuba	 (0,45)	 (Palacios,	
Espinoza y Menéndez, 2019). 

La h2
m para PD240 fue de 0,10, es considerada 

como baja, y concuerda con los reportes de Ossa 
et al. (2021) en ganado Romosinuano (0,09), 
Vergara et al. (2018) en Costeño con cuernos 
(0,10) y Ramírez et al. (2019) en ganado BON 
(0,11), el mismo autor encontró un valor superior 
(0,26) cuando utilizo un modelo con información 
genómica. Las heredabilidades obtenidas para 
PD240, indican que existe un efecto genético 
importante sobre la capacidad de los animales 
para ganar peso (efecto aditivo directo), y que el 

efecto materno en esta etapa de la vida del animal 
tiene	 una	 influencia	menor.	 Sin	 embargo,	 no	 se	
puede desconocer la importancia del efecto aditivo 
materno, que, aunque en menor proporción, este 
aporta para obtener un mayor peso al destete, 
situación que genera mayor interés si se tiene 
en cuenta que el HDV se considera como la raza 
criolla colombiana de mayor aptitud lechera. 
Estos resultados permitirán en un futuro orientar 
de manera más objetiva los procesos selección y 
mejora genética en esta raza para incrementar su 
capacidad de crecimiento.

La correlación genética directa (rg) y 
fenotípica (rp)	 entre	 PN	 y	 PD240	 fue	 de	 0,25	 y	
0,26, respectivamente (Tabla 3). Vergara et al. 
(2014) en una población bovina multirracial 
en Colombia y Bedoya et al. (2019) en ganado 
Brahman, encontraron valores inferiores de rg con 
0,18 y 0,11. Por su parte, Baldi, Mello y Galvão 
(2010) encontraron valores de rg superiores 
(0,56)	 en	 la	 raza	 Canchim	 en	 Brasil,	 al	 igual	
que los reportes de Martínez et al. (2018)pero 
en México hay ganaderos dedicados a su cría 
desde hace dos décadas. Su población en México 
es pequeña y no se encontraron estudios que 
documenten aspectos elementales para establecer 
un programa de mejoramiento genético en esta 
población. El objetivo de este estudio fue estimar 
los parámetros genéticos de pesos al nacimiento 
(PN, para ganado Romosinuano en México (0,68). 
Valores de rg similares han sido reportados en 
ganado BON, utilizando modelos poligénicos 
(0,20) y genómico poligénicos (0,28) (Ramírez et 
al., 2019).

En cuanto a la rp entre PN y PD240, resultados 
similares han sido reportados en ganado BON 
(0,30) por Ramírez et al. (2019), mientras que 
Bedoya et al. (2019) reportaron valores de 0,13 en 
ganado Brahman comercial, siendo inferiores a lo 
obtenido en este estudio. 

La correlación genética fue positiva, indicando 
que al ejercer presión de selección sobre el 

Tabla 3.  Correlación genética (rg – arriba de la diagonal) y fenotípica (rp – debajo de la diagonal) 
para peso al nacimiento y peso al destete ajustado a 240 días en ganado Hartón del Valle en 
Colombia.

Table 3.  Genetic (rg- above the diagonal) and phenotypic (rp- below the diagonal) correlation for birth 
weight and adjusted weaning weight at 240 days in Hartón del Valle cattle in Colombia

Carácter PN PD240 PNm PD240m

PN	 -	 0,25	 -0,17	 -0,23
PD240	 0,26	 -	 0,05	 -0,09
PNm   - 0,43
PD240m       - 

PN= Peso al nacimiento, PD240= Peso al destete ajustado a 240 días, 
PD240m = Peso al destete ajustado a 240 días efecto aditivo materno
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carácter PD240, también se ejerce de manera 
indirecta una baja presión de selección en el PN. 
Por lo tanto, se debe tener cuidado en la selección 
de	 los	 reproductores,	 identificar	 aquellos	 que	
presenten valores positivos para PD240 y que 
mantengan	 o	 disminuyan	 el	 PN,	 con	 el	 fin	 de	
prevenir que a futuro se presenten problemas de 
partos distócicos. 

La correlación genética entre el efecto genético 
aditivo directo y materno de ambas características 
fue negativo siendo un valor más alto para PN 
(Tabla 3), por lo tanto, se debe tener cuidado en la 
selección de los reproductores, para no disminuir 
la habilidad materna de la raza si se usa solo el 
efecto del valor genético aditivo directo. 

Tendencias genéticas 
Las tendencias genéticas estimadas para los 

efectos genéticos aditivos directos fueron para 
PNd	0,106	kg/año	(p<0,05)	y	para	Pd240	0,282	kg/
año	 (p>0,05)	 ambas	positivas	 siendo	 superior	 la	
de PD240 y para los efectos genéticos maternos 
se estimaron para PNm y PD240m -0,021 y -0,20 
(p>0,05)	 respectivamente,	 para	 los	 dos	 casos	
negativas. La Fig. 1 presentan la tendencia 
de los valores genéticos directos y maternos 
para las características de peso evaluadas. 
Para el caso de PN, el valor genético directo 
presenta un comportamiento variable, con un 
descenso durante los primeros años, luego 
tiene un incremento importante entre 2016 y 
2018 y en adelante la tendencia es a mantenerse 
constante. El comportamiento de los valores 
genéticos directos sugiere que ha ocurrido un 
incremento en los valores genéticos para PN y 
que seguramente afectará el comportamiento 
fenotípico con la obtención de crías más pesadas 
al nacer, situación que debe considerarse con 
el	 fin	 de	 evitar	 problemas	 futuros	 al	 momento	
del parto. El valor genético, debido al efecto 
materno, muestra un comportamiento variable, 
similar al valor genético directo entre los años 
2013 a 2018, sin embargo, hacia los últimos años 
ha decrecido, aunque muy cercano a cero. La 
estimación de tendencias genéticas es necesaria 
para monitorear y evaluar programas de 
selección,	así	como	también	para	verificar	que	los	
parámetros genéticos y fenotípicos se mantienen 
constantes a través del tiempo, lo que indicaría el 
mantenimiento de la variabilidad genética en los 
programas de conservación (Martínez, Onofre y 
Polanco, 2009).

Respecto a PD240, el valor genético directo 
presento un comportamiento variable, ocurriendo 
un	 descenso	 entre	 2013	 y	 2015,	 para	 luego	
incrementar hasta 2018 donde se presenta el valor 
genético más alto y posteriormente un descenso 
hacia 2021. El valor genético materno presentó 

una tendencia creciente a través del tiempo.
La variabilidad encontrada en los valores 

genéticos para PN y PD240 probablemente este 
asociado a que la información proviene de un 
núcleo de conservación, cuyo objetivo principal 
es mantener la variabilidad genética de la 
población HDV, sin hacer presión de selección. 
Por otro lado, también pudo deberse a que, en los 
inicios del núcleo de conservación la selección de 
reproductores se realizó por la disponibilidad de 
pajillas lo que llevo a el uso de reproductores de 
múltiples ganaderías.

Las tendencias de los valores genéticos 
obtenidos resultan bastante interesantes ya que, en 
un programa de mejoramiento de una raza bovina, 
el objetivo puede ser mantener o disminuir peso 
al nacimiento para evitar problemas al parto, pero 
a la vez incrementar el peso al destete (Ramírez et 
al., 2019). La variabilidad obtenida en los valores 
genéticos representa una mayor probabilidad de 
encontrar individuos que cumplan con lo descrito 
anteriormente. 

Como se describió anteriormente, el BGA 
se maneja por grupos familiares, donde se 
integraron animales de las diferentes ganadería de 
la raza HDV conformadas en el Valle del Cauca, 
cumpliendo con el objetivo de acopiar el máximo 
de variabilidad genética para el programa de 
conservación, estas ganaderías se caracterizan por 
ser cerradas sin ingreso de reproductores externos, 
donde ejercieron algún grado de selección basados 
en características fenotípicas de interés de cada 
productor (color, tamaño, producción de leche, 
etc.), lo que quizá, también sea un indicador de la 
variabilidad existente en la población estudiada.

CONCLUSIONES

Los resultados encontrados demuestran 
que en la raza HDV en las características PN y 
PD240 tienen un efecto importante de la genética 
aditiva directa (0,44 y 0,29), lo que sugiere 
que estos caracteres responderán de manera 
positiva a procesos de selección. Se encontró 
una correlación genética positiva para el efecto 
genético aditivo entre PN y PD240, además 
de una correlación genética negativa entre los 
efectos genéticos aditivos directos y maternos de 
ambas características. Las tendencias genéticas 
para las características evaluadas en la raza HDV 
mostraron incrementos en el efecto genético 
aditivo y un descenso en los efectos maternos 
para las dos características evaluadas, un 
comportamiento atípico para una población de 
conservación, donde el objetivo principal es el 
mantenimiento de la variabilidad genética.

Para futuras investigaciones se recomienda 
monitorear los valores genéticos y fenotípicos de 
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las características PN en el núcleo de conservación 
para detectar incrementos no deseados. Se hace 
necesario mantener la toma de información 
fenotípica y genealógica para incrementar el 
volumen de información que permita realizar 
estimaciones con mayor precisión.
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