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INTRODUZIONE - Negli ultimi anni c’è stato un grande interesse per
il recupero e la conservazione di razze e popolazioni locali. La Masca-
runa è una capra allevata in piccoli nuclei nelle province di Palermo e
Agrigento per la produzione di latte, non è soggetta a schemi di miglio-
ramento genetico e non è ufficialmente riconosciuta come razza o po-
polazione. I microsatelliti sono ad oggi i marcatori molecolari mag-
giormente utilizzati per la caratterizzazione genetica nei caprini. Lo sco-
po del presente lavoro è stato quello di caratterizzare la struttura gene-
tica della capra Mascaruna per verificare se può essere definita come
una popolazione o deve essere considerata semplicemente come un
gruppo di animali derivanti da incroci tra diverse razze e popolazioni.
MATERIALI E METODI - L’analisi è stata condotta utilizzando un
pannello di 18 microsatelliti. Il DNA è stato estratto da 60 individui di
cui 20 Mascaruna (MAS), 20 Girgentana (GIR) e 20 animali derivanti
da diversi incroci (MIX), al fine di paragonare la struttura genetica del-
la Mascaruna con quella di una razza ben definita, come la Girgentana
e con quella di un gruppo di individui non definiti. Il numero medio di
alleli (MNA), l’eterozigosità osservata ed attesa (Ho, He) e il coefficien-
te di consanguineità (Fis) per popolazione sono stati calcolati col softwa-
re FSTAT (Goudet, 1995). Il contenuto di informazione polimorfica
(PIC) e l’equilibrio HW sono stati calcolati col software Cervus (Mar-
shall e coll., 1998). Le distanze di Nei (Nei, 1987) e Reynolds (Reynolds
e coll., 1983) sono state calcolate per stimare le differenze genetiche tra
le popolazioni. L’analisi delle corrispondenti fattoriali (ACF) è stata ese-
guita col software GENETIX (Belkhir e coll., 1996), mentre il dendro-
gramma neighbor-joining (NJ) è stato costruito con il software PHYLIP
(Felsentein, 2009). STRUCTURE (Pritchard e coll., 2000) è stato utiliz-
zato per analizzare la struttura genetica delle popolazioni.
RISULTATI E DISCUSSIONE - Un totale di 148 alleli sono stati osserva-
ti di cui 106 in GIR, 107 in MAS e 129 in MIX; il valore del PIC è di 0,69 e
tutti i marcatori hanno mostrato un numero di alleli superiori a 4 (soglia
minima per utilizzare un microsatellite negli studi di diversità genetica).
Solo il microsatellite BM321 non è risultato in equilibrio HW. I parametri
di diversità genetica per ciascun gruppo sono riportati in Tabella 1. I valo-
ri più alti di MNA, Ho e He sono stati trovati in MIX (MNA=7,17, Ho=0,700
e He=0,731), seguito da MAS (MNA=5,94, Ho=0,697 e He=0,703) e GIR
(MNA= 5,89, Ho=0,590 e He=0,666). Il più alto valore del Fis, che misura il
livello di inbreeding all’interno di ciascuna popolazione, è stato trovato in
GIR, mentre MAS ha mostrato il più basso valore. Alleli privati, in partico-
lare in MAS, sono stati trovati con frequenza relativamente alta (13% e
20%). Questi alleli rappresentano importanti elementi di differenziazione

tra le popolazioni al fine di potere distinguere MAS dalle altre razze/popo-
lazioni. L’analisi delle distanze genetiche di Nei e Reynolds, stimate utiliz-
zando le frequenze alleliche, indicano una maggiore distanza tra MAS e
GIR (Tab. 2). Le distanze genetiche di Reynolds sono state utilizzate per co-
struire il dendrogramma NJ (Fig. 1), dove MAS forma un cluster definito,
differenziandosi dagli altri gruppi. Anche l’ACF (Fig. 2) mostra una chiara
separazione di MAS rispetto agli altri due gruppi. Questi risultati mostra-
no quindi che MAS è il gruppo più distante, sottolineando l’ipotesi che po-
trebbe essere una popolazione con una struttura genetica definita, nono-
stante l’assenza di registro anagrafico, la possibilità di scambio con altri ge-
nomi e, in alcuni casi, la mancata disponibilità di maschi riproduttori pu-
ri. Il test di assegnazione effettuato con STRUCTURE (per K compreso tra
2 e 5) mostra per MAS un cluster meno definito rispetto a quello di GIR,
ma più definito rispetto a MIX; infatti MAS vede l’assegnazione al cluster 3
con una percentuale quasi del 50%, confermando l’ipotesi di una probabi-
le popolazione con un certo grado di unicità e distinzione.
CONCLUSIONI - Questo studio riporta i primi risultati sulla caratteriz-
zazione genetica della capra MAS. I dati ottenuti mostrano una uniformità
genetica confrontabile con quella riportata per altre razze o popolazioni
ufficialmente riconosciute. Ulteriori studi verranno condotti al fine di
confermare i risultati ottenuti e definire le origini della capra MAS.
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GIR 5,89 0,590 0,666 0,140

MAS 5,94 0,697 0,703 0,045

MIX 7,17 0,700 0,731 0,068

Breed MNA Ho He Fis

Tabella 1 - Parametri di diversità genetica.

GIR - 0,044 0,018

MAS 0,055 - 0,020

MIX 0,034 0,041 -

Breed GIR MAS MIX

Tabella 2 - Distanze genetiche di Nei (sotto la diagonale) e Rey-
nolds (sopra la diagonale).

GIR 0,506 0,154 0,033 0,220 0,087

MAS 0,098 0,131 0,476 0,085 0,210

MIX 0,240 0,365 0,018 0,147 0,230

Breed 1 2 3 4 5

Tabella 3 - Test di assegnazione di ogni popolazione ad ognuno
dei clusters trovati.

Figura 1 - Dendrogramma NJ.       Figura 2 - Analisi delle corrispondenti
fattoriali.
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