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SUMMARY

Genetic variation at 16 enzyme loci was analysed in 20 Mediterranean and 1 Baltic Cerastaderma glancinn populations,
as well as in 3 Adantic C. edlwle populations. Genetic divergence berween v was escmated (C. edilel C. glasecinn, Dyg7g
@ 0.9). Spatial genetic variation ac differenr geographic scales was investigated in C glareczn, The degree of genetic
structuring at Mediterranean scale (over all loci &4 = 0.088), in spite of the fragmentary narure of the habitar of cocldes,
resulted moderate if compared with previous experimental data. Results are discussed eaking into account the intrinsic
andl extrinsic factors which are most likely w affect the panerns of genetic structuring in coastal marine animals,

INTRODUZIONE

I livelli di flusso genico tra popolazioni naturali possono variare ampiamente
anche tra specie congeneri. Alcune specie presentano tassi sufficientemente elevati
da poter essere considerate panmittiche; in altre 1 livelli di flusso genico sono
estremamente bassi; in tali casi la selezione naturale e [a deriva genetica possono
agire, in ciascun deme, indipendentemente I'una dall’alera (Sladkin, 1981). In ogni
caso, il flusso genico dipende dai tassi di migrazione tra una popolazione e I'altra,
e i fenomeni migratori sono legati alle capacith dispersive delle singple specie.

Gran parte delle specie marine, e soprattutto i bivalvi, presentano tassi di
dispersione potenzialmente molto alt, grazie all'esistenza di stadi larvali planctonici.
La presenza di tali stadi & stata a lungo considerata una strategia adattativa per il
mantenimento dell'omogeneitd del pool genico di una specie attraverso il suo areale
(Scheltema, 1971; Buroker, 1983); ciononostante, vari studi hanno messo in luce
come diverse specie marine possano presentare livelli significativi di eterogeneitd
genetica, su scale spaziali diverse (Koehn et al.,, 1984; McDonald e Siebenaller,
1989; Hummel et al., 1994 e 1995; Benzie e Williams, 1997).



La specie Cerastoderma glancum (Poiret, 1789) & un bivalve di fondi mobili
che popola ecosistemi costieri confinati caratterizzati da minime escursioni di
marea e scarso idrodinamismo, come le lagune e gli stagni costieri (Kingston,
1974). Nonostante una parziale sovrapposizione di nicchia tra questa specie e C.
edule, C. g[’rmnmz presenta una maggiore eurialiniti e una pils spiccata euritermia,
inoltre, proprio a causa della sua incapacitd di tollerare un’intensa azione delle
onde (Boyden e Russell, 1972) e prolungate esposizioni all’aria durante la bassa
marea (Russell, 1971), questa specie non & in grado di colonizzare aree costiere
aperte, come le zone di risacca (Brock, 1991). Tali caratteristiche ecologiche
rendono C. glaucrm una specie estremamente interessante sulla quale studiare 1
modelli di strutturazione spaziale della diversita genetica.

La maggioranza degli studi genetici su Cerastoderma sono stat volud
all'identificazione di marcarori diagnostici per distinguere specie affini (Jelnes
et al., 1971; Brock, 1991; Hummel et al., 1994; Machado ¢ Costa, 1994),
piurtosto che alla caratterizzazione della scructura genetica a livello intraspecifico.
Conseguentemente, esiste attualmente scarsa informazione sulla natura della
variazione genetica interpopolazionale in C. glancwm (Hummel et al., 1994,
Ketmaier et al., 1997); in particolare, non si ha una deceagliata conoscenza dei
livelli di stcrutturazione genetica e dei medelli di flusso genico, soprattutto per
quanto concerne il bacino del Mediterranco.

In questo lavoro riportiamo dati sulla variazione genetica di C. glawcum su
scala mediterranea, indagata mediante 'analisi dei polimorfismi enzimatici,
individuando e discutendo, complessivamente, le caracteristiche salienti della
struttura genetica della specie, gettando uno sguardo su alcuni aspetti puntuali
che emergono dall'analisi su scala pili ridotra.

MATERIALI E METODI

Mediante un retino con imboccatura da 50 * 40cm (luce di maglia: 1 cm)
sono state campionate 21 popolazioni di C. glawcum e 3 popolazioni di C. edule.
Le popolazioni di C. glancumn provengono da: 7 lagune greche (Keramoti, KER;
Agia Triada, ATR; Avlaki, AVL; Klissova, KLI; Ecolikon, ETO; Mazoma, MAZ;
Salaora, SAL); 5 lagune italiane (Lesina, LES; Chioggia, CHI; Venezia, VEN;
Orbetello, ORB; Calich, CAL); una laguna in Finlandia (Tvaarminee, BAL).
Sono state inoltre raccolte popolazioni del delta del Po (Sacea di Gore-Volano;
VOL; Sacca di Goro-Porto, GOP) e del defta dell Ebro (EBR); in Tralia centrale
provengono da tre laghi costieri (Sabaudia, SAB; Caprolace, CAP ¢ CPP;
Fogliano, FOG) e dalla foce del Mignone (FOM). Le popolazioni di C. edule
provengeno da due localich in Spagna meridionale (foce del Rio San Pedro, RSP
e del Guadalquivir, SLU) e dalla laguna di Aveiro in Portogallo (AVE).

Gli animali, vivi, sono stati trasporrat al laboratorio e ivi congelati a -70°C.
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Prima di sottoporre i campioni a elettroforesi, le parti molli di ciascun individuo
sono state omogenate e centrifugate a 15.000 RPM per 60 secondi a 4°C.

I campioni sono stati poi sottoposti a elettroforesi orizzontale su gel di amido
al 10,5, 11 e 12%. Le analisi elettroforetiche sono state condotte a 4°C, con
tempi di corsa compresi tra 2,5 e 5,5 ore secondo 1 sistemi enzimatici saggiati.
Le procedure di colorazione sono avvenute a 37°C. 11 proteine, su 26 testate,
hanno restituito pattern polimorfici interpretabili. Per i dettagli sulle procedure
analitiche impiegate si rimanda a Beaumont et al. (1980), Pasteur ct al. (1988)
e De Matthaeis et al. (1994).

Per ogni popolazione sono state calcolace le frequenze alleliche, mentre la
variabilith genetica & stara stimara attraverso le seguenti misure: Numero medio di
alleli per locus (Ny;1), Percentuale di loci polimorfici (%Lpor, con il criterio del
959%), Eterozigosi media osservata (Hg) ¢ Eterozigosi attesa in base all'equilibrio
di Hardy-Weinberg (Hg).

I livelli di divergenza genertica tra specie e popolazioni sono stati calcolati
utilizzando gli indici di distanza di Nei (1978, Dy) e di Cavalli-Sforza ¢ Edwards
(1967, D). Sulla matrice D & stato costruito un dendrogramma attraverso
P'algoritmo UPGMA (Sneath e Sokal, 1973).

La strutcura generica delle popolazioni studiate & stata analizzata anche mediante
la staristica-F di Wright (1965), utilizzando gli indici di Weir e Cockerham (1984)
£ F e 8. La significativita degli indici & stata testata attraverso le procedure di
Jjack-knife ¢ bootstrap over-loci, assumendo un intervallo di confidenza del 95%. La
significativici delle deviazioni dall'equilibrio di Hardy-Weinberg espresse dall'indice
fsono state testate mediante I“exact test” di Raymond e Rousset (1995).

Una stima indiretta del flusso genico (Nm) & stata oteenuta, partendo dai valori
di 8, attraverso la formula di Wrighe (1931):

Nm = 1/4[(1/8)-1}

dove N = dimensione effettiva della popolazione; m = wasso di migrazione;
Nm = numero effettivo di migranti per generazione.

Fvencual; effetti della selezione sul set di loci esaminati sono stati valutati
mediante il test di neutralith di Ewens-Warterson (Manly, 1985).

Per indagare la relazione tra la serurcura genetica delle popolazioni e la loro
distribuzione spaziale, & stata impiegata la tecnica def Multidimensional Scaling
(MDS), come descritto in Lessa (1990); tale metodo permette, partendo da una
matrice di distanza metrica (nel nosero caso la D), di ordinare le osservazioni (le
popolazioni campionate) in uno spazio bidimensionale che sintetizza al meglio le
relazioni (nel nostro caso genetiche) tra gli oggerti rappresentari nel piano. Nello
studio della strucrura genetica di un insieme di popolazioni di una specie, questa
tecnica risulta particolarmente vantaggiosa quando si vuole confrontare
Pordinamento ottenuto con la distribuzione geografica delle popolazioni stesse,
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e valurare se, e in che misura, le due distribuzioni (spaziale e genetica) siano
sovrapponibili.

Per I'analisi dei dati sono stati utilizzati i seguenti programmi: BIOSYS (ver. 2,
Swoflord e Selander, 1981), F-STAT (ver. 1.2, Goudet, 1995), NT-SYS (ver. 1.80,
Rohlf, 1988), GENEPOP 1.2 (Raymond e Rousset, 1995}, POPGENE (Ych e
Boyle, 1997} e STATISTICA (ver. 5.1, StatSoft Inc., 1996).

RISULTATE

Sono stari interpretati i pattern allozimici reladvi a 16 loci: Aph, Cal, Ca2,
Estl, Est2, Gpi, Lapl, Lap2, Mpi, Octdh, Pepl, Pep2, Pep3, Pgm, Sod, Xdh.
Nessun locus & risultato discostarsi significativamente dall'ipotesi di neutralit,
secondo il test di Ewens-Watterson (Yeh e Boyle, 1997).

Esel & risultato monomorfico in tutte le popolazioni di C. glawcim, mentre
Estl, Pepl e Sod si sono rivelati monomorfici nelle tre popolazioni di C. edule. 1
toci Lap2, Octdh, Pepl, Pep2, Pep3, Pgm, Sod ¢ Xdly sono risultati validi marcatori
per distinguere geneticamente le due specie.

Nella Fig, 1 sono riportati i valori dei principali indici di variabiliti genetica in
C. glaycizm. Ny ¢ compreso ra 2,1 and 2,9 a eccezione di BAL (1,8); anche i valori
di Hq presentano un minimo in BAL (Hg < 0,1). In generale si osserva un marcato
deficit di eterozigoti (a eccezione di FOM), come anche successivamente rivelato
dall'applicazione della statistica-F. La percentuale di loci polimorfici & risultata in
tutti i casi ben al di sopra del 60% tranne che in SAL (50%}) e BAL (37,5%).

La distanza genetica media di Nei (D) tra C. glaucum e C. edule & risultata
essere di 0,9 (Tab. I). Il valore medio di Dy tra le popolazioni di C. glaucum &
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Fig. | - Principali indici di variabilia genetica. N_aft numera medio di alleli per locus; He: ererozigosi media osservara;

He: ererozigosi media atiesa secondo il modelle di Hardy-Weinberg, La percentuale di loci palimorfici & risultasa in wrte
le popolazioni sbbondantemente superiore al 60%, tranne in SAL (50%5) ¢ BAL (37,5%)
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Tab. | - Matrice delle distanze genetiche di Nei (1978, sorto la disgonale} e di Cavalli-Sforza e Edwards (1967, sopra la
diagonale)

WEL ATR AVl LI ETO MAZ SAL LES GOY GOP CHI VEW 4§ah CPP CAF FOG  FOM OAR €Al ERDR  BAZ s 5L AVE

RER Witl nia7  O4H 045y ISl GAA aIm 0EE ey oInl BT wide 0Am I Gl U219 Gisl  GI1 U107 Daed 0572 UM Oaid
ATR C013 143 0% AIEE 0§ 024 0T 0344 QIIL 0213 02 0221 06 0D4 DISE 0240 & 24 D2E Q2T 05 06 BT N
AVL enld 00 N2 020 0213 0238 aMia 013 GJ9L DMK 0213 (29 0pN 02X 02IB 231 20 013} 0290 01T OGEE D TN el
KL 0ME o037 a0 Gise 0177 L1990 01327 DG 062 0201 0323 BT OIX9 0241 Q2 022 DS G2¥ 0306 049 D 71y 0674
ETO ane 03 auzs 0o N2 0054 ) NI B0 RIS A4 D212 0de G713 0227 DIST D24 U3 0306 02ED BAST 0TIz &7
MAZ N6 @056 OR3E OMR DOIR DIES RIS 0250 0205 NIB4 GIET 02Z6 O AW R0 03 0107 029 034 001 674 0TS B
HAL G018 0H7 Q03 0025 000K HO0% 6213 023 0201 GI% 0Me 0216 021 U0 4351 027 02W 029 QMY 0277 AT Q751 9308
LES 03 03] 0042 HOsE 004 HIS) 0d3 4174 OITF D40 0ASE Q7S 0ZI0 (185 0378 0193 GIGT M6 0262 G2ME 06 ATIE A6l
GOV DBE LpIBT  GRZE 9 M7 007 G0 IRl G151 DS BASY OI3D 0219 eIED DM 0E 0095 0229 DM 2SR UATe DM 0emd
Gar BEw Dy enld epe G030 D4R 0O DB DO R D153 0046 0 DB GMs 0210 0013 019 UIs G2 ATI2 0T Dest
[wil] 0031 WS 0028 UM 00N OHE DIZE DULL BHl4 oRm 0152 0141 NI8 QOSSN0 0185 0163 0183 N2 024R 0£85 DB DOED
VEN QO HET 0017 Ou3 4817 002 G0E oWe oft! G703 037 024% 0076 oded 0077 0047 01T Q253 02N OTU3 N2 0edd
ELL] OWT DOTT LGN OGN BEEF 00 Dedd 0e G0 Rele 40D 007 029 015 0ZIY A13F 0T 0213 023 D44 06 0T O8N
cre D031 D40 QOS5I DT ROW 006 BOSt QOST Q0K 082 0056 006 DisE 235 0258 N34 0214 02 0M 0236 06 742 T8
CaP 04T 0035 0031 0gsl 0GIs D03 Gl 0020 DodG O3S 0019 oUIS LD 0067 n7al 479 01 D24Y 07 02D GER 0720 D651
FOG OIHO DIBY 0635 0G4S B30 004D 0043 D0SE 0059 ondi G067 001 el QUSE D066 05 0127 02 0308 0.0 0eIR 674 DEFS
FOM Q@4 023 00 4050 0o G054 DINT GIE 00 OmE Q014 1005 DO OIS0 0014 UD 0156 03 0304 G20 GEFA T QEE2
ORE 4427 0023 00 0041 noi 0045 D037 OO2E 003 goi 0026 Q00F OMOR GRS Q0 OME Dime ar o215 DAY e ANz 08
AL 0GSS D019 0OS3 OME QKB D031 UMEA D053 0072 RoYl 041 Ol OUE OnES DO Q101 B G057 028 0270 NREY MY 058F
[2:2: Q09T DEME GO 0429 mI3 CA58 N340 G030 0056 Agve DOBE DDRY ORI 005 06 DB e 088 QR0 0259 060 KB CG6TH
aaL 0067 NOIS ONRE2 C.108 NOSF 01T Q0DRE OMH4 0066 QWD 0039 00T QST DINT QOS2 G430 QU7% oSt 0068 00 a3 0T fesl
nse DESH NASd DASE 0964 08T 0957 DN DEES 0B Q¥ ORST OE83 ORI 0917 0912 0817 0 B4 DR 0611 OTSE GRN 03K D2ET
5L 0057 4994 USR4 LOSD 1O LITE LI04 1007 QE91 Lo 0962 0¥ 1014 )AT 10M LEI2 DY T4 1057 0E6Y  LOID GRS 0285

AYE B7I6 AT 0740 07T B7AF NEI GRS 064 GFI1 DS N7IE 0V BTES 43N 0773 oMl G701 0T ORI Rdte DR 2002 D46l

pari a 0.046, ¢ raggiunge il massimo tra EBR ¢ MAZ (0,158). La distanza media
di Nei tra BAL e le popolazioni mediterranee & pari a 0,073, corrispondente al
valore di identith genetica (Iy) di 0,93.

1l dendrogramma UPGMA fornisce una visione sintetica delle relazioni
senetiche tra i campioni analizzari (Fig. 2). CAL, EBR e BAL risulrano le
popolazioni pitt differenziate; FOG e CPP si mantengono all'esterno del gruppo
tirrenico. Piti internamente, si raggruppano in due cluster, da un lato i campioni
ionici, dall’altro quelli dell’Egeo; infine, i campioni adriatici e quattro di quelli
tirrenici sono raggruppati in due distind sotto-gruppi all'interno dello stesso cluster.

Ulteriori informazioni sulla sruttura genetica delle popolazioni di C. glaucian
sono state ottenute attraverso 'applicazione della statistica-F. Gl indici calcolari
sono riportati in Tab. 11, con i relativi valori di jack-knife ¢ bootstrap. I valori di
fesprimono un significativo ¢ generalizzato discostamento dall'equilibrio di
Hardy-Weinberg che rivela un netto deficit di eterozigoti (over all loci: f= 0,439)
su quasi tutti 1 loci (eccezioni: Ca2, Est2 e Gpi). 1l valore di 8 su tued i loci &
risultato pari 2 0,088. I valori di F sono di poco pilt elevari di quelli di £ Dai valori
di 0 sono state inoltre ricavate le stime di flusso genico (Nm) tra le popolazioni e
i bacini studiati. Nel complesso (Fig. 3) si osserva che I'intensica del flusso genico
tra ciascun bacino e il resto delle popolazioni decresce nettamente allorché si passa
dal bacino tirrenico a quello balearico (CAL e EBR).

Un'analisi gerarchica sul pattern di strutturazione genetica spaziale delle
popolazioni studiate & stara condotta mediante il Multidimensional Scaling. Sono
stati ottenuti gli ordinamenti dei campioni esaminati su diverse scale geografiche
(Fig. 4): T'ordinamento complessivo che prende in considerazione I'intero set di
popolazioni {ad esclusione di CPP e FOG) presenta una regionalizzazione dei gruppi
geografici in accordo con il dendrogramma UPGMA (4a). 1l set di campioni ¢ stato
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Cavalli-Sforza & Edwards chord distance (UPGMA)
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Fig. 2 - Dendrogramma UPGMA costruito sulla muatrice di distanza genetica di Cavalli-Sforza ¢ Edwards (1967)

Tab. 1 - Valori di £ F ¢ q per C. gliseum a agni Jocus e su ot & locus, {i vadori in grasserte sono significarivi con almenao
y g . . .. b S g v e e . .- B b
p=20,01), NelPultima colonna sone Aparsac  livell di significarivie dei valeri di £ secondo Iexacr rest” di Raymond e Rousser

c g[ﬂ”l.'"”]
statistica-F H-W exace rest

f F 3 P
Aph 0.661 0.677 0.048 <0.001
Ca-1 .569 0.682 0.262 0.002
Ca-2 -0.368 0,056 0.228 1.000
Fst-2 0113 0.022 0.121 0.814
& 0.048 0.078 0.031 0.060
Lap-1 0.684 0.720 0.112 <{L001
Lap-2 0.474 0.503 0.034 <(.001
Alpi 0.235 0.340 0.114 <0.001
Oetedl 0.446 0.484 0.067 <0.001
Pep-1 0.647 0.682 0.100 <{.001
Pep-2 0.215 0.259 0.056 <0001
Pep-3 0.929 0.930 0.023 <0.001
P 0.507 = (1.525 0:038 <0,001
Sad 0.447 0.434 0.013 0.001
Xedly 0.790 0.809 0.089 <0001
Over all loci 0,439 0.488 0.088 <0.001
Jack-knife 0.441 0.490 0.088
Bootstrap 0.285 0.352 0.066
95% C.I 0.560% 0.606 0.112
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Nm_vs_all

Egeo fonio Adriatico Tirreno Balearico Baltico

Fig. 3 - Stima indirerta dell'incensica del flussa genico (Nm_vs_all} tra ogni bacino ¢ wiwo il resto delle popelazioni

poi suddiviso in due sottogruppi, orientale (con i bacini Egeo, lonio e Adriacico) e
occidentale (con il bacino drrenico, CAL, EBR e BAL); in 4b e 4c sono rappresentari
tali ordinamenti; all'interno di ciascuno di essi & possibile osservare la distribuzione
relativa dei campioni a livello di clascun singolo bacino (Egeo, lonio, Adriatico,
Tirreno). Su questa scala, I'unico bacino in cui 'ordinamento delle popolazioni
appare congruente con la loro reale distribuzione spaziale ¢ quello egeo.

DISCUSSIONE

Brock (1991) ¢ Hummel et al. (1994) hanno rilevato un grado di divergenza,
tra le popolazioni mediterranee e quelle atlantiche di C. glancum, tale da ipotizzare
Pesistenza di due sottospecie. I dati in nostro possesso sono invece in lieve contrasto
con i suddetd scudi, infatti il valore medio di identitd genetica tra BAL ¢ le
popolazioni mediterranee ¢ pari a circa 0,93. Tale valore si trova al di sopra della
soglia empirica (I1=0,90) al di sotto della quale & probabile che due entita
tassonomiche rappresentino delle sottospecie (Avise, 1974; Thorpe, 1983). In
effert, il Mar Baltico ha assunto le sue caratteristiche attuali relativamente di recente
(6-7.000 anni fa), e rale intervallo di tempo sembra essere roppo breve perché si
sia accumulata una sostanziale divergenza tra due popolamenti. Comunque sia, lo
stock di Cerastoderma baltico & assai probabilmente il risultato di un recente evento
di colonizzazione che ha portato alcuni contingenti nord-atlantici a disperdersi e
adartarsi in un ambiente particolarmente rigoroso; i bassi livelli di variabilith
genetica osservati in BAL (Fig. 1) potrebbero essere sia il risultato di una pressione
selettiva esercitata dall’estrema instabilith ambientale, sia leffetto di un fenomeno
di deriva genetica verificatosi all'interno del bacino del Balrico.
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Lesistenza di inattese discontinuiti tra i livelli di flusso genico all'interno di
bacini marini per i quali ci si aspetterebbe una generale omogeneith sembra essere
un fenomeno pii frequente di quanto si pensasse in passato (Benzie e Ballment,
1994; Quesada et al., 1995; Benzie e Williams, 1997). In quest casi, & stato
dimostrato che event ciclici di isolamento e connessione geografica (causati da
fenomeni climatici e/o geologici) possono determinare, in una certa misura,
I'effettivo grado di affinitd tra le popolazioni, tanto che gli attuali modelli dispersivi
lungo le principali corrend superficiali non sono sufficienti a spiegare la struttura
genetica osservata (Benzie e Williams, 1997). Pertanto, il pattern di flusso genico
tra popolazioni di Cerastoderma provenienti da diversi sub-bacini mediterranei
(Fig. 3) potrebbe in parte riflettere eventi di dispersione/isolamento avvenuti nel
passato (es. quando la placca sardo-corsa ha mantenuto il Tirreno relativamente
separato dal bacino balearico) che non sono stati ancora del wtto rimodellaci dal
pattern atruale di dispersione della specie.

1l livello di strutturazione genetica tra popolazioni di C. glancum, rivelato da
43, & risultaro moderatamente piti elevato rispetto a quanto si riscontra di solito
nei bivalvi marini (Skibinski et al., 1983; Grady et al., 1989; Dillon e Manzi,
1992; Saavedra et al., 1993; Borsa et al., 1994; Beaumont e Pether, 1996). Tale
evidenza & senz’altro da artribuire alla natura frammentara dell’habitar di questa
specie: C, glauenm, infatti, colonizza ecosistemi costieri confinati ¢ relativamente
chiusi, il cui parziale isolamento limita efferto del flusso genico tra le
popolazioni. Ciononostante, il valore di- = 0,088 & decisamente minore rispetto
allo 0,170 trovato da Hummel et al. (1994} nella stessa specie (Tab. 1I1).

Una simile discrepanza pud in parte essere ateribuita alla grande differenza di
loci impiegati negli esperimenti (Hummel e collaboratori hanno basato le loro
analisi su 7 loci). Parallelamente, ci sembra assai probabile che le differenze di
strutturazione osservate possano essere spiegate chiamando in causa la tipologia
delle aree geografiche ove i due studi sono stati condorti. Infarti, mentre il presente
studio si & svolto in ambito mediterraneo {con I'eccezione di una sola popolazione

Tab. 111 - Livelli di structurazione genetica. Confranto tra i valori di 4 risconrratt in bivabvi marini costieri su scale
geografiche comparabili al bacino del Mediterraneo (a valori di 4 maggiori corrispondone maggiori livelti di
differenziamento inzerpopalazionale)

Specie Riferimento Valori di ¢
Tapes decussittiss Borsa er af, 1994 0.5
Macoma balthica Hummel er o, 1995 r 0,030
Cerastoderma edide Beaumont ¢ Pether, 1996 0.040
Anamalocardia brasiliana Da Silva e Solé-Cava, 1994 0.069
Tricdacit maxing Benzie e Williams, 1997 0.074

- Benzie ¢ Witliams, 1997 0.068
Ceruastoderma glancm Hummel ez af, 1994 0.170
C. glavcton presente favoro 0.088




baltica), Hummel eval. (1994) si sono occupati del nord-Adantico, (con P'eccezione
di una popolazione mediterranea). Come sottolinearo in precedenza, C. glatcim
non ¢ in grado di resistere a prolungate esposizioni all'aria durante la bassa marea
(Russell, 1971) né tantomeno di tollerare una sostenura azione delle onde (Boyden
e Russell, 1972), pertanto, le limitate escursioni di marea mediterranee garantiscono
una linea di costa dinamicamente pilt omogenea, con maggiori probabilita di
fornire dei micro-habirar idonei all'insediamento delle larve, Allopposto, le coste
atlantiche sono cararterizzate da escursioni di marea straordinariamente pit1 elevate,
condizione questa che potrebbe determinare la distribuzione frammentata di C.
glaneurn lungo queste coste. A questo va aggiunto che il Mediterraneo & comunque
un sistema pilt chiuso ¢ che, trovandosi a lattudini minori, presenta delle condizioni
climatiche pilt miti del nord-Atlantico. Cid permerte a Cerastoderma di avere fino
a tre periodi riproduttivi 'anno, laddove in Atlantico ne presenta soleanto uno,
all'inizio dellestate (Ivell, 1979a e 1979h). Pertanto, un pilt frequente rilascio di
uova e larve nel corso dell'anno puo intensificare i livelli di flusso genico e
determinare, di conseguenza, una minore strutturazione delle popolazioni.

Su grande scala, la nacura della variazione genetica spaziale in C, glaucum si &
rivelata, a grandi linee, in accordo con la distribuzione geografica delle
popolazioni (Figg. 2 e 4). Osservando perd gli ordinamenti dei campioni su
piccola scala, ovvero concentrandosi sui singoli sub-bacini, viene rilevato che
soltanto 1 rapporti tra le popolazioni egee sono in accordo con la loro
distribuzione geografica, e che sia all'interno dello lonio, che nell’ Adriatico ¢ nel
Tirreno, la distribuzione dei campioni appare caotica e non interpretabile in base
alla distanza fisica era essi. Questo fatto implica che la natura della diversita
genetica su piccola scala, in C. glaucum, sia influenzara da aluri facrori.

Su grande scala, infatti, la distanza geografica (e in alcuni casi, come detto,
eventi climarici efo geologici avvenuti nel passato) contribuisce 2 mantenere
distinti, in una certa misura, gruppi di popolazioni distanti tra loro diverse
centinaia o addirittura migliaia di chilometri, in vired del fatro che all’aumentare
della distanza diminuisce la probabilitd di dispersione delle larve tra le
popolazioni. Su scale minori, pero, le capacita dispersive di €. glascim sarebbero
sufficienti a mantenere una generale omogeneica genetica, potendo, le larve,
essere trasportate dalla corrente per piti di una sertimana, per decine, a volte
centinaia, di chilomertri (Barnes, 1973). Per questa ragione, debbono esistere, su
scala geografica minore, altri factori che concorrono a determinare la variazione
genetica di questa specie, su picegla scala. Senz'altro possiamo ipotizzare che la
morfologia e le correnti specifiche di ciascun bacino e/o laguna possano giuocare
un ruolo importante nel determinare effettivo recluramento delle larve nei
diversi ecosistemi. Oltre a questo, laddove particolari lagune o stagni costieri si
trovino molto isolati dall’influenza delle principali correnti, esiste un’alta
probabilita che la popolazione ivi presente cominci a divergere dalle altre a causa
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di fenomeni di deriva genetica. Infine, malgrado artraverso il test di neutraliti
non sia stata evidenziata una significativa presenza di pressioni seletive sui loci
esaminati, non si pud escludere che, conducendo dei test post hoc di correlazione
tra le frequenze alleliche di alcuni loci e alcunt parametri ambientali, non si possa
eventualmente mettere in luce una qualche relazione significativa.
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