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DISTANZA GENETICA E MESCOLAMENTO

Le distanze genetiche tra popolazioni si riferiscono alla misura della differenza genetica tra individui o
gruppi all'interno di una stessa specie. Nel nostro caso, popolazioni equine, utilizziamo le razze come
raggruppamenti omogenei per calcolare le suddette distanze. La stima della distanza & tanto piu precisa
guanto maggiori sono le informazioni (in questo caso, le varianti).

Per il calcolo delle distanze genetiche (Fst e D) sono stati utilizzate tutte le genotipizzazioni disponibili per le
razze italiane e cosmopolite.

Le distanze genetiche tra le razze italiane e cosmopolite con particolare focus su Noriker e Haflinger sono
state calcolate attraverso uno script in python disponibile all’unita di ricerca.

Nella Figura 1 sono riportati tutti i valori di Fst e D (Distanza di Reynolds) per i confronti a coppie tra
popolazioni.
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Figura 1. Nella figura uno sono mostrate le distanze genetiche calcolate come Fst (matrice triangolare inferiore) e
distanze di Reynolds D (matrice triangolare superiore). La scala di colore va dal bianco al rosso dove il bianco ¢ il
minimo (zero, 0) e il rosso ¢ il valore massimo dell’intera matrice (0,15). Noriker (NOR) e Haflinger (HAF) sono
evidenziate in giallo e i valori corrispondenti inseriti in grassetto. Le abbreviazioni sono disponibili in
(Capomaccio et al. 2023). Piu i valori sono prossimi a zero, meno le due popolazioni divergono. | valori maggiori
osservati (> 0,10) appartengono ai confronti tra razze piu lontane: ad esempio Clydesdale (CLY) vs Purosangue
Inglese (THO).
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Per apprezzare correttamente la diversita genetica riportiamo anche una figura dal lavoro di Capomaccio e
collaboratori (Capomaccio et al. 2023) dove vengono mostrate anche le analisi di multi dimensional scaling
(approccio molto simile alle analisi delle componenti principali, PCA), utili a evidenziare i cosiddetti cline di
differenziazione genetica (gradienti) e di possibile mescolamento (admixture).
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Figura 2. Grafico MDS delle coordinate della dimensione 1 (D1) e 2 (D2). Sono stati evidenziati tre gruppi:
cavalli “warmblood”, cerchiati in rosso, cavalli “coldblood” cerchiati in blu e “pony”, cerchiati in giallo.
Noriker (NOR) e Haflinger (HAF), sono nella parte cerchiata in blu.

La popolazione Noriker € raggruppata correttamente con le popolazioni pesanti mentre Haflinger, pur
essendo nello stesso cluster & nettamente distinta da quest’ultime.
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Anche l'analisi di struttura, che evidenzia il mescolamento, rivela che Haflinger ha una componente
genomica intermedia tra le razze sportive e quelle pesanti (Figura 3).
Noriker & correttamente individuato come razza “coldblood”.
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Figura 3. Istogramma dell’analisi di mescolamento delle razze. Da Capomaccio et al 2023.
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