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Per determinare l’origine e la diversità genetica del pino domestico (Pinus pinea L.) che vegeta nella pineta 

costiera La Frasca (Civitavecchia – Tarquinia) sono stati caratterizzati geneticamente 20 alberi campionati in 

loco (Figura 1). L’estrazione del DNA è stata condotta presso il laboratorio di Ecologia Molecolare del CNR-

IBBR di Firenze mentre la genotipizzazione è avvenuta presso la ditta esterna Thermo Fisher (Santa Clara, CA) 

utilizzando l'array multispecie 4TREE Axiom (Guilbaud et al. 2020; Archambeau et al. 2023) sviluppato 

nell'ambito del progetto H2020 B4EST finanziato dall'Unione Europea. Tale array permette la 

caratterizzazione in P. pinea, una specie caratterizzata da scarsissima diversità genetica (Vendramin et al. 

2008; Jaramillo-Correa et al. 2020), di 5671 marcatori molecolari SNP (Single Nucleotide Polymorphism). 

 

Figura 1 – Mappa dei 20 individui campionati nella pineta costiera La Frasca 



 
 

Oltre ai 20 individui provenienti dalla pineta costiera La Frasca, 213 individui di 12 popolazioni naturali 

provenienti dall’intero areale italiano della specie (Figura 2) sono stati caratterizzati con lo stesso set di 

marcatori. Tali individui sono stati usati come dataset di riferimento per determinare l’origine genetica dei 

pini domestici della pineta costiera La Frasca, e le sue relazioni filogeografiche con le popolazioni italiane di 

pino domestico. Per questo scopo è stata utilizzata un’analisi di clustering condotta con il software sNMF 

(Frichot et al. 2014). Tale software analizza un set di genotipi individuali e cerca di assegnarli ad un numero 

ottimale di gruppi genetici (K), fornendo la probabilità di ogni individuo (o popolazione) di appartenere a 

ciascuno di essi. I valori più rappresentativi di K sono stati scelti sulla base del criterio della minimizzazione 

del parametro cross-entropy. 

 

 



 
 

Figura 2 – Mappa delle popolazioni utilizzate per ricostruire l’origine dei pini domestici della pineta costiera La Frasca. 

Ogni popolazione viene rappresentata da un grafico a torta che riassume l’assegnazione degli individui analizzati a 

diversi gruppi genetici, raffigurati con diversi colori. 

Il numero di gruppi genetici più rilevante in cui sembrano suddivise le popolazioni italiane è K=2, in cui si 

dividono nettamente le popolazioni del nord della Toscana (colore blu in Figura 2) da quelle siciliane (colore 

rosso). Le popolazioni laziali e grossetane sembrerebbero rappresentare una zona di transizione tra questi 

due gruppi principali. A K=4 (e nei raggruppamenti crescenti successivi) emerge una sotto-strutturazione di 

questa struttura principale, con una peculiarità emergente delle popolazioni laziali e grossetane, 

rappresentate dal colore verde a K=4. 

Interessante notare che nei livelli di strutturazione successiva (K=6 e K=10) emerge, per La Frasca, un colore 

peculiare, scarsamente presente anche nelle popolazioni geograficamente più vicine al nucleo, 

corrispondente al giallo ocra in Figura 2. Questa componente genetica peculiare della pineta costiera La Frasca 

è dovuta unicamente agli individui presenti in uno dei due sotto-nuclei in cui è suddivisa la popolazione, ben 

visibili in Figura 3. In particolare, tale componente genetica è presente nella parte settentrionale della pineta, 

mentre quella meridionale sembra maggiormente caratterizzata da un mix di origine diversa del materiale 

utilizzato per l’impianto. 

 

 

Figura 3 – Riassunto delle provenienze riscontrate nella pineta costera La Frasca (sinistra) e mappa di dettaglio 

dell’origine degli individui presenti in tale nucleo (destra). Ogni individuo viene rappresentata da un grafico a torta 

che riassume l’assegnazione a diversi gruppi genetici, raffigurati con colori coerenti con quelli presentati in Figura 2. 

 



 
 

La diversità genetica dei 13 nuclei di pino domestici studiati è stata quantificata calcolando il parametro 

chiamato eterozigosi attesa (HE), che esprime sostanzialmente il numero di individui eterozigoti (aventi due 

alleli diversi per il marcatore molecolare in esame) attesi nella popolazione se fosse in equilibrio di Hardy-

Weinberg. Dal confronto tra i valori calcolati nelle diverse popolazioni emerge che la pineta costiera La Frasca 

ha una diversità genetica nella media della specie in Italia, con poca eterogeneità tra gli individui che 

compongono il nucleo (Figura 4). 

 

Figura 4 – Diversità genetica dei 13 nuclei di pino domestico studiati 

 

Emerge peraltro che i due nuclei studiati immediatamente a nord de La Frasca, e cioè quelli Marina di Pescia 

Romana e del Tombolo della Feniglia hanno valori decisamente più elevati di diversità genetica, 

rappresentando quindi potenziali fonti di materiale geneticamente più variabile da utilizzare in eventuali 

interventi forestali. Eventuali progetti in tale direzione andrebbero però attentamente vagliati alla luce delle 

peculiarità genetiche riscontrate a La Frasca. Se tali peculiarità risultassero private di questo nucleo, cioè 

completamente assenti altrove, eventuali operazioni di rimboschimento dovrebbero essere indirizzate a 

preservare questa peculiarità genetica. 



 
 

Conclusioni 

 

• L’origine più probabile del pino domestico della pineta costiera La Frasca sembrerebbe essere 

locale, risultandone le caratteristiche genetiche per lo più simili alle altre piantagioni di pino 

domestico laziali e grossetane, con però una componente genetica peculiare che meriterebbe 

ulteriori approfondimenti. 

• La diversità genetica del nucleo è vicina alla media dei popolamenti italiani della specie, non 

destando particolari preoccupazioni relative ad un’eccessiva erosione della diversità genetica. 
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