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Il respiro della Laguna di Venezia 
Trasformazioni delle comunità microbiche al variare della marea 

 

 

Avete mai provato ad osservare il cielo in montagna in una notte limpida e scura? Quante stelle siete riusciti 
a scorgere? Proviamo ad immaginare il loro numero. La mente umana fa fatica ad elaborare una cifra tanto 
elevata. Ora lasciamo perdere per un attimo il firmamento e pensiamo al mare. Immaginiamo di 
immergerci. Tutto ciò che sentiamo e vediamo è vita, che non sempre si presta ai nostri sensi. Ricordate il 
cielo? Ricordate il numero delle stelle? Ora proviamo ad immaginare un numero un milione di volte più 
grande. È la vita negli oceani, la vita nascosta, piccola, nella sua forma più semplice e numerosa, una 
potenza numerica in quella del mare. Essa travalica il visibile ed il complesso, è fondamentale e 
inarrestabile. 
 

 

 

1. INTRODUZIONE 

Il progetto di studio nasce dalla voglia di presentare a ScienzAfirenze qualcosa che appartiene al 

nostro territorio ed è unico nel suo genere: la Laguna di Venezia. Abbiamo quindi analizzato le 

trasformazioni che avvengono all'interno di quel  fenomeno naturale che in essa produce il respiro 

vitale: la marea. Ogni giorno l’oscillazione di marea spinge nella laguna le acque dell’Adriatico e ciò 

produce un periodico rinnovamento.  

Questo meccanismo porta al mescolarsi di microorganismi appartenenti ad ambienti diversi. La 

nostra intenzione è stata quella di conoscerli e studiarli: una ricerca nuova in quanto è un 

argomento ancora quasi del tutto inesplorato. Nel corso di questo studio abbiamo quindi cercato 

di scoprire le trasformazioni che avvengono nei gruppi di microrganismi al variare della marea, 

nell'unicità dell'ambiente lagunare.    

 

1.1 Le maree [1, 2] 

Le maree sono un fenomeno naturale causato dalle forze gravitazionali nel sistema Terra-Sole-

Luna e da fattori specifici quali la forma e la topografia dei bacini marini e delle coste. Sono 

caratterizzate da un flusso e un riflusso ossia l'alternarsi di alta e bassa marea. Hanno periodicità e 

ampiezza regolari ma la loro intensità non è uguale su tutta la Terra.  

La  forza gravitazionale, esercitata dalla Luna, determina nell’idrosfera terrestre due rigonfiamenti, 

uno nel punto più vicino alla Luna, l'altro nel punto diametralmente opposto. L'effetto prodotto 

dal Sole è la metà di quello lunare. Nonostante la massa solare sia enormemente più grande, la 

sua distanza è notevolmente maggiore.  

I due effetti si sommano quando Sole e Luna sono allineati con la Terra, dando luogo a alte e basse 

maree più evidenti (sizigie); mentre quando Sole e Luna formano un angolo retto con la Terra, 

l'effetto del Sole cancella parzialmente quello lunare, producendo maree di entità minore 

(quadratura). A modificare ulteriormente l'andamento della marea  sono l'orbita ellittica mensile 

della luna e l’orbita terrestre che presenta un asse di rotazione inclinato. 

Anche la morfologia delle coste ha un’influenza non irrilevante; forme ad imbuto generano le 

maree più intense al mondo (in Alaska, la baia di Fundy) mentre passaggi sistemi marini molto 

stretti e acque poco possono risultare sostanzialmente privi di marea (la più grande laguna 

atlantica statunitense, Pamlico Sound). Infine, anche i venti locali e le caratteristiche 

meteorologiche, come la pressione atmosferica, possono influenzare le maree. 
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1.2 La marea a Venezia [3, 4, 5] 

Con  la propagazione dell’onda di marea dall’Adriatico alla laguna, che avviene attraverso tre 

bocche di porto (Lido, Malamocco, Chioggia), si verifica il mescolamento tra le acque  marine e 

quelle lagunari. Quest’ultime tendono a mantenersi sempre più salmastre man mano che ci si 

avvicina al bordo lagunare con la terraferma, dove pervengono contributi di acqua dolce dai 

tributari del bacino scolante [6]. La composizione e la qualità delle acque sono anche condizionate 

da altri apporti, come quelli che derivano dall’area industriale di Porto Marghera e dalla isole 

abitate (Venezia, Murano e Chioggia sono le principali). Grazie al questo complesso meccanismo 

del flusso e reflusso delle acque generato dalla marea, diverse comunità microbiche vengono a 

contatto tra loro.  

Il fenomeno più caratteristico della laguna è probabilmente quello dell’ “acqua alta”. Picchi di 

marea particolarmente elevati, che avvengono con periodicità nell'Adriatico settentrionale,  

comportano effetti particolarmente evidenti nella laguna veneta. L’ampiezza media della marea 

locale è pari a 60/70 cm; con queste maree eccezionali, il livello dell’acqua in laguna raggiunge e 

supera i 110 cm.  L'“acqua alta” si registra maggiormente in autunno e in primavera, per la 

presenza di venti di scirocco o di bora che  impediscono il regolare reflusso delle acque. Per 

proteggere la laguna dal fenomeno delle “acque alte” è in fase di completamento il sistema MOSE 

(Modulo Sperimentale Elettromeccanico), che prevede la realizzazione di barriere mobili alle 3 

bocche di porto, per consentire all’occorrenza di isolare la laguna dal mare Adriatico [7]. 

 

1.3 I microrganismi [8, 9, 10] 

I microrganismi (o microbi) sono esseri viventi unicellulari non visibili ad occhio nudo (dimensioni 

di micron o di nanometri), la loro esistenza è stata accertata solamente grazie all’avvento del 

microscopio. Esistono fondamentalmente due tipi di cellule microbiche: procariotiche, nelle quali 

l’acido nucleico non è racchiuso da una membrana, come i batteri e piccolissime alghe; 

eucariotiche, dotate di un vero e proprio nucleo, come alghe, protozoi e muffe. Anche i virus, 

erroneamente, sono considerati microrganismi, pur non essendo a tutti gli effetti esseri viventi e 

incapaci di vivere e riprodursi autonomamente. Nell’ambiente acquatico (che ricopre circa il 70% 

della superficie del nostro Pianeta), i microrganismi costituiscono più del 90% della biomassa e 

rappresentano la maggior parte della ”vita”. Si stima che le stelle nell’Universo siano 3 x 10
23

 … e 2 

x 10
29

 siano i batteri nell’Oceano! In una singola goccia d’acqua sono presenti più di un milione di 

microbi e in un grammo di sedimento marino oltre un miliardo. La loro massa complessiva 

equivale a quella di 50 milioni di balene blu. Se si infilassero i microrganismi dell’Oceano come 

perle in un’invisibile fantasmagorica collana, questa sarebbe lunga come 4 volte la Via Lattea. 

L’attività microbica è fondamentale per la vita del Pianeta. In particolare, nell’ambiente acquatico i 

batteri rendono disponibili i nutrienti ad altri organismi, attraverso processi che sono alla base 

della catena trofica. Alcuni di essi, come i Cyanobatteri, operano la fotosintesi grazie a pigmenti 

simili alla clorofilla che “catturano” energia dalla luce solare e rilasciano ossigeno:  producono il 

50% dell’ossigeno disponibile sulla Terra. Altri microrganismi sono in grado di influenzare la 

formazione delle nuvole attraverso la trasformazione e l’utilizzo dello zolfo presente negli oceani, 

avendo anche in questo caso un impatto globale sul pianeta. 

I microrganismi sono diversi per dimensioni, forma, specializzazione e necessità.  La biodiversità 

microbica negli oceani è immensa e ancora quasi totalmente sconosciuta nonostante le sofisticate 

tecniche di riconoscimento odierne: si stima che nell’oceano vi siano oltre un milione di specie 

microbiche.  
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2. OBIETTIVI DELLA RICERCA 

Il principale obiettivo della ricerca è stato il determinare le popolazioni microbiche nelle acque di 

due siti della Laguna di Venezia, al variare della marea, e confrontarle con quelle presenti nelle 

acque costiere nord-adriatiche. Quello del riconoscimento delle popolazioni microbiche è un tema 

scientifico - nella laguna come negli altri ecosistemi marini del mondo - che viene investigato solo 

da pochissimo tempo, grazie alla recente possibilità di identificazione delle specie microbiche 

attraverso l’analisi del loro DNA.  

L’attività di ricerca, che è stata svolta con il supporto dell’Istituto di Scienze Marine del C.N.R. in 

Venezia, contribuisce   alla costruzione del catalogo dei microbi nelle acque della laguna, la cui 

scrittura è agli inizi. 

Un secondo obiettivo è stato l’osservare la biodiversità dei microbi, le differenze nella loro 

distribuzione nei differenti siti e il vedere se esistono relazioni fra la loro distribuzione e le 

caratteristiche chimico-fisiche dell’acqua. 

 

 

3. PARTE SPERIMENTALE 

 

3.1 Siti di prelievo 

La posizione dei 3 siti di prelievo dei campioni d’acqua è indicata in Figura 1. 

Un primo sito di prelievo, denominato “CENTRO”, è ubicato in un’area centrale della laguna, in 

prossimità della città di Venezia, all’ingresso del bacino di S.Marco. Quest’area è direttamente 

connessa alla bocca di porto di Lido, attraverso canali principali di  marea. Il sito è quindi soggetto 

ad un efficace ricambio idrico con la marea. 

Il secondo sito lagunare, denominato “INTERNO”, è ubicato in un’area prossima al bordo lagunare 

con la terraferma. L’area ha salinità e tempo di ricambio delle acque inferiori rispetto al 

precedente sito. Inoltre, è prossima all’area industriale di Porto Marghera e ai punti di immissione 

in laguna di due importanti corsi d’acqua dolce (Lusore e Naviglio Brenta).  

Un terzo sito di prelievo, denominato “MARE”, è stato considerato come sito di confronto per i 

precedenti due. Il sito corrisponde alla piattaforma oceanografica del C.N.R. “Acqua Alta”, che si 

trova 8 miglia al largo su un fondale di 16 metri.  

In ciascun sito, un campione di circa 1 litro d’acqua è stato prelevato con un  contenitore 

preventivamente risciacquato con acqua del sito di prelievo e travasato in una bottiglia sterile.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Mappa della Laguna di Venezia e dell’area costiera 

adriatica, con indicati i punti di prelievo dei campioni 

d’acqua. 
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3.2 Trattamento ed analisi del campione 

Una volta trasferito in laboratorio, l’intero campione è stato filtrato con un sistema di filtrazione 

dotato di pompa aspirante  (Fig. 2a) che permette di trattenere su un filtro  tutto il materiale di 

dimensioni maggiori di 0,2 micron presente in sospensione. Alla fine della filtrazione, sul filtro 

erano pertanto presenti i microbi oggetto dello studio. Il filtro è stato sminuzzato (Fig. 2b) in una 

cappa sterile e trasferito  all’interno di una provetta “PowerBead Tubes” contenente una soluzione 

saponificabile e delle piccole biglie di silice.   

I passaggi successivi a cui è stato sottoposto il campione hanno avuto lo scopo di  rompere le 

membrane cellulari dei microbi e di isolare e estrarre le molecole di DNA [11]. Quindi al campione 

è stata aggiunta una dose di soluzione denominata C1 cui è seguito un ciclo di vortex (Fig. 2c) con 

lo scopo di diffonderla in maniera più omogenea in tutta la provetta e una centrifugazione  a 

10000 xg per 30 secondi.  Successivamente è stato immerso in acqua in tre cicli di bagnetto da 5 

minuti ciascuno a 70°C (Fig. 2d). Dopo aver aggiunto una dose di una seconda soluzione (C2), il 

campione è stato sottoposto a vortex, a una prima fase di centrifugazione  di 30 secondi (Fig. 2e) e 

poi è stato incubato a 4°C per 5 minuti, prima di una ulteriore  fase di centrifugazione di 30 

secondi. L’estratto contenente il DNA è stato prelevato ed inserito in un’altra provetta contenente 

una dose di una terza soluzione (C3) ed è quindi stato sottoposto allo stesso procedimento di 

doppia centrifugazione e incubazione precedentemente descritto. L’estratto è stato  trasferito  in 

una provetta (Collection Tube, Fig. 2f) contenente  una dose di una quarta soluzione (C4) e  

amalgamato con un ciclo di vortex. La soluzione è stata trasferita in uno Spin Filter, una particolare 

provetta con un filtro all’interno, e centrifugata per tre cicli da 1 minuto ciascuno a 10000 xg.  

 

 

 

 

 

  

[ 

 

 

[a] Filtrazione dell'acqua                                 [b] Sminuzzamento filtro                                                    [c] Vortex 

 

 

 

 

 

 

[d] Centrifuga                                                                     [e] Bagnetto                                                            [f] Prelievo da provetta 

Figura 2. Fasi del processo di estrazione del DNA. 



5 

 

E’ stata quindi aggiunta una quinta soluzione (C5) e il campione è stato sottoposto ad una fase di 

centrifugazione. A questo punto il filtro della particolare provetta (nella quale era visibile una 

sottile membrana bianca) è stato prelevato ed inserito in una nuova provetta Spin Filter 

contenente una sesta soluzione (C6), ed  è stata aggiunta una dose di “sterile DNA-Free PCR Grade 

Water”. Attraverso un’ultima fase di centrifugazione, sono state estratte  le molecole di DNA che 

sono state quantificate grazie ad uno specifico fluorimetro. 

Una volta estratto il DNA dai campioni prelevati (in particolare il gene 16s che serve alla cellula 

batterica per costruire una parte del ribosoma) si ricava una sequenza di basi azotate che 

identificano una singola e determinata specie, in modo tale da capire quali e quanti microbi sono 

presenti, che funzione hanno e in che modo la svolgono. Per effettuare il sequenziamento, il 

campioni di DNA sono stati inviati ad un laboratorio di analisi in Germania (LGC Genomics, Berlin) 

dove, con un procedimento di sequenziamento viene isolato il gene 16S che permette di 

identificare il numero e la specie dei microbi.  

Le sequenze di DNA sono state analizzate presso il CNR ISMAR mediante il software QIIME 

(Quantitative Insight Into Microbial Ecology) [12] . Dopo un processo di selezione dei dati, in cui 

vengono eliminati i codici di bassa qualità o che risultano frutto di un errore di lettura  

(“chimere”), il software estrae le sequenze che rispondono a determinati criteri di qualità e le 

confronta con le sequenze contenute in una database pubblico (GREENGENES).  in modo da 

associare il nome di una specie batterica ad ogni sequenza. il database  individua la numerosità dei 

microbi presenti nel campione. Al termine di questa analisi è stata ottenuta una “OTU Table” in cui 

sono presentate le abbondanze di ciascun taxon microbico (specie) in ogni campione analizzato.   

In ciascuno dei  tre campioni analizzati sono state riconosciute alcune decine di migliaia di  specie 

microbiche.  

 

 

4. RISULTATI e DISCUSSIONE 

Ai fini della ricerca, sono state considerate 14 specie selezionate fra le più abbondanti in almeno 

uno dei tre campioni. La distribuzione numerica delle 14 specie microbiche nei tre siti è riportata 

nella Tabella 1 e mostrata in forma di istogramma in Figura 3. Per brevità, ciascuna specie è stata 

contrassegnata con una sigla.  

 

Sigla Tassonomia INTERNO 

LAGUNA 

CENTRO 

LAGUNA 

MARE 

L1 k__Bacteria; p__Actinobacteria; c__Actinobacteria; o__Actinomycetales; 

f__Microbacteriaceae; g__Candidatus Aquiluna; s__rubra 

969 858 50 

L2 k__Bacteria; p__Bacteroidetes; c__Flavobacteriia; o__Flavobacteriales; 

f__Flavobacteriaceae; g__Sediminicola; s__ 

2038 1448 11 

L3 k__Bacteria; p__Bacteroidetes; c__Flavobacteriia; o__Flavobacteriales; 

f__Flavobacteriaceae; g__Flavobacterium; s__ 

787 556 445 

L4 k__Bacteria; p__Verrucomicrobia; c__Verrucomicrobiae; 

o__Verrucomicrobiales; f__Verrucomicrobiaceae; g__; s__ 

1107 470 0 

L5 k__Bacteria; p__Actinobacteria; c__Actinobacteria; o__Actinomycetales; 

f__Microbacteriaceae; g__; s__ 

415 361 7 

L6 k__Bacteria; p__Proteobacteria; c__Alphaproteobacteria; o__; f__; g__; s__ 245 219 118 

L7 k__Bacteria; p__Verrucomicrobia; c__Verrucomicrobiae; 

o__Verrucomicrobiales; f__Verrucomicrobiaceae; g__Verrucomicrobium; s__ 

109 20 3 

L8 k__Bacteria; p__Bacteroidetes; c__Sphingobacteriia; o__Sphingobacteriales; 

f__; g__; s__ 

162 121 1 
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M1 k__Bacteria; p__Proteobacteria; c__Alphaproteobacteria; 

o__Rhodobacterales; f__Rhodobacteraceae; g__Marivita; s__ 

62 481 2283 

M2 k__Bacteria; p__Bacteroidetes; c__Flavobacteriia; o__Flavobacteriales; 

f__Flavobacteriaceae; g__; s__ 

763 112 2255 

M3 k__Bacteria; p__Proteobacteria; c__Gammaproteobacteria; 

o__Oceanospirillales; f__; g__; s__ 

388 413 502 

M4 k__Bacteria; p__Proteobacteria; c__Gammaproteobacteria; 

o__Alteromonadales; f__OM60; g__; s__ 

463 85 1126 

M5 k__Bacteria; p__Proteobacteria; c__Alphaproteobacteria; o__Kiloniellales; 

f__; g__; s__ 

19 99 520 

M6 k__Bacteria; p__Proteobacteria; c__Gammaproteobacteria; 

o__Oceanospirillales; f__Halomonadaceae; g__Candidatus Portiera; s__ 

17 52 322 

 

Tabella 1. Presenza delle specie microbiche nei campioni raccolti tre siti di prelievo. 

 

 

 
Figura 3. Distribuzione della numerosità delle 14 specie microbiche nei 3 campioni analizzati. 

 

Si osserva che le specie si ripartiscono in due gruppi distinti: alcune sono prevalentemente 

presenti nei campioni lagunari (sigla L) mentre altre lo sono in quello marino (sigla M).  

Tutte le specie “L” sono più numerose nel sito INTERNO alla laguna rispetto agli altri due siti di 

misura. Ad eccezione di L7 (la specie in assoluto meno numerosa), la numerosità nel sito CENTRO è 

confrontabile con quella nel sito INTERNO (dal 42% di L4 all'89% di L6) della laguna. Nel sito MARE 

solo nel caso di L3 e L6 la numerosità non è praticamente trascurabile rispetto a quanto osservato 

nei due siti lagunari. Per queste due specie, la numerosità varia poco nei tre siti di misura. 
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Per quanto riguarda le specie “M”, si osserva che sono tutte più numerose nel sito MARE rispetto 

ai due siti di misura lagunari. Nel caso di M1, M5 e M6, la numerosità nel sito MARE è 

preponderante rispetto agli altri due siti. Per M2 e M4, la numerosità nel sito INTERNO è tuttavia 

confrontabile con quella riscontrata nel sito MARE (34% e 41% rispettivamente), mentre per M3 la 

numerosità varia poco nei tre siti di misura. 

La Tabella 2 mostra i valori misurati contestualmente al prelievo di alcune variabili chimiche e 

chimico-fisiche nella colonna d’acqua: temperatura, salinità, torbidità (come NTU – misura 

nefelometrica), ortofosfati, ortosilicati. Per realizzare il confronto fra la numerosità delle specie 

microbiche nei 3 siti e queste variabili, tutti i valori riportati nei grafici seguenti, incluse le 

numerosità microbiche, sono stati espressi come percentuale del valore massimo osservato. 

Si osserva innanzitutto che le 5 variabili ambientali hanno valori ben differenziati e questo 

testimonia la differenza tipologia delle acque campionate nei 3 siti. 

 

 

  INTERNO CENTRO MARE INTERNO 

 (%) 

CENTRO 

 (%) 

MARE 

 (%) 

Temperatura (°C) 23,90 19,9 20,5 100% 83% 86% 

Salinità (psu) 24,50 29,0 30,8 80% 94% 100% 

Torbidità (NTU) 0,85 1,0 0,08 87% 100% 8% 

Ortofosfati PO4 (µM) 0,40 0,1 0,05 100% 30% 13% 

Ortosilicati SiO4 (µM) 25,80 24,1 1,54 100% 93% 6% 
 

Tabella 2. Valori delle variabili misurate nei siti di misura, espresse nelle loro unità e come percentuale 

rispetto al valore massimo.  

 

Non sono state osservate relazioni fra i valori di temperatura dell’acqua (che è poco variabile nei 3 

siti) e la numerosità delle specie microbiche. 

La Figura 4 (a-b-c) mostra i confronti più significativi che sono stati osservati fra la variazione della 

popolazione microbica nei 3 siti e la variazione delle variabili ambientali, nel caso delle specie 

“lagunari” (L). 

Nel primo caso (Fig. 4a) si osserva che le specie L1, L2, L5 e L8 hanno un andamento nei tre siti che 

è simile a quello della torbidità e degli ortosilicati. La torbidità rappresenta qualitativamente la 

presenza di particelle organiche e inorganiche in sospensione, mentre la presenza di silicati si fa 

corrispondere a quella di particelle inorganiche (alluminosilicati). Quindi è possibile che queste 

specie microbiche prediligano acque con maggior presenza di particelle sospese. 

Nel secondo caso (Fig. 4b), le specie L4 e L7 mostrano un andamento simile a quelle 

dell’ortofosfato, che può essere considerato un proxy dello stato di eutrofizzazione delle acque. 

Entrambe le specie di microrganismi sono delle Verrucomicrobia, la cui abbondanza è stata 

osservata essere correlata alla disponibilità di fosforo  nell’ambiente [13].  

Il terzo caso (Fig. 4c) riguarda le due specie L3 e L6 che si è visto hanno minore variabilità numerica 

nei tre siti di misura. La loro distribuzione sembra dipendere dal livello di salinità delle acque. 
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Figura 4. Confronto nei 3 siti fra la distribuzione percentuale dei valori delle variabili ambientali e delle 

specie microbiche lagunari L1, L2, L5, L8 (a, sinistra), L4, L7 (b, centro), L3 (c, destra). 

 

 
 
Figura 5. Confronto nei 3 siti fra la distribuzione percentuale dei valori delle variabili ambientali e delle 

specie microbiche marine M1, M5, M6 (a, sinistra), M2, M4 (b, centro), M3 (c, destra). 
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La Figura 5 (a-b-c) mostra i confronti più significativi che sono stati osservati fra la variazione della 

popolazione microbica e la variazione delle variabili ambientali, nel caso delle specie “marine” (M).  

Nel primo caso (Fig. 5a) si osserva che le specie M1, M5 e M8 hanno un andamento nei tre siti che 

è opposto a quello della torbidità e degli ortosilicati. Quindi è possibile che queste specie 

microbiche fatichino a svilupparsi numericamente nelle acque con maggior presenza di particelle 

sospese. 

Nel secondo caso (Fig. 5b), le specie M2 e M4 mostrano un andamento simile alle 3 specie 

precedenti, con una relazione inversa ai valori di torbidità ma non a quelli degli ortosilicati. Infatti, 

nel sito INTERNO la loro numerosità è ampiamente superiore rispetto al sito CENTRO. Si può 

quindi ipotizzare che queste specie microbiche fatichino maggiormente a svilupparsi in acque con 

maggior presenza di particelle organiche in sospensione. 

L’ultimo caso (Fig. 5c) riguarda la specie M3, che si è visto avere scarsa variabilità numerica nei 3 

siti. La sua variabilità numerica non mostra somiglianze marcate con quella delle variabili 

ambientali, con un trend che può essere messo in relazione con quello sia della salinità, che degli 

ortosilicati che degli ortofosfati. 

La distribuzione numerica di una specie microbica in un sito può dipendere da vari fattori, che non 

necessariamente è possibile evidenziare attraverso il confronto con una caratteristica chimica o 

chimico-fisica dell’acqua. Quest’ultima, a sua volta, può essere un indicatore di processi ambientali 

più o meno complessi pur non avendo con essi un andamento lineare. 

  

 

5. CONCLUSIONI 

Lo studio ha avuto come obiettivo il riconoscimento delle specie microbiche in due siti della 

Laguna di Venezia, nelle differenti condizioni che vengono indotte dalla marea. Un terzo sito di 

prelievo è stato campionato al largo della costa lagunare, nel mare Adriatico, per ottenere dati di 

confronto. 

L’indagine ha avuto un carattere esplorativo. Sono stati infatti analizzati unicamente tre campioni, 

che certamente non sono sufficienti per descrivere la complessità delle caratteristiche delle acque 

lagunari e la variabilità dei fenomeni idrodinamici, chimici e biologici che interessano la laguna al 

variare della marea. 

Tuttavia, lo studio delle popolazioni microbiche nella Laguna di Venezia è ai sui inizi, grazie al 

recente sviluppo di tecniche analitiche per il riconoscimento del DNA. Quindi i risultati del nostro 

studio contribuiscono allo sviluppo della conoscenza sulla presenza di questi fondamentali 

organismi invisibili nelle acque della nostra laguna. 

Abbiamo osservato come in ciascuno dei campioni analizzati vi fossero decine di migliaia di 

microbi, a testimonianza dell’enorme lavoro di ricerca che dovrà essere fatto per conoscere la 

popolazione microbica lagunare. 

Dall’analisi delle 14 specie microbiche prese in considerazione, abbiamo osservato una netta 

distinzione fra specie che prediligono l’ambiente lagunare e specie che meno si adattano ad esso, 

essendo sempre decisamente più numerose nel campione prelevato nell’ambiente marino 

costiero veneto.  

Le differenze nelle condizioni chimiche e chimico-fisiche della colonna d’acqua, che si sono 

instaurate nei due siti campionati all’interno della laguna per effetto della marea, determinano 

sensibili differenze nella numerosità delle specie batteriche. 

Infine, il confronto fra la distribuzione numerica delle specie batteriche e quella delle variabili 

ambientali misurate nei 3 siti mostra l’esistenza di relazioni dirette o inverse, che dovranno essere 
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maggiormente investigate al fine di comprendere il comportamento delle differenti specie 

microbiche che popolano le acque lagunari. 

 

 

 

 

 
 

Verrucomicrobia L4, L7 (sinistra) e Kilionella M5 (destra) 
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