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Relazione tecnica-operativa per la parte di progetto relativa al
Cavallo di Razza Haflinger

La relazione sullo stato di avanzamento del progetto e raggiungimento obiettivi seconda annualita
(step 2), da evidenza dei lavori fin qui svolti e sugli obiettivi raggiunti rispetto a quanto indicato nel
progetto. Tutti gli obiettivi previsti per il secondo step sono stati raggiunti e sono riportati
nell’allegato 5 della rendicontazione dell’attivita. La presente relazione € un’integrazione all’allegato
5 e riporta le azioni i cui risultati necessitano di descrizione/statistica/evidenza.

CARATTERIZZAZIONE FENOTIPICA DEL CARATTERE

L'attivita di rilevamento dei dati € stata preceduta dalla definizione dei caratteri da rilevare e dallo
studio e prova sul campo delle schede di rilevamento dati, che hanno necessitato di alcune revisioni
a seguito di accorgimenti e migliorie frutto dell’utilizzo pratico della scheda in campo. | rilevamenti
sono stati eseguiti sull’intero territorio nazionale con lo scopo di fornire una rappresentativita dei
dati in funzione della numerosita della popolazione presente nelle diverse aree. Le caratterizzazioni
fenotipiche rilevate riguardano il rilevamento del carattere — temperamento; le voci analizzate sono:
nervosismo, amichevolezza con le persone, cooperazione, scattosita ed eccitabilita. Per quanto
riguarda invece la valutazione finale assegnata ai oggetti Haflinger viene valutato e fatta una media
sulle seguenti voci: 1) Soggetto piazzato alla mano, 2) dare i piedi, 3) Test di avvicinamento al
sellaggio, 4) Test su ostacoli eseguiti alla mano, 5) Sorprese acustiche e visive. Nel grafico sotto, e
possibile vedere la percentuale della valutazione finale dei soggetti che hanno ricevuto la valutazione
fenotipica per il carattere/indole.
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Il numero totale dei cavalli oggetto delle nuove caratterizzazioni fenotipiche é stato di 499. Nella
seconda annualita ne sono stati eseguiti 208 (40 il n° previsto negli obiettivi), molto superiore
all'obiettivo previsto, grazie al fatto che abbiamo progettato una scheda di rilevamento dati che
comprende il Body Condition Score , il Rilevamento Morfologico, il questionario sanitario e il
rilevamento fenotipico del carattere. Cosi facendo in una sola scheda reperiamo tutti i dati richiesti
nel PSRN Equinbio.2 2020-2023.

Di seguito si riportano in dettaglio alcuni rilevamenti effettuati sulle nuove Caratterizzazioni
Fenotipiche pill importanti; come gia indicato nella fase progettuale gli stessi, verranno implementati
nelle annualita successive e al termine del progetto si procedera, dove possibile, all’utilizzo degli
stessi per la produzione di nuovi indici genetici.

Carattere Nervosismo —

Il Nervosismo rappresenta una caratterizzazione importante per una razza molto utilizzata per la sella
e sempre piu diffusa nello sport. | valori rilevati, consultabili nel grafico sotto, hanno evidenziato che
il 48,6 % dei soggetti ha un carattere Calmo o Molto Calmo, il 47,4% ha un buon carattere nella
norma e solo 4,0% ha un carattere nervoso. Questi dati relativi al carattere, rilevato dagli Esperti di
Razza, evidenzia una prevalenza di soggetti con un temperamento tra calmo e molto calmo. Questo
elemento & molto ricercato dal mercato in quanto evidenzia soggetti sicuri e mansueti idonei per il
lavoro a sella e attacchi. Inoltre la percentuale di soggetti che si sono rivelati con un carattere
nervoso & inferiore al 4%.
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Carattere Amichevolezza con le persone —

Un’altra caratteristica presa in considerazione dalla nuova scheda del PSRN Equinbio.2 relativa al
temperamento del carattere & I'amichevolezza con le persone che fornisce indicazioni riguardo al
comportamento dell’animale a fronte dell’avvicinamento da parte delle persone. Un cavallo che si
propone con un atteggiamento amichevole con le persone si & dimostrato piu idoneo per un facile
apprendimento al lavoro e all’addestramento oltre ad essere anche un cavallo pil sicuro e adatto
anche per i piu giovani. Dai dati rilevati si evidenzia che il 51,5 % dei soggetti ha manifestato un
carattere amichevole e molto amichevole con I'uomo. Inoltre un 43.7% % dei soggetti sono stati
valutati con un comportamento abbastanza amichevole o considerato nella norma da parte di un
equide nei confronti dell’'uomo. Anche in questo caso ci sono stati soltanto pochissimi soggetti che
hanno dimostrato un carattere poco affidabile, con una percentuale pari al 4.8 %. Tutti questi dati
raccolti provano che in generale il cavallo haflinger ha un carattere molto Amichevole ed € idoneo ad
essere addestrato per |'utilizzo ludico sportivo.
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Carattere Cooperazione

Altro aspetto molto importante, molto correlato anche con le altre due voci con nervosismo e
amichevolezza con le persone ¢ la cooperazione dell’equide con I'uomo. In questo caso i dati rilevati,
attraverso varie richieste durante la fase di valutazione da parte del preparatore dell’equide si sono
rivelati molto positivi. Infatti ben il 82.3% dei Cavalli ha dimostrato degli ottimi risultati dimostrandosi
sempre o quasi sempre collaborativo con il preparatore rispondendo perfettamente ai comandi. Il
14 % dei soggetti ha invece e risultato collaborativo solo alcune volte e il 3.6 % sono invece classificati
come caparbi non rispondendo quasi mai ai comandi chiesti. Da questi dati si evince che I'Haflinger
e un cavallo quasi sempre cooperativo con le richieste del presentatore. Il dato & da considerarsi
molto buono in quanto gli equidi al momento della valutazione non sono preparati per andare a sella
e sono in eta molto giovane. In questa eta i cavalli dimostrano una maggiore difficolta
nell’assecondare, rispetto ad un soggetto adulto, le richieste che gli vengono fatte. ANACRHAI &
molto soddisfatta di questi dati proprio perché sono di fondamentale importanza per avviare un
equide al diporto, turismo equestre e attivita sportive.
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Body Condition Score

| grafici riportati di seguito riepilogano i valori rilevati con la caratterizzazione tramite Body Condition
Score dello stato di forma dei cavalli esaminati nel primo e nel secondo Step (anno 2020-2021).

Questo serie di dati, ci mostra una popolazione che in gran parte gode di uno stato di forma ottimale,
fatto condizionato probabilmente anche dalla destinazione d’uso degli attuali cavalli Haflinger, che
sono per lo piu utilizzati per lo sport e il tempo libero. Infatti i soggetti in stato di forma ottimale sono
parial 81,6 %, questo significa che I'allevatore segue i consigli dei valutatori per poter presentare un
soggetto in forma con un’accurata alimentazione e conseguente benessere del cavallo.
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Il grafico e relativo allo stato di forma generale dei soggetti esaminati in tutti questi anni di progetto
PSRN Equinbio ed Equinbio.2. | soggetti esaminati sono 1264, ed evidenzia che solo il 5,6 % risulta
essere magro, I'11% risulta essere leggermente grasso o grasso e solo il 1,8 % essere nella categoria
piu a rischio di benessere animale per lo stato di salute dell’equide che vede soggetti Molto magri o
Molto grassi.

Rilevamento Fenotipico — Qualita Zoccolo — Dimensione Zoccolo - Pastoia
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| dati rilevati in questo secondo step, sono al quanto confortanti, infatti abbiamo trovato soltanto lo
0,2 con lo zoccolo piccolo e stretto e I'1,3% di equidi con lo zoccolo piatto e largo. Mentre ¢ stata
rilevata una pastoia molto lunga solo per lo 0,4 % dei soggetti valutati. | dati piu incoraggianti ed
ottimali per I'equide nei suoi arti li abbiamo riscontrati con i seguenti risultati, il 71.5 % ha uno zoccolo
proporzionato e il 76.2 % ha una pastoia nella media.

Altri dati molto interessanti derivano

dalla qualita dello zoccolo dell’equide % Rilevamento Qualita dello Zoccolo
con il 70,6% di soggetti aventi degli 3.0 1,1 438

zoccoli di qualita buona con un unghia

compatta senza deterioramento del 20,5

tessuto. Il 4,8% ha invece ricevuto un
ottimo nella sua qualita degli zoccoli
ritenuti perfetti da parte dell’lspettore
di Razza. Lo zoccolo del cavallo & un
vero fenomeno anatomico. Il cavallo,
di fatto, si appoggia costantemente
sulla punta dei piedi o delle dita, quasi
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la buona qualita dello zoccolo & un

prerequisito essenziale per un cavallo sano e dinamico. Una cattiva posizione o una scarsa qualita
dello zoccolo possono ripercuotersi in maniera negativa rapidamente su tutto il corpo del cavallo.
Fortunatamente soltanto I'1,1% dei soggetti valutati hanno ottenuto un risultato di Insufficiente e
solo il 3 % un sufficiente. Nel complesso I'arto del cavallo haflinger ha una buona struttura della
muraglia con un unghia solida e per questo la maggior parte non hanno problemi di sfaldamento
della punta della muraglia.

CAVALLO HAFLINGER —ZONA DI ALLEVAMENTO

Il cavallo Haflinger € la razza italiana pilu consistente con quasi 11.000 soggetti puri, iscritti al Libro
Genealogico. Numeri sicuramente importanti che diventano ancora piu significativi se si considera
che I'Haflinger € I'unico cavallo italiano diffuso su tutto il territorio nazionale, da nord a sud, isole
comprese.

Un successo che é giustificato oltre che dalla straordinaria bellezza di questo cavallo, anche dalla
sua immutata rusticita che la selezione ha saputo sapientemente preservare. Infatti da tutti i dati
rilevati in questa fase di PSRN del Progetto EQUINBIO.2 possiamo dire che I'Haflinger € un cavallo
forte, in grado di sfruttare pascoli marginali e poveri. Anche nell’utilizzo sportivo o amatoriale a
sella o attaccato, garantisce caratteristiche di resistenza, facilita ed economia nella gestione che
rappresentano un valore aggiunto unico. E' per questo che I'Haflinger si e diffuso a livello mondiale,
con una presenza di soggetti in costante crescita in tutti e cinque i continenti. Entrando piu nel
dettaglio possiamo vedere che il 63,6% di Haflinger € allevato in Montagna, il 23,7 % in zona
collinare, I'11,6 % in pianura e solo I'1,1 in zona di mare o isole. (grafico sotto).
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CARATTERIZZAZIONE GENETICA — RACCOLTA MATERIALE BIOLOGICO

Come gia avvenuto nella prima annualita progettuale, abbiamo proseguito I'attivita di raccolta e
successiva analisi del DNA di campioni biologici prelevati su soggetti riproduttori della Razza,
concentrando I'attivita sui soggetti di nuova iscrizione al registro dei riproduttori della razza o su
particolari soggetti individuati per I'importanza della linea femminile o maschile, anche in relazione
alla biodiversita ed in ultimo anche in relazione all’origine geografica di provenienza del soggetto
interessato, al fine di garantire la variabilita di campionamento. In totale sono stati raccolti e
sottoposti ad analisi DNA 158 campioni biologici (obbiettivo 150) , sui quali si & proceduto alla
estrazione del DNA e contestualmente all’accertamento parentale, producendo per ogni soggetto
un certificato di deposito del DNA.

Questi report d’analisi sono stati inoltre informatizzati e hanno permesso la costituzione della “Banca
dati dei risultati analisi genetiche” , accessibile dal database di ANACRHAI per ogni soggetto
interessato. A questo fine e stato implementando il software gestionale GestHaflinger con la stampa
dei report del tracciato DNA e la compatibilita dei genitori del soggetto. Questo consente al software
di gestire nel database anche le informazioni relative al tracciato DNA, all’esito dell’accertamento
parentale e all’eventuale analisi genomica, per costituire cosi una banca delle informazioni genetiche
e genomiche dei soggetti esaminati.

Per quanto riguarda le analisi genomiche si e inoltre provveduto a raccogliere campioni biologici
(bulbi piliferi) che sono stati sottoposti ad analisi genomica, per un totale di 56 soggetti caratterizzati
(obbiettivo 56) (SNPGPP 65k) nella seconda annualita, come previsto dal progetto.

Questi campioni biologici sono stati raccolti, identificati in maniera univoca e stoccati, al fine di
permettere il loro futuro impiego.

Per gli stessi cavalli oltre al campione inviato al laboratorio per I'analisi, si € provveduto a raccogliere
un secondo campione biologico conservato per future necessita.

VERIFICA E CONGRUENZA DEI DATI

Le procedure operative e le schede di rilevamento dati sviluppate nel corso della seconda annualita
di progetto, sono state costantemente verificate sia nella fase di impiego operativo in campo in
occasione dei rilievi effettuati, sia successivamente attraverso la verifica dei dati durante
I'informatizzazione degli stessi e la successiva elaborazione statistica, avvenuta dopo la verifica sulla



validita dei dati presenti nel database, individuando per ogni rilevamento biometrico gli estremi
minimi e massimi e I'attendibilita del dato rilevato rispetto alla media dei valori.

Si @ proceduto alla verifica a campione (oltre il 30% dei rilevamenti fatti) raffrontando il dato rilevato
presente sulla scheda redatta dal rilevatore rispetto al dato informatizzato dal personale nel
database, al fine di limitare il piu possibile la possibilita legata agli errori di digitazione.

Tutti i dati rilevati al Body Condition Score; i dati sanitari; il questionario sulla riproduzione delle
fattrici e il rilevamento fenotipico del temperamento e del carattere sono stati archiviati nel software
Gesthaflinger e controllati da parte del personale dell’Ufficio anche durante le valutazioni in campo.

Nel mese di Luglio 2021 e stato organizzato un corso teorico e pratico per i rilevatori all'interno di un
Manifestazione a Sant’Anna D’Alfaedo (VR), al fine di uniformare i dati raccolti dai rilevatori. La parte
pratica si e incentrata in particolare sulle nuove caratterizzazioni che sono poi state oggetto di
rilevamento pratico, sui cavalli presenti alla Mostra / Rassegna.

Nell'incontro di standardizzazione e aggiornamento degli Ispettori di Razza, abbiamo rivisto le
procedure di rilevamento e svolgere attivita di formazione tecnica sui rilevamenti fenotipici legati al
progetto, al fine di uniformare i criteri di giudizio e misurazione da parte dei rilevatori.
Successivamente si € dato ampio spazio alla parte pratica svolta sui cavalli Haflinger maschi e
femmine presenti, dove i tecnici hanno esaminato e relazionato con i colleghi le scelte fatte per
I'assegnazione dei punteggi sul Body Condition Score e sul rilevamento Fenotipico del carattere al
fine di rilevare nel modo pil corretto possibile i punteggi da riportare sulle schede ufficiali dei PSRN
(Questionario Sanitario — Body Condition Score e Rilevamento fenotipico del Carattere). L'attivita
aveva come principale obbiettivo quello di verificare la ripetibilita e 'omogeneita di rilevamento da
parte dei diversi Ispettori/Rilevatori.

Si & proceduto ad un’analisi statistica dei dati dei singoli rilevatori, che sono stati confrontati per
evidenziare I'omogeneita dei dati raccolti. Gli stessi rilevatori hanno valutato gli stessi cavalli due
volte nei due giorni di corso. | dati raccolti sono stati elaborati e informatizzati per le successive analisi
da parte di ANACRHAL.

Sono state anche implementate funzioni di verifica autonoma da parte del software Gesthaflinger di
gestione del database, al fine di scongiurare il rischio di inserimento di dati non corretti.

ELABORAZIONE INFORMAZIONI RACCOLTE E AZIONI DI
ACCOMPAGNAMENTO

La procedura software gestionale e il database sono stati oggetto di implementazione con numerose
funzionalita al fine di permettere I'informatizzazione dei dati raccolti in un unico database contenete
anche i dati del Libro Genealogico implementando sia i Report sia le query di aggiornamento e di
controllo sull'immissione dei dati. Il lavoro di sviluppo del software € continuo e riguardera l'intera
durata del progetto.

E’ stato acquistato il nuovo Server per garantire una maggior efficienza produttiva e consentire il
back-up di tutti i dati dei computer dei dipendenti dell’ufficio. Oltre a questo il Server ha la funzione
di: gestione centralizzata dell'e-mail; condivisione programmi gestionali e relativi database;
consentire una connettivita consolidata a Internet; monitoraggio dell'accesso remoto; supporto per
i dispositivi portatili; la condivisione di file e stampanti e le funzioni di backup e ripristino.



Tutte le informazioni raccolte e rilevate relative al progetto, sono state informatizzate e gli originali
archiviati per successive verifiche.

Circa la disseminazione delle informazioni, sono state realizzate diverse pubblicazioni on line e su
riviste di settore. Sono stati organizzati diversi incontri di presentazione del progetto nel contesto di
eventi allevatoriali, fiere o riunioni di settore (evidenze su allegato 5 rendicontazione).
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VERIFICA

E’ stato prodotto materiale informativo che € stato distribuito in occasione di, Raduni, Rassegne. Le
evidenze della partecipazione sono verificabili sul sito www.haflinger.it. Il sito internet e stato
aggiornato sia da un punto di vista grafico che a livello di contenuti e database. E stato aggiornato il
software per il calcolo della Consanguineita e I'archivio anagrafico del Cavallo Haflinger, reperibile da
tutti gli allevatori per confrontare qualsiasi dato dell’equide a livello genealogico e genetico. Una
nuova veste che da evidenza del progetto e rende la documentazione prodotta disponibile per
chiunque fosse interessato a conoscere i dati del progetto.

E stato creato il nuovo sito web relativo al Cavallo Noriker (https://Igequidi.haflinger.it/ ) che
dovrebbe essere aggiornato e implementato nel prossimo step.

€ 5 C @ igequidinafingera

Libro Genealogico
Cavallo Noriker

Scopr la nucva modulistica per il fuo cavalio!




Nel nuovo sito nell’area EQUINBIO.2, & possibile inoltre utilizzare un software da noi sviluppato che
permette di calcolare e simulare I'accoppiamento di uno stallone e una fattrice, ricevendo
I'indicazione circa la percentuale di consanguineita del nascituro. Per poter produrre questo
strumento e stato necessario calcolare la consanguineita di tutti i possibili accoppiamenti tra gli
stalloni e le fattrici viventi, per un totale di oltre 3.000.000 consanguineita calcolate.
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RELAZIONE SCIENTIFICA RAZZA HAFLINGER
PSRN EQUINBIO.2 (2°STEP)

La razza Haflinger

La razza equina Haflinger o Avelignese prende il nome dal suo paese d’origine Avelengo, Hafling in
tedesco, comune italiano in  provincia di Bolzano, nel Trentino-Alto Adige.
Esistono diverse fonti bibliografiche legate all’origine della razza Haflinger. Secondo una prima fonte,
la tradizione narra che nella zona di Hafling esistevano, sin dal medioevo, dei cavalli da montagna di
taglia media, caratterizzati da un corpo robusto e non molto alto, i quali discendevano da cavalli
appartenenti al regno dei Borgognoni e importati in Alto Adige dall'imperatore Ludovico IV, come
dono in occasione delle nozze del figlio, Ludovico di Brandeburgo, insieme alla principessa del Tirolo,
Margherita Maultasch, celebrate nel 1342. Un'altra fonte tramanda che il ceppo originario
dell’Haflinger derivi da dei cavalli risalenti sempre all'imperatore Ludovico IV di Baviera, che vennero
da lui abbandonati in zona prima di fare il suo ritorno in Austria.



Infine, si narra che furono gli Ostrogoti nel 555 d.C., in rotta davanti le truppe bizantine dopo la
capitolazione di Conza, a lasciare dietro di sé numerosi cavalli nelle valli sud-tirolesi e che da essi
derivi il cavallo Haflinger.
Le fonti a cui si fa affidamento sono quelle che, ufficialmente, fanno risalire I'origine della razza al
1874 con la nascita dello stallone Folie, considerato il capostipite della razza Haflinger. Folie, meglio
conosciuto come “Folie 249”, nacque dall’accoppiamento tra uno stallone arabo, El Bedavi XXII (nato
nel 1868), e una fattrice locale di origini galiziane in una fattoria di proprieta dell’allevatore Josef
Folie (Fig. 1.1), che battezzo il puledro neonato con il nome della sua famiglia. Folie, un sauro dorato
con la caratteristica riga mulina, ereditd dalla
madre la forza e i caratteri tipici del cavallo di
montagna e dal padre i tratti nobili ed eleganti
dell’arabo. Possedeva un’altezza al garrese di
circa 148 cm, una circonferenza toracica di 182
cm e circonferenza ossea canonica pari a 20,5
cm.
Venne cosi descritto: “un fascio di muscoli di
distinzione araba, con spalle lunghe e inclinate,
dorso forte, groppa diritta, muscolatura
possente e giunture robuste, andatura corretta
ed ampia e un temperamento straordinario”.
Soltanto 24 anni dopo la nascita di Folie, nel
1898, avviene il riconoscimento ufficiale della
razza Haflinger a seguito di un decreto emanato
dal Ministero dell’Agricoltura dell'Impero
austro-ungarico, del quale I'Alto-Adige faceva
: allora parte. Da quel momento, il Governo
Figura 1: Josef Folie con lo stallone Folie, austriaco comincid a sostenere I'allevamento
capostipite della razza Haflinger (haflinger.eu).  dei cavalli Haflinger, concedendo anche dei
contributi agli allevatori pubblici e privati.

Al capostipite della razza Haflinger, Folie, sono
susseguiti sette stalloni, sette suoi figli maschi considerati i primi riproduttori discendenti dal
capostipite, da cui si e poi originata l'intera razza: 1) Anselmo, nato nel 1926; 2) Bolzano, nato nel
1915; 3) Massimo, nato nel 1927; 4) Nibbio, nato nel 1920; 5) Stelvio, nato nel 1923; 6) Student, nato
nel 1927; 7) Willi, nato nel 1921.
| sette stalloni hanno dato origine alle attuali linee di sangue del cavallo Haflinger, alle quali si
possono ricondurre tutti gli Haflinger diffusi nel mondo, che sono cosi chiamate dal nome dei loro
fondatori: A, B, M, N, S, ST, W.

Le linee di sangue

Per gli stalloni iscritti al Libro dell’Haflinger occorre indicare la linea di sangue di appartenenza. La
creazione delle linee di sangue aveva in origine lo scopo di trovare una soluzione al problema della
consanguineita e di aiutare gli allevatori nella scelta degli stalloni e nella programmazione dei piani
di accoppiamento.

Con il passare del tempo e con I'allargarsi delle genealogie, I'uniformita all’interno delle linee &
lentamente diminuita e le caratteristiche trasmesse dagli stalloni fondatori delle linee si sono
naturalmente modificate. Questo e cio che accade man mano che lo stallone capostipite si allontana
nelle generazioni, di conseguenza la qualita di una linea di sangue tende ad attenuarsi nel tempo.
Tuttavia, ancora oggi gli allevatori identificano, tradizionalmente, i propri cavalli con le linee di
sangue, considerate una trasmissione di attributo paterno come se si trattasse di un cognome, e,
tuttora, le linee di sangue, oltre all’'indice di selezione, rappresentano un criterio per la scelta degli
stalloni.



Tenuto conto che le linee di sangue vengono trasmesse in linea paterna, per definire una linea di
sangue da cui discende un individuo occorre ricostruire la genealogia seguendo la linea di padre in
figlio. In zootecnica, I'appartenenza ad una linea di sangue non rappresenta semplicemente la
discendenza lungo la linea paterna, ma rappresenta la presenza in questa linea di soggetti che
tendono a riprodurre determinate caratteristiche ereditate da un antenato e selezionate a seguito di
un attento lavoro di valutazione e selezione. La linea di sangue ¢, dunque, il frutto della ricerca di
specifiche caratteristiche nella selezione di una razza. Alla base di questa ricerca vi & I'individuazione
dei fondatori delle linee, soggetti ben riconoscibili all'interno della razza, ovvero aventi caratteri
morfologici e caratteriali, selezionati o intrinseci, simili, ma soprattutto stabili e trasmissibili che li
distinguano dalla popolazione media di razza e, quindi, eccellenti rispetto ad uno standard. Una linea
riferibile allo stallone X &, sostanzialmente, la sua discendenza che in purezza tendera ad avere, in
maniera piu 0 meno spiccata, le caratteristiche peculiari trasmesse dal capostipite.

Ad oggi, si prendono in considerazione solamente i capostipiti che attualmente risultano avere, in
linea diretta maschile, discendenti iscritti al Libro Genealogico. La linea maschile assume notevole
importanza dal momento che uno stallone puo generare sempre una prole maggiore rispetto a una
fattrice, quindi un maggior numero di combinazioni geniche tra cui poter selezionare I’erede ottimale
che ne trasmetta le caratteristiche. Ciascun erede verra considerato come portatore della linea di
sangue del padre.
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Per linea femminile si intende l'identificazione di quella fattrice, senza ascendenza nota o
proveniente da altri Libri Genealogici, che risulta capostipite di un gruppo di soggetti composto dai
suoi figli maschi e femmine e dai discendenti di queste ultime. In altre parole, una linea femminile
viene interrotta ogni qualvolta nasce un maschio (che ne porta comunque il nome, oltre alle
potenzialita zootecniche e culturali), ma prosegue solo attraverso le successive discendenze
femminili. Anche l'identificazione delle linee femminili & di basilare importanza nella moderna pratica
di allevamento: la femmina, rispetto allo stallone, incide geneticamente poco sulla popolazione,
poiché fa pochi figli, ma ¢, tuttavia, determinante per i suoi prodotti; le fattrici sono un mezzo per
trasmettere le qualita di uno stallone, inoltre vengono selezionate per garantire e trasmettere la
fertilita, la prolificita e le loro qualita di madri (dalla capacita fisiologica di partorire in autonomia
senza complicazioni, alla presenza di un adeguato istinto materno e una produzione naturale lattea
apprezzabile quantitativamente e qualitativamente). La femmina si pone, quindi, come



manifestazione autoctona dell’interazione genotipo-ambiente e filtro delle potenzialita genetiche di
uno stallone.

Nel panorama della razza Haflinger, I'individuazione delle odierne linee di sangue si deve a Karl
Thurner, nord-tirolese che si occupo dell’allevamento Haflinger durante la Seconda guerra mondiale,
consentendo cosi la ripresa della selezione. Le sette linee di sangue (A, B, M, N, S, ST, W), tuttora
internazionalmente riconosciute, discendono da Folie e, piu nello specifico (Fig. 2.1): cinque (B, M,
N, S, ST) discendono dallo stallone 42 Mandl, nato nel 1904, e riconducibile a 50 Genter, nato nel
1897, nipote di Folie in quanto figlio di Folie I; la linea A proviene da 32 Campi, nato nel 1896, altro
nipote di Folie; infine, la linea W proviene da Sam, nato nel 1915, riconducibile a 291 Jenner e
252/233 Hafling, figlio del capostipite 249 Folie.

Molto importante si e rivelato continuare la linea A, poiché ha mostrato una stirpe completamente
diversa, proveniente direttamente dallo stallone Folie.

Oggi, la Lina A, cinquanta anni fa quasi estinta, € la linea di stalloni piu importante al mondo (a cui
appartiene anche lo stallone 200/T Abendstern (Fig. 2.2), campione del mondo nel 2000, 2003, 2005,
2008 e 2010): contraddistinta da una certa modernita rispetto alle altre linee, una buona qualita
(mantelli corretti e crini bianchi) ed armonia (garrese evidente e prolungato verso il dorso), tutto cio
fa si che questa linea possa essere definita la pia idonea per le discipline equestri (monta classica e
western).

i 249 Folie (1874)
[ l |
¥ .'M
i‘ 252/233 Hafling (1897) i 14 Folie | (1877)
1
| | |
i 291 Jenner (1908) i 50 Genter (1897) i 32 Campi (1896)
| | |
i Sam (1915) l 42 Mandl (1904) *[ 50 Heid Campi | (1912)
| |
i 50 Campill (1921
401 Willi (1921) - L P
fondatore della linea W |
999 Anselmo (1926) -
fondatore della linea A
332 George Mandi | { 356/72 Hirn Mandi | i it | 6 Bolzano (1915) -
(1911) | (1912) i Mandi 18,100 I fondatore della linea
] : i B
e -
8 Nibbio (1920) - | Stelvio (1923) -
fondatore della fondatore della
linea N linea S
1074 Student (1927) - i 31 Jaggele (1919)
fondatore della linea St |

i Massimo (1927) -
fondatore della
linea M

Figura 2.: albero genealogico delle sette linee di sangue della razza Haflinger.

La distribuzione dei soggetti rispetto alle diverse linee di sangue evidenzia che la linea A & ancora la
piu frequente con circa il 30% di nascite, ma sta diminuendo rispetto ai valori intorno o superiori al



40% del recente passato, fatto estremamente positivo per la variabilita. Come seconda famiglia si
segnala la linea W, la cui presenza sta aumentando ampiamente oltre il 20%. Seguono poi per
numerosita i soggetti discendenti della linea N, B e ST con valori simili intorno al 10%. Percentuali
costantemente basse riguardano le linee M e S, le quali si fermano su valori di 3-5% circa, in riduzione
rispetto al decennio scorso.

Tra le sette linee sono state evidenziate
differenze significative, alcune delle quali
riferite ai caratteri morfologici ‘lunghezza della
testa e del collo’ e 'altezza al garrese’, studiate
per la prima volta da Orlandi e Colombani
(1980), da Orlandi et al. (1985) in stalloni e da
Orlandi et al. (1984) e Russo et al. (1993) in
cavalle. Questo comporta che, a seconda dello
scopo della selezione, si preferiscono delle linee
alle altre. Uno dei fattori negativi dell’intenso
lavoro di orientamento selettivo e stato lo

scadere di linee genetiche tradizionali per via | Figura 3: 200/T Abendstern, nato nel 1995
paterna, tra le sette originali; linee che, campione della Mostra Mondiale Haflinger per

evidentemente, si sono rivelate meno adatte iy anni consecutivi, discendente della linea A.
agli scopi tecnici moderni.

1. Ricostruzione delle linee maschili e femminili

L'appartenenza di ciascun animale alla propria linea di sangue costituisce un dato a volte
mancante tra le informazioni del pedigree o mal attribuito. L'esatta attribuzione delle linee di
sangue non € un aspetto da sottovalutare; soprattutto per quanto riguarda le linee maschili,
risulta particolarmente rilevante attribuire ciascuno stallone alla propria discendenza paterna,
perché, come sappiamo, oltre all'indice di selezione, le linee di sangue rappresentano un
criterio per la scelta degli stalloni e, di conseguenza, per la programmazione degli
accoppiamenti.

La ricostruzione delle linee di sangue, sia maschili che femminili, & possibile per mezzo di un
software scritto in linguaggio Fortran che, a partire dagli ID dei soggetti, di sesso maschile
per quanto riguarda le linee maschili e di entrambi i sessi per quanto riguarda le linee
femminili, fornisce I'’elenco completo degli antenati di ciascun individuo, dal genitore fino
ad arrivare all’ultimo antenato rintracciabile, colui che, non avendo una genealogia nota, sta
in fondo alla linea e puo esserne considerato il fondatore.

Relativamente alle linee maschili, I'input destinato al software & costituito dagli ID dei soli
soggetti maschi con progenie, in quanto sono gli unici che possono trasmettere il
cromosoma Y, pertanto dipendera da loro il determinismo del sesso maschile. Alla luce di
questo, per ciascun soggetto maschio verranno rilevate le “generazioni Y”, ovvero tutte le
generazioni che, procedendo a ritroso, hanno trasmesso il cromosoma Y di padre in
figlio, trattasi di tutti i soggetti maschi che rientrano nella linea appartenente all’animale di
riferimento. In particolare, all'interno del pedigree della razza Haflinger, individuiamo un
massimo di 24 generazioni rintracciate per 95 maschi, mentre, per 130 maschi non é stato
possibile rilevare alcuna generazione, di conseguenza i soggetti interessati risultano gli unici
componenti e fondatori della linea, probabilmente padri di fattrici alle quali non hanno
sicuramente trasmesso il cromosoma Y. Attraverso questo lavoro, & stato possibile
confermare che, effettivamente, la quasi totalita dei soggetti maschi del pedigree
(18095 su 18294) risulta ascrivibile alle 7 linee di sangue da cui si e diffusa la razza Haflinger
(A, B, M, N, S, ST, W), linee discendenti dallo stallone Folie, capostipite della razza.



Ridondante nell’elenco relativo ai fondatori delle linee appare lo stallone E'Bedavi (nato nel
1817), comune alla gran parte dei soggetti maschi del pedigree: si tratta dell’Adamo della
genealogia Haflinger, in quanto antenato di Folie (nato nel 1874), suo quadrisavolo. Il 98,91%
della popolazione maschile Haflinger discende da El’'Bedavi, cio significa che tra i costituenti
della linea di ciascuno di questi soggetti ritroviamo uno dei 7 fondatori, dal momento che tutti
e 7 discendono da Folie che a sua volta discende da EI'Bedavi.

Servendosi di una tabella pivot generata da Excel, & stato possibile organizzare ed analizzare i
dati in possesso, raggruppandoli e confrontandoli sulla base di criteri stabiliti. Il termine inglese
“pivot” ha il significato di fulcro, perno, cardine, e il verbo “to pivot” sta per ruotare, far
leva; dalle due traduzioni nasce il significato di tabella pivot, questo strumento che,
facendo perno su alcune variabili di libera scelta, permette di ruotare i dati al fine di
ottenere risultati specifici molto velocemente. Nel nostro caso, si vogliono evidenziare tutti
gli antenati delle linee maschili, raggruppando tutti i soggetti che discendono da ciascuno di
essi, cosi da quantificare il totale di animali appartenenti ad ogni stirpe.

E stato dimostrato che i 18294 maschi del pedigree discendono da 130 antenati, fondatori
delle linee; di questi 130:

* 103 soggetti, circa I'80% degli antenati, sono probabilmente inseriti nel pedigree per
riempimento, ovvero per il completamento della genealogia di altrettante fattrici, dal
momento che ognuno di loro risulta I'antenato di un unico soggetto;

* 27 soggetti (Tab. 3), il 20% degli antenati, hanno dato origine ai restanti 18191 maschi,
corrispondenti al 99,34% della popolazione maschile Haflinger.

Dalla tabella 3 € possibile osservare i fondatori delle linee con 2 o piu discendenti e, piu nello
specifico: da 11 linee discendono 2 soggetti per linea, da 1 linea 3 soggetti, da 9 linee 4
soggetti, da 3 linee 3 soggetti, da 2 linee 10 soggetti e, infine, la linea piu rappresentata &
quella dello stallone 651, EI'Bedavi, da cui discendono 18095 soggetti (98,91% dei maschi
Haflinger




Tabella Risultati 3: elenco dei 27 antenati, su 130, con un numero di discendenti maggiore o
uguale a 2. Le due colonne iniziali evidenziate corrispondono ai risultati della tabella pivot
generata da Excel, grazie alla quale per ogni linea vengono quantificati i soggetti che vi
appartengono; le restanti informazioni sono state estrapolate dal pedigree degli animali.

No

CODICE

%

ID_LINEA ' 50G6GETTI | SOGGETTO DCHE SRS ARNG e
651 18095 | BZ0800117 | EL'BEDAVI M 1817 100
710 10 CT0810700 sty M 1930 100
654 10 BZ0821700 GIDRAN M 1888 100
1061 5 XX0810500 LATIF M 1911 100
758 5 D.0800040 WISZNU M 1943 100
753 5 D.0800001 CANEAN M 1951 100
1056 4 XX0800001 ESTETIK M 1989 100
778 4 D.0872260 | MAQUILLO M 1960 100
771 4 D.080316036 | ADONAH M 1936 100
770 4 D.0802729 | AMLAMEMAM | M 1951 100
766 4 D.080127366 | A 2N M 1966 100
764 4 D.0800400 DAIKIR M 1955 0
656 4 BZ204/893 (EE%TK'\_") M 1893 0
652 4 BZ0800300 | DAHOMANVI | M 1879 100
32 4 A.080025895 |  TAJAR-25 M 1888 100
278 3 A331T | MAGICSTAR | M 1968 100
1057 2 XX0810100 |  TELMESE M 1905 100
977 2 NL2 REDDOMINO | m 1954 50
849 2 D.8300971 GOETZ M 1951 0
790 2 D.350007446 |  ATTILA M 1046 0
768 2 D.0802066 KARMIN M 1952 100
762 2 D.0800153 | MARALEIN M 1954 100
759 2 D.0800100 SHUFAN M 1944 100
709 2 cTos10600 =~ BBAJAM M 1907 100
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708 2 CT0810500 KOHEILAN M 1922 100

20 2 A.0100128 LIZ HANSL M 1928 0
NEBEL
2 2 60200000382 PR.H.481 M 1969 0

Quelli visti finora rappresentano i fondatori delle linee di sangue maschili, i quali non
corrispondono ai diffusori della razza Haflinger, questo perché, come & possibile vedere
dal numero ridotto di soggetti appartenenti a 26 delle 27 linee, hanno dato origine a una
progenie contenuta e trattasi per lo piu di soggetti arabi (inseriti molto probabilmente per il
completamento di una genealogia araba).

Lo stesso EI’'Bedavi non & considerato il diffusore della razza, ma I’Adamo della genealogia,
essendo lo stallone arabo che ha dato origine a Folie dopo quattro generazioni. Folie, nato nel
1874 dall’accoppiamento tra I'arabo EI'Bedavi XXIl (1868) e una fattrice di origini galiziane,
puod essere considerato il vero fondatore e capostipite della razza Haflinger, avendo originato
moltissima progenie, tra cui gli stalloni Anselmo, Bolzano, Massimo, Nibbio, Stelvio, Student
e Willi, fondatori delle sette linee di diffusione di razza, a cui si possono ricondurre tutti gli
Haflinger del mondo.

E stato ricercato I'ID corrispondente a ciascuno dei 7 fondatori nella riga riportante l'intera
linea di sangue del soggetto (riportante gli ID dei soggetti di ciascuna generazione della
linea, da G1 a Gn), estendendo il calcolo a tutte le 18294 linee maschili. Come volevasi
dimostrare, nelle linee dei soggetti discendenti da ElI'Bedavi compare almeno uno dei 7
fondatori.

Dopo aver dimostrato cid, il passaggio successivo e stato individuare quanti fossero i
soggetti appartenenti a ciascuna delle 7 linee, per lo meno tra coloro ai quali & stata attribuita
la linea di sangue di origine, e, in seguito ad opportune verifiche condotte sul database iniziale
fornitoci dall’Associazione di Razza, e stato riscontrato su quest’ultimo un deficit di
attribuzioni che, grazie allo sviluppo della presente tesi, & stato possibile evidenziare in
termini numerici (Tab. 4).




Tabella Risultati 4: attuali linee di sangue del cavallo Haflinger, A, B, M, N, S, ST, W, cosi
chiamate dal nome dei loro fondatori. Per ciascuna linea viene riportato il numero di soggetti
discendenti dal capostipite di riferimento, numero che risulta inferiore nel pedigree originale,

eccetto che per la linea S, opportunamente ricostruito durante le correzioni.

CODICE NPEFO{?_IGNEI;\FI RO

ID SOGGETTO NOME LINEA | ANNO e PER LINEA

pedig RICOSTRUITI

iniziale)

3474 A.999 ANSELMO A 1926 4511 4533
1340 | BZ0100115 BOLZANO B 1915 1175 1189
2459 | BZ0100127 MASSIMO M 1927 1332 1357
1762 | BZ0100320 NIBBIO N 1920 4830 4852
1767 | BZ0100423 STELVIO s 1923 1734 1732
2049 A.1074 STUDENT ST 1927 2020 2028
1694 A.401 WILLI W 1921 2185 2190

| risultati ottenuti possono essere cosi schematizzati:

e per quanto riguarda la linea A, il cui capostipite & lo stallone Anselmo, I’A.N.A.C.R.Ha.l.
attribuisce a questa linea 4511 maschi, 22 in meno rispetto a quanti ne sono stati rilevati;

* alla linea B, dello stallone Bolzano, vengono attribuiti 1175 maschi, 14 in meno rispetto
ai discendenti effettivi;

¢ alla linea M, dello stallone Massimo, vengono attribuiti 1332 maschi, 25 in meno rispetto
ai discendenti effettivi;

 alla linea N, dello stallone Nibbio, vengono attribuiti 4830 maschi, 22 in meno rispetto
ai discendenti effettivi;

* la linea S e 'unica caratterizzata da un errore per eccesso, in quanto vengono registrati
1734 maschi discendenti dallo stallone Stelvio, contro i 1732 rilevati dal software, 2
soggetti in pil rispetto ai discendenti effettivi;

¢ alla linea ST, dello stallone Student, vengono attribuiti 2020 maschi, 8 in meno rispetto
ai discendenti effettivi;

* alla linea W, dello stallone Willi, vengono attribuiti 2185 maschi, 5 in meno rispetto ai
discendenti effettivi.



Alla luce di questi risultati, possiamo affermare che il margine di conoscenza delle linee di sangue
maschili & aumentato: i maschi correttamente attribuiti sono 17881 rispetto ai precedenti 17787,
94 informazioni aggiuntive che possono essere inserite nel pedigree ricostruito.
In ugual modo a quanto visto finora, vengono ricostruite le linee di sangue femminili, un aspetto
non approfondito da parte dell’Associazione di razza da cui non perviene la conoscenza di capostipiti
Haflinger femmine, tanto che irisultati ottenuti potrebbero costituire una buona base di partenza
per ulteriori analisi filogenetiche.
Nel database originale, le femmine vengono accompagnate dalla rispettiva linea di sangue
paterna, ovvero la linea di appartenenza del padre, ma questo risulta essere un dato superfluo
poiché, essendo il sesso femminile omogametico, produrra gameti tutti uguali ed
esclusivamente caratterizzati dal cromosoma sessuale X, pertanto non sara in grado di
trasmettere le caratteristiche della linea paterna ereditate dall’acquisizione del cromosomaY.
Potendo entrambi i sessi, uno omogametico e I'altro eterogametico, tramettere e ricevere il
cromosoma X, I'output che necessita il software per la ricostruzione delle linee femminili € costituito
dagli ID dei soggetti maschi e femmine aventi progenie, 62865 in totale. Per la maggior parte dei
soggetti (60683) si ottiene: 'ultima antenata della linea femminile rintracciabile, colei che non
possiede genealogia nota e, per tale motivo, considerata la fondatrice della linea; il numero
totale di generazioni rintracciate che precedono il soggetto e, per ciascuna generazione, I'ID
corrispondente all’antenato, dalla madre “G1” fino alla fondatrice “Gn”. La linea femminile pilu estesa
e costituita da 15 generazioni e si verifica per 3 soggetti soltanto; per 2182 soggetti, invece, non
e stato possibile rilevare alcuna linea femminile di discendenza.
Per mezzo della tabella pivot, ordinata sulla base della numerosita delle linee, in ordine decrescente
dalla piu rappresentativa, otteniamo le seguenti informazioni:

e 1887 sono le fondatrici delle linee femminili;

* 340 fondatrici su 1887 risultano le ultime antenate di un solo soggetto ciascuna, le restanti
1547 le ultime antenate di 2 e piu soggetti;

* 295 femmine compaiono una sola volta all'interno del pedigree, non presentano relazioni di
parentela con altre femmine e da cid si evince che, probabilmente, sono soggetti inseriti per
riempimento;

* 35 femmine hanno originato piu di 300 soggetti;

* 89 femmine hanno originato piu di 200 soggetti;
* 174 femmine hanno piu di 100 soggetti ascrivibili alla loro linea;

* |e prime 100 hanno dato origine a 31263 soggetti su 62865, vale a dire circa la meta della
popolazione Haflinger;

* le linee piu rappresentative sono quelle delle prime 3 fondatrici, con piu di 800 soggetti
ciascuna (Tab. 5).

Tabella Risultati 5: selezione delle linee femminili di razza Haflinger piu significative, in quanto
costituite dal numero piu consistente di soggetti. Possono rappresentare il punto di partenza per
un'analisi di tipo molecolare.

D o NOME AnNoRR L i
1512 BZ0228900 COAS';AST 1914 913
1175 BZ0211300 COA %HAST 1918 836
1813 BZ0207600 | COA OHAST 159 1928 836




Quella fornita dal presente studio rappresenta la base per costruire la storia filogenetica femminile,
comunemente studiata attraverso I'analisi del DNA mitocondriale a trasmissione materna. L’analisi
mitocondriale permette di far luce sui gradi parentela esistenti tra soggetti appartenenti alla
stessa linea materna e risulta importante per:

- stabilire se presunti fratelli o sorelle sono effettivamente figli della stessa
madre;

- stabilire le relazioni di parentela che derivano dalla madre (zie, nonne, bisnonne);

- una volta stabilite le relazioni di parentela per via materna, ricostruire le

generazioni femminili mancanti all'interno del pedigree, sostanzialmente per la ricostruzione
delle linee femminili della razza con tutti i benefici che ne derivano.

Nonostante le linee femminili siano visibilmente meno consistenti di quelle maschili, & ugualmente
importante conoscere le caratteristiche trasmesse per via materna considerato che la femmina
trasmette la propria fertilita, prolificita e qualita di madre.

Del DNA che risiede nella cellula, solamente quello mitocondriale (mtDNA) viene ereditato tal
guale dalla madre, in quanto, a differenza di quello nucleare, non subisce il crossing-over e non viene
ricombinato. Cio significa che ogniindividuo appartenente ad una data linea femminile possiede
lo stesso DNA mitocondriale: quello del soggetto & uguale a quello della madre che € uguale a quello
della nonna e cosi via, si trasmette di generazione in generazione.

Questo costituisce un vantaggio da un punto di vista dell’analisi del DNA, poiché, ai fini dello studio
della razza, i prelievi sufficienti riguardano il materiale genetico delle tre fondatrici da cui discende quasi
il 50% della razza Haflinger.

Secondo una scoperta scientifica, e stata individuata una presunta antenata comune a tutti i
soggetti, anche di razza diversa, conosciuta come Eva mitocondriale, dalla quale discende tutto il DNA
mitocondriale, originatosi, dunque, dall’'mtDNA di un solo esemplare. Tenuto conto che il tasso di
mutazione a carico dell’mtDNA per i cavalli & di circa una mutazione ogni 1358 anni (Giontella et al.,
2020), il DNA mitocondriale trasmissibile unicamente per via materna risulta essere quello in possesso
della Eva di 1358 anni fa.

Secondo ulteriori studi condotti sull’evoluzione del cavallo del Neolitico, esisterebbero 18 “Eve”, 18
linee mitocondriali dalle quali discendono tutti i cavallij questa scoperta & abbastanza per
comprendere il potente strumento a disposizione per la conoscenza filogenetica delle razze e la
possibilita di confrontare le une con le altre.

L'analisi mitocondriale rivela la mancanza di accuratezza delle informazioni riportate nei Libri
Genealogici. Lo sviluppo di tecniche molecolari ha un ruolo chiave nella risoluzione di eventuali
problematiche ed errori legati al pedigree, basato sulle relazioni tra gli animali; la combinazione
di dati genealogici e tecniche di genetica molecolare puo offrire, quindi, I'opportunita di testare
I'autenticita del pedigree e delle genealogie, prevenire errori nei dati genealogici, migliorare il
monitoraggio e la gestione genetica delle popolazioni, ricostruire lo sviluppo evolutivo di una razza.

In allegato il file con l'attribuzione di tutti i soggetti del pedigree a la propria linea di sangue.
allegato soggetti pedigree per linea di sangue

La consanguineita

Quando si parla di selezione e di variabilita genetica, imprescindibile & I'indagine sulla somiglianza tra gli
individui di una popolazione e sui parametri di consanguineita e parentela.

La consanguineita (o inbreeding) & la probabilita che un individuo presenti, nel suo patrimonio genetico, due
copie identiche dello stesso allele presente in uno o piu antenati comuni sia al padre che alla madre;
rappresenta, quindi, la conseguenza dell’accoppiamento fra parenti, sia diretti (ad esempio, padre e figlia,
nonno e nipote) che collaterali (ad esempio, fratello e sorella, mezzi fratelli). Questa probabilita che



I'individuo abbia due alleli uguali a un dato locus viene misurata attraverso il coefficiente di consanguineita
(F), introdotto dal genetista americano Sewall Wright.

Il coefficiente di consanguineita relativo al singolo individuo permette di valutare il livello di variabilita
genetica all’interno di una popolazione e, anche, di misurare I'aumento del grado di omozigosi (AF) in seguito
all'impiego del line-breeding, accoppiamento fra consanguinei.

Esistono due tipi di consanguineita:

1. Alleli identici per discendenza (identical by descent), quando i loci si trovano allo stato
omozigote per discendenza mendeliana, ovvero l'individuo riceve geni che derivano dalla
duplicazione di un gene originariamente presente in un antenato comune ai due genitori
(parenti); in questo caso, gli individui vengono detti autozigoti;

1. Alleli identici in stato (alike in state), quando i loci si trovano allo stato omozigote per
rimescolamento genetico (non sono copie provenienti da un antenato identificabile); in
questo caso, gli individui vengono detti allozigoti.

Gli effetti della consanguineita risultano meno evidenti all'interno di un singolo allevamento, mentre
diventano piu chiari sul totale della razza (Paparelli et al., 2013). Tra gli effetti positivi abbiamo, ad esempio,
quello di “prepotenza genetica”, un vantaggio per quanto riguarda la migliore trasmissione di quei caratteri
selezionati e desiderati, ma sono tanti gli effetti negativi della consanguineita che va, difatti, controllata e
mantenuta a bassi livelli per i seguenti motivi:

1. riduce la variabilita genetica presente all’interno della popolazione, con il rischio di perdere
geni che potrebbero avere effetti positivi;

2. riduce la capacita di adattamento all’'ambiente e di risposta alla selezione;

3. provoca la comparsa di anomalie, dovute ad alleli recessivi portatori di effetti indesiderati, a
causa di accoppiamenti fra “portatori sani” imparentati;

4, provoca un effetto generale denominato “depressione da consanguineita”, ovvero si verifica

una depressione dei caratteri produttivi e riproduttivi, con calo delle produzioni di latte,
carne e uova, flessione degli incrementi ponderali, peso corporeo e taglia, riduzione della
sopravvivenza. Il fenomeno risulta particolarmente evidente negli aspetti riproduttivi, quali
fertilita, durata della gestazione, indice di inseminazione; pil & elevata la consanguineita
maggiore ¢ il rischio di aborto e di mortalita neonatale.
Mentre la consanguineita € un concetto relativo all'individuo, la parentela & la somiglianza relativa ai genomi
di due individui.
La parentela (o relationship) € la probabilita che due individui abbiano, nel loro patrimonio genetico, due
copie identiche dello stesso allele derivanti da un antenato in comune. E una misura associata a una specifica
coppia di individui e viene indicata dal coefficiente di parentela o di correlazione (R). In relazione all’analisi
che andremo a svolgere, vengono calcolati i coefficienti di parentela media all'interno di una razza o
popolazione, conosciuti come Average Relatedness (AR), ovvero la probabilita che un allele scelto
casualmente dall’intera popolazione appartenga a un dato animale, indice della parentela media di un
individuo con il resto dei soggetti appartenenti alla stessa razza.
| vantaggi dell'utilizzo di AR sono:

1. Il costo computazionale per il calcolo dei coefficienti AR & simile a quello per il calcolo della
matrice di parentela, poiché entrambi utilizzano algoritmi comuni;

2. I’AR di un fondatore indica il suo contributo genetico alla popolazione;

3. puo essere utilizzato anche come misura della consanguineita della popolazione, poiché
tiene conto sia dei coefficienti di consanguineita che di coancestry;

4, puo essere utilizzato come indice per mantenere lo stock genetico iniziale, scegliendo come
riproduttori quelli con il valore AR pilu basso;

5. in alternativa o in aggiunta a F, pu0 essere utilizzato per prevedere la consanguineita a lungo

termine di una popolazione, perché tiene conto della percentuale del pedigree completo
proveniente da un fondatore a livello della popolazione;

6. puo essere utilizzato per calcolare la dimensione effettiva della popolazione fondatrice come
I'inverso della somma dei quadrati dei coefficienti AR tra gli animali fondatori.

Un’unita di misura di base comune sia alla consanguineita che alla parentela ¢ il coefficiente di kinship, detto
anche coancestry. Il coancestry (f;;) & definito come la probabilita che estraendo a caso due geni allo stesso



locus in due individui i e j, questi siano identici per discendenza. E una misura che indica la somiglianza dei
genomi di due individui. Altra caratteristica di f;; & quella di essere uguale al coefficiente di consanguineita
della progenie k di i e j (Pagnacco, 2008).

Nell’ambito del progetto EQUINBIO 2- PSNR 2020-2023, sottomisura 10.2 i ricercatori del Centro di Ricerca
sul Cavallo Sportivo — CRCS hanno progettato un software per lo studio di diversi parametri genetici relativi
alla popolazione Haflinger.

Il parametro F relativo alla consanguineita individuale, definito come la probabilita che un individuo abbia
due alleli identici per discendenza, viene calcolato secondo la formula di Meuwissen e Luo (1992) che,
avvalendosi di un algoritmo di tipo tradizionale, consente di stimare valori di inbreeding individuali
attribuendo ai soggetti a genealogia ignota un valore di consanguineita pari a 0.

Per ogni generazione, viene calcolato I'incremento di consanguineita (AF) mediante la formula classica AF =
Fp—Fy_ A . . A

—+—=% dove F; e F,_, rappresentano la consanguineitd media alla generazione i-esima.

1-F—q

Tale software consente di calcolare AF per una determinata sottopopolazione di riferimento utilizzando uno
Fe=Fr-1

1-Fy  1-(F=b)’
F; e la F media della sottopopolazione di riferimento e b il coefficiente di regressione dei singoli coefficienti

di consanguineita per le generazioni complete equivalenti.

dei diversi approcci basati sulla regressione. In primo luogo, lo calcola come: AF = dove

Inoltre tale software include tra le sue funzioni la stima delle dimensioni effettive della popolazione
dall'aumento individuale della consanguineita (4F;), seguendo l'approccio proposto da Gutiérrez et al.
(2008), nella forma proposta da Gutiérrez et al. (2009). | coefficienti AF; vengono calcolati come 4F; = 1 —

/1 — F;, dove F; & il coefficiente individuale di consanguineita e t il numero di "generazioni complete
equivalenti" (Maignel et al., 1996).

Puo, inoltre, essere calcolato un errore standard di N_e dalla deviazione standard di AF e dalla radice quadrata

- . Lo —2 1
della numerosita (n) della sottopopolazione di riferimento, come: o~ = 2N, 04p —
e

Iz

Inoltre, seguendo dei ragionamenti simili a quelli del caso precedente sull’aumento individuale della

consanguineita (4F;), viene stimata la numerosita effettiva delle popolazioni dall'aumento del coancestry

per tutte le coppie di individui j e k (4cj) in una sottopopolazione di riferimento. Questo parametro &
gjtak

calcolato come: Acj =1 —( 2z ),/1— cji, dove cj & il valore della consanguineita corrispondente alla

prole di j e k, mentre g; e g rappresentano la generazione equivalente degli individui j e k. Calcolando la

media dell'aumento del coancestry per tutte le coppie di individui in una sottopopolazione di riferimento,
1

24c’
la quale fornirebbe informazioni sulla numerosita effettiva di una popolazione sotto accoppiamento casuale.
Puo essere, anche in questo caso, calcolato un errore standard del N, dalla deviazione standard di questi
aumenti del coancestry (o,.) e dalla radice quadrata della dimensione effettiva del numero effettivo dei

coancestries accoppiati, nella sottopopolazione di riferimento, come: oy,, = ZNQCZGAC _— 1_ .
’Nec(l\;ec—l)

Il software studiato dal CRCS consente anche di calcolare i coefficienti di consanguineita parziali da un dato

numero di fondatori o antenati, seguendo Lacy et al. (1996). Il coefficiente di consanguineita parziale € la

probabilita che un individuo sia omozigote (identico per discendenza) per un allele discendente dal fondatore

specificato. La somma, tra tutti i fondatori, dei coefficienti di consanguineita parziale per un discendente &

uguale al coefficiente di consanguineita per quell’individuo.

possiamo stimare la reale numerosita effettiva della popolazione sulla base dei coancestries come N, =

Andamento della consanguineita nell’Haflinger negli ultimi anni (1960-2021)

La consanguineita si accumula qualora gli accoppiamenti tra parenti vengono ripetuti nelle generazioni e,
quindi, dipende sempre dalla parentela tra i due riproduttori. Coefficienti di consanguineita elevati relativi ai



genitori non necessariamente sfociano in un’elevata consanguineita dei puledri. Se stalloni e fattrici con
coefficienti di consanguineita elevati sono accoppiati con individui geneticamente lontani da loro, ovvero non
parenti, nascono puledri con valori di consanguineita minori dei loro. Analogamente, accoppiamenti tra uno
stallone e una fattrice con ridotta consanguineita, ma strettamente imparentati tra loro,

Andamento consanguineita per anno 1961 - 2021
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Figura 3: andamento dei coefficienti di consanguineita media per anno di nascita dei cavalli
iscritti al Libro Genealogico (1961-2021). Progetto EQUINBIO 2- PSNR 2020-2023, sottomisura
10.2.

porterebbero a puledri consanguinei, con un coefficiente di consanguineita tanto piu elevato quanto piu i
due genitori sono parenti.

Il coefficiente di consanguineita del nuovo nato &, percio, determinato dalla scelta dell’accoppiamento tra
due riproduttori e, in particolare, dipende dal livello di parentela esistente tra i genitori.

Alla luce di questo, a livello di popolazione, il fattore principale da considerare non e il valore assoluto medio
della consanguineita nella popolazione, ma piuttosto I'andamento dei coefficienti di consanguineita
individuali negli anni.

Come possiamo vedere dal grafico, a partire dai primi anni di registrazioni nel Libro Genealogico, 'aumentare
del numero di ascendenti registrati in archivio e, soprattutto, il completamento delle cinque generazioni di
antenati necessarie per l'iscrizione al Libro, hanno portato, fino agli anni 1992-1995, a un aumento
progressivo dei coefficienti di consanguineita medi per anno di nascita.

E chiaro, infatti, che, se non si conoscono gli ascendenti di un cavallo, non si hanno notizie sull’eventuale
parentela tra i loro genitori e, di conseguenza, il coefficiente di consanguineita calcolato risulta ridotto. Al
contrario, all’laumentare del numero di antenati registrati, si registrano anche un numero maggiore di
parentele e, di conseguenza, € possibile il calcolo accurato e realistico del coefficiente di consanguineita.
Successivamente a questo primo periodo, per un decennio circa, a partire dagli anni ‘90, la popolazione
Haflinger in Italia risulterebbe avere coefficienti di consanguineita medi in calo, fino agli anni 2001-2003.
Questo ¢ il periodo di grande fermento nella selezione genetica in Italia: I'introduzione del programma di
selezione moderno e il calcolo di valutazione genetiche di tutti i cavalli nella popolazione italiana ha spinto
gli allevatori a scegliere, per la propria fattrice, anche stalloni che sono risultati essere geneticamente lontani,
ovvero meno imparentati, ricorrendo a volte anche a una grande mobilita sul territorio nazionale. Oltre a
guesti effetti a livello nazionale, I'archivio di Libro Genealogico registra in quegli anni anche un certo numero
di importazioni di riproduttori dall’estero, frutto della selezione di altri paesi europei. Questi cavalli, seppure
in numero contenuto, ma raramente strettamente imparentati con i cavalli Haflinger italiani, hanno
contribuito a ridurre la parentela media tra i genitori delle generazioni successive e, quindi, a contenere i
coefficienti di consanguineita nella popolazione.

Cio nonostante, dopo il periodo di calo, i coefficienti di consanguineita medi hanno ripreso lentamente a
crescere pur rimanendo costanti nell’ultimo triennio (10,1%, 10.2% e 10,1%). Tuttavia tale incremento risulta,
al momento, contenuto e in linea con la bibliografia di popolazioni equine con un Libro Genealogico



sostanzialmente chiuso, come nel caso del cavallo Haflinger. E, perd, importante controllare e limitare ai
parametri attuali I'incremento di consanguineita nella popolazione italiana.

Per riassumere, il coefficiente medio di consanguineita (F) della popolazione di riferimento risulta essere del
8,229%. Questo dipende fortemente dalla completezza e dalla qualita del pedigree, in quanto esiste una
correlazione positiva tra i due parametri (Valera et al., 2005; Druml et al., 2009). Tale valore sebbene ancora
non pericoloso risulta essere superiore a quello riscontrato nel nell’Anglo-Arabo pari a 1,20%, cosi come
quella della popolazione del Maremmano che registra un valore pari a 2,94%.

Per quanto riguarda il coefficiente di parentela media (AR), il suo valore e di 13,76%. |l valore della parentela
media puo essere utilizzato per conservare il patrimonio genetico di una razza; infatti, I'utilizzo di riproduttori
con

AR bassi serve per contenere la consanguineita, in quanto ci si aspetta che essi bilancino il contributo dei
fondatori nella popolazione. Il numero dei fondatori nella popolazione Haflinger equivale a 2321 soggetti, tra
cui 1700,5 hanno un solo genitore sconosciuto e, pertanto, vengono soprannominati “mezzi fondatori”.

Di questi, solo 48,51 soggetti vengono considerati come fondatori effettivi (numero effettivo dei fondatori,
fe).

Per un controllo ancora pil minuzioso, € stato sviluppato un software per il calcolo del coefficiente di
consanguineita del futuro puledro in base a un determinato accoppiamento tra uno stallone e una fattrice,
messo a disposizione di tutti gli allevatori. Questo strumento permettera, quindi, di considerare anche la
consanguineita del futuro nato tra i parametri per la programmazione del piano di accoppiamenti; lo scopo
e quello di contribuire a ridurre i casi estremi di elevata consanguineita nei nuovi nati e di controllare,
indirettamente, anche I'andamento della consanguineita media nella popolazione.
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CAVALLO NORICO (NORIKER)

Per I'analisi del database genealogico del cavallo Noriker fornito dall’Associazione Nazionale
Allevatori del Cavallo di Razza Haflinger Italia - ANACRHALI, i ricercatori del Centro di Ricerca
sul Cavallo Sportivo - CRCS hanno progettato e realizzato appositi software “home-made” che
hanno consentito la verifica delle informazioni provvedendo anche ad una verifica tramite il
confronto con gli archivi del Centro di Ricerca stesso. Tali software hanno permesso di
verificare la presenza di eventuali errori la cui correzione era necessaria anche per la
prosecuzione delle analisi di pedigree.

[l database originale era costituito da 7890 soggetti, organizzati nelle seguenti colonne:

COD_SOGGET - codice alfanumerico identificativo
NOME

DATA_NASCI

SESSO

COD_STALLO - codice alfanumerico identificativo
COD_FATTRI - codice alfanumerico identificativo

MANTELLO

Attraverso un software, appositamente progettato, e stata effettuata, dopo una serie di controlli
logici, la ri-numerazione dei soggetti da 1 a n, in maniera tale che tutti potessero essere
identificati univocamente e, al contempo, venissero riorganizzati secondo una sorta di
“consecutio temporum”, che consentisse al soggetto piu anziano di essere associato ad un
numero univoco piu basso mentre i suoi figli ad numero sempre maggiore. Il software analizza
le “triplette” (soggetto, padre, madre) utilizzando il codice alfanumerico identificativo del
soggetto, quello dello stallone e della fattrice. I controlli logici effettuati dal software, tengono

conto di alcuni aspetti genetici e fisiologici correlati all’animale e interessano i seguenti ambiti:

= controlli dell’auto-discendenza: mediante un apposito algoritmo, il programma é in grado
di controllare che nessun animale di una genealogia abbia come antenato se stesso nel

proprio albero;

= controlli del sesso: se un animale compare in due punti di un albero genealogico, esso deve
sempre avere lo stesso sesso; l’algoritmo che esegue questo controllo sfrutta la
collocazione dei maschi nelle posizioni “pari” (superiori) e delle femmine nelle posizioni

“dispari” (inferiori) dell’albero genealogico;



controlli delle triplette: un algoritmo controlla che un animale, presente in un albero
genealogico in piu di una posizione, abbia dietro di sé sempre la stessa genealogia; in altre
parole, I’animale “figlio” che compare in piu posizioni dell’albero deve formare sempre la

medesima “tripletta” con i propri genitori;

se un animale che compare in piu punti dello stesso albero genealogico ha dietro di sé una
genealogia di differente lunghezza, 1’algoritmo completa automaticamente la o le

generazioni che sono deducibili da altre posizioni.

Il software permette la visualizzazione della struttura completa del pedigree raffigurante

l'intero albero genealogico con le informazioni relative ai singoli soggetti.

E stato necessario correggere alcuni errori logici di auto-discendenza e parentela circolare

come nel caso dei soggetti:

o 12.147
e 827024577

Inoltre 27 soggetti sono risultati essere identificati con il sesso errato poiché comparivano

come madri di sesso maschile o padri di sesso femminile:

COD_SOGGET | NOME anno | SESSO |COD_STALLO | COD_FATTRI
311 ALTEN-DIAMANT 1900 | F
722 OBERST-VULKAN 1962 | F

819 STOLZ-VULKAN 1964 | F




889 GASTEIN-DIAMANT 1965 |F

1028 RAINER-NERO IX 17310 |2000|F

040208162 |VULMEN 1962 | F

820210063 |JUGURTHA 1963 |F

821785958 |PETRAH 1958 |M

821826763 |BA,RBLH 1963 | M

1138/16 FULLA 1900 | M

7510/5 FLORETTA 1900 | M

868/VI NERO-DIAMANT 1944 | F

820214669 |NEGUS 1969 | F 820205060 [821487755
827010171 |FUEHLER 1971 |F 820211765 |821832464
827017677 |JUNIUS 1977 |F 820212866 |821866970
301 VIRUS-VULKAN 1956 | F 1421 17.194/5
884 QUIRCHMAYER-VULKAN X 1965 |F 500 19.427/5
17809 ONDRA 1912 |F 6062/1869 |16961
173000081 |FRIEDRICH-ELMAR XI 1975 |F 788 22.595/A
21.237/5 WOLFRAM-LOTTI 1964 |M 500 19.443/5
6069/1899 |DIAMANT 1900 | M 1616 8042/2
1056 ELIO-VULKAN 1970 |F 819 20.358/1
1085 PELO-VULKAN 1971|F 962 13.077
1353 MARK-VULKAN 1980 | F 1198 22.128
820573089 |VANDUL 1989 | F 827019778 |827005478
827527184 |DIETMAR 1984 | F 824000380 |827013878
24.538/13 HANNI 1900 | M 1331 16.300/11

ma non era presenti come soggetti:

Successivamente e stato riscontrato che alcuni individui comparivano come padri o come madri

COD_SOGGET NOME | anno | SESSO | COD_STALLO | COD_FATTRI
0230 1 0 M 0 0
040006730001806 8 0 F 0 0
040006730016207 2 0 M 0 0
040006730039010 9 0 F 0 0
040007430130603 3 0 M 0 0




040017230001206 4 0 M 0 0
143117302 10 0 F 0 0
153-1248 5 0 M 0 0
153-1641 11 0 F 0 0
17.756/6 12 0 F 0 0
173054706 13 0 F 0 0
173056602 14 0 F 0 0
173338697 15 0 F 0 0
173392498 16 0 F 0 0
183-0341 17 0 F 0 0
2094-94 6 0 M 0 0
NA001/00 18 0 F 0 0
NA006/99 19 0 F 0 0
NA018/01 20 0 F 0 0
NA019/99 7 0 M 0 0
NA020/99 21 0 F 0 0
NA023/01 22 0 F 0 0
NBZ033/02 23 0 F 0 0

In seguito Dopo le correzione e stato possibile ricostruire un pedigree composto da un totale di

7913 soggetti, 1661 maschi e 6252 femmine.

Successivamente il software genera un file di statistiche relative al pedigree “ricostruito” che

riporta le seguenti informazioni:

= number of records in file, ovvero il numero di soggetti di cui abbiamo inizialmente fornito

la tripletta;

= number of unlisted fathers, il numero di padri che non sono riportati nella lista delle

triplette dei soggetti;

= number of unlisted mothers, il numero delle madri che non sono riportate nella lista delle

triplette dei soggetti;



= total number of fathers, il numero totale dei padri;

total number of mothers, il numero totale delle madri;

maximum paternal family size, la dimensione massima della famiglia paterna;
= maximum maternal family size, la dimensione massima della famiglia materna;

= total number of individuals, il numero totale degli individui;

Number of records in file 7890
Number of unlisted fathers 7
Number of unlisted mothers 16
Total number of fathers 1173
Total number of mothers 4835
Maximum paternal family size 60
Maximum maternal family size 8
Total number of individuals 7913
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La consanguineita

Quando si parla di selezione e di variabilita genetica, imprescindibile e l'indagine sulla
somiglianza tra gli individui di una popolazione e sui parametri di consanguineita e parentela.
La consanguineita (F) e la probabilita che un individuo presenti, nel suo patrimonio genetico,
due copie identiche dello stesso allele presente in uno o piu antenati comuni sia al padre che
alla madre; rappresenta, quindi, la conseguenza dell’accoppiamento fra parenti, sia diretti (ad
esempio, padre e figlia, nonno e nipote) che collaterali (ad esempio, fratello e sorella, mezzi
fratelli). Questa probabilita che I'individuo abbia due alleli uguali a un dato locus viene misurata
attraverso il coefficiente F, introdotto dal genetista americano S. Wright.

Il coefficiente F relativo al singolo individuo permette di valutare il livello di variabilita genetica
all'interno di una popolazione e, anche, di misurare I'aumento del grado di omozigosi (AF) in
seguito all'impiego del linebreeding, accoppiamento fra consanguinei.

Esistono due tipi di consanguineita:

1. Alleli identici per discendenza (identical by descent), quando i loci si trovano allo stato
omozigote per discendenza mendeliana, ovvero l'individuo riceve geni che derivano
dalla duplicazione di un gene originariamente presente in un antenato comune ai due
genitori (parenti); in questo caso, gli individui vengono detti autozigoti;

2. Alleli identici in stato (alike in state), quando i loci si trovano allo stato omozigote per
rimescolamento genetico (non sono copie provenienti da un antenato identificabile); in

questo caso, gli individui vengono detti allozigoti.

Gli effetti della consanguineita risultano meno evidenti all'interno di un singolo allevamento,
mentre diventano piu chiari sul totale della razza. Tra gli effetti positivi abbiamo, ad esempio,
quello di “prepotenza genetica”, un vantaggio per quanto riguarda la migliore trasmissione di
quei caratteri selezionati e desiderati, ma sono tanti gli effetti negativi della consanguineita che

va, difatti, controllata e mantenuta a bassi livelli per i seguenti motivi:

riduce la variabilita genetica presente all'interno della popolazione, con il rischio di

perdere geni che potrebbero avere effetti positivi;
- riduce la capacita di adattamento all’ambiente e di risposta alla selezione;

- provoca la comparsa di anomalie, dovute ad alleli recessivi portatori di effetti indesiderati,

a causa di accoppiamenti fra “portatori sani” imparentati;

- provoca un effetto generale denominato “depressione da consanguineita”, ovvero si
verifica una depressione dei caratteri produttivi e riproduttivi, con calo e flessione degli
incrementi ponderali, peso corporeo e taglia, riduzione della sopravvivenza. Il fenomeno

risulta particolarmente evidente negli aspetti riproduttivi, quali fertilita, durata della



gestazione, indice di inseminazione; piu e elevata la consanguineita maggiore e il rischio

di aborto e di mortalita neonatale.

Andamento della consanguineita nel Noriker

[ ricercatori del CRCS attraverso il software descritto hanno calcolato i coefficienti di
consanguineita individuale (F) (Wright, 1931). Il parametro F, definito come la probabilita che
un individuo abbia due alleli identici per discendenza, viene calcolato secondo la formula di
Meuwissen e Luo (1992) che, avvalendosi di un algoritmo di tipo tradizionale, consente di
stimare valori di inbreeding individuali attribuendo ai soggetti a genealogia ignota un valore di
consanguineita pari a 0.

Il coefficiente medio di consanguineita F della popolazione Noriker risulta essere dello 0,93%.
Tale valore e contenuto ed in linea con quello di alcune popolazioni Italianecome I’Anglo-Arabo
Sardo dove e pari al 1,20%), e vicino al Maremmano che registra un valore pari a 2,94%.
Siricorda che tale valore che dipende fortemente dalla completezza e dalla qualita del pedigree,

in quanto esiste una correlazione positiva tra i due parametri (Valera et al.,, 2005; Druml et al,,

2009).

FIELD # Records Mean Min Max
Inbreeding 7913 0.00931092 0 0.27218

La consanguineita massima riscontrata e del 27,2%.

Inoltre il software permette di effettuare il conteggio degli individui totali e di calcolare il tasso

di consanguineita media per ciascuna generazione

Means by tier: .
TIER INDIVIDUALS Inbreeding F per generazione

B 97 0 0,025

2 99 0

3 185 0

- 253 0.0004940712 0,02

5 387 0.0005652455

6 520 0.001307019

7 604 0.002936092 0,015

8 719 0.00452642¢6

9 785 0.006848127

10 821 0.01022029 0,01

11 867 0.0121361

12 829 0.0149172

13 684 0.0172538 0,005

14 539 0.01855467

15 313 0.016l1l1866

16 191 0.01957565 0

17 20 0.019216 0 2 4 6 8 10 12 14 16 18




Andamento della consanguineita per anno di nascita 1980-2020
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Figura 2: andamento dei coefficienti di consanguineita medi per anno di nascita nella popolazione Noriker dal
1980 al 2020.




Ricostruzione delle Linee Maschili e Femminili

L’appartenenza di ciascun animale alla propria linea di sangue costituisce un dato mal
attribuito o a volte mancante tra le informazioni del pedigree come nel caso del Noriker.
L’esatta attribuzione delle linee di sangue non & un aspetto da sottovalutare, soprattutto per
quanto riguarda le linee maschili, infatti risulta particolarmente rilevante attribuire ciascuno
stallone alla propria discendenza paterna, perché, oltre ad eventuali indici genetici ed
altri strumenti di selezione, le linee di sangue spesso rappresentano un criterio per

la scelta degli stalloni e di conseguenza per la programmazione degli accoppiamenti.

La ricostruzione delle linee di sangue, sia maschili che femminili, &€ possibile per mezzo di un
software scritto in linguaggio Fortran dai ricercatori del CRCS che, a partire dagli ID dei
soggetti, di sesso maschile per quanto riguarda le linee maschili e di entrambi i sessi per
quanto riguarda le linee femminili, fornisce I'elenco completo degli antenati di ciascun
individuo, dal genitore fino ad arrivare all’'ultimo antenato rintracciabile, colui che, non

avendo una genealogia nota, puo esserne considerato il fondatore.

Tale procedura consente di percorrere a ritroso le generazioni antecedenti il soggetto in esame,
sia per quanto riguarda la linea maschile che la linea femminile, permettendone la ricostruzione
a partire dal padre e dalla madre del soggetto fino ad arrivare ai rispettivi antenati con
genealogia ignota, ultimi soggetti rintracciabili, ovvero i fondatori della linea. Per la
ricostruzione della linea maschile € necessario fornire al software un file contenente i soli
soggetti maschi, poiché, essendo il sesso maschile eterogametico (coppia di cromosomi sessuali
XY, a differenza delle femmine XX), sara certo che ad aver determinato il sesso maschile ¢ il
padre, in quanto €& l'unico che pud trasmettere il cromosoma Y ai figli. In biologia, viene
chiamata “olandrica” l'eredita legata al sesso per cui i caratteri vengono ereditati
esclusivamente attraverso la linea maschile, dal padre al figlio maschio, propria di quei caratteri

i cui geni sono localizzati nel cromosoma Y.

Una volta effettuati gli opportuni controlli logici, il programma fornisce come output un file
contenente tutti i soggetti che costituiscono ciascuna linea maschile, trattasi di tutti gli antenati
a partire dal padre, proseguendo con il nonno, il bisnonno e cosi via, fino al capostipite o ultimo
antenato, riportando anche il numero di generazioni che separa ciascun soggetto maschio del
pedigree dal capostipite della sua linea di appartenenza. Per la ricostruzione delle linee
femminili, invece, si prendono in considerazione sia i soggetti maschi che le femmine, dal
momento che entrambi i sessi possono trasmettere e ricevere il cromosoma X. Riguardo alle

linee femminili, il programma restituisce come output un file contenente tutti i soggetti maschi



e femmine del pedigree per i quali vengono indicate le rispettive madri, nonne, bisnonne e cosi
via, fino ad arrivare all’'ultima antenata o fondatrice della linea. Tale aspetto & da considerarsi
di estrema importanza visto il ruolo della fattrice nella razza e perché i risultati ottenuti
potrebbero costituire una buona base di partenza per analisi filogenetiche di ultima

generazione.

Attraverso il software precedentemente descritto sono state nell’ambito del Progetto EQUINBIO
2 - PSNR 2020-2023, sottomisura 10.2 identificate sia le linee maschili sia le linee di sangue
femminili che non erano ancora disponibili per la razza Noriker.

Riguardo le linee maschili sono state identificati 262 antenati che hanno originato i 1661

maschi (1173 con prole). Di queste, 15 hanno originato circal’ 80% dei soggetti.

LINEAY LINEAY Conteggio discendenti
REITBACH-VULKAN IX 884 302
ALPGRAF-NERO V 622 292
GRUBER-SCHAUNITZ VII 94 138
WILLERSDORF-ELMAR 48 115
ARNIM-VULKAN 151 112
STAUDLEHEN-VULKAN 73 72
HERZOG-DIAMANT 168 63
GRAeNDWALD-VULKAN 129 62
HOFER-DIAMANT 53 61
FECHTMEISTER-DIAMANT 87 22
BEHAM-NERO 1241 21
RAMIRO 459 20
DIAMANT-VULKAN 125 16
SCHARLER-DIAMANT 174 11
JUNIOR 445 11
VITAL-VULKAN 101 9
NEROLUS 452 9
FALZ-VULKAN VIII 77 7
BLITZ-NERO 86 7
NEMKOR 451 5
BRUTUS-VULKAN 39 4
HABERFELLNER-NERO 65 4
GOTTHOLD-NERO 104 4
STOISSEN-NERO 171 4
FUERST 460 4

Riguardo le linee femminili per ognuno dei 7913 soggetti sono state identificate 1045 antenate
di cui 215 (20,5%) hanno originato oltre il 50% della popolazione e hanno tutte piu di 10

discendenti, mentre solo 29 (2,77%) hanno piu di 30 discendenti.



linea MITOCONDRIALE COD_SOGGET NOME Totale discendenti
276 16.129 DIETMUT-SPIAG 173161 | 7 55 62
1042 20.572/6 SCHIRM-FANNI 10 49 59
223 11.787 DORLI-LOTTE 12 38 50
1013 20.058/6 PLAKETTE-FRIEDA 9 39 48
997 19.880/2 NORDKAP-OLGA 10 36 46
190 2453 MIRZ 173245352 6 37 43
194 7581 NORA-SUSI 14 29 43
287 18.083 FRIEDA-SPIEGEL 17318 |4 39 43
80 0485 FLORIDA 142048537 6 35 41
244 13.389 MICHAELA-MAUSI 8 33 41
231 12.630 HERMI-HERTA 2 37 39
315 20.940 TRUHE-PERL 8 31 39
625 1731016536 ZWIEBEL-FANNI 9 30 39
1014 20.070/6 PLACENTA-CILLI 11 28 39
343 22.209 TURM-LOTTI 6 32 38
1057 20.966/8 TULIPANE CILLI 11 27 38
1106 21.860/2 PFALZ-LOTTE 11 25 36
32 000000012 SPIAG 44 7 27 34
574 1531153057 ALBINE-FUCHS 9 25 34
1009 2.716/13 ELLE 4 29 33
1125 22.120/9 PINK-OLGA 9 23 32
1177 23.692/26 WELPE-LOTTI 7 25 32
577 1531328164 GERONA-FRITZI 7 24 31
649 1732103465 UNRAT-ERNA 4 27 31
1030 20.364/1 REGALE-BLASS 2 29 31
1054 20.921/3 TRIEB-SPETZ 8 23 31
1124 22.105/9 SANSIBAR-SPIEGEL 6 25 31
470 821313448 UXIA 2 28 30
1077 21.410/2 AKTE-SPIAG 6 24 30




Analisi del DNA mitocondriale del cavallo Noriker

Introduzione

Nei mammiferi esistono due unici sistemi genetici non ricombinanti: il DNA mitocondriale
(mtDNA), genoma extranucleare trasmesso solo per via materna, e la regione maschio-specifica
del cromosoma Y (MSY). I marcatori uniparentali sono sistemi genetici ereditati senza andare
incontro a fenomeni di ricombinazione, per questo motivo le variazioni nella sequenza
mitocondriale e del cromosoma Y derivano soltanto dall'accumulo sequenziale di nuove
mutazioni lungo linee di discendenza esclusivamente femminili (per 'mtDNA) o maschili (per

I'MSY).

Nel tempo questo processo di differenziamento molecolare ha dato origine ad unita
monofiletiche, chiamate cladi, o aplogruppi (HG), cioé gruppi di mtDNA o MSY che condividono
una simile combinazione di mutazioni (aplotipo, HT) derivata per discesa da un antenato
comune femminile o maschile, rispettivamente. Mappando queste linee genetiche nel tempo e
nello spazio (approccio "filogeografico") e possibile ricostruire la storia demografica delle
diverse popolazioni, definendone origine, espansione e modelli di dispersione. Nel caso degli
animali domestici e possibile identificare sia le aree e le modalita di domesticazione, che i
processi di formazione e diffusione delle attuali razze. Negli ultimi anni € stata definita la
filogenesi mitocondriale del cavallo e sono stati individuati i maggiori aplogruppi che ebbero

un ruolo nel processo di domesticazione (Achilli et al. 2012).

Il DNA mitocondriale equino é lungo 16,660 bp (paia di basi), di cui il 68% ¢ codificante per

proteine; la regione MSY equina invece e di circa 15Mb (Fig. 1).
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Figura 1. Rappresentazione schematica del genoma nucleare e mitocondriale del cavallo.

Materiali e metodi



I1 DNA di 30 esemplari Noriker e stato raccolto ed estratto presso il Dipartimento di Medicina

Veterinaria dell'Universita di Perugia - Centro di Ricerca sul Cavallo Sportivo che ha svolto le

analisi della regione di controllo del DNA mitocondriale (D-loop).

Lo studio ha previsto le seguenti fasi:

1. Estrazione del DNA da sangue.
2. Amplificazione PCR della regione di controllo del DNA mitocondriale (D-loop), che si
estende dalla posizione nucleotidica 15469 alla 16660.
3. Sequenziamento Sanger di circa 600bp del D-loop.
4. Annotazione delle mutazioni rispetto ad una sequenza di riferimento e classificazione
dei vari aplotipi in aplogruppi sulla base delle mutazioni condivise.
Risultati

Come si evince dalla tabella 1, tra i 30 campioni analizzati sono stati individuati 17 aplotipi

differenti (HT01-HT17). I campioni sono poi stati raggruppati in aplogruppi e, facendo

riferimento alla nomenclatura pubblicata da Achilli et al. 2012, e stato possibile classificare i 30

campioni di Norico in 9 aplogruppi (A,B, C, G, I, L, M, N, 0).

Campione Codice Aplotipo Aplogruppo
1 NKO01 HTO1 L
2 NK02 HTO08 [
3 NKO03 HTO05 L
4 NKO04 HT17 A
5 NKO05 HT17 A
6 NK06 HT09 G
7 NKO07 HT02 L
8 NK08 HT12 M
9 NK09 HT13 B
10 NK10 HT16 M
11 NK11 HTO04 L
12 NK12 HT15 C

13 NK13 HTO07 I



14 NK14 HT10 G

15 NK15 HTO02 L
16 NK16 HT14 0
17 NK17 HTO06 L
18 NK18 HTO06 L
19 NK19 HT11 N
20 NK20 HTO3 L
21 NK21 HTO03 L
22 NK22 HT17 A
23 NK23 HTO09 G
24 NK24 HTO08 I
25 NK25 HTO08 I
26 NK26 HTO06 L
27 NK27 HTO02 L
28 NK28 HTO02 L
29 NK29 HTO03 L
30 NK30 HT12 M

Tabella 1. Classificazione in aplotipi e aplogruppi mitocondriali dei 21 cavalli Norico.

Tra i 30 Norico su cui e stata condotta I'analisi dell’'mtDNA, I'aplogruppo piu rappresentato
risulta essere L (43%), con frequenze paragonabili a quelle individuate in altre razze italiane

(Cardinali et al. 2016) (Fig. 2).
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Figura 2. Frequenze degli aplogruppi mitocondriali in 30 cavalli Norico.

La network ottenuta dall’analisi degli aplotipi mostra le relazioni filogenetiche esistenti tra gli
mtDNA dei 30 campioni (Fig. 3). I cerchietti colorati in giallo rappresentano gli aplotipi
corrispondenti ai campioni analizzati, la cui dimensione aumenta con il numero dei campioni
che presentano lo stesso aplotipo. [ nomi degli aplogruppi sono riportati in nero vicino al ramo

corrispondente.

Figura 3. Analisi delle relazioni filogenetiche (Network) tra i 30 cavalli Norico.

Dallo studio & emerso che soltanto 8 dei 30 campioni hanno aplotipi condivisi (due a due), cio
potrebbe dipendere dal fatto che possano appartenere alle stesse linee materne. Per tutti gli
altri sono stati individuati aplotipi unici. Siccome diverse linee femminili possono presentare lo

stesso aplotipo, ma non e possibile che una linea abbia differenti sequenze mitocondriali,



I'mtDNA rappresenta un marcatore genetico fondamentale per confermare i dati genealogici
riportati ufficialmente per ogni campione. In particolare, i dati ottenuti da una piccola porzione
(D-loop) sono uno step preliminare che permette di effettuare una prima verifica delle
informazioni genealogiche e quindi la selezione dei campioni su cui fare 'analisi dell'intero
mtDNA, al fine di conoscere la sequenza completa e poter assegnare i campioni alla giusta linea

femminile.
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