
 

 

Accoppiamenti programmati attraverso software specifici 

 

INTRODUZIONE 

 

Nell’ambito delle attività proposte nel progetto BIG, rientrano l’implementazione dei piani di accoppiamento nella razza 

bufala Mediterranea Italiana. Lo sviluppo di questo nuovo strumento innovativo e più preciso mira a fornire ai soci uno 

strumento che supporti e faciliti la scelta di un candidato alla riproduzione, sfide che ogni allevatore affronta ogni 

giorno, grazie a un controllo più rapido e attento della parentela e della consanguineità. 

 

L'uso diffuso dell'inseminazione strumentale (IS) e di altre tecnologie riproduttive ha portato notevoli guadagni genetici 

alle mandrie negli ultimi decenni. Un'altra conseguenza è che solo un numero limitato di animali con un indice genetico 

elevato viene utilizzato in gran numero nei programmi di riproduzione, che può portare a un aumento dei tassi di 

consanguineità a livelli indesiderabili (Wang et al., 2017a). Elevati tassi di consanguineità non solo portano a una 

significativa riduzione della variazione genetica, ma gli alleli recessivi più deleteri diventano omozigoti, il che può 

minacciare il futuro dell'intera popolazione (Falconer and Mackay, 1996). Pertanto, esiste un conflitto tra la 

massimizzazione del guadagno genetico e la gestione dei tassi di consanguineità. 

 

La selezione ottimale del contributo è un metodo di selezione che bilancia efficacemente il tasso di consanguineità e 

il guadagno genetico. Questo processo di selezione massimizza il guadagno genetico nella generazione successiva, 

limitando il tasso di consanguineità e la parentela tra la progenie (Meuwissen, 1997, Woolliams et al., 2015, Wellmann, 

2019). In sintesi, i programmi di miglioramento genetico possono avere diversi obiettivi contemporaneamente, che 

sono aumentare il guadagno genetico, aumentare o mantenere la diversità genetica, recuperare il background genetico 

originale delle razze e mantenere o aumentare la diversità genetica nei segmenti aplotipici nativi. L'ottimizzazione di 



 

 

uno di questi criteri e la limitazione degli altri è chiamata “optimum contribution selection (OCS)” avanzato (Wang et al., 

2017a, Wang et al., 2017b). 

 

Attualmente ci sono diversi software per determinare l'OCS, tuttavia alcuni non possono gestire tutti gli obiettivi 

contrastanti dei programmi di miglioramento genetico contemporaneamente e molti di loro potrebbero non trovare 

l'ottimo globale. Alcuni di questi pacchetti forniscono opportunità flessibili per l'assegnazione di coppie, tra cui 

GenCont che utilizza Lagrangian multipliers (Meuwissen, 2002), ma non garantisce di trovare la soluzione ottimale 

(Pong-Wong and Woolliams, 2007), mentre il software commerciale TGRM utilizza algoritmi evolutivi (Kinghorn, 2011). 

Un'alternativa è il software libero EVA (Berg et al., 2006) che utilizza un algoritmo evolutivo per l'ottimizzazione. 

 

EVA è uno strumento per ottimizzare i contributi genetici; 1) ottimizzando la funzione lineare dell’indice genetico e della 

correlazione genetica additiva media e, 2) assumendo contributi ottimali, dove gli individui possono accoppiarsi 

temporaneamente, e per ridurre al minimo la consanguineità nella progenie. 

 

Tale sistema “optimum contribution selection” consente di generare abbinamenti mirati tra bufale/manze di una 

determinata stalla e tori di IS, al fine di migliorare il patrimonio genetico della progenie attesa. Si deduce, quindi, che il 

piano di accoppiamento rappresenta uno strumento fondamentale per il miglioramento genetico della popolazione 

bufalina. Per tanto, lo scopo di questa azione è sviluppare e mettere a punto il funzionamento del piano di 

accoppiamento nella BMI. 

 

 

 

 

 

 



 

 

MODALITA’ DI UTILIZZO 

 

L’accesso al programma avviene tramite browser inserendo username e password. 

 

 

 

 

L’esperto può accedere ai dati dell’azienda richiedente, scrivendone la denominazione oppure il codice AUA. 

 



 

 

 

 

 

Il piano di accoppiamento può essere generato impostando i seguenti parametri: 

• Il tipo di piano: elaborato in ufficio, in azienda o in promozione 

• La % massima di utilizzo per i tori in prova di progenie 

• L’età minima delle manze da includere nel piano 

• Inserire nel piano esclusivamente le manze, le bufale o entrambe 

• L’ordinamento di stampa per matricola, per collare (numero aziendale) o per data di nascita 
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Inoltre, è possibile decidere se applicare il piano a tutti i soggetti della stalla oppure ad un elenco di bufale scelte, 

selezionando alla voce “mandria” il filtro “filtro massivo” ed inserendo la lista di matricola separate da “,”. 

 

 

 

 

Dopo, è possibile indirizzare il piano di accoppiamento verso uno specifico carattere, selezionando nell’area “obiettivi” 

una delle seguenti voci: 

• IBMI 

• MORFOLOGIA 

• RESA 

• FUNZIONALITÀ 

• MAMMELLA 

• LONGEVITÀ 

 



 

 

 

 

 

Allo stesso modo, è possibile selezionare il peso dei seguenti caratteri: 

• CAM = consanguineità attesa media del toro se usato a caso sulla mandria 

• Caratteri produttivi (Latte, grasso, proteine) 

• Caratteri funzionali (Struttura, potenzialità produttiva, arti e piedi, mammella) 

• Caratteri morfologici (Indici dei lineari dei caratteri presenti nella scheda per le valutazioni morfologiche) 

 

Nell’area “TORI” si possono filtrare e limitare i tori da utilizzare, così come indicare il numero massimo di dosi; Di 

conseguenza, inserendo “0” come numero massimo di dosi, si può eliminare l’utilizzo di un determinato toro. 

 



 

 

 

Se invece si vogliono utilizzare solo dosi già in possesso dell’allevatore (Tori Bidone), va inserito il nome del toro e il 

numero di dosi in possesso. In questo caso, la somma delle dosi impostata deve essere uguale o superiore a quello 

totale di femmine della mandria. 

 

È possibile scegliere il numero di tori da utilizzare nel piano ed il numero massimo di tori con lo stesso padre. 

 

Inoltre, è possibile selezionare i tori in base alla loro paternità e filtrarli scegliendo i requisiti minimi per ogni indice: 

• Min IBMI 

• Min latte 

• Min grasso % 

• Min proteine % 



 

 

• Min cellule  

• Min carne 

• Min struttura 

• Min potenzialità produttiva 

• Min arti e piedi  

• Min mammella  

• Min mungibilità 

Una volta impostato il piano come si desidera, si può procedere con l’elaborazione. 

 

Il programma metterà a disposizione dell’operatore tre file: 

• Tori consigliati: qui si possono vedere i tori che il programma ha proposto con i relativi indici 

• Accoppiamenti consigliati: qui vengono elencate le matricole delle femmine inserite nel piano, con i rispettivi IBMI, 

rank, data di nascita e cross (padre – nonno materno). Per ognuno di tali soggetti saranno abbinati due tori. 

• Accoppiamento con dettagli: qui si possono vedere gli indici relativi al capo da accoppiare e gli indici dei due tori 

selezionati per l’accoppiamento. 

Se il piano di accoppiamento ci soddisfa, si prosegue al salvataggio del file con la relativa consegna all’allevatore. 

 



 

 

 

 

 

Una volta salvato, il programma ci mostrerà tre documenti PDF da presentare all’allevatore: 

 

• Stampa ultimo piano di accoppiamento salvato: in cui c’è l’abbinamento della matricola con due tori, inserendo 

l’IBMI atteso, l’indice latte atteso e la consanguineità attesa per entrambi i tori consigliati.  



 

 

 

 

• Stampa progresso genetico atteso: in cui possiamo vedere degli istogrammi su cui viene mostrata la media della 

popolazione, la media di stalla e la media attesa dall’utilizzo del piano di accoppiamento di IBMI, Latte, Struttura, 

Potenzialità produttiva, Arti e piedi e Mammella. 



 

 

 

 

 

• Stampa tori consigliati ultimo piano di accoppiamento: in cui sono elencati i tori utilizzati nel piano, con relativa 

matricola, stato (se toro provato o in prova), numero di manze su cui è stato abbinato, numero di bufale su cui è 

stato utilizzato, numero di dosi da comprare, e tutti gli indici.  

 

 



 

 

 

CONCLUSIONI 

La Bufala Mediterranea Italiana è una razza ad alta produzione di latte e soggetta a un processo selettivo, 

caratteristiche che possono portare ad una perdita di variabilità genetica. L'utilizzo dell'Optimum Contribution Selection 

facilita la gestione di questi parametri e contemporaneamente massimizza il guadagno genetico. 

Le strategie avanzate di optimum contribution selection consentono di trovare un equilibrio tra i diversi obiettivi di 

selezione, che sono il miglioramento del progresso genetico, il recupero del pool genetico originale e la conservazione 

della diversità genetica.  Pertanto, è essenziale trovare un equilibrio tra i due principali obiettivi di un programma di 

miglioramento genetico, come raggiungere il progresso genetico e preservare la diversità genetica della razza. 

 

 

 

 

 

 



 

 

BIBLIOGRAFIA 

Berg, P., J. Nielsen, and M. K. Sørensen. 2006. EVA: Realized and predicted optimal genetic contributions. Pages 27-

09. Instituto Prociência. 

Falconer, D. S. and T. F. C. Mackay. 1996. Introduction to quantitative genetics, 4th ed. 4th Ed ed. Longmans Sci. and 

tech., Harlow, Essex, UK. 

Kinghorn, B. P. 2011. An algorithm for efficient constrained mate selection. Genet Sel Evol 43(1):1-9. 

Meuwissen, T. H. 2002. GENCONT: an operational tool for controlling inbreeding in selection and conservation schemes. 

Pages 19-23. 

Meuwissen, T. H. E. 1997. Maximizing the response of selection with a predefined rate of inbreeding. J. Anim. Sci. 

75(4):934-940. 

Pong-Wong, R. and J. A. Woolliams. 2007. Optimisation of contribution of candidate parents to maximise genetic gain 

and restricting inbreeding using semidefinite programming (Open Access publication). Genet Sel Evol 39(1):1-

23. 

Wang, Y., J. Bennewitz, and R. Wellmann. 2017a. Novel optimum contribution selection methods accounting for 

conflicting objectives in breeding programs for livestock breeds with historical migration. Genet Sel Evol 

49(1):45. 

Wang, Y., D. Segelke, R. Emmerling, J. Bennewitz, and R. Wellmann. 2017b. Long-term impact of optimum contribution 

selection strategies on local livestock breeds with historical introgression using the example of German Angler 

cattle. G3: Genes, Genomes, Genetics 7(12):4009-4018. 

Wellmann, R. 2019. Optimum contribution selection for animal breeding and conservation: the R package optiSel. BMC 

Bioinformatics 20(1):25. 

Woolliams, J. A., P. Berg, B. S. Dagnachew, and T. H. E. Meuwissen. 2015. Genetic contributions and their optimization. 

J. Anim. Breed. Genet. 132(2):89-99. 

 


