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JE §1MMED!ATA ESECUTIVITA

La presente deliberazione viene affissa il 2 g g} ﬁ & 2@.@ ? all’ Albo Pretorio per rimanervi 15 giorni

PROVINCIA di BENEVENTO
1 401C. 2007

Deliberazione della Giunta Provinciale di Benevento n. 8 2 z f del

OGGETTO: PROGETTO DI RICERCA DI RECUPERO, ANALISI E VALORIZZAZIONE
DELLA DIVERSITA GENETICA DEL MELO DELLA PROVINCIA DI
BENEVENTO - PROVVEDIMENTL

| L’anno duemilasette, il glorho b {(Q‘w&g del mese di QIB{ CL Y ﬁ f\zt presso la Rocca

dei Rettori si & riunita la Giunta Provintiale con ’intervento dei Signori: -

1) On.le Carmine - NARDONE - Presidente

2) Dott. Pasquale GRIMALDI - Vice Presidente

3) Rag. Alfonso CIERVO - Assessore ASSENTE
4) Ing. Pompilio 'FORGIONE - Assessore ASSENTE
5) Dott. Pietro GIALLONARDO - Assessore ASSENTE
6) Dott. Giorgio Carlo NISTA - Assessore

7) Dott. Carlo PETRIELLA - Assessore
~8)-DottRasarig ——SPATAFORA Arssessore

9) Geom. ~Catmine s VALENTINO - Assessore

Conla parte01paz10ne del Segretam@x::ii]jtt Gianclaudio IANNELLA

L’ ASSESSORE PROPONENTE U AL o

LA GIUNTA

Letta la proposta del Settore Edilizia e Patrimonio che di seguito si trascrive integralmente:

“Premesso che:

- questo Ente, in ossequio agli indirizzi di Governo approvati con delibera del Consiglio
Provinciale n. 69 del 16.06.03, ai fini del conseguimento dell’eccellenza e della
valonzzazmne delle qualita territoriali ongmah ¢ particolarmente 1mpegnato a favonre e
sostenere lo.sviluppo dell’innovazione ¢ la ricerca scientifica; o

- . la Provincia ha, infatti, aftivato autonomamente od in cooperazmne con altn Soggettlﬂ
istituzionali Pubblici e/o privati, con Centri di ricerca italiani ed internazionali, alcuni
progetti ad elevato valore aggiunto nei settori della qualita e della sicurezza alimentare per il
conseguimento del benessere del consumatore, della tutela dell’ambxente e del terntono .
delle nuove tecnologle della sanita. - : ST ey




Considerato che:

- con nota prot. n. 1487/07 Posiz. 002.1.6 del 15.11.2006, il Prof. Guarino Carmine del
Dipartimento di Scienze Biologiche ed Ambientali dell’Universita degli Studi del Sannio
chiedé un contributo di € 40.000,00 per sostenere ’iniziativa, di non trascurabile interesse
scientifico, il cui costo complessivo ¢ stimato in circa € 206.000,00 e le cui attivita sono
riportate in un quadro di sintesi nella copia del progetto allegata alla suddetta richiesta;

- lo studio permettera di raggiungere semantici risultati ampiamente trasferibili
all’allestimento di una nuova banca del germoplasma di melo, che comprende da una parte
le specie selvatiche con un pool di accessioni sufficientemente rappresentativo almeno per le
specie pitl importanti e dall’altra una collezione di varieta che, recuperando materiale antico
e moderno e di varia provenienza geografica, rappresenti la pitt ampia base genetica del
melo coltivato nel mondo, per cui studiosi di tutto il mondo sarebbero interessati a far visita
alle collezioni per eventuali collaborazioni;

- Pidentificazione di una core collection di genotipi idonei per un programma a lungo termine
di miglioramento delle linee parentali da destinare alla produzione di cultivar commerciali
che portano caratteri di interesse agronomico, come la resistenza a malattie, quindi un uso
biotecnologico del materiale a 360°;

- la valutazione del materiale raccolto con un approccio scientifico aggiornato, basato
sull’analisi di sequenze di DNA, esplorando le relazioni filogenetiche tra le specie e le
relazioni di parentela e somiglianza tra le varietd e creando in tal modo una base di dati di
riferimento internazionale;

- Dobiettivo dello studio, sostanzialmente, si concretizza nel “fare emergere la notevole
potenzialita produttiva delle risorse endogene del bioterritorio sannita, perseguendo criteri
operativi originali e, quindi, non imitativi’;

Tenuto _conto dell’importanza del suddetto progetto di ricerca e dei connessi costi, non
completamente sostenibili, derivanti dall’articolazione del suo sviluppo, dai tempi necessari, dal
numero e livello delle specifiche professionalita previste da utilizzare, dai materiali speciali di
consumo per tutte le analisi di laboratorio da effettuare, dalle necessarie assistenze e contributi
specialistici per 1’utilizzo di attrezzature ed apparecchiature scientifiche, oltre che da tutti gli altri
connessi oneri e spese richieste per pervenire a risultati ottimali della ricerca;

Ritenuto _che I’iniziativa ¢ pienamente coerente con gli indirizzi ed obiettivi strategici di questo
Ente; '

Ravvisata, pertanto, I’opportunitd di sostenere I’iniziativa attraverso il cofinanziamento del
suddetto progetto di ricerca del Dipartimento di Scienze Biologiche ed Ambientali dell’Universita
degli Studi del Sannio, nei limiti dell’importo di € 40.000,00, disponibile sul capitolo n. 15921/3
“TRASFERIMENTI DI CAPITALE PER LA RICERCA SCIENTIFICA” del bilancio di
previsione relativo al corrente anno;

Ritenuto, altresi, doversi regolamentare le modalita ed.i tempi di erogazione del finanziamento, .
attraverso specifica convenzione,

Per tutte le motivazioni sopra esposte, si propone:

- di approvare la spesa di € 40.000,00 quale contributo per la realizzazione del progetto di ricerca,
da attuarsi da parte del prof. Carmine Guarino del Dipartimento di Scienze Biologiche ed
Ambientali, Universita degli Studi del Sannio avente per oggetto: “RECUPERO, ANALISI E
VALORIZZAZIONE DELLA DIVERSITA GENETICA DEL MELO DELLA PROVINCIA DI



BENEVENTO”, secondo le specifiche tecniche riportate nella copia delle attivita allegata alla nota
dell’11.12.2007 acquisita al prot. gen.dell’Ente al n. 29637 dell’11.12.2007 (che si allega);

- di far gravare la spesa di € 40.000,00 sul cap. 15921/3 del bilancio 2007.
RITENUTO doversi procedere all’approvazione della suesposta proposta;

Esprime parere favorevole circa la regolarita tecnica della proposta.
i

‘ Il Dirigente S.E.P
(dott. ing. Valentino MELILLO)

: 9kl e

Esprime parere favorevole circa la regolarita contabile della proposta,
Li

- , 1 Diﬁgente/dél Settore FINANZE
¢ ECONTROLLO EGONOMICO
P Zg ZT/ 38 ’ (dott. SerOLLO)
5$14
) LA GIUNTA

Su relazione dell’ Assessore al ramo
A voti unanimi

DELIBERA

le premesse formano parte integrante e sostanziale del presente dispositivo;

e di approvare la spesa di € 40.000,00 quale contributo alla spesa necessaria per il progetto di
ricerca, da attuarsi da parte del prof. Carmine Guarino del Dipartimento di Scienze Biologiche
ed Ambientali, Universita degli Studi del Sannio avente per oggetto: “RECUPERO, ANALISI
E VALORIZZAZIONE DELLA DIVERSITA GENETICA DEL MELO DELLA
PROVINCIA DI BENEVENTO”, secondo le specifiche tecniche riportate nella copia delle
attivitd allegata alla nota dell’11.12.2007 acquisita al prot. gen.dell’Ente al n. 29637
dell’11.12.2007 (che si allega);

e - di far gravare la spesa di € 40.000,00 sul cap. 15921/3 del bilancio 2007;

e di onerare il Dirigente del Settore Edilizia e Patrimonio dei successivi adempimenti di
competenza, ivi inclusa la predisposizione dello schema di convenzione regolante i rapporti tra
questo Ente ed il Dipartimento di Scienze Biologiche ed Ambientali, Universita degli Studi del

Sannio ed in particolare tempi e modalita di erogazione del contributo;

o di dichiarare il presente atto immediatamente esecutivo.




Verbale letto, confe e sottoscritto
IL SEGRET GENERALE IL PRESIDENTE
(Dr. Gianclaudig I ELLA) . Carmine NARDONE)
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- g Al Presidente della Provincia di Benevento
On. Carmine Nardone

RICERCA - PROGETTO DI T1DiC 2007

S 7_ |

OGGETTO: Trasmissione progetto di ricerca “Progetto di Recupero, Analisi e Valorizzazione
della diversita genetica del Melo”

Egregio Presidente,

in virtu del particolare interesse che la Provincia ha mostrato e mostra per le problematiche inerenti
I’eccellenza e la sicurezza alimentare, Le sottopongo un progetto di ricerca “Progetto di Recupero,
Analisi e Valorizzazione della diversita genetica del Melo”, inerente le risorse genetiche del melo,

che secondo il nostro punto di vista potra contribuire in maniera notevole alla conservazione della
biodiversita del melo e a sviluppare programmi di ricerca sulla mela con particolare riferimento alle
risorse locali quali ad esempio la mela Annurca di S. Agata dei Goti.

Le proponiamo tale progetto poiché riteniamo che impostare una ricerca applicata alla qualita
alimentare sia un obiettivo che la Provincia in questi anni ha inteso sviluppare e potenziare e che
noi condividiamo.

In allegato si trasmette copia del progetto completo in tutte le sue fasi compreso il piano finanziario.

I progetto si intende svolgersi in due anni, il costo previsto del primo anno ¢ di € 68.000,00 mentre
quello del secondo anno ¢ di € 138.000,00.

Sicuro di un Suo interessamento, Le porgo i piu cordiali Saluti

Benevento, 11/12 /2007
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Dipartimenio Scienze Biologiche ed Ambientali
Usiversita depli Studi del Sannio

'kent olma'

All'origine della pianta coltivata

IL MELO
v
Responsabile Scientifico : Dott. Carmine Guarino
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tagioni del progetto

ano di lavoro

llestimento di una collezione di germoplasma di melo

\”Recupero di accessioni di Malus spp. dalle collezioni mondiali
Recupero di varieta coltivate antiche e moderne di melo
Ricostruzioni filogenetiche ed evolutive

Revisione tassonomica del genera Malus

‘Analisi molecolare della accessioni del genere Malus
Ricostruzioni filogenetiche ed evolutive

Caratterizzazione molecolare delle varieti di melo

’:Fz'rz‘gerpﬂ'ﬂtz'ng delle varieta di melo
~ Identificazioni di omonimie e sinonimie e analisi di pedigree

Costruzione di un dbase referenziale per il melo accessibile da Web
Le Istituzioni proponenti

- Consulenti scientifici
Diagramma temporale delle attivita
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Riassunto

| melo, con una produzione mondiale di 59 milioni di ton (FAOSTAT 2004), rappresenta la terza
ecie da frutto piu_coltivata nel mondo. Le varieta maggiormente utilizzate in occidente per
E]jmentazione umana appattengono tutte ad un’unica specie (M. x domestica), sono poche e hanno una
¢ genetica molto tistretta. Sei varieta, per d1 piu imparentate tra loro, rappresentano da sole oltre il
60 % del mercato mondiale delle mele. La restrizione della-base genetica operata dalla selezione ha reso
specie vulnerabile ad alcuni patogeni (funghi, batteri e micoplasmi) e parassiti, che costtingono i
tticoltori ad un massiccio ricorso a presidi fitosanitai.

Il progetto intende recuperare matetiale vecchio e nuovo delle 33 specie principali del genere Malus, con
{ina rapptesentazione piu significativa per le accessioni di melo coltivato (Malus x domestica e M. sieversii),
di alcune specie selvatiche che hanno presumibilmente contribuito alla sua formazione e di alcune
sfpecie che portano caratteri di interesse agronomico, come la resistenza a malattie.

Il recupero verra fatto raccogliendo matetiale dalle principali collezioni mondiali di germoplsma e
tealizzando alcune esplorazioni nei centri di origine (repubbliche dell’Asia centrale, Cina). II materiale
accolto verra moltiplicato e duplicato per problemi di sicurezza in due collezioni (Udine e Benevento).

Si;ﬂe specie botaniche verra condotto uno studio di tassonomia molecolare, basato sul confronto di
sequenze di DNA, per capire lorigine del complesso M x domestica /| M. sieversi. e per capire in generale
le relazioni evolutive tra le specie del genere Malus. Cid setvira da una parte per una revisione moderna
della sistematica del genere Malus e dall’altra per valutare il grado di sintenia con il melo coltivato delle
specie portanti caratteri di interesse agronomico potenzialmente interessanti per il futuri programmi di
miglioramento genetico.

Le accessioni di melo coltivato e alcune accessioni di M. sieversiz verranno sottoposte a caratterizzazione
fenotipica e molecolare (plant genotyping), che permettera di identificare sinonimie, omonimie e relazioni
di parentela utili alla ricostruzione dei pedigree. 11 lavoro permettera di indagare l'origine e la diffusione in
Europa di alcune varieta di interesse storico e di confermare i pedjgree dichiarati per alcune varieta
presenti sul mercato attuale. L’analisi permettera, in secondo luogo, la creazione di una banca dati di
 tiferimento per Pintera comunit scientifica. - :

Infine Ianalisi della variabilita genetica in melo permettera di prepatare un poo/ di linee catatterizate da
un’ampia variabiliti genetica che serviranno per P'avvio di un programma di miglioramento genetico di
lungo termine in grado di rinnovare la piattaforma vatietale attuale, adattandola alle nuove esgenze
dellagricoltura sia per quanto riguarda le tipologie di frutto sia per quanto riguarda Padeguamento delle
coltivazioni alle raccomandazioni della UE per quanto riguarda I impatto ambientale.



2. Le ragioni del progetto

11 melo & una delle specie da frutto pit: coltivate nei climi temperau

Le vatieta utilizzate per P'alimentazionie umana appattengono quasi esclusivamente a un’unica Specle
(Malus x domestica) e, nonostante siano descritte oltre 10.000 varieta (Way et al 1990), la base genetica e
molto tistretta. Sei varieta, per di piu imparentate tra di ldro, rappresentano da sole oltre il 60%
dellintero mercato mondiale (Noiton e Alspach 1996, O’Rourke et al 2003).

La base genetica ristretta ha teso vulnerabile la specie e attualmente questa puod essere coltivata
solamente con un massiccio ticorso a presidi fitosanitari.

Verso la meta del secolo scorso, nel tentativo di recuperate caratteri di interesse agronomico sono state
utilizzate alcune specie selvatiche (M. floribunda, M. micromalus, M. atrosanguinea, M. baccata jackiz, M.
sargents) in programmi di incrocio a lungo termine (Janick et al 1996), ma 'uso di germoplasma selvatico
& stato piuttosto sporadico e limitato ad acquisire alcune resistenze a patogeni.

Lo scarso uso di germoplasma selvatico ¢ dovuto al limitato numero di accessioni presenti nelle
collezioni. Si pensi che alcune specie tassonomicamente pit vicine al melo coltivato e potenzialmente
importanti come fonte di caratteri, come M. sieversiz, sono presenti solo sporadicamente e con pochi
genotipi nelle principali collezioni mondiali (Geneva-USA, Pillnitz/Dresden-Germania, Angers-Francia,
Meise-Belgio, East Malling-UK, Skierniewice-Polonia, Gong-zuling-China ecc.).

In Italia esistono alcune collezioni significative di melo presso Dlstituto Spetimentale per la
Frutticoltura di Roma, in particolare presso la sezione di Pergine (TN), 'Universita di Bologna, TESAV
di Porto Tolle (RO), la stazione di Laimburg (BZ) e altre, ma tali collezioni hanno molto materiale
moderno, derivante soprattutto dai programmi di miglioramento genetico condotti negli USA nel
secolo scorso, mentre mancano collezioni significative di specie selvatiche e di varieta antiche, che
conttibuirebbero sicuramente ad allargare la base genetica disponibile per 1 breeders.

3. Obrertivi del progetto

Il progetto prevede la raccolta e I'analisi di germoplasma selvatico e coltivato di melo per raggiungere i
tre obbiettivi qui riportati:

* lallestimento di una nuova banca del germoplasma di melo, che comprenda da una parte le specie
selvatiche con un peo/ di accessioni sufficientemente rappresentativo almeno per le specie pia
lmportanu e dall’altra una collezione di varieta che, recuperando materiale antico e moderno e di
varia provenienza geografica, rappresenti la pitt ampia base genetica del melo coltivato nel mondo.

la valutazione del materiale raccolto con un approccio scientifico aggiornato, basato sull’analsi di
sequenze di DNA, esplorando le relazioni filogenetiche tra le specie e le relazioni di parentla e
somiglianza tra le varieta e creando in tal modo una base di dati di riferimento internazionale.
Pidentificazione di una core collection di genotipi idonei per un programma a lungo termire di
miglioramento delle linee parentali da destinare alla produzione di cultivar commerciali.



o si svolge in due fasi: una prima fase prevede la raccolta del materiale esistente presso istituzioni

- » internazionali, una seconda fase prevede prevede l'analisi con moderni metodi molecolari del
ﬂﬂh em >

i affini, dalle principali vatieta commerciali di M. x domestica e dalle vecchie varieta europee non pi
ate commercialmente.

i

.

etfanno seguite la seguente strategia:

’introduzione da rgpositories internazionali e da orti botanici di materiale appartenente alle principali
specie del genere Malus e alcuni generi affini, come Aronza, 5 orbus, Crataegus, Cydonia. La collezione
dovrebbe comprendere tutte le specie primarie che secondo I'ultima revisione potrebbero essere 33
(Way et al 1990) e possibilmente i ptincipali ibridi paturali noti. Le specie ‘selvatiche’ pin
interessanti dal punto di vista genetico e¢/o agronomico, come M. sylvestris, M. sieversi, M. bawata,
Mprunifolia, M. pumila, M. robusta e altre, dovrebbero essere ben rappresentate per quanto riguarda la
oro variabilita genetica. A tale scopo, mentre accessioni di M. sylvestris potranno essere facilmente
acquisite da alcune Istituzioni scientifiche europee, per I'acquisizione di accessioni appartenenti alle
altre specie ricordate risulta particolarmente importante il punto successivo

secoli XVI°-XIX°. La collezione puo essere completata con alcune vecchie vatieta locali di identita
accettata e non omonime di varieta piu note.

Revisione tassonomica del genera Malus
1 melo coltivato, Malus x domestica, ha una stotia controversa. Secondo alcuni studiosi, ¢ un ibido
ale complesso al quale hanno contributo un melo europeo, Malus sylvestris, e specie asiatiche come
: baccata e M.prunifolia, che si sono ibridate naturalmente nelle valli che congiungono I'Eunpa
I'Estremo otiente.

condo altri, I'ancestrale del melo coltivato & una specie, M. szeversiz, che si trova spontanea in un'rea
h Comprende alcune delle ex- repubbliche sovietiche dell’Asia centrale.
r{qut‘,]le zone il melo sarebbe atrivato dalla Cina centrale 4,5 milioni di anni fa e sarebbe rimasto adum
*Ito punto isolato geneticamente a seguito della formazione dei deserti del Gobi e del Taklimalarm.
1solamento genetico e i mutamenti climatici avvenuti in quelle valli avtebbero pottato alla evoluzine



forme attualmente note e coltivate. Nel Kazakistan e nelle valli che portano verso la Cina
- hale (Valle dell'Tli e valli circostanti), 1l M. sieversii presenta tutte le tipologie di frutto del melo
"Pc.r quanto riguarda dimensioni, forma e colore della buccia.

imento del melo dalle valli di confine tra la Cina nord-occidentale e il Kazakistan verso I'Asia
- ]'Butopa tisalirebbe al Neolitico, all'incirca 6.000 anni fa. 4

dio tassonomico, condotto con 1 metodi molecolari attualmente disponibili, permettera di

p"ecie selvatiche che hanno dato omngine alle due specie precedentt
tre specie tassonomicamente piu affini alle due specie di melo coltivato.

ecie potrebbero rappresentare le fonti principali a cui attingere pools genici utili per programmi a
armine di miglioramento genetico.

ibridazione.
rca in banca dati delle sequenze scelte e disegno di primers di consenso o degenerati per

tca, quali M. x domestica, M. sylvestris, M. sieversiz, M. baccata e M.prunifolia. 1 campioni saranno
ceolti dalla nuova collezione; 1 campioni mancanti saranno richiesti a rgpositories di germoplasmu

Lallineamento delle sequenze e la costruzione ricorsiva di alben filogenetici verranno eseguite medinte
S(ift&A e dedicati (PAUP, MEGA ecc.). Dal confronto tra le ricostruzioni basate su sequenze dei diversi
ef} ml, saranno identificate le specie ptimarie, le specie detivate pedr mutazione e gli ibricli
rspecifici.

n; » Qlta isolate le specie non derivate per ibridazione interspecifica, 'analisi condotta su queste ulim.e
“nettera di stimare il grado di diversificazione delle specie e la loro vicinanza genetica con quelle
coltl,vate e principalmente con M. sieversii.



tterizzazione molecolare delle varieta di melo

_te sono state inventariate oltre 10.000 varieta di melo (Way et al 1990) , ma ¢ possibile che il
sensibilmente superiore, dato che alcune accessioni pur presenti nelle collezioni non sono

formalmente descritte. D’altra parte un certo numero di accessioni descritte in letteratura non

= enti nelle collezioni ufficiali e sono forse andate perdute.

essioni presenti nelle colleziom, Pattivita di identificazione & stata basata principalmente

0 mporta la presenza nelle collezioni di molte sinohimie ed omonimie, dovute da una parte agli
ztequenti di materiale avvenuti ad opera di esploratori, colonizzatori, emigranti ecc. e dall’altra al
{urato fino agli inizi del XX° secolo di cambiare nome al materiale importato da altri luoghi. E’

va collezione potrebbe, almeno in parte, risolvere il problema.
llezioni sono molto costose da mantenere e un’analisi genetica che identifichi una core collection,
s un nucleo di varieta geneticamente ben diversificate risulterebbe di grande utilita.

layoro permettera di:

identificare sinonimie ed omonimie

identificare le varieta principali, distinguendole da altre varieta secondatie rappresentate da
utazioni somatiche (sport mutations) ,

Yetificate 1 pedigrees delle varieta storiche di melo per le quali siano riportate le linee patentali e
identificare nuove telazioni di parentela '
monitorare i flussi di materiale genetico tra le diverse aree geografiche

entificare i principali poo/s genici che contribuiscono a creare la diversita genetica in melo

eare una ranking st che identifichi 1 genotipi che rappresentano la maggior diversita genetica e
uelli che contribuisco a frazioni di variabilita genetica via via minori. ’

1 Fingerprinting delle varieta di melo

ingrprinting, cioé l'identificazione degli individui basata sull’analisi del DNA, utilizza differenze

nti a livello di sequenze di DNA tra gli individui. Questi polimorfismi del DNA che possono
e utilizzati per differenziare un individuo dal un altro sono di molfi tipi e riflettono da una parte le
cristiche delle sequenze del DNA e dallaltra gli strumenti a disposizione per la rilevazione delle
Se vatianti di una determinata sequenza. Questa combinazione tipi di mutazione/tecniche di
amento ha dato origine a diverse classi di matcatori molecolari (RFLP, Restricition Fragment 1engtsh
7orphism, RAPD Random amplified polymorphic DNA, AFLP Amplified Fragment Length Polymorphime,
R Variable Number Tandem Repeat, rappresentate da mini- e micro-satelliti, ISSR Inter Simple Sequerzz
als, SNP Single Nucleotide Polymorphism ecc.).

fa € caduta sui microsatelliti o SSR perché verso di loro si sta orientando il consenso dell’intera
mta sclentifica a causa dell’elevato polimotfismo e della loro capaciti discriminante, la
: ducibilita e la consistenza dei risultati, 1 costi contenuti, il livello di automazione delle analisi ¢ il
lle stesse in sede legale (Schlotterer 2004).




0-40 regioni di DNA microsatellite (SSR , Simple Sequence Repeats), scelte a copertura dell’intero
-del melo sulla base di dati di mappa bibliografici, saranno analizzate su un panel ristretto di
melo (6-12 cultivar).

verra condotta mediante amplificazione in PCR con primers fluorescinati, separazione
‘ etica al sequenziatote capillare e s7g7ng degli alleli mediante stardard interni di niferimento e
dedicato. Pet ogni coppia di primers verranno messe a punto le condizioni ottimali di PCR, in
e verra ottimizzata la temperatura di annealing.

prima parte dellattivita servira inoltre per selezionare e preparare una ranking /ist di 18 marcatori
clti per lindipendenza della segtegazione (= assenza di /nkage), Pelevato polimotfismo e la
soluzione degli alleli. La ranking kst verra preparata sulla base dei risultati dello sereening e delle

400-600 accessioni di melo, provenienti dalla nuova collezione e integrate con campioni richiesti
pﬂncipﬂli collezioni mondiali (Bologna-Italia, Pillnitz-Germania, Angers-Francia, Geneva-USA,
¢ locali e scelte a rappresentare la pit ampia variabilita genetica sulla base delle osservazioni
niche, delle informazioni stotiche e quelle relative al pedigree, saranno analizzate con Pintero set di

ultati attesi saranno:

dentificazione di un set di 12-18 SSR utili per il fingerprinting nel melo da propotre alla comunita
cientifica assieme a1 protocolli di lavoro -

identificazione di sinonimie, omonimie e relazioni di parentela tra le diverse cultivar e
‘vetifica/validazione dei pedigree riportati in letteratura

analisi della diversiti genetica del melo e identificazione di un set di genotipi, non ridondarte e
appresentante la massima variabiliti genetica, utile per un programma a lungo termine di
miglioramento genetico delle linee parentali da utilizzare nei programmi destinati alla produzione di
cultivar commerciali di melo

“identificazione dei tassi di mutazione dei microsatelliti in melo, assunta come specie modelly in
‘campo vegetale

.valutazione della diffusione di fenomeni di chimerismo in melo, scelta come specie modells di
‘piante arboree a lunga propagazione vegetativa.

er quanto riguarda il terzo punto sari necessaria la messa a punto di algoritmi e software per Ia
alutazione della diversita genetica in funzione della cteazione della ranking /st delle accessioni e cella
celta dei genotipi pet la core collection, descritta negli obiettivi del progetto.

‘Programma potrebbe essere completato, qualora sussistano le disponibilita finanziarie, o=
SServazioni fenotipiche (caratteri motfologici, resistenze ecc.) e biochimiche. In tal caso, il programma
DPotrebbe includere una analisi di fnkage disequilibriam in melo e completatsi nell’identificazione dli
Marcatori legati a caratteri di interesse per il hreeding.



) pﬂﬁlsjo‘“c dei risultati

{to curera con particolare attenzione la comunicazione attraverso i media nell’intento di dare il
= hsalto all’importanza del progetto sotto il profilo scientifico, culturale e delle ricadute
i -he. In particolare:

Sltati del progetto, mano a mano che verranno acquisiti verranno portati a conoscenza della

inita scientifica internazionale attraverso pubblicazioni su riviste specializzate e partecipazioni a

gni (Eumrpia-sz’t Breeding, International Soctety for the Horticultural Science, Convegno nazionale

‘biodiversita ecc.) '

edpanﬁ al progetto promuoveranno, anche attraverso agenzie operanti nel settore, la propria

ittecipazione ad eventl culturali (trasmissioni TV, premi, tavole rotonde, fiere ecc.) in modo da
¢'il giusto risalto al progetto, ai ricercatori che vi hanno partecipato e agli Enti finanziatori

getto promuovera degli workshops specifici sulliniziativa, chiamando esperti di livello mondiale
conservazione della diversiti genetica a dibattere sull’argomento e a portare le proprie
enze

possibile, si cerchera di favorire lo sfruttamento dei nsultati acquisiti, incoraggiando 1
ercatori a partecipare ad altri progett, che rappresentino il logico svillippo del progetto attuale o

10 invitati studiosi di chiara fama internazionale presso le istituzioni proponenti per tenere
€ seminari inetenti 'oggetto di questo progetto.
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{5 Le Istituzioni proponenti

Unive;sité del Sannio
pipattimento di Scienze Biologiche ed Ambientali
- via Port'Arsa,1 1,82100 Benevento S

§ prof. C.Guarino

{ prof. R. Sciarrillo

Dott. L. De Simone g
Dott. S. Santoro

5.1 Consulenti scientifici

s Prof. Carlo Fideghelli, Direttore dell'Istituto sperimentale della frutticoltura del MIPAF di Roma,

responsabile nazionale del progetto “Risorse genetiche”, responsabile nazionale del progetto “Liste

vatietali” del MIPAF, consulente del Ministero dell’Agricoltura e degli Esteri

Prof. Silviero Sansavini, direttore del Dipartimento di Coltivazioni arboree dell’Universita di

Bologna, responsabile del progetto nazionale “Liste varietali del Melo”, consulente di vari Ministeri
ed Organismi Internazionalie Nazionali

Dr. Manfred Fisher, ricercatore del BAZ e curatore della collezione nazionale del melo di Pillintz-

Dtesden (Germania)

Dr. Ives Lespinasse, ricercatore dell’INRA di Angers (Francia) e coordinatore del progetto di

miglioramento genetico del melo francese, consulente del governo francese

Prof. Francesco Maria Raimondo, preside della Facolta di Scienze MM.FF.NN.

dell'Universita di Palermo.

Prof. Giuseppe Pugliano, ordinario di arboricoltura e olivicoltura del Dipartimento di

Arboricoltura, Botanica e Patologia Vegetale, Facolta di Agraria di Portici.

Dr. Tod Stuessy, Department of Higher Plant Systematics and Evolution, Institute of Botany,

University of Vienna, Vienna A-1030, Austria. '




¢, Diagramma temporale delle attivita

amma dimostra lo sviluppo temporale previsto per le varie attivita del progetto.

S Jutazione in itinere del progetto puo essere fatta a scadenze (per esempio annuali) e pud essete
ata da audits estemporanei su richiesta dei rgferees, rappresentati dai consulenti scientifici del

. tto o da esperti indicati dal panel dei consulenti. _

ita/mesi 0-5 | 6-10 | 11-15 | 16-18 | 19-24
di lavoro, pianificazione

¢ attivita ecc.

cupero delle accessioni dalle
¢zioni mondiali di melo

tcupeto di varieta antiche e
modetne di melo

§ [Discrizione fenotipica e analisi
olecolari delle accessioni di melo
costruzioni filogenetiche ed
Jutive, analisi di distanza
attetizzazione molecolare
notyping) delle varieta di melo
alisi dei dati, analist di

nimie, pedigree ecc.

truzione di d-base referenziali
pet il melo con accesso da web
vita di informazione sul

getto e diffusione dei risultati




Piano finanziario

[ Voci di spesa | Costi(€) |

I ANNO I ANNO
Personale a contratto € 10.000,00 € 20.000,00
Collaborazion: € 13.000,00 € 26.000,00
Materiale a consumo’ € 25.000,00 € 50.000,00
Missioni, partecipazioni a convegni €2.000,00 € 4.000,00
Spese funzionamento Dipartimento (10%) € 5_00()’00 € 10_000,00
Spese fondo comune di Atenco €2.500,00 €5.000,00
Totale €57.500,00 € 115.000,00
VA € 11.500,00 €23.000,00
Totale € 68.000,00 € 138.000,00




8.

Benefict attesr

Un progetto di tale entita per I'ente proponente significa:

» porsi come punto di riferimento mondiale nell'ambito della ricerca genetica delle piante
coltivate. ,

= creare una tradizione scientifico-culturale di richiamo internazionale.

*  offrire alla ncerca scientifica nuove frontiere e approcci al miglioramento genetico.

=  sperimentare "nuovi sapori” sostenibili ed ecocompatibili.

Pertanto,

Pallestimento di una nuova banca del germoplasma di melo, che comprende da una patte le specie
selvatiche con un poo/ di accessioni sufficientemente rappresentativo almeno per le specie piu
unportanu e dall’altra una collezione di varieta che, recuperando materiale antico e modemno e di
vatia provenienza geografica, rappresenti la pit ampia base genetica del melo coltivato nel mondo;
pertanto, studiosi di tutto il mondo sarebbero interessati a far visita alle collezioni per eventuali
collaborazioni.
Pidentificazione di una core collection di genotipi idonei per un programma a lungo termine di
miglioramento delle linee parentali da destinare alla produzione di cultivar commerciali che portano
caratteri di interesse agronomico, come la resistenza a malattie, quindi un uso biotecnologico del
materiale a 360°.
la valutazione del materiale raccolto con un approccio scientifico aggiornato, basato sull’analisi di
sequenze di DNA, esplorando le relazioni filogenetiche tra le specie e le relazioni di parentela e
somiglianza tra le varieta e creando in tal modo una base di dati di riferimento internazionale.
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