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IMPORTANZA DEL SOPRALLUOGO, 
PRELIEVO E CONSERVAZIONE CAMPIONI 

In EtOH 75% Mantenimento 
catena del freddo 

nel trasporto Congelato 

Analisi 
genetiche 



SVILUPPI NELLO STUDIO DELLA GENETICA 
DELLE TARTARUGHE MARINE 

(Lee, 2008) 

Tecniche e marcatori del 
passato: allozimi, RAPD, 

RFLP, ecc. 

Tecniche e marcatori 
attualmente in uso: 

aplotipi del mtDNA, interi 
mitogenomi, 
microsatelliti 

Tecniche e marcatori del 
futuro: 

SNP, whole genome e 
next-generation 

sequencing, microarrays,  
trascrittomica, 

proteomica, ecc. 



(Review, Komoroske et al., 2017) 
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a) variabilità di sequenza  

b) variabilità di lunghezza  

SCELTA DEI MARCATORI MOLECOLARI 

Assenza di 

marcatori 

genetici legati 

al sesso 



MARCATORI NUCLEARI 

STR (Short Tandem 
Repeats) - 

microsatelliti 



Dermochelys coriacea 

FILOGENESI 

Chelonia mydas 

Natator depressus 

Eretmochelys imbricata 

Lepidochelys olivacea 
Lepidochelys kempi 

Caretta caretta 

Indo-Pacific lineages (rosso), Atlantic lineages (blu) (Bowen&Karl, 2007) 

MARKER di ELEZIONE:  
D-loop mitocondriale (o Regione 

di Controllo) 

E FILOGEOGRAFIA 

(Clusa et al., 2013) 



D-LOOP MITOCONDRIALE 

Atlantico 

(Shamblin et al., 2012) 

Colonizzazione del Mediterraneo a partire dall’Atlantico 

Frequenze e network degli aplotipi del 

Mediterraneo 

(Clusa et al., 2013) 



MEDITERRANEO 

Le principali colonie si 
trovano nella porzione sud-
orientale del bacino. L’Italia 

rappresenta un sito di 
nidificazione marginale. 

(Clusa et al., 2013) 

Colonizzazione del Mediterraneo da parte di tartarughe 

atlantiche con aplotipo CC-A2. 

Inizialmente si pensava fosse avvenuta con un unico 

evento, successivamente si è verificato che le 

colonizzazioni sono state in realtà multiple.  



(foto  P. Storino) 



DIVERSITÀ MITOCONDRIALE NELLE 
COLONIE DEL MEDITERRANEO (AL 2009) 

Lines of abrupt 
genetic change 
(SAMOVA) 

380 pb 
sequenziate 



RISULTATI 

(Garofalo et al., 2009) 



AGGIORNAMENTO AL 2012 

Tunisia 

Turchia 
CC-A13 CC-A53 

CC-A52 
CC-
A3.2 

CC-A43 

Libia 

Sirte 
Misurata 

CC-A26.1 
CC-A68.1 

CC-A2.9 

CC-A2.9 

815 pb 
sequenziate 



IMPLICAZIONI 



(Komoroske et al., 2017) 

Aumento delle colonie analizzate 

Aumento dei marcatori genetici 
utilizzati 

Aumento della lunghezza delle 
sequenze e del numero di loci STR 

Aumento delle MU (Unità di 
Management) e aumento della 

conoscenza della specie 



NIDI OCCASIONALI E NUOVE 
COLONIZZAZIONI 

Negli ultimi anni si sono osservate per la prima volta 
nidificazioni lungo la costa mediterranea della Spagna. 

In Italia sono in continuo aumento le segnalazioni di nidi 
occasionali (Toscana, Campania) e le aree che si stanno 

confermando siti di deposizione regolari (es. Puglia e Sicilia). 



Quindi filopatria, ma non 

più così stretta come si 

pensava prima… 

Le tartarughe marine si 

possono adattare ai 

cambiamenti naturali e 

mediati dall’uomo 

Alcune linee si sono perse, 

altre si sono differenziate 

nel tempo… ma 



I pericoli maggiori in mare derivano dalla pesca accidentale, 

dall’impatto con le imbarcazioni, dall’ingestione di materie plastiche 

e rifiuti vari… 

+ sulla terra: 

Perdita degli habitat 

idonei alla 

riproduzione 



ANALISI GENETICA DEGLI STOCK 

(Clusa et al., 2014) 



Il Tirreno è un crocevia di diversi flussi migratori, 
sia di individui di origine mediterranea sia atlantica, 
soprattutto giovani. 

MIGRAZIONI 



(Garofalo et al., 2013) 

6 stock italiani e maltesi derivanti da spiaggiamenti o pesca 
analizzati per l’mtDNA (D-loop) e per 6 loci microsatellite. 

MSA (D-loop) 

Suddivisione e analisi dei dati 
anche secondo la classe di età 
e la stagione di campionamento 



  Complessivamente le acque costiere italiane e maltesi sono 
frequentate da tartarughe mediterranee, con un contributo 
maggiore da parte delle colonie più vicine e più grandi; 
  Le tartarughe giovani di diversa provenienza si mescolano 
maggiormente rispetto agli individui più adulti (strutturamento); 
 Animali di origine atlantica sono limitati alle aree più 
occidentali (Tirreno e Lampedusa); 
  Esistono tragitti migratori specifici dalle rookeries ai foraging 
grounds, in particolare: il nord-Adriatico sembra frequentato da 
individui principalmente greci, l’area intorno a Lampedusa da 
individui libici e le acque ioniche italiane da tartarughe turche; 
  Il Tirreno è frequentato da tartarughe calabresi e 
occasionalmente atlantiche. Gli individui analizzati sono 
piuttosto grandi (51-80 cm) ed in prevalenza femmine. 
  Poca strutturazione ai marcatori biparentali, il che suggerisce 
un alto flusso genico mediato dai maschi.  

RISULTATI 



I risultati delle analisi genetiche possono essere utilizzati per:  

1. Valutare l’esistenza di Evolutionary Management Units da 
tutelare 

2. Definire quali popolazioni sono isolate geneticamente e quali 
hanno un flusso genico continuo 

3. Individuare quali popolazioni nidificanti siano maggiormente 
“impattate” dalla cattura accidentale o da spiaggiamenti dovuti 
a cause antropiche 

4. Monitorare eventuali cambiamenti nella composizione 
genetica degli stock nel tempo e rilevare colonizzazioni di nuove 
femmine nidificanti 

5. Comprendere aspetti sconosciuti della biologia ed ecologia 
della specie 



ANALISI GENETICA DI INDIVIDUI MUSEALI 

(Garofalo et al., 2011) 



IDENTIFICAZIONE DI INDIVIDUI IBRIDI 

Diversi individui ibridi (es. C. caretta x E. imbricata, 
C. caretta x C. mydas) sono stati ritrovati nel 
Pacifico e nell’Atlantico (in particolare in Brasile). 

Finora nessun individuo ibrido è stato ritrovato in 
Mediterraneo… 

Sospetto ibrido 
dalla morfologia 
(mix di 3 specie) 

ANALISI GENETICA 
(D-loop + 3 geni 
nucleari 
sequenziati) 

NO IBRIDO (Garofalo et al., 2012) 



Neospirorchis in C. caretta 

(Marchiori et al., submitted) 

Determinazione della presenza, prevalenza e 
patologia di trematodi digenei del sistema 
cardiocircolatorio in individui di C. caretta 

spiaggiati in Nord-Adriatico. 

Ricerca delle uova in campioni fecali ed omogenati 
di milza. Analisi istologica degli organi. Analisi 

molecolare sia dei parassiti ritrovati, sia degli ospiti.  

Prima segnalazione di Neospirorchis sp. nel 
Mediterraneo + infezione da Hapalotrema 

mistroides. Tartarughe di origine  
mediterranea (dalla Grecia e da Creta). 
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RICERCA DI GENI SOTTO SELEZIONE 

Analisi strutturale delle mutazioni 

non-sinonime nei geni ND1 e ND3 

Possibili geni sotto selezione e 

varianti vantaggiose per 

l’adattamento termico 

(Novelletto et al., 2016) 



DIREZIONI FUTURE 

Integrazione dei dati genetici con altri tipi di dati 

(isotopi stabili, scheletrocronologia, ormoni, 

telemetria, modelli oceanografici delle correnti, ecc.) 

Seascape genomics = dati genetici + ambientali 



Grazie a 
tutti per 

l’attenzione! 


