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I viticoltori, nel corso dei secoli, hanno selezionato i vitigni 
sulla base delle caratteristiche agronomiche migliori, 
questo per ogni varietà e per i vari luoghi di coltivazione 
(selezione antropica, prima che ambientale); 

Il genere Vitis è caratterizzato da una grande variabilità a 
livello morfologico, fisiologico e genetico; 

Oggi le tecniche molecolari permettono di analizzare le 
differenze tra individui (piante, animali) direttamente a 
livello della molecola di DNA (cromosomi): 
 

1. Marcatori SSR per l’identificazione varietale 
 

2. Marcatori su tutto il genoma per analisi di tipo sia 
INTER-VARIETALE che INTRA-VARIETALE 
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SSR (Simple Sequence Repeat)  

MOLECULAR MARKERS 

(19 linkage groups, 2n=38) 

VITIS GENOME 

RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)  

AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism)   

SAMPL (Selective Amplification of Microsatellite Polymorphic Loci)  
M-AFLP (Microsatellites Amplified Fragment Length Polymorphism)  

I-SSR (Inter-microsatellites)  
M-SAP (Methyl-Sensitive Amplified length Polymorphism)  

SNP (Single Nucleotide Polymorphism)  

IRAP (Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism)  

REMAP (REtrotransposon-Microsatellite Amplified Polymorphism) 

Chloroplast DNA polymorphisms 

S-SAP (Specific Sequence Amplified Polymorphism) 



In una collaborazione tra CREA (Centro di Ricerca per la Viticoltura di 
Conegliano) e AIVV (Accademia Italiana della Vite e del Vino) è stata 
sviluppato un protocollo di analisi in grado di discriminare biotipi e cloni di 
vite afferenti alla medesima cultivar (intra-varietal genetic variability) 
combinando tecniche di analisi molecolare estese a tutto il genoma con 
marcatori tipici delle regioni ipervariabili (microsatellites), per esempio:  

1. Specific microsatellite markers (SSR);  

2. Regions flanking the microsatellites (I-SSR);  

3. regions where the sequence of the repeating pattern changes 
(i.e. AT/AG) – adjacent microsatellites (ASn). 

Con questo approccio è possibile avere un’analisi completa del genoma di 
un vitigno e allo stesso tempo analizzare il profilo SSR, fondamentale per 
la identificazione varietale in Vitis. 
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L’analisi intra-varietale ha permesso di discriminare i 
campioni di Prosecco tondo in quattro regioni di 
provenienza: Colline Asolo-Valdobbiadene-Conegliano, 
pianura trevigiana, colli padovani e regione friulana 



L’analisi intra-varietale ha permesso di discriminare i 
campioni di Prosecco lungo della zona occidentale (Veneto) 
da quelli provenienti dalle zone più orientali (Friuli Venezia 
Giulia) 
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CONCLUSIONI 



I marcatori molecolari (SSR) permettono di verificare 
velocemente l’identità varietale nel vitigno (Prosecco lungo, 
Prosecco tondo, altri profili di viti prosecche) 

I marcatori molecolari che analizzano “simultaneamente 
tutto il genoma” (AFLP-based, Chl, I-SSR, etc …) 
permettono di discriminare i campioni di Prosecco in 
relazione alla loro differente zona di origine / coltivazione, 
come già avvenuto in Grenache noir, Garganega, Malvasia 
nera di BR/LE, Malvasia di Candia, Malvasia Istriana, 
Negroamaro, Primitivo, Sangiovese, etc 

Con questo approccio molecolare è possibile discriminare 
biotipi di una stessa varietà provenienti da ambienti diversi. 
Ciò porta a mettere in evidenza un legame dimostrabile 
fra genotipo ed ambiente di coltivazione e quindi a dare 
un fondamento scientifico alla Tipicità dei prodotti. 
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