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Che cos’è il DNA

A    T    C    G



Che cos’è il DNA
ATTTATATAGTTTAAAAAAAACATTATATTTTCAATATAAAAATAATTAAATTTAATTTATAAATATAAT 

TAAGTCAAATTTAATTTAAATAACAAATAAATAACCTAAAAATTATTTATTAATAAAGAAATATCAATAA 

ATAAAGCTTCTAACTTTAACTCTAGATTCGTAAATAATCTATATTTCTTATTATACAATTTAAATAAATA 

TTAATTTTAAAATAAAATTATATAATAAGCTAAATAAAGCTAACAGGTTCATACCCTGTCGATAAATTAA 

TAATTTTTATATAAATTATTAAATTTATTTTAGTGTTTAAGCACATAAAATTTTGAATTTTATAGTATTA 

ATTAAATTAATAAATTGGATATTAGTTATAAATAATAACATTTAAATTGCATTTAAAAATTAATATTTTA 

TATATTATATCTAAAAAGTAATATGTCTGATAAAAGAAATATTTTGATAAAATATTAATGTATAATTTTT 

ATATATACTATTAATTATCTTCTTCATAAATTTTAAATACCACTGATTTATCTATCTTTTAATTACTATC 

TTTGTATTAATAATAAATTCCAATAATATTTTTATTCAATGAATATTAATAGAATTTGGTACAATCATTA 

GAATTAGACTAATTAATATTAAATCCACAAATAAAACCCCGAGATTAATTTATTATTCAGTATCAGTAAT 

TTCAAGAATTTTTTTATTCTTTATAATTATTGTATACTTATCATCTATTAGATTTACTAAAACAGATACT 

TTTAATTTTATAGTTCAAATAATATTTTTTTTAAAAATTGGAACTTTCCCTTTTCATTTTTGAACAATTT 

ATTCTTATGAAATAATAAATTGAAAGCAAATTTTTTTAATATCAACATTAATCAAATTTATTCCAATTTA 

TATAATAGTTTCAATAACTAAAATTAATTCATGAACATTATATTTTTTAATTACAAATAGATTATATATT 

TCATTTTATGCTAATAAATTTTACACTCTAAAAAAATTACTAGCATGTTCAACAATTTTTAATTCATTCT 

ATTTTATTTTTATTTTAGAATTAAATAAGAATATATTTATTGCTATAATTATTTTATATTCATTTAATTA 

TTTTTTATTAATTAGATTCTTAAATAAATTTAATATTCAAAATTTTAATTTTATATTTTATAATAAATAT 

CAAATATACACATTCTTAACATTAATATTTAATTATTCAATATATCCAATTTTTCTTTCATTTGTAATTA 

AATGAAATCTAATTTTTATAATAGTAAGAGTTAAAGCTTATAATTGAATTTTATTTCTTTTAATAATTTC 

TAGAATATTAATAATTTGAAATTATATTATTATTTTAAAACGTGTATTTTTAAAAATAAATTTTTATAAA 

AATAATTTTATTGATGATAAAGATAATAAATATATATATCATAGATATTTTGCACTTATACTTCTTTCAT 

TTAATGTTTCATTTTTTATTACATTAAATTTTTTATAAATTATTATAATTATGATGTTAATAATTAATCT 

TCAAATTTGCAATCTGATGTTTTATATTTTAAACTATAATAATTTATTTACCATGATATAGTATAGTATT 

AGAAAAATTTTAATTTTCAATTTTTAAATTTACAATTTAACTCTTATTTAGATTTAATACTAAGTAAGAT



Che cos’è il DNA
ATTTATATAGTTTAAAAAAAACATTATATTTTCAATATAAAAATAATTAAATTTAATTTATAAATATAAT 

TAAGTCAAATTTAATTTAAATAACAAATAAATAACCTAAAAATTATTTATTAATAAAGAAATATCAATAA 

ATAAAGCTTCTAACTTTAACTCTAGATTCGTAAATAATCTATATTTCTTATTATAGAATTTAAATAAATA 

TTAATTTTAAAATAAAATTATATAATAAGCTAAATAAAGCTAACAGGTTCATACCCTGTCGATAAATTAA 

TAATTTTTATATAAATTATTAAATTTATTTTAGTGTTTAAGCACATAAAATTTTGAATTTTATAGTATTA 

ATTAAATTAATAAATTGGATATTAGTTATAAATAATAACATTTAAATTGCATTTAAAAATTAATATTTTA 

TATATTATATCTAAAAAGTAATATGTCTGATAAAAGAAATATTTTGATAAAATATTAATGTATAATTTTT 

ATATATACTATTATTTATCTTCTTCATAAATTTTAAATACCACTGATTTATCTATCTTTTAATTACTATC 

TTTGTATTAATAATAAATTCCAATAATATTTTTATTCAATGAATATTAATAGAATTTGGTACAATCATTA 

GAATTAGACTAATTAATATTAAATCCACAAATAAAACCCCGAGATTAATTTATTATTCAGTATCAGTAAT 

TTCAAGAATTTTTTTATTCTTTATAATTATTGTATACTTATCATCTATTAGATTTACTAAAACAGATACT 

TTTAATTTTATAGTTCAAATAATATTTTTTTTAAAAATTGGAACTTTCCCTTTTCATTTTTGAAGAATTT 

ATTCTTATGAAATAATAAATTGAAAGCAAATTTTTTTAATATCAACATTAATCAAATTTATTCCAATTTA 

TATAATAGTTTCAATAACTAAAATTAATTCATGAACATTATATTTTTTAATTACAAATAGATTATATATT 

TCATTTTATGCTAATAAATTTTACACTCTAAAAAAATTACTAGCATGTTCAACAATTTTTAATTCATTCT 

ATTTTATTTTTATTTTAGAATTAAATAACAATATATTTATTGCTATAATTATTTTATATTCATTTAATTA 

TTTTTTATTAATTAGATTCTTAAATAAATTTAATATTCAAAATTTTAATTTTATATTTTATA----ATAT 

CAAATATACACATTCTTAACATTAATATTTAATTATTCAATATATCCAATTTTTCTTTCATTTGTAATTA 

AATGAAATCTAATTTTTATAATAGTAAGAGTTAAAGCTTATAATTGAATTTTATTTCTTTTAATAATTTC 

TAGAATATTAATAATTTGAAATTATATTATTATTTTAAAACGTGTATTTTTAAAAATAAATTTTTATAAA 

AATAATTTTATTGATGATAAAGATAATAAATATATATATCATAGATATTTTGCACTTATACTTCTTTCAT 

TTAATGTTTCATTTTTTATTACATTAAATTTTTTATAAATTATTATAATTATGATGATAATAATTAATCT 

TCAAATTTGCAATCTGATGTTTTATATTTTAAACTATAATAATTTATTTACCATGATATAGTATAGTATT 

AGAAAAATTTTAATTTTCAATTTTTAAATTTACAATTTAACTCTTATTTAGATTTAATACTAAGTAAGAT



Come si analizza il DNA

Polymerase Chain Reaction (PCR)



Sequenziamento – Metodo Sanger

Come si analizza il DNA

http://www.pitt.edu/~rsup/3100.jpg


Sequenziamento – Next Generation Sequencing

Come si analizza il DNA



Analisi bioinformatica dei dati

Come si analizza il DNA



Miglioramento e ottimizzazione dei sistemi per identificare le sottospecie di Apis 
mellifera direttamente analizzando il DNA delle api e del miele e valutazione della 
distribuzione delle sottospecie nella Regione Emilia-Romagna con i nuovi approcci

Messa a punto di metodi per valutare il patrimonio genetico dell’ape in funzione del 
livello di consanguineità delle famiglie mediante analisi diretta del DNA delle api e, 
indirettamente, attraverso l’analisi del DNA delle api che è presente nel miele

Miglioramento dei sistemi per l’identificazione dell’origine botanica del miele della 
Regione Emilia-Romagna

Valutazione di alcuni aspetti qualitativi del miele attraverso l’analisi del DNA 
ambientale e l’utilizzo di informazioni su possibili contaminanti

Analisi dei possibili fattori che determinano il collasso delle famiglie attraverso la 
caratterizzazione del DNA del miele e la valutazione di fattori biotici e abiotici

Impostazione di una prova per valutare, nella pratica del blocco della covata estiva, 
l’effetto di diverse metodologie di confinamento della regina sulla possibile 
diffusione di patologie alla famiglia 

Monitoraggio della distribuzione di alcuni patogeni sul territorio regionale 
mediante l’analisi del DNA del miele
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Attività 2
(analisi e elaborazioni)
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1) Biodiversità e genetica delle api

2) Autenticazione e qualità del miele

3) Patologia delle api

Macro-tematiche



1) Biodiversità e genetica delle api

2) Autenticazione e qualità del miele

3) Patologia delle api

Macro-tematiche



Biodiversità e genetica delle api

Miglioramento e ottimizzazione dei sistemi per identificare le 
sottospecie di Apis mellifera direttamente analizzando il DNA 
delle api e del miele e valutazione della distribuzione delle 
sottospecie nella Regione Emilia-Romagna con i nuovi 
approcci:

1) Analisi del DNA mitocondriale
2) Analisi del DNA nucleare

1



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale

• Ulteriori informazioni sulla distribuzione delle principali linee 
mitocondriali utilizzando il DNA del miele

• Messa a punto di un metodo che distingue i mitotipi C1 e C2 
dal DNA del miele

• Identificazione dei mitotipi mediante analisi del DNA delle 
api

1



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Ulteriori informazioni sulla 
distribuzione delle principali linee mitocondriali utilizzando 
il DNA del miele

A  (152 bp)

M  (138 bp)

C  (85 bp)

1      2         3        4        5        6         7        8

1

A C M



Mieli del 2018

1 Biodiversità e genetica delle api

A C M
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Biodiversità e genetica delle api

Mieli del 2018

1

A C MDati presentati nel 2020



Mieli del 2018 (n. = 100)

Mieli del 2019 (n. = 64)

Mieli del 2020 (n. = 173)

1

A C M



Biodiversità e genetica delle api1

A C M

2018 2019 2020



Biodiversità e genetica delle api1

A C M

2018 2019 2020

C1 oppure C2 ? C1 oppure C2 ?



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Messa a punto di un 
metodo che distingue i mitotipi C1 e C2 dal DNA del miele

1

C1 = Apis mellifera ligustica
C2 = Apis mellifera carnica

C1 C2



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Messa a punto di un 
metodo che distingue i mitotipi C1 e C2 dal DNA del miele

A T T T C C C C A C T T

A T T T C C C A C T T

C1

C2

1

C1 C2



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Messa a punto di un 
metodo che distingue i mitotipi C1 e C2 dal DNA del miele

1

C1 C22019 2020
n. = 42 n. = 28



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Identificazione dei mitotipi
mediante analisi del DNA delle api

1

a) Ulteriori analisi del DNA mitocondriale su api di 
colonie con informazioni ottenute nel 2020  
(Analisi della regione intergenica tRNAleu-cox2)

b) Inizio del primo monitoraggio regionale globale 
con analisi della regione intergenica tRNAleu-cox2

a

b



Ibridi A. m. ligustica

Risultati dell’analisi morfometrica (n. = 80)
[effettuata in collaborazione con l’Istituto Zooprofilattico 
Sperimentale del Lazio e della Toscana] Soglia per 

definire 
Ligustica: 90% 
di rispondenza 

Dati presentati nel 2020



DNA mitocondriale

Ibridi A. m. ligusticaA+C+M C

Da analisi morfometriche (n. 80)

5
3 di 5

A/C/M C

Miele da favo (n. 80) 1 ape per famiglia (n. 80)
3

Dati presentati nel 2020

A C M A C M

A/M



DNA mitocondriale

Ibridi A. m. ligusticaA+C+M C

Da analisi morfometriche (n. 80)

5
3 di 5

A/C/M C

Miele da favo (n. 80) 1 ape per famiglia (n. 80)
3

Dati presentati nel 2020

A C M A C M

A/M

2021: Ulteriori analisi DNA mitocondriale su api



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Identificazione dei mitotipi
mediante analisi del DNA delle api

1

1) Costruzione del 
database di sequenze 
mitocondriali 

2) Analisi della regione intergenica
tRNAleu-cox2 (PCR primers E2-H2; 
Garnery et al., 1991)

3) Amplificazione e sequenziamento 
da 10-20 api per colonia

4) Confronto con i risultati 
delle analisi A C M  

……….

a



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Identificazione dei mitotipi
mediante analisi del DNA delle api

1

4) Confronto con i risultati 
delle analisi A C M  

RISULTATI:
• Nuovi mitotipi (linee A e M)
• A1a + C1 + C2
• C2
• C1
• M7
• M4

3) Amplificazione e sequenziamento 
da 10-12 api per colonia

a



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Identificazione dei mitotipi
mediante analisi del DNA delle api

1

4) Confronto con i risultati 
delle analisi A C M  

RISULTATI:
• Nuovi mitotipi (linee A e M)
• A1a + C1 + C2
• C2
• C1
• M7
• M4

3) Amplificazione e sequenziamento 
da 10-12 api per colonia

a

A C M C1 C2



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Identificazione dei mitotipi
mediante analisi del DNA delle api

1

a) Ulteriori analisi del DNA mitocondriale su api di 
colonie con informazioni ottenute nel 2020  
(Analisi della regione intergenica tRNAleu-cox2)

b) Inizio del primo monitoraggio regionale globale 
con analisi della regione intergenica tRNAleu-cox2

a

b



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Identificazione dei mitotipi
mediante analisi del DNA delle api

1

b
Associazioni N. larve/pupe
PC 59
PR-RE 79
RA 53
FC 115
Totale 306

Analisi della regione 
intergenica tRNAleu-cox2 
(PCR primers E2-H2; 
Garnery et al., 1991)



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Identificazione dei mitotipi
mediante analisi del DNA delle api

1

b
Province N. larve/pupe N. sequenziati
PC 59 38
PR

79
42

RE 14
MO 15
BO - -
FE - -
FC 115 In progress
RA 53 In progress
RN 115 In progress
Totale 306 109



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA mitocondriale: Identificazione dei mitotipi
mediante analisi del DNA delle api

1

b

C1 + M3/M7 = 84%



Biodiversità e genetica delle api

Miglioramento e ottimizzazione dei sistemi per identificare le 
sottospecie di Apis mellifera direttamente analizzando il DNA 
delle api e del miele e valutazione della distribuzione delle 
sottospecie nella Regione Emilia-Romagna con i nuovi 
approcci:

1) Analisi del DNA mitocondriale
2) Analisi del DNA nucleare

1



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

a) Messa a punto di un metodo per identificare la 
sottospecie utilizzando il DNA nucleare di ape che 
si ritrova nel miele

b) Analisi del gene complementary sex determiner
(csd) di ape per la valutazione della 
consanguineità delle popolazioni di ape

a

b



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

a



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

a

Selezionati circa 
140 marcatori del 
genoma di ape 
(SNP)



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

Selezionati circa 
140 marcatori del 
genoma di ape 
(SNP)

a

Disegno del 
pannello AmpliSeq
per analisi con 
piattaforma di 
sequenziamento 
S5 (Ion Torrent)



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

Selezionati circa 
140 marcatori del 
genoma di ape  
(SNP)

a

Disegno del 
pannello AmpliSeq
per analisi con 
piattaforma di 
sequenziamento 
S5 (Ion Torrent)Test su campioni di 

miele da favi di Apis 
mellifera ligustica: 
100% corretta 
assegnazione



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

a) Messa a punto di un metodo per identificare la 
sottospecie utilizzando il DNA nucleare di ape che 
si ritrova nel miele

b) Analisi del gene complementary sex determiner
(csd) di ape per la valutazione della 
consanguineità delle popolazioni di ape

a

b



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

b complementary sex determiner (csd) di ape 



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

b complementary sex determiner (csd) di ape 



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

b complementary sex determiner (csd) di ape 

Isolamento
del DNA da 
miele/api

PCR

Sequenziamento
NGS

Database per 
confronto
alleli csd

Elaborazione
bioinformatica dei

dati NGS 

Identificazione
alleli csd



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

b complementary sex determiner (csd) di ape 

Allele N. di reads N. di 

aminoacidi

KIISSLSNKTIHNNNNYKPYYNINYIEQIP 13913 27
KIISSLSSNYNSNNYNNYNNYKQLCYNINYIEQIP 10814 32
KITSSLSNNYNSNNYNKYNYNNSKKLYYNINYIEQIP 5520 34
KIISSLSNKTIHNNNNYKYNYNNNNYKNYNNYKKLYYNINYIEQIP 2419 43
KIISSLSNKTIHNNNNYKYNYNNNCKKLYYNINYIEQIP 1963 36
KIISSLSSNYNSNNYNNYSTNYKQLQYCYNINYIEQIP 728 35
KIISSLSNNYNYNNCNYKHKLYYNIINIEQIP 591 29
KIISSLSNNYNYSNYNNNNNNYNNYKQLCYNINYIEQIP 515 36

……

……

……



Biodiversità e genetica delle api

1) Analisi del DNA nucleare

1

b complementary sex determiner (csd) di ape 

Applicazioni:
• Selezione/miglioramento genetico/produzione 

di regine – verifica compatibilità alleli
• Monitoraggio biodiversità delle popolazioni 



Biodiversità e genetica delle api1

Conclusioni (1)

❑ Stiamo affrontando diversi aspetti tecnico-
scientifici per poter arrivare ad identificare A. m. 
ligustica

❑ Abbiamo messo a punto diverse metodologie e 
approcci 

❑ Stiamo rifinendo alcuni metodi per poter testarli 
su larga scala 



1) Biodiversità e genetica delle api

2) Autenticazione e qualità del miele

3) Patologia delle api

Macro-tematiche



Autenticazione e qualità del miele2

a) Origine botanica del miele

b) Origine entomologica del miele

c) Caratteristiche microbiologiche del miele

a

b

c

Analisi del DNA del miele per definire:



Autenticazione e qualità del miele2

Approccio target:
Metabarcoding

Approccio non 
target:
Shot-gun 
sequencing



Autenticazione e qualità del miele2

Approccio target:
Metabarcoding
per origine 
botanica

Approccio non 
target:
Shot-gun 
sequencing



Autenticazione e qualità del miele2

rbcL

DNA delle piante
(DNA cloroplastico)

cpDNA

trnL

Approccio target:
Metabarcoding per origine botanica



Autenticazione e qualità del miele2

rbcL

DNA delle piante
(DNA cloroplastico)

cpDNA

matK
trnL

Approccio target:
Metabarcoding per origine botanica



Isolamento
del DNA da 

miele

PCR
con primer 
universali

Sequenziamento
NGS

c

d
cpDNA

Autenticazione e qualità del miele2

rbcL, trnL, matK

Approccio target:
Metabarcoding per origine botanica

3 database di 
riferimento con 
sequenze delle
regioni target
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c

d
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Autenticazione e qualità del miele2

rbcL, trnL, matK
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Metabarcoding per origine botanica
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NGS
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Autenticazione e qualità del miele2

rbcL, trnL, matK

Identificazione
dell’origine

botanica

Approccio target:
Metabarcoding per origine botanica

Numero di read
assegnate a 

taxa



Isolamento
del DNA da 

miele

PCR
con primer 
universali

Sequenziamento
NGS

3 database di 
riferimento con 
sequenze delle
regioni target

Elaborazione
bioinformatica dei

dati NGS 

c

d
cpDNA

Autenticazione e qualità del miele2

rbcL, trnL, matK

Identificazione
dell’origine

botanica

Confronto con dati
melissopalinologici

Approccio target:
Metabarcoding per origine botanica

Numero di read
assegnate a 

taxa



Autenticazione e qualità del miele2

Approccio target:
Metabarcoding
per origine 
botanica +
origine 
entomologica



72 mieli di diversa origine (70% da 
Emilia Romagna)

di cui

33 mieli con dati melissopalinologici:
• Osservatorio Nazionale Miele
• Lucia Piana

Autenticazione e qualità del miele2
Approccio target:
Metabarcoding per:
origine botanica + origine entomologica



Autenticazione e qualità del miele2
Approccio target:
Metabarcoding per:
origine botanica + origine entomologica

Miele A: Provincia Bologna:
• melissopalinologica = 37%  (non conforme)

Miele B: Provincia Forlì-Cesena
• melissopalinologica = 68%  (conforme)

Miele C: Provincia Rimini
• melissopalinologica = 64%  (conforme)

Esempio 1: tre mieli di coriandolo
Famiglia: Apiaceae



Autenticazione e qualità del miele2
Approccio target:
Metabarcoding per:
origine botanica + origine entomologica

Miele A: coriandolo non conforme Miele B: coriandolo conforme Miele C: coriandolo conforme

N. di reads Livello Nome N. di reads Livello Nome N. di reads Livello Nome

13119 subfamily Caesalpinioideae 4928 species Papaver rhoeas 7973 subfamily Apioideae

3042 genus Amorpha 3874 subfamily Apioideae 7317 genus Rubus
2896 genus Adenanthera 3628 genus Rubus 5141 family Asteraceae
1951 subfamily Apioideae 3112 genus Adenanthera 4500 species Punica granatum
1248 tribe Maleae 1711 subspecies Brassica rapa 

subsp. oleifera
3807 subfamily Allioideae

1064 species Papaver rhoeas 1500 species Punica 
granatum

1306 order Brassicales

841 subfamily Amygdaloideae 1070 genus Prunus 1235 subspecies Brassica rapa 
subsp. oleifera

rbcL

Esempio 1: tre mieli di coriandolo
Famiglia: Apiaceae – sottofamiglia Apioideae



Autenticazione e qualità del miele2
Approccio target:
Metabarcoding per:
origine botanica + origine entomologica

Esempio 2:
Cinque mieli con varie indicazioni di frode



Autenticazione e qualità del miele2

Esempio 2:
Cinque mieli con varie indicazioni di frode

Mancanza del DNA di insetti 
produttori di melata

Approccio target:
Metabarcoding per:
origine botanica + origine entomologica
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Approccio target:
Metabarcoding

Approccio non 
target:
Shot-gun 
sequencing –
caratteristiche 
microbiologiche 
del miele

20 mieli



Isolamento
del DNA da 

miele

Sequenziamento
NGS di tutto il

DNA

Costruzione/ 
Sviluppo di una 

banca dati di 
riferimento

Elaborazione
bioinformatica dei dati

NGS

Autenticazione e qualità del miele2

Risultati:
Interpretazione 

dei dati

Approccio non target: Shot-gun sequencing



Autenticazione e qualità del miele2
Approccio non target:
Shot-gun sequencing – caratteristiche microbiologiche 
del miele

Organism No. 
contigs

Sequence Identity Sequence
Coverage

N. reads % on total n. of 
sequenced reads

Lactobacillus_kunkeei 85263 95,72367176 97,95678078 252432 12,94
Parasaccharibacter_apium 1679 96,20091245 97,80166766 1911 0,10
Melissococcus_plutonius 119 84,99955462 78,31092437 1536 0,08
Neoasaia_chiangmaiensis 118 83,05714407 82,77118644 1429 0,07

Kozakia_baliensis 140 81,73227857 82,08571429 1116 0,06
Lactobacillus_sp._BHWM-4 535 83,96006916 90,85233645 886 0,05

Bartonella_apis 496 95,60480645 98,30645161 524 0,03
Acidibrevibacterium_fodinaquatile 18 82,42922222 81,22222222 456 0,02

Gilliamella_apicola 365 95,20624384 97,94520548 392 0,02
Acetobacter_sp._KACC_21233 28 80,74546429 77,57142857 353 0,02

Neokomagataea_sp._Ha5 37 82,35405405 83,78378378 347 0,02
Komagataeibacter_saccharivorans 17 79,32582353 78,41176471 325 0,02

Gluconobacter_albidus 49 80,98073469 79,53061224 320 0,02
Pantoea_agglomerans 231 98,1004026 99,04761905 236 0,01

Acetobacter_aceti 36 80,61655556 79,97222222 209 0,01
Serratia_symbiotica 185 96,03800541 96,36216216 206 0,01
Swingsia_samuiensis 25 81,80812 74,64 203 0,01

Frischella_perrara 192 97,16048958 98,13020833 197 0,01
Lactobacillus_apis 189 96,47309524 98,28042328 193 0,01
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Conclusioni (2)

❑ Le metodologie di analisi del DNA del miele 
possono:

▪ determinare l’origine botanica del miele
▪ identificare possibili frodi

❑ Stiamo lavorando per aumentare le informazioni 
delle varie tipologie di miele e migliorare 
l’interpretazione dei risultati

Autenticazione e qualità del miele



1) Biodiversità e genetica delle api

2) Autenticazione e qualità del miele

3) Patologia delle api

Macro-tematiche



Patologia delle api3

Analisi dei possibili fattori che determinano il collasso delle famiglie 
attraverso la caratterizzazione del DNA del miele e la valutazione di 
fattori biotici e abiotici

Impostazione di una prova per valutare, nella pratica del blocco della 
covata estiva, l’effetto di diverse metodologie di confinamento della 
regina sulla possibile diffusione di patologie alla famiglia 

Monitoraggio della distribuzione di alcuni patogeni sul territorio 
regionale mediante l’analisi del DNA del miele

a

b

c



Patologia delle api3

Analisi dei possibili fattori che determinano il collasso delle famiglie 
attraverso la caratterizzazione del DNA del miele e la valutazione di 
fattori biotici e abiotici

Disegno sperimentale:
Case and control

9 vs 8

Aumentato il numero dei case e dei control
Aumento delle tipologie di analisi

a



Patologia delle api3

a Case and control
• Analisi del DNA da favo: shot-gun sequencing
• Valutazione presenza Nosema su api
• Valutazione  presenza Lotmaria passim su api
• Presenza lieviti intestini di api
• Analisi di metalli pesanti su api
• Determinazione glifosate su miele
• …



Patologia delle api3

a Case and control
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Pipeline bioinformatica di analisi dei dati di shot-gun sequencing

Analisi del DNA da favo: shot-gun sequencing



Patologia delle api3

a Case and control
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Patologia delle api3

b Impostazione di una prova per valutare, nella pratica del blocco della 
covata estiva, l’effetto di diverse metodologie di confinamento della 
regina sulla possibile diffusione di patologie alla famiglia 

A = classico confinamento con gabbietta senza covata

B = confinamento con telaio normale

C = confinamento con telaio tripartito

In 4 apiari – 4 colonie per ciascuna modalità

ANNO I della prova (pilot)



Patologia delle api3

b Impostazione di una prova per valutare, nella pratica del blocco della 
covata estiva, l’effetto di diverse metodologie di confinamento della 
regina sulla possibile diffusione di patologie alla famiglia 

• Campionamento di api ogni 15 – 25 gg

• Congelamento api a -80°C

• Analisi virosi



Patologia delle api3

c Monitoraggio della distribuzione di alcuni patogeni sul territorio 
regionale mediante l’analisi del DNA del miele



Varroa destructor

Acarapis woodi

Nosema ceranae
Nosema apis

Aschospaera apis

Melissococcus
plutonius

Paenibacillus larvae

Tropilaelaps spp.
(T. clarae, T. mercedesae)

Patologia delle api3

c Monitoraggio della distribuzione di alcuni patogeni sul territorio 
regionale mediante l’analisi del DNA del miele



Patologia delle api3

c Monitoraggio della distribuzione di alcuni patogeni sul territorio 
regionale mediante l’analisi del DNA del miele



Patologia delle api3

c Monitoraggio della distribuzione di alcuni patogeni sul territorio 
regionale mediante l’analisi del DNA del miele

Lotmaria passim
Campioni positivi
Campioni negativi



Patologia delle api3

c Monitoraggio della distribuzione di alcuni patogeni sul territorio 
regionale mediante l’analisi del DNA del miele

Honey environmental DNA can be used to detect and 
monitor honey bee pests: development of methods useful 
to identify Aethina tumida and Galleria mellonella
infestations

Anisa Ribani 1, Valeria Taurisano 1, Valerio Joe Utzeri 1 and Luca Fontanesi 1,*

In preparazione

Galleria mellonella

Aethina tumida



Patologia delle api3

c Monitoraggio della distribuzione di alcuni patogeni sul territorio 
regionale mediante l’analisi del DNA del miele

Aethina tumida
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Conclusioni (3)

❑ L’argomento è particolarmente complesso e può 
essere affrontato con diversi approcci

❑ Abbiamo sviluppato alcune metodologie utili per il 
monitoraggio

❑ Altre indagini sono necessarie per completare il 
percorso iniziato

Patologia delle api



Conclusioni generali

• BEE-RER-2 è stato strutturato in diverse azioni per 
cercare di contribuire alla soluzione di diversi problemi 
del settore apistico regionale – come da bando

• Abbiamo ottenuto risultati che aprono nuove possibilità 
applicative

• Il coinvolgimento e la collaborazione delle Associazioni e 
Organizzazioni apistiche regionali, fondamentali per 
l’ottenimento dei risultati, lo saranno ancora di più per il 
loro trasferimento applicativo



https://site.unibo.it/bee-rer/it/

https://www.facebook.com/progettoBEERER/

@progettoBEERER

https://www.linkedin.com/company/bee-rer

https://site.unibo.it/bee-rer/it/
https://www.facebook.com/progettoBEERER/
https://www.linkedin.com/company/bee-rer
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