SPECIALE PESCO

Una rete mediterranea
per conservare la biodiversita
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Il ruolo strategico

delle collezioni varietali

per preservare il patrimonio
genetico di una specie.

La “collezione di riferimento”
del pesco si chiama

“PeachRefPop” ed e localizzata
in piu copie in Grecia, Italia e
Spagna, costituendo di fatto

un network di studi

sulle interazioni fra genotipi,
ambienti e pratiche
agronomiche.

La misteriosa storia evolutiva
del pesco

Il pesco e la pianta da frutto (esti-
va) piu coltivata nel nostro Paese, oltre
che, per la fascia temperata, in tutto il
Bacino del Mediterraneo, senza voler
far riferimento ad altre zone geografi-
che (America, Estremo oriente, Cina in
primis). Occorre infatti ricordare che
essa e stata anche la prima specie le-
gnosa sulla quale sono state compiute
le prime esperienze di impianti intensi-
vi: siamo a Massa Lombarda (Ra), alla
fine del 1800 (Bellucci, 1908).

Da queste prime, fortunate espe-
rienze, i frutteti specializzati sono di-
ventati il lustro della frutticoltura ita-
liana, poi copiata in tutto il mondo, in
particolare a partire dalla fine degli an-
ni ‘50 del secolo scorso. Intere schiere
di frutticoltori e tecnici prima, ricerca-
tori e studiosi poi, hanno nel tempo
esteso a tutte le specie da frutto le solu-
zioni che, in prima istanza, erano state
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a Figg. 1-4 - Foto da satellite (Google Maps) dei campi di quattro delle collezioni della rete “Pea-

chRefPop”.

sperimentate e poi applicate sul pesco,
anche grazie alla ‘plasticita’ del suo al-
bero, che si presta a diverse modalita
di allevamento.

Oltre che per I'importanza econo-
mica e storica, il pesco e tra le specie
arboree piu studiate dal punto di vista
genetico, a motivo delle dimensioni ri-

dotte del suo genoma che costituisce
un eccellente modello per la famiglia
delle Rosaceae (Verde et al., 2013).
L’inbreeding ha giocato un ruolo fon-
damentale nel corso della sua pluri-
millenaria storia evolutiva, grazie alla
piena auto-compatibilita fiorale, che
assicura (favorito anche dalla morfolo-




TAB. 1- LOCALIZZAZIONE DELLE ‘COPIE’ DELLA “PEACHREFPOP”

Paese Localita  Accessioni Latitudine
Grecia Naoussa 4007 40.620272
ltalia Imola 4000 44,334402
ltalia Roma 180? 41,47480
Spagna Gimenells 400" 41,660484
Spagna Murcia 4007 38.065443,

Altitudine

Longitudine

22.121489 119 DDFT, IPB&GR
11,751956 53 CRPV, UniMi
12,33581 79 Crea-OFA
0,390787 259 Irta Catalogna
-1,428592 278 Imida

(): sono presenti due parcelle (per facilitare lo studio dell’effetto di pratiche colturali, come concima-
zione e irrigazione): M1, comprendente tutte le 400 accessioni, M2, con un numero ridotto di genotipi.
@: presenti solo accessioni, mancano le popolazioni da incrocio

gia fiorale) un’elevatissima percentuale
di auto-fecondazione. Ed e questo un
piccolo mistero per gli scienziati, in
considerazione del fatto che in molti
altri alberi da frutto la fecondazione
incrociata & assicurata da meccanismi
di auto-incompatibilita (es. melo, cilie-
gio).

Occorre poi aggiungere un altro
fatto che approfondisce il mistero, al-
meno dal punto di vista della filogenesi
di questa specie e che riguarda le sue
forme selvatiche. Mentre di numerose
altre specie, alcune affini (mandorlo)
o filogeneticamente vicine (albicocco)
al pesco, sono stati individuati con ra-
gionevoli evidenze i centri di origine
nei quali sono presenti ancor oggi po-
polazioni spontanee (Decroocq et al.,
2016), nel caso del pesco I'esistenza di
forme selvatiche direttamente riferibili
alla specie Prunus persica L. (Batsch)
e tutt’ora ignota (Velasco et al. 2016).
Secondo alcuni studiosi cinesi il pesco
non esisterebbe sotto forma di popo-
lazioni ‘selvatiche’ (Shen Z., Jiangsu
Academy of Agricultural Sciences;

com. pers.), ma solo come piante isola-
te nei boschi, di possibile origine fera-
le. Alcuni recenti lavori sembrerebbero
collocare la sua origine nel Sud-Ovest
della Cina ed esisterebbero elementi
che farebbero pensare addirittura ad
un influsso della evoluzione di alcu-
ne specie di scimmie, notoriamente
frugivore, nella “domesticazione” del
pesco, a partire da alcune specie an-
cestrali, come P. mira, P. kansuensis,
oltre che P. persica (Su et al., 2015; Yu
etal 2018).

Il moderno assetto varietale
del pesco

E noto che il pesco in Europa & arri-
vato al tempo delle campagne militari
dei Romani in Medio Oriente, aven-
dolo ‘incontrato’ sulla cosiddetta ‘via
della seta’, quando gia aveva raggiun-
to I’allora Persia. Successivamente,
diverse fonti, sia agronomiche (tratta-
ti di agricoltura), sia artistiche (dipin-
ti), attestano l’esistenza del pesco nei
pomari europei (retaggio dell’hortus

a Figg. 5- 6 - Frutti di Lucrezia, I’accessione piil precoce presente nella collezione (poco pit di 60
giorni tra piena fioritura e inizio della maturazione), caratterizzata da endocarpo non lignificato.

romano) prima dei viaggi di Colom-
bo (pesche bianche in Italia e Francia,
percoche gialle nel nostro meridione
e in Spagna). Non a caso, i primi pe-
scheti sono stati realizzati utilizzando
la pesca locale a polpa bianca Buco
Incavato (Bellucci, 1908; Buscaroli et
al, 2016). Non puo quindi che destare
ulteriore stupore sapere che la maggior
parte dell’incredibile numero di varieta
commerciali oggi note derivi, genetica-
mente parlando, da un’unica accessio-
ne (Chinese Cling) introdotta negli Usa
nella seconda meta del 1800 (Okie et
al., 2009). Certamente a questa acces-
sione se ne sono poi aggiunte altre con
origine genetica indipendente da Chi-
neseCling, come, ad esempio, il pesco
che ha raggiunto il continente ameri-
cano grazie ai contatti con I’Europa
dopo I'impresa di Cristoforo Colombo:
tale e infatti la provenienza di buona
parte delle accessioni ‘locali’ diffuse
in Centro e Sud America. Tuttavia, &
altrettanto vero che le accessioni eu-
ropee di pesco non hanno contribuito
in maniera significativa all’affermarsi
della coltura in tempi moderni, vale a
dire dopo l’arrivo delle prime pesche
gialle ‘americane’ (J.H. Hale ed Elber-
ta fra tutte), che hanno rivoluzionato
|’assetto varietale della coltura, in Italia
prima e nel resto dell’'Europa poi, men-
tre nei primi pescheti commerciali le
pesche bianche superano il 90%, oggi
sono ridotte al 3-5%.

Senza parlare delle nettarine, altra
“invenzione americana”, nonostante il
carattere ‘buccia glabra’ sia presente in
antiche accessioni locali come le Sher-
gie il carattere & stato introdotto nei
programmi Usa mediante |’accessione
pakistana Quetta. Dalla loro introdu-
zione a meta degli anni ‘70 del secolo
scorso le nettarine hanno conquistato
nel breve lasso di pochi lustri il 50%
della produzione peschicola nazionale
(Dondini et al., 2014).

La diffusione delle varieta america-
ne ha stimolato la nascita di numerosi
programmi di breeding europei, tutta-
via fortemente basati su tale materiale
genetico: se indaghiamo I’albero gene-
alogico di tutte le cultivar diffuse dal-
la Seconda Guerra Mondiale ad oggi,
troviamo sempre un avo che proviene
dalla ormai antica ChineseCling (Okie
et al., 2008). Non e quindi un caso che
molti degli studiosi (in particolare i ge-
netisti molecolari) che si sono occupa-
ti del pesco sino ad oggi, sottolineino
la ridotta diversita genetica rispetto ad
altre specie arboree da frutto come il
melo, la manioca e la palma da dattero
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(Duan et al., 2017) e in alcune varieta
un elevato grado di omozigosi legato
al sistema riproduttivo, che in natura
e per il 70-80% caratterizzato da auto-
fecondazione.

Numerose sono oggi le sfide che il
pesco in Europa, come coltura da frut-
to, sta affrontando: la concorrenza di
colture alternative, sia prodotte in loco,
sia di importazione; I"laumento dei co-
sti di produzione, con conseguente as-
sottigliamento dei redditi dei produttori
e conseguente abbandono della coltu-
ra (da inizio secolo in Italia & venuto a
mancare oltre il 25% dei pescheti, che
nel 2000 ricoprivano oltre 100.000 ha;
da oltre 1,7 Ml di t, si e passati a poco
piu di 1,2 Ml di t); la sostenibilita dei
metodi di coltivazione, che nel caso
delle colture da frutto significa utiliz-
zo di molecole sempre meno dannose
per I'ambiente e la salute di operatori e
consumatori.

Obiettivi molto impegnativi, che ri-
chiedono sforzi condivisi da parte di
tutti gli operatori della filiera: in que-
sto contesto, € fondamentale definire
il contributo che possono fornire gli
studiosi che si interessano di miglio-
ramento varietale, legato allo sfrutta-
mento del patrimonio genetico e alla
ricerca di quei caratteri che potreb-
bero portare alla soluzione di almeno
alcuni dei problemi suddetti, in primis
I"adattabilita @ multiformi ambienti di
coltivazione e la resistenza alle avver-
sita biotiche, in particolare. Nel pesco,
approcci innovativi di breeding assi-
stito sono oggi possibili grazie alle di-
mensioni contenute del genoma (circa
227 Ml di coppie di basi di DNA) e alla

disponibilita di nuovi strumenti e risor-
se genomiche per la ricerca e 'appli-
cazione di marcatori molecolari, come
ad esempio il database “PeachVar-DB”
(Cirilli et al., 2018) e gli “SNP array”
(Verde et al.,, 2013). Negli ultimi lustri
non sono mancati progetti, anche di
una certa entita, che hanno affrontato
queste sfide, sia nei principali Paesi
produttori, sia a livello dell’Ue, come
ad esempio il progetto “FruiBreedo-
mics” (“Integrated approach for incre-
asing breeding efficiency in fruit tree
crops”). | principali risultati di questo
progetto quinquennale (conclusosi a
meta del 2015) sono consultabili sul
sito dell’Ue https://cordis.europa.eu/
project/rcn/98644/reporting/en.

Le collezioni di riferimento
per I'evoluzione varietale

Nell’ambito di FruitBreedomics
(progetto incentrato su approcci inte-
grati al miglioramento varietale, per
melo e pesco) era stata creata una col-
lezione ‘virtuale’, condividendo i dati
disponibili delle collezioni fisicamente
presenti nei campi dei partner del pro-
getto (http://bioinformatics.tecnoparco.
org/fruitbreedomics/ ): nel caso del pe-
sco si trattava di circa 1.500 accessio-
ni (Micheletti et al., 2015) e altrettante
progenie da incroci (Hernandez Mora
etal, 2017).

Uno dei problemi che sorge quando
si ha a che fare con numeri cosi elevati,
dopo aver accertato |'esistenza di omo-
nimie e sinonimie (passaggio reso oggi
abbastanza semplice grazie all’utilizzo
dei marcatori molecolari, attraverso le
specifiche ‘impronte’ genetiche di ogni
accessione), & la ‘ridondanza genetica’ di
tale materiale, problema particolarmente

« Figg. 8-9 - Fioritura del 2019 nella collezione a Imola.
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a Fig. 7 - Fiori di Gialla di Moavero, pesca carat-
terizzata da fiori poli-ovarici (caso di mutazione
omeotica, che presenta solo sepali e carpelli).

rilevante per il pesco. E nota, infatti, I'e-
strema facilita con cui si possono otte-
nere ‘nuove’ varieta nel pesco, a motivo
della breve durata del periodo giovanile
degli alberi ottenuti da seme (frutto degli
incroci), ma soprattutto grazie alla pre-
senza di molti caratteri mendeliani (oltre
una trentina) che pOossono essere ‘assem-
blati’ in tantissime combinazioni (forma
del frutto, colore della buccia/polpa, pre-
senza/assenza di tomento, tessitura del-
la polpa, carattere bassa acidita, ecc.),
associandoli alla variabilita di caratteri
quantitativi, come la dimensione del
frutto, I’estensione del sovraccolore della
buccia, il fabbisogno in freddo, I'epo-
ca di maturazione, ecc. (Aranzana et al.,
2019; Peace et al., 2017).

Purtroppo, I"'uso di un limitato nu-
mero di donatori per questi caratteri
ha portato a una notevolissima prolife-
razione di nuove cultivar strettamente
imparentate dal punto di vista genetico




(Verde et al., 2013; Micheletti et al.,
2015). Tale situazione rappresenta un
vero e proprio danno sotto vari punti
di vista: i) per il comparto vivaistico,
con conseguenze relative anche alla
contraffazione a causa dell’eccessiva
proliferazione di cultivar simili, ma
non uguali; ii) per la commercializza-
zione dei frutti, che porta a mescolan-
ze di frutti solo apparentemente simili,
con riscontri negativi da parte del con-
sumatore; iii) per il breeding, in cui la
scarsa variabilita genetica rappresenta
un forte limite al reperimento di alleli
utili per lo sviluppo di nuove cultivar
adatte alle future condizioni ambienta-
li e pratiche colturali.

Risorse fondamentali per supera-
re questi ostacoli e preservare un pa-
trimonio di variabilita genetica sono
le “collezioni di riferimento” (“core
collection”, in inglese). Tra i lasciti di
FruitBreedomics si annovera appunto
la creazione di due collezioni di rife-
rimento, una per il melo e una per il
pesco (Laurens et al., 2018).

La collezione di riferimento
“PeachRefPop”

Materiale genetico di partenza

Come materiale genetico di par-
tenza per ottenere la popolazione di
riferimento sono state utilizzate 1.069
accessioni di pesco provenienti da di-
verse istituzioni in Europa e un set di
dati genotipici (4271 SNP) provenien-
ti dall’ibridazione con I'array IPSC 9K
(Verde et al., 2012). Sono stati utilizzati
anche dati fenotipici raccolti nell’am-
bito del Progetto “FruitBreedomics”:
sette caratteri qualitativi (Micheletti et
al., 2015) e dieci quantitativi.

Oltre alle 1.069 accessioni, alcu-
ni partner di FruitBreedomics hanno
messo a disposizione sub-campioni di
popolazioni (da incrocio) molto varie
dal punto di vista dell’origine genetica
e dei caratteri segreganti (Figg. 5-9).

Procedura statistica utilizzata per la
scelta delle accessioni

Sono stati considerati diversi criteri
per arrivare al set di riferimento fina-
le: 1) ridondanza presente nel germo-
plasma analizzato durante il Progetto
FruitBreedomics (verificata attraverso
il software MStrat (Gouesnard et al.
2001); 2) identificazione del minor nu-
mero di accessioni necessarie per pre-
servare la maggior parte della variabili-
ta genetica; 3) stratificazione delle ac-
cessioni, gia dimostrata da Micheletti
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di maturazione (riferita a Murcia, Spagna).

et al.( 2015), che avevano identificato,
in base all’analisi genetica, la presenza
di tre sottopopolazioni: orientale, oc-
cidentale ‘moderna’ (da miglioramento
varietale) e occidentale ‘tradizionale’;
4) dimensioni adeguate a fornire una
potenza statistica sufficiente per effet-
tuare studi di genetica di associazione,
quali la “Genome Wide Association
Analysis” (GWAS) per I'identificazio-
ne di regioni genomiche coinvolte nel
controllo di caratteri agronomici, ga-
rantendo al contempo il contenimento
dei costi di mantenimento della colle-
zione cosi costituita.

Per assicurare che il numero totale

di alleli (responsabili della espressione
di caratteri di interesse) fosse presente
nella collezione di riferimento, e stata
applicata la strategia di massimizzazio-
ne (Schoen e Brown, 1993) tramite il
pacchetto statistico ‘PowerCore’ (Kim
et al., 2007). L’esito finale di questo
lavoro di assemblaggio e stata I'indivi-
duazione di 400 genotipi, per poco pit
del 50% rappresentati da accessioni
selezionate a partire dalle 1.069 di par-
tenza e la restante parte dai sub-cam-
pioni delle popolazioni da incrocio.

Nelle figure 10 e 11 e rappresentata
la composizione di tale collezione in
termini di tipologie di frutto.
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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, & 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 e 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 localita, tranne che a Ro-
ma, € 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 &
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,
sara 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 la 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 variabilita genetica relativamente
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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 I"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’eredita condivisa
che racchiude in 400 accessioni il pa-
trimonio di variabilita di questa specie
di interesse strategico per I’economia
di molti Paesi Europei.
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UNA STORIA LUNGA OLTRE UN SECOLO
DAL 1895 SAPPIAMO COSA SIGNIFICHI
ESSERE AGRICOLTORI

La famiglia Dalmonte & impegnata in tutta la filiera agricola, non soltanto nella
moltiplicazione e commercializzazione delle migliori varietd, ma anche nella
gestione di un grande frutteto per la produzione di frutta fresca.

Per questo motivo siamo i partner migliori per creare con voi il vostro nuovo frutteto.
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