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La missione del progetto SELMOL

e Verificare se la selezione basata sulla genetica
molecolare e fattibile e utile nel sistema
zootecnico italiano



Fino a poco tempo fa gli unici strumenti di biologia
molecolare impiegati concretamente nel settore
dell produzioni animali riguardavano la diagnosi
di alcune malattie genetiche e la diagnosi di
parentela.

Oggi il settore sta vivendo una rivoluzione
importante ed e significativo che i primi 20 tori
da latte nelle graduatorie degli Stati Uniti devono
la loro posizione unicamente alla stima del loro
valore genetico ottenuta con marcatori
molecolari tramite la Genomic Selection



Perché la genetica su base molecolare

Caratteri di difficile rilevazione
— Post mortem

— Fertilita, difficolta parto/nascita ecc.

Caratteri limitati dal sesso

— Parto
Velocita di selezione
Allargamento base selezione



Specie e razze In esame

54001
specie razza geni candidati SNP
ovini varie X
Char&Lim X
marchigiana X X
bovini pezzata
rossa X
piemontese X X
chianina X




Pannello di 54001 SNP

Grande diffusione nelle razze da latte
Notevoli aspettative

Solo marketing?

Quanto e valido per le razze da carne?
Quali alleanze a livello europeo/mondiale?
Quali sviluppi?



Nuove tecnologie (in atto o di
prossima uscita)

Sequenza intero genoma

800.000 SNP

54001 SNP

3000 SNP
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Nuove tecnologie (in atto o di
prossima uscita)

800.000 SNP 200 —-400 € 2?7?77
54001 SNP 120 €

3000 SNP 20-50 € ???7??
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Imputazione per ricostruire i 54k

90-100 SNP per

Z diagnosi di parentela
3000 SNP

Imputazione per
ricostruire i 54001
SNP

54001 SNP
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Nuove tecnologie (in atto o di
prossima uscita)

Sequenza intero genoma ¢ ,\:/

800.000 SNP
54001 SNP

3000 SNP
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DATASET GENOMICO MARCHIGIANA

54.001 SNPs / genotipizzazione
Circa 500 soggetti
TOTALE DI 27°000’000 DATA POINTS

Prof. C. Pieramati
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DATASET GENOMICO
EDITING DEI DATI & ANALISI ESPLORATIVE

DATASET INIZIALE (54 K)

-

o Qualita della genotipizzazione (ripetibilita)
Animali
problema Discendenzanonmendeliana (animali)
Frequenza di genotipi mancanti (SNP)
- =
Marcatori Frequenza dell’allele minore (MAF)
“problema” ~_—

HWE — Analisi di frequenza genotipiche

Genotipizzazione
“problema”

Frequenza di genotipi mancanti (Animali)

g

DATASET DI RIFERIMENTO
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Permutazioni - conformazione
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Permutazioni - ingrassamento
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— conformazione EU+

ioni

Permutaz

5,25

5,00

4,75

4,50

4.25

4,00

Moo o

(mdn3p Lfo|-

0.50

.00

S00.000.000 FE0.000.000 1.000.000.000 1.250.000.000 1.500.000.000 1.750.000 000 2.000 000,000 2.250.000.000 2.500.000.000

250,000,000

FO3S

0 w0 e 30 e A0 e 50 e 50 e 0w D0 e G0 e ] 00 w0 20 w30 e 140 w50 e (B0 w70 w50 e 0.0

s P ARE DR ELO P OLD 3 () 2.0 o 25,0 e 26 e 1 B GphEEI0 B EMIlIa ROMagna




-l DEAMG)

625
,00 -
575 -
5,50 -
525
5,00 -
475 -
450 -
425 -
400 -
375
2,50 -
325
2,00 -
275
250 -
225
2,00
175 |
1,50 |
125 £
1,00 ¢
0.75 |

050
025
0,00

Permutazioni - AMG

250.000.000

S00.000.000

1.500.000.000 1.750.000.000 2.000.000.000 2.250.000.000 2500000000

1.000.000.000

1.250.000.000
FOS

750,000,000

] 0 e 20 w30 A0 e 5 e GO e T 0 e 50 e G0 e ] 00 e 0 e 20 w130 e )4 0 ommm 150 = G0 e ] T S0 e ]S

GO0 w00 e 2 e 00 e 040 e 250w 60 e 2T 0 w230 == 250

Bologna 18/05/2010

incontro Regione Emilia Romagna




ETa 26
PosCCH2

)

oo
T

Cy

CY

CY
cy

|IIIIIII|IIIIIIIII|
o
T

[in}
k=
Y

Bologna 18/05/2010

32,7Mbp

OTL for YG on BTA 26

PosCCH2
BMZE51

Z.839

) |

=
f

=
o

el
T

PERK
BLAGd0

L]
Ll

32,7Mb

(]
L |

=
fe

I|IIII|IIII|II I|IIII|IIII|IIII|IIII|IIII|I
]

HL. BT Bd0R

T
[}

Permutazioni - AMG

QTL for RPYD

PoscCH2

32,7Mbp

= Z.839
3

10

15

;—25 PERAK

on BTA

BMS651

BL1Gd 0

incontro Regione Emilia Romagna

BMA505

26



Dati utilizzati

Pezzata R0sSS;

457

54001

40179

2466

/0%
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Tre scenari training:previsione
70:30 - 80:20 -90:10

Ordinamento animali:

Anno di nascita
casuale

Caratteri:

Accrescimento, taglia, muscolosita, arti e piedi, igt carne,
facilita parto diretto, muscolosita vacche.



Stima BLUP degli effetti di tutti i marcatori o delle PC
o nei tori di training

Y=1u+Zg+e

Y = EBV

Z = matrice di incidenza degli effetti degli SNPs (40179) o
dei valori delle PC (2466).



Previsione dei GEBV

» Individui di previsione
m
GEBV, :,U"'Zm k 9
1=1

GEBV, = Valore Genetico Genomico dell’animale k

Accuratezza = correIazmneE,_,,\,’GE,_,,\,S




Pezzata Rossa (PC): anno di nascita

[170/30
B 80/20
[190/10




Pezzata Rossa (tutti i marcatori): anno di
nascita

0.9
0.8+
0.7
0.6
0.5
0.4
0.31
0.27
0.11




Pezzata Rossa (PC): random

[J70/30
W 80/20
[190/10




Pezzata Rossa (tutti i marcatori): random

0.9
0.8+
0.7
0.6+
0.57
0.4
0.37
0.2
0.1
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