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Caratterizzazione genetico-molecolare di antiche varieta locali venete di mais vitrei
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Le varieta locali sono popolazioni di piante d’interesse agro-alimentare costituitesi e affermatesi in una
determinata area geografica in seguito alle disponibilita offerte dal’ambiente naturale e dalle tecniche colturali
imposte dalluomo, compresa la scelta del seme da reimpiegare. La loro caratterizzazione & mirata al
conseguimento della “autoconservazione”, cioé al mantenimento della varieta e allincremento della sua
produttivita o al miglioramento della qualita dei suoi prodotti, dotati peraltro di tipicita.

L'obiettivo della caratterizzazione morfologica e genetico-molecolare & Tabella 1. Elenco dei loci marcatori impiegati in questa ricerca, con

rappresentato dalla costituzione di una varietd sintetica a larga base Mormazion sulla posizione genomica (BIN), il mofivo microsatelite
I . . e y o« o« . (SSR) e il loro indice di polimorfismo (PIC).
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Biancoperia (A) e Marano (B). al loro indice di polimorfismo (PIC).
Tabella 2. Statistiche descrittive di diversita genetica basate sui profili SSR. In tabella sono riportati
| valori di eterozigosita osservata (Ho), attesa (He) e media (Ha). La tabella riassume anche le . . . . . . . .
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Figure 2. Centroidi bidimensionali che rappresentano la distanza genetica calcolata sulla base dei |
profili SSR, tra tutti gli individui/genotipi di mais. Coefficiente di similarta genetica (SM)
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Figura 4. Dendrogramma UPGMA basato sui dati ottenuti con le analisi SSR e rappresentante la similarita genetica stimata in tutti i possibili
confronti a coppie tra tutti gli individui/genotipi di mais delle varieta locali considerate in questo studio.
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La varieta di “Marano” ha mostrato la presenza di due sottogruppi geneticamente
divergenti, a differenza delle varieta di “Biancoperla” e “Sponcio” che invece sono risultate
geneticamente piu omogenee.

Attraverso l'interincrocio in isolamento delle piante ottenute da uguali quantitativi di seme,
proveniente dalle spighe raccolte dalle piante madri scelte a livello morfologico e genetico,
sara possibile la mo ltiplicazione del seme di varieta sintetiche a larga base genetica per
ciascuna delle tre tipologie di mais da polenta.

1 coordnatn | Ricerca svolta nell’ambito del Progetto speciale BIONET anni 2012/14, Misura 214H
Figure 3. Centroidi bidimensionali relativi i soli individui/genotipi di Marano. del PSR - Rete Regionale della Biodiversita, finanziato dalla Regione Veneto
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