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Fig. 1: X. germanus (Blandorf)

• Xylosandrus  germanus (Blandford) (Coleoptera: Curculionidae, Scolytinae) (Fig.1), è un 
coleottero ambrosia altamente polifago, introdotto in Europa da oramai diversi decenni. È 
attualmente specie invasiva in ecosistemi forestali e piantagioni in tutta Europa.

Scopo della ricerca

• Il presente studio ha analizzato le comunità fungine associate a individui di X. germanus
catturati in castagneti in Friuli-Venezia Giulia, nel Lazio e, per la prima volta, da castagneti 
del regno Unito dove l’insetto è stato recentemente segnalato. 

• Per lo studio di metacomunità e l’identificazione dei taxa fungini, si è deciso utilizzare 
tecniche di High Throughput Sequencing (HTS) seguite da elaborazione bioinformatica del 
dato.

Materiali e metodi

Estrazione del DNA

• DNA totale estratto dai 

corpi di 36 insetti

• 4 popolazioni (Cimina – IT, 

Pagnacco – IT, 

Hollistcommom – UK, 

Gosdenheath – UK)

Reazione PCR Sequenziamento Analisi bioinformatica

• Purificazione dell’amplicon
• Quantificazione del DNA

• Equalizzazione delle 

concentrazioni per 

sequenziamento

• Sequenziamento pair – end 
(2x300 bp)

• Sequencer MySeq Illumina, 

Fasteris, Life Science Gene 

Support, SA

• Nucleotide Blast

• MEGAN

• NCBI database

• QIIME2 2021.2



Risultati

Fig. 2: Diagramma di Venn del numero di OTU per 

posizione. 

• Il numero di OTU nelle popolazioni del Regno Unito è molto più alto

• ‘Core biome’ di 43 taxa (Fig.2 ), dove ritroviamo i simbionti tipici come Ambrosiella grosmanniae,

A. caenulata, e Fusarium solani sc ma anche specie fitopatogene come Gnomoniopsis castanea.

Diaporthe foeniculina, e Biscogniauxia mediterranea, tutti taxa con spiccato habitus endofitico nel

legno.

• Numerose altre specie fitopatogene sono state identificate nei diversi siti associate a X. germanus,
tra cui spiccano Cryphonectria parasitica, Sclerotinia pseudotuberosa, Tubakia suttoniana sc.

• 2 specie di simbionte su core biome: Ambrosiella grosmanniae e A. catenulata. Ambrosiella
roeperi solo in UK

Le possibili conseguenze ecologiche di queste nuove associazioni insetto-fungo, sia come effetto diretto dell’invasione come effetto indiretto 

sulla biologia ed epidemiologia dei funghi associati rappresentano una nuova frontiera di studio nel contesto dei cambiamenti globali.

• Beta diversity: L'indice di Jaccard. Differenze significative sono state trovate con

PERMANOVA tra le località (pseudoF=1,58; p-value=0,001). Le località presentano

differenze significative tra loro ad eccezione di Gosdenheath-UK e Hollist_Common-

UK (pesudoF=1,01; p-value=0,389) (Tabella 1). La popolazione fungina degli insetti

di Pagnacco_IT ha mostrato distanze significativamente inferiori rispetto al resto

delle località essendo la località di Gosdenheath-UK quella con una distanza

maggiore.

Group 1 Group 2 pseudo-F p-value q-value

Cimina Gosdenheath 1.758433 0.002 0.0120

Hollist_Common 1.792023 0.014 0.0252

Pagnacco 1.566910 0.021 0.0252

Gosdenheath Hollist_Common 1.006413 0.389 0.3890

Pagnacco 1.835612 0.009 0.0252

Hollist_Common Pagnacco 1.894947 0.021 0.0252

Tabella 1. Permanova del Indice da Jaccard delle popolazioni

fungine nelle quattro località in cui sono stati raccolti gli insetti.


