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Considerazioni sulla variabilità del 
genoma della vite 

VIT 
CENTRO DI RICERCA PER LA 

VITICOLTURA di Conegliano 



1) La vite è coltivata in varie zone del mondo a clima 
prevalentemente temperato (8.000.000 ha) e produce circa 
70 milioni di tonnellate di uva, utilizzate come segue: 

2) L’uva è il secondo frutto prodotto al mondo, dopo le banane 
(in Italia si producono 40.000.000 di ettolitri di vino, più di 
metà esportati; l’Australia, x ex, ne produce 18.000.000); 

70% per la produzione di vino 

22% come uva da tavola 

8% come uva per l’essicazione 

Premessa 

3) L’uva è prodotta da piante appartenenti al genere Vitis, 
che però comprende molte specie tra cui troviamo piante 
selvatiche, piante resistenti a patogeni e stress abiotici ma 
poco produttive, piante molto produttive ma più sensibili; 
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Tassonomia della vite 



Regno: Plantae 
Phylum: Magnoliophyta (angiosperme) 
Classe: Magnoliopsida (dicotiledoni) 
Ordine: Rhamnales 
Famiglia: Vitaceae 
Genere: Vitis (sottogeneri Euvitis 2n=38 e Muscadinia 2n=40) 

Le specie di Vitis  











2) Oggi le biotecnologie ci permettono di studiare questa 
grande variabilità in Vitis direttamente a livello delle 
molecole di DNA e RNA mediante l’uso di svariati 
marcatori molecolari e molteplici tecniche di analisi.  

1) Fra tutte le specie appartenenti al genere Vitis solo una ha 
realmente un grande interesse economico-produttivo ed è 
anche quella col maggior numero di varietà 

V. vinifera 



Variabilità entro Vitis 
1) Una prima distinzione entro il genere Vitis si ha 

considerando la differente origine geografica e il diverso 
numero cromosomico delle specie; 

 gruppo americano  
 centro-

settentrionale 

 gruppo eurasiatico 
occidentale (bacino del 
Mediterraneo e del 

Medio Oriente)  
 gruppo asiatico 

orientale 



2) Nel corso dei millenni si sono originati un numero molto 
elevato di vitigni, con origine prevalentemente naturale; 

STORIA UMANA 

STORIA VITE 

AMBIENTE 

3) La storia della Vite è stata legata nei secoli a quella stessa 
dell’Uomo (selezione sia naturale che antropica) e i vari 
viticoltori hanno selezionato i vitigni sulla base dei 
caratteri agronomici ritenuti da loro “importanti” il che ha 
contribuito ad aumentare molto la variabilità nella vite 
coltivata; 



2) In natura la dimensione del genoma è estremamente 
diversificata e si misura in Mb (Mb = milioni di paia di basi); 

1) Il genoma è l’intero contenuto di DNA di una cellula, quindi 
comprende regioni geniche codificanti e regioni inter-
geniche; 

3) Il genoma di Vitis vinifera è stata sequenziato nel 2007; 

Escherichia coli (batterio)   = 4,6 Mb 
Saccharomices cervisiae (lievito)  = 12 Mb 
Drosophyla melanogaster (moscerino)  = 140 Mb 
Arabidopsis taliana (piante)   = 100 Mb 
Vitis vinifera (piante)    = 487 Mb (30.000 geni) 
Uomo      = 3.000 Mb (32.000 geni) 
Topo      = 3.200 Mb 
Mais      = 5.000 Mb 
Frumento     = 17.000 Mb 

(Mb = milioni di paia di basi) 

Cosa dicono gli studi sul genoma?  



IDENTIFICAZIONE  
DELLA VARIETA’ 

(PROFILO 
MICROSATELLITE) FOGLIE, LEGNO, RADICI 

4) Nella vite i microsatelliti (SSR) permettono di avere un 
unico profilo genetico per ogni varietà (nel Registro 
Varietale Italiano ne sono iscritte 460 con 1600 cloni) 

5) Oggi sono ufficialmente registrati circa 10.000 vitigni ma 
nella realtà (specie in Paesi ad antica tradizione viticola) ne 
esistono molti di più.  



362 varietà/p 

Genere VITIS 

Specie VINIFERA 

Subsp. SATIVA 

Varietà Xxxxxx 



6) Per ogni cultivar ci sono inoltre differenti cloni, biotipi e 
materiali autoctoni (variabilità intra-varietale); 

7) Esistono vitigni ancora sconosciuti (potenziali nuove varietà 
di V. vinifera o incroci con altre specie); 



8) Già le analisi condotte con SSR ci mostrano delle 
differenze molecolari presenti nel genere Vitis (inter- & 
intra- specifiche) ma soprattutto evidenziano la grande 
variabilità entro la vite coltivata (intra-varietale); 

9) Come si può rappresentare questa variabilità molecolare? 

VITIS GENOME 

(19 linkage groups, 2n=38) 
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Vitis vinifera 

Sauvignon 
Chardonnay 

Grenache noir 

Vermentino nero 

Wildbacher blau 

Traminer aromatico 

Moscato bianco 
Ciliegiolo 

Greco di Tufo 

Trebbiano romagnolo 

Susumaniello 

Riesling Renano 

Sultanina 

Regina dei vigneti 

Delight 

Emerald seedless 

Malvasia di BR/LE 

Scarlet royal 

Down seedless 

Vitis riparia Vitis rupestris Vitis cinerea 



Vitis vinifera 
Vitis riparia 
Vitis rupestris 
Vitis cinerea 



Vitis vinifera 
Vitis riparia 

Vitis rupestris 
Vitis cinerea 



11) Associando gli studi genetici a quelli ampelografici appare 
chiaro come le tante varietà di V. vinifera, specialmente da 
vino, si differenziano effettivamente per una “incredibile 
quantità di aromi, sapori, etc con la presenza di tutte le 
possibili sfumature intermedie”; 

12) Per studiare più a fondo la variabilità genetica sia intra- 
che inter- varietale oggi possiamo disporre di un numero 
notevole di tecniche molecolari che indagano sull’intero 
genoma; 

10) L’analisi SSR evidenzia una grande variabilità entro la vite 
coltivata con presenza di moltissimi profili molecolari 
diversi associabili ad altrettante varietà, mentre questa 
differenza sembrerebbe più circoscritta tra specie diverse 
dalla V. vinifera. 



 

AFLP 
SNP 

S-SAP 
SAMPL 
I-SSR 
M-AFLP 

…… 

CLONI / BIOTIPI 

POLIMORFISMI MOLECOLARI 

  UNA VARIETA’ 

TANTI GENOTIPI - BIOTIPI 

Differenze entro le varietà  



Polimorfismi su genotipi aventi stesso profilo SSR 



Studi intra-varietali 
PRIMITIVO 

MALVASIA NERA BR/LE 

MALVASIA CANDIA 

GRENACHE NOIR 



Vitis vinifera 

Vitis rupestris 

Vitis berlandieri 

Vitis riparia 



13) Riuscire a decriptare il genoma della vite (sequenziamento, 
trascrittomica, proteomica, etc) assieme alle svariate 
analisi del DNA oggi ci consentono di conoscere meglio 
tutte le reali potenzialità della Vitis vinifera;  

14) Per esempio sono stati identificati, mappati e clonati 
geni/QTL di resistenza alle principali patologie della Vite 
europea come Peronospora, Oidio, Fillossera e studiati nuovi 
incroci resistenti a malattie (UniUD); è stata studiata la 
maturazione dell’uva con scoperta di nuovi geni e con il 
sequenziamento del genoma di Corvina con comparazione ai 
genomi di varietà autoctone (UniVR); si sviluppano approcci 
di gene silencing per la genomica funzionale (UniPD); si 
studia il DNAbarcoding e la filogenesi su vite selvatica 
(UniMI); si determina la regione genomica che determina il 
sesso in Vitis, l’importanza dei vitigni minori e Marker 
Assisted Selection (uniTO); si studia l’espressione genica 
(terpene sintasi) durante lo sviluppo dell’acino e 
l’importanza dei vitigni regionali nel DB viticolo (UniPI), etc 



16) Nel genoma di vite è possibile individuare una grande 
quantità di variazioni singolo-nucleotide (milioni di SNP): 
tali variazioni hanno una reale ripercussione funzionale 
solamente quando sono localizzate all’interno della sequenza 
di geni (o dei loro promotori);     

17) Una parte del genoma (10-20%) può anche essere 
presente in una certa varietà ma mancare completamente in 
un’altra cultivar: si tratta di genoma non legato alla 
sopravvivenza della specie (x ex elementi trasponibili);  

18) Variazioni strutturali sono anche riferibili alla 
presenza/assenza di porzioni cromosomiche di decine o 
centinaia di migliaia di nucleotidi ciascuna; tali “porzioni di 
cromosoma” possono contenere anche centinaia di geni: tra 
questi geni solo alcuni possono effettivamente concorrere 
a determinare l’unicità delle caratteristiche fenotipiche di 
un individuo;  



C’è sicuramente una grande variabilità nelle viti euro-
asiatiche (Vitis vinifera) per quanto riguarda aromi, 
sapori, aspetti fenologici e ampelografici: questa 
ricchezza viene confermata dalle analisi genetiche; 

Conclusioni 

In relazione allo sviluppo storico, è consequenziale 
trovare una grande variabilità maggiormente 
apprezzabile nelle uve da vino (presenza di infinite 
sfumature) rispetto a quelle da tavola; 

Vitis vinifera è una specie che ha avuto una storia 
particolare con selezione di molti vitigni derivati da 
un’opera continuativa dell’uomo stesso quale interfaccia 
sensibile di detta selezione. 



Grazie dell’attenzione 


