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Il genoma di Vitis vinifera è stato 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) 

VITIS GENOME 

(19 linkage groups, 2n=38) 
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Lo sviluppo continuo delle biotecnologie oggi rende possibile 
studiare la variabilità in Vitis vinifera direttamente a livello 
della molecola del DNA in modo sempre più approfondito 

   Da un qualsiasi tessuto vegetale si può estrarre il DNA e 
identificare la varietà di vite di appartenenza (nel Registro 
Varietale Italiano attualmente sono iscritte 460 cultivars);  

FOGLIE, LEGNO, RADICI … WORKSTATION 
gDNA 



AUTOMAZIONE 
PCR GENETIC ANALYZER NOME CULTIVAR DNA 

WORKSTATION 
GELDOC [i] PUREZZA R/DNA 

REALTIME SEQUENCER SOFTWARE GENOTIPI 



   Esistono numerosi tipologie di MM:  

• in particolare per Vitis gli SSR (microsatelliti) 
permettono di identificare le varietà (ogni cultivar ha 
quindi un suo ben preciso profilo microsatellite);  

• altri marcatori invece (MSAP, AFLP, SAMPL, SNP, SSAP, 
ISSR, RAPD, MAFLP, IRAP) permettono di distinguere 
genotipi appartenenti alla stessa varietà (cloni, biotipi, 
accessioni); 

   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); 

I marcatori molecolari (MM) oggi ci permettono di 
analizzare il genoma in modo veloce ed efficace; 



L’analisi SSR (specifiche regioni genomiche) identifica la varietà. 

Genotipi della stessa varietà mostrano lo stesso profilo SSR (presentano quindi 
gli stessi “alleli microsatelliti”).  

Identificazione cultivar 

Microsatelliti (SSR) 



Per rappresentare graficamente la variabilità tra i profili 
SSR di 1500 varietà di vite si otterrebbe una sfera … 

SSR 

Vitis vinifera 
Vitis riparia 
Vitis rupestris 
Vitis cinerea 

Le analisi SSR mostrano relazioni Inter- & Intra-specifiche ed evidenziano la 
grande variabilità presente entro la vite coltivata V. vinifera  (intra-varietale); 
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Variabilità Intra-varietale 

Analisi di tutto il Genoma 

Genotipi della stessa cultivar (stesso profilo SSR) possono essere discriminati 
molecolarmente mediante l’uso di diversi marcatori molecolari estesi a tutto il 
gDNA fino alla identificazione/discriminazione di cloni, biotipi e accessioni. 



Esempio sul Prosecco 

38 CHRs della vite 

1 

IDENTIFICAZIONE VARIETALE 



Nella zona del Prosecco troviamo molti vitigni chiamati dai 
viticoltori col nome  “Prosecco” … 

… ma analisi genomiche mostrano la presenza di più vitigni 



Campionamento Prosecco 



 PROSECCO TONDO  PROSECCO LUNGO SSR 



ANALISI INTRA-VARIETALI 

38 CHRs della vite 

Esempio sul Prosecco 
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DENDROGRAMMA dei Prosecchi 

 PT_02 PROSECCO VALDOBBIADENE TV 

 PT_16 PROSECCO VALDOBBIADENE TV 

0.92 0.96 0.98 1.00 

Dice’s Genetic Similarity Coefficient 

0.94 

 PT_04 PROSECCO VIDOR TV 

 PT_01 PROSECCO SEGUSINO TV 
 PT_10 PROSECCO VALDOBBIADENE TV 
 PT_05 PROSECCO BIGOLINO TV 

 PT_07 PROSECCO SUSEGANA 
 PT_08 PROSECCO CRA-VIT 
 PT_09 PROSECCO TEZZE TV 
 PT_03 PROSECCO ASOLO TV 
 PT_11 PROSECCO SACILE PN 
 PT_12 PROSECCO SEGAT-1 TV 
 PT_13 PROSECCO VECCHIO TV 
 PT_14 GLERA ACINO TONDO TS 
 PT_18 GLERA CODROIPO 
 PT_06 PROSECCO ERSA 
 PT_15 PROSECCO FRIULANO  
 PT_17 GLERA AUTOCTONA FRUILI 
 PT_19 SERPRINA COLLI BERICI 
 PL_01 GLERA FRIULANA 
 PL_02 GLERA ACINO OVALE 
 PL_10 GLERA VECCHIA TRIESTE 
 PL_15 GLERA TRIESTINA  
 PL_09 GLERA ERSA 
 PL_05 GLERA ERSA  
 PL_11 GLERA GIULIANA 
 PL_17 GLERA TRIESTE 
 PL_14 GLERA TRIESTE 
 PL_13 GLERA TRIESTE 
 PL_12 GLERA PORDENONE 
 PL_08 GLERA PORDENONE 
 PL_03 PROSECCO VCR 
 PL_04 PROSECCO SEGAT-2 TV 
 PL_06 GLERA AUT BUTTRIO 
 PL_07 GLERA CANEVA 
 PL_19 GLERA CODROIPO 

PT = Prosecco Tondo (SSR) 
PL = Prosecco Lungo (SSR) 
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PROSECCO TONDO 

Zona Collinare TV Zona Pedemontana TV Zona Friulana 



PROSECCO  LUNGO 

Zona occidentale Zona orientale 



ALTRI ESEMPI 



CULTIVARS FROM MALLORCA 

PRIMITIVO, MALVASIA BR/LE, 
NEGROAMARO 

MALVASIA ISTRIANA 

GARNACHA GRENACHE CANNONAO 

MALVASIA of CANDIA 

SSR LONG REPEATS 

Alcune pubblicazioni internazionali (Theor Appl Genet, 
Mol Biotechnol; Annals of Applied Biology) 



Garnacha tinta – Grenache noir – Cannonao 

Le accessioni dei 3 Stati sono state discriminate (Italy) come 
quelle siciliane, dei Colli Vicentini, umbro-toscane e sarde 
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Tocai Rosso 
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Gamay perugino 

Garnacha tinta Grenache noir 
ITALY 

FRANCE 
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Discriminazione tra 3 cultivars maiorchine e relativi cloni 
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Malvasia istriana  

Materiali autoctoni croati e cloni italiani registrati di tre 
diversi istituti sono stati raggruppati in conformità con 
l’origine geografica (materiali d’origine, vecchi vigneti) 
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Progetto per il recupero 
germoplasma in vecchi vigneti 
(di almeno 50 anni) nella 
Frascati DOC. 

Malvasia di Candia a sapore semplice 

Su materiale autoctono recuperato nella Frascati DOC sono 
stati individuati 4 biotipi principali per la forma del grappolo, 
biotipi raggruppabili anche molecolarmente in 3 clusters 



Malvasia nera di Brindisi-Lecce  

Materiali provenienti da Brindisi e Lecce, identici agli SSR, 
sono risultati discriminabili alle analisi molecolari 



Negroamaro del Salento (Apulia) 

L’analisi di raggruppamento pone i genotipi (biotipi di Negroamaro propagati 
agamicamente in ogni azienda seguendo la secolare tradizione di famiglia) in 
cluster in accordo con l’origine dei materiali (gradiente latitudinale e altitudinale) 



Primitivo  

Primitivo di Gioia del Colle (BARI, Italy), un clone di 
riferimento dalla zona marittima di Pulsano (TARANTO, 
Italy) e 2 accessioni di Zinfandel Statunitense 



CONCLUSIONI 



La grande variabilità in Vitis vinifera per aromi, sapori, 
profumi, aspetti fenologici e ampelografici trova 
conferma nell’ampia variabilità riscontrata anche a livello 
genetico; 

I marcatori molecolari permettono la sicura 
identificazione varietale (SSR) ma anche la 
discriminazione molecolare di individui appartenenti alla 
stessa  cultivar ma con caratteristiche differenti 
(variabilità intra-varietale, biotipi, cloni) che spesso 
risultano in relazione con le differenti zone geografiche. 

Preservare le tipicità dei tanti vitigni selezionati nel 
corso dei secoli dall’opera continuativa dell’uomo su 
ambienti diversi è fondamentale sia dal punto di vista 
scientifico (risorse genetiche) che pratico-colturale 
(tipicità prodotti) attraverso una propagazione 
programmata dei materiali di moltiplicazione. 
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