
DaDa dicembredicembre 20112011 lala genomicagenomica èè diventatadiventata unouno deglidegli
strumentistrumenti selettiviselettivi alal servizioservizio deglidegli allevatoriallevatori delladella
FrisonaFrisona ItalianaItaliana.. SinoSino adad oggioggi gligli strumentistrumenti utilizzatiutilizzati perper
stimarestimare ilil valorevalore geneticogenetico deglidegli animalianimali dada redditoreddito sisi
basavanobasavano susu 22 tipitipi didi informazioniinformazioni::

VALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICA

aa.. datidati fenotipicifenotipici (risultati(risultati progenie)progenie)
bb.. anagraficaanagrafica (pedigree(pedigree ee progenie)progenie)

ConCon l’avventol’avvento didi nuovenuove tecnologietecnologie didi analisianalisi deldel DNADNA èè oraora
possibilepossibile “conoscere”,“conoscere”, perper ogniogni animale,animale, unauna parteparte deidei
suoisuoi genigeni (genotipo),(genotipo), stimarnestimarne ilil valorevalore ee calcolarecalcolare unun
INDICEINDICE GENOMICOGENOMICO..



Questa nuova metodologia permette di:Questa nuova metodologia permette di:
1.1. Stimare con un’attendibilità maggiore rispetto Stimare con un’attendibilità maggiore rispetto 

ad un indice pedigree, il valore genetico di un ad un indice pedigree, il valore genetico di un 
animale giovane.animale giovane.

2.2. Massimizzare la scelta dei torelli da inviare Massimizzare la scelta dei torelli da inviare 
alle prove di progenie e/o da utilizzare come alle prove di progenie e/o da utilizzare come 
riproduttori.riproduttori.

VALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICA

riproduttori.riproduttori.
3. Aumentare l’attendibilità dei tori in prova 3. Aumentare l’attendibilità dei tori in prova 
quando il numero di figlie è limitato.quando il numero di figlie è limitato.

4. Ridurre l’intervallo di generazione (riducendo 4. Ridurre l’intervallo di generazione (riducendo 
l’età dei tori riconosciuti miglioratori).l’età dei tori riconosciuti miglioratori).

5. Selezionare le migliori vitelle per la rimonta.5. Selezionare le migliori vitelle per la rimonta.



Il calcolo di un indice genomico è basato in sintesi su:Il calcolo di un indice genomico è basato in sintesi su:

1. 1. GenotipizzazioneGenotipizzazione dei singoli animalidei singoli animali

2. Raccolta fenotipi (indici genetici tradizionali 2. Raccolta fenotipi (indici genetici tradizionali –– EBV)EBV)

3. Stima valore dei singoli marcatori (SNP) che compongono il 3. Stima valore dei singoli marcatori (SNP) che compongono il 

VALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICA

3. Stima valore dei singoli marcatori (SNP) che compongono il 3. Stima valore dei singoli marcatori (SNP) che compongono il 

genotipogenotipo

4. Calcolo indice genomico diretto (4. Calcolo indice genomico diretto (DGVDGV) e complessivo ) e complessivo 

((GEBVGEBV).).



L’L’Indice Genomico Diretto Indice Genomico Diretto (DGV (DGV -- GenomicGenomic DerivedDerived
ValueValue)) ee
l'l'Indice Complessivo (GEBV Indice Complessivo (GEBV -- GenomicGenomic EstimatedEstimated
BreedingBreeding ValueValue))..
sono strumenti chiave nella selezione genetica animale.sono strumenti chiave nella selezione genetica animale.

1.1. Il Il DGVDGV utilizza direttamente i dati del DNA (marcatori utilizza direttamente i dati del DNA (marcatori 

VALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICA

1.1. Il Il DGVDGV utilizza direttamente i dati del DNA (marcatori utilizza direttamente i dati del DNA (marcatori 
genomici) per stimare il valore genetico di un animale.genomici) per stimare il valore genetico di un animale.

2.2. Il Il GEBVGEBV combina questo DGV con i metodi tradizionali combina questo DGV con i metodi tradizionali 
(EBV) per un'(EBV) per un'attendibilità maggioreattendibilità maggiore e una e una selezione più selezione più 
rapidarapida..

Si riduce così l'intervallo generazionale e si accelera il Si riduce così l'intervallo generazionale e si accelera il 
progresso geneticoprogresso genetico



ANAFIBJANAFIBJ èè ufficialmenteufficialmente accreditataaccreditata aa livellolivello internazionaleinternazionale dall’ICAR,dall’ICAR, perper
lala verificaverifica deidei genitorigenitori..

Inoltre,Inoltre, ANAFIBJANAFIBJ partecipapartecipa alal progettoprogetto InterbullInterbull GenoEXGenoEX--PSEPSE,, inin basebase alal

VALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICA

Inoltre,Inoltre, ANAFIBJANAFIBJ partecipapartecipa alal progettoprogetto InterbullInterbull GenoEXGenoEX--PSEPSE,, inin basebase alal
qualequale vengonovengono scambiatiscambiati ii marcatorimarcatori didi parentelaparentela inin modomodo dada poterpoter verificareverificare
lele progenieprogenie provenientiprovenienti dada toritori esteriesteri..



II datidati utilizzatiutilizzati perper lala stimastima deglidegli effettieffetti deidei marcatorimarcatori sisi riferisconoriferiscono siasia aiai
genotipigenotipi deidei toritori cheche aiai loroloro indiciindici geneticigenetici tradizionalitradizionali (EBV),(EBV), utilizzatiutilizzati comecome
fenotipofenotipo didi partenzapartenza perper lala stimastima deglidegli effettieffetti deidei singolisingoli marcatorimarcatori.. PerPer quantoquanto
riguardariguarda ii genotipi,genotipi, questiquesti sonosono statistati raccoltiraccolti attraversoattraverso lala collaborazionecollaborazione didi
ANAFIBJANAFIBJ concon 22 progettiprogetti didi ricercaricerca ((SelMolSelMol ee ProzooProzoo),), unun accordoaccordo didi
collaborazionecollaborazione concon ii centricentri didi FF..AA.. italiani,italiani, scambiscambi didi materialemateriale concon alcunialcuni paesipaesi
EuropeiEuropei (Irlanda(Irlanda ee Svizzera)Svizzera) ee concon unun accordoaccordo internazionaleinternazionale siglatosiglato concon ilil NordNord
America,America, concon l’Inghilterral’Inghilterra ee concon lala SvizzeraSvizzera.. MoltiMolti altrialtri hannohanno fornitofornito ancheanche

VALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICAVALUTAZIONE GENOMICA

America,America, concon l’Inghilterral’Inghilterra ee concon lala SvizzeraSvizzera.. MoltiMolti altrialtri hannohanno fornitofornito ancheanche
genotipigenotipi.. InIn totaletotale sonosono oraora disponibilidisponibili oltreoltre 260260 milamila animalianimali concon genotipigenotipi..
La base dati genomica disponibile a Giugno 2023 è riportata La base dati genomica disponibile a Giugno 2023 è riportata 
nella tabella seguente:nella tabella seguente:
NumerositàNumerosità
Totale tori Totale tori genotipizzatigenotipizzati 312.582312.582
Totale manze/vacche Totale manze/vacche genotipizzategenotipizzate 224.785224.785
VaVa ricordatoricordato inoltre,inoltre, cheche ilil numeronumero didi animalianimali genotipizzatigenotipizzati èè inin continuocontinuo aumento,aumento,
inin quantoquanto ii varivari centricentri didi FF..AA.. ee allevatoriallevatori continuanocontinuano aa raccogliereraccogliere campionicampioni daidai
vitelli,vitelli, alal finefine didi prepre--selezionareselezionare ii migliorimigliori..



Modello statisticoModello statisticoModello statisticoModello statistico
Per poter calcolare un indice genomico è necessario stimare il valore dei singoli Per poter calcolare un indice genomico è necessario stimare il valore dei singoli 
marcatorimarcatori (attualmente (attualmente oltre 68 milaoltre 68 mila) che compongono il genotipo di un ) che compongono il genotipo di un 
animale. Questa stima presuppone l’utilizzo di un modello matematico che animale. Questa stima presuppone l’utilizzo di un modello matematico che 
partendo dagli indici tradizionali di un gruppo di tori ad alta attendibilità (tori partendo dagli indici tradizionali di un gruppo di tori ad alta attendibilità (tori 
provati) fornisca delle equazioni di stima basate appunto sui marcatori provati) fornisca delle equazioni di stima basate appunto sui marcatori 
individuali. Queste equazioni potranno essere utilizzate per calcolare il valore individuali. Queste equazioni potranno essere utilizzate per calcolare il valore 
genomico degli animali giovani o senza progenie.genomico degli animali giovani o senza progenie.
Schematicamente il processo di stima può essere cosi riassunto:Schematicamente il processo di stima può essere cosi riassunto:Schematicamente il processo di stima può essere cosi riassunto:Schematicamente il processo di stima può essere cosi riassunto:
1. pulizia dei dati in entrata (controllo sesso, 1. pulizia dei dati in entrata (controllo sesso, callcall rate, genitori)rate, genitori)
2. identificazione popolazione di riferimento (tori provati)2. identificazione popolazione di riferimento (tori provati)
3. stima effetti marcatori utilizzando EBV tradizionali della popolazione di 3. stima effetti marcatori utilizzando EBV tradizionali della popolazione di 
riferimentoriferimento
4. calcolo indice genomico per tutti gli animali4. calcolo indice genomico per tutti gli animali
Il modello utilizzato in ANAFIBJ per la stima degli effetti include non solo i 68 Il modello utilizzato in ANAFIBJ per la stima degli effetti include non solo i 68 
mila marcatori che si ottengono dopo le iniziali operazioni di editing (pulizia), ma mila marcatori che si ottengono dopo le iniziali operazioni di editing (pulizia), ma 
anche un effetto cosi detto “poligenico”, inserito nel modello attraverso le anche un effetto cosi detto “poligenico”, inserito nel modello attraverso le 
informazioni di parentela degli animali. La parte della variabilità non spiegata dai informazioni di parentela degli animali. La parte della variabilità non spiegata dai 
marcatori genetici può essere “recuperata” incorporando le parentele tra gli marcatori genetici può essere “recuperata” incorporando le parentele tra gli 
animali nel modello: animali nel modello: DGV = Marcatori + Parentela Classica + erroreDGV = Marcatori + Parentela Classica + errore



Indice Genomico dei TORIIndice Genomico dei TORIIndice Genomico dei TORIIndice Genomico dei TORI
UnaUna voltavolta ottenutoottenuto ilil valorevalore deidei singolisingoli marcatorimarcatori èè possibilepossibile calcolarecalcolare
unun indiceindice genomicogenomico diretto,diretto, siasia perper ii toritori concon figliefiglie cheche perper quelliquelli
senzasenza (tori(tori giovani)giovani).. NelNel casocaso deidei toritori concon figlie,figlie, l’informazionel’informazione
genomicagenomica direttadiretta èè combinatacombinata concon l’indicel’indice tradizionaletradizionale inin modomodo dada
aumentarneaumentarne l’attendibilitàl’attendibilità.. IlIl risultatorisultato finalefinale èè ilil GEBVGEBV..
IlIl pesopeso delledelle duedue informazioniinformazioni (genomico(genomico direttodiretto ee EBVEBV tradizionale)tradizionale)
dipendedipende daldal numeronumero didi figliefiglie disponibilidisponibili;; all’aumentareall’aumentare deldel numeronumero didi
figlie,figlie, diminuiscediminuisce ilil pesopeso dell’indicedell’indice genomicogenomico direttodiretto..figlie,figlie, diminuiscediminuisce ilil pesopeso dell’indicedell’indice genomicogenomico direttodiretto..
QuestaQuesta correlazionecorrelazione puòpuò essereessere osservataosservata nellanella figurafigura 11,, dovedove ilil pesopeso
delladella genomicagenomica inin funzionefunzione deldel numeronumero didi figliefiglie èè riportatoriportato perper lala
GPFTGPFT..
NelNel casocaso deidei toritori giovanigiovani (un(un torotoro giovanegiovane nonnon haha figlie,figlie, quindiquindi nonnon èè
disponibiledisponibile unun indiceindice tradizionale),tradizionale), vieneviene utilizzatoutilizzato l’indicel’indice genomicogenomico
direttodiretto (DGV)(DGV) èè ottenutoottenuto direttamentedirettamente daldal modellomodello senzasenza combinarlocombinarlo
concon altrealtre informazioniinformazioni



Indice Genomico delle femmine (1)Indice Genomico delle femmine (1)Indice Genomico delle femmine (1)Indice Genomico delle femmine (1)

LoLo stessostesso approccioapproccio delladella genomicagenomica maschilemaschile sisi puòpuò applicareapplicare ancheanche

allaalla selezioneselezione femminilefemminile.. PossonoPossono essereessere calcolaticalcolati gligli indiciindici genomicigenomici

didi tuttitutti ii carattericaratteri eccettoeccetto lala facilitàfacilità didi parto,parto, lala mastitemastite ee lala

mungibilitàmungibilità.. PerPer gligli animalianimali giovani,giovani, deidei qualiquali nonnon sisi hannohanno aa

disposizionedisposizione informazioniinformazioni sullesulle loroloro performanceperformance oo sullasulla loroloro progenie,progenie,disposizionedisposizione informazioniinformazioni sullesulle loroloro performanceperformance oo sullasulla loroloro progenie,progenie,

vieneviene sempresempre usatousato solamentesolamente l’indicel’indice calcolatocalcolato concon l’analisil’analisi deldel DNADNA

(DGV)(DGV).. NelNel casocaso dellevacchedellevacche cheche hannohanno informazioniinformazioni sullesulle loroloro

performanceperformance (lattazioni,(lattazioni, punteggipunteggi eccecc......)) ilil loroloro indiceindice tradizionaletradizionale

(IGV)(IGV) nonnon éé basatobasato solosolo sulsul pedigreepedigree mama ancheanche susu loroloro fenotipofenotipo.. PerPer

questoquesto nelnel calcolarecalcolare l’indicel’indice genomicogenomico sisi combinanocombinano l’indicel’indice

tradizionaletradizionale (IGV)(IGV) ee quelloquello calcolatocalcolato concon l’analisil’analisi deldel DNADNA (DGV)(DGV)..



IlIl pesopeso dell’indicedell’indice tradizionaletradizionale IGVIGV nell’indicenell’indice genomicogenomico dipendedipende dalladalla

suasua attendibilitàattendibilità (e(e quindiquindi daldal numeronumero didi lattazioni)lattazioni) mama èè comunquecomunque

inferioreinferiore rispettorispetto aa quantoquanto accadeaccade concon ii toritori provatiprovati.. InfattiInfatti gligli

indiciindici convenzionaliconvenzionali delledelle vacchevacche hannohanno menomeno informazioniinformazioni rispettorispetto aiai

toritori provati,provati, perper cuicui l’attendibilità,l’attendibilità, ee quindiquindi ilil pesopeso èè moltomolto piùpiù

Indice Genomico delle femmine (2)Indice Genomico delle femmine (2)Indice Genomico delle femmine (2)Indice Genomico delle femmine (2)

toritori provati,provati, perper cuicui l’attendibilità,l’attendibilità, ee quindiquindi ilil pesopeso èè moltomolto piùpiù

bassobasso.. InIn praticapratica mentrementre perper ii toritori provatiprovati ilil loroloro indiceindice genomicogenomico èè

similesimile aa quelloquello calcolatocalcolato concon lele figlie,figlie, nellenelle vacchevacche sisi riscontranoriscontrano

maggiorimaggiori differenzedifferenze tratra ilil loroloro IGVIGV ee l’indicel’indice genomicogenomico.. PerPer gligli

animalianimali giovani,giovani, didi cuicui nonnon sonosono disponibilidisponibili informazioniinformazioni sullesulle loroloro

prestazioniprestazioni oo sullasulla loroloro progenie,progenie, vieneviene utilizzatoutilizzato l’indicel’indice genomicogenomico

direttodiretto (DGV)(DGV)..



Riassunto informazione negli indiciRiassunto informazione negli indiciRiassunto informazione negli indiciRiassunto informazione negli indici



ATTENDIBILITÀ (1)ATTENDIBILITÀ (1)ATTENDIBILITÀ (1)ATTENDIBILITÀ (1)
UnoUno deidei piùpiù grossigrossi vantaggivantaggi delladella valutazionevalutazione genomicagenomica
risiederisiede nellanella maggioremaggiore attendibilitàattendibilità deglidegli indiciindici ottenuti,ottenuti,
soprattuttosoprattutto nelnel casocaso deidei toritori senzasenza figliefiglie.. SeSe unun torotoro
giovanegiovane vieneviene valutatovalutato solosolo attraversoattraverso unun indiceindice pedigree,pedigree,
lala suasua attendibilitàattendibilità superasupera raramenteraramente ilil 3535%%.. AttraversoAttraverso
l’usol’uso delladella genomicagenomica èè possibilepossibile ottenereottenere deglidegli indiciindici conconl’usol’uso delladella genomicagenomica èè possibilepossibile ottenereottenere deglidegli indiciindici concon
attendibilitàattendibilità intornointorno alal 6565--7070%%,, circacirca ilil doppiodoppio rispettorispetto aa
quellaquella ottenutaottenuta concon ilil metodometodo classicoclassico.. LoLo stessostesso
ragionamentoragionamento valevale ancheanche perper lele femmine,femmine, gligli indiciindici
genomicigenomici hannohanno un’attendibilitàun’attendibilità tratra 6060 ee 7070%% perper diversidiversi
carattericaratteri.. CiòCiò significasignifica cheche unauna manzamanza appenaappena natanata concon
l’analisil’analisi deldel DNADNA haha circacirca lala stessastessa attendibilitàattendibilità didi unauna
vaccavacca concon 33 lattazioni!!lattazioni!!



ATTENDIBILITÀ (2)ATTENDIBILITÀ (2)ATTENDIBILITÀ (2)ATTENDIBILITÀ (2)

QuestoQuesto forteforte aumentoaumento didi attendibilità,attendibilità,

rispettorispetto all’indiceall’indice pedigreepedigree tradizionaletradizionale cheche

haha circacirca ilil 3030%% didi attendibilità,attendibilità, dovrebbedovrebbehaha circacirca ilil 3030%% didi attendibilità,attendibilità, dovrebbedovrebbe

spingerespingere adad incrementareincrementare ilil numeronumero didi manzemanze

utilizzateutilizzate comecome potenzialipotenziali madrimadri didi torotoro ee

quindiquindi ridurreridurre l’intervallol’intervallo didi generazionegenerazione..
%%



ATTENDIBILITÀ (3)ATTENDIBILITÀ (3)ATTENDIBILITÀ (3)ATTENDIBILITÀ (3)
NellaNella figurafigura sisi puòpuò osservare,osservare, perper l’indicel’indice didi selezioneselezione nazionalenazionale (PFT),(PFT), lala
differenzadifferenza didi attendibilitàattendibilità ottenutaottenuta concon lala valutazionevalutazione tradizionaletradizionale ee quellaquella
genomicagenomica siasia perper ii toritori provatiprovati (Italiani(Italiani odod esteri)esteri) cheche perper quelliquelli giovanigiovani..

%%

Nel caso dei tori giovani l’incremento medio per il PFT è di circa il 25%, mentre Nel caso dei tori giovani l’incremento medio per il PFT è di circa il 25%, mentre 
per i tori provati l’incremento è più ridotto. Questo è un risultato atteso perché per i tori provati l’incremento è più ridotto. Questo è un risultato atteso perché 
sta ad indicare che per i tori con figlie, la genomica aggiunge poco: sono le figlie sta ad indicare che per i tori con figlie, la genomica aggiunge poco: sono le figlie 
che forniscono i dati per la stima.che forniscono i dati per la stima.



Il Trend genetico per GPFT Il Trend genetico per GPFT Il Trend genetico per GPFT Il Trend genetico per GPFT 
L’impatto della genomica sul programma di selezione, trend L’impatto della genomica sul programma di selezione, trend 

genetico del GPFT per i tori provati e per i giovani tori.genetico del GPFT per i tori provati e per i giovani tori.



Il Trend genetico per GPFT Il Trend genetico per GPFT Il Trend genetico per GPFT Il Trend genetico per GPFT 
IlIl trendtrend deldel GPFTGPFT neglinegli ultimiultimi annianni haha avutoavuto unun incrementoincremento notevolenotevole;; nelnel
graficografico deldel GPFTGPFT sisi notanota facilmentefacilmente comecome l’incrementol’incremento annualeannuale deldel GPFTGPFT
daldal 20092009 alal 20202020 siasia decisamentedecisamente superioresuperiore aa quelloquello deldel periodoperiodo prepre--
genomicagenomica..
II toritori provatiprovati natinati finofino alal 20092009 eranoerano selezionatiselezionati senzasenza l’usol’uso delladella
genomica,genomica, mentrementre giàgià nelnel 20102010 lala genomicagenomica iniziainizia adad avereavere unun impattoimpatto sulsul
sistemasistema.. UnaUna linealinea didi tendenzatendenza tratteggiatatratteggiata èè riportatariportata perper evidenziareevidenziare
qualequale sarebbesarebbe statostato ilil trendtrend geneticogenetico senzasenza l’introduzionel’introduzione delladellaqualequale sarebbesarebbe statostato ilil trendtrend geneticogenetico senzasenza l’introduzionel’introduzione delladella
genomicagenomica.. SeSe guardiamoguardiamo alal periodoperiodo 20092009--20202020 sisi puòpuò notarenotare::
•• LaLa linealinea didi tendenzatendenza tratteggiatatratteggiata mostramostra unun progressoprogresso geneticogenetico didi 142142
puntipunti all’annoall’anno;;
•• LaLa linealinea continuacontinua indicaindica toritori genomicigenomici concon figlie,figlie, cheche confermanoconfermano cheche lala
genomicagenomica haha soddisfattosoddisfatto lele suesue promessepromesse concon risultatirisultati eccellentieccellenti;;
•• NelNel periodoperiodo concon l’usol’uso delladella genomicagenomica vediamovediamo unun progressoprogresso geneticogenetico didi
347347 puntipunti all’annoall’anno.. LaLa differenzadifferenza quindiquindi mostramostra cheche l’usol’uso delladella genomicagenomica
haha portatoportato adad unun incrementoincremento deldel GPFTGPFT didi 205205 puntipunti extraextra.. QuindiQuindi sisi puòpuò
diredire cheche lala genomicagenomica haha aggiuntoaggiunto ilil 144144%% extraextra didi progressoprogresso geneticogenetico..



APLOTIPI E FATTORI GENETICIAPLOTIPI E FATTORI GENETICIAPLOTIPI E FATTORI GENETICIAPLOTIPI E FATTORI GENETICI

GrazieGrazie all’analisiall’analisi deldel DNADNA ee delladella genealogiagenealogia possiamopossiamo
verificareverificare
IndiciIndici FrisonaFrisona qualiquali animalianimali sonosono portatoriportatori didi questiquesti
carattericaratteri.. NegliNegli ultimiultimi anni,anni, sisi èè datadata particolareparticolare
attenzioneattenzione agliagli aplotipiaplotipi (segmenti(segmenti didi DNA)DNA) ee aiai fattorifattori
geneticigenetici (singoli(singoli genigeni conosciuti)conosciuti).. QuandoQuando ilil genegene causalecausale èè
sconosciutosconosciuto vieneviene usatousato unun segmentosegmento deldel DNADNA mentrementre
geneticigenetici (singoli(singoli genigeni conosciuti)conosciuti).. QuandoQuando ilil genegene causalecausale èè
sconosciutosconosciuto vieneviene usatousato unun segmentosegmento deldel DNADNA mentrementre
quandoquando ilil genegene causalecausale èè conosciutoconosciuto vieneviene applicatoapplicato unun
testtest direttodiretto sulsul fattorefattore geneticogenetico.. NelNel casocaso deidei fattorifattori
geneticigenetici sisi usanousano soltantosoltanto 11 oo 22 marcatorimarcatori concon unun impattoimpatto
funzionalefunzionale ee nonnon unun gruppogruppo didi marcatori,marcatori, comecome perper
l’identificazionel’identificazione deglidegli aplotipiaplotipi..



APLOTIPI E FATTORI GENETICIAPLOTIPI E FATTORI GENETICIAPLOTIPI E FATTORI GENETICIAPLOTIPI E FATTORI GENETICI

LaLa disponibilitàdisponibilità didi questiquesti testtest sulsul DNADNA permettepermette didi::
•• monitoraremonitorare lala presenzapresenza didi carattericaratteri (desiderati(desiderati oo nonnon
desiderati)desiderati)
•• sfruttaresfruttare carattericaratteri desideratidesiderati
•• ridurreridurre lala presenzapresenza didi carattericaratteri nonnon desideratidesiderati oo evitareevitare
cheche venganovengano diffusidiffusi
•• evitareevitare accoppiamentiaccoppiamenti rischiosirischiosi
cheche venganovengano diffusidiffusi
•• evitareevitare accoppiamentiaccoppiamenti rischiosirischiosi
•• evitareevitare investimentiinvestimenti inin torellitorelli concon carattericaratteri nonnon desideratidesiderati
oo concon difettidifetti geneticigenetici..
InIn questaquesta manieramaniera perper ii centricentri didi FF..AA.. sisi riduconoriducono ii rischirischi nelnel
farefare investimentiinvestimenti susu torellitorelli cheche successivamentesuccessivamente potrebberopotrebbero
manifestaremanifestare alcunialcuni didi questiquesti difettidifetti genetici,genetici, mentrementre ilil
vantaggiovantaggio perper gligli allevatoriallevatori èè quelloquello didi ridurreridurre e/oe/o evitareevitare ii
problemiproblemi didi salutesalute nelnel loroloro allevamentoallevamento.. InIn questoquesto modomodo lala
genomicagenomica stasta fornendofornendo valorevalore aggiuntoaggiunto agliagli allevatoriallevatori..
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LaLa tabellatabella riportariporta tuttitutti ii carattericaratteri geneticigenetici attualmenteattualmente
sottosotto controllocontrollo.. DaDa novembrenovembre 20152015 sonosono statistati aggiuntiaggiunti ii testtest
direttidiretti susu marcatorimarcatori cheche determinanodeterminano alcunialcuni fattorifattori genetici,genetici,
comecome lala KK--caseinacaseina..


