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La pubblicazione della sequenza di riferimento per diversi genomi di piante da frutto 

rappresenta il punto di partenza per lo studio della variabilità tra gli individui all’interno di una 

specie. Grazie alle tecnologie di sequenziamento di nuova generazione (NGS) è possibile ora 

risequenziare qualsiasi nuovo individuo a costi molto bassi, allineare la sua sequenza con quella 

di riferimento ed identificare così varianti nucleotidiche e strutturali utili alla comprensione 

della diversità genetica per i caratteri oggetto di studio o di selezione. Questo permette di 

accedere alla variabilità genetica esistente in natura e sviluppare strumenti di screening veloci, 

riproducibili e relativamente economici per la caratterizzazione genetica di centinaia di 

individui e popolazioni della stessa specie. In passato, la caratterizzazione genetica delle 

diverse accessioni/cultivar di una specie avveniva prevalentemente con l’utilizzo dei marcatori 

genetici microsatelliti (dei motivi di piccole sequenze di DNA ripetute - short tandem repeats), 

molto informativi in quanto multiallelici, ma difficili da ottimizzare ed utilizzare su larga scala. 

Per le specie arboree da frutto negli ultimi anni sono stati sviluppati diversi saggi per la 

genotipizzazione “genome wide” di polimorfismi di singolo nucleotide (Single Nucleotide 

Polymorphism, SNP) che sfruttano la tecnologia dei microarray di DNA (BeadArray Illumina e 

microarray Affymetrix) che possono contenere da poche migliaia fino a oltre mezzo milione di 

marcatori polimorfici (Laurens et al. 2018; Marrano et al. 2018; Montanari et al. 2019; 

Vanderzande et al. 2020). Tali SNP array disponibili pubblicamente sono diventati il 

riferimento internazionale nei programmi di miglioramento genetico assistito per studi 

genetici di pedigree (Laucou et al. 2018; Muranty et al. 2020) e associazione (Iwata et al. 2016; 

Laurens et al. 2018) e per nuove applicazioni come la genomic selection, ovvero la selezione 

delle piante migliori basata sulla misura del loro potenziale genetico (Kumar et al. 2012; 

Minamikawa et al. 2018). Rispetto al passato, queste informazioni possono infatti conferire un 

grado di precisione maggiore al miglioramento genetico e consentire inoltre di selezionare 

individui di qualità superiore, incrementando così la probabilità di ottenere varietà 



innovative per una agricoltura moderna e sostenibile (Iwata et al. 2016; Rasheed et al. 2017). 

La disponibilità di un patrimonio genetico vario ed eterogeneo e lʼassociazione di geni con 

caratteristiche morfologiche sono elementi fondamentali per soddisfare le esigenze dei 

programmi di breeding attuali e futuri.  

La caratterizzazione della diversità genetica di vaste collezioni di germoplasma di una specie 

può inoltre permettere di identificare relazioni di parentela fin’ora sconosciute e varietà 

“chiave” fondatrici dei diversi pedigree (Howard et al. 2017; Crespan et al. 2020). Nell’ambito 

del progetto Europeo Fruitbreedomics (Laurens et al. 2018) sono state caratterizzate diverse 

collezioni di melo con SNP array ad alta densità (Illumina Infinium®apple20K e Affymetrix 

Axiom®Apple480K; Bianco et al. 2014, 2016) e questo ha permesso di verificare l’identità 

genetica delle diverse accessioni e di svelare diverse relazioni di parentela anche di antiche 

origini (Muranty et al. 2020).   

Vari strumenti informatici sono stati sviluppati sia per facilitare l’analisi dei dati provenienti 

da SNP array (ASSIsT, Di Guardo et al. 2015) che per integrare l’informazione in blocchi 

aplotipici (PediHaplotyper, Voorrips et al. 2016) e per tracciare il flusso dell’informazione 

genetica in pedigree noti o esplorare relazioni non note (HaMoVi - unpublished).  

Il risequenziamento di specie selvatiche ed il loro utilizzo per lo sviluppo di SNP array può 

infine permettere una riscoperta della variabilità genetica presente nel germoplasma 

selvatico, il che costituisce un primo passo verso l’introgressione di tratti interessanti come le 

resistenze a patogeni nei programmi di breeding (Montanari et al. 2019).   
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