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SUMMARY

In this paper the genetic variation of the woodlouse Androniscus dentiger is interpreted in order to provide the reader
with a biogeographic model of genetic differentiacion. The different role of evolutionary factors influencing the process
of divergence among several populations of Central Italy is discussed. The importance of Quaternary glaciations in
shaping the microevolutionary patterns observed is highlighted.

INTRODUZIONE

Gli eventi paleoclimatici relativi alle glaciazioni della fine Terziario e del
Quaternario, hanno avuto, come € noto, un’enorme rilevanza nell’evoluzione di
numerose specie di artropodi. In particolare, nelle valli prealpine i cambiamen-
ti climatici e il distendersi di ghiacci hanno determinato, per una serie di orga-
nismi, la comparsa di barriere ecologiche e geografiche alla dispersione (Sbordoni
et al., 1982; Vailati, 1988, ecc.). Il frazionamento dei diversi sistemi montuosi
ha, in molti casi condotto al confinamento di piccole popolazioni in rifugi iso-
lati, creando le premesse per una loro evoluzione indipendente, spesso correlata
a eventi di speciazione.

Nel corso dei periodi glaciali si sono spesso create condizioni favorevoli per la
colonizzazione dell'ambiente cavernicolo da parte di organismi igrofili e legati a
basse temperature (Juberthie, 1984). Questi fenomeni hanno interessato, in par-
ticolare, gli isopodi terrestri della famiglia Triconiscidae, che comprende nume-
rose forme cavernicole e preadartate alla vita cavernicola che hanno trovato rifu-
gio in ambienti sotterranei. La presenza di ghiacciai estesi ¢ stata inoltre spesso
considerata un prerequisito fondamentale per il loro isolamento geografico e il
loro successivo differenziamento (Vandel, 1960a). Un’evidenza a favore di que-



sta interpretazione potrebbe essere rappresentata dalla presenza di un consisten-
te numero di endemismi cavernicoli nella isopodofauna prealpina, che non trova
riscontro nel numero di endemismi cavernicoli appenninici (Argano et al., 1982).
Infatti, contrariamente a quanto si & verificato nell’arco prealpino, nella dorsale
appenninica la presenza di ghiacciai ¢ stato un fenomeno di minore rilevanza.
Tuttavia, negli ultimi anni, vari studi sulla struttura genetica di alcune specie
di triconiscidi centro-italiani hanno aggiustato questa prospettiva, fornendo nuove
informazioni sulle loro dinamiche evolutive e sui fattori che le hanno determina-
te (Gentile, 1994; Cobolli Sbordoni et al., 1995; 1997; Gentile e Sbordoni, 1998;
Gentile e Allegrucci, in stampa). Questi studi, condotti attraverso 'uso dell’elet-
troforesi di allozimi, hanno messo in luce in diverse specie appartenenti ai gene-
ri Androniscus, Oritoniscus e Trichoniscus, I'esistenza di un marcato differenzia-
mento genetico, la cui origine ¢ molto probabilmente da collocare in seno agli
eventi paleoclimatici relativi alle glaciazioni di fine Terziario e del Quaternario.
In particolare, Androniscus dentiger & stato oggetro di uno studio su larga scala
geografica (Italia centrale), caratterizzato da un elevato numero di popolazioni
studiate. Cio ha permesso di raccogliere una rilevante quantita di dati e ha reso
possibile la realizzazione di un modello biogeografico di differenziamento gene-
tico dettagliato, discusso in Gentile (1994), Gentile e Sbordoni (1998) e Gentile
e Allegrucci (in stampa). Questa nota vuole essere I'occasione di riassumere parte
delle informazioni raccolte su questa specie, fornendo una chiave di lettura delle
sue dinamiche evolutive con particolare riferimento agli eventi paleoclimatici
che hanno caratterizzato la fine del Terziario e il Quaternario in Italia centrale.

IL. CASO DI ANDRONISCUS DENTIGER

Androniscus dentiger (Verhoeff, 1908) popola, come altre specie congeneriche,
ambienti edafici umidi. Sebbene questa specie sia suscettibile a forme di traspor-
to passivo dovute all'intervento dell'uomo, in situazioni naturali la sua presenza
¢ stata riscontrata dallo scrivente in ambient di piano submediterraneo (zona di
transizione con foresta mista di alberi sempreverdi e decidui), submontano (con
foreste decidue e castagno) e, pili raramente, in habitat riferibili al piano monta-
no (faggio, pino laricio e abete). Questa specie & presente inoltre in ambienti sot-
terranei quali il milien souterrain superficiel (MSS, Juberthie et al., 1980) e grotte
naturali e artificiali. Generalmente, nei triconiscidi, provvisti di un apparato respi-
ratorio praticamente di tipo branchiale, un’alta igrofilia rappresenta un forte vin-
colo alla dispersione. Un’evidenza di questo fenomeno & 'alto numero di taxa (al
livello sia di genere, sia di specie) differenziati geograficamente, che sono ende-
mismi spesso ristretti a piccole aree. Il genere Androniscus, per esempio, mccoglie
una decina di specie per lo piti confinate nell’arco prealpino, inteso un tempo
come il centro di origine di questo taxon (Vandel, 1960b). A. dentiger, al contra-
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rio delle specie appartenenti allo stesso genere e di altri triconiscidi, & presente in
un’area molto vasta, che comprende la Gran Bretagna, I'Europa centrale, I'ltalia
peninsulare, la Sicilia, e il Nord Africa. Per la sua ampia distribuzione, questa spe-
cie & stata considerata in una fase di espansione attiva del proprio areale, resa pos-
sibile grazie a un alto tasso di dispersione (Vandel, 1960a). In A. dentiger, le ipo-
tizzate elevate capacita dispersive e la scarsa variabilith morfologica osservata tra
molte popolazioni (Vandel, 1960b), suggerirebbero Iesistenza di un elevato flus-
so genico. Tuttavia, negli ultimi vent’anni sono state fornite numerose evidenze,
relative ad altri artropodi cavernicoli ed endogei (Laing et al., 1976; Delay et al.,
1980; Cobolli Sbordoni et al., 1990; Messana et al., 1995, etc.), che mostrano
come alcuni organismi possano presentare un alto grado di differenziamento gene-
tico, in assenza di un corrispondente differenziamento morfologico. Da cio si
deduce che, per questi organismi, lo studio della variazione geografica di caratte-
ri morfologici non & sempre uno strumento del tutto affidabile per trarre delle
inferenze sul grado di isolamento genetico delle popolazioni.

Di conseguenza, nascono dei dubbi circa il reale livello di flusso genico in A.
dentiger. E ragionevole domandarsi se le popolazioni di questa specie scambino
davvero geni tra loro. Se si, quali popolazioni? e in che misura?

Inoltre, malgrado il suo ipotetico alto tasso di dispersione, A. dentiger non &
sempre rinvenibile negli ambienti potenzialmente colonizzabili, all'interno del
suo areale. Per esempio la sua assenza & stata notata nei rilievi costieri della
Toscana meridionale (Taiti e Ferrara, 1980) e, dallo scrivente, in numerose grot-
te ove invece & stata rinvenuta una comuniti cavernicola ben strutturata. Cio
lascia intravedere una dinamica microevolutiva complessa, alla cui modulazio-
ne possono aver contribuito diversi fattori, ognuno con un peso diverso.

Questi interrogativi sono alla base di una ricerca, condotta nell’arco di pitt
anni, sulla struttura genetica di A. dentiger dell'Ttalia Centrale. Quest'area ¢ stata
scelta in particolare per due motivi. Il primo & che, secondo le ipotesi sopra espo-
ste, & in quest’area che sarebbe lecito attendersi un maggior grado di omogeneita
genetica trale popolazioni di questa specie. In particolare, le popolazioni di que-
starea dovrebbero condividere un elevaro flusso genico tra loro, indipendente-
mente dal fatro che siano cavernicole o di superficie. Il secondo ¢ che A. denti-
ger & qui molto comune (con le dovute eccezioni), come ci si aspetterebbe per
un organismo dalle ampie capacita di dispersione.

Sono state studiate 28 popolazioni di A. dentiger, rappresentate in Fig. 1 da
sigle di tre lettere. In maiuscolo sono riportate le popolazioni cavernicole, men-
tre in minuscolo e corsivo, quelle di superficie (anche se legate, comunque, ad
ambienti umidi). Per controllo, sono state studiate anche alcune popolazioni
appartenenti ad altre quattro diverse specie prealpine di Androniscus (A. dege-
ner, A. calcivagus, A. cfr. subterraneus e A. spelaeorum). L'elenco dettagliato delle
localita di raccolta & riportato in Gentile e Allegrucci (in stampa). Il grado di
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Fig. 1 - Variazione geografica in Androniscus dentiger. Le popolazioni cavernicole sono indicate in minuscolo e corsivo,
quelle superficiali in maiuscolo. Questo pattern & stato ottenuto a seguito di un’analisi delle corrispondenze condotra
sulle frequenze alleliche. Le coordinate delle popolazioni sul primo asse (circa il 25% della varianza) sono stare interpolate
usando un algoritmo di autocorrelazione spaziale al fine di ottenere una comntour map (Cavalli-Sforza et al., 1994; Cesaroni
etal. 1997). Ogni livello di grigio corrisponde a un intervallo di 0,1 sul primo asse. Pii: livelli di grigio esistono tra due
popolazioni, pili queste sono diverse geneticamente. Popolazioni che si trovano su tonalita di grigio simili, sono
geneticamente simili tra loro.

polimorfismo genetico ¢ stato studiato attraverso I'elettroforesi di allozimi su
cellogel. Sono stati esaminati 19 loci enzimatici. La lista dei loci, il protocollo
usato e la tabella delle frequenze alleliche sono riportati in Gentile e Sbordoni
(1998).

Inaspettatamente, in A. dentiger del Centro Italia ¢ emerso un alto grado di
differenziamento genetico. La lettura combinata degli indici di Wright (1931),
indica chiaramente che la principale componente della variabilith genetica di
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questa specie & rappresentata quasi esclusivamente da differenze tra popolazioni
(Fs7=0,764, Fi7=0,769, F15=0). Ci6 & suggerito anche dall’alta distanza geneti-
ca media tra le varie popolazioni (Dy7,=0,493)-

Dati di t1po genetico possono essere utilizzatl per ottenere delle stime indiret-
te di flusso genico tra popolazioni naturali. Numerosi metodi indiretti per la stima
di flusso genico sono stati discussi in Larson et al. (1984), Lewontin (1985),
Slatkin (1985) e Slatkin e Barton (1989). L'utilizzo di questi metodi prevede, in
alcuni casi, che siano rispettati determinad assunti circa la struttura delle popola-
zioni e, soprattutto, che i marcatori genetici utilizzati non siano sotto selezione.

Non esiste la possibilita di affermare con certezza che la variabilita osservata
in un dato set di loci genici sia di tipo neutrale. Tuttavia, la genetica di popola-
zione permette almeno di verificare se il comportamento di alcune statistiche che
descrivono questa variabilith sia 0 meno congruente con quanto atteso teorica-
mente in un contesto di assenza di selezione. In particolare, un’analisi compa-
rativa dei valori di Fgy locus per locus rappresenta un primo utile strumento.
Cid permette di determinare se il pattern di variazione mostrato da un locus sia
congruente con quello degli altri loci (Slatkin, 1987). Un altro metodo, pitt
potente, & stato suggerito da Slatkin (1982) ed ¢ basato sul fatro che, in popola-
zioni naturali, & possibile comparare la distribuzione osservata dei tassi di omo-
zigosi, con quella teoricamente attesa in assenza di selezione.

Dall’applicazione di queste metodiche in A. dentiger, & risultato che un solo
locus (Mdh. 1) mostra un pattern di variazione non congruente con ipotesi di
neutralitd. Percid, questo locus & stato escluso dal set di loci considerati al fine
di ottenere delle stime di flusso genico.

In A. dentiger, stime di Nm (dove IV & la dimensione effettiva della popola-
zione e m & il tasso di migrazione) sono state ottenute attraverso 'applicazione
di tre diversi metodi. N & stato stimato attraverso 6 (Weir e Cockerham, 1984),
Ge (Nei, 1977) e il metodo degli alleli privati (Slatkin e Barton, 1989). Questi
metodi hanno permesso di mettere in evidenza una pressoché assoluta assenza
di flusso genico, anche tra popolazioni distanti poche decine di chilometri.
(Gentile e Sbordoni, 1998). Attraverso, I'uso dell’analisi delle corrispondenze
(Benzecri et al., 1973) & stato possibile individuare il pattern geografico mostra-
to in Fig. 1. La figura mostra che, in Italia centrale, & sostanzialmente possibile
identificare due gruppi di popolazioni, definiti d’ora in avanti come A e B, rispet-
tivamente. Il gruppo A (grigio scuro in Fig 1) comprende le popolazioni distri-
buite nell’Appennino nord-orientale, delle Marche settentrionali e nelle pianu-
re alluvionali della Toscana e dell’Alto Lazio. L’insieme delle popolazioni del
gruppo B (grigio chiaro) & distribuito su un areale disgiunto, complementare ad
A, che interessa le Alpi Apuane, '’Appennino umbro-marchigiano, ’Abruzzo e
il Lazio. Da notare che la bassa valle del Tevere potrebbe avere una certa impor-
tanza nel mantenere separati i due gruppi. Essi sono fra loro molto distant gene-
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ticamente (Dy;7,=0,670, Fig. 2¢), presentano un numero molto diverso di alle-
li privati (2 in A e 11 in B) e mostrano valori medi di eterozigosi significativa-
mente diversi (/,=0,08-0,11, rispettivamente per A e B).

Considerando i due gruppi separatamente, & risultato che in A, i tassi medi di
eterozigosi sono bassi sia per le popolazioni cavernicole (7, =0,08), sia per quel-
le superficiali (/,=0,09). Non vi ¢ differenza statisticamente significativa tra que-
sti valori. Le popolazioni cavernicole e di superficie risultano poco differenziate,
presentando simili e relativamente bassi valori medi di distanza genetica tra loro
(DNer72=0,141 € Dyp72=0,105, rispettivamente). Inoltre la distanza genetica
media tra le popolazioni cavernicole e superficiali non & significativamente diver-
sa da zero. Al contrario, in B le popolazioni cavernicole presentano un tasso
medio di eterozigosi (H,=0,10) significativamente pitt basso di quello osservato
per le popolazioni di superficie (H,=0,13). In questo gruppo, la distanza gene-
tica media tra popolazioni cavernicole e superficiali & invece molto elevata
(Dnei72=0,371). Inoltre, le popolazioni cavernicole sono molto differenziate
geneticamente tra loro (Dyp72=0,465) e possono essere distinte dalle popola-
zioni di superficie, geneticamente fra di esse pitt simili (Dyei72=0,186).

IL. MODELLO BIOGEOGRAFICO

I dat raccolti fino a questo momento permettono di ricostruire, o almeno
ipotizzare, alcune tappe della dinamica evolutiva di A. dentiger dell'Ttalia Centrale.
Una serie di indizi possono essere portati a sostegno dell’ipotesi secondo cui gli
eventi di divergenza tra le popolazioni del gruppo A sono piuttosto recenti. Il
primo indizio & fornito dal basso numero di alleli privati che caratterizza A. Esso
suggerisce che la mutazione non abbia giocato un ruolo fondamentale nel pro-
cesso di divergenza di queste popolazioni, come invece sarebbe stato lecito atten-
dersi in uno scenario evolutivo molto antico. La recente origine delle popola-
zioni di questo gruppo implica che anche le grotte di quest’area siano state in
genere colonizzate di recente. In accordo con questa ipotesi, all’interno di A, non
¢ stato osservato un significativo differenziamento genetico tra le popolazioni
cavernicole e superficiali. Infatti il basso valore di distanza genetica media tra
popolazioni cavernicole & comparabile con quello osservato per le superficiali.
Questo dato appare importante, perché rivela che, per questa specie, le grotte di
quest’area non hanno avuto il ruolo di rifugio che le grotte prealpine hanno inve-
ce avuto per altri isopodi o in generale per altri artropodi. E estremamente pro-
babile che le popolazioni di A si siano originate da un numero ristretto di popo-
lazioni appartenenti a B, gia presente nell’Appennino. Le popolazioni progeni-
trici potrebbero essere state di superficie, com’e suggerito dalla distanza geneti-
ca media, significativamente pili bassa tra le popolazioni di A (nel loro insieme)
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e le superficiali di B (Dy7,=628), che non tra le popolazioni di A e le caverni-
cole di B (Dyep72=690). In particolare, la contour map mostrata nella Fig. 1 illu-
stra come qUESto Processo possa aver avuto inizio a partire da un’area localizza-
ta nell’Appennino nord-orientale, con una graduale colonizzazione delle pianu-
re alluvionali della Toscana e del Lazio settentrionale. E anche probabile che tale
colonizzazione sia avvenuta a mezzo di piccoli propaguli. Questa dinamica com-
porta una diminuzione della variabilitd genetica nelle popolazioni colonizzatri-
ci, nelle quali alleli rari nelle popolazioni sorgenti hanno una minore probabi-
lita di essere rappresentati (Slatkin, 1977; Wade e McCauley, 1988; Whitlock
e McCauley, 1990; Gentile e Sbordoni, 1998). Cio ¢ in accordo col minore tasso
di eterozigosi mostrato dalle popolazioni superficiali e cavernicole di A, rispetto
al tasso di eter021g051 delle popolazioni di B.

E impossibile interpretare geograficamente il pattern di variazione genetlca
delle popolazioni del gruppo B (Fig. 1). Queste popolazioni, nel loro insieme,
sono molto diverse geneticamente da quelle appartenenti ad A e in genere sono
tra di loro molto differenziate. Esse presentano anche un differente pattern
microevolutivo. Infatti, in B, la mutazione sembra essere uno fattore evolutivo
rilevante, come ¢ suggerito dalla presenza di un alto numero di alleli privati.
Inoltre, la presenza in B di un alto numero di alleli condivisi da un numero molto
ristretto di popolazioni (due o tre) pud essere interpretata come una traccia di
un polimorfismo ancestrale, ridotto a causa di eventi di estinzione (Lessios e
Weinberg, 1994; Lessios et al., 1994). Infatti, & molto improbabile che uno stes-
so allele possa insorgere in differenti popolazioni a causa di indipendenti eventi
di mutazione.

Poiché appare irragionevole ipotizzare un diverso tasso di mutazione nei due
gruppi, I'evidente importanza della mutazione e, in generale, gli alti valori di
distanza genetica riscontrati tra le popolazmm del gruppo B (Flg 2b) suggeri-
scono che la maggior parte degli eventi di divergenza tra queste popolazioni siano
molto lontani nel tempo.

Attraverso la relazione tra la distanza genetica Dy 7, con il tempo evolutivo
(#) (Nei, 1975), & possibile ottenere una stima approssimativa dell’arco tempo-
rale in cui si sono verificati gli eventi di divergenza fra le popolazioni di 4. den-
tiger studiate. Per quanto riguarda le popolazioni del gruppo B, questo arco tem-
porale & probabilmente piuttosto lungo, com’¢ suggerito dall’ampio intervallo
di valori di distanza genetica osservati (Fig. 2b). In particolare, la distribuzione
delle distanze genetiche tra queste popoldzioni & chiaramente bimodale, con un
primo picco per valori di distanza tra circa 0,2 € 0,3 e un secondo picco, pilt defi-
nito, per valori di distanza tra circa 0,4 e 0,45. Ciod suggerisce I'esistenza di due
momenti intorno ai quali gli evend di divergenza sembrano concentrarsi. Un
primo momento, pill antico, sarebbe trai 2 e 1 2,25 milioni di anni, in corri-
spondenza della prima vera glaciazione (Biber) di fine Pliocene (Juberthie, 1988;
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Fig. 2 - Valori di distanza genetica (Nei,
1972) per coppie di popolazioni. a) Con-
fronti a coppie tra popolazioni all’interno del
gruppo A. b) Confronti a coppie tra
popolazioni all’interno del gruppo B. ¢)
Confronti a coppie tra A e B. d) Confronti
eterospecifici, tra coppie di popolazioni
appartenenti a diverse specie del genere
Androniscus (Gentile e Allegrucci, in stampa).



La Greca, 1995). Un secondo momento ¢& forse collocabile tra 1 e 1,5 milioni di
anni fa, parzialmente riferibile alla seconda glaciazione (Donau). Queste indi-
cazioni suggeriscono che le frequenti fluttuazioni ecoclimatiche del Quaternario
abbiano avuto un’enorme importanza nell’evoluzione delle popolazioni di que-
sto gruppo. Anche in Italia Centrale infatti, le profonde alterazioni da un punto
di vista ambientale, hanno condotto alla scomparsa di molte componenti vege-
tazionali e a una generale trasformazione della struttura delle comunita animali
a esse legate (La Greca, 1995). In accordo con questo scenario, I'ipotesi che
meglio spiega il pattern microevolutivo di queste popolazioni ¢ quella di una
dinamica complessa caratterizzata da eventi multipli di estinzione e ricolonizza-
zione da parte di popolazioni geograficamente prossime a quelle estinte. Cid puo
spiegare I'assenza di A. dentiger in habitat potenzialmente colonizzabili, in que-
sta parte del suo areale e giustificare il maggior grado di omogeneita genetica
mostrato dalle popolazioni superficiali, maggiormente sensibili alle alterazioni
ambientali e quindi pili suscettibili a questa dinamica, rispetto alle cavernicole.
Questa ipotesi & infatti in accordo con il modello teorico, secondo il quale fre-
quenti eventi di estinzione e ricolonizzazione determinerebbero 'omogenizza-
zione del pool genico di una specie (Maruyama e Kimura, 1980; Ewens et al.
1987; Barton, 1988). Attraverso I'azione della mutazione e del flusso genico, ora
interrotto, le popolazioni di B potrebbero aver in parte ricostruito, in parte man-
tenuto la loro variabilitd genetica (Gentile e Allegrucci, in stampa). In partico-
lare, le piti chiare evidenze di un passato flusso genico sono fornite dalle popo-
lazioni superficiali, che ancora oggi presentano una lieve traccia di isolamento
dipendente dalla distanza geografica (Gentile e Sbordoni, 1998).

La distribuzione delle distanze genetiche delle popolazioni appartenenti ad A
¢ unimodale, con un picco tra valori di distanza genetica compresi tra 0,05 e 0,1
(Fig. 2a), che corrisponderebbero a circa 250.000-500.000 anni fa. Tuttavia, per
eventi evolutivi a breve termine, l'utilizzo della formula proposta da Nei (1975)
¢ piuttosto inappropriato (Reynolds et al., 1983). Infatti, questa formula si basa
sull’utilizzo di una distanza genetica che tiene in considerazione la mutazione,
un fattore evolutivo di scarsa rilevanza nei processi di divergenza tra popolazio-
ni che, come sembrerebbe nel caso del gruppo A, siano dovuti essenzialmente a
deriva genetica. Questa datazione appare inattendibile anche alla luce dei dati
paleoecologici a disposizione. Infatti, numerosi studi palinologici hanno mostra-
to che negli ultimi 300.000 anni circa, fino all'Olocene, la presenza di ambien-
ti di foresta mesofila, che per A. dentiger rappresentano probabilmente una delle
principali vie di dispersione, ¢ stata limitata a brevi periodi di tempo e ad aree
geografiche molto ristrette (Alessio et al., 1986; Follieri et al., 1986; 1989; 1993;
Magri, 1989; 1993). L utilizzo della distanza di Reynolds (Reynolds et al., 1983),
basata sulla sola deriva genetica appare pili adeguato in casi di evoluzione a breve
termine. Essa permetterebbe di collocare approssimativamente gli eventi di diver-
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genza tra le popolazioni del gruppo A in un arco temporale di 15.000 anni a par-
tire da circa 17.000 anni fa (Gentile e Allegrucci, in stampa). Questo dato appa-
re piti attendibile anche in relazione ai dati paleoecologici che mostrano come,
in Italia Centrale, espansione degli ambienti a foresta mesofila abbia avuto ini-
zio all'inizio dell’Olocene (circa 14.000 anni fa), prolungandosi fino al presen-
te (Follieri et al., 1988; Magri e Follieri, 1992). Questo scenario potrebbe inol-
tre spiegare I'assenza di A. dentiger nelle alture costiere toscane, che sono state
connesse alla terraferma solo negli ultimi 10.000 anni (Lanza, 1984).

Sembra quindi ragionevole affermare che A4. dentiger dell'Ttalia centrale mostra
un pattern evolutivo complesso, modellatosi in un contesto di marcato isolamento
geografico, attraverso 'azione della deriva genetica e della mutazione. Quest'ultima
ha svolto un ruolo del tutto marginale nei processi microevolutivi delle popola-
zioni di A. Al contrario, nel loro insieme, questi due fattori hanno avuto un gran-
de importanza nel modulare i processi di divergenza tra popolazioni del gruppo
B. Tra la maggior parte di queste popolazioni, lo scambio di geni & interrotto
ormai da molto tempo, anche se a livello locale, il flusso genico e ricorrenti estin-
zioni e ricolonizzazioni hanno avuto in passato una loro importanza nel mante-
nimento del polimorfismo, specialmente tra popolazioni superficiali. L 'evoluzione
in isolamento, in probabile relazione con la frammentazione degli habitat avve-
nuta in seno alle dinamiche climatiche del Quaternario ha fatto in modo che pic-
coli insiemi di popolazioni evolvessero indipendentemente, evidenziando un
rimarchevole differenziamento genetico che, come & mostrato dalla Fig. 2d, pud
essere dello stesso ordine di grandezza di quello che si osserva tra specie morfolo-
gicamente ben differenziate appartenenti al genere Androniscus.

Sulla base di queste considerazioni & possibile inserire il modello biogeografi-
co di A. dentiger dell'Ttalia centrale, in un contesto pilt vasto, che interessi I'in-
tero suo areale. I pattern microevolutivi di A e B, permettono infatti di formu-
lare delle ipotesi a pilt ampio respiro, circa il differenziamento genetico di que-
sta specie. A. dentiger & largamente distribuito in Gran Bretagna e in Europa
Centrale. Queste aree, durante gli ultimi periodi glaciali (Riss-Wiirm) erano in
parte ricoperte dal grande ghiacciaio scandinavo, in parte caratterizzate dalla pre-
senza di un ambiente a tundra, con una temperatura media estiva di circa 5°C.
Queste cararteristiche, che hanno consentito la migrazione dalla Siberia di molte
specie animali da clima freddo (La Greca, 1995), erano invece assolutamente
ostili per A. dentiger, per il quale una temperatura cost bassa & ben al di sotto del
suo optimum (Gentile, 1994). Se‘ne deduce che la colonizzazione di queste regio-
ni da parte di questo triconiscide, deve essere avvenuta in tempi recenti. Cid
dovrebbe comportare un basso grado di divergenza genetica tra le popolazioni
che attualmente popolano queste aree. Se poi questo processo fosse avvenuto a
mezzo di piccoli propaguli, come ipotizzato per le popolazioni del gruppo A, gli
effetti della deriva genetica dovrebbero ancora essere riscontrabili in un basso
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tasso di eterozigosi. La verifica di quest’ipotesi costituisce la base per ulteriori
indagini che tenderanno a definire le varie dinamiche che hanno modellato e-
voluzione di una specie dall’areale cosi vasto.
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