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limitata, siamo riusciti ad ottenere va-
rianti varietali che consentono di colti-
varla in una estensione geografica che 
va dai sub-tropici al Canada, con un 
calendario di maturazione che copre 
quasi sei mesi?

Da ultimo, oltre ai motivi di inte-
resse che tale collezione rappresenta 
ai fini del miglioramento varietale del 
prossimo futuro e degli studi di gene-
tica e tecnica colturale, val la pena 
sottolineare l’aspetto culturale che essa 
rappresenta. La natura transnazionale 
di questa collezione consente, infatti, 
di superare il concetto di collezione in-
dividuale del singolo Stato europeo al 
fine di costituire un’eredità condivisa 
che racchiude in 400 accessioni il pa-
trimonio di variabilità di questa specie 
di interesse strategico per l’economia 
di molti Paesi Europei.
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Rete europea della collezione  
di riferimento del pesco

La collezione di riferimento di pe-
sco, costituita da 400 fra accessioni e 
progenie da diversi incroci, è stata pro-
pagata, con la supervisione del Servi-
zio Fitosanitario dell’Emilia-Romagna 
(per il rispetto della normativa europea 
circa la circolazione del materiale ve-
getale) e del CRPV di Cesena (per gli 
aspetti organizzativi) presso un vivaio 
italiano: il portinnesto utilizzato è il 
GF677 e le piante sono state innestate 
e messe a dimora a gemma dormiente.

Come si evince dalla tabella 1, so-
no state messe a dimora quattro ‘copie’ 
complete di tale collezione, oltre a una 
copia parziale presso il Crea-OFA di 
Roma (Figg. 1-4).

In ogni località, tranne che a Ro-
ma, è presente un disegno di pian-
tagione predisposto per il confronto 
statistico di diversi trattamenti speri-
mentali (irrigazione, concimazione, 
trattamenti antiparassitari, ecc.). In to-
tale, in ogni campo sono presenti oltre 
1.200 alberi, tranne che a Roma (circa 
360). Tale piano si presta a diversi tipi 
di studi sulle interazioni fra genotipi, 
ambienti e pratiche agronomiche, per 
esempio attraverso l’applicazione di 
innovativi metodi di analisi statistica 
basati sull’integrazione di dati geno-
mici, fenotipici e pedo-climatici. Se 
si tiene conto dei diversi ambienti è 
infatti possibile applicare protocolli 
statistici che tengano conto dell’in-
fluenza del genotipo, dell’ambiente 
(andamento climatico in diversi anni) 
e delle condizioni agronomiche im-
poste, sull’espressione di caratteri di 
interesse, al fine dell’individuazione 
di marcatori utili alla selezione assi-
stita. Oltre ai caratteri esposti sopra, 
sarà possibile indagare quelli, molto 
complessi, legati alla resilienza delle 
piante, aspetto da tempo presente nel-
le agende dei decisori politici nazio-
nali ai vari livelli.

Nei prossimi anni, ricerche sulla 
“PeachRefPop” saranno forse in grado 
di dare alcune risposte ai tanti ‘misteri’ 
che ancora avvolgono questa pianta. 
Siamo di fronte ad un unicum nel pa-
norama della frutticoltura del nostro 
pianeta, che va al di là dei risvolti eco-
nomici: quali sono i ‘percorsi’ genetici 
che hanno consentito a questa specie 
di evolversi fino alle forme coltivate 
attuali? Come mai non conosciamo le 
sue forme selvatiche come per le altre 
specie da frutto? Come mai, a fronte di 
una variabilità genetica relativamente 




