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Maturazione dei frutti
La maturazione è una sindrome fisiologica che, anche se presenta alcuni
aspetti comuni, si differenzia marcatamente dall’ultima fase di sviluppo
rappresentata dalla senescenza.
La maturazione è caratterizzata da un insieme di processi strettamente
regolati da un punto di vista genetico ed epigenetico
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Maturazione della bacca della vite

La bacca d’uva è un frutto non climaterico

È un processo molto lungo che dura circa  
2 mesi in cui si verifica una profonda 
modificazione della composizione della 
bacca

E’ fortemente condizionato dall’ambiente

Inizia nella polpa in prossimità della fine  
dello stilo

Castellarin et al., 2011



Rogiers et al.,2017

Cambiamenti chimico-fisologico che avvengono durante la  
maturazione della bacca d’uva 1
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ControlloC2H4

Due giorni dopo pigiatura

Trattamenti con etilene (1000 ppm for 36h)
su bacche di  Sangiovese

Botton et al., 2017



Controllo C2H4

Flavanol vanillin (mg/L) 939 1224

Polifenoli  totali (mg/L) 1984 2395

Antocianine totali (mg/L) 228 319

Monomeri antocianine (mg/L) 126 185

Proantocinanidine (mg/L) 2802 3441

Flavonoidi  totali (mg/L) 1413 1636

+ 20 %
+ 40 %
+ 45%
+ 20 %
+ 15 %

+ 30%

Trattamenti con etilene (1000 ppm for 36h)
su bacche di  Sangiovese

Analisi del profilo polifenolico

Botton et al., 2017
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Fattori ambientali in grado di modificare parametri biochimici 
associati alla maturazione di bacche pigmentate
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Approcci omici per lo studio della fisiologia della pianta

Metiloma, ChIP seq



Dinamica maturazione in un grappolo



Ripening state variation among berries within a cluster at ripening onset and uniform  
ripeness upon maturity.

Satyanarayana Gouthu et al. J. Exp. Bot. 2014;jxb.eru329



Rogiers et al.,2017

Cambiamenti chimico-fisologico che avvengono 
durante la  maturazione della bacca d’uva:

a) livelli di espressione di hub genici coinvolti nei principali biochmismi

b) diverso comportamento della buccia e della polpa

c) il controllo dell’inizio del processo di maturazione:  il concetto «switch
genes»

d) la plasticità della bacca: il controllo dell’ambiente sulla maturazione della 
bacca

e) il controllo genico nella fase di post-raccolta: la disidratazione della bacca. 
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Identification and definition of “GRIP”  
grape ripening-inducedprotein

hydroxyproline-rich proteinGRIP3

early nodulin GRIP13

early nodulin GRIP15

unknown GRIP22

cell wall related GRIP28

LUND etal.,

ZAMBONI etal.,

ZENONI etal.,

PILATI et al.,

GRIMPLET et al.,

DELUC et al.,

FORTES etal.,

GUILLAUMIE etal., RINALDO etal.,

SWEETMAN etal.,

LIJAVETZKY etal.,

FASOLI etal.,

CRAMER etal.,

PALUMBO etal.,

AGUDELO-ROMERO etal.,

DAL SANTO etal.,

ZENONI etal.,

DAL SANTO etal.,

FASOLI etal.,

MASSONNET etal.,

GHAN et al.,

DAVIES ANDROBINSON

TERRIER etal.,

WATERS etal.,

BURGER etal.,

ZILIOTTO etal.,

CORSO et al.,

20
19

-20
20

SAVOI et al.,

JIA et al.,

Modificato da 
Zenoni et al., 2018

Large-scale transcriptional changes during berry development

YANG et al.,



Expression profile of the principal molecularevents  
during berry development
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Transcriptomic rearrangement during the ripening transition

○ Secondary metabolism

○ Sugar metabolism

○ Starch degradation

○ Regulation ofgene  

expression

○ Biotic stressresponse

○ Cell wall metabolism

○ Photosynthesis

○ Cell cycle

○ Cellular component  

organization

○ Hormone (auxin) signalling

responsive transcripts

THE SHIFT FROM THE GROWTH TO RIPENING PHASE IN BERRY  
INVOLVES A PROFOUND TRANSCRIPTOMIC REARRANGEMENT

Modificato da Zenoni et, 2018



Trattamenti con auxina–cv. Merlot

Sampling (DAFB)

57 60   70               95       110                 148 NAA (200 mg/L) 
Treatment: 53 

DAFB Ctr and NAA-treated NAA-treated 

Ripening 

Ziliotto et al.,. 2012
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Parametri biochimici

DAFB DAFB

At veraison Ctr (60 DAFB)

At ripening Ctr (110 DAFB)

At ripening NAA treated (148 DFB)

volume
Antocianine

Zuccheri Acidità

Ziliotto et al.,. 2012



Decorso della maturazione in bacche trattate con NAA e non 
(200 mg/L in preinvaiatura)

Ctr

NAA

Ctr

NAA

Ctr

NAA

AT VERAISON (60 DAFB)                              AT HARVEST OF CTR (110 DAFB)                              AT HARVEST OF NAA-TREATED (148 DAFB)

Ziliotto et al.,. 2012





Impatto del portainnesto sulla maturazione delle bacche

1103P cause a delay in volume and SSC evolution on CS berries



Multifactorial
analysis: 

identification of 
rootstock role in 

the ripening
modulation



A large numbers of DEGs related to auxin metabolisms were
identified with enrichment and clustering analysis

   AUXIN TREATMENT: causes a delay in the onset of ripening  

Ctr 

NAA 

NAA treatment at pre-véraison 
harvest time (100 DAFB) 

CS/M4 versus CS/1103P at 72 DAFB 

CS/M4 CS/1103P  

Corso et al., 2016



Levels of IAA and IAA-Asp in developing
grape berries

Böttcher C et al. J. Exp. Bot. 2010;61:3615-3625



Auxin homeostasis: GH3 genes expression

Corso et al., 2016



Auxin content in skin and flesh tissues

Corso et al., 2016



Interazione ormonale all’invaiatura

Ziliotto et al., 2012



Transcriptomic changes during berry development in
pulp and skinseparately

Modificato da Zenoni et, 2018
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Ripening program is anticipated in pulp

Oxidativestress  
response

Oil body  
organization

Wax biosynthesis

Flavonoids/  
anthocyanins  
biosynthesis

Stilbenoid  
biosynthesis

Ethylene signalling  
and flavor  
pathways

PULP

SKIN

Lijavetzky et al.,2012

TRANSCRIPTOMIC PROGRAM IS ANTICIPATED IN  
PULP IN COMPARISON TO THESKIN

Zenoni et, 2018



RNA-seq approach to dissect thetranscriptional  
complexity during berry development

Modificato da Zenoni et al., 2018
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Peasize

Pre-veraison End ofveraison

Harvest

Core transcriptomic traits during berry development

CORE TRANSCRIPTOMICTRAITS  
WERE PROFILED

Massonnet et al., 2017

Red varieties White varieties



Switch genes model of action

✓ All switch genes are down regulated during growth phase and up during mature phase

✓ Switch genes could act as an electric switch able to switch-off the expression of vegetative-related  

genes and to switch-on the expression of mature-related genes

Palumbo et al., 2014

SWITCHGENES



Putative hierarchy of transcription factors in the onset of berry ripening

NAC60
bHLH075

WRKY19

NAC33

NAC26

BERRY RIPENING

NAC17

NAC11

MYBA1

Anthocyanin  
metabolism

MYBA2

MYB14

Stilbenoid  
synthesis

LOB38

Berrysize and shape

LOB15

LOB39

MYBF1 MYBPA1

Flavonol  
synthesis

Proanthocyanin  
synthesis

In switch genes are present transcription factors

Zenoni et al., 2018



Role of microRNAs in the control of Transcription facors regulating grape berry ripening
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Molecular dissection of the grapevine GXE interaction

Dal Santo et al., 2018

Changes in performance of genotypes in different environments are definedas  
genotype X environment (GXE) interaction

Cabernet S.

Sangiovese

Cabernet S.

Sangiovese

Sangiovese

Cabernet S.

2 Genotypes  
Sangiovese and  
Cabernet sauvignon

4 Developmental  
stages

2 Years

3 Areas
Adjacent Vineyards  
per each Area

Pre-Veraison Mid-RipeningPea Size Ripe



Cabernet Sauvignon

Sangiovese

Molecular dissection of the grapevine GXE interaction

SANGIOVESE RESULTED MORE RESPONSIVE  
THAN CABERNET SAUVIGNON

Dal Santo et al., 2018



Epigenetic regulation (DNA-methylation) can determine different
transcriptome landscape in plant growing in different climate zones



Expression profile of the principal molecular events  
during postripening phase
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Transcriptional changes during berry post-harvest

Sangiovese  
Corvina

Syrah
Cabernet Sauvignon  
Oseleta

Merlot

~30%
weight loss

Zenoni et al.,2016



Transcriptional changes during berry post-harvest

DOWN  
REGULATION

UP  
REGULATION

LACs
Stress

LACs
Stress

LACs
Stress

TFs
NucleicAcid  
metabolism

STSs  
TPSs

Stress  
Lipid

Corvina Sangiovese Merlot

Syrah Oseleta Cabernet

Zenoni et al.,2016

DURING THE POST-HARVEST PHASE THERE IS AN  
ACTIVE METABOLIC REARRANGEMENT AND  

NOT ONLY APASSIVE CONCENTRATION



Nathalie Kuhn et al. J. Exp. Bot. 2013;jxb.ert395

Fattori ambientali in grado di modificare parametri biochimici 
associati alla maturazione di bacche pigmentate
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Minimal suburn damages are accompained
by significant differences in berry physical
and biochemical parameters

EST

OVEST

1.29 g
15.2° Brix

1.04 g
8.7°Brix

Light and Temperature

YANG et al.,



No metabolic alterations in the berry transcriptome and in the metabolite content was
observed in pre-symptomatic and pre-veraison samples.

Savoi et al., 2019



Interestingly, at veraison, with still not visible
symptoms appearing on the berry, a subset of
genes, called switch genes previously
suggested as master regulators of the ripening
onset in grape berries, were strongly lower
expressed in BS.

UP in SB

DOWN in SB

Savoi et al., 2019

Sunburn berries Transcriptome



Effetto di ondate di calore (20gg dopo fioritura)

Guot et al., 2019



Proteoma in bacche soggette a colpo di caldo



Differential accumulation of metabolites is induced by light exposure

Refesh et al., 2017
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Water stress (water-saving irrigation technology)

water deficit leads to changes in plant
endogenous hormone levels that affect
the grape berry’s metabolism.



Defict idrici controllati inducono la trascrizione, quindi, la sintesi di antociani

Deficit idrici controllati



DNA Methylation



Modifiche dello stato di metilazione non programmate 
possono influire sulla progressione della maturazione

Jia et al.,  2020
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Circadian clock

Transcriptional changes are activated to 
prevent biotic and abiotic stresses when
they are more probable in the day

YANG et al.,Carbonell et al.,



Genes differentially expressed in a 24 h cycle



Induzione della trascrizione,
indipendentemente dalla 

presenza dello stimolo, di geni 
coinvolti nella 

Termotolleranza,
Fenilpropanoidi,

terpeni

Induzione, indipendentemente 

dalla presenza dello stimolo, di 

geni associati alla presenza di 

patogeni fungini

Regolazione circadiana della trascrizione di geni associati alla maturazione e alla 
resistenza a stress biotici ed abiotici



Conclusioni
v Le nuove tecnologie hanno prodotto una massa di dati imponenti. Il collo di 

bottiglia nel loro utilizzo è la capacità di interpretarli

v L’intricata rete regolativa che opera durante la maturazione si sta 
dipanando e il pool di geni (switch genes) la cui espressione segna 
l’inizio della maturazione sono stati individuati sulla base della loro 
espressione

v Sono iniziati studi funzionali per identificare la funzione di questi geni 

Passi successivi

➢ Identificazione dei geni target degli «switch genes»

➢ Investigare sul ruolo delle modifiche epigenetiche sul controllo 
dell’espressione  genica durante la maturazione

➢ Caratterizzare il ruolo di microRNA sulla regolazione degli «switch genes»




