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� Perdita di numerose antiche varietà, selezionate dal paziente

lavoro degli agricoltori del passato

Riduzione della variabilità 



� scomparsa delle tradizioni e dei saperi

popolari associati, causando un

impoverimento culturale e colturale



� impedisce o rende alquanto difficoltoso ogni ulteriore

progresso del miglioramento genetico (in presenza di scarsa

variabilità genetica la selezione si dimostra inefficace)



VdA area a spiccata 

vocazione frutticola



La coltivazione di specie 

fruttifere ha caratterizzato da 

secoli il paesaggio valdostano



rientra a pieno titolo nella 

presente descrizione

Ricchezza biologica erosa 

dallo sviluppo della 

frutticoltura moderna

scomparsa di 

vecchi impianti

scomparsa delle 

varietà frutticole 

anticamente 

coltivate

Dalla metà XXo sec. abbandono 

aree agricole, concentrazione 

delle coltivazioni in poche 

zone, adozione di varietà 

alloctone più produttive



Diventa importante avviare un programma di:

� reperimento
� moltiplicazione
� coltivazione
� valorizzazione

del germoplasma autoctono di specie 

frutticole a rischio di estinzione



� recupero e salvaguardia di germoplasma e variabilità

genetica

� mantenimento degli ecosistemi

� resistenza e tolleranza ad agenti di danno e di malattia

INTERESSE LEGATO ALLE 
ANTICHE VARIETA’ AUTOCTONE

� resistenza e tolleranza ad agenti di danno e di malattia

� ricchezza di aromi e sapori ormai desueti e introvabili nell’

attuale filiera commerciale

� produzioni locali di nicchia (dolci, sidro, marmellate,

ristorazione)



Nel 2011 IAR avvia progetto di recupero e 
salvaguardia

Obiettivi :

� individuare e catalogare esemplari di specie frutticole

autoctone a rischio di estinzione

�acquisire informazioni sugli aspetti genetici di popolamenti

di melo e pero in VdA

�recuperare e salvaguardare il materiale individuato attraverso

la realizzazione di un campo di coltivazione e selezione

� valorizzazione dei biotipi più interessanti (produzione e

sensibilità alle fitopatie)



Obiettivi :

� Definizione di eventuali sinonimie (varietà geneticamente

identiche ma conosciute in luoghi disgiunti con nomi diversi)

Nel 2011 IAR avvia progetto di recupero e 
salvaguardia

� Definizione di eventuali omonimie (varietà diverse ma

definite con la stessa denominazione)



Avvio del progetto grazie ad 

una serie di conoscenze 

raccolte all’interno di un 

lavoro realizzato nel 2008

a cura dell’Assessorato all’Agricoltura e 

Risorse Naturali – Servizio Politiche 

Comunitarie - testi di Patrick Barrel & 

Roberta Esposito







2011-2012-2013:

� 309 biotipi (meli/peri): 

• individuati sul territorio regionale

• georeferenziati e fotografati

• sottoposti ad indagine genetica

L’indagine genetica ha riguardato:

� 142 piante di melo

� 87 piante di pero



METODI PER LA VALUTAZIONE DELLA BIODIVERSITÀ

1. MORFOLOGICI

- portamento pianta, forma foglie, colore fiori, colore e forma frutto, ecc.

- facilità rilevazione, basso costo, importanza merceologica

- scarso polimorfismo, effetti ambientali sulla manifestazione fenotipica

2. FISIOLOGICI (fenologici)

- epoca germogliazione, fioritura, maturazione frutti, ecc.

resistenza contro parassiti e fattori ambientali, produzione, ecc.

- caratteri adattativi (importanti per la gestione delle risorse genetiche)

- elevati effetti ambientali: necessità di prove comparative multisito



3. BIOCHIMICI

- prodotti della trascrizione e traduzione delle informazioni genetiche: proteine

- scarsi effetti ambientali

- metodica di analisi moderatamente complessa

4. MOLECOLARI

- tratti omologhi di DNA

- assenza effetti ambientali, elevato polimorfismo

- metodica di analisi complessa



SSR (Simple Sequence Repeat) o MICROSATELLITI

Serie ininterrotta di ripetizioni di una sequenza nucleotidica di base

Microsatelliti: da 10 a 50 ripetizioni di una sequenza di 2-6 coppie di basi

Il numero di ripetizioni identifica il genotipo di un individuo

TCGTCATCACACACACACAAAGAAT

TCGTCATCACACACACACACACAAAGAAT

TCGTCATCACACACACACACACACACAAAGAAT

A: adenina C: citosina G: guanina T: timina



METODO UTILIZZATO IN MEDICINA LEGALE PER:

- definire paternità

- collegare tracce organiche a un sospettato

SEQUENZA CROMOSOMA NUMERO RIPETIZIONI

TAGA 5 5-16

TCAT 11 3-14

GAAT 2 4-15

CTTT 4 12-51

TCTG 12 10-25

Utilizzando 13 microsatelliti (26 alleli) la probabilità di trovare due profili identici

è di circa 1 su 100 miliardi (13 volte la popolazione umana)

TCTG 3 8-21

TCTG 6 7-20

TCTG 21 12-41

AGAT 5 7-18

GATA 7 5-16

TACT 13 13-16

GATA 18 5-16

AGAA 16 7-39



Allele bACGAGTA

TGCTCAT CACACACACACA AAGAAT

Reverse primer

Forward primer

Allele a

AAGAAT

GTGTGTGTGTGT TTCTTAACGAGTA

3’

5’

ACGAGTA

1. Estrazione e purificazione 
del DNA

2. Amplificazione delle regioni
microsatellite mediante PCR

TGCTCAT CACACACACACACACA AAGAAT

ACGAGTA GTGTGTGTGTGTGTGT TTCTTA

AAGAAT

Allele a

Allele b
aa ab bb

3. Separazione elettroforetica
dei prodotti di amplificazione
su gel di poliacrilamide

4. Acquisizione e interpretazione dei dati



Sono stati utilizzati 8 marcatori SSR per il melo ed altrettanti per il pero

Sono stati individuati 110 alleli per il melo (media 13,7 per marcatore)

e 90 per il pero (media 11,3).

Di questi 21 (melo) e 13 (pero) sono stati osservati un’unica volta,

su un solo individuo

RISULTATI OTTENUTI

Identificazione di piante triploidi in melo (circa 40% del totale), tra cui

anche ‘Renetta’ e ‘Jonagold’

La triploidia deriva da incroci in cui un gamete non è ridotto (2n cromosomi)

Ad esempio la ‘Jonagold’ deriva da ‘Golden Delicious’ (portaseme, gamete 2n)

incrociata con ‘Jonathan’ (impollinante, gamete n)

Non evidenziata triploidia nel pero



Melo

PeroPero

Non abbiamo trovato due piante con lo stesso profilo



Diversi metodi di raggruppamento delle piante in gruppi omogenei

Melo



Pero



Melo



Pero



Per il melo identificazione di 4 raggruppamenti (più piante sparse):

Tipo Golden Tipo Renetta (due gruppi) Tipo Carla Alessandria



Per il pero identificazione di 6 raggruppamenti (più piante sparse):
scarsa corrispondenza tra gruppo e nome volgare



Molte piante senza nome volgare potrebbero appartenere al medesimo gruppo (A031, M743, M757, ecc.)

Le due ‘Limontchella’ sono molto simili. Lo stesso per ‘Rodzetta’.

‘Raventze’ e ‘Renetta’ sono decisamente diverse

La maggior parte delle ‘Renetta’ sono simili, ma alcune (14 su 46) sono diverse.

Molte delle anonime potrebbero essere ‘Renetta’

Alcuni risultati di interesse
Le due piante ‘D’api’ sono molto simili tra di loro e con i gruppi ‘Medicinale’,‘Pomma’ (‘de Lillaz’, 

‘dou Bo’, ‘doussa’, ‘grosa’, ‘roussa’) e ‘Sen Gra’.



Alcuni risultati di interesse

In linea generale le piante senza nome volgare sono molto diverse dalle altre

Le varie ‘Critchen’ appartengono ad almeno 5 gruppi diversi

Idem per ‘Martin sec’ (2-3 gruppi)

Identità solo per ‘Carmelen’ (3 piante), ‘Cuessa de dama’ (2), ‘Vergolus’ (2), ‘Verte’ (2) e ‘Vignolet’ (2)



Conclusioni

Utilità delle analisi molecolari per la caratterizzazione delle risorse genetiche

di fruttiferi in val d’Aosta

Necessità di integrare i dati con osservazioni morfologiche e fenologiche

Elevato livello di variabilità genetica

Identificati casi di sinonimia (stessa varietà conosciuta con nomi diversi)

e omonimia (varietà diverse che hanno lo stesso nome)



ALLESTIMENTO CAMPO COLLEZIONE

Loc. Montfleury

~ 5000 m2

� eseguite potature di rinvigorimento sulle piante-madri 

2014

� prosecuzione potature 

� prelievo marze per attività di innesto

� biotipi in corso di moltiplicazione (5 piante/accessione, M106):

2015



1. D’Api
2. S.Grato di La Salle
3. S.Grato di Jovençan
4. S.Grato var. S.Anna
5. Rodzetta
6. Medicinale
7. Raventse
8. San Cassiano

16. Calvina
17. Ciliegina
18. Striata rossa di La Salle
19. Rossa-verde di La Salle
20. Verde di La Salle
21. Meilleure di La Salle
22. Poma grosa
23. Poma rossa8. San Cassiano

9. Amouelaye
10. Madeleina di Sarre (incerta)
11. Madeleina di Etroubles
12. Renetta di Pré St.-Didier
13. Renetta bianca di Spagna
14. Renetta di St.-Joseph
15. Renetta nera

23. Poma rossa
24. Poma dousa
25. Glaroulenta
26. Mela a polpa rossa (?)



� messa a dimora delle 26 accessioni

� potature e prelievo marze per nuovi innesti:

2016

(Sènte Madeleina, Barbeleuna, Mouro de vi, Dousse, 

Poma roussa, Pomma dou bo, Pomma de Lillaz)

erosione genetica
non si arresta

Limontchella??

De ménoù??

De la balma??

Courpandise??

Dzambon??



Grazie per 

l’attenzione!l’attenzione!


