






EFFETTO COLLO DI BOTTIGLIA
Perdita diversità genetica in una popolazione

conseguente a forte riduzione numero degli esemplari



Fishing may be such a powerful evolutionary force
Loder (2005)



INSEMINAZIONE ARTIFICIALE



EFFETTO DEL FONDATORE

1500-2000 uova/kg



INBREEDING DEPRESSION
DEPRESSIONE DA ININCROCIO

Maggior rischio di estinzione
Frankham 1995. Inbreeding and extinction: a threshold effect. Conserv. Biol.
Keller & Waller 2002. Inbreeding effects in wild populations. TEE

Dimensioni ridotte

Predisposizione a patologie

Minor potenziale riproduttivo









GENETICA MOLECOLARE



QUALE MARCATORE MOLECOLARE ?

BIOLOGIA DELLA CONSERVAZIONE

Tassonomia Ecologia Genetica della conservazione Genetica di popolazione

Zoogeografia Biologia forense



Salmo trutta species complex



Allegato II della DIRETTIVA HABITAT
(Unione Europea)

Red list IUCN
International Union for the Conservation of Nature

Conservazione degli habitat e delle specie

Trota macrostigma (trota fario di ceppo mediterraneo)





SISTEMI GENE-ENZIMA
(Lattico deidrogenasi)

S. trutta
Ceppo atlanticoS. macrostigma

Ceppo mediterraneoIbrido



TECNICHE MINI-INVASIVE



Trota sarda
(controllo)

RFLP gene mitocondriale 16S rDNA

Ceppo
mediterraneo Ceppo

atlantico
Trota sarda
(controllo)



Aplotipo mediterraneo

Aplotipo atlantico

SONO IBRIDI



GENE NUCLEARE LDH



Combinazione n° 16S rDNA LDH-C1* Indice
I A *90/*90 massimo
II M *90/*90 elevato
III A *90/*100  alto
IV M *90/*100 medio alto
V A *100/*100 basso
VI M *100/*100 nullo

INDICE DI INTROGRESSIONE



Aveto
Nure

Taro

Parma

Enza

Vara

Magra

Serchio

Trebbia Ceno

Secchia



Frequenze di genotipi e aplotipi mediterranei



Torrente Parma 0 – 33%

Torrente Enza 26 – 35%

Fiume Taro 0 - 20%

Fiume Secchia 0 - 30%



frequenze delle combinazioni tra il gene16S rDNA 
e il gene LDH-C1*

15%

13%

11%
32%

8%

21%

I II III IV V VI

⇒⇒ 15 % pura linea atlantica15 % pura linea atlantica

⇒⇒ 21 % pura linea mediterranea21 % pura linea mediterranea

Combinazione n° 16S rDNA LDH-C1* Indice
I A *90/*90 massimo
II M *90/*90 elevato
III A *90/*100  alto
IV M *90/*100 medio alto
V A *100/*100 basso
VI M *100/*100 nullo

⇒⇒ 64 % ibridi con diverso grado di ibridazione64 % ibridi con diverso grado di ibridazione

Fiume Secchia 0 - 30%



Analisi Analisi 
geneticagenetica

15%15%

64%64%

21%21%

Analisi Analisi 
fenotipicafenotipica

5%5%

21%21%

74%74%



APPROCCIO GESTIONALE INNOVATIVO

Incubatoio di Vetoio

Amministrazione Provinciale di Pescara

Amministrazione Provinciale di La Spezia

Incubatoio di Chiusola



Stock di 95  trote Stock di 95  trote 
P:51      FP:51      F11:44:44

Ibridi scartati Ibridi scartati 
dall’analisi geneticadall’analisi genetica

FF11:39:39

XX

Analisi Analisi 
geneticagenetica

Genotipo puro Genotipo puro 
combinazione VIcombinazione VI P:34P:34

P:17P:17 FF11:5:5 FF22 0+: 15000+: 1500















GermaniaFriuliLombardiaValle d’AostaAustria

S. alpinus
S. fontinalis



Oncorhynchus mykiss - steelhead
(California e Oregon)



Migrazione invernale 
(sessualmente maturi)

Migrazione estiva 
(sessualmente immaturi)

RUN-TIMINGS



-Indici di distanza genetica (Fst e Nei) significativi (boostrap) tra 
i migranti estivi ed invernali

100

29

43

29
W00

W01

W02

S01

S02

1.000 0.0002.000

VARIABILITA’ GENETICA TRA RUN-TIMINGS

Distanza genetica unbiased di Nei (1978)



PARCO NAZIONALE DEL POLLINO (BASILICATA E CALABRIA)





Esempio di elettroferogramma in un sequenziamento diretto 
del gene Citocromo b (680 pb)



0.01

Leuciscus cephalus

Leuciscus peloponnesis

Leuciscus lepidus

Rutilus arcasii
Rutilus macrolepidotus

Rutilus prespensis

Rutilus ylikiensis

Rutilus rutilus caspicus
Rutilus rubilio

Rutilus rutilus

17 individui

13 individui



Leuciscus lucumonis
esiste?


