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Riassunto 
L’agricoltura e l’allevamento, sviluppati nel Neolitico, hanno rivoluzionato le civiltà umane, 
favorendo insediamenti stabili, crescita demografica e società complesse. I primi animali 
zootecnici furono addomesticati nella Mezzaluna Fertile circa 10.000 anni fa. Qui l’uomo ha 
addomesticato caprini, ovini, bovini e suini, instaurando un rapporto con queste specie che dura 
ancora ai giorni nostri. Altre specie sono state addomesticate successivamente in altre regioni, lo 
zebù e il bufalo, il pollo in Asia, l’asino in Africa, il tacchino e i camelidi lamoidi in America. Questi 
animali, essenziali per l’alimentazione, il lavoro e la produzione di materiali, hanno poi 
colonizzato il mondo seguendo le migrazioni e le conquiste dell’uomo e sotto pressioni selettive 
naturali e antropiche si sono differenziati ed adattati a produrre in condizioni ambientali diverse. 
I bovini taurini hanno seguito le coste nord e sud del Mediterraneo verso ovest e il Danubio verso 
nord per poi spostarsi successivamente verso sud in Africa e verso nord-est in Asia. Lo zebù indiano 
ha colonizzato il centro e il sud dell’Asia e si è poi spinto in Africa, migliorando l’adattamento agli 
ambienti tropicali dei bovini taurini locali. In Asia, flussi genetici da yak e altre specie verso i 
bovini taurini hanno favorito l’adattamento a climi estremi. In Sud America, i bovini Creoli, 
introdotti dai coloni europei hanno sviluppato adattamenti particolari, come quelli indotti dalla 
mutazione “slick”, utile per tollerare il caldo. Questa biodiversità è ora fondamentale per 
affrontare sfide come i cambiamenti indotti dal clima e lo spostamento di areale di malattie 
endemiche e parassiti. Proteggere le razze locali e comprendere a livello genomico i processi di 
domesticazione ed adattamento è essenziale per garantire la sostenibilità globale dell’agricoltura. 

Abstract 
Domestication and biodiversity of cattle 

Agriculture and animal husbandry developed during the Neolithic period and promoted the 
development of human civilizations, fostering stable settlements, population growth, and the 
origin of complex societies. The first livestock domestication site is located in the Fertile Crescent 
around 10,000 years ago. Here, humans domesticated goats, sheep, cattle, and pigs, establishing 
a relationship with these species that still continues nowadays. Other species were domesticated 
later in different regions: zebu, buffaloes, chickens and camels in Asia, donkeys in Africa, turkeys 
and lamoid camelids in the Americas. These animals, essential for the production of food, labor, 
and other material, later spread across the world, following human migrations and conquests. 

 
1 Professore ordinario di Miglioramento genetico animale 
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Under both natural and human-driven selective pressures, they differentiated and adapted to 
produce in various environmental conditions. Taurine cattle migrated westward along the northern 
and southern Mediterranean coasts, moving northward along the Danube, later expanding 
southward into Africa and northeastward into Asia. The Indian zebu colonized Central and South 
Asia, later spreading into Africa, enhancing the adaptation of African taurine cattle to tropical 
environments. In Asia, genetic introgression from yaks and other species into taurine cattle 
contributed to their adaptation to extreme climates. In South America, Creole cattle, introduced 
by European settlers, developed unique adaptations, such as the “slick” mutation, which enhances 
heat tolerance. Today, this biodiversity is important for addressing global challenges, including 
climate-induced changes and the shifting ranges of endemic diseases and parasites. Protecting 
local breeds and understanding the genomic mechanisms of domestication and adaptation are 
essential to ensuring the global sustainability of agriculture. 

INTRODUZIONE 

L’agricoltura e l’allevamento rappresentano innovazioni fondamentali che hanno 
trasformato le società umane, segnando l’inizio del Neolitico. Hanno consentito lo 
sviluppo di insediamenti stabili, promosso la crescita demografica, la conseguente 
stratificazione della società e lo sviluppo di società complesse. Il primo centro di 
domesticazione animale è stato identificato da archeologi e paleontologi nella Mezzaluna 
Fertile, circa 10.000 anni fa (Helmer et al., 2005a; Bollongino et al., 2012; Vigne, 2011; 
Fig. 1), dove furono addomesticati caprini, ovini, bovini e suini utilizzati non solo per 
l'alimentazione, ma anche per il lavoro agricolo, il trasporto e l’utilizzo di pelli e altri 
materiali (Helmer et al., 2005b). 
 

 
Figura 1 Diffusione dell'agricoltura dall'Asia sudoccidentale all'Europa, tra il 9600 e il 3800 a.C. 

(Fonte: https://www.wikiwand.com/en/Neolithic_Revolution) 

 
La domesticazione, tuttavia, non si limitò alla Mezzaluna Fertile. Altri centri sono stati 
identificati in diverse parti del mondo, dove sono state addomesticate altre specie animali 
fondamentali per lo sviluppo delle economie locali. In Asia centrale e orientale sono stati 
domesticati lo zebù (Hiendleder et al., 2008), il bufalo (Yi et al., 2020), il pollo (Peters et 
al., 2022), il suino (Xiang et al., 2017), il cammello e il dromedario (Smiths et al., 2023); 
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in Africa, l'asino (Rossel et al., 2008). Nel continente americano sono stati addomesticati, 
il tacchino (Speller et al., 2010), il lama e l'alpaca (Diaz-Maroto et al., 2021), questi ultimi 
apprezzati soprattutto per la produzione di fibra (Del Sol et al., 2023). 
In seguito all'espansione neolitica dell'agricoltura e dell’allevamento, gli animali domestici 
hanno accompagnato l’uomo nella colonizzazione del pianeta, adattandosi a una varietà 
di ambienti geografici e climatici. Questo processo è stato guidato da una combinazione 
di selezione naturale, selezione antropogenica e deriva genetica, ed ha portato alla 
formazione di una straordinaria biodiversità tra le popolazioni animali domestiche (FAO, 
2015). Le razze locali rappresentano oggi risorse genetiche da conservare, in grado di 
prosperare e produrre in ambienti estremamente variabili, caratterizzati da condizioni 
climatiche difficili, disponibilità alimentare limitata e alta pressione di malattie e 
parassiti. 
Dopo la domesticazione, gli animali domestici non si sono più spostati autonomamente, 
ma hanno seguito l’uomo nelle sue migrazioni, guerre e rotte commerciali, venendo spesso 
integrati in nuovi sistemi economici e sociali. Questo stretto rapporto tra uomo e animali 
domestici ha avuto un impatto significativo anche sul genoma umano. Ad esempio, la 
diffusione delle varianti del gene della lattasi (LCT), che consentono la digestione del 
latte in età adulta, è strettamente associata alla domesticazione di animali da latte e alla 
diffusione del pastoralismo (Gerbault et al., 2011). Inoltre, l’esposizione umana a 
patogeni animali durante secoli di coesistenza ha favorito la selezione di varianti 
genetiche resistenti, con effetti diretti durante eventi storici come le conquiste europee 
delle Americhe, nel corso delle quali le zoonosi hanno giocato un ruolo decisivo (Bos et 
al., 2014). 

LA DOMESTICAZIONE DEI BOVINI 

Quello dei bovini rappresenta uno degli eventi di domesticazione più studiati, grazie alla 
disponibilità di evidenze archeologiche e genetiche. I bovini domestici derivano da un 
antenato selvatico, l’uro (Bos primigenius), presente nel Mesolitico in tre sottospecie 
principali: il Bos primigenius primigenius, distribuito in Europa e Asia; il Bos primigenius 
namadicus, localizzato nel subcontinente indiano; e il Bos primigenius africanus, diffuso 
in Nord Africa (Zeuner, 1963; Fig. 2 e 3). 
 

 
Figura 2 – Areali di distribuzione delle tre sottospecie dell’uro (Bos primigenius) (Fonte: 

https://en.m.wikipedia.org/wiki/File:Bos_primigenius_map.jpg) 
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I bovini moderni sono il risultato di due eventi di domesticazione indipendenti: i bovini 
taurini (Bos taurus taurus), domesticati circa 10.000 anni fa nella Mezzaluna Fertile 
dall’uro primigenius, e gli zebù (Bos taurus indicus), domesticati circa 8.500 anni fa nella 
Valle dell’Indo dall’uro namadicus (Ajmone-Marsan et al., 2010; Achilli et al., 2009). 
Rimane in discussione un possibile terzo evento di domesticazione in Africa, che 
coinvolgerebbe l’uro africanus. Studi recenti basati sul DNA antico hanno riconsiderato 
questa ipotesi, suggerendo un contributo africano significativo alla diversità genetica 
bovina di quel continente (Pitt et al., 2018). 
 

Figura 2 – Cranio di uro del Pleistocene superiore (129-11,7 mila di anni fa) ritrovato nella 
Valdarno superiore (Museo di Geologia e Paleontologia - Università degli Studi di Firenze 

 

Il DNA mitocondriale 

Dal punto di vista molecolare, il DNA mitocondriale (mtDNA), aploide ed ereditato 
esclusivamente per via materna, rappresenta uno strumento utile per ricostruire la storia 
evolutiva e la diffusione dei bovini domestici, nonché per identificare i siti di 
domesticazione. Le analisi del mtDNA hanno evidenziato una maggiore variabilità genetica 
nelle aree vicine ai centri di domesticazione rispetto a regioni geografiche più distanti 
(Troy et al., 2001). 
Gli studi molecolari hanno permesso di classificare i mtDNA dei bovini taurini in quattro 
aplotipi principali: T1, T2, T3 e T4. A questi si aggiungono alcune varianti più rare, come 
T5, T6, P, Q ed R, che riflettono eventi migratori e adattativi specifici (Troy et al., 2001; 
Achilli et al., 2008). Gli aplotipi T1, T2 e T3 discendono dalle prime popolazioni 
domesticate nell’Asia sudoccidentale. L’aplotipo T3 è dominante nei bovini neolitici 
europei. L’aplotipo T1, invece, è più diffuso in Africa e potrebbe rappresentare l’effetto 
di successive introgressioni da parte di Bos primigenius africanus (Bradley et al., 1996; 
Troy et al., 2001). L’aplotipo T4 è limitato a popolazioni specifiche dell’Asia orientale, in 
particolare in Cina, Corea, Giappone e Siberia (Achilli et al., 2009; Mannen et al., 2004). 
L’origine dello zebù è chiaramente identificata nel subcontinente indiano, come 
confermato dagli aplotipi mitocondriali I1 e I2, prevalenti in queste popolazioni e nelle 
aree circostanti. Questi dati molecolari evidenziano un’evoluzione indipendente dello 
zebù rispetto ai bovini taurini, determinata da pressioni selettive locali e adattamenti a 
climi caldi (Chen et al., 2009). 
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Il DNA genomico 

Oltre alle analisi basate sul DNA mitocondriale, il genoma nucleare, studiato attraverso 
marcatori microsatelliti, SNP (Single Nucleotide Polymorphism) e ora sequenze genomiche 
complete, ha fornito informazioni sulla struttura genetica delle popolazioni bovine 
domestiche. Le analisi genomiche distinguono chiaramente i bovini taurini europei dagli 
zebù e, in seconda battuta, entrambe le sottospecie dai taurini africani. Questi risultati 
riflettono la complessa storia evolutiva e demografica delle due/tre sottospecie principali, 
inclusi gli antichi eventi di incrocio tra di esse. Le razze del sud Europa mostrano porzioni 
variabili di genoma indicino e, in misura minore, di genoma taurino africano, suggerendo 
episodi storici di introgressione (Utsunomiya et al., 2019; Uphadyay et al., 2017). In Africa 
la maggior parte dei bovini attuali rappresenta un mosaico genetico risultante dall'incrocio 
tra zebù e taurini africani. Tuttavia, alcune razze localizzate in aree endemiche per la 
tripanosomiasi, come i bovini N'Dama, hanno mantenuto un genoma quasi esclusivamente 
taurino africano. Questa purezza genetica è probabilmente il risultato della pressione 
selettiva esercitata dalla resistenza di questi bovini alla malattia, a cui invece gli zebù 
sono altamente suscettibili (Hanotte et al., 2002; Kim et al., 2023). In Asia, il panorama 
genetico si arricchisce ulteriormente grazie agli eventi di introgressione con altre specie 
del genere Bos, descritte nel paragrafo dedicato all’Asia. 
 

 
Figura 3 – Grafico MDS (MultiDimensional Scaling) basato sulle distanze IBS (Identity-By-State) di 

110 razze bovine analizzate con 54.000 marcatori SNP (Single Nucleotide Polymorphism) (dati 
non pubblicati) 

Il cromosoma Y 

A completare questa analisi, il DNA del cromosoma Y, trasmesso per via paterna, ha 
permesso di identificare tre principali aplotipi: Y1, associato ai bovini taurini del nord 
Europa; Y2, predominante nei taurini dell’Europa meridionale, dell’Africa e dell’Asia 
occidentale; e Y3, esclusivo dello zebù (Svensson e Götherström, 2008). Questa netta 
separazione genetica tra taurini e zebuini riflette le diverse traiettorie evolutive delle due 
sottospecie a partire dalle prime fasi della domesticazione. 



14 

Il DNA antico 

L'analisi del DNA antico recuperato da reperti archeologici si è rivelata uno strumento 
fondamentale per validare o correggere i modelli demografici e migratori derivati dallo 
studio del DNA delle razze bovine moderne. Un aspetto di particolare rilevanza emerso 
dal confronto tra DNA antico e moderno è l'introgressione genetica post-neolitica tra gli 
uri selvatici e i bovini domestici. Sebbene tale introgressione sia stata limitata, essa è 
stata identificata in diverse regioni del mondo, suggerendo che, in alcune circostanze, gli 
uri abbiano contribuito geneticamente alle popolazioni domestiche. 
Studi sul genoma antico mostrano bassi ma significativi livelli di introgressione degli uri 
nei bovini domestici europei, indicando un’interazione genetica sporadica avvenuta 
durante il processo di domesticazione e nelle successive migrazioni (Park et al., 2015; 
Upadhyay et al., 2017). In Africa, l’aplotipo T1, predominante nei bovini africani, 
potrebbe rappresentare una traccia di queste interazioni genetiche con gli uri locali, 
evidenziando la complessità delle dinamiche di domesticazione e adattamento nelle 
diverse aree geografiche. 

L’EUROPA 

Dopo la domesticazione, i bovini taurini hanno progressivamente colonizzato l’Europa, 
seguendo due principali rotte migratorie. La prima ha attraversato l’Europa centrale lungo 
il corso del Danubio, mentre la seconda ha seguito le coste del Mediterraneo. La diffusione 
dei bovini taurini in Europa è stata accompagnata da una progressiva riduzione della 
diversità genetica, attribuibile a fenomeni di deriva genetica e ai colli di bottiglia che 
caratterizzarono le fasi di espansione verso nuove aree geografiche, che è evidente nei 
genomi delle popolazioni bovine che si sono stabilite nelle regioni settentrionali del 
continente europeo. Successivamente, i bovini taurini hanno continuato a migrare verso 
l’Asia settentrionale, colonizzando regioni sempre più remote e adattandosi a climi più 
freddi (McTavish et al., 2013; Park et al., 2015).  
La ricostruzione delle rotte migratorie post-neolitiche degli animali domestici è 
interessante. L’analisi del DNA mitocondriale delle razze bovine della nostra penisola ha 
evidenziato nelle razze dell’Italia centrale (Maremmana, Marchigiana, Calvana e Chianina) 
un livello di diversità genetica simile a quello osservato nei centri di domesticazione del 
Vicino Oriente e molto maggiore rispetto a quanto si osserva nelle razze del centro Europa 
ma anche del Nord e del Sud del nostro Paese (Pellecchia et al., 2007). L’analisi del DNA 
mitocondriale come “orologio biologico” ha stimato che i progenitori di queste razze sono 
arrivati in Italia verso la fine dell’età del Bronzo, probabilmente via mare dal Vicino 
Oriente. La correlazione temporale e geografica tra la diffusione di questi bovini e l’ascesa 
della civiltà etrusca, nota per la sua influenza culturale e tecnologica sulle altre 
popolazioni italiche e per le influenze medio-orientali, ha suggerito l’ipotesi che i bovini 
dell’Italia centrale possano essere stati testimoni della nascita di questa civiltà, la cui 
origine culturale e genetica è stata sempre oggetto di acceso dibattito. Studi recenti sul 
DNA antico di resti riesumati da sepolture etrusche sembrano però aver messo fine alla 
discussione, dimostrando un'origine prevalentemente autoctona italiana degli scheletri 
analizzati (Posth et al., 2021). 

L’ASIA 

Dalla Valle dell’Indo, lo zebù si è diffuso progressivamente dal subcontinente indiano verso 
l'Asia meridionale, orientale e centrale, seguendo le rotte commerciali e delle migrazioni 
umane. Le popolazioni di zebù presentano un’elevata diversità genetica, che riflette il 
processo di adattamento a condizioni climatiche estreme, come le alte temperature e 
scarsità di acqua, e la resistenza a malattie (Chen et al., 2023; Utsunomiya et al., 2019). 
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I bovini asiatici hanno anche beneficiato di introgressioni genetiche da altre specie del 
genere Bos, come il banteng (Bos javanicus) e il gaur (Bos gaurus), che hanno conferito 
caratteri adattativi favorevoli, inclusa una maggiore resistenza alle malattie e alle 
infezioni parassitarie (Wu et al., 2018; Barbato et al., 2020). In Cina, l’introgressione 
genetica da yak (Bos grunniens) ha contribuito allo sviluppo di popolazioni locali altamente 
adattate agli ambienti d’alta quota, come l’altopiano tibetano, grazie ad una maggiore 
tolleranza all’ipossia e una fisiologia ottimizzata per condizioni di freddo intenso e scarsità 
di ossigeno (Lyu et al., 2024). 

L’AFRICA 

Dal punto di vista ecologico e fisiologico, i bovini taurini e zebuini presentano adattamenti 
specifici ai rispettivi ambienti. I taurini prevalgono nelle regioni più temperate, mentre 
gli zebù si sono diffusi in climi caldi, tropicali. Questa capacità di adattamento è dovuta 
alla loro resistenza a condizioni ambientali difficili, incluse la siccità e la presenza di 
malattie endemiche (Chen et al., 2023; Utsunomiya et al., 2019). 
In Africa, i bovini taurini sono stati introdotti dal Medio Oriente circa 6.800 anni fa. 
Successivamente, circa 4.000 anni fa, sono arrivati zebù provenienti dall’Asia. 
L’introgressione dello zebù nei bovini taurini africani è stata facilitata dai commerci arabi 
lungo la costa orientale e dall’espansione del pastoralismo, con effetti significativi sul 
patrimonio genetico delle popolazioni bovine africane (Hanotte et al., 2002; Kim et al., 
2023). L’introduzione degli zebù è stata importante per l’adattamento dei bovini taurini 
africani alle condizioni tropicali tipiche di molte regioni del continente. Questo 
adattamento è risultato da un processo di incrocio tra zebù e taurini autoctoni, che ha 
portato alla creazione di popolazione ibride come i bovini Sanga, che mostrano una 
notevole resistenza alla siccità e a malattie endemiche (Kim et al., 2023; Bradley et al., 
1996). Questo processo di ibridazione e adattamento si è ulteriormente intensificato 
durante le conquiste islamiche, che facilitarono la diffusione degli zebù e il loro incrocio 
con popolazioni locali attraverso il commercio trans-sahariano e lungo la costa orientale 
africana (Hanotte et al., 2002). 
 

 
Figura 4 – Bovini Ankole, razza africana appartenente al grande gruppo di bovini ibridi Sanga 
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SUD AMERICA 

In Sud America, i bovini furono introdotti dai coloni europei dopo il 1492, durante i primi 
viaggi transatlantici. Le prime popolazioni bovine erano prevalentemente di origine 
iberica e si sono adattate rapidamente ai vari ambienti del continente, dando origine ai 
bovini Creoli. Questi bovini sono ancora oggi presenti in numerose regioni e rappresentano 
una risorsa genetica preziosa, grazie alla loro resistenza alle malattie tropicali e alla loro 
capacità di adattarsi a condizioni climatiche estreme, tra cui le alte altitudini delle Ande 
in Perù e le temperature elevate delle zone tropicali (Ginja et al., 2019; Muñoz et al., 
2024). 
Nel XIX e XX secolo, l’introduzione di nuove razze europee, insieme all'importazione di 
zebù dall’India, ha ulteriormente diversificato il panorama genetico dei bovini 
sudamericani. Gli zebù, particolarmente adatti a condizioni tropicali e subtropicali, hanno 
portato benefici significativi all’allevamento nel Sud e nel Centro America, migliorando la 
resistenza dei bovini al calore e ai parassiti. La combinazione di zebù e bovini Creoli ha 
poi generato popolazioni ibride con caratteristiche ottimali per la produzione agricola in 
ambienti difficili (Muñoz et al., 2024). Queste dinamiche di introduzione e selezione hanno 
lasciato una traccia genetica nelle popolazioni bovine sudamericane, oggi caratterizzate 
da diversità genetica e adattabilità ecologica. Proprio in alcune razze Creole caraibiche, 
come Senepol, Curaleiro e Limoneiro, la selezione naturale ha favorito la diffusione di una 
mutazione nota come slick (liscio), caratterizzata da una marcata riduzione nella 
lunghezza del pelo e da un maggior numero di ghiandole sudoripare. Questa mutazione, 
che consiste in una delezione nel gene del recettore della prolattina (PRLR), altera la 
porzione citoplasmatica della proteina, influenzando la termoregolazione e migliorando 
significativamente la tolleranza degli animali al calore (Huson et al., 2014) e mantenendo 
di conseguenza uno stato di maggior benessere e produttività rispetto ad animali con il 
genotipo wild type.  

CONCLUSIONI 

Oggi, la conservazione delle risorse genetiche animali rappresenta una delle priorità per 
la sostenibilità a lungo termine dei sistemi agricoli globali. Le razze locali costituiscono 
un prezioso serbatoio di alleli adattativi. Questi geni consentono agli animali di rispondere 
a sfide ambientali quali i cambiamenti climatici, la comparsa di nuove malattie e 
l’adattamento a condizioni produttive estreme. L'importanza delle razze locali non risiede 
solo nella loro resilienza intrinseca, ma anche nel loro contributo potenziale alle razze 
cosmopolite, che possono trarre beneficio dall’introduzione di questi alleli attraverso le 
moderne tecnologie di editing genomico, come il CRISPR/Cas9 (Perisse et al., 2021). 
La comprensione delle basi genetiche delle caratteristiche specifiche delle diverse razze 
animali aiuta a dare valore e conservare la biodiversità e fornisce anche una base 
scientifica per sviluppare strategie di allevamento sostenibili. La combinazione di 
tecnologie avanzate, come la genomica, la trascrittomica e l'epigenomica, con approcci 
tradizionali di conservazione e selezione genetica, è essenziale per garantire un futuro 
agricolo resiliente, efficiente e produttivo. 
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