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Introduzione 
Il disseccamento del frassino causato dal fungo patogeno Hymenoscyphus fraxineus costituisce 
attualmente la principale emergenza fitosanitaria a carico delle piante forestali in Europa (1). I primi 
sintomi di un diffuso disseccamento del frassino Europeo (Fraxinus excelsior) comparirono agli inizi 
degli anni ’90 in Polonia, ma solamente nel 2001 ne fu descritto l’agente causale, con il binomio di 
Chalara fraxinea. Il fungo, la cui origine è asiatica, si è poi diffuso epidemicamente con grande 
rapidità tanto alle piantagioni di frassino utilizzate per la produzione di legname di pregio dell’Europa 
centrosettentrionale quanto ai frassineti misti e spontanei dell’Europa centromeridionale (1). In Europa 
centrale e Gran Bretagna, gravi danni hanno interessato anche i vivai e le piante utilizzate in ambiente 
urbano a scopo ornamentale. Le conseguenze della malattia sono talmente rilevanti che si è addirittura 
ipotizzato che la sopravvivenza del frassino in Europa possa essere seriamente minacciata qualora 
all’effetto di H. fraxineus si aggiungesse quello del fitofago esotico Agrilus planipennis (8). Oltre al 
frassino europeo, il patogeno colpisce anche il frassino ossifillo (F. angustifolia), mentre è più 
tollerante l’orniello (F. ornus) (3). 
Sugli individui colpiti si osservano appassimenti e necrosi fogliari, disseccamenti dei getti apicali, 
caduta prematura delle foglie, emissioni di rami epicormici, scoloramenti della corteccia e necrosi a 
forma di diamante all’intersezione tra i rami e il fusto (2). Tali sintomi si manifestano sia su piante 
giovani che mature, anche se solo le prime vengono portate a morte con rapidità. Nei casi più gravi i 
danni possono estendersi sui rami sotto forma di cancri. Le piante muoiono in seguito ai progressivi 
disseccamenti della chioma. Riguardo alla biologia ed epidemiologia si rimanda ad una rassegna 
precedentemente pubblicata su Acer (7). 
Il patogeno è stato rinvenuto per la prima volta in Italia nel 2009 nei pressi del confine italo-sloveno 
(6). Successivamente è stato segnalato in altre zone del Friuli Venezia Giulia, in Veneto, Trentino e 
alcune zone della Lombardia orientale (Maresi G., comunicazione personale). L’ultima segnalazione 
in ordine cronologico riguarda l’Appennino toscano (5), mentre fino ad ora erano del tutto assenti 
segnalazioni riguardanti il settore occidentale del nostro Paese. 
 
La diagnosi della malattia in Piemonte 
Un quadro sintomatologico del tutto coerente con quello descritto in precedenza è stato osservato nel 
mese di giugno 2016 su esemplari di frassino europeo presso il Parco Naturale La Mandria, ad ovest 
della Città di Torino (Figure 1 e 2). Alla fine del mese di settembre 2016, nella stessa zona (coordinate 
45°12’12.90’’N, 7°32’46.73’’E), corpi fruttiferi somiglianti a quelli del fungo (Figura 3) sono stati 
osservati su piccioli e rachidi di foglie dell’anno precedente a terra. Necrosi fogliari erano inoltre 
presenti su foglie dell’anno in chioma. Oltre all’isolamento del fungo da corpi fruttiferi e dai tessuti 
necrosati, si è proceduto all’estrazione diretta del DNA del fungo da matrice e ad una doppia 
amplificazione mediante PCR della regione ITS, prima del sequenziamento della regione stessa e del 
confronto delle sequenze ottenute con quelle presenti nelle banche dati genomiche riguardanti funghi 
affini. Per tre dei campioni esaminati (2 corpi fruttiferi e 1 tessuto necrosato), le sequenze ottenute 



hanno mostrato una similarità nucleotidica del 99% con sequenze di H. fraxineus. L’analisi 
filogenetica (Figura 4) non solo conferma l’identificazione, ma consente di escludere che le sequenze 
ottenute siano riferibili a H. albidus, un fungo simile ad H. fraxineus, ma nativo e saprofita anziché 
patogeno (1). 
 
Implicazioni del ritrovamento 
La presente segnalazione fitopatologica assume un’importanza particolare per il nostro Paese per 
svariate ragioni. Innanzitutto riguarda alberi adulti aventi valenza ornamentale situati in ambito 
parchivo. Inoltre si tratta della più occidentale tra le segnalazioni, il che comporta che virtualmente 
l’invasione, a partire dal Friuli Venezia Giulia e con direttrice est-ovest lungo la dorsale alpina e i 
rilievi delle Prealpi, ha ormai interessato l’intero Nord Italia. L’invasione sarebbe avvenuta ad una 
velocità stimabile, suddividendo la distanza percorsa per il tempo trascorso dal 2009 al 2016, in non 
meno di 70 km per anno. Non è però escluso che l’invasione abbia avuto luogo ad una velocità ancora 
maggiore, poiché i sintomi tipici della malattia furono osservati nel Parco La Mandria a partire dal 
2014, oppure che il fungo sia giunto in Italia nordoccidentale a partire dal Canton Ticino in Svizzera, 
dove la malattia è presente dal 2013 (4). 
La segnalazione ha infine rilevanza per i Servizi Fitosanitari Regionali delle regioni dell’Italia 
nordoccidentale in relazione a quanto previsto dalla nota protocollo 6451 del 19/12/2012 del 
Ministero delle Politiche Agricole, Alimentari e Forestali. 
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Figure 
 
Figura 1. Disseccamento apicale del frassino causato da Hymenoscyphus fraxineus / Ash dieback 
caused by Hymenoscyphus fraxineus. 
 

 

 

Figura 2. Necrosi fogliari del frassino da Hymenoscyphus fraxineus / Necrosis of ash leaves caused 
by Hymenoscyphus fraxineus. 
 

 

 

 

 

 

 



Figura 3. Corpi fruttiferi di Hymenoscyphus fraxineus su residui di frassino / Hymenoscyphus 
fraxineus fruit bodies on wood debris. 
 

 

 

Figura 4. Albero filogenetico basato sulle sequenze ITS delle cinque principali specie afferenti al 
genere Hymenoscyphus. I campioni piemontesi sono indicati con i cerchi neri. I valori di affidabilità 
(analisi bootstrap) ≥50% sono indicati vicino ai rami dell’albero. La scala (in basso a sinistra) 
rappresenta il numero di sostituzioni nucleotidiche per sito / Phylogenetic tree based on ITS 
sequences of the main five species of Hymenoscyphus. Black circles represent Piedmont samples. 
Bootstrap values ≥50% are indicated close to branches. Scale bar (on the bottom left) shows the 
number of nucleotide substitutions per site. 
 

 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

  



The invasive fungal pathogen Hymenoscyphus fraxineus detected in parks west of Turin 
 
Ash dieback (AD) caused by the alien invasive fungus Hymenoscyphus fraxineus is currently 
regarded as a major threat for European forests (1). The pathogen, native to Asia and first described 
as Chalara fraxinea, was introduced into central Europe and subsequently spread epidemically 
throughout most of Europe (1). The impact of AD is tremendous, hence it has been hypothesized that 
the combined effects of AD and emerald ash borer could seriously threat the survival of ashes in 
Europe (8). In central Europe and UK, the pathogen is also associated with significant damages in 
nurseries and urban settings. Symptoms of the disease and the biology of the pathogen were described 
or reviewed previously (1;2;7). 
The pathogen was first reported in Italy in 2009, in the North East (6), while the last report was from 
Tuscany (5). Little was known about the presence of the pathogen in western Italy. 
Here we report on the detection of the disease in the Parco Naturale La Mandria (coordinates 
45°12’12.90’’N, 7°32’46.73’’E), located west of Turin (Figures 1 and 2). Fungal DNA was extracted 
from fruit bodies (Figure 3) and from necrosis on ash leaves. A nested PCR was performed on the 
ITS region before sequencing. Sequence homology for three samples (2 fruit bodies and 1 necrotic 
leaf tissue) was 99% with sequences of H. fraxineus from GenBank. The phylogenetic analysis 
(Figure 4) excludes the DNA could be that of the similar, yet native and non pathogenic fungus H. 
albidus (1).  
This report, the westernmost in Italy, indicates the pathogen to be virtually present all over northern 
Italy. Based on observational data, the pathogen could have invaded Italy east-west at an estimated 
rate of 70 Km per year. 
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