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Le analisi del DNA delle api e del DNA 

presente nel miele e altri approcci inno-

vativi per la caratterizzazione e la valo-

rizzazione delle produzioni apistiche e 

il monitoraggio degli aggressori dell’al-

veare in Emilia-Romagna  

BEE-RER –3 

  

A L M A  M A T E R  S T U D I O R U M  
U N I V E R S I T À  D I  B O L O G N A  

Gli Obiettivi di BEE-RER-3 
 

 Affrontare le principali sfide che stan-
no caratterizzando il settore apistico 

utilizzando approcci innovativi incen-
trati sull’analisi del DNA delle api e del 
miele ed integrati con diverse altre me-

todologie interdisciplinari e attività 
complementari  

IL CONTESTO IN CUI SI INSERISCE BEE-

RER 

L’apicoltura della Regione Emilia-Romagna sta 

affrontando sfide che derivano dai contesti na-

zionali e globali in cui è inserita e con i quali si 

deve confrontare a diversi livelli. 

Le principali criticità sono rappresentate dai se-

guenti elementi: 

1) le dinamiche del mercato internazionale e del 

commercio mondiale dei prodotti dell’apicoltura, 

con il preoccupante aumento delle contraffazioni 

e delle frodi da una parte e la possibile introdu-

zione di nuove minacce e patogeni dall’altra; 

2) gli effetti dei cambiamenti climatici che inci-

dono in modo rilevante sull’andamento delle 

produzioni, sulla biologia del super-organismo 

“ape” nel suo complesso, sul mantenimento della 

biodiversità e sulla biologia e diffusione di nuovi 

e vecchi patogeni dell’alveare; 

3) l’interazione tra ape e ambiente con l'impatto 

negativo degli agenti inquinanti, tra cui l’effetto 

di diversi fitofarmaci. 
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Biodiversità 
Salvaguardia 

dell’Apis mellifera 

ligustica 

Risultati dell’analisi elettroforetica del DNA 

mitocondriale di ape amplificato da 8 diversi 

campioni di miele 

BEE-RER-3 ha analizzato il DNA mitocondriale 

di ape dai campioni di miele prodotto in Emi-

lia-Romagna negli ultimi 4 anni per ottenere 

una stima della diffusione dei principali mito-

tipi (A, C ed M) nella regione. 

BEE-RER-3 ha analizzato il DNA mitocondriale 

direttamente dalle api provenienti da più di 

800 alveari utilizzando per verificare i dati del-

le analisi effettuate a partire dal miele. 

Autenticazione:  
contro le frodi 

Origine botanica del 

miele con l’analisi del 

DNA del polline e 

analisi della melata 

BEE-RER-3 ha analizzato diversi altri 

aspetti legati alla presenza di patogeni 

utilizzando il DNA del miele. 

 

Avversità delle api e      
qualità delle produzioni 

Studio di nuovi patogeni,  e 

monitoraggio di inquinanti 

BEE-RER-3 ha messo a punto un meto-

do per monitorare la potenziale pre-

senza di Aethina tumida partendo dal 

DNA del miele 

Risultati dell’analisi elettroforetica del 

DNA per verificare la presenza di  Aethi-

na tumida partendo dal miele 

Con la tecnica di Next Generation  Se-

quencing e con elaborazioni bioinfor-

matiche dei dati, BEE-RER-3 ha messo 

a punto metodi di analisi del DNA del 

polline per identificare le specie bota-

niche che hanno contribuito con il 

nettare alla produzione del miele e 

metodi di analisi del DNA degli insetti 

che hanno prodotto la melata entrata 

a far parte di tutti i mieli. 

BEE-RER-3 ha messo a punto un nuovo meto-

do per identificare la sottospecie di Apis melli-

fera attraverso l’analisi del DNA nucleare di 

ape presente nel miele, utilizzando la tecnica 

detta di Genotyping-by-Sequencing. 


