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C ome è noto negli ultimi anni 
le tecniche più avanzate di 
genetica molecolare hanno 

permesso di caratterizzare in modo 
approfondito e con relativa facilità il 
genoma dei singoli animali. Questa 
mole di dati è stata utilizzata, e con-
tinua ad esserlo, principalmente per 
la valutazione e selezione genomica 
in diverse specie e razze allevate e 
tra queste la Frisona rappresenta 
certamente la realtà più avanzata. 
Bisogna però ricordare che esi-
stono altre possibilità di utilizzare 
queste informazioni per una co-
noscenza sempre più approfondita 
della variabilità genetica dei bovini 
sia a livello di specie che all’interno 
di una singola razza. Conoscenza 
che sicuramente è un valore di per 
sé, ma che può anche tradursi in 
risultati operativi per la gestione e 
valorizzazione del patrimonio zoo-
tecnico. 
Infatti è possibile, oltre a verificare 
l’unicità e l’omogeneità di un tipo 
genetico, stabilirne la distanza o la 
vicinanza con gli altri e accertare gli 
eventuali flussi di geni (più banal-
mente incroci) avvenuti nel passato. 
Queste informazioni possono esse-
re utili per il riconoscimento di nuo-
vi tipi genetici meritevoli di essere 
preservati, per la messa a punto di 
metodi di autenticazione genetica 
e, non ultimo, per verificare e va-
lorizzare l’unicità e la storia di una 
razza e dei suoi prodotti. 
Inoltre lavorando all’interno di una 
razza, oltre a determinare alcuni 
parametri utili a gestire la consan-
guineità, è possibile accertare l’e-
sistenza di differenze genetiche tra 
gruppi di animali allevati in ambienti 
e con sistemi diversi. 

Entrambi questi tipi di analisi sono 
stati svolti nell’ambito del progetto 
LATTECO2 approvato nell’ambito 
del Programma di Sviluppo Rurale 
Nazionale 2014/2022 sulla Carat-
terizzazione delle risorse genetiche 
animali di interesse zootecnico e 
salvaguardia della biodiversità̀, 
nell’ambito della Sottomisura: 10.2 
- Sostegno per la conservazione, 
l’uso e lo sviluppo sostenibili delle 
risorse genetiche in agricoltura. 
Nel primo studio sono state con-
siderate le relazioni genetiche esi-
stenti tra le razze allevate nell’arco 
alpino alle quali sono state aggiunte 
la Frisona e la Jersey, principal-
mente allo scopo di avere un rife-
rimento esterno (tabella 1). Nella 
figura è rappresentato uno dei ri-
sultati dello studio, cioè un albero 
filogenetico (figura 1) delle razze 
analizzate basato sui polimorfismi 
SNP. Le razze posizionate sulle 
stesse branche hanno un’origine 
comune, mentre quelle su branche 
diverse hanno una parentela meno 
stretta. La lunghezza del ramo è 
indice della distanza. 
La prima considerazione che può 
essere fatta osservando il grafico è 
che le razze si raggruppano in base 
alla loro collocazione geografica e 
non all’indirizzo produttivo e infatti 
possiamo distinguere tre gruppi 
(ovest, centro ed est) mentre la 
Jersey e la Holstein/Frisona (razze 
nordeuropee) sono chiaramente di-
verse da tutto il resto. Sorprenden-
temente, ma non troppo, la Holstein 
e la Burlina risultano sulla stessa 
branca, cosa che si può suppore 
che sia stata determinata non tanto 
dall’avere entrambe un mantello 
pezzato, quanto dal fatto che ripro-

duttori Holstein sono stati utilizzati 
per migliorare l’attitudine latte. 
Ovviamente le razze con origine 
comune (Simmenthal e Brune di 
vari paesi) risultano tutte molte 
vicine, ma un poco più complessa 
è la situazione della Bruna che si 
divide chiaramente in due gruppi, 
uno composto dalle Brune Origi-
nali e l’altro dalle Brown di origine 
nordamericana. Questo secondo 
gruppo, tra l’altro, è situato su un 
ramo molto lungo ad indicare una 
notevole distanza. Questa evidenza 
è spiegabile dal fatto che la popo-
lazione nordamericana ha avuto 
origine da un ristretto gruppo di 
fondatori (per cui siamo di fronte 
ad un fenomeno conosciuto dagli 
studiosi come deriva genetica) e 
dall’intensa selezione.  
Il secondo studio, invece, ha ri-
guardato la caratterizzazione della 
variabilità genetica all’interno della 
razza Frisona, allo scopo di veri-
ficare se fossero distinguibili gli 
animali secondo la loro “genealogia 
geografica” e l’indirizzo produttivo 
e nel caso di identificare le regioni 
del genoma e i geni responsabili di 
queste differenze. 
Allo scopo sono stati selezionati 
tre gruppi di soggetti, il primo di 
genealogia italiana (itHOL) e cioè 
composto da soggetti nati in Italia 
con entrambi i genitori ed almeno 
due nonni nati in Italia, il secondo 
che comprendeva soggetti italiani 
provenienti da aziende orientate alla 
produzione di Parmigiano Reggiano 
(prHOL) ed il terzo di americani e 
canadesi (acHOL). 
Utilizzando i dati dei polimorfismi 
SNP di questi animali, sono state 
svolte diverse analisi e tra i risultati 
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FIGURA 1

FIGURA 2

TABELLA 1

DIAGRAMMA DELLE RELAZIONI E DISTANZE GENETICHE (REYNOLDS)

VARIABILITÀ GENETICA acHOL, itHOL, prHOL

RAZZE E NUMERO DI ANIMALI 
ANALIZZATI

ottenuti sono particolarmente indicativi quelli 
riportati in figura 2 dove ogni singolo punto 
rappresenta la posizione occupata da un sogget-
to relativamente alle due dimensioni principali 
della variabilità genetica. Poiché ogni gruppo di 
animali è stato colorato in modo diverso salta 
subito all’occhio che i punti dello stesso colore 
e cioè gli animali dello stesso gruppo sono tra 
loro vicini. Banalmente, questo fatto può essere 
interpretato (col conforto anche di altri risultati 
che non si riportano per brevità) come la dimo-
strazione dell’esistenza di una distanza genetica 
tra i gruppi analizzati che è particolarmente 
rilevante tra le Frisone americane e italiane. 
La spiegazione di tutto non è semplice, ma po-
tremmo suppore che una qualche influenza di 
condizioni ambientali, sistemi di allevamento 
e obiettivi di selezione diversi, possa essere la 
causa della divergenza osservata. 
Ma se queste differenze non sono semplice-
mente casuali, come è verosimile, è possibile 
identificare i particolari geni o le vie metabo-
liche che le determinano? Per rispondere a 
questa domanda i dati sono stati analizzati con 
diverse metodologie bioinformatiche in grado di 
identificare i loci SNP più diversificati e quindi 
di vedere in quella porzione del genoma quali 
geni erano presenti e quali vie metaboliche era-
no coinvolte. I risultati, sono stati incoraggianti 
poiché è stato possibile identificare diversi geni 
collegati con le caratteristiche quantitative e 
qualitative della produzione di latte confermando 
quanto trovato in altri studi condotti con altre 
metodologie, mentre la ricerca delle vie metabo-
liche ha messo in rilievo un ruolo del trasporto 
degli aminoacidi attraverso la membrana e del 
metabolismo del metano. 
In conclusione da questo ultimo lavoro si può 

affermare che esiste una struttura genetica (e cioè una dif-
ferenza genetica tra gruppi) anche all’interno di una razza 
cosmopolita e con un forte scambio di riproduttori come la 
Frisona e che questa è verosimilmente determinata da una 
selezione, almeno in parte, diversa per le differenti condizioni 
ambientali e di sistemi di produzione nei diversi paesi e/o di in-
dirizzi produttivi. Infine con le opportune metodologie è anche 
possibile identificare le basi genetiche di queste differenze. 
Questi risultati possono aprire la strada ad ulteriori approfon-
dimenti scientifici con l’obiettivo, comunque, di indirizzare il 
miglioramento genetico verso specifiche esigenze legate anche 
alle differenti e mutevoli condizioni ambientali, di sistema di 
allevamento e di indirizzo produttivo. 
L’Università del Molise in collaborazione ANAFIBJ sta appro-
fondendo questi argomenti non solo per aumentare le cono-
scenze tecnico-scientifiche, ma anche per fornire elementi utili 
ad una migliore gestione del programma genetico delle razze 
bovine da latte e dei servizi alla selezione che l’Associazione 
sta producendo per la conduzione di oltre i 10.000 allevamenti 
soci di ANAFIBJ.




