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Analisi e salvaguardia della biodiversita
negli ecosistemi forestali

La biodiversita negli ecosistemi forestali

Gli ecosistemi forestali sono sistemi di-
nantici assai complessi, componenti essen-
ziali degli ambienti naturali. I loro apporio
alla comunith umana & essenziale, assol-
vende ad un ampio spettro di funzioni: eco-
logica, protezione idro-geologica, paesag-
gistico-ricreativa e non per ultima quella
economico-produttiva,

Gli alberi forestali sono organismi carat-
terizzati da una considerevole longevita ¢
da sistemi riproduttivi tendenzizlmente
allogami, che accrescono il loro grado di
diversith genetica, mantenendo alta la va-
riabilitd intra-specifica, Infatti, se da un
lato 'impollinazione incrociata tra indivi-
dui diversi tende a rimescolare continua-
mente i materiale ereditario garantendo
’eterogencita genetica, dall’altro un’effica-
ce dispersione del polline e dei senyi assicu-
ra un buon flusso genico tra gli individui e
quindi elevati livelli di diversita genetica in
seno ad una specie. Questi meccanisn,
combinati con  vari tipi di ambienti in cui
vivono, hanno contribuito a far si che le
piante forestali siano gli organismi viventi
a pitt alta variabilith genetica tra it quelli
esistenti (PALMBERG-LERCHE, 1996).

Per meglio comprendere il concetto i
biodiversita occorre soffermarsi sul signifi-
cato reale del termine. La Convention on
Biological Diversity (Rio de Janeiro, 1992)
definisce la diversitd biologica come la va-

rigbilith di organismi viventi appartenenti
ad ecosistemi terrestri, d’acqua dolce, ma-
rinti e delle relazioni che [i caratterizzano. 11
concetto di biodiversith pud essere inteso a
pitt livelli: diversita all’interno di popola-
zione, di singola specie, di ecosistema e di
paesaggio. In generale, la quantith di varia-
bilith genetica definisce il grado di adatéa-
bilita potenziale di una specie nei contronti
di cambiamenti chimatici ed ambientali, La
biodiversita & come un libro in cui le singo-
le parole (geni) rappresentano le informa-
ziom genetiche in grado di conferire ad una
specie le risorse necessarie per affrontare le
difficolta ambientali. La variabilitd geneti-
ca rivesle, pertanto, un ruolo primario net
garantire un’adeguata stabilith dinamica a
lunge termine alle popolazioni forestali.
Un’ampia diversith genetica & indispensa-
bile per assicurare una migliore “funziona-
1ith” e adattabilitd alle specie forestali con-
tinuamente sottoposte ad una notevole mol-
teplicita di fattori di stress biotici ed
abiotici. Il progressivo deterioramento a cui
sono soggetti i sistemi forestali costituisce
una severa minaccia per le loro potenzialith
di adattamento alle diverse condizioni cli-
matiche ed ambientali, L'azione indiscri-
minata dell’nomo sul territorio (pratiche
selvicolturali improprie, incendi boschivi,
urbanizzazione selvaggia, inquinanti atmo-
sferici, erc.) da sempre ha esposto intere
comuiti vegetali al pericolo di estinzione.
1 cambiamenti climatici in atto, dovuti in



primo luogo ali’aumento della concentra-
zione di CO, nell’atmosfera e alle fluttua-
zioni meteorologiche tipiche deli’attuale
erg interglaciale, costringeranno le specie
forestali alla ricerca di nuove aree per gli
inarrestabili fenomeni di desertificazione.
L’erosione genetica, in particolare, rappre-
seata uno dei rischi pitt pressanti per la so-
pravvivenza delle foreste. Il problema &
particolarmente sentito nelle regioni tropi-
cali, ma anche nelie aree temperate la ridu-
zione della variabilith genctica procede a
ritmi sostenuti. L'incessante distruzione di
habitat naturali in seguito ad interventi di
bonifica, allo sviluppo di infrastiutture turi-
stiche ¢ all’introduzione di colture intensi-
ve, che portano ad una estrema semplifica-
zione del paesaggio, minaccia pericolosa-
mente ia diversita biologica. Inoltre, da non
sottovalutare & la continua perdita di popo-
lazioni tocali geneticamente diverse {eco-
tipi) per via della selvaggia introduzione di
germoplasma di provenienza incerta. In Ita-
lia & soprattutto questo fattore a suscitare
profonde precccupazioni, a causa dell’in-
sufficiente offerta di materiale propagativo
di provenienza autoctona rispetto alia do-
manda, enormemente cresciuta in questi ul-
timi anni anche a seguito dell’entrata in vi-
gore di normative comunitarie che stimola-
no la riforestazione. Spesso, pertanto, si
uiilizza materiale propagativo proveniente
da aree geograticamente {ontanc ¢ diverse
da quelle di utilizzazione, con i relativi pro-
blemi fegati alla scarsa adattabilith alle
condizioni pedo-climatiche delle arce di
utilizzazione ¢ di possibile introduzione di
parassiti. La selezione naturale, infatti, ten-
de a favorire individui che meglio si adatta-
no alle particolari condizioni stazionali in
cui vivono e si riproducono, La perdita di
eventuali popolazioni awtoctone di un’area
e della loro identitd genetica a seguito di in-
quinamento genetico avrebbe come proba-
bile effetto la diminuzione deila capacita di
adattamento ai continui cambiamenti am-
bientali (PALMBERG-LERCHE, 19906).

Da quanto emerso, appare fondamentale
salvaguardare la biodiversita degli ecosiste-
mi forestali, valutandone le componenti,
imparando a conoscere i processi che la in-

fluenzano ¢ cercando di prevedere le conse-
guenze di una sua eventuale riduzione. Cer-
tamente, la complessita dell’argomento &
disarmante, in quanto i fattori e i processi
che entranc in gioco sone tantissimi. La
“Convenzione sulla diversiti biologica”
della Conferenza di Rio de Faneiro imparti-
see 1 prineipi per far si che la biodiversitd
venga tutelata a livello planctario a tutti i Li-
velli, dagli ecosistemi fino ai singoli geni.
La realizzazione di programmi di conserva-
zione efficaci dovrebbe essere basata sulla
comprensione della distribuzione della va-
riabilitd genetica e dell’azione delle forze
evolutive che agiscono sugli ecosistemi na-
turali che si vogliono salvaguardare {LEDIG
et al., 1990). §i rendono necessarie, pertan-
to, informazioni complete sulla ripartizione
della variabilith genetica intra e infer-spe-
cifica, sulle caratteristiche ecologiche e su
tutte le variabili biologiche che intervengo-
no sulle specie d’interesse, per meglio indi-
rizzare gli sforzi scientifici ed economici
netla salvaguardia delle specie forestali e
degli ambienti in cui vivono. L’obiettivo
principale della conservazione di una spe-
cie & consentirne la sopravvivenza nella sua
area paturale di crescita (conservazione in
sitir). Per ottenere questo risultato ¢ neces-
sario tentare di conservare la maggior parte
del patrimonio genetico di una specie, tute-
lando in primo luogo le popolazioni indige-
ne meglio adattate al loro habitat di appar-
tenenza e per questo sorgente inestimabile
di “geni vincenti”. Un’eventuale perdita di
individui, infatti, determinerebbe la scom-
parsa irreversibile di alcuni geni fondamen-
tali nella costituzione della variabilitd ge-
netica di una specie, La salvaguardia delle
risorse genetiche prevede, inoltre, interven-
ti diretti deli’vomo mirati alla ricostituzio-
ne delle condizioni adeguate per la conser-
vazione delle specie d’interesse. In partico-
fare, I'attenzione & rivolta al mantenimento
di aree protette, ricorrendo anche a pratiche
selvicolturali sostenibili, ove le specie pos-
sano crescere e riprodursi naturalmente.
L'individuazione di popolamenti ad elevata
variabilitd genetica pud, inoltre, essere utile
all’identificazione di boschi da seme per il
reperimento e la fornitura di materiale di



propagazione di buona qualita. | semi, in-
fatti, provenienti da popolazieni forestali
con un elevato grade di omozigosi, spesso,
presentano scarse caratieristiche germina-
tive, 1 boschi da seme devono, pertanto,
possedere buoni livelii di biodiversita a ga-
ranzia di una buona adattabilitd delle popo-
lazioni future. Questo aspetio riveste parti-
colare importanza nella ricostituzione di
soprassuoli naturali dove le caratteristiche
fenotipiche non devono necessariamente -
spondere ad esigenze produttive. La realiz-
zazione di impianti d'arboricoltura da le-
gno, d'altronde, non pud prescindere dal-
I'utilizzare materiale di propagazione di
elevata qualitd genetica, anche se gli aspetti
fenotipici hanno carattere preponderante.
La caratterizzazione della biodiversity
delle specie forestali ha come obietfivo la
misura della variabilith genetica e la valuta-
zione della sua distribuzione all’interno e
ira le popolazioni che compongono una
specie. Lo studio della variabilitd genetica
fornisce, altresi, indicazioni utili sulla strut-
tura ¢ suila diversitd genetica delle popola-
zioni forestali in esame e sulle modalita pii
adatte alla loro conservazione, nonché I'in-
dividuazione di eventuali boschi da seme.

L’analisi della variabilita genetica

L’ analisi genetica della biodiversita delle
specie forestali pud essere condotta utiliz-
zando alcuni marcatori genetici, che con-
sentono di evidenziare differenze esistenti a
livello di DNA e quindi di fornire una stima
della variabilith presente tra individui, tra
popolazioni e tra specie. In particolare, i
marcatori molecolari consentono ua livello
di osservazione pitt fine e dettaghiato ana-
lizzando alcune delle sequenze nucleotidi-
che del genoma di un individuo. 1 marcatori
possono essere divisi in tre classi principa-
fi: marcatort motfo-fisiologici, marcatori
biochimici e i pill recenti marcatori basati
sull’analisi diretta del DNA. I marcatori
morto-fisiologici (ad esempio forma delle
foglie, colori dei fiori, stadi fenologici,
efc.) non travano, oggi, un’ampia applica-
zione in studi di variabilith genetica poiché

risentono deil’effetto ambientale (pressione
esercitata dall’ambiente sull’espressione di
alcuni geni) e per le loro caratteristiche di
controllo atlelico spesso sconosciute. |
marcatori biochimici rignardano composti
secondari del metabolismo (terpeni), oppu-
re proteine enzimatiche {isoenzimi}. In par-
ticolare, 'utilizzo degli isoenzimi, sin dalia
loro introduzione, ha contribuito all’acquisi-
zione di importanti informazioni sulla strut-
tura genetica di numerose specie forestali.
Gli isoenzimi rappresentano ['espressione
proteica delle diverse forme alleliche dei
geni e pertanto in ciascun individuo posso-
no coesistere alloenzimi aventi conforma-
zione molecolare differente. Queste diffe-
renze riflettono direttamente la variabilita
genetica individuale. Gli isoenzimi presen-
tano notevoli vantaggi: non sono soggetti
ad effetti ambientali ed hanno un sistema
d’ereditarietdy dei caratteri di tipo mende-
liano semplice. ['adozione di metodi di
biclogia molecolare, oramai da alcuni anni,
ha permesso di determinare Ia variabilitd
genetica a livello di DNA, ovviando ai pro-
blemi di mascheramento dell’espressione
genotipica dovuta ad effetti ambientali. T
marcatori molecolari consentono un’inda-
gine genetica piil dettagliata a livello di
DNA, analizzando anche quei tratti che in
genere non sono espressi. 1l loro principale
vantaggio ¢ dato dall’elevato grado di in-
formazioni ottenute sulle differenze geneti-
che degli individui di una popolazione. I ri-
sultati ottenuti dall’analisi, inoltre, sono
ampiamente riproducibili, anche se non
sempre i costi economici ¢ la facilita d’ana-
lisi sono accessibili.

Il settore di Genetica agraria del
DLVA.PR.A. (Dipartimento di Valorizza-
zione e Protezione delle Risorse Agrofo-
restali - Facoltd di Agraria - Universita di
Torino) da anni si occupa di studi di varia-
bilith genetica di specie forestali, sia latifo-
glie che conifere. Le indagini genetiche
sono volte all’acquisizione di informazioni
sulla struftura ¢ distribuzione della biodi-
versitd presente all’interno ¢ tra le singole
popolazioni delle specie forestali con lo
scopa di determinare le strategie pil idonee
di conservazione, La caratterizzazione ge-
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netica {rova, inoltre, come finalitd I'indivi-
duazione di popolamenti aventi buone ca-
pacitd di adattamento a specifiche condi-
zioni pedo-climatiche da destinare alla pro-
duzione di seme di elevata qualita.
L’analisi genetica ¢ condotta utilizzando
marcatori  isoenzimatici e  molecolari
(RAPDs) che cousentono di stimare ’effet-
tiva diversitd genetica presente tra gli indi-
vidui di una specie (fig. 1). L’estrazione
delle proteine isvenzimatiche e del DNA
genomico & effetivata a partire da aghi o
endospermi di conifera e da gemme inver-
nali o tessuti foghari giovani nel caso di
latifoglie. GEH individui analizzati sono
campionati in bosco considerando soggetti
non troppo contigui in medo da ridurre Ia
probabilita di analizzare individui imparen-
tati. La stima della vuriabilith genetica & poi
realizzata considerando alcuni indici di
biodiversiti che forniscono indicazioni sul-
P’entith, distribuzione e struttura detla va-
riabilita genetica nonché sulla diiferen-
ziazione presente tra ed entro le popolazio-

ni. In particolare, il numero medio di alleli
per locus e la percentuale di foci polimor-
fici consentono di misurare il livello di ric-
chezza allelica, indice di fissazione, il
grado di stabilith di una popolazione secon-
do il prineipio di Hardy-Weinberg, il cui
scostamento ¢ indice di possibili fenoment
di autoimpollinazione o di incrocio tra indi-
vidui imparentati. L’ eterozigosi media atte-
sa ed osservata esprimono la diversith ge-
netica esistente nelle popolazioni ¢ stimano
quantitativamente la biodiversity. Ii livello
di differenziazione genetica, infine, & misu-
rato scomponendo Ia variabilith genetica
totale nelle sue componenti intra ed inter-
populazionale. Attraverso le distanze gene-
tiche di Nei (1972, 1978) e loro successiva
elaborazione secondo il metodo UPGMA
{(Unweighted FPair-Group Method using
Aritmeric nmeans) (SNEaTH, SokaL, 1973)
sono realizzati i dendrogrammi, dove le di-
verse popolazioni sono separate secondo
cluster di somiglianza genetica.

Fig. [ - I marcatori molecolari (RAPD) consentono di determinire le differenze genetiche tra gli individui anatizzando la
presenzafassenza di alcuni frammenti di DNA separati elettroforeticamente su gel di agarosio. Il profile elettroforetico
riporiato mette a confronto sei diversi individui di atcune popolazieni di pino silvestre del Piemonte.



L’analisi genetica di alcune specie dell’ar-
co alpine occidentale

Le indagini genetiche hanno riguardato
numerose specie forestali del’arco alpino
occidentale come faggio, larice, abete ros-
so, acero di monte, frassino maggiore, pino
silvestre, pino cembro e alcune specie di
quercia tra cui farnia, rovere, cerro ¢ rove-
rella. In generale, i popolamenti analizzati
sono risultati essere caratterizzati da buoni
livetli di variabilith genetica, determinati in
massima parte da differenze interne alle
singole popolazioni, cosi come ¢ atteso per
la Timitata area geogratica considerata. Le
differenze di variabiliti genetica eviden-
ziate fra l¢ popolazioni di specie diverse,
infatti, sono assai ridotte, tranne nell’abete
rosso in cui i popolamenti risultano suffi-
cientemente differenziati: I'indice di diffe-
renziazione & uguale al 6.8% (tab, 1), Per-
tanto, le popolazioni di ciascuna specie
possono essere considerate come apparte-
neati ad un’unica popolazione, avente un
patrimonio genetico comune. Probabtlmen-
te ¢ trascorso relativamente poco tempo
dali’ultima glaciazione perché le popola-
zioni possano aver subito forti pressioni da
parte della selezione naturale, in genere
causa di una differenziazione significativa,
Inotltre, gli areali della maggior parte delle

specie mostrano carattere di continuitd, che
unitamente ad una buona capaciti di di-
spersione del polline, determinano un flus-
so genico continuo tra le popolazioni, ren-
dendole geneticamente molto simiii e con-
fermando 'efficienza dei sistemi allogami
delle specie analizzate. L'areale di diffusio-
ne dell’abete rosso in Piemonte, al contra-
rio, & frammentario, con una distribuzione
a chiazze, deternunando in tal modo una
certa difficolta di scambio genetico e quin-
di un maggior grado di differenziazione fra
le popolazioni,

Anche P'analisi genetica delle singole
specie di quercia analizzate ha evidenziato
una scarsa differenziazione tra le popola-
zioni. L'indagine inter-specifica, poi, ha
confermato la complessa convergenza ge-
netica esistente tra farnia e rovere, dove &
stato possibile rilevare evidenti fenomenti di
infrogressione tra le due specie, soprattutto
laddove i popolamenti non erano puri ma
misti. Del wtto attesa, invece, Ia netta sepa-
razione del cerro, le cui popolazioni risulta-
no ben differenziate e distinte dalle altre
specie (fig. 2).

L'indagine condotta su alcuni popola-
menti alpini e collinari di pino silvestre del
Piemonte ha, altresi, evidenziato un’indub-
bia divergenza genetica tra le popolazioni
delle duc aree. In particolare, i popolamenti

SPECIE H, H D, G,

Faggio 0.270 0.258 0.012 0.044
Larice 0.268 0.261 0.007 0.026
Abete rosso (.293 0.273 0.020 0.068
Pino silvestre 0.341 0.329 0.012 0.035
Pino cembro 0.287 0278 0.009 0.031
Farnia 0.266 0.260 0.0006 0.023
Rovere 0.341 0.322 0.019 0.056
Roverella 0.216 0.200 0.010 0.046
Cerro 0.394 0.379 0.015 0.038
Frassino 0.217 0.2006 0.011 0.050
Acero di monte 0.207 0.200 0.007 0.034

Tab. - Valori medi di differeaziazione genetica d¢i alcune delle popolazioni relative alle specie analizzate del settore al-
pino-padano dell'Talia nord-oecidentale. H indica Ia variabilith genetica totale, H, la variabilitd genetica interna alle po-
polazioni, D, la variabilith genetica tra popolazieni e Gy, il grado di differenzinzione genetica. La variabilith genetica

totale & distribuita in gran parte all’interno detle popolazioni, La divergensa genetica dei popolamenti risulta assai ridotta

ad eccezione delf’abete rosse (G
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1. Stupinigi (fn)

4, Rocchetta T, (fn)
2, Trino V. (fn}

5. Lame Sesia (fn)

3. La Mandria (fn)

9. La Mandria (rv)

10. Rocchetta T, (rv)

13. Chianocco (rvl)

14. Val Borbera (rv])

6. Castegneto Po (rv)

7. Marcarolo (rv)

8. Sampeyre (rv)

11, Raolasco (er)

12. Gavi Ligure (cr)
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Fig. 2 - Il dendrogramma & costruito sulla base delle distanze genetiche tra le popolazioni delle specie di quercia analiz-
zate. Il cerro & nettamente differenziato dalle altre specie. Solamente alcune delle popolazieni di rovere (Marcarolo,
Castagneto Po e Sampeyre) risultane chiaramente distinte dalle rimanenti poiché rovereti puri. Le specie di quercia seno

le seguenti: farnia (fa), rovere (rv), roverella {rvil) e cerro {cr).

alpini hanno mostrato una maggiore diver-
sitd genetica, soprattuito per quanto riguar-
da i valori di ricchezza allclica e di eterozi-
goti (tab. 2). Le popolazioni collinari, inve-
ce, hanno evidenziato un elevato rischio di
erosione genctica, presumibilmente dovuto
all’isolamento geografico cui queste arec
relitto sono sottoposte a partire dall’ultima
glaciazione. L’attenzione, dungue, deve es-
sere focalizzata su questi popolamenti,
agendo con interventi selvicolturali mirati e
impostando programmi pilt generali di tate-
Ia della biodiversita della specie.

Del tuito peculiare & risultata la situazio-
ne di alcune cembrete piemontesi. L analisi
genetica ha riscontrato un generalizzato
stato di disequilibric con un eccesso di
omozigoti soprattutto nella popolazione
dell’ Allevet. T motivi di tale condizione ge-
netica possono essere ricondotti ad alcune
caratteristiche proprie della specie. 1l cem-

bro, infatti, cresce a gquote elevate (dove
spesso costituisce il limite arboreo dela ve-
getazione), in condizioni estremamente dif-
ficili, per cui le piantine tendono a crescere
in microambienti dove le condizioni di
temperaturz, luce e suolo sono piti favore-
voli. Ecco perché spesso le cembrete, so-
prattutto alle alte quote, sono boschi radi
dove si osservano numerosi collettivi (mol-
te piante che nascono nel medesimo punto),
che naturalmente favoriscono gli incroci tra
individui imparentati con conseguente au-
mento dell’ omozigosi. Per il bosco dell’ Al-
levet si pud ipotizzare un ulteriore fattore di
disturbo dell’equilibrio di Hardy-Weinberg.
Come per futte le specie di conifere anche
il cembro, dopo I'ultima glaciazione, ha
ricolonizzate le aree occupate dai ghiacciai.

Le popolazioni di cembro, pertanto, pos-
sono essere andate incontro al cosiddetto
“effetto del fondatore”, una forza evolutiva



POPOLAZIONE Numere medio di Numero effettivo di Fi Percentuale di
allel per locus (N} alleli per locus N laci polimorfici (P)
1. Bossolasco 2.1 1.4 -0.066 75
2. Casalborgone 24 14 - 0670 88
3. Vezza d’Alba 2.1 1.4 0.019 81
4. Passerano Marmorito 23 1.5 0.137 94
MEDIA POP. COLLINARI 2.2 14 0.617 84
3, Carnino 2.1 1.4 -0.047 g8
6, Fenestrelle 24 1.5 0.0H4 94
7. Taceno 2.3 1.5 0.057 75
8. Savoulx 23 1.5 -0.026 94
MEDIA POP. MONTANE 2.3 [.5 0 83
MEDIA GENERALE 2.2 1.5 0.008 86

Tab. 2 - Valori di ricchezza allelica di alcuni popolamenti collinari ed alpini di pine silvestre in Piemonte. Le popolazioni
montane presentano maggiori Hvelli di biodiversith rispetto a quelle collinari. L'analisi genetica & stata condotta attraver-
s0 marcateri isoenzimatici e molecolari RAPD (dati non riportati). Gli indici di riccherza allelica calcolati sono i se-
guenti: numero medio di alleli per locus (N), numero effettivo di alleli per focus (N.}, indice di fissazione (F ) ¢ pereen-

tuale di foef polimorfici (P).

casuale molto simile a quella della deriva
genetica, in grado di condurre a processi di
speciazione qualora piccoli popolamenti o
parte di una popolazione pill grande colo-
nizzano un nuovoe ambiente portando con
sé un campione incompleto del pool genico
parentale.

Nel caso dell’Allevet, che & un bosco
particolarmente isolato, il cosiddetto effetto
del fondatore pud aver avuto un’importan-
za assai pill marcata, impedendo un amplia-

mento della base genetica a seguito di in-
croci con individui appartenenti ad altre po-
polazioni. L Allevet, pertanto, presenta non
solo elevati livelli di emozigosi, ma ¢ risul-
tato anche caratterizzato dai minoni livelli
di variabilith genetica presumibilmente a
seguito di una selezione adattativa nei con-
fronti di alcune varianti alleliche. E ipotiz-
zabile, dungque, che per il bosco dell’ Alle-
vet sia in atlo un processo di differenzia-
zione (fig. 3).

Allevet

Salbertrand

Gressan

Gressoney

La Salle

0.18 0.16

0.14 0.12 0.10 0.08

0.06 004 002 0.00

Fig. 3 - Il dendrogramma & costruite sulla basc delle difterenze genetiche secondo il metode UPGMA, Le popelazioni di
cembro sembrano condividere un unico pool genico risvltando geneticamente inolto simili. Soltanto il bosco dell’ Allevet
¢ distinto dalle altre popolazioni per le sue caratteristiche peculiari,
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Gli studi di variabilith genetica hanno
consentite, pertanto, di acquisire informa-
zioni sull’entitd e sulla distribuzione delia
biodiversitd, nonché indicazioni utili alla
pianificazione di interventi mirati alla con-
servazione della variabilitd genetica di spe-
cie forestali e suggerimenti sulla scelta di
boschi adatti alla produzione di seme di
elevato valore genetico.
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Riassunto

Gli ecosistemi forestali sono sistemi dinamici com-
plessi che necessitano di elevati livelli di biodiversitd
per far fronte ad eventuali cambiamenti climatici ed am-
bientali, Un’ampia variabilit) genetica assicura wuna
maggiore ¢capacitk adattativa alle specie forestali conti-
nuamente sottoposte a fattori di stress biotici ed abiotici.
Tuttavia, ta sopravvivenza dei sistemi forestali & sempre
pi minacciata dai cambiamenti climatici in atto ¢ dal-
’incessante pressione antropica sul territorio. La safva-

guardia delta biodiversitd si rende, pertanto, necessara,
valutando la ripartizione delle sue componenti entro e
tra le popolaziont e pianificando elficaci strategie di
conservazione della variabilith gevetica, 1. analisi gene-
tica detia biodiversia pud essere effettuata ricarrendo ad
alcuni marcatori genetici, che consentono di evidenziare
le differenze esistenti a livello di DNA tra le popolazioni
e di acquisire informazioni sulla loro struttura e distribu-
zione della variabilitd genetica.

Summary

Forest ecosystems are very complex and need high
anount af genetic variability fo be fully functional. Ar
species level, genetic biodiversity accounts for adapr-
ability and it is of fundamental importance to allow
population to survive even under sub-optimal condi-
tions. In order to preserve biodiversity of farest trees it
is imperative to get knowledge on amonnt and distribu-
tion of genetic variability as well as on genetic structure
of populations. Genetic variability can be estimated
through the analysis of genetic warkers: while the mor-
phological ones are subjected to strong environmental
influence, the biochemical and molecular markers ap-
pear to be mare efficient. At DIVAPRA {University of
Turin} studies on genetic variability of forest trees have
been carrying on since many years. The most important
investigated species are: Ewropean larch, European
beech, Nonway spruce, sycamore, Eurapean ash, Scots
pine, Stone pine and several species af aaks. Same of the
most interesting resilts obtained are briefly discussed.





