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La caratterizzazione genomica della razza Reggiana

Obiettivo generale:
Porre le basi per una conservazione e selezione sostenibile 
grazie all’ottenimento di informazioni genomiche per tutti i 
bovini della razza

Legare il Libro Genealogico alla possibilità di autenticare il formaggio
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La caratterizzazione genomica della razza Reggiana

I numeri

( 2017 - 2024)

Totale Reggiana Modenese Varzese Garfagnina

Genotipizzazioni SNP 
chip 4880 4075 718 66 21

Caratterizzazioni 
morfologiche 3488 2969 446 53 20

Sequenziamento 
genoma tori 100 95 5 - -

Genotipizzazioni geni 
candidati 70000 >60000 >6000 300 120
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Caratterizzazione 
genomica della 
razza Reggiana

1. Variabilità entro razza: associazione con 
caratteristiche morfologiche

2. Stima e monitoraggio della consanguineità 
genomica

3. Monitoraggio e identificazione di alleli deleteri

4. Controllo e correzione delle parentele e genealogie

5. Variabilità entro razza di geni maggiori: caseine, 
MC1R e altri
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Caratterizzazione 
genomica della 
razza Reggiana

1. Ridefinizione delle caratteristiche fenotipiche e 
genetiche della razza

2. Gestione della consanguineità e definizione delle 
strategie di conservazione e selezione

3. Definizione degli accoppiamenti per il controllo

4. Corretta stima degli indici e piani di accoppiamento

5. Ridefinizione degli obiettivi di selezione e tracciabilità 
delle produzioni
(legame tra Libro Genealogico e autenticazione del 
formaggio)
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1. Variabilità entro razza: associazione con caratteristiche morfologiche

Genotipizzazioni SNP chip + caratterizzazioni morfologiche 

Intensità 
del colore 

del 
mantello

Scuro            Normale      Chiaro    

Colore 
del 

musello

Roseo              Grigio            Nero       

Presenza 
di 
pezzatura

Presenza di 
capezzoli 
sovrannumerari

Statura/conformazione
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1. Variabilità entro razza: associazione con caratteristiche morfologiche

• Alleli del gene PMEL (colore rosso chiaro)
• Alleli del gene EDN3 (colore rosso scuro)
• Alleli del gene KIT (pezzatura)
• Alleli del gene MC1R (colore del musello)
• Alleli dei geni MCC, TBX3, TBX5, TLR4 (capezzoli sovrannumerari

• Alleli dei geni NCAPG/LCORL (statura/conformazione) 

Genotipizzazioni SNP chip + caratterizzazioni morfologiche 
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2. Stima e monitoraggio della consanguineità genomica

Trend di consanguineità da dati 
di pedigree negli anni

Genotipizzazioni SNP chip e confronto con dati di pedigree

ROH
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• Da GWAS - Alleli dei geni NCAPG/LCORL (statura/conformazione) 

2. Stima e monitoraggio della consanguineità genomica

Genotipizzazioni SNP chip e confronto con dati di pedigree

LCORL

Analisi delle ROH islands
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3. Monitoraggio e identificazione di alleli deleteri

Difetti genetici conosciuti in altre razze – analisi di singoli marcatori

Difetti genetici N. animali per genotipo MAF

Arachnomelia-BS 0/0/4000 0

B-mannosidosis 0/0/4000 0

Citrullinemia 0/0/4000 0

CMS 0/0/4000 0

DUMPS 0/0/4000 0

HH4 0/0/4000 0

Mannosidosis 0/0/4000 0

Mulefoot-3595 0/0/4000 0

Mulefoot-4863 0/0/4000 0

CVM 0/0/500 0

E diversi altri…..
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3. Monitoraggio e identificazione di alleli deleteri

Genotipizzazioni SNP chip e sequenziamento completo del genoma

Procedimento per l’identificazione di nuovi alleli deleteri

- Equilibrio Hardy-Weinberg (HWE) con singoli SNP
- Identificazione di SN falsi positivi mediante confronto con dati di diverse razze
- Stima degli aplotipi con 2 software
- Equilibrio Hardy-Weinberg (HWE) con aplotipi
- Incrocio dei dati: SNP + Aplotipi
- Verifica delle informazioni con dati di sequenziamento del genoma completo 

nella razza Reggiana e in altre 30 razze bovine

- Conferma in trio di razza Reggiana (in corso)
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3. Monitoraggio e identificazione di alleli deleteri

Genotipizzazioni SNP chip e sequenziamento completo del genoma

BTA N. animali con diverso 
genotipo

HWE MAF

1 0/268/3311 0,009334 0,03744

2 0/278/3301 0,006149 0,03884

3 0/274/3305 0,009793 0,03828

4 0/291/3288 0,004112 0,04065

5 0/305/3274 0,002907 0,04261

6 0/317/3262 0,001155 0,04429

Aplotipi candidati
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Madre assegnata 
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4. Controllo e correzione delle parentele e delle genealogie

Genotipizzazioni SNP chip
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4. Controllo e correzione delle parentele e delle genealogie

Categorie Dettaglio

Padre_giusto_in_anagrafica Padre genotipizzato e concordante con anagrafica
Padre_sbagliato_in_anagrafica_
non_riassegnabile

Il padre da anagrafica è stato genotipizzato ma non è compatibile, 
nessuno dei padri genotipizzati è compatibile

Padre_sbagliato_in_anagrafica_
e_riassegnato

Il padre da anagrafica è stato genotipizzato ma non non è compatibile, 
ma un altro tra i padri genotipizzati è compatibile

Padre_sconosciuto_in_anagrafic
a_ma_riassegnato

In anagrafica il padre è NA, ma è possibile assegnarne uno tra quelli 
genotipizzati

Padre_non_genotipizzato Il padre da anagrafica (diverso da NA) non è tra i genotipizzati
Madre_giusta_in_anagrafica Madre genotipizzata e concordante con quella in anagrafica
Madre_sbagliata_in_anagrafica_
non_riassegnabile

La madre da anagrafica è stata genotipizzata ma non è compatibile, 
nessuna delle madri genotipizzate è compatibile

Madre_sbagliata_in_anagrafica_
ma_riassegnata

La madre da anagrafica è stata genotipizzata ma non è compatibile, ma 
un’altra madre tra le genotipizzate è compatibile

Madre_sconosciuta_in_anagrafi
ca_ma_riassegnata

In anagrafica la madre è NA, ma è possibile assegnarne una tra quelle 
genotipizzate

Madre_non_genotipizzata La madre da anagrafica (diversa da NA) non è tra le genotipizzate

Genotipizzazioni SNP chip
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4. Controllo e correzione delle parentele e delle genealogie

Genotipizzazioni SNP chip

Completamento della correzione 
dell’anagrafica con dati genomici
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5. Variabilità entro razza di geni maggiori: caseine
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5. Variabilità entro razza di geni maggiori: MC1R

MSH

ASIP

MC1R Melanocyte

TYR -- TYRP1 -- TYRP2

feomelanin

(yellow-red)

eumelanin

(black-brown

Schema di un melanocita
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5. Variabilità entro razza di geni maggiori: MC1R

DISCIPLINARE PER L’ATTUAZIONE DEL PROGRAMMA GENETICO DELLA 
RAZZA BOVINA REGGIANA

Obiettivo:
a) il raggiungimento dell’omozigosi per l’allele “e” del gene MC1R per 
garantire l’origine e la tracciabilità del Parmigiano-Reggiano e di altri 
prodotti caseari ottenuti esclusivamente con latte della razza Reggiana.
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5. Variabilità entro razza di geni maggiori: MC1R

R = Parmigiano-Reggiano di solo Reggiana
C = Parmigiano-Reggiano indifferenziato

137 bp

118 bp

C      R      R     R      C       C       C      C     C      C

Analisi del DNA presente nel formaggio
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Conclusioni:

Caratterizzazione 
genomica della 
razza Reggiana

1. Ridefinire le caratteristiche fenotipiche e genetiche 
della razza

2. Migliorare la gestione della consanguineità e la 
definizione delle strategie di conservazione e selezione

3. Migliorare la pianificazione degli accoppiamenti

4. Stimare correttamente gli indici genetici e genomici

5. Ridefinizione di obiettivi di selezione e mettere a 
disposizione uno strumento per l’autenticazione del 
formaggio
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