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Riassunto
L’orto-floro-frutticoltura italiana ha l’occasione di rilanciare la ricerca italiana nel settore della genomica dopo una
fruttuosa serie di rilevanti investimenti che hanno portato al sequenziamento del genoma della vite, ed oggi pun-
tano al genoma del pesco, del melo e di altre specie economicamente rilevanti. La genomica vegetale riscatta una
fuoriuscita anzitempo dell’impegno italiano sui genomi, e pone le basi per una ricerca avanzata che necessita ulte-
riori sforzi per vedere il completamento della propria opera con le applicazioni delle conoscenze acquisite nel mi-
glioramento genetico assistito e nelle applicazioni biotecnologiche. Esempi di rilevante successo realizzati da istitu-
ti di ricerca italiani nel settore vengono qui descritti.
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Summary

ITALIAN HORTICULTURE, FRUITCULTURE AND FLORICULTURE MAY GAIN FUNDAMENTAL 
ROLE BY NEW OPPORTUNITIES OFFERED BY GENETICS AND GENOMICS

Horticulture, fruitculture and floriculture in Italy have the opportunity to highlight the Italian research on plant ge-
nomics, following a fruitful series of investments leading to the sequencing of the grapevine genome, and today to
the peach and apple genomes, with further species of economical interest that will follow. Plant genomics recover
the Italian role of Italy on genomics, and pose the basis for advanced research which needs further efforts to see
the workflow completed, from assisted breeding to applied biotechnology. Successful example of research work ma-
de by Italian institutes in plant genomics of horticulture, fruitculture and floriculture will follow.
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Introduzione

Tra le varie branche dell’agricoltura italiana
spetta curiosamente a questo ampio settore,
l’ortoflorofrutticoltura, rilanciare la ricerca ita-
liana nelle genetica agraria e più propriamente
nella genomica vegetale. Perso il treno nella ge-
nomica umana, quando con estremo rammarico
del premio Nobel Dulbecco, l’Italia rinunciò al
sequenziamento del cromosoma Y dell’uomo, la
ricerca nazionale non è riuscita ad agganciare le
grandi imprese del settore vegetale che hanno
rappresentato altre pietre miliari nella ricerca
internazionale quali il sequenziamento del ge-
noma dell’Arabidopsis, la pianta modello per i
genetisti vegetali al pari della drosofila per i ge-
netisti animali, o la costituzione e lo sfrutta-
mento per scopi conoscitivi delle grandi colle-
zioni di mutanti per studi di reverse genetics che
hanno portato alle maggiori scoperte degli ulti-
mi dieci anni. Dicevamo sopra, curiosamente,
poiché l’ortoflorofrutticoltura non rappresenta
quei settori agrari di maggiore forza e dimen-
sione quali il cerealicolo o lo zootecnico, bensì
settori talvolta di nicchia, talvolta di forte in-
terconnessione paesaggistico-turistica che rende
il nostro Paese una grande attrazione turistica
ma non certo un Paese fortunato per orografia
e caratteristiche dei terreni poco adatti ad una
agricoltura intensiva e remunerativa. La pecu-
liarità del nostro Paese, forte di un clima invi-
diabile e di una piccola imprenditoria diffusa,
ha nell’ortoflorofrutticoltura un punto di forza
e proprio da questo settore viene l’occasione del
rilancio, che non a caso ha visto, da parte di al-
cuni centri di ricerca affacciati del panorama in-
ternazionale, un forte impegno sia nel reperire
i fondi che nello sfruttamento pieno di questa
occasione. Di seguito si descriveranno alcuni dei
risultati che hanno portato la ricerca italiana del
settore a recuperare una certa credibilità con ri-
sultati importanti che vanno dalla partecipazio-
ne italiana al sequenziamento del genoma del-
la vite, che ha visto addirittura l’Italia protago-
nista in due progetti indipendenti, ma comple-
mentari, raggiungere entrambi nel 2007 il se-
quenziamento del genoma di due genotipi di vi-
te, uno coltivato e l’altro omozigote, con grandi
potenzialità di applicazione nel miglioramento
genetico della specie; ma non solo, prosegue con
la realizzazione di altri progetti di sequenzia-
mento che vedono gli istituti italiani protagoni-

sti quali il sequenziamento del genoma del me-
lo e del pesco, che si affiancano al sequenzia-
mento del cromosoma 12 del pomodoro e del
cromosoma 5 del grano recentemente finanzia-
ti dai Ministeri dell’Agricoltura e dell’Univer-
sità e Ricerca Scientifica. A queste eccezionali
esperienze si aggiungono le competenze nella
genomica funzionale applicata ad alcuni ortag-
gi, su tutti la melanzana e il pomodoro, ma an-
che alle piante ornamentali, le quali presentano
una plasticità straordinaria e rappresentano una
forte peculiarità del nostro Paese.

Risultati

Negli ultimi 4-5 anni il panorama della ricerca
italiano, pur soffrendo croniche carenze di fi-
nanziamento, ha raggiunto alcuni obiettivi che
possono rilanciare la ricerca italiana nel mondo,
se opportunamente sostenuti. Di seguito si ri-
portano alcuni esempi di rilevanti risultati otte-
nuti da centri di ricerca italiani nella genetica e
nella genomica vegetale, sottolineando che so-
no solo alcuni dei risultati presentabili in un
contesto relativamente limitato e che vogliono
rappresentare solo alcuni esempi tra i numero-
si disponibili.

Floricoltura

Le specie ornamentali sono molto numerose ed
a parte Rosa, Crisantemo, Lilium e Garofano si
caratterizzano per possedere ciascuna una mo-
desta importanza economica, complessiva e nel
settore. Ciascuna specie mostra un’ampia varia-
bilità genetica, fornisce prodotti distinti (es.: fio-
re reciso o pianta in vaso) e può essere impie-
gata per fini diversi (pianta da appartamento,
giardino, aree pubbliche, aree degradate, ecc.).
Le specie ornamentali si caratterizzano inoltre
per avere strategie riproduzione differenziate e
possono manifestare poliploidia, autoincompati-
bilità, sterilità. Sul mercato sono considerate un
bene voluttuario e come tali si comportano nei
confronti della domanda/offerta. Il consumato-
re esige un prodotto perfetto, chiede nuove va-
rietà e cambia rapidamente il gusto. Le infor-
mazioni scientifiche sulle specie ornamentali so-
no generalmente scarse, a parte alcune eccezio-
ni. La Rosa ad esempio è considerata una spe-
cie modello nella famiglia delle Rosaceae in con-
seguenza del suo genoma relativamente piccolo
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ed è la specie più studiata dal punto di vista ge-
netico; per essa si dispone una mappa genetica
e di marcatori associati a caratteri di rilevante
interesse. Le basi molecolari di caratteri come
il profumo, l’attitudine alla rifiorenza e la resi-
stenza ad alcune malattie come il blackspot so-
no state investigate in dettaglio. Altre specie su
cui si è concentrata l’attenzione dei ricercatori
sono: Anthirrinum (forma dei fiori), Petunia
(espressione di transgeni), Pharbitis (induzione
della fioritura), Antirrhinum, Phalaenopsis e
Clarkia (controllo del profumo).

Nelle piante ornamentali, obiettivi di ricer-
ca, che trovano nelle biotecnologie lo strumen-
to principale di lavoro, sono il controllo dell’e-
poca e dell’abbondanza di fioritura, la modifica
della forma e del colore dei fiori, l’allungamen-
to della vita dei fiori recisi e delle piante in va-
so in ambiente domestico, il controllo della cre-
scita e dell’architettura della pianta anche in
condizioni di elevata densità di coltivazione e di
scarsa intensità luminosa, il miglioramento del
profumo della vegetazione e dei fiori, la resi-
stenza agli stress.

In contrasto con le potenzialità offerte dalle
biotecnologie, nel campo delle specie ornamen-
tali, la ricerca italiana nel settore si è mostrata
piuttosto limitata. L’unica eccezione è rappre-
sentata dalle colture in vitro, utilizzate da nume-
rosi laboratori privati e pubblici, finalizzate alla
propagazione delle nuove costituzioni, al risana-
mento da virus ed al mantenimento di materiali
in assenza di patogeni. Tra le applicazioni speci-
fiche delle colture in vitro sono da ricordare la
coltura di antere di Anemone utilizzata per la
produzione di linee pure androgenetiche da im-
piegare nella costituzione di ibridi F1 (Laura et
al., 2006a), l’induzione di hairy roots e la produ-
zione di biomassa da destinare all’estrazione di
metaboliti secondari (Bertoli et al., 2008).

Agli inizi degli anni Novanta è stata avviata
una consistente attività di trasformazione gene-
tica. La collaborazione tra laboratori nazionali
diversi ha portato alla costituzione di genotipi
di Osteospermum con modificata architettura
della pianta mediante espressione dei geni rol
(Giovannini et al., 1999) e resistenti a TSWV
mediante integrazione del gene del nucleoca-
psidio del virus stesso (Vaira et al., 2000). In Pe-
tunia sono stati ottenuti genotipi tolleranti a Bo-
trytis cinerea mediante espressione del gene ech-
42 di Trichoderma harzianum (Esposito et al.,

2000). Successivamente i geni rol sono stati uti-
lizzati per ridurre la taglia della pianta anche in
Limonium (Mercuri et al., 2001a) mentre geno-
tipi di Osteospermum resistenti agli stress sono
stati ottenuti sovra esprimendo il gene Myb4 di
riso. (Monica Mattana, comunicazione persona-
le). Nonostante la rilevanza dei risultati conse-
guiti, questi lavori non hanno portato a ricadu-
te pratiche per il clima anti OGM lievitato in
Italia e nell’Unione Europea. Ben maggiore cla-
more ha avuto sui media l’ottenimento di fiori
fluorescenti in conseguenza dell’espressione in
Osteospermum ed Eustoma del gene GFP (Mer-
curi et al., 2001b). Al momento l’attività d’in-
gegnerizzazione delle ornamentali è limitata agli
studi di genomica funzionale.

I marcatori molecolari sono una tecnologia
largamente utilizzata nei laboratori di ricerca
pubblici. L’importanza delle informazioni e del-
le utilizzazioni dei marcatori molecolari comin-
cia ad essere sentita anche da parte delle azien-
de. In conseguenza della loro indipendenza dai
fattori ambientali, i marcatori molecolari sono
stati utilizzati nelle specie ornamentali princi-
palmente per la distinzione varietale. L’utilizza-
zione di AFLP in Anemone ha permesso di di-
stinguere le 5 varietà in prova e raggrupparle in
insiemi coerenti con le informazioni disponibili
sull’origine delle varietà stesse (Laura et. al.,
2006b). Analogamente, marcatori molecolari di
varia natura hanno confermato la netta separa-
zione delle varietà di Hibiscus rosa sinensis dal-
le varietà di H. syriacus. H. arnottianus paren-
tale di H. rosa sinensis è stato posizionato dal-
l’analisi in una sottobranca separata ma interna
al gruppo delle cvs di H. rosa sinensis (Bruna
et al., 2008). La capacità discriminante e l’effi-
cacia di marcatori AFLP, STMS ed EST è stata
valutata per distinguere varietà di Azalea (Sca-
riot et al., 2007). Marcatori molecolari di varia
natura sono stati utilizzati anche in Osteosper-
mum (Faccioli et al., 2000), Rosa (Scariot et al.,
2006), Oleandro (Portis et al., 2004) per la di-
stinzione varietale, in Mirto per la distinzione di
genotipi provenienti da varie aree del bacino del
mediterraneo (Bruna et al., 2007), in Limonium
per la distinzione delle specie e degli ibridi de-
rivati (Bruna et al., 2005), in Alstroemeria per
la verifica dell’origine ibrida degli embrioni (De
Benedetti et al., 2000), in Garofano per la sele-
zione assistita di individui resistenti alla sene-
scenza (De Benedetti et al., 2006).
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Le ricerche di geni coinvolti in caratteri d’in-
teresse ornamentale e la comprensione della lo-
ro funzione è ancora una frontiera per la ricer-
ca biotecnologica italiana sulle piante orna-
mentali. Le due ricerche principali nel settore
riguardano entrambe studi legati alla compren-
sione della riproduzione vegetativa. Una prima
ricerca si è posta l’obiettivo di comprendere gli
eventi molecolari precoci che avviano la forma-
zione di plantule dai bordi delle foglie di Ka-
lanchoe xhoughtonii. A tal fine sono stati atti-
vati due approcci: a) preparazione e screening
di una libreria sottrattiva; b) identificazione di
ortologhi di geni omeotici della famiglia KNOX.
La libreria sottratta (Regis et al., 2006) ha per-
messo di identificare 270 sequenze differenzial-
mente espresse successivamente classificate in
classi funzionali sulla base delle analogie con se-
quenze presenti in banca dati. Una delle se-
quenze identificata con la libreria, codificante
un gene BELL like, è stata depositata in banca
dati (EU622857). Il sequenziamento di geni
KNOX ha portato all’identificazione di quattro
ortologhi di classe 2 (accession number: EU
272787, EU272788, EU 272789, EU272790) ed
uno di classe 1 (accession number: EU240661).
Studi di espressione genica hanno permesso di
verificare che la sovraespressione del gene
KxhKN5 (classe 1) riduce la taglia delle piante
e modifica drasticamente la forma delle foglie:
da lanceolate a palmate. La sovraespressione
della sequenza parziale di uno dei geni di clas-
se 2 riduce la taglia della pianta ed in alcuni dei
cloni transgenici è drasticamente ritardata l’e-
missione dello scapo fiorale. Una seconda ri-
cerca, nel settore della genomica, ha permesso
di identificare e sequenziare parzialmente geni
della famiglia SERK (Somatic Embryogenesis
Receptor Kinase) di Cyclamen persicum:
CpSERK1 e CpSER (accession number:
EF661828, EF672247, DQ350614). Mediante
ibridazione in situ, è stata dimostrata l’espres-
sione di CpSERK1 nelle masse proembriogeni-
che di Cyclamen e negli apici radicali (Savona
et al., 2005).

Orticultura

Melanzana. I risultati conseguiti presso il CRA-
Unità di Ricerca per l’Orticoltura di Montana-
so Lombardo in collaborazioni con altre istitu-
zioni di ricerca nazionali ed estere nell’ambito
della pluriennale attività di miglioramento ge-

netico della melanzana (Solanum melongena)
hanno riguardato l’utilizzazione di tecniche bio-
tecnologiche finalizzate primariamente all’otte-
nimento di materiale genetico con caratteri in-
novativi. Tecniche di colture in vitro (rigenera-
zione di piante intere da espianti somatici, cellu-
le in sospensione, microspore, trasformazione ge-
netica, protoplasti e fusione di protoplasti) e mo-
lecolari (fingerprinting con differenti tipi di mar-
catori, MAS, e recentemente sviluppo di mappe
molecolari, silenziamento genico, genetica funzio-
nale) sono state spesso utilizzate in combinazio-
ne nell’ambito dei programmi di breeding rap-
presentando passaggi indispensabili per il rag-
giungimento degli obiettivi prefissati.

La tecnica di trasformazione genetica ha per-
messo di ingegnerizzare i caratteri di resistenza
all’insetto Leptinotarsa decemlineata (dorifora)
ed il carattere partenocarpia (Arpaia et al.,
1997; Rotino et al., 1997). Linee ed ibridi F1 di
melanzana esprimenti questi due caratteri sono
stati sottoposti ad accurata validazione in pieno
campo e/o serra (Acciarri et al., 2000; Donzella
et al., 2000; Acciarri et al., 2002; Mennella et al.,
2005).

Introgressione della resistenza a Fusarium
oxysporum e di altri caratteri di utilità agrono-
mica da specie affini è stata ottenuta mediante
ibridazione somatica con S. aethiopicum e S. in-
tegrifolium. Gli ibridi somatici tetraploidi han-
no mantenuto la resistenza alla fusariosi e mo-
strato, in generale, tratti fenotipici intermedi o
maggiormente simili alla specie affine a melan-
zana. Allo scopo di incorporare gli ibridi soma-
tici nel programma di miglioramento genetico,
la coltura d’antere si è dimostrata essere una
tecnica cruciale per ottenere piante androgene-
tiche diaploidi, quindi potenzialmente incrocia-
bili con la melanzana in quanto hanno il mede-
simo livello di ploidia. La popolazione di pian-
te diaploidi ha mostrato segregazione di carat-
teri fenotipici e molecolari (Rizza et al., 2002).
Ulteriori indagini, utilizzando marcatori ISSR
ed isoenzimi, hanno permesso di evidenziare
che almeno parte della variabilità dei diaploidi
era generata da effettiva ricombinazione gene-
tica tra i genomi di melanzana coltivata e S.
aethiopicum (Toppino et al., 2008a). La dimo-
strazione dell’esistenza di scambi di materiale
genetico tra le due specie oltre ad essere un pre-
requisito per l’introgressione della resistenza a
fusariosi nel pool genetico di S. melongena ha
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evidenziato anche la concreta possibilità che,
nelle numerose linee d’introgressione finora svi-
luppate, possano essere stati introgrediti dalle
specie affini anche altri caratteri, riguardanti ad
esempio la composizione biochimica del frutto.

Le piante diaploidi resistenti a fusariosi so-
no state sottoposte a vari cicli (5-6) di reincro-
ci con linee di melanzana possedenti diverse ti-
pologie del frutto; tali progenie da reincrocio
successivamente sono state mantenute median-
te autofecondazioni. Durante l’allevamento in
campo è stata eseguita selezione sia per resi-
stenza a Fusarium sia per caratteristiche morfo-
logiche che ha portato all’ottenimento di linee
avanzate d’introgressione di pregio con fenoti-
po simili a quelli dei genotipi ricorrenti. È uti-
le sottolineare che tale materiale genetico ha su-
scitato l’interesse di alcune ditte sementiere che
stanno cofinanziando parte dell’attività di bree-
ding applicato. Il fingerprinting molecolare me-
diante marcatori ha evidenziato che loci SSR e
COSII delle specie affini sono stati stabilmen-
te integrati nel genoma delle linee d’introgres-
sione. Le linee d’introgressione hanno anche
permesso di dimostrare che la resistenza a Fu-
sarium derivata da S. aethiopicum e S. inte-
grifolium è controllata da un singolo gene do-
minante e che i geni delle due specie affini ri-
sultano essere allelici. Il locus di resistenza a
Fusarium è stato denominato Rfo-sa1. L’anali-
si BSA ha permesso d’individuare marcatori
molecolari CAPS codominanti associati al lo-
cus Rfo-sa1, questi marcatori sono utilmente
impiegati nella selezione assistita per resisten-
za a fusariosi (Toppino et al., 2008b). Con lo
scopo di eseguire il mappaggio fine del locus
Rfo-sa1 e di migliorare l’efficienza del miglio-
ramento genetico è in corso di costituzione una
popolazione di mappa segregante sia per resi-
stenza a Fusarium sia per importanti caratteri
agronomici e tecnologici. Marcatori molecola-
ri polimorfici anche tra i parentali di mappa
(Stagel et al., 2008), attualmente in fase di svi-
luppo, verranno posizionati nella popolazione
segregante per la costruzione di una mappa ge-
netica.

Recentemente sono stati avviate ricerche di
genetica funzionale e di proteomica per indivi-
duare geni e proteine coinvolti nel meccanismo
di resistenza a Fusarium (Mennella et al., 2008)
e di tolleranza ad un’altra importante micosi va-
scolare causata da Verticillium dahliae.

Frutticoltura

Pesco. Le specie da frutto sono le piante su cui
si è maggiormente concentrato l’interesse degli
istituti di ricerca italiani che ha prodotto i mag-
giori progressi degli ultimi anni. Le Rosaceae,
con il pesco ed il melo, come vedremo sotto, so-
no le specie regine nelle quali si è focalizzata
l’attività di genomica più avanzata.

Nel pesco, sono state realizzate numerose li-
brerie di sequenze codificanti (cDNA) che so-
no state utilizzate per produrre sequenze brevi
di geni espressi (ESTs) codificate e organizzate
in banche dati come quella gestita dal Parco
Tecnologico Padano ed altri istituti internazio-
nali (Jung et al., 2008). Presso il CRA di Frut-
ticoltura di Roma, oltre ad aver partecipato al-
la realizzazione di sequenze EST, sono state rea-
lizzate numerose mappe molecolari necessarie
per associare tratti fenotipici e regioni del ge-
noma del pesco e di altri Prunus. In particola-
re, proprio questa grande omologia tra le varie
specie di questo genere e la loro interfertilità
(come ad es. pesco-mandorlo) è possibile inter-
polare i dati delle analisi dei genomi e realiz-
zare mappe genetiche da incroci interspecifici
(Testolin et al., 2000; Dettori et al., 2001; Shu-
laev et al., 2008). Grazie a questa attività alla
quale ha partecipato attivamente l’istituto del
CRA sono stati mappati quasi 30 caratteri mo-
nogenici o quantitativi. Inoltre si è potuto ap-
profondire lo studio della funzione di diversi ge-
ni, su tutti i percorsi metabolici dei composti
aromatici nel pesco (Horn et al., 2005).

Le popolazioni di incrocio utilizzate sono
una fonte inesauribile di marcatori molecolari
(siti specifici ed identificabili sui cromosomi), i
quali, una volta correlati con tratti fenotipici
specifici, possono essere proposti come stru-
menti per ridurre i tempi necessari al migliora-
mento genetico convenzionale per l’ottenimen-
to di nuove cultivar, applicando la selezione as-
sistita da marcatori.

Dalle sopraccitate popolazioni di incrocio
sono stati individuati QTLs (Quantitative Trait
Loci), loci responsabili di tratti quantitativi re-
sponsabili della qualità del frutto e della resi-
stenza a malattie, tra questi: pezzatura frutto,
epoca fioritura, diametro del tronco, lunghezza
internodi, resistenza oidio, epoca di maturazio-
ne, sovracolore della buccia, contenuto solidi 
solubili.
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Strumenti genomici importanti quali uno dei
primi microarray a DNA di piante da frutto,
contenenti 4.800 geni di pesco (Vecchietti A.,
personal communication). I microarrays con-
sentono di approfondire lo studio in maniera
contemporanea dell’espressione di molti (ideal-
mente tutti) geni confrontando l’espressione ge-
nica di tessuti diversi per studiare le specificità
di espressione di classi di geni, o anche genoti-
pi diversi in condizioni di crescita diverse o in
condizioni diverse quali sotto stress biotico o
abiotico.

Melo. La scuola di Bologna ha aperto la strada
all’avvento della genomica nelle Rosaceae in
Italia, costruendo una rete di rapporti interna-
zionali che è culminata con il risultato più ecla-
tante nell’isolamento e clonaggio del gene per
la resistenza alla Venturia inaequalis dal Malus
floribunda (Vf) ed il suo inserimento nel back-
ground genetico del Malus domestica dimo-
strando il ruolo nella resistenza al patogeno da
parte della proteina codificata da questo gene
(Belfanti et al., 2004; fig. 1). Si può forse ricon-
durre a questo successo che ha visto uno dei
gruppi italiani più attivi nel miglioramento del
melo contribuire in maniera determinante in un
tipico progetto di genomica applicata, basando-
si sullo sviluppo di mappe e marcatori moleco-
lari, sull’isolamento di una regione cromosomi-
ca ben definita, con un arricchimento di marca-
tori molecolari intorno al gene target e chiusu-
ra della regione poi isolata in grandi frammen-
ti di DNA genomico (cloni BAC) contenenti la
sequenza codificante il gene Vf (Patocchi et al.,
1999). La trasformazione genetica in un conte-
sto omologo come il Malus domestica ha poi
confermato la funzione del gene nel migliore
modo possibile, senza dover interpretare il ruo-
lo di questo gene in sistemi modello come l’A-
rabidopsis, metodi estremamente utili ma di mi-
nor valore rispetto al confermare l’attività di un
gene in una specie appartenente al genere da
dove il gene è stato isolato (Belfanti et al.,
2004).

Rispetto al pesco, il melo ha avuto apici di
un certo successo come quello appena descritto
quale risultato di un forte impegno europeo con
finanziamenti a progetti di genomica del melo
in tre programmi europei consecutivi (http://
users.unimi.it/hidras). Queste collaborazioni eu-
ropee, che hanno visto l’Università di Bologna,

ma anche Milano e il CRA di frutticoltura di
Roma, partecipi nella crescita di una scuola di
genomica delle Rosaceae in Italia. Di fatto, l’at-
tività di genetica molecolare e di genomica del
melo ha visto crescere le conoscenze genetiche
della specie che ad oggi si possono apprezzare
nelle numerose mappe genetiche pubblicate ne-
gli ultimi dieci anni, nella mappa fisica (allinea-
mento di cloni BAC; Han et al., 2007) di una
varietà di melo coltivata, nelle regioni isolate
quali responsabili di tratti monogenici (Erdin et
al., 2006) o QTLs (tratti quantitativi) di impor-
tanza economica rilevante (Liebhard et al.,
2004; Antofie et al., 2007). I tempi erano quin-
di maturi per il sequenziamento del genoma di
questa specie, iniziato dall’Istituto agrario di
San Michele all’Adige con il sequenziamento
del genoma del varietà Golden delicious e pro-
seguito nell’ambito di una collaborazione inter-
nazionale che vede la partecipazione dell’INRA
di Angers, dell’Istituto dell’HortResearch neo-
zelandese, dell’Università di Western Cape su-
dafricana, e dell’Università di Washington State
americana. Il progetto è tuttora in corso e si pre-
vede la pubblicazione della sequenza del melo
tra la fine dell’anno 2008 e l’inizio del 2009. Ta-
le disponibilità di dati rappresenterà una svolta
epocale nel miglioramento genetico della specie
e gli strumenti prodotti, quali i marcatori mole-
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Figura 1. Descrizione della regione fisica contenente il ge-
ne Vf per la resistenza alla ticchiolatura in melo (da Xu and
Korban 2002, Genetics, 162:1995-2006. Copyright 2002 by
the Genetics Society of America).

Figure 1. Description of the physical map of the Vf region,
containing the trait of the resistance to apple scab in apple
(from Xu and Korban 2002, Genetics, 162:1995-2006. Copy-
right 2002 by the Genetics Society of America).



colari adesso possibili all’interno delle sequen-
ze codificanti predette sulla base della ricostru-
zione di tutti i 17 cromosomi della specie, so-
sterranno programmi di miglioramento geneti-
co italiani già di rilevante importanza ma anco-
ra più robusti grazie alle recenti conoscenze
prodotte.

Vite. Per ultima, non certo per ordine di impor-
tanza, merita un approfondimento la vite in
quanto nel corso del 2007 ben due genomi so-
no stati resi pubblici, da due attività di sequen-
ziamento tra loro complementari, che hanno vi-
sto gruppi italiani di Università e Istituti di Ri-
cerca nazionali primeggiare in un settore, la ge-
nomica, dove l’Italia aveva finora avuto un ruo-
lo decisamente da comprimaria. Nell’estate del
2007 (Jaillon et al., 2007) un primo lavoro ha
presentato un importante contributo a quello
che forse può essere descritto come il maggio-
re progresso dell’anno nelle piante da frutto,
con la pubblicazione della sequenza di un ge-
notipo altamente omozigote di Vitis vinifera, se-
guito, nel dicembre del 2007, dalla pubblicazio-
ne del secondo lavoro sul genoma del Pinot Ne-
ro, sempre della vite europea coltivata (fig. 2;
Velasco et al., 2007). Questi due lavori hanno
entrambi rivelato la presenza nel genoma della
specie di circa 30.000 geni di cui oggi si cono-
sce la posizione sui 19 cromosomi della specie.
Nel primo progetto di sequenziamento sono in
corso analisi di annotazione fine delle sequen-
ze codificanti attese per la fine dell’anno, nel se-
condo caso gli oltre 30.000 geni sono stati clas-
sificati con sistemi automatici e ci si è concen-
trati soprattutto nella struttura del genoma di
una specie coltivata, altamente eterozigote, e
ricca di differenze (polimorfismi) nel confronto
tra i due aplotipi (i genomi presenti nei cromo-
somi omologhi della vite) identificati in oltre 2
milioni di singoli nuclotidi (fig. 3; Troggio et al.,
2007; Velasco et al., 2007) e quasi un milione di
inserzione e delezioni nel confronto tra i due
genomi. Si è visto addirittura come, all’interno
di una varietà coesistano due genomi che tra lo-
ro differiscono di oltre l’11% in termini di se-
quenze presente nell’uno ed assenti nell’altro,
rivelandoci come nelle differenze esistenti tra
due varietà di una specie come la vite, ad esem-
pio il Cabernet Sauvignon e il Pinot Nero esi-
stano porzioni del genoma che sono completa-
mente assenti in una varietà e presenti nell’al-
tra (Zharkikh et al., 2008). Queste differenze
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Figura 2. Comparazione tra mappa genetica e sequenza ge-
nomica nel cromosoma 18 (http://genomics.research.
iasma.it, da Zharkikh et al., 2008. Copyright 2008 by the
Journal of Biotecnology).

Figure 2. Comparison between the genetic map and the ge-
nome sequenze on chromosome 18 (http://genomics.resear-
ch.iasma.it, from Zharkikh et al., 2008. Copyright 2008 by
the Journal of Biotecnology).



possono chiaramente giocare ruoli fondamenta-
li nelle diverse caratteristiche vinificatorie delle
due varietà ed aiutare enormemente nel futuro
del miglioramento genetico (Troggio et al.,
2008).

A questo proposito vale forse la pena sotto-
lineare che nel settore viticolo non abbiamo ri-
chieste di rinnovo varietale come per esempio
nel settore della mela o delle drupacee. Questo
anche per l’utilizzo del prodotto uva non tanto
nel consumo diretto quanto nella produzione di
lavorato (vino) che subisce notevoli trasforma-
zioni che, si pensa, abbiano maggiore importan-
za del prodotto uva. È però un fatto che solo

da buona uva si può produrre buon vino, e che
a conti fatti, le varietà di maggiore diffusione
mondiale si contano sulla punta delle dita, e che
queste vengano utilizzate spesso per migliorare
o stabilizzare il prodotto lavorato di varietà me-
no stabili o più scadenti (ENOSIS, 2007). Alla
luce di ciò, presentare un programma di mi-
glioramento genetico e di costituzione di nuove
varietà utilizzando l’enorme mole di dati che il
sequenziamento del genoma della vite ha pro-
dotto si ritiene che possa essere una proposta
che avrà esiti rivoluzionari anche nel campo del-
la viticoltura.

Un discorso a parte merita quanto può es-
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Figura 3. Particolari del genoma del Pinot Nero. A) differenze tra i due aplotipi nei due cromosomi omologhi del Pinot;
B) rappresentazione grafica della distribuzione dei polimorfismi a singolo nucleotide (SNP) tra i due aplotipi e numero di
SNPs totale per cromosoma; C) numero SNPs in esoni, introni, sequenze intergeneiche; distribuzione degli SNPs nelle se-
quenze codificanti; D ed E) analisi delle sostituzioni aminoacidiche utilizzate per studi filogenetici. (da Velasco et al., 2007.
Copyright 2007 by PLoSONE, 2, 12:e1326).

Figure 3. Details of the Pinot Noir genome: A) differences between the two haplotypes of the two homologues chromo-
somes in Pinot; B) graphic representation of the polymorphism distribution of single nucleotides (SNPs) between the two
haplotypes and total number of SNPs per chromosome; C) number of SNPs in exons, introns and intergenic sequences; di-
stribution of SNPs in the coding sequences; D and E) analysis of the aminoacidic substitutions used for phylogenetic analy-
sis (from Velasco et al., 2007. Copyright 2007 by PLoSONE, 2, 12:e1326).



sere fatto nel campo del miglioramento genetico
dell’uva da tavola, che è da sempre in mano a
Stati Uniti o Israele, gli unici stati che hanno in-
vestito seriamente in questa attività che li vede
dominare la scena. La viticoltura italiana può ri-
prendersi un ruolo importante nel settore di co-
stituzione di nuove varietà se saprà utilizzare la
mole di dati e competenze che si sono sviluppa-
te grazie anche e soprattutto a queste due inizia-
tive di elevato profilo che hanno definitivamente
sancito il ruolo di centri di genomica e genetica
vegetale italiani nel panorama internazionale.

Conclusioni

Gli esempi riportati ci danno un’idea di quella
che è stata l’evoluzione della ricerca nel setto-
re orto-floro-frutticolo italiano. Il panorama è
tutt’altro che deserto dal punto di vista delle
idee e delle competenze. Anzi, quando adegua-
tamente finanziato, ha dimostrato che anche in
Italia si può realizzare un’ottima ricerca che
darà frutti importanti nel settore del migliora-
mento genetico dei prossimi anni. La crescita di
giovani motivati e competenti è forse il risulta-
to migliore. Questi progetti hanno contribuito
fortemente alla loro crescita e alla loro produt-
tività scientifica.

È evidente che il settore orto-floro-fruttico-
lo rappresenti una parte importante dell’agri-
coltura italiana, e che possa divenirne il fiore al-
l’occhiello, anche perché, a causa degli sviluppi
del mercato globale, potremo vedere un ruolo
importante per l’Italia solo se i suoi prodotti sa-
ranno sempre chiaramente distinguibili per qua-
lità e tracciabilità, più che per l’elevata produ-
zione. In quest’ottica, la ricerca italiana nel set-
tore può e deve giocare un ruolo determinante
nel contribuire al miglioramento degli aspetti
qualitativi dei prodotti ad alto valore nutritivo
quali ortaggi e frutta, ed a proporre novità ca-
ratterizzanti il nostro panorama varietale con
novità commercialmente apprezzabili.
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