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Caratterizzazione fenotipica 

• Nell’ambito dei progetti PSRN è stata sviluppata per

la razza Camosciata delle Alpi una nuova scheda di

valutazione morfo-funzionale che valuta caratteri e

difetti legati agli aspetti di benessere e salute

dell’animale.

• La scheda sarà oggetto di revisione nel progetto

SHEEP&GOAT.
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Statistiche descrittive sulla scheda di valutazione morfo-funzionale PSRN
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Caratterizzazione genomica

Sarda
1504

Comisana
541

Massese
375

Ovino delle Langhe
104

Fabrianese
108

Gentile di Puglia
107

Istriana
81

Camosciata delle Alpi
2128

Saanen
935

Garganica
111

Nicastrese
100

Nell’ambito di CHEESR:
6081 soggetti ovicaprini sono 
stati genotipizzati attraverso 

SNP Chip
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La caratterizzazione genomica continua

4400 

Ovini

35

Whole Genome
Sequencing (WGS)

3100

Caprini

• In particolare, per Camosciata delle Alpi e Saanen 

saranno genotipizzati 1800 soggetti:

❖ 1000 soggetti di Camosciata;

❖ 800 soggetti di Saanen.

• 8 Whole Genome Sequencing (WGS):

❖ 4 becchi di Camosciata;

❖ 4 becchi di Saanen.

Nell’ambito di SHEEP&GOAT saranno genotipizzati attraverso SNP chip ulteriori

7500 soggetti
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La genomica per il miglioramento genetico delle razze
Camosciata delle Alpi e Saanen

Il progetto CHEESR ha introdotto per la prima volta la genomica nel settore ovicaprino attraverso un’ importante

campagna di genotipizzazione attraverso l’uso di marcatori Single Nuclotide polymorphism (SNP). In particolare, i dati

genomici raccolti nelle razze Camosciata delle Alpi e Saanen sono stati utilizzati (Azione 4 e 6 del progetto) per:

• lo studio della consanguineità;

• lo sviluppo di nuovi indici genomici.

Razza
Numero di soggetti caprini

genotipizzati

Camosciata delle Alpi 2128

Saanen 935

Nicastrese 100

Garganica 111
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• La consanguineità all’interno delle popolazioni caprine, tra cui le razze Camosciata delle Alpi e Saanen, è 

stata analizzata utilizzando:

1. I dati da pedigree (metodo tradizionale);

2. I dati genomici raccolti nell’ambito del progetto CHEESR (PSRN).

Analisi della consanguineità

1. Un esempio di pedigree

2. Un esempio di dati genomici
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1. Analisi della consanguineità da pedigree (Fped)

Camosciata delle Alpi Saanen

Numero totale di registrazioni 116,659 141,063

Profondità massima raggiunta 22 generazioni 23 generazioni

Profondità piena massima raggiunta 6 generazioni 7 generazioni

Numero di soggetti vivi 14,623 15,941

Inbreeding (Fped) medio dei soggetti vivi 0.01 (± 0.04) 0.01 (± 0.04)

Camosciata delle Alpi

Dimensioni del pedigree e inbreeding medio di Camosciata delle Alpi e
Saanen.

Saanen
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2. Analisi della consanguineità genomica 

Un esempio di Runs of Homozigosity (ROH)

Razza
Numero 

ROH

Lunghezza 

media

Lunghezza 

totale
FROH

CAMOSCIATA DELLE ALPI 36.137 160.587 4.275 0.065

GARGANICA 29.289 189.246 5.295 0.077

NICASTRESE 20.080 87.718 3.505 0.036

SAANEN 35.795 173.550 4.723 0.071

Analisi delle ROH

SNP1 SNP2 SNP3 SNP4 SNP5 SNP6 SNP7 SNP8

Segmento1 AA BB AA AA AA BB AA BB

Segmento2 AB AA AB BB BB AA AA AB
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Camosciata delle Alpi Saanen

2. Analisi della consanguineità:
correlazione FPED – FROH
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Classe di lunghezza delle ROH Datazione inbreeding

𝑅𝑂𝐻 ≤ 2𝑀𝑏 ~ 25 𝑔𝑒𝑛𝑒𝑟𝑎𝑧𝑖𝑜𝑛𝑖 𝑓𝑎

2 𝑀𝑏 < 𝑅𝑂𝐻 ≤ 4𝑀𝑏 ~ 25 − 12 𝑔𝑒𝑛𝑒𝑟𝑎𝑧𝑖𝑜𝑛𝑖 𝑓𝑎

4 𝑀𝑏 < 𝑅𝑂𝐻 ≤ 8𝑀𝑏 ~ 12 − 6 𝑔𝑒𝑛𝑒𝑟𝑎𝑧𝑖𝑜𝑛𝑖 𝑓𝑎

8 𝑀𝑏 < 𝑅𝑂𝐻 ≤ 16 𝑀𝑏 ~ 6 − 3 𝑔𝑒𝑛𝑒𝑟𝑎𝑧𝑖𝑜𝑛𝑖 𝑓𝑎

𝑅𝑂𝐻 > 16 𝑀𝑏 < 3 𝑔𝑒𝑛𝑒𝑟𝑎𝑧𝑖𝑜𝑛𝑖 𝑓𝑎

Classe di lunghezza 
ROH (Mb)

Inbreeding per classe di ROH
Datazione dell’inbreeding genomico

25 < 3

Generazioni fa

2. Analisi della consanguineità genomica

• Analizzando l’FROH per classe di lunghezza è possibile datare l’inbreeding, risalendo fino a 25 generazioni fa [1, 2]:

▪ A ROH lunghe corrisponde un inbreeding recente (> 16 Mb) ;

▪ A ROH corte corrisponde ad un inbreeding lontano (2 Mb).

[1] J. T. Howard et al., 2017; [2] R. B. Onzima et al., 2018.
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Sviluppo di una nuova valutazione genomica (ssGBLUP)

BLUP

Dati Fenotipici 
(latte, kg e % di grasso e 

proteina, morfologia 
ecc.)

Dati genealogici
(padre e madre)

Indice 
GENETICO

(http://nce.ads.uga.edu/wiki/lib/exe/fetch.php?media=andres_part3.pdf)

La valutazione genetica ufficiale nelle razze caprine da latte viene fatta utilizzando modelli animale con metodo Best
Linear Unbiased Prediction (BLUP).
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BLUP

Dati Fenotipici 
(latte, kg e % di grasso e 

proteina, morfologia ecc.)

Indice
GENETICO

Dati genealogici
(padre e madre)

Dati genomici
(SNP)

Effetto degli SNP 

DGV

Indice
GENOMICO

L’indice genomico con metodo Genomic Best Linear Unbiased
Prediction (GBLUP) sfrutta una matrice di parentela genomica in
sostituzione alla matrice di parentela da pedigree.

Sviluppo di una nuova valutazione genomica (ssGBLUP)

(http://nce.ads.uga.edu/wiki/lib/exe/fetch.php?media=andres_part3.pdf)
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Sviluppo di una nuova valutazione genomica (ssGBLUP)

ssGBLUP

Dati Fenotipici 
(latte, kg e % di 

grasso, proteina, 
morfologia ecc.)

Indice 
GENETICO/GENOMICO

Dati genomici
(SNP)

Dati genealogici
(padre e madre)

(http://nce.ads.uga.edu/wiki/lib/exe/fetch.php?media=andres_part3.pdf)

Oggi vi è la disponibilità di tecniche che permettono di stimare un indice genomico in un solo passaggio, utilizzando
contemporaneamente i dati fenotipici, genealogici e genomici: Single Step Genomic Best Linear Unbiased Prediction
(ssGBLUP).
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Sviluppo di una nuova valutazione genomica (ssGBLUP): il confronto tra metodi

𝑦 = 𝑚 + 𝐻𝑌𝑆 + 𝑎𝑛𝑖𝑚𝑎𝑙 + 𝑒

Confronto tra:

BLUP

GBLUP

ssGBLUP

Lattazioni 
ufficiali a 210 

giorni dei 
soggetti 

genotipizzati

Genotipi: 2111 
soggetti di 

Camosciata 
delle Alpi e 935 

soggetti di 
Saanen

Pedigree
tradizionale 

METODO BLUP GBLUP ssGBLUP

CARATTERE 𝒉𝟐 (DS)
𝜎𝑎
2 Ripetibilità 

(DS)
𝒉𝟐 (DS)

𝜎𝑎
2 Ripetibilità

(DS)
𝒉𝟐 (DS)

𝜎𝑎
2 Ripetibilità 

(DS)

Latte (kg) 0.34 (0.04) 7263.2 0.37 (0.02) 0.35 (0.05) 7452.9 0.38 (0.02) 0.34 (0.04) 7417.4 0.37 (0.02)

Proteina (kg) 0.34 (0.04) 8.21 0.34 (0.02) 0.31 (0.04) 7.47 0.34 (0.02) 0.33 (0.04) 7.76 0.34 (0.02)

Grasso (kg) 0.27 (0.04) 8.63 0.28 (0.02) 0.27 (0.04) 8.44 0.28 (0.02) 0.27 (0.04) 8.61 0.28 (0.02)

Grasso (%) 0.26 (0.05) 473.6 0.41 (0.01) 0.42 (0.01) 770.48 0.42 (0.02) 0.42 (0.01) 768 0.42 (0.02)

Proteina (%) 0.42 (0.05) 259.4 0.60 (0.01) 0.60 (0.01) 361.7 0.60 (0.01) 0.60 (0.01) 361.9 0.60 (0.01)

Camosciata delle Alpi

METODO BLUP GBLUP ssGBLUP

CARATTERE 𝒉𝟐 (DS) 𝜎𝑎
2 Ripetibilità

(DS)
𝒉𝟐 (DS) 𝜎𝑎

2 Ripetibilità 

(DS)
𝒉𝟐 (DS) 𝜎𝑎

2 Ripetibilità 

(DS)

Latte (kg) 0.37 (0.09) 11796.0 0.44 (0.03) 0.37 (0.09) 11758 0.43 (0.03) 0.38 (0.09) 12159 0.44 (0.03)

Proteina (kg) 0.27 (0.08) 9.64 0.41 (0.03) 0.41 (0.03) 14.6 0.41 (0.03) 0.42 (0.03) 14.7 0.42 (0.03)

Grasso (kg) 0.23 (0.07) 9.90 0.42 (0.03) 0.40 (0.09) 21.1 0.42 (0.03) 0.39 (0.09) 20.7 0.42 (0.03)

Grasso (%) 0.15 (0.08) 303.1 0.47 (0.03) 0.47 (0.03) 940.9 0.47 (0.03) 0.48 (0.03) 954.9 0.48 (0.03)

Proteina (%) 0.49 (0.10) 311.4 0.64 (0.02) 0.63 (0.02) 390.3 0.63 (0.02) 0.64 (0.02) 394.8 0.64 (0.02)

Saanen

ℎ2 = ereditabilità; 𝜎𝑎
2= varianza genetica additiva

ℎ2 = ereditabilità; 𝜎𝑎
2= varianza genetica additiva
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1

2

3

4

Sviluppo di nuovi indici genomici
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CLASSIFICA MATRICOLA RAZZA SESSO ANNO DI NASCITA EBV100 ACCURATEZZA

1 IT004000130845 Camosciata delle Alpi F 2016 114 70

2 IT004000130823 Camosciata delle Alpi F 2017 110 70

3 IT004000162106 Camosciata delle Alpi F 2018 110 72

4 IT006000036641 Camosciata delle Alpi F 2016 109 71

5 IT006000036652 Camosciata delle Alpi F 2016 109 71

6 IT006000036606 Camosciata delle Alpi F 2016 109 71

7 IT097000132821 Camosciata delle Alpi F 2017 109 73

8 IT004000149516 Camosciata delle Alpi F 2017 108 71

9 IT006000036763 Camosciata delle Alpi F 2017 108 71

10 IT004000130826 Camosciata delle Alpi F 2017 107 70

Indice Cellule Somatiche 
Camosciata delle Alpi

CLASSIFICA MATRICOLA RAZZA SESSO ANNO DI NASCITA EBV100 ACCURATEZZA

1 IT004000130845 Saanen F 2016 114 70

2 IT004000130823 Saanen F 2017 110 70

3 IT004000162106 Saanen F 2018 110 72

4 IT006000036641 Saanen F 2016 109 71

5 IT006000036652 Saanen F 2016 109 71

6 IT006000036606 Saanen F 2016 109 71

7 IT097000132821 Saanen F 2017 109 73

8 IT004000149516 Saanen F 2017 108 71

9 IT006000036763 Saanen F 2017 108 71

10 IT004000130826 Saanen F 2017 107 70

Indice Cellule Somatiche 
Saanen

Sviluppo di nuovi indici genomici
www.assonapa-cheesr.it

Un esempio di scheda descrittiva



II webinar di genetica, 17/06/2022

Conclusioni e prospettive future 

Fenotipi

Pedigree

Miglioramento 
genetico

1. l’analisi dei dati anagrafici tradizionali
(pedigree);

2. la raccolta di fenotipi innovativi (scheda
morfologica PSRN);

3. la raccolta e l’analisi dei dati genomici;

4. analisi della consanguineità e sviluppo di
nuovi indici genetici/genomici su
caratteri innovativi e non, che riguardano
le produzioni, il benessere e la salute degli
animali, la riduzione delle emissioni e
l’efficienza riproduttiva.

Grazie ai progetti PSRN, Asso.Na.Pa. sta 
portando avanti, nelle razze Camosciata delle 

Alpi e Saanen, le seguenti attività: 
Prospettive future:

utilizzo di una valutazione 
genomica come strumento 
ufficiale di selezione e 
introduzione di indici su 
caratteri innovativi;

sviluppo di una valutazione 
genetica internazionale 
(Alleanza Italo-Francese e 
progetto SMARTER).
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Grazie per l’attenzione!


