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NORIKER 
 
Per l’analisi del database genealogico del cavallo Noriker fornito 
dall’Associazione Nazionale Allevatori del Cavallo di Razza Haflinger Italia - 
ANACRHAI, 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.  
Il 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 e  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 
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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 se  sempre la stessa genealogia; in altre parole, l’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 se  una genealogia di differente lunghezza, 
l’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: 
 

 12.147 
 827024577 

 
Inoltre 27 soggetti sono risultati essere identificati con il sesso errato 
poiche  comparivano come madri di sesso maschile o padri di sesso 
femminile: 
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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 PETRA H 1958 M   

821826763 BA „RBL H 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 
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Successivamente e  stato riscontrato che alcuni individui comparivano come 
padri o come madri ma non era presenti come soggetti: 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

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 
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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 
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La consanguineità 
 

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 l’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 
l’aumento del grado di omozigosi (∆F) in seguito all’impiego del 
linebreeding, accoppiamento fra consanguinei. 
Esistono due tipi di consanguineita : 

 

 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; 

 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 
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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 consanguineità nel Noriker 

 

I 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 l’Anglo-Arabo Sardo dove e  pari al 1,20%, e vicino 
al Maremmano che registra un valore pari a 2,94%. 
Si ricorda 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). 
 
 

 
 

 

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 consanguineità media per ciascuna generazione 
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Andamento della consanguineità per anno di nascita 1980-2020 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2: andamento dei coefficienti di consanguineità medi per anno di nascita 
nella popolazione Noriker dal 1980 al 2020.  
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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 e  un aspetto da sottovalutare, soprattutto per quanto riguarda le linee 

maschili, infatti risulta particolarmente rilevante attribuire ciascuno 

stallone alla propria discendenza paterna, perche , 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, e  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 l’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 e  necessario fornire al software un file 

contenente i soli soggetti maschi, poiche , essendo il sesso maschile 

eterogametico (coppia di cromosomi sessuali XY, a differenza delle femmine 

XX), sara  certo che ad aver determinato il sesso maschile e  il padre, in 

quanto e  l’unico che puo  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. 
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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 così  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 così  via, fino ad arrivare all’ultima 

antenata o fondatrice della linea. Tale aspetto e  da considerarsi di estrema 

importanza visto il ruolo della fattrice nella razza e perche  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 

circa l’ 80% dei soggetti.  

 

LINEA Y LINEA Y 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 

GRA œNDWALD-VULKAN 129 62 

HOFER-DIAMANT 53 61 

FECHTMEISTER-DIAMANT 87 22 

BEHAM-NERO 1241 21 

RAMIRO 459 20 
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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 M F 
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 
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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 l’mtDNA) o maschili (per l’MSY). 

Nel tempo questo processo di differenziamento molecolare ha dato origine 

ad unita  monofiletiche, chiamate cladi, o aplogruppi (HG), cioe  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 e  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 e  lungo 16,660 bp (paia di basi), di 

cui il 68% e  codificante per proteine; la regione MSY equina invece e  di circa 

15Mb (Fig. 1). 

 

 
Figura 1. Rappresentazione schematica del genoma nucleare e mitocondriale del cavallo 
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Materiali e metodi 

Il 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, O). 

 Campione Codice Aplotipo Aplogruppo 

1 NK01 HT01 L 

2 NK02 HT08 I 

3 NK03 HT05 L 

4 NK04 HT17 A 

5 NK05 HT17 A 

6 NK06 HT09 G 

7 NK07 HT02 L 

8 NK08 HT12 M 

9 NK09 HT13 B 

10 NK10 HT16 M 

11 NK11 HT04 L 

12 NK12 HT15 C 

13 NK13 HT07 I 
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14 NK14 HT10 G 

15 NK15 HT02 L 

16 NK16 HT14 O 

17 NK17 HT06 L 

18 NK18 HT06 L 

19 NK19 HT11 N 

20 NK20 HT03 L 

21 NK21 HT03 L 

22 NK22 HT17 A 

23 NK23 HT09 G 

24 NK24 HT08 I 

25 NK25 HT08 I 

26 NK26 HT06 L 

27 NK27 HT02 L 

28 NK28 HT02 L 

29 NK29 HT03 L 

30 NK30 HT12 M 

Tabella 1. Classificazione in aplotipi e aplogruppi mitocondriali dei 30 cavalli Norico 
 

 

Tra i 30 Norico su cui e  stata condotta l’analisi dell’mtDNA, l’aplogruppo piu  

rappresentato risulta essere L (43%), con frequenze paragonabili a quelle 

individuate in altre razze italiane (Cardinali et al. 2016) (Fig. 2). 

 

 
Figura 2. Frequenze degli aplogruppi mitocondriali in 30 cavalli Norico. 

9%

5%

5%

9%

10%

43%

9%

5%
5%

A B C G I L M N O

mailto:centro.studiocavallosportivo@unipg.it


via S.Costanzo, 4 
06126 Perugia

  

Centro di Studio del Cavallo Sportivo tel.: +39 075 585 7704 
fax: +39 075 585 7764 
email: centro.studiocavallosportivo@unipg.it 

 

 

DEL CAVALLO SPORTIVO 

CENTRO DI STUDIO 

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. I 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 e  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, l’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 l’analisi 

dell’intero mtDNA, al fine di conoscere la sequenza completa e poter 

assegnare i campioni alla giusta linea femminile. 

 

Perugia, 30 maggio 2022                                                                  Il Direttore 
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