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VARIABILITÀ GENETICA DI POPOLAZIONI ITALIANE
DI PINO SILVESTRE (PINUS SYLVESTRIS L.):
ASPETTI GESTIONALI E SELVICOLTURALI

PARTE I

FDC 165.3 : 174.7 Pinus sylvestris

Otto popolazioni di pino silvestre (Pinus sylvestris L.) – sette alpine ed una appenni-
nica, rappresentative dell’areale italiano della specie – sono state sottoposte ad analisi
isoenzimatica, mediante elettroforesi orizzontale su gel d’amido eseguita utilizzando sei
sistemi enzimatici (LAP, GOT, PGM, MDH, GDH, SKDH), per un totale di 12 loci, al
fine di studiarne la struttura genetica. I valori dei parametri di diversità genetica all’inter-
no delle popolazioni sono risultati piuttosto elevati, mentre la differenziazione tra le
popolazioni è risultata complessivamente bassa, come è stato osservato nella maggior
parte delle conifere finora studiate. Tuttavia, la popolazione relitta dell’Appennino emi-
liano si distingue per la sua marcata differenziazione da tutte le altre, che sono sostanzial-
mente simili tra loro; essa inoltre presenta al suo interno una diversità genetica solo leg-
germente inferiore a quella delle popolazioni alpine, nonostante il suo isolamento. Si trat-
ta di un piccolo soprassuolo che, insieme con gli altri nuclei indigeni sparsi sull’Appenni-
no ligure-emiliano, costituisce una testimonianza di migrazioni avvenute nei periodi
interglaciali e nel postglaciale.

INTRODUZIONE

Tra le Pinaceae, il pino silvestre (Pinus sylvestris L.) è la specie caratte-
rizzata dall’areale più esteso (MIROV, 1967; BORATYŃSKI, 1991). Partendo
dalle penisole iberica e balcanica ed estendendosi fino alla Scandinavia, l’a-
rea naturale di vegetazione di questo pino attraversa la Siberia e si spinge
fino in Cina (Manciuria), giungendo in prossimità delle coste del Pacifico.

L’eterogeneità ambientale che è dato riscontrare in un territorio così
vasto e la lunga storia evolutiva della specie sono all’origine di un’elevata
variabilità genetica intraspecifica. Si ritiene che il pino silvestre si sia svilup-
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pato in Asia orientale e si sia poi diffuso in direzione dell’Europa, dove è
presente a partire dal Terziario (MOLOTKOV e PATLAJ, 1991). Le ripetute
modificazioni dell’areale verificatesi durante i periodi glaciali e interglaciali
del Pleistocene provocarono la comparsa di numerose nuove popolazioni,
con conseguente incremento della variabilità e della differenziazione geneti-
ca. Ciò ha reso ardua la definizione di un sistema tassonomico intraspecifi-
co (MOLOTKOV e PATLAJ, 1991).

L’importanza che questa specie presenta per la selvicoltura centro-
europea e scandinava ha portato ad un’intensa attività di ricerca in svariati
settori disciplinari; numerosi studi sono stati condotti anche sulla struttura
genetica delle popolazioni utilizzando marcatori genetici biochimici e, più
di recente, anche molecolari (FILPPULA et al., 1992; KARVONEN e SAVOLAI-
NEN, 1993; SZMIDT e WANG, 1993; SZMIDT et al., 1996; PROVAN et al., 1998;
SINCLAIR et al., 1999). Lo studio delle popolazioni italiane (BELLETTI e
GULLACE, 1999; PUGLISI et al., 1999; PUGLISI e ATTOLICO, 2000; BELLETTI

et al., 2002), che solo negli ultimi anni sono state indagate sotto questo
aspetto, ha pertanto consentito di completare il quadro delle conoscenze
sul settore europeo dell’areale.

L’areale italiano del pino silvestre è limitato all’arco alpino e all’Ap-
pennino ligure-emiliano. Nel settore appenninico sono presenti nuclei relit-
ti di limitata estensione sparsi sul territorio, che rappresentano una testimo-
nianza degli eventi climatici e vegetazionali che hanno caratterizzato i
periodi interglaciali e il postglaciale (CHIARUGI, 1950; GIACOMINI, 1958;
JEDLOWSKI e MINERBI, 1967; AGOSTINI, 1972; WATSON, 1996).

In Italia questa specie, che ha attraversato una fase di grande espansio-
ne nel periodo anatermico del postglaciale, è attualmente sfavorita da con-
dizioni climatiche che rendono altre specie più competitive e che conferi-
scono carattere regressivo ai soprassuoli rimasti (AGOSTINI, 1955), fatta
eccezione per i popolamenti vegetanti nelle valli interne delle Alpi, caratte-
rizzate da un clima continentale favorevole al pino silvestre, o su suoli poco
evoluti, sui quali l’insediamento di altre specie arboree è problematico
(BERNETTI, 1995). Tuttavia, essendo una specie eliofila e pioniera, caratte-
rizzata da elevata rusticità, frugalità e plasticità ecologica, riveste una certa
importanza per la selvicoltura italiana sia per la colonizzazione di terreni
rimasti scoperti a seguito di eventi catastrofici che per rimboschimenti da
eseguire su suoli inospitali (AGOSTINI, 1955; BERNETTI, 1995).

Lo scopo che il presente lavoro si propone è l’individuazione di criteri
utili alla definizione di forme di gestione e trattamento selvicolturale atte a
conciliare le varie funzioni attribuite ai soprassuoli studiati con le esigenze
della conservazione delle risorse genetiche, che costituisce uno degli aspetti
più importanti della tutela della biodiversità. Il termine biodiversità (contra-
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zione di diversità biologica), infatti, viene usato per descrivere il numero, la
varietà e la variabilità degli organismi viventi, e si riferisce a tre livelli di
organizzazione biologica gerarchicamente connessi: geni, specie ed ecosiste-
mi. Schematicamente, pertanto, sono tre le categorie di diversità biologica
da prendere in considerazione (ANONIMO, 1992):
– diversità genetica, che consiste nella variabilità ereditaria presente all’in-

terno e tra popolazioni di organismi, ed è perciò prevalentemente intra-
specifica;

– diversità specifica, che viene comunemente intesa sia come quantità di
specie presenti in una data biocenosi, sia in termini di diversità tra specie
(diversità tassonomica), ed è legata alla definizione stessa del concetto di
specie, che può variare considerevolmente tra gruppi diversi di organi-
smi;

– diversità ecosistemica, che si differenzia dalla precedente in quanto gli
ecosistemi includono componenti abiotiche, e tiene conto sia della quan-
tità di specie presenti che della loro relativa abbondanza, nonché del
numero di specie presenti in differenti classi dimensionali o di biomassa,
livelli trofici, gruppi tassonomici.

Per perseguire l’obiettivo suddetto ci si è basati sullo studio della strut-
tura genetica di otto popolazioni naturali di pino silvestre, rappresentative
dell’areale italiano della specie (PUGLISI et al., 1999; PUGLISI e ATTOLICO,
2000).

MATERIALI E METODI

Popolazioni campionate
Sono state sottoposte a campionamento sette popolazioni alpine, una

per ciascuna regione, ed una dell’Appennino emiliano (Fig. 1; Tab. 1).
Tutte le popolazioni campionate sono ritenute autoctone. Quattro di esse
(Casina, Ceriana, Fenestrelle e Bressanone) sono iscritte nel Libro Naziona-
le dei Boschi da Seme (MORANDINI e MAGINI, 1975).

I soprassuoli alpini presentano una struttura tendenzialmente coeta-
neiforme, a tratti irregolare (Morbegno) o disetanea per gruppi (Malbor-
ghetto). Il nucleo appenninico (Casina) è caratterizzato da una struttura
che, come spiegano JEDLOWSKI e MINERBI (1967), «in apparenza si presenta
coetaneiforme, per il precoce arresto dello sviluppo longitudinale» che
caratterizzerebbe il pino silvestre dell’Appennino basale emiliano.

Nei popolamenti studiati, il pino silvestre si presenta puro o associato
ad altre specie. Inoltre, essi sono, in maggioranza, interessati da processi
successionali destinati a trasformarli in peccete o boschi di latifoglie. All’e-
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Figura 1 - Ubicazione delle popolazioni studiate. I simboli quadrati si riferiscono ai boschi da seme,
quelli circolari alle popolazioni rimanenti.

Tabella 1 – Origine geografica delle popolazioni studiate.

Località Sigla Numero Latitudine Longitudine Altitudine Regione
di piante (N) (E) (m)

campionate

Casina (RE) CAS 20 44°30’ 10°27’ 450 Emilia Romagna

Ceriana (IM) CER 20 43°55’ 07°46’ 1000 Liguria

Fenestrelle (TO) FEN 20 45°02’ 07°04’ 1300-1750 Piemonte

Morgex (AO) MGX 59 45°46’ 07°00’ 1000-1400 Valle d’Aosta

Morbegno (SO) MBN 75 46°10’ 09°36’ 250-1200 Lombardia

Bressanone (BZ) BRE 21 46°45’ 11°39’ 650-800 Trentino - Alto Adige

Borca di Cadore (BL) BCD 20 46°26’ 12°15’ 1200 Veneto

Malborghetto (UD) MAL 21 46°28’ 13°27’ 700-1000 Friuli - Venezia Giulia
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poca del campionamento non erano presenti danni significativi da inquina-
mento o da patogeni.

Il campionamento è stato eseguito fra il 1988 e il 1989, mediante rac-
colta di strobili da almeno 20 piante per popolazione, poste ad una distanza
minima di 50-100 m e distribuite uniformemente sulle aree designate. Due
popolazioni (Morgex e Morbegno) sono state sottoposte ad un campiona-
mento stratificato per quote, al fine di stimare la differenziazione fra tre
sottopopolazioni individuate all’interno di ciascuna di esse, e le eventuali
variazioni clinali delle frequenze alleliche e degli altri parametri genetici
(PUGLISI et al., 1999). I semi estratti dagli strobili sono stati essiccati e con-
servati a 4-5 °C fino al momento delle analisi.

Analisi isoenzimatiche
Le analisi isoenzimatiche sono state eseguite mediante elettroforesi oriz-

zontale su gel d’amido condotta sugli embrioni di 12 semi per ciascuna pianta
madre. Sono stati utilizzati sei sistemi enzimatici, codificati da 12 loci: LAP
(leucina amminopeptidasi, E.C. 3.4.11.1), GOT (glutammato ossalacetato
transaminasi, E.C. 2.6.1.1), PGM (fosfoglucomutasi, E.C. 2.7.5.1), MDH
(malato deidrogenasi, E.C. 1.1.1.37), GDH (glutammato deidrogenasi, E.C.
1.4.1.2), SKDH (scichimato deidrogenasi, E.C. 1.1.1.25). I dettagli tecnici ed
il modello di controllo genetico dei sistemi enzimatici saggiati sono riportati
in PUGLISI et al. (1999) e PUGLISI e ATTOLICO (2000). Nell’ambito di ciascun
sistema enzimatico, i loci codificanti sono stati indicati con lettere maiuscole
poste dopo l’acronimo dell’enzima, a partire dalla zona di attività posta nel
settore più anodico del gel. Nell’ambito di ciascun locus, gli alleli sono stati
indicati con numeri a partire da quello caratterizzato dalla maggiore velocità
di migrazione.

Parametri genetici
I genotipi embrionali ottenuti dalle analisi isoenzimatiche sono stati

elaborati con il programma BIOSYS-1 (SWOFFORD e SELANDER, 1989). L’e-
terogeneità tra le distribuzioni delle frequenze alleliche nelle varie popola-
zioni è stata stimata mediante il test del chi-quadro di contingenza (SNEDE-
COR e COCHRAN, 1967).

Sulla base delle frequenze alleliche stimate, è stata calcolata una serie
di parametri di diversità genetica (variabilità all’interno delle popolazioni) e
di differenziazione genetica (variabilità tra popolazioni).

Della prima categoria fanno parte i seguenti parametri: numero medio
di alleli per locus (N); percento di loci polimorfici (P) calcolato col criterio
del 5%, vale a dire la percentuale di loci il cui allele più comune ha una fre-
quenza inferiore al 95%; diversità genetica (v; GREGORIUS, 1978; MÜLLER-
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STARCK e GREGORIUS, 1986), altrimenti detto numero effettivo di alleli
(CROW e KIMURA, 1970), il cui valore medio per popolazione è calcolato
come la media armonica dei valori dei singoli loci; eterozigosità attesa
secondo Hardy-Weinberg (He; NEI, 1978); eterozigosità osservata (Ho). Per
confrontare i valori di quest’ultimo parametro con i valori di eterozigosità
attesa in condizioni di equilibrio panmittico, è stato calcolato l’indice di fis-
sazione di Wright (F; WRIGHT, 1922).

Nella seconda categoria rientrano:
– l’analisi della diversità genetica (NEI, 1973), costituita da un insieme di

parametri che rappresentano la distribuzione della diversità genetica: Ht

(diversità totale), Hs (diversità entro le popolazioni), Dst (Ht - Hs; diver-
sità tra popolazioni) e Gst (Dst / Ht; livello relativo di differenziazione
genetica);

– differenziazione tra sottopopolazioni (δ; GREGORIUS e ROBERDS, 1986),
che rappresenta la distanza genetica – calcolata secondo la formula di
GREGORIUS (1974) – tra ciascuna popolazione e tutte le altre, considerate
come un unico insieme, ed è considerata più sensibile del più utilizzato
parametro Gst;

– distanza genetica, calcolata mediante le formule di NEI (1978, la più
usata) e GREGORIUS (1974).

I valori della distanza genetica di Nei sono stati usati per costruire un
dendrogramma mediante il metodo UPGMA (SNEATH e SOKAL, 1973).

RISULTATI E DISCUSSIONE

Il confronto tra frequenze alleliche evidenzia una serie di peculiarità
che distinguono la popolazione appenninica (Casina) dalle altre (PUGLISI e
ATTOLICO, 2000).

I valori del chi-quadro di eterogeneità fra le distribuzioni delle fre-
quenze alleliche in tutte le popolazioni, calcolati per i loci polimorfici pre-
vio raggruppamento degli alleli le cui frequenze attese assolute sono minori
di 4, rivelano una significativa eterogeneità delle frequenze alleliche di 10
loci su un totale di 12, e ciò rappresenta la conferma statistica di alcune
delle peculiarità osservate confrontando le distribuzioni delle frequenze
alleliche (PUGLISI e ATTOLICO, 2000).

I valori medi di eterozigosità attesa (He) ed osservata (Ho) risultano ele-
vati (0.283 e 0.242, rispettivamente; Tab. 2); il primo è infatti superiore al
valore medio, stimato per le gimnosperme, di eterozigosità attesa entro le
popolazioni, (HAMRICK et al., 1992). Anche gli altri parametri di diversità
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genetica mostrano valori piuttosto elevati (Tab. 2). Questi risultati rivelano
che le popolazioni analizzate sono portatrici di una variabilità genetica
paragonabile a quella di popolazioni naturali della stessa specie studiate da
altri autori in diversi paesi europei ed asiatici (MEJNARTOWICZ, 1979; GULL-
BERG et al., 1982; MEJNARTOWICZ e BERGMANN, 1985; KINLOCH et al., 1986;
MUONA e HARJU, 1989; SAVOLAINEN e YAZDANI, 1991; WANG et al., 1991;
GONCHARENKO et al., 1994; NEET-SARQUEDA, 1994; PRUS-GLOWACKI e BER-
NARD, 1994; PRUS-GLOWACKI e STEPHAN, 1994; ZHELEV et al., 1994; SAVO-
LAINEN e HEDRICK, 1995; SZMIDT et al., 1996). Le popolazioni di Bressano-
ne e Morgex sono caratterizzate dai valori più alti dei parametri stimati,
mentre la popolazione appenninica di Casina presenta i valori minimi, che
rimangono comunque elevati nonostante il suo isolamento, non essendoci
consistenti differenze tra le popolazioni studiate laddove sarebbe lecito
attendersi una variabilità sensibilmente ridotta per effetto della deriva gene-
tica. Un fenomeno analogo è stato osservato da GIANNINI et al. (1991) e da
MORGANTE e VENDRAMIN (1991) nella popolazione appenninica relitta e
isolata di abete rosso (Picea abies (L.) Karst) di Campolino.

I valori dell’indice di fissazione F (Tab. 2) sono positivi in tutte le
popolazioni studiate, rivelando così un difetto di individui eterozigoti
rispetto alle frequenze attese in condizioni di equilibrio panmittico. Il valo-

Tabella 2 – Parametri di diversità genetica. N: numero medio di alleli per locus; P: percento di loci
polimorfici col criterio del 5%; v: diversità genetica; He: eterozigosità attesa secondo Hardy-Weinberg;
Ho: eterozigosità osservata; F: indice di fissazione.

Popolazione N P v He H0 F

CAS 2.8 58.3 1.319 .242 .192 .207

CER 3.3 58.3 1.391 .282 .248 .121

FEN 3.2 66.7 1.387 .280 .223 .204

MGX 3.2 83.3 1.431 .301 .266 .116

MBN 3.3 75.0 1.422 .297 .253 .148

BRE 3.2 75.0 1.449 .310 .265 .145

BCD 3.0 66.7 1.370 .271 .230 .151

MAL 3.2 66.7 1.385 .278 .255 .083

Media 3.2 68.8 1.394 .283 .242 .147
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re più alto (0.207) appartiene alla piccola ed isolata popolazione appennini-
ca di Casina, ma anche la popolazione alpina di Fenestrelle presenta un
valore solo di poco inferiore. Il pino silvestre è una specie parzialmente
autoimpollinante (MÜLLER-STARCK, 1977, 1979, 1982a, 1982b; YAZDANI et
al., 1985; RUDIN et al., 1986; KÄRKKÄINEN e SAVOLAINEN, 1993; KÄRKKÄI-
NEN et al., 1996), come è stato riscontrato anche in molte altre conifere che
– a differenza delle angiosperme – non dispongono di alcun meccanismo
prezigotico di incompatibilità (MÜLLER-STARCK e GREGORIUS, 1988). Le
piante generate da semi originatisi per autoimpollinazione sono solitamente
caratterizzate da ridotta vitalità (depressione da inincrocio), provocata da
alleli letali e semiletali in omozigosi, e vengono di conseguenza sottoposte a
selezione naturale (MÜLLER-STARCK, 1982b; YAZDANI et al., 1985; LUNDKVI-
ST et al., 1987; MUONA et al., 1987; KÄRKKÄINEN e SAVOLAINEN, 1993;
SAVOLAINEN e HEDRICK, 1995; KÄRKKÄINEN et al., 1996; HEDRICK et al.,
1999). I valori qui riportati si riferiscono a frequenze genotipiche embrio-
nali, che normalmente includono una certa quantità di progenie generatasi
per inincrocio, prima pertanto che la selezione naturale abbia iniziato a
svolgere la propria azione. Un raffronto dettagliato fra la fase embrionale e
la fase adulta (piante madri) di ciascuna popolazione sarà oggetto di un’al-
tra pubblicazione (PUGLISI e ATTOLICO, in preparazione).

I parametri riportati in Tab. 3 mostrano la distribuzione della diversità
genetica entro e fra le popolazioni. Il valore medio di Gst è pari al 2.6%,
simile a quelli riscontrati in molte altre conifere ad ampio areale, e indica
che la stragrande maggioranza della variabilità genetica rilevata risiede
all’interno delle popolazioni, e che pertanto la differenziazione media esi-
stente tra di loro è minima. Come si può osservare in tabella, i valori di Gst

non sono uniformi, e per alcuni loci la quota di diversità imputabile alla dif-
ferenziazione fra popolazioni è più alta della media (10.4% per il locus
Gdh-A). Nella maggior parte delle conifere sottoposte a questo tipo di
indagini, è stato osservato lo stesso modello di distribuzione della diversità
genetica. GULLBERG et al. (1985), KINLOCH et al. (1986), MUONA e HARJU

(1989), SZMIDT e WANG (1993), GONCHARENKO et al. (1994), PRUS-
GLOWACKI e STEPHAN (1994), ZHELEV et al. (1994) hanno rilevato valori di
Gst – fra popolazioni di pino silvestre di diverse origini – simili a quelli qui
riportati. Tuttavia, GULLBERG et al. (1985), confrontando valori riportati in
varie indagini condotte su conifere, hanno osservato che le popolazioni
vegetanti in regioni geografiche non interessate dalle glaciazioni sono mag-
giormente differenziate. Infatti, le popolazioni svedesi di pino silvestre pre-
sentano bassi valori di Gst, che raggiungono invece ben il 16% per popola-
zioni che si estendono su aree in passato non ricoperte da calotte glaciali.
Un analogo confronto è stato eseguito da PRUS-GLOWACKI e BERNARD
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(1994), rilevando un Gst = 7.60% per popolazioni di aree non interessate da
fenomeni glaciali e un Gst = 3.52% per le rimanenti. Le Alpi, come pure i
paesi scandinavi, furono ricolonizzate nel postglaciale (CHIARUGI, 1950;
GIACOMINI, 1958; PRAVDIN, 1969), pertanto il loro basso valore di Gst

potrebbe essere il risultato di una ridiffusione relativamente recente della
specie, a causa di un periodo di tempo insufficiente per sviluppare una
significativa differenziazione tra popolazioni.

Il valore medio del parametro δ (differenziazione tra sottopopolazioni)
– calcolato su tutti i loci e tutte le popolazioni – è del 4.7% (Tab. 4), e pur
essendo basso è quasi il doppio del valore medio di Gst, trattandosi di una
misura di differenziazione più sensibile della precedente. Analizzando i
valori di questo parametro, che rappresenta la differenziazione di ciascuna
popolazione rispetto a tutte le altre considerate come un unico insieme,
appare subito evidente una marcata differenziazione della popolazione
appenninica (Dj1 = 11.3%). Il parametro δ si presta ad un’efficace rappre-
sentazione grafica, le cosiddette «chiocciole di differenziazione» (Fig. 2),
che evidenzia con immediatezza l’elevato livello di differenziazione della
popolazione di Casina, come pure la tendenza delle popolazioni di Ceriana,
Fenestrelle e Borca di Cadore a differenziarsi dalle rimanenti. I loci che
meglio consentono di discriminare le popolazioni tra loro sono Got-B, Got-
C, Mdh-D e Gdh-A.

Anche i valori medi di distanza genetica di Nei e Gregorius (0.013 e
0.075, rispettivamente; Tab. 5) confermano il basso livello di differenziazio-
ne media rilevato con i suddetti parametri. In particolare, la distanza gene-
tica di Gregorius, a differenza della prima (che costituisce la misura mag-

Tabella 3 – Analisi della diversità genetica. Ht:: diversità totale; Hs:: diversità entro le popolazioni; Dst:
diversità tra popolazioni (Ht - Hs); Gst: livello relativo di differenziazione genetica (Dst / Ht).

Locus Ht Hs Dst Gst

Lap-B .140 .136 .003 .025
Got-A .009 .009 .000 .003
Got-B .623 .611 .012 .020
Got-C .431 .416 .015 .035
Pgm-A .163 .161 .001 .009
Mdh-A .062 .061 .001 .015
Mdh-B .006 .006 .000 .014
Mdh-C .429 .423 .006 .014
Mdh-D .622 .614 .009 .014
Gdh-A .490 .439 .051 .104
Skdh-A .393 .390 .003 .008
Skdh-B .124 .119 .006 .045

Media .291 .282 .009 .026

02 Puglisi  27-01-2004  15:06  Pagina 449



Tabella 4 – Differenziazione genetica tra popolazioni (valori di δ). Dji: valori di differenziazione delle
singole popolazioni.

Popolazione

CAS CER FEN MGX MBN BRE BCD MAL
Dj1 Dj2 Dj3 Dj4 Dj5 Dj6 Dj7 Dj8 δ

Locus

Lap-B .077 .052 .033 .098 .054 .018 .018 .030 .056
Got-A .002 .005 .002 .005 .004 .011 .002 .002 .004
Got-B .204 .187 .084 .077 .099 .071 .064 .051 .099
Got-C .235 .048 .156 .040 .061 .014 .034 .071 .071
Pgm-A .044 .059 .010 .026 .012 .040 .019 .032 .026
Mdh-A .047 .027 .033 .027 .028 .010 .021 .006 .026
Mdh-B .002 .020 .002 .003 .002 .002 .002 .002 .004
Mdh-C .037 .044 .109 .040 .058 .101 .020 .068 .056
Mdh-D .170 .022 .064 .020 .069 .017 .102 .099 .062
Gdh-A .417 .211 .037 .018 .007 .035 .126 .054 .076
Skdh-A .069 .068 .070 .037 .050 .052 .083 .013 .051
Skdh-B .056 .034 .038 .012 .001 .129 .063 .041 .032

Pool genico .113 .065 .053 .034 .037 .042 .046 .039 .047

giormente utilizzata), può variare solo da 0 a 1, risultando così valutabile in
modo più immediato. Nella maggior parte delle ricerche condotte finora
sul pino silvestre, i valori di distanza genetica sono risultati bassi, anche fra
popolazioni molto distanti tra loro, come nel caso di alcune popolazioni
svedesi e cinesi (WANG et al., 1991). Tuttavia, entrambe le misure rivelano
la forte differenziazione della popolazione relitta appenninica di Casina: i
valori medi di distanza genetica rispetto alle restanti popolazioni sono
0.036 e 0.118, rispettivamente.

MEJNARTOWICZ e BERGMANN (1985) hanno osservato valori di distanza
genetica di Gregorius simili o superiori a quest’ultimo, studiando alcune
popolazioni polacche di pino silvestre vegetanti in aree non interessate da
fenomeni glaciali. GONCHARENKO et al. (1994) hanno rilevato valori simili
fra popolazioni isolate in Europa orientale e in Siberia. GONCHARENKO et
al. (1995), basandosi su valori simili di distanza genetica di Nei ottenuti
confrontando diverse razze geografiche, hanno potuto attribuire al P. sylve-
stris var. hamata lo status di taxon distinto. PRUS-GLOWACKI e STEPHAN

(1994) hanno osservato un analogo livello di differenziazione tra le popola-
zioni di pino silvestre che segnano il limite meridionale dell’areale naturale
della specie (Sierra Nevada) e le altre popolazioni spagnole esaminate.

Risultati simili sono stati ottenuti da SZMIDT (1982) su popolazioni di
Pinus cembra L., specie caratterizzata da una distribuzione geografica
discontinua e suddivisa in zone relativamente ristrette ed isolate, e da FINE-
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SCHI (1983), NIKOLIĆ e TUCIĆ (1983) e SCALTSOYIANNES et al. (1994) tra
alcune sottospecie di Pinus nigra Arn., specie pure caratterizzata da areale
discontinuo nel quale le popolazioni appartenenti a diverse sottospecie
sono spesso separate da distanze assai elevate.

La rilevante differenziazione della popolazione appenninica di Casina
trova adeguata rappresentazione grafica anche nel dendrogramma costruito
sulla base dei valori di distanza genetica di Nei (Fig. 3), che peraltro evi-
denzia anche la sostanziale similarità delle popolazioni alpine.

Diversi autori, basandosi su alcuni caratteri morfologici, hanno ipotiz-
zato per il pino silvestre dell’Appennino emiliano lo status di «razza» o
«varietà» (AGOSTINI, 1972). Lo studio più recente sull’argomento (ANTO-
NAROLI et al., 1985), eseguito su una serie di caratteri morfologici dei
semenzali di sei popolazioni italiane – due emiliane (Casina e Monte Termi-
ne, quest’ultima della provincia di Bologna) e quattro alpine (fra le quali
Ceriana e Bressanone) – e di due popolazioni tedesche, ha permesso di rile-
vare un marcato gradiente latitudinale per il numero di cotiledoni (che
tende ad aumentare da nord a sud, come osservato in precedenza da altri
autori), la differenziazione (evidenziata dal test di Duncan) di un gruppo
formato dalle due popolazioni emiliane e da quella di Ceriana per lo stesso
carattere, la differenziazione della popolazione di Monte Termine (e di
altre) per la lunghezza degli aghi nei semenzali di un anno, e la differenzia-
zione di tutte le provenienze tra loro (escluse le due tedesche, che risultano
simili) per la lunghezza degli aghi nei semenzali di due anni. Per verificare

Tabella 5 – Distanze genetiche calcolate secondo Gregorius (sopra la diagonale) e Nei (sotto la diago-
nale).

Popolazione CAS CER FEN MGX MBN BRE BCD MAL

CAS — .125 .118 .119 .113 .130 .117 .105

CER .050 — .071 .073 .066 .082 .065 .077

FEN .037 .007 — .057 .063 .067 .063 .064

MGX .031 .009 .006 — .041 .042 .049 .043

MBN .031 .009 .006 .003 — .048 .060 .056

BRE .035 .010 .010 .003 .003 — .060 .059

BCD .041 .005 .006 .003 .005 .006 — .054

MAL .024 .011 .007 .002 .004 .006 .005 —
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la fondatezza dell’ipotesi suddetta, occorrerebbe un’ulteriore serie di inda-
gini basate su caratteri morfologici, anatomici e fisiologici, oltre che su mar-
catori biochimici e molecolari, al fine di integrare i risultati ottenuti attra-
verso diversi approcci metodologici e verificare lo status tassonomico di
queste popolazioni relitte.

A sostegno di tale ipotesi, è opportuno considerare anche quanto affer-
ma BERNETTI (1995): «il relitto delle colline di Reggio Emilia è costituito da
una popolazione che mantiene un accrescimento modesto anche se coltivata
su suoli fertili». Questa osservazione concorda con quella – già citata – di JED-
LOWSKI e MINERBI (1967) sul precoce arresto dello sviluppo longitudinale,
che caratterizzerebbe le popolazioni emiliane. La letteratura sistematica
descrive infatti numerosi casi di differenziazione morfologica delle popola-
zioni periferiche, e molti autori considerano la «periferia» delle specie una
delle più attive regioni di speciazione (LESICA e ALLENDORF, 1995).

La peculiare differenziazione della popolazione appenninica analizzata
suggerisce una storia evolutiva alquanto diversa da quella delle popolazioni
alpine, che si intreccia con la storia della ricolonizzazione delle Alpi avvenuta
nel postglaciale. Tale processo potrebbe aver avuto inizio a partire dalle aree
di rifugio situate lungo i bordi o all’interno della catena montuosa, in partico-

Figura 3 - Dendrogramma costruito sulla base dei valori di distanza genetica di Nei con il metodo
UPGMA.
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lare dai rifugi illirici posti alla sua estremità orientale e, all’estremità opposta,
dai rifugi dell’Appennino ligure-emiliano e della piana costiera versiliana, nei
pressi dell’attuale Viareggio (GIACOMINI, 1958; JEDLOWSKI e MINERBI, 1967;
AGOSTINI, 1972; WATSON, 1996). Infatti, durante le fasi di espansione glacia-
le, l’Europa mediterranea era la regione più densamente ricoperta di foreste
di tutto il continente, ed era caratterizzata dalla presenza di ecosistemi fore-
stali di tipo montano e subalpino in cui predominavano il pino silvestre, il
pino mugo (Pinus mugo Turra), l’abete bianco (Abies alba Mill.), l’abete rosso
ed altre specie. Queste formazioni discesero fino al livello del mare lungo le
pianure costiere italiane, che assunsero un aspetto simile alle attuali coste sve-
desi (CHIARUGI, 1950).

Non c’è purtroppo disponibilità di dati sui percorsi seguiti dal pino sil-
vestre per ricolonizzare la catena alpina. Qualora la ricolonizzazione da parte
del pino silvestre fosse partita dai rifugi illirici verso occidente, come sostiene
la più accreditata teoria sulla diffusione dell’abete rosso nel postglaciale
(GIANNINI et al., 1991; MORGANTE e VENDRAMIN, 1991), la marcata differen-
ziazione della popolazione appenninica di Casina rispetto alle popolazioni
alpine potrebbe essere dovuta ad una differente origine, oltre che al suo isola-
mento geografico. GIANNINI et al. (1991) e MORGANTE e VENDRAMIN (1991)
hanno ipotizzato per l’abete rosso una ricolonizzazione della catena alpina
occidentale a partire dai rifugi appenninici settentrionali e versiliani, mentre
si suppone che l’abete bianco abbia ricolonizzato l’intera catena alpina par-
tendo dai rifugi dell’Italia centrale (BERGMANN, 1991). Tuttavia, contraria-
mente a quanto osservato da GIANNINI et al. (1991) e da MORGANTE e VEN-
DRAMIN (1991) in popolazioni di abete rosso, i nostri dati non rilevano alcuna
particolare somiglianza fra la popolazione appenninica e le popolazioni alpi-
ne occidentali di pino silvestre, a sostegno dell’ipotesi che l’elevata differen-
ziazione della prima possa essere attribuita ad un’origine differente; infatti, la
popolazione appenninica di abete rosso studiata dai suddetti autori non si
differenzia dalle popolazioni alpine in misura paragonabile alla popolazione
di pino silvestre di Casina.

SINCLAIR et al. (1999) hanno eseguito uno studio sulla variabilità del
DNA mitocondriale tra diverse popolazioni europee di pino silvestre, tra le
quali anche due italiane: la popolazione appenninica di Casina (la stessa qui
analizzata) e quella alpina di Naz-Sciaves (posta nelle vicinanze della popola-
zione di Bressanone). In entrambe è stato rilevato lo stesso mitotipo – presen-
te anche in alcune popolazioni spagnole, scozzesi e scandinave – che è diffe-
rente da quello osservato nelle popolazioni centro-europee (Francia, Germa-
nia e Polonia). Tuttavia, gli stessi autori riconoscono che questa identità non
dimostra l’identità genetica dell’intero DNA mitocondriale, dal momento
che la diversità dei mitotipi da loro osservata non può essere considerata rap-
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presentativa della sua variabilità totale. Di conseguenza, il risultato da loro
ottenuto non è sufficiente a dimostrare che le due popolazioni italiane si siano
necessariamente originate dallo stesso rifugio glaciale.

SUMMARY

Genetic variability in Italian populations of Scots pine (Pinus sylvestris L.):
managerial and silvicultural aspects – Part I

Eight populations of Scots pine (Pinus sylvestris L.) – seven from the Alps and
one from the Apennines, representative of the Italian range of this species – have been
subjected to isozyme analysis, by means of starch gel horizontal electrophoresis carried
out on six enzyme systems (LAP, GOT, PGM, MDH, GDH, SKDH; 12 loci in total),
in order to study their genetic structure. The values of genetic diversity parameters
within populations are rather high, while the differentiation between populations is
generally low, as observed in most conifers studied to date. Nevertheless, the relict
population from the Emilian Apennine distinguishes for its sharp differentiation from
the remaining ones, which are essentially similar between them; moreover it shows an
intrapopulation genetic diversity which is just slightly lower than in the Alpine
populations, despite its isolation. It is a small stand which bear witness to migrations
occurred in the inter- and postglacial periods, together with the other native stands
scattered in the Ligurian-Emilian Apennine.
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