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Il pero è una delle specie da frutto più antiche e maggiormente coltivate nelle zone temperate. Il ter-
ritorio del Monte Etna, grazie alla sua moltitudine di microclimi, suolo e condizioni orografiche ed alle 
antiche pratiche di coltivazione determina un’ampia variabilità fenotipica e genetica nelle specie da frut-
to coltivate, in particolare su diversi tratti agronomici e qualitativi del frutto, epoca di fioritura e matura-
zione. 

Il germoplasma di pero analizzato in questo lavoro, che include genotipi selvatici, varietà locali e 
varietà coltivate sia nazionali che internazionali, è stato fenotipizzato e genotipizzato attraverso, rispetti-
vamente, il monitoraggio delle fasi fenologiche in relazione all’andamento stagionale e l’utilizzo di mar-
catori molecolari SSRs con lo scopo di valutare il livello di variabilità e le relazioni filogenetiche. 

La caratterizzazione fenologica della collezione di germoplasma ha evidenziato la predominante 
presenza di varietà con il carattere “basso fabbisogno in freddo” potenzialmente utile come fonte di sele-
zione per questo tratto agronomico. L’analisi SSRs ha rivelato un’elevata variabilità genetica e la pre-
senza di una stratificazione genetica con una sottopopolazione ‘selvatica’ che caratterizza principalmen-
te le specie selvatiche e che ha avuto un ruolo importante nell’origine di molte delle varietà locali. Lo 
stesso germoplasma è stato analizzato relativamente alla composizione degli alleli S. Il genere Pyrus è 
caratterizzato infatti da un sistema di auto-incompatibilità gametofitica basato su S-RNasi. L’analisi 
PCR basata sull’utilizzo di primer ‘consensus’ e specifici ha permesso di identificare 24 alleli S presenti 
in 48 genotipi che hanno mostrato una distribuzione eterogenea fra i vari gruppi analizzati, incluso quel-
lo delle varietà locali riflettendo una complessa storia di ibridazione.  

I risultati forniscono importanti informazioni sulle caratteristiche agronomiche e genetiche del ricco 
germoplasma siciliano che possono essere sfruttate nella pianificazione di programmi di breeding e lo 
sviluppo di nuove cultivar con migliorati tratti agronomici inclusi l’adattabilità a diverse condizioni 
pedoclimatiche e la resistenza a fattori di stress biotici. 
 
Parole chiave: Pyrus communis, P. pyraster, P. amygdaliformis, struttura genetica, locus S.  
 


