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La diversità biologica o BIODIVERSITA’ è 
la varietà degli organismi del pianeta. 

Questa varietà include:
a) la diversità del loro aspetto morfologico, 
b) la loro diversità genetica 
c) le differenti aggregazioni o comunità che gli organismi 
possono comporre.

COS’È LA BIODIVERSITÀ?



Dove troviamo la massima biodiversità? 

Il 70% delle specie di tutto il mondo si trova in solo 12 stati Presso l’Hindu 
Kush-Himalaya sono presenti circa 25.000 specie (10%).

Le regioni tropicali supportano 2/3 delle 250.000 specie di piante stimate.

La maggiore biodiversità registrata ad oggi è 1200 specie in 52 ha di 
territorio nel Lambir Hills National Park, Sarawak (Malaysian Borneo) 

Source: World Resources Institute, Earth Trends (Ref 5) * A vascular plant is 
one whose tissues conduct fluids 

Da Zubani et al.,

COS’È LA BIODIVERSITÀ?



I “punti caldi” della 
biodiversità non sono solo in 

aree tropicali

COSA SONO GLI HOTSPOT DELLA BIODIVERSITÀ? 

Un hotspot della biodiversità è una zona ricca di specie sulla quale incombe una seria minaccia alla sua esistenza 
Concetto sviluppato da Norman Myers dell’Università di Oxford (UK) per individuare delle aree prioritarie di conservazione. 

COS’È LA BIODIVERSITÀ?



L’IMPORTANZA DELLA BIODIVERSITA’

Il germoplasma è conservato per tutelare la biodiversità e combattere l’erosione
genetica, ma anche per utilizzarlo in programmi di ricerca che hanno contribuito
notevolmente allo sviluppo dell’agricoltura moderna, della medicina e delle
biotecnologie.

Nel 1953 un frumento selvatico della Turchia (Triticum turgidum ssp. dicoccoides Korn)
fornì i geni per superare la ruggine fogliare che distrusse oltre un terzo dei campi di
frumento nello stato del Montana.

Nel 1970 un'altra malattia, l'elmintosporiosi, si diffuse nel "corn belt" americano, alla
velocità di oltre 150 Km al giorno, distruggendo oltre un sesto della produzione maidicola
degli USA e la metà di quella degli stati del Sud; i geni che determinano la resistenza furono
reperiti in una specie ancestrale del mais, Zea diploperennis L..

Negli anni’70 la ruggine del caffè che si diffuse in America latina, minacciando seriamente
le già precarie economie di quei Paesi fu ostacolata dai geni di resistenza individuati in
una varietà di caffè dell'Etiopia, denominata Geisha.



PRINCIPALI MINACCE ALLA BIODIVERSITÀ VEGETALE 

• Aumento della popolazione umana
• Aumento dell’estensione dei suoli agricoli
• Cambiamento d’uso dei suoli
• Incremento della CO2
• Produzione di specie reattive dell’azoto
• Agricoltura
• Cambiamenti climatici e riscaldamento globale

Thuiller, 2007 – Nature 



COSA FARE? 

• Ricercare la biodiversità vegetale
• Conservare il germoplasma vegetale
• Caratterizzare il germoplasma vegetale
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Conservazione in situ

La conservazione può essere praticata in
situ, quando è possibile conservare il
germoplasma nel suo habitat naturale,
non solo nel suo habitat originario ma
anche in giardini e campi sperimentali, o
altre strutture realizzate appositamente
dall’uomo che riproducano l’habitat di
partenza della specie.

Conservazione ex situ

La conservazione ex situ si riferisce sia a
collezioni di germoplasma vivente site in
luoghi e con habitat diversi da quelli
d’origine, sia a raccolte di semi e colture
in vitro di tessuti che a collezioni di
polline, tessuti meristematici, embrioni
e semi crioconservati.
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L’individualità di ogni organismo vivente

è racchiusa nel suo patrimonio genetico,

costituito dal DNA.

In particolare, l’informazione genetica

specifica di ogni organismo è costituita

dalla sequenza delle 4 basi azotate

(A, C, G, T).

La sequenza delle basi nel genoma è

quasi identica nell’ambito della stessa

specie (>95%). Le piccole differenze

intra-specifiche sono quelle che
consentono di differenziare un individuo dall’altro.

LA BIODIVERSITA’ MOLECOLARE



Molecola stabile e non modificabile; resistente alle alte
temperature, alle trasformazioni industriali, presente in tutte le
cellule.

Analizzabile con metodi automatici, non influenzata dall’ambiente,
analisi altamente riproducibili.

…Perché il DNA????



Il progetto REGEROP

Overview delle attività

……Siamo in Puglia…



Il progetto REGEROP 

Overview delle attività

Colture di olivo in 

Italia:

1,077,477 Ha

Olivo in Puglia:

373,284 (Ha)

www.istat.it



Il progetto  REGEROP 

Overview delle attività

Il progetto REGEROP: «Recupero del germoplasma olivicolo pugliese», segue un

approccio multidisciplinare attraverso l coordinamento di otto differenti attività

1. Indagini storiche e bibliografiche

2. Ricerca del germoplasma

3. Conservazione Ex situ 

4. Caratterizzazione morfologica, tecnologica e genetica

5. Indagine dello stato sanitario delle piante recuperate

6. Costituzione del Data-base 

7. Schede elaiografiche

8. Conservazione In situ



Il progetto REGEROP 

Principali obiettivi

ATTIVITA

’

INDICATOR

E

DESCRIZIONE OBIETTIV

O

01 Risultato No. di documenti 300

02 Risultato No. di piante geotaggate 500

03 Impatto Incremento del germoplasma di 

olivo pugliese

10 (Ha)

04 Risultato No. di genotipi caratterizzati 100

05 Risultato No. di fonti primarie 40

06 Impatto Rilascio del Database 1

07 Risultato No. di schede elaiografiche 100

08 Risultato No. di collezioni private e pubbliche 5



Il progetto REGEROP 

Metodologia

La metodologia seguita nel progetto REGEROP mette insieme differenti

tecniche e competenze messe a disposizione da soggetti diversi:

3 Centri di Ricerca

5 Organizzazioni professionali

4 Compagnie private

4 Aziende

2 Comuni



Il progetto REGEROP 

Risultati

310 documenti

Il libro Rosso «La sanzaria» 1582-1583 

bc

160 Genotipi di olivo



Il progetto REGEROP 

Risultati

Più di 12 ettari 

coltivati con 

germoplasma

autoctono di olivo



Il progetto REGEROP 

Risultati

Caratterizzazione 

genetica, 

morfologica e 

tecnologica di 160

genotipi di olivo



Il progetto  REGEROP 

Risultati

83 nuovi genotipi 

risanati
59 nuove fonti primarie



1 database con geotag, foto, e 

caratterizzazione di ogni genotipo

Il progetto REGEROP 

Risultati



8 nuove collezioni di germoplasma di 

olivo

Il progetto REGEROP 

Risultati



La caratterizzazione molecolare

metodologia

Sono stati selezionati 30 alberi di

olivo collezionati in aziende private a

rischio di erosione genetica.

Confronto con 26 varietà di olivo

certificate diffuse in Italia e in Puglia,

disponibili presso il campo di

premoltiplicazione di olivo del CRSFA

a Palagiano (TA).

12 genotipi

15 genotipi
3 genotipi

12 marcatori del DNA sono stati analizzati: DCA3,

DCA5, DCA9, DCA13, DCA15, DCA17, DCA18, (Sefc

et al., 2000),

EMO-90, EMO-L (De La Rosa et al., 2002), GAPU45,

GAPU71B, GAPU101, (Carriero et al., 2002).



4 casi di omonimia

‘Rosciola 67’, ‘Rosciola 177’, ‘Rosciolone

68’, e ‘Rotondella o Rosciola 26’

presentavano profili del DNA molto

diversi tra loro.

Dolce di Sannicandro 40 e Dolce di

Cassano 41

Marinse 57 Aclin 157 e San Francesco 203

4 casi di sinonimia

Frantoio 4 e Oliva dolce 85

Tonda dolce 18’ e ‘Nolca 194’; ‘Moraiolo

54’ e ‘Tunnella 168’

La caratterizzazione molecolare

Risultati



La caratterizzazione molecolare

Risultati

Il secondo gruppo riunisce tutti i

genotipi del Sub Appennino Dauno,

che è geograficamente isolato dal

resto della Regione da montagne e

valli. Questa area e il promontorio del

Gargano hanno subito un isolamento

geografico dovuto alla costituzione

del loro territorio che si riflette

sull’isolamento genetico di questi

genotipi di olivo.



Grandezza del 
genoma e 

complessità

DUPLICAZIONI

Poliploidia

Adattamento 
evolutivo

DNA RIPETUTO
Variazione del 

fenotipo

Il genoma delle piante coltivate:



Il Next Generation Sequencing (NGS) per lo studio della Biodiversità

La rivoluzione NGS rende oggi possibile intraprendere analisi genomiche su una dimensione di scala fino a poco tempo fa 
inimmaginabile. Gli strumenti (next-generation sequencing)  consentono di determinare la sequenza del DNA con 
elevatissima efficienza e costi estremamente contenuti.

VS

NGS Illumina Sequenziamento Sanger

VS

Sequenziamento Sanger:
Marcatori SSR
Basso numero di sequenze

NGS Illumina
Marcatori SNP
Sequenziamento del 
genoma
GBS



I marcatori SNP (Single Nucleotide Polymorphism) generati con i 
sequenziatori NGS



Pro:

 economicità

 Elevato numero di SNP sul genoma

 Piattaforme di sequenziamento NGS in 

multiplex

 Barcoding del singolo campione

 Non richiede conoscenze preliminari

genoma

Riduzione della complessità genomica mediante l’uso degli enzimi 

di restrizione



CHIAMATA DEGLI SNP 

PREPARAZIONE DEL CAMPIONE

Digestione con enzima ApeKI

ASSEMBLAGGIO DELLE LIBRERIE

SEQUENZIAMENTO ILLUMINA

cv. Farga

Schema di lavoro dell’analisi GBS



TASSEL-GBS
[con genoma di riferimento]

Chiamata degli SNP 
Tasso di chiamata >90%

Profondità minima: 5x

Minore frequenza allelica:  ≥0.05

Equilibrio di Hardy-Weinberg = p≤0.001

SNPs: 22.088

~ 247 M reads – media di 2.6 M reads per campione

1.4 M Tags dopo il merging 

 54 % allineato ad una posizione unica

 16 % allineato a una posizione multipla

 30 % non risulta allineato

208.220 SNP di base filtrati

Schema di lavoro dell’analisi GBS in Olivo

94 varietà italiane campionate presso il CREA OFA di Mirto Crosia (CS)



Raggruppamento basato su caratteri morfologici ad 

elevata ereditabilità

larger drupe size
[table olives]

smaller drupe size
[olives for oil production]

Modelling population structure

Fruit weight: ≤ 2 g

Fruit shape: spherical

Fruit weight: 2-4 g

Fruit shape: elliptical

Fruit weight: < 2 g

Fruit size: Small

Fruit shape: elliptical

Fruit weight: 2-4 g 

Fruit size: medium

Fruit shape: elliptical

Cluster I

Cluster II

Cluster III

Cluster IV

Cluster V

Fruit weight: 4-8 g

Fruit size: large

Fruit shape: round



Origine e diffusione dell’olivo: un possibile scenario

North Levant

4,500 – 3,500 BP 

Q3

Q2

Central Mediterrean basin

3,200 BP 

Q1

Wester Mediterrean basin

3,000 BP 

Besnard et al. 2013- Diéz et al. 2015



Speculate on the origin/spread of cultivars 

across Italy 

A

B
Salento

Calabria

Metaponto

Campania

Lazio

Umbria

Area di influenza Dorica

Area di influenza Ionica

La probabile origine delle cultivar di olivo italiane

I gene pool             Q2

Ancestore comune dalla Magno-Grecia

A

B



Frantoio, Pendolino, Leccino e Dritta di Loreto potrebbero essere le 

varietà dale quali si sono originate molte varietà moderne (Albertini et al. 

2011). 

Umbria

Lazi

o

Toscana

Liguria

Marche

II gene pool             Q2?

Ancestore comune del Centro Italia (territorio Etrusco)

Origine: Centro Italia

La probabile origine delle cultivar di olivo italiane



Speculate on the origin/spread of cultivars 

across Italy 

La Nera di Gonnos, conosciuta anche
come Maiorca può rappresentare
l’ancestor catalano. Ci sono
testimonianza storiche e culturali della
relzione tra Spagna e Sardegna. 

Ancestore arabo
cv. Giarraffa

Sardinia

Sicilia

III gene pool             Q3/Q1

Cultivar di origine Arabo-Catalana

Origine: Sardegna

Origine: Sicilia

La probabile origine delle cultivar di olivo italiane



Taggiasca (Liguria)
Frantoio (Toscana) 
Ogliarola barese (Puglia)

Sinonimie eccellenti

Taggiasca

Ogliarola barese 

Frantoio



Conclusioni

In tre anni sono stati raccolti molti più dati di quelli previsti, a

conferma della grande importanza che ha la biodiversità olivicola della

Regione Puglia.

Il lavoro è proseguito con la valutazione di nuovi genotipi di olivo in un

secondo progetto finanziato dalla Regione Puglia.

L’approccio multidisciplinare di REGEROP mira a mettere insieme

diversi tipi di informazioni per avere una visione completa delle risorse

genetiche di olivo presenti sul territorio regionale.

Tutti i dati raccolti e consegnati alla Regione, sono stati pubblicati su

riviste scientifiche con impact factor.




