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Il codice genetico: DNA
• 1954. Watson e Crick (Premio Nobel per la Medicina nel 1962) propongono 

il modello a doppia elica del DNA 

• Il materiale genetico contiene, in forma

stabile, tutte le informazioni necessarie

per determinare la struttura dell’organismo, 

le sue funzioni, lo sviluppo e la riproduzione;

si replica in modo accurato, affinché le 

Cellule figlie possano avere la stessa 

informazione genetica della cellula madre; 

è capace di variare.



Il codice genetico: DNA
• Il DNA è un polimero costituito da 4 tipi di nucleotidi: adenina (A), 

guanina (G), timina (T) e citosina (C).

• Ogni nucleotide è composto da: un pentoso 

(zucchero a 5 atomi di carbonio,

il desossiribosio), una base azotata ed

un gruppo fosfato.

• Le basi azotate si suddivino in due classi:

purine (A e G) e pirimidine (T e C) e sono complementari.



Il flusso dell’informazione genetica



Il codice genetico: RNA
• L’RNA è di solito a singola elica.

• L’RNA contiene ribosio come 

zucchero.

• L’RNA contiene uracile al posto della 

timina.



Il flusso dell’informazione genetica



Il flusso dell’informazione genetica



Come possiamo modificare il flusso 
dell’informazione genetica?
• Agendo sulle molecole di RNA attraverso l’RNA interference (RNAi).

• E’ un meccanismo mediante il quale alcuni frammenti di RNA sono in 

grado di interferire (spegnere) l'espressione genica.

• Questi frammenti di RNA sono complementari all’RNA espresso dalla 

cellula (gene target).
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• dsRNA: double-stranded RNA



L’applicazione del dsRNA esogeno



Quali applicazioni agronomiche per 
il dsRNA esogeno?
• Il silenziamento dei geni di suscettibilità a stress biotici ed abiotici.
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dsRNA: una strategia innovativa per 
combattere le fitopatie 
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dsRNA: una strategia innovativa per 
combattere le fitopatie 
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Quali geni di suscettibilità in vite?

• MLO per la resistenza ad iodio (Pessina et al. 2016)

• DMR6 per la resistenza a peronospora (Giacomelli et al. 2022)

• LBDIf7 per la resistenza peronospora (Marcianò et al. 2021)



Esistono varietà di vite (V. vinifera) 
resistenti alle crittogame



Varietà georgiane resistenti a P. 
viticola

Riduzione incidenza della
malattia e sporulazione

Mgaloblishvili



Mgaloblishvili versus P. viticola

Minore colonizzazione
della foglia

Minore sporulazione



Il gene VvLBDIf7
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LOB domain-containing
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La disattivazione di VvLBDIf7 con 
dsRNA riduce la suscettibilità a P. 
viticola in Pinot noir

VvLBDIf7 è sottoespresso a cinque giorni dal trattamento con dsRNA (↑). 
Riduzione della sporulazione di P. viticola a sette giorni dopo il trattamento 

con dsRNA (↓).



Quali altre strategie a base di 
dsRNA?

• dsRNA che abbia come target un gene del patogeno

• dsRNA che abbia come target un gene di resistenza al stress biotici



dsRNA versus Botrytis cinerea 

Geni: BcCYP51, Bcchs1, and BcEF2, 
siti d’azione dei fungicidi

Varietà: Moscato

Riduzione dell’incidenza della 
malattia in campioni trattati 

con Bc dsRNA



dsRNA versus stress idrico
Gene: VvGST40, glutatione S-
transferase (responsabile 
dell’aumento dell’ABA)

Varietà: Chardonnay

Una volta reidratate, le piante 
trattate con dsRNA VvGST40 

si sono riprese 
completamente, mostrando 

un fenotipo simile alle piante 
non stressate, senza alcun 

danno evidente dovuto alle 
condizioni di siccità applicate



1. Selezione dei geni bersaglio e disegno dei dsRNA

2. Trasformazione degli scarti (vinacce e sarmenti) in 
substrati di crescita per funghi (filamentosi e lieviti) o 
piante (Nicotiana benthamiana) in grado di sintetizzare i 
dsRNA 

3. Sintesi di elevate quantità di dsRNA

4. Valutazione dell'efficacia dei dsRNA nel contenimento di 
peronospora e muffa grigia

5. Selezione del metodo più efficace e meno impattante per 
la sintesi dei dsRNA in funzione dell'impatto economico, 
sociale e ambientale del processo

Articolazione del progetto

@Grape4vine project

www.grape4vine.unimi.it



Un’altra frontiera: IL GENOME 
EDITING
• Il genome editing è una tecnica che consente di introdurre, eliminare o 

alterare sequenze di DNA all’interno del genoma in una posizione 

specifica. 

• Il genome editing rientra nella categoria delle new breeding tecnologies 

(NBT), in italiano TEA (tecniche di evoluzione assistita).

• Questa tecnica si basa sull’utilizzo di particolari endonucleasi 

ingegnerizzate in grado di tagliare le sequenze di DNA stabilite dallo 

sperimentatore.



Il genome editing: knock-out e 
knock-in

Knock- out: 
inattivare un 
gene specifico 
(perdita di 
funzione;

Knock-in 
introdurre un 
gene esogeno 
(acquisizione di 
una funzione).



Il sistema CRISPR in azione

https://www.youtube.com/watch?v=zACM5jgNIfQ



Un altro premio Nobel

Emmanuelle Charpentier e Jennifer A. Doudna sono state premiate con 
il Nobel per la Chimica nel 2020.



Come si ottiene una pianta di vite 
editata?



Perchè investire nel dsRNA quando 
abbiamo a disposizione altre 
strategie?



L’epigenetica

• Parte della genetica che si occupa dei cambiamenti fenotipici ereditabili da 

una cellula o un organismo, in cui non si osserva una variazione del 

genotipo (sequenza nucleotidica).

• I fenomeni epigenetici concorrono a una certa plasticità fenotipica 

ereditabile (soprattutto per via vegetativa) perché indotti in modo 

differente al variare delle condizioni ambientali (stress abiotici).



Le modificazioni epigenetiche si 
possono ereditare?



Modificazioni epigenetiche del DNA

• Metilazione della citosina da parte delle metiltrasferasi

• Modificazioni post-traduzionali degli istoni: acetilazione, metilazione e 

altre.

• RNA interference – RNAi (piccoli RNA prendono di mira sequenze di DNA 

che modificano la cromatina, con conseguente formazione di 

eterocromatina e silenziamento dei geni target).

Questi processi alterano l'accessibilità alle regioni del genoma, sulle quali si 

legano proteine e enzimi deputati all'espressione genica e quindi alterano 

l'espressione del gene.



Modificazioni epigenetiche del DNA

Le modificazioni 
istoniche sono 

modificazioni 
epigenetiche che 

interessano gli istoni, le 
proteine che si 

associano al DNA e ne 
permettono il 

compattamento in 
cromatina. Il DNA 
compattato non è 

trascritto.

Una delle 
modificazioni 
epigenetiche più 
comuni è la 
metilazione del 
DNA. Alcuni 
enzimi, chiamati 
DNA 
metiltransferasi, 
aggiungono un 
gruppo metile a 
una citosina. Geni 
metilati non 
vengono trascritti.



Modificazioni epigenetiche del DNA

I campioni provenienti da diverse zone sono 
facilmente distiguibili



Fondazione Banfi finanzia la ricerca
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cambiamenti epigenetici



Take home messages

• RNAi e CRISPR sono meccanismi naturali.

• dsRNA esogeno e TEA sono opportunità per una viticoltura più sostenibile 

e competitiva.

• Abbiamo l’esigenza di trovare nuovi target per il dsRNA e le TEA.

• I cambiamenti epigenetici sono indotti dall’ambiente.

• I cambiamenti epigenetici sono ereditabili.

• I cambiamenti epigenetici sono in parte responsabili della variabilità 

intravarietale.



fondazionebanfi.it
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