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1. Premessa

In seguito al regolamento n°999 e alla Decisione n°1803 della Commissione Europea,  l’Asso.Na.Pa, già dalla fine del 2001, ha presentato al Ministero delle Politiche Agricole e Forestali, un programma operativo per un primo finanziamento di un progetto il cui fine ultimo concordemente a quello della CE è la progressiva eradicazione della Scrapie (limitatamente al territorio Italiano). Nel Dicembre 2002, la scrivente ha inviato al Ministero della Salute una relazione con la quale si è predisposto il piano di campionamento per tutte le razze ovine di Libro Genealogico. Lo scopo del progetto è quello di fornire un quadro reale ed affidabile sulla situazione  della scrapie ovina in Italia. Il protocollo operativo prevede l’esame di un campione rappresentativo della popolazione ovina nazionale ed è mirato ad ampliare le conoscenze sui vari genotipi nelle razze di maggiore interesse zootecnico, in modo da avere maggiori informazioni a riguardo ed identificare eventuali nuovi polimorfismi. Il campione stabilito in tale fase comprende animali senza legami di parentela “stretta” (fino ai nonni), garantisce la rappresentatività geografica della penisola, ha una numerosità massima necessaria a fornire analisi statisticamente significative e rispetta i requisiti richiesti in sede comunitaria.

2. Materiali

La raccolta del materiale (pelo con bulbo o sangue) è stata distinta in due fasi; in un primo momento abbiamo utilizzato alcuni campioni già presenti nel Laboratorio Gruppi Sanguigni di Cremona (L.G.S.) come deposito di DNA, per la verifica delle ascendenze dichiarate(attività ordinaria di gestione di L.G.); mentre in seguito abbiamo richiesto la collaborazione delle Associazioni Provinciali degli Allevatori per gli invii in sede di campioni con bulbi prelevati presso le aziende iscritte. Si ribadisce che le analisi effettuate dal Laboratorio Gruppi Sanguigni di Cremona avevano come scopo principale quello di determinare le frequenze alleliche delle varie razze e non di conoscere il singolo genotipo. A livello provinciale però si è potuto notare un clima di perplessità generale causato a nostro avviso da una inadeguata informazione tecnica fornita all’allevatore che, per paura di eventuali abbattimenti in caso di esito positivo delle analisi, in alcune province  si è rifiutato di collaborare.

3. Editing dei dati

Dopo aver effettuato  le analisi dei 3589 campioni arrivati all’LGS, il totale dei genotipi utilizzabili per il calcolo delle frequenze alleliche e genotipiche risulta 3346. Nella Tabella1 viene riportata la composizione per sesso di ogni campione per razza esaminato:

Tabella 1 - Composizione dei singoli campioni, con 

                                         genotipo disponibile, per sesso.

	RAZZA
	SESSO
	Totale

	
	M
	F
	

	Moscia Leccese
	43
	61
	104

	Sarda1
	97
	89
	186

	Massese
	141
	272
	413

	Barbaresca
	78
	10
	88

	Comisana
	165
	277
	442

	Altamurana
	4
	38
	42

	Appenninica
	128
	127
	255

	Gentile di Puglia
	121
	96
	217

	Laticauda
	130
	61
	191

	Sopravissana
	35
	43
	78

	Delle Langhe
	124
	35
	159

	Merinizzata It.
	190
	94
	284

	Bergamasca
	98
	105
	203

	Pinzirita
	133
	2
	135

	Fabrianese
	127
	77
	204

	Biellese
	106
	67
	173

	Valle del Belice
	102
	70
	172

	Totale
	1822
	1524
	3346


1 Il campione per la Sarda è stato raccolto limitatamente nel territorio peninsulare. E’ l’Istituto Zootecnico e Caseario per la Sardegna che si occupa dell’esame genetico della Sarda nella sola isola della  Sardegna.
Come si vede dalla tabella1, il numero dei maschi e delle femmine è diverso per ogni razza. Per la Barbaresca, l’Altamurana e la Sopravissana purtroppo il campione non arriva neanche a 100 unità. Per la razza Pinzirita inoltre ci sono praticamente soltanto arieti mentre per l’Altamurana soltanto femmine. Speriamo che in futuro si possa disporre di più dati su tali razze in modo da ottenere statistiche il meno distorte possibile.

Per  quanto riguarda la distribuzione del campione in base all’età, il 78% circa degli ovini analizzati hanno tra i 2 e gli 8 anni, mentre per quanto concerne le province sono state campionate 11 al nord Italia, 22 al centro e 18 al sud. Le province con il maggior numero di ovini testati sono state Siena con 407 soggetti, Potenza con 217, Bergamo con 138, Foggia con 130, Palermo 219,  Cuneo 132, l’Aquila 116, Grosseto con 113  campioni e Catania con 103.

4. Risultati

Nella tabella di seguito riportata si trovano le frequenze alleliche per razza e sesso. Il protocollo utilizzato dall’LGS purtroppo non ha permesso la discriminazione degli alleli ARQ e ARH chiamando inizialmente “ARX” l’allele individuato. In questo lavoro l’ARX  è stato associato all’allele ARQ. 

Come si può notare dalla tabella2. quasi tutte le razze hanno un valore medio-alto dell’allele associato alla resistenza alla Scrapie (ARR) con un valore massimo dello 0.54 nella Laticauda e dello 0.50 nella razza Massese. Al contrario il valore più basso, lo 0.12, è stato trovato nella razza Bergamasca.

L’Allele VRQ che conferisce una alta suscettibilità alla malattia ha frequenze piuttosto basse che non superano l’ 8%, percentuale diagnosticata nella razza Merinizzata Italiana. Per quanto riguarda l’allele VRQ inoltre, nel campione esaminato dell’ Altamurana non è stato trovato neanche un allele; nelle razze Sarda e Barbaresca è stato individuato un solo individuo VRQ eterozigote mentre nella Leccese e nella Sopravissana appena due. L’allele però più frequente in quasi tutte le razze è l’ARQ (rischio intermedio ma più basso di VRQ) anch’esso associato alla suscettibilità. Questo può dipendere anche dal fatto che l’allele ARQ raccoglie anche la frequenza dell’allele ARH (rischio non quantificato ma simile a ARQ), anche se da indagini precedenti quest’ultima è risultata piuttosto bassa. Le percentuali più alte dell’ARQ si riscontrano per le razze Bergamasca 82% e Pinzirita con l’79%. In fine l’allele AHQ (rischio ridotto) si ritiene poco rappresentato nelle 17 razze studiate. La frequenza più alta, del 6%, è stata riscontrata nella Sarda.

Singolare è il caso dell’individuo omozigote VRR riscontrato in un soggetto maschio della razza Valle del Belice. Sarà l’L.G.S. ora che si occuperà, tramite ulteriori analisi, di studiare il caso di questo nuovo polimorfismo.

Non sembrano esserci differenze significative tra le frequenze alleliche degli arieti e delle pecore nelle varie razze. Per le razze Altamurana e Pinzirita non è stato possibile effettuare questo tipo di confronto causa l’insufficiente numerosità del campione delle femmine per la Pinzirita e dei maschi per l’Altamurana. 

        Tabella 2 - Frequenze alleliche del gene PrP di 17 razze ovine italiane.

	RAZZA
	ARR
	AHQ
	ARQ
	VRQ

	Laticauda
	54%
	3%
	42%
	1%

	Massese
	50%
	2%
	46%
	2%

	Sopravissana
	48%
	3%
	48%
	1%

	Leccese
	46%
	4%
	49%
	1%

	Merinizzata It.
	42%
	3%
	47%
	8%

	Comisana
	41%
	3%
	54%
	2%

	Appenninica
	37%
	3%
	57%
	3%

	Altamurana
	37%
	0%
	63%
	0%

	Gentile di Puglia
	37%
	4%
	58%
	1%

	Delle Langhe
	33%
	0%
	66%
	1%

	Sarda
	27%
	6%
	67%
	0%

	Fabrianese
	25%
	2%
	68%
	5%

	Barbaresca
	23%
	1%
	75%
	1%

	Biellese
	22%
	4%
	68%
	6%

	Valle del Belice
	20%
	0%
	75%
	5%

	Pinzirita
	17%
	3%
	79%
	1%

	Bergamasca
	12%
	3%
	82%
	3%


Per meglio interpretare i genotipi, si introduce uno schema esplicativo sui gradi di suscettibilità e di resistenza alla Scrapie.

Tabella 3 - Schema esplicativo sul grado di resistenza dei vari genotipi.

	GENOTIPO
	GRUPPO
	GRADO DI RESISTENZA/SUSCETTIBILITA’

	ARR/ARR
	5
	Pecore e arieti molto resistenti

	ARR/AHQ

ARR/ARH

ARR/ARQ
	4
	Geneticamente resistenti. Se vengono usati per la

riproduzione, la progenie deve essere attentamente

selezionata.

	AHQ/AHQ

AHQ/ARH

AHQ/ARQ

ARH/ARH

ARH/ARQ

ARQ/ARQ
	3
	Geneticamente  poco resistenti.

L’uso per la riproduzione deve essere limitato e

 la progenie deve essere

attentamente selezionata.

	ARR/VRQ
	2
	Geneticamente suscettibili. Non possono essere usati per la procreazione a meno che non si trovino in un contesto di programma di riproduzione controllato.

	AHQ/VRQ

ARH/VRQ

ARQ/VRQ

VRQ/VRQ
	1
	Geneticamente molto suscettibili.

Non possono essere usati per la riproduzione.


5. Fase di preparazione al piano di selezione per l’eradicazione della scrapie. Stima indicativa del periodo necessario a ridurre la frequenza dell’allele VRQ fino  alla sua completa eliminazione.

I risultati di cui sopra, serviranno come punto di partenza per elaborare un piano di selezione genetica. L’intenzione è quella di programmare un più specifico piano di campionamento per realizzare una adeguata valutazione dei soggetti e cercare quanto meno di compiere una pronta ed efficace bonifica al fine di ridurre la frequenza dell’allele altamente suscettibile. In questa ottica si cercherà soprattutto di concentrare l’analisi di campionamento sui maschi dato che il rapporto di riproduzione è di 1 ariete ogni 40 pecore circa.

Tale obiettivo sarà raggiunto tanto più facilmente e velocemente quanta maggiore sarà la disponibilità e l’utilizzo di riproduttori del genotipo ARR/ARR. Questo a sua volta dipenderà dalla “naturale” frequenza dell’allele ARR nei due sessi delle varie razze ovine, dalla capacità di offrire un capillare servizio di “genotyping” agli allevatori e dalla possibilità di creare greggi resistenti che possano fungere da “serbatoio” per fornire riproduttori agli allevatori. 

In base alla Decisione della Commissione Europea del 13 febbraio del 2003 è prevista la possibilità di derogare al programma di selezione sia per alcune razze a bassa diffusione sia per quelle razze che rivelano un livello dell’allele ARR inferiore al 25% in quanto il programma stesso potrebbe mettere a rischio l’esistenza della razza in questione riducendo il patrimonio genetico disponibile. Dalla tabella 4. si nota che le razze Bergamasca, Barbaresca, Valle del Belice, Pinzirita e Biellese  hanno una frequenza al di sotto della soglia stabilita dalla Commissione.

Nell’elaborazione del programma di selezione per ciascuna razza si dovrà tenere conto oltre che della frequenza allelica determinata nella prima fase anche della rarità della razza e della prevenzione della riproduzione in consanguineità.

Essendo piuttosto complicato gestire il caso di 5 alleli in quanto rappresentano 15 diversi genotipi,  abbiamo ricondotto questa analisi al caso di 2 “alleli” solamente nel quale la frequenza di quello suscettibile alla malattia, 
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, è stata determinata come somma delle frequenze genotipiche degli individui suscettibili*:

	Genotipo
	Frequenze

	Non Suscettibile
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 ci indica la frequenza dell’allele “resistente” nel periodo iniziale del programma di selezione.

*Aldo Lattes, Dip.Te.Ris., Genetica delle popolazioni, Università di Genova 2003, pagg 44-47. Giulio Pagnacco, Schede di Genetica Applicata alle Produzioni Animali 1995, pagg 18-19.

Passiamo ora a valutare la frequenza allelica alla generazione successiva.
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Si nota quindi che la frequenza dell’allele sensibile diminuisce.

All’equilibrio dobbiamo avere:
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Si ha pertanto equilibrio solo se q=0, cioè se scompare l’allele suscettibile. Questo tipo di selezione perciò non conduce rapidamente alla scomparsa dell’allele svantaggiato. Anche nel nostro caso di selezione artificiale per un valore basso di 
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Infatti:
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In generale :   
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Cioè il numero di generazioni, t, necessarie per dimezzare la frequenza di un allele sarà quindi:
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Ricordiamo che per intervallo generazionale si intende “l’età media dei genitori alla nascita dei figli” comunemente espresso in anni.

Questa teoria è stata applicata a tutte le razze seguendo due criteri diversi.

· Nel primo caso è stato considerato come altamente suscettibile soltanto l’allele VRQ nello stato di omo ed eterozigote, cioè i genotipi del primo e secondo gruppo della Tabella 5. [VRQ/VRQ VRQ/ARR VRQ/ARQ VRQ/AHQ] Abbiamo supposto che questi genotipi fossero gli unici ad essere eliminati al fine di privilegiare e conservare, almeno in parte, il patrimonio genetico ottenuto con anni di selezione. 

· Nel secondo caso abbiamo considerato come allele resistente soltanto l’ARR nelle forme di omozigote ed eterozigote(tranne il VRQ), cioè i genotipi del 4° e 5° gruppo della Tabella 5. [ARR/ARR ARR/ARQ ARR/AHQ]. In questo senso la frequenza dei genotipi suscettibili sarà più alta cioè una parte più numerosa della popolazione non verrà utilizzata per la riproduzione. E’ già intuibile che il processo selettivo in questo modo, almeno in una prima fase, sarà più veloce contro una possibile perdita in termini di miglioramento genetico raggiunto fino ad oggi.

Per tutte le razze è stato calcolato, in modo orientativo, il numero delle generazioni, t, secondo i due criteri stabiliti. L’intervallo di generazione delle razze di Libro, calcolato su un campione di dati anagrafici dal 1985 fino ad oggi, è risultato in media pari a 3.7 anni circa. Questo ci fornisce proprio l’idea del tempo medio di utilizzo e quindi di permanenza di arieti e pecore nell’azienda prima di essere sostituiti.

                Tabella 4 - Percentuale di 
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nei due casi stabiliti, per razza
	RAZZA
	
[image: image18.wmf]0

q

 

nel primo caso
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nel secondo caso

	Appenninica
	7%
	43%

	Delle Langhe
	2%
	45%

	Sarda
	1%
	57%

	Merinizzata It.
	15%
	39%

	Bergamasca
	6%
	78%

	Barbaresca
	1%
	58%

	Valle del Belice
	10%
	64%

	Gentile di Puglia
	1%
	41%

	Laticauda
	3%
	22%

	Fabrianese
	11%
	58%

	Massese
	3%
	27%

	Leccese
	2%
	27%

	Comisana
	4%
	37%

	Biellese
	12%
	64%

	Sopravissana
	3%
	20%

	Pinzirita
	2%
	70%

	Altamurana
	0%
	33%


 Tabella 5 - Andamento delle frequenze di
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del secondo caso all’aumentare di t.

	Generazione, t
	Frequenze dell'allele suscettibile alla Scrapie, 
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, al tempo 0

	
	0,81
	0,79
	0,64
	0,58
	0,57
	0,46
	0,41
	0,39
	0,37
	0,33
	0,27
	0,22

	1
	0,45
	0,44
	0,39
	0,37
	0,36
	0,32
	0,29
	0,28
	0,27
	0,25
	0,21
	0,18

	2
	0,31
	0,31
	0,28
	0,27
	0,27
	0,24
	0,23
	0,22
	0,21
	0,20
	0,18
	0,15

	3
	0,24
	0,23
	0,22
	0,21
	0,21
	0,19
	0,18
	0,18
	0,18
	0,17
	0,15
	0,13

	4
	0,19
	0,19
	0,18
	0,17
	0,17
	0,16
	0,16
	0,15
	0,15
	0,14
	0,13
	0,12

	5
	0,16
	0,16
	0,15
	0,15
	0,15
	0,14
	0,13
	0,13
	0,13
	0,12
	0,11
	0,10

	10
	0,09
	0,09
	0,09
	0,09
	0,09
	0,08
	0,08
	0,08
	0,08
	0,08
	0,07
	0,07

	20
	0,05
	0,05
	0,05
	0,05
	0,05
	0,05
	0,04
	0,04
	0,04
	0,04
	0,04
	0,04

	30
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03

	40
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02

	50
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02

	100
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01

	1000
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001


Tabella 6 - Andamento delle frequenze di
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del primo caso all’aumentare di t.

	Generazione, 

t
	Frequenze dell'allele suscettibile alla Scrapie, q, al tempo 0

	
	0,15
	0,12
	0,11
	0,10
	0,06
	0,07
	0,04
	0,03
	0,02
	0,01

	1
	0,13
	0,11
	0,10
	0,09
	0,06
	0,07
	0,04
	0,03
	0,02
	0,01

	2
	0,12
	0,10
	0,09
	0,08
	0,05
	0,06
	0,04
	0,03
	0,02
	0,01

	3
	0,10
	0,09
	0,08
	0,08
	0,05
	0,06
	0,04
	0,03
	0,02
	0,01

	4
	0,09
	0,08
	0,08
	0,07
	0,05
	0,05
	0,03
	0,03
	0,02
	0,01

	5
	0,09
	0,08
	0,07
	0,07
	0,05
	0,05
	0,03
	0,03
	0,02
	0,01

	10
	0,06
	0,05
	0,05
	0,05
	0,04
	0,04
	0,03
	0,02
	0,02
	0,01

	20
	0,04
	0,04
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,02
	0,02
	0,01
	0,01

	30
	0,03
	0,03
	0,03
	0,03
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,01
	0,01

	40
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,01
	0,01
	0,01

	50
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,02
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01

	100
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01
	0,01

	1000
	0,001
	0,00
	0,001
	0,001
	0,001
	0,00
	0,001
	0,001
	0,001
	0,001


Oltre alle considerazioni di cui sopra si deduce che il periodo necessario a ridurre la frequenza dell’allele VRQ fino alla sua completa eliminazione dipende anche dall’età media della popolazione nell’intervallo di generazione. In altri termini, se è vero che una celere sostituzione dei vecchi animali con nuovi individui di genotipo più avanzato favorisce il progresso genetico è anche vero che più rapida è la sostituzione di vecchi animali con giovani individui di genotipo resistente meno lento sarà il processo di selezione per l’eradicazione della Scrapie. 

Se il processo selettivo verrà reso operativo in base al criterio 1. la razza con la percentuale più alta di “q” sarà la Merinizzata Italiana. Nel caso in cui venga attuato il secondo criterio le razze che subiranno una maggior selezione dei capi saranno invece la Pinzirita, la Bergamasca, la Valle del Belice e la Biellese.

Come si nota dalle tabelle 5. e 6. dapprima, per queste ultime razze, il processo selettivo avrà un andamento rapidamente favorevole mentre successivamente con il ridursi del numero degli omozigoti recessivi l’efficacia della selezione diverrà inferiore e i tempi per l’eliminazione dell’allele suscettibile lunghi e simili per ogni razza. Fortunatamente però, con il passare del tempo e con la progressiva e costante selezione controllata anche il problema prodotto dal gene indesiderato diventa minore.

· Razza Fabrianese

La Fabrianese è una importante razza da carne oggi al 5° ciclo di valutazione genetica. L’indice globale che si determina ogni anno viene utilizzato per la scelta dei migliori riproduttori e come indicatore economico per il prezzo dei riproduttori sottoposti alle aste. Per dare un giudizio indicativo in termini di perdita del progresso genetico operato su questa razza, abbiamo calcolato la correlazione tra i vari genotipi e gli indici genetici che nel nostro campione variano da –1,702 a 1,0808. ll modello utilizzato per il calcolo degli Indici Genetici è un modello "BLUP-Animal Model". Un modello "BLUP" (Best Linear Unbiased Prediction) è il metodo di calcolo che garantisce la massima probabilità di valutare e mettere in graduatoria correttamente gli animali. E' detto poi "Animal Model" perché si valutano contemporaneamente arieti e pecore e si considerano tutte le informazioni di parentela conosciute, collegando le misure rilevate su animali diversi in base al grado di parentela. Dopo aver eliminato dal calcolo della correlazione anche i mezzi fratelli (i fratelli soltanto con un genitore in comune) i soggetti con entrambe le informazioni sugli indici e sul genotipo sono risultati soltanto 41 su 204. 

La correlazione di Pearson risulta pari a -0.079, cioè molto bassa e purtroppo negativa. In questo primo esame non sembrerebbe esserci un legame significativo tra indici genetici e genotipi. Che la correlazione sia leggermente negativa si vede anche dalla distribuzione delle medie: queste infatti risultano decrescere con i vari gruppi di indici (per i gruppi vedere la tabella 3.). Nonostante ciò la correlazione è talmente bassa, 7%, che non si può di certo dire che c’è una relazione tra i genotipi suscettibili e gli arieti miglioratori. Inoltre la differenza tra le medie nei gruppi è lieve.

Per una ulteriore verifica è stato applicato il test statistico non parametrico del (2 di Pearson (distribution free, che prescinde cioè dal tipo di distribuzione della variabile “X”), per valutare l’indipendenza (statistica molto più forte della correlazione) tra i genotipi della Scrapie e gli indici genetici. 

Dal risultato ottenuto si denota che non si può rifiutare l’ipotesi di indipendenza tra gli indici e i vari genotipi. Si ricorda che se due variabili sono indipendenti allora sono incorrelate (non è vero però il contrario): non c’è quindi una  forte relazione  tra indici genetici e genotipi suscettibili e non.

Sperando che la tendenza negativa della correlazione sia dovuta ai pochi dati disponibili, si può concludere dicendo che, in base a questa semplice analisi preliminare, il futuro programma di selezione dei genotipi suscettibili alla scrapie che si pianificherà per questa razza non dovrebbe rallentare il raggiungimento degli obiettivi di miglioramento genetico.

· Razza Delle Langhe

Anche per questa razza abbiamo cercato di calcolare la correlazione tra indici genetici, calcolati dall’Ufficio Studi dell’Assonapa nel mese di Luglio 2003, e genotipi. Per questo calcolo non sono stati presi in considerazione i mezzi fratelli in quanto si ritiene che gli indici sono già correlati tra di loro. In questo modo i soggetti con gli indici genetici e il genotipo disponibile sono risultati soltanto per 59 su 159. Gli indici nel nostro campione variano da –23,59 a 55,59. La correlazione in questo caso è fortunatamente positiva e leggermente più alta, cioè dello 0.28. 

Per la razza delle Langhe, la media degli indici, spostandosi dal genotipo peggiore VRQ/VRQ (gruppo 1) a quello resistente ARR/ARR (gruppo 5) , aumenta. In questo caso però la differenza tra le medie sembra lievemente più importante. In ogni modo si può escludere una forte relazione tra i genotipi suscettibili e ovini miglioratori mentre, nonostante la scarsità dei dati, con  una correlazione del 28% non si può pienamente escludere una relazione tra l’allele ARR e gli ovini miglioratori. Per approfondire, anche per questa razza è stato applicato il test statistico non parametrico del (2 di Pearson con il risultato che anche per questa razza non possiamo rifiutare l’ipotesi di indipendenza tra gli indici e i vari genotipi. 

Il 2003 è l’undicesimo anno di valutazione e selezione dei riproduttori di razza “Delle Langhe”. Il miglioramento genetico operato negli ultimi 10 anni ha generato un patrimonio genetico di una certa importanza. E’ perciò necessario tutelarlo il più possibile con l’attuazione del programma di selezione per l’eradicazione della Scrapie. Dai pochi dati elaborati però possiamo già dire che tale programma non dovrebbe né rallentare né pregiudicare gli obiettivi di miglioramento genetico nella produzione di latte, semmai quasi per assurdo, dalla positività della correlazione la selezione sembrerebbe incentivarlo.

· Razze ovine da carne -  correlazioni tra indici e genotipo della Scrapie.

Per le razze da carne, ad esclusione della Fabrianese, vengono stimati soltanto gli indici arieti o di performance  che si ricavano sommando gli incrementi di peso ponderali conseguiti durante la prova di performance alla quale gli arieti vengono sottoposti. Gli indici si calcolano solo per gli arieti giudicati idonei all’iscrizione al Libro Genealogico al termine della prova. Questa è suddivisa in tre periodi di tre mesi ciascuno durante i quali si valuta la capacità di accrescimento e la rusticità dell’animale caratteristiche fondamentali per la produzione di carne. 

A differenza degli indici genetici che rappresentano la componente genetica del carattere studiato, l’indice di performance così definito sembra prendere in considerazione soltanto le caratteristiche fenotipiche dell’animale. In realtà occorre tener conto del fatto che la prova viene gestita con criteri tali da eliminare il più possibile gli effetti ambientali e che il carattere “incremento ponderale” ha un’ ereditabilità molto alta, del 50%3 circa. Questo vuol dire che l’indice di performance anche se non viene calcolato con metodiche scientifiche quali il Blup-Animal model, rappresenta ugualmente, in un certo senso, il “bagaglio” genetico dell’animale.

In ogni modo gli arieti idonei sono ritenuti miglioratori e perciò in grado di generare una prole geneticamente più avanzata. Il progresso genetico che si è determinato per queste razze da 13-14 anni circa è dipeso quindi dalla selezione effettuata in base a tali indici di performance.

Purtroppo per le razze Appenninica, Gentile di Puglia, Sopravissana, Bergamasca e Biellese il numero di soggetti con entrambe le informazioni sugli indici e sul genotipo è risultato rispettivamente di 6, 12,1,8 e 1: troppo pochi per poter calcolare sintesi e correlazioni.

· Razza Merinizzata Italiana.

Per la razza Merinizzata le coppie di indici e genotipi risultati utilizzabili sono 29. La correlazione tra indici e genotipo della scrapie tra i pochi arieti a disposizione è risultata molto bassa e negativa, cioè pari a –0,0466; la distribuzione delle medie degli indici per genotipo inoltre sembra essere piuttosto omogenea. Anche se i dati sono pochi, possiamo dire che la correlazione del 4%  ci indica che non c’è relazione tra l’attitudine degli arieti alla produzione di carne e il genotipo della scrapie.  

· Razza Laticauda.

Per la razza Laticauda abbiamo soltanto 22 soggetti con informazioni disponibili sia sugli indici sia sul genotipo. La correlazione dell’1,5% e la distribuzione piuttosto uniforme delle medie qui sotto ci indicano che non c’è una corrispondenza tra animali suscettibili alla scrapie e arieti miglioratori. 

Con i pochi dati a disposizione però non è prudente trarre conclusioni circa la futura perdita del patrimonio genetico. E’ auspicabile che con il futuro piano di campionamento rivolto soltanto agli arieti si possano ottenere dati più consistenti per arrivare a risultati più affidabili e significativi. 

5. Conclusioni

Il progetto di campionamento, pur se non privo di problemi legati alla fase di prelievo dei dati, si è concluso con successo. Dalle basse frequenze dell’allele VRQ risulta che l’Italia non presenta una situazione disastrosa riguardo alla suscettibilità dei capi a contrarre la malattia. Premesso ciò e senza tralasciare l’importanza dell’attività epidemiologica di ricerca, e l’attenzione dal punto di vista sanitario si dovrà cercare nel modo più tempestivo possibile di definire un valido progetto di selezione genetica per l’eradicazione della malattia.

La tutela del patrimonio genetico legata alla produzione di latte e carne è fondamentale per l’economia interna del Paese ma l’attenzione pubblica deve essere rivolta anche all’allevatore e alle sue potenziali perdite economico finanziarie che possono riscuotersi sull’intero comparto zootecnico.

E’ auspicabile pertanto, che grazie all’attività di costante monitoraggio da parte degli Istituti preposti a tale compito si riesca ad ottenere una posizione di vantaggio nei confronti di tali classi di malattie in merito alla valutazione del rischio genetico e commerciale e alla gestione di un valido programma di selezione. 


3Monteburro e Cianci, “Il miglioramento genetico della produzione della carne negli ovini” da<<Genetica  Agraria>>, Istituto di Zootecnia, Facoltà Agraria di Bari.
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