VALUTAZIONE MORFOLOGICA RAZZA JERSEY

METODOLOGIA DI CALCOLO E RISULTATI

Ufficio URS

A seguito del lavoro svolto dall’ufficio Ricerca e Sviluppo nell’ambito della messa a punto di una eventuale valutazione per i caratteri morfologici per la razza Jersey si presentano i risultati ottenuti e la metodologia adottata.

Il lavoro è stato svolto in 5 fasi successive:

1. creazione ed editing file con valutazione morfologica e messa a punto del modello di analisi

2. stima parametri genetici

3. calcolo indici

4. verifiche statistiche sui dati ottenuti

5. Trend popolazione

6. correlazioni tra valutazioni successive

1. creazione ed editing file con valutazione morfologica e messa a punto del modello di analisi

La prima fase del lavoro svolto ha riguardato la creazione e la successiva pulizia dell’archivio contente i dati morfologici raccolti dagli ispettori ANAFI.

I criteri utilizzati per creare tale archivio sono stati i seguenti:

· valutazione solo da primipara e con valori > 0 

· primipare con lattazione

· età compresa tra i 20 ed i 38 mesi

· stadio di lattazione < 305 giorni

· almeno 2 contemporanee (azienda,anno, stagione di valutazione)

Dopo la pulizia i dati disponibili per le successive analisi sono stati 4221 su un totale di 7801. Nella tabella 1 sono riportate il numero di vacche utilizzate per ciascun carattere e le relative medie fenotipiche

Sull’archivio cosi ripulito sono state condotte una serie di analisi statistiche (GLM) al fine di individuare gli effetti fissi da inserire nel modello di analisi.

Gli effetti considerati sono stati:

anno-azienda-stagione di valutazione

età alla valutazione

mese di parto

stadio di lattazione.

È stato considerato sia l’effetto singolo che la sua interazione con gli altri effetti.

La scelta del modello più adeguato è stata fatta sulla base del valore di R2 (che ci indica quanto della variabilità osservata è spiegata dagli effetti inseriti nel modello) e sul valore di Errore Medio.

Il modello che si è dimostrato il migliore per tutti i caratteri considerati è  stato:

(anno – azienda – stagione di valutazione) + mese di parto * stadio di lattazione + età alla valutazione.

Alla parte fissa del modello va ovviamente aggiunta quella “random” o casuale, costituita dall’effetto animale e dall’errore.

Il modello finale, che è stato poi utilizzato nelle analisi successive è:

Y = HYS + MP*stage + età + animale + e

Y = punteggio, statura, forza, profondità, angolosità, angolo della groppa, larghezza della groppa, arti visti di lato, angolo del piede, mammella anteriore, altezza mammella posteriore, larghezza mammella posteriore, legamento,profondità mammella, posizione capezzoli, dimensioni capezzoli, arti visti da dietro, funzionalità arti piedi

2. Stima parametri genetici

La seconda fase del lavoro è stata quella relativa alla stima dei parametri genetici necessari per il successivo calcolo degli indici. Considerato il limitato numero di osservazioni disponibili si è deciso di utilizzare per la stima una procedura multi-carattere. Questo tipo di procedura permette di analizzare contemporaneamente tutti i caratteri, migliorando l’attendibilità della stima soprattutto allorquando le osservazioni non sono molte o mancano per alcuni caratteri.

Un pacchetto di programmi disponibili su Internet è stato quindi adattato alle nostre esigenze e le stime sono state eseguite utilizzando il modello matematico descritto nella sezione 1. Per gli animali senza genealogia sono stati creati 7 gruppi genetici, utilizzando come criterio di classificazione l’anno di nascita del soggetto (< 1975, 1985 1988 1990 1993 1995 1998 1999) e cercando di ottenere gruppi di simile numerosità.

I risultati in termini di ereditabilità e di correlazioni genetiche e fenotipiche sono riportati nella tabella 2 e 3.

Nel complesso i risultati rientrano negli intervalli osservati in bibliografia per la razza Jersey e la  razza Frisona. Ad ogni modo, considerato il fatto che i dati disponibili non sono molti (4221) sarà opportuno ripetere la stima almeno una volta l’anno.

3. Calcolo indici

Le componenti di varianza e covarianza ottenute sono state successivamente utilizzate per il calcolo degli indici genetici. Anche nel caso del calcolo degli EBV, si è deciso di utilizzare una analisi multi-carattere, in maniera tale da tener conto delle correlazioni che esistono tra i diversi caratteri e soprattutto per ottenere stime più accurate, visto che i dati di partenza sono inferiori ai 5000.

Il modello utilizzato, inclusa la classificazione dei gruppi genetici, è la stesso descritto nella sezione 2.

Il pedigree utilizzato ha incluso le prime 3 generazioni (se disponibili) per ogni animale, per un totale di 10127 animali, cosi suddivisi:

4221 vacche con osservazione

4859 vacche (madri di vacca o madri di toro)

1047 tori (405 con figli valutate).

Come avviene anche per la Frisona e sulla base di quanto suggerito da Interbull, gli indici di tutti gli animali sono stati espressi e standardizzati rispetto al valore genetico medio delle vacche nate nel 1995 (359 vacche). In termini di attendibilità,quest’ultima varia da 0,01 a 0,55 per le vacche e da 0,01 a 0,94 per i tori. 

4. Verifiche statistiche sui dati ottenuti

Al fine di verificare la bontà della valutazione genetica, sono state condotte 2 tipi di analisi:

a) analisi dei residui

b) trend delle DYD (deviazioni medie delle figlie di un toro)

a) Analisi dei residui

La prima metodologia di controllo si fonda sull’ipotesi che i residui od errori generati dal modello di analisi abbiano una media di 0 ed una distribuzione normale. Per errore intendiamo la differenza tra il valore osservato e quello stimato. Nel caso specifico l’errore è dato dalla differenza tra il dato fenotipico e le soluzioni ottenute per tutti gli effetti (fissi e casuali):

Errore = Y – sol(HYS) –sol(MP*stage) – sol(età) – sol(animale)

Se queste due ipotesi sono vere, abbiamo la certezza statistica che il modello utilizzato ed i risultati ottenuti sono quelli corretti.

Nella tabella 4 sono riportati i valori della media degli errori calcolati per i 18 caratteri analizzati.

Come si può facilmente osservare, per tutti i caratteri la media degli errori è pari a 0.

La normalità della distribuzione è stata verificata attraverso l’analisi dei relativi grafici.

Per brevità si riporta solo il grafico del punteggio e del legamento. In tutti i casi la distribuzione è risultata normale.
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b) analisi DYD

La seconda metodologia di controllo è basata sul trend delle deviazioni medie delle figlie (DYD) di un toro ed è tra l’altro una delle metodologie di controllo richiesta da Interbull. Le deviazioni medie delle figlie di un toro corrispondono alla loro produzione media aggiustata per tutti gli effetti fissi e per il valore genetico della madre. Teoricamente il valore genetico del toro rimane costante nel tempo e quindi le produzioni medie delle sue figlie che hanno partorito in anni diversi dovrebbero essere indipendenti dall’effetto del toro stesso e dell’anno di parto.

In pratica utilizzando il seguente modello:

DYD(media per anno di parto) = toro + anno di parto + e

Si deve verificare che non esiste trend in funzione dell’anno di parto.

La tabella 7 riassume tali risultati.

Come si può osservare, per tutti i caratteri l’effetto dell’anno di parto non è significativo (P > 0,001) e quindi è legittimo supporre che la valutazione genetica non è ne sottostimata ne sovrastimata.

5. Trend popolazione

Le valutazioni fenotipiche e gli indici genetici delle vacche sono stati utilizzati per calcolare le medie per anno di nascita ed avere quindi un’idea del trend fenotipico e genetico della popolazione. 

Inoltre, attraverso una regressione lineare è stato possibile stimare l’incremento annuale per i vari caratteri, sia dal punto di vista fenotipico che genetico.

Per semplicità i risultati per tutti i caratteri sono presentati nelle tabelle 5 (trend fenotipico) e 6 (trend genetico), mentre si riporta il grafico solo per il carattere Profondità della mammella.

Attraverso i valori riportati nella tabella è possibile capire se esiste un andamento e se questo andamento è stato positivo o negativo. In sintesi, con alti valori di R2 siamo in presenza di un trend ben definito (in aumento od in discesa) mentre a bassi valori di R2 l’andamento oscilla continuamente. Per capire se l’andamento è stato positivo o negativo, è sufficiente guardare il segno che precede il valore dell’incremento annuo: se positivo il trend è in salita, se negativo il trend è in discesa.

Nel caso del trend fenotipico i caratteri:

· statura

· forza

· profondità

· angolosità

· posizione dei capezzoli

non presentano un andamento ben definito, essendo caratterizzati da oscillazioni anche abbastanza marcate. Gli stessi caratteri, dal punto di vista genetico, presentano invece andamenti ben definiti, i quali risultano tutti positivi. Ciò sta a significare, che dal punto di vista genetico, la jersey italiana sta aumentando come statura, forza, profondità e angolosità, oltre ad avere capezzoli meno divergenti.

Per quanto riguarda i caratteri della mammella, sia dal punto di vista fenotipico che genetico è possibile identificare un andamento abbastanza definito in alcuni casi positivo in altri negativo. Per valutare correttamente i vari andamenti si deve ovviamente considerare la media della razza e le sue relative esigenze. Ad esempio dal punto di vista genetico si può verificare un trend negativo per la profondità della mammella, ciò vuol dire che gli animali sono geneticamente predisposti per mammelle con piani più bassi. Anche dal punto di vista fenotipico, si evidenzia un andamento verso mammelle più basse, anche se la media della popolazione è pari a 26,8. Molto probabilmente questo tipo di risultato è la conseguenza di una correlazione positiva tra produzione e profondità della mammella, come verificato in altre razze. 
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6. Correlazione tra valutazioni successive

Al fine di valutare la “stabilità” degli indici calcolati secondo la metodologia sopra descritta, sono stati confrontati gli indici ottenuti in 2 valutazioni successive: aprile 2003 e febbraio 2004. Il primo file conteneva 3617 vacche con record mentre il secondo conteneva 4221 vacche con record.

I risultati, divisi per le vacche e per i tori, sono riportati nelle tabelle 8 e 9.

Nonostante le piccole dimensioni della razza, la correlazione tra gli indici è accettabile e supera in alcuni casi il 98 %.

Nel caso delle vacche si consiglia l’eventuale pubblicazione delle sole vacche valutate, le quali hanno una maggiore attendibilità (media = 0,38).

Nel caso dei tori, i risultati della tabella suggeriscono di non scendere al di sotto delle 10/15 figlie distribuite in almeno 2 allevamenti.

Tabella 1. Statistiche Fenotipiche - Primipare Jersey
Carattere
vacche
minimo
massimo
media
std

PUNT
4221
70
88
80,2
2,4

STAT
4221
1
50
18,3
8,5

FORZ
4221
3
48
24,4
5,6

PROF
4221
3
48
27,5
5,3

ANGO
4221
3
45
27,4
5,4

ANGR
4221
3
45
24,3
6,3

LARG
4221
3
40
23,9
6,0

ARTI
4221
8
45
27,7
5,1

PIED
4221
2
44
24,0
6,1

MANT
4221
2
48
24,3
6,3

ALTP
4221
5
46
24,4
6,0

LARP
4221
5
49
27,9
6,3

LEGA
4221
1
48
27,2
6,0

PROM
4221
1
48
26,4
6,7

CAPP
4221
2
50
24,1
5,7

CAPD
4221
2
46
22,4
5,9

arti2
3201
1
48
24,6
6,4

arpi
3201
2
50
22,9
6,2

Tabella 2. Ereditabilità caratteri morfologici Jersey (primipare)
carattere
h2
residual
genetic

PUNT
0,22
4,078
1,144

STAT 
0,36
20,06
11,07

FORZ
0,26
18,03
6,16

PROF
0,25
17,24
5,633

ANGO
0,24
20,04
6,426

ANGR
0,28
26,62
10,11

LARG
0,15
23,82
4,318

ARTI
0,11
21,02
2,504

PIED
0,08
30,6
2,471

MANT
0,22
27,52
7,856

ALTP
0,17
25,51
5,173

LARP
0,28
22,6
8,747

LEGA
0,11
27,39
3,537

PROM
0,36
23,18
13,07

CAPP
0,11
27,43
3,363

CAPD
0,18
24,94
5,487

arti2
0,07
25,48
1,819

arpi
0,09
21,67
2,189

Tabella 3. Correlazioni genetiche (sopra la diagonale) e fenotipiche (sotto la diagonale) - Primipare Jersey
carattere
PUNT
STAT 
FORZ
PROF
ANGO
ANGR
LARG
ARTI
PIED
MANT
ALTP
LARP
LEGA
PROM
CAPP
CAPD
arti2
arpi

PUNT
-
0,35
0,12
0,20
0,47
-0,07
0,17
-0,51
0,42
0,62
0,69
0,67
0,46
0,27
0,61
0,12
0,50
0,76

STAT 
0,29
-
0,62
0,55
0,25
0,27
0,69
0,11
0,08
-0,01
-0,04
0,06
-0,20
0,06
0,05
0,23
0,01
0,16

FORZ
0,24
0,48
-
0,90
-0,26
0,10
0,90
0,08
0,00
-0,10
-0,05
0,08
-0,18
-0,17
0,02
0,09
0,12
0,09

PROF
0,28
0,46
0,75
-
-0,03
0,08
0,84
0,05
-0,07
-0,13
-0,05
0,16
-0,08
-0,27
0,09
0,10
0,04
0,07

ANGO
0,37
0,10
-0,12
0,05
-
0,17
-0,10
-0,22
-0,03
-0,05
0,20
0,50
0,03
-0,32
0,31
0,15
-0,02
0,27

ANGR
0,01
0,15
0,08
0,07
0,04
-
0,08
0,05
-0,46
-0,02
-0,14
-0,06
-0,03
-0,05
0,08
-0,03
-0,18
-0,29

LARG
0,23
0,33
0,45
0,40
-0,01
0,02
-
0,00
-0,04
-0,10
-0,16
0,07
-0,31
-0,07
-0,02
0,11
0,15
0,08

ARTI
-0,25
-0,08
-0,12
-0,10
0,03
-0,01
-0,07
-
-0,58
-0,32
-0,23
-0,44
-0,04
-0,22
-0,17
-0,56
-0,73
-0,70

PIED
0,34
0,13
0,17
0,15
0,04
0,00
0,16
-0,29
-
0,47
0,25
0,27
0,06
0,43
0,11
0,36
0,61
0,72

MANT
0,52
0,07
0,07
0,05
0,08
-0,04
0,09
-0,09
0,17
-
0,44
0,17
0,67
0,78
0,64
-0,17
0,25
0,39

ALTP
0,51
0,07
0,04
0,06
0,26
-0,04
0,09
-0,09
0,17
0,41
-
0,78
0,52
0,02
0,28
0,05
0,58
0,71

LARP
0,48
0,12
0,17
0,19
0,28
0,03
0,22
-0,13
0,17
0,24
0,46
-
0,27
-0,33
0,24
0,11
0,68
0,75

LEGA
0,47
0,05
0,02
0,04
0,13
0,00
0,08
-0,06
0,13
0,36
0,33
0,28
-
0,33
0,65
-0,37
0,00
0,18

PROM
0,26
0,04
-0,08
-0,15
-0,10
-0,04
-0,02
-0,06
0,08
0,44
0,14
-0,11
0,27
-
0,26
-0,01
0,11
0,14

CAPP
0,43
0,02
0,03
0,03
0,09
0,01
0,04
-0,05
0,12
0,39
0,27
0,18
0,38
0,25
-
-0,45
-0,13
0,20

CAPD
0,07
0,14
0,13
0,14
0,06
0,01
0,13
-0,09
0,08
0,00
0,07
0,12
0,03
-0,10
-0,11
-
0,45
0,45

arti2
0,29
0,10
0,14
0,13
0,04
0,00
0,11
-0,45
0,40
0,12
0,14
0,18
0,09
0,03
0,07
0,09
-
0,85

arpi
0,44
0,16
0,18
0,17
0,09
0,00
0,15
-0,34
0,52
0,19
0,21
0,21
0,13
0,06
0,13
0,08
0,52
-

Tabella 4. Media residui

Variable
Mean

res1
-0.00

res2
-0.00

res3
-0.00

res4
0.00

res5
-0.00

res6
-0.00

res7
0.00

res8
0.00

res9
-0.00

res10
-0.00

res11
-0.00

res12
0.00

res13
-0.00

res14
0.00

res15
-0.00

res16
-0.00

res17
-0.00

res18
-0.00

Tabella 5. Trend Fenotipico e Incremento Annuo
Carattere
R2
Incremento annuo
Media Fenotipica

PUNT
0,360
-0,048
80,3

STAT 
0,010
0,058
18,2

FORZ
0,010
0,026
24,4

PROF
0,091
0,074
27,5

ANGO
0,021
-0,022
27,5

ANGR
0,719
0,241
24,0

LARG
0,658
0,193
23,8

ARTI
0,206
0,058
27,6

PIED
0,597
-0,236
24,3

MANT
0,873
-0,352
24,7

ALTP
0,245
0,066
24,4

LARP
0,717
0,271
27,8

LEGA
0,391
-0,170
27,5

PROM
0,923
-0,572
26,8

CAPP
0,000
-0,002
24,2

CAPD
0,711
-0,196
22,6

arti2
0,506
0,956
22,8

arpi
0,469
-1,935
26,8

Tabella 6. Trend Genetico e Incremento Annuo
Carattere
R2
Incremento annuo
Media Fenotipica

PUNT
0,95
0,068
0,13

STAT 
0,85
0,075
0,28

FORZ
0,78
0,048
0,13

PROF
0,70
0,060
0,09

ANGO
0,95
0,093
0,21

ANGR
0,00
0,000
0,07

LARG
0,62
0,051
0,14

ARTI
0,10
-0,014
0,02

PIED
0,55
0,027
0,13

MANT
0,45
0,025
0,07

ALTP
0,94
0,092
0,21

LARP
0,96
0,109
0,22

LEGA
0,60
0,047
-0,04

PROM
0,79
-0,047
-0,06

CAPP
0,97
0,078
0,07

CAPD
0,20
-0,014
0,07

arti2
0,57
0,042
0,12

arpi
0,94
0,079
0,19

Tabella 7. Risultati analisi DYD
DYD media
Estimate
P

PUNT
-0,055
0,3796

STAT 
-0,083
0,542

FORZ
-0,079
0,528

PROF
-0,056
0,669

ANGO
-0,193
0,251

ANGR
-0,204
0,2116

LARG
0,062
0,7336

ARTI
-0,085
0,3439

PIED
0,147
0,2245

MANT
-0,154
0,3439

ALTP
-0,123
0,4008

LARP
-0,205
0,155

LEGA
-0,145
0,3216

PROM
-0,124
0,4289

CAPP
-0,114
0,4279

CAPD
0,203
0,1397

arti2
0,100
0,4774

arpi
0,076
0,6468

Tabella 8. Correlazioni tra EBV vacche apr 03 - feb 04
carattere
tutte le vacche
vacche con osservazione

PUNT
0,978
0,984

STAT 
0,984
0,985

FORZ
0,978
0,976

PROF
0,979
0,977

ANGO
0,984
0,984

ANGR
0,986
0,987

LARG
0,984
0,986

ARTI
0,972
0,982

PIED
0,977
0,984

MANT
0,954
0,963

ALTP
0,976
0,981

LARP
0,981
0,985

LEGA
0,954
0,963

PROM
0,969
0,974

CAPP
0,973
0,981

CAPD
0,975
0,980

arti2
0,981
0,985

arpi
0,980
0,987

Tabella 9. Correlazioni tra indici Tori aprile 2003 - febbraio 2004
carattere
tutti
10 figlie
15 figlie
10 figlie/5 aziende
15 figlie/2 aziende

PUNT
0,967
0,947
0,978
0,965
0,975

STAT 
0,978
0,979
0,979
0,965
0,969

FORZ
0,985
0,971
0,972
0,972
0,970

PROF
0,986
0,979
0,979
0,979
0,978

ANGO
0,982
0,983
0,986
0,970
0,979

ANGR
0,974
0,960
0,952
0,940
0,941

LARG
0,983
0,968
0,968
0,970
0,967

ARTI
0,954
0,941
0,956
0,930
0,954

PIED
0,957
0,941
0,960
0,942
0,955

MANT
0,929
0,896
0,946
0,916
0,930

ALTP
0,959
0,934
0,961
0,943
0,950

LARP
0,973
0,971
0,978
0,962
0,973

LEGA
0,937
0,905
0,949
0,938
0,939

PROM
0,941
0,928
0,951
0,923
0,936

CAPP
0,958
0,935
0,970
0,944
0,964

CAPD
0,962
0,943
0,946
0,935
0,941

arti2
0,973
0,967
0,970
0,964
0,968

arpi
0,970
0,958
0,974
0,964
0,971

Tori
402
101
68
61
56

Att media

0,65
0,7
0,69
0,71
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