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RIASSUNTO 

 

A partire dalla coltivazione in pieno campo delle prime varietà transgeniche, nel 1996, 

ƭΩƛƴŎǊŜƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭŜ ǎǳǇŜǊŦƛŎƛ interessate dalle colture geneticamente modificate (GM) è stato 

costante negli anni. 

Attualmente le tecniche di transgenesi, hanno portato allΩƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ di numerose varietà GM 

per molte delle specie coltivate.  

Tuttavia, in tempi recenti, si è assistito alla messa a punto di nuovi metodi per la modifica mirata 

dei genomi vegetaliΣ ŘŜƴƻƳƛƴŀǘƛ ¢ŜŎƴƻƭƻƎƛŜ ǇŜǊ ƭΩ9ǾƻƭǳȊƛƻƴŜ !ǎǎƛǎǘƛǘŀΥ ŎƛǎƎŜƴŜǎƛ ŜŘ ŜŘƛǘƛƴƎ 

genomico.  

Questo lavoro, a partire da unΩintroduzione generale riguardante le varietà GM attualmente 

coltivate, approfondisce le tecnologie di cisgenesi ed editing genomico. Vengono analizzate le 

principali caratteristiche che differenziano queste tecniche dalla transgenesi, la loro situazione 

legale ƴŜƭƭΩUnione Europea, lo stato di avanzamento dei nuovi prodotti con alcuni esempi 

applicativi relativi a colture agro-alimentari.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

6 
 

ABSTRACT 

 

Starting from open field cultivation of the first transgenic varieties, in 1996, the increase of the 

areas devoted to genetically modified (GM) crops has been constant over the years. 

Currently, the transgenesis techniques have led to the development of numerous GM varieties 

for many of the cultivated species. 

IƻǿŜǾŜǊΣ ƛƴ ǊŜŎŜƴǘ ǘƛƳŜǎΣ ǿŜΩǾŜ ǎŜŜƴ ǘƘŜ ŘŜǾŜƭƻǇƳŜƴǘ ƻŦ ƴŜǿ ƳŜǘƘƻŘǎ ŦƻǊ ǘƘŜ ǘŀǊƎŜǘŜŘ 

modification of plant genomes, called New Breeding Techniques: cisgenesis and genome editing. 

This work, starting from a general introduction concerning the GM varieties currently grown, 

explores the technologies of cisgenesis and genome editing. The main characteristics that 

differentiate these techniques from transgenesis are analyzed, as well as their legal framework 

within the European Union and the progress of new products with some application examples 

relating to agro-food crops.  
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1. INTRODUZIONE 

 

A partire ŘŀƎƭƛ ŀƭōƻǊƛ ŘŜƭƭΩŀƎǊƛŎƻƭǘǳǊŀ durante il periodo Neolitico, ƭΩǳƻƳƻ ŝ ŀƭƭŀ Ŏƻƴǘƛƴǳŀ ǊƛŎŜǊŎŀ 

di metodi per incrementare le rese agricole. 

Tutti gli innumerevoli sforzi e scoperte scientifiche avvenute nel corso della storia 

ŘŜƭƭΩŀƎǊƛŎƻƭǘǳǊŀΣ ŘŀƭƭΩƛƴǾŜƴȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭΩŀǊŀǘǊƻ ŀƭƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƭƭa prime molecole chimiche, hanno 

avuto un solo obbiettivo principale: garantire cibo sufficiente per la sopravvivenza del genere 

umano. {ƻƭŀƳŜƴǘŜ ŀ ǇŀǊǘƛǊŜ ŘŀƎƭƛ ŀƴƴƛ Ωсл ŘŜƭ ǎŜŎƻƭƻ ǎŎƻǊǎƻΣ Ŏƻƴ ƛ ǇǊƛƳƛ ǎǳǊǇƭǳǎ produttivi e i 

primi fenomeni di inquinamento ambientale dovuti, talvolta, ad una malagestione dei prodotti 

chimici, si è affermato un nuovo fabbisogno: la qualità delle produzioni alimentari. 

In questo complesso binomio dato da quantità e qualità dei prodotti alimentari, si va ad 

interporre forse la scoperta scientifica più importante, ƴŜƭƭŀ ǎǘƻǊƛŀ ŘŜƭƭΩŀƎǊƛŎƻƭǘǳǊŀ recente: la 

possibilità di modifica artificiale dei genomi vegetali. Sebbene tale processo, mediato ŘŀƭƭΩǳƻƳƻ 

in maniera più o meno consapevole, sia una pratica iniziata nel Neolitico con la domesticazione 

delle specie vegetali selvatiche, è solo a partire dal secolo scorso che si è riusciti ad intervenire in 

maniera più precisa a carico dei genomi vegetali. In pochi decenni si è passati ŘŀƭƭΩƛŘŜƴǘƛŦƛŎŀȊƛƻƴŜ 

della struttura a doppia elica della molecola di DNA, alla successiva capacità di sequenziamento, 

fino ad arrivare alla facoltà di modificarne la sequenza. 

A partire poi ŘŀƭƭΩƛŘŜƴǘƛŦƛŎŀȊƛƻƴŜ degli enzimi di restrizione negli aƴƴƛ Ωтл, si è sviluppata la 

possibilità di intervenire sulla strǳǘǘǳǊŀ ŘŜƭ 5b!Σ ƛƴǘǊƻŘǳŎŜƴŘƻ ƻ ǎƛƭŜƴȊƛŀƴŘƻ ƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ di 

determinati geni, modificandone quindi la manifestazione fenotipica. 

Questo lavoro vuole analizzare, a partire dai già affermati metodi di modificazione genetica, le 

più recenti tecniche che hanno come obbiettivo la modifica mirata dei genomi delle colture agro-

alimentari, denominate Tecnologie ǇŜǊ ƭΩ9ǾƻƭǳȊƛƻƴŜ !ǎǎƛǎǘƛǘŀ (TEA), in lingua inglese New 

Breeding Techniques (NBT). [ΩƻōōƛŜǘǘƛǾƻ ŝ Řƛ ŜǎŀƳƛƴŀǊŜ ǘŀƭƛ ƛƴƴƻǾŀȊƛƻƴƛ ƴƻƴ ǎƻƭƻ Řŀƭ Ǉǳƴǘƻ Řƛ vista 

tecnico, ma soprattutto di valutarne gli effetti sulla produzione agroalimentare e delle 

implicazioni sulla sostenibilità ambientale. 
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1.1 ORGANISMO GENETICAMENTE MODIFICATO: DEFINIZIONE GIURIDICA E SCIENTIFICA 

La definizione giuridica di organismo geƴŜǘƛŎŀƳŜƴǘŜ ƳƻŘƛŦƛŎŀǘƻ όhDaύΣ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭΩ¦ƴƛƻƴŜ 

eǳǊƻǇŜŀΣ ŝ Řŀǘŀ ŘŀƭƭΩarticolo 2 della direttiva 2001/18/CE del 12/03/2001, che esprime quanto 

ǎŜƎǳŜΥ άun organismo, diverso da un essere umano, il cui materiale genetico è stato modificato 

in modo diverso da quanto avviene in natura con l'accoppiamento e/o la ricombinazione genetica 

naturaleέ. 

Dal punto di vista scientifico si definisce OGM un organismo vivente che possiede un patrimonio 

genetico modificato tramite la tecnologia del DNA ricombinante, che ŎƻƳǇƻǊǘŀ ƭΩŀƎƎƛǳƴǘŀΣ 

ƭΩŜƭƛƳƛƴŀȊƛƻƴŜΣ ƭŀ ƳƻŘƛŦƛŎŀ Řƛ ŎƻƳǇƻƴŜƴǘƛ ƎŜƴƛŎƛΦ (FAO, 2011. http://www.fao.org/biotech) 

La tecnologia del DNA ricombinante sfrutta la capacità di determinati enzimi di restrizione (o 

desossiribonucleasi II) di tagliare la molecola di DNA e successivamente di unirla, grazie agli 

enzimi ligasi, anche con molecole non derivanti dallo stesso organismo.  Questo è reso possibile 

Řŀƭƭŀ ǇǊŜǊƻƎŀǘƛǾŀ Řƛ άǳƴƛǾŜǊǎŀƭƛǘŁ ŘŜƭ ŎƻŘƛŎŜ ƎŜƴŜǘƛŎƻέΣ ǇŜǊ Ŏǳƛ ǳƴŀ ŘŜǘŜǊƳƛƴŀǘŀ ǎŜǉǳŜƴȊŀ Řƛ 5b! 

codifica esattamente per lo stesso prodotto genico in qualsiasi organismo. 

In particolare viene definito transgene la sequenza di DNA esogeno che viene inserito 

ŀǊǘƛŦƛŎƛŀƭƳŜƴǘŜ ƴŜƭ ƎŜƴƻƳŀ ŘŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ospite, mediante tecniche di ingegneria genetica. Il 

transgene, rispetto al DNA originario che si vuole modificare, può derivare da una specie vegetale 

differente o anche da un organismo appartenente a un differente regno (es: batterio). 

Questa porzione di DNA esogenoΣ ǇŜǊ ƎŀǊŀƴǘƛǊŜ ƛƭ ǎǳŎŎŜǎǎƻ ƴŜƭƭΩƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛsmo 

geneticamente modificato, deve ǾŜƴƛǊŜ ƛƴǘŜƎǊŀǘŀ ƴŜƛ ŎǊƻƳƻǎƻƳƛ ŘŜƭƭΩƻǎǇƛǘŜ ǇŜǊ garantire la sua 

corretta replicazione, la sua corretta espressione fenotipica e la trasmissione ai discendenti. 

(Clark et al., 1993) 

 

 

1.2 CENNI STORICI 

Gli interventi di modifica del genoma sono una tecnologia relativamente recente.  

Il punto di partenza di tutti i successivi studi e scoperte ƴŜƭƭΩŀƳōƛǘƻ ŘŜƭƭΩƛƴƎŜƎƴŜǊƛŀ ƎŜƴŜǘƛŎŀ ǎƛ 

devono a Paul Berg, che nel 1972 ǇǊŜǎǎƻ ƭΩ¦ƴƛǾŜǊǎƛǘŁ Řƛ {ǘŀƴŦƻǊŘΣ costituì in vitro la prima 

molecola di DNA ricombinante. (Jackson et al., 1972)  

[Ωŀƴƴƻ ǎǳŎŎŜǎǎƛǾƻ Ŏƛ Ŧǳ ƭŀ ŎǊŜŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭ ǇǊƛƳƻ ƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ƎŜƴŜǘƛŎŀƳŜƴǘe modificato moderno: 

Herb Boyer (Università della California) e Stanley Cohen (Università di Stanford), sfruttando un 
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plasmide, elemento genetico circolare autoreplicante presente nei batteri, riuscirono a trasferire 

un gene di rana (Xenopus laevis Daudin) nel batterio Escherichia coli. (Cohen et al., 1973) 

A partire dalla fine degli ŀƴƴƛ Ω7л ŘŜƭ ǎŜŎƻƭƻ ǎŎƻǊǎƻΣ Ŏƻƴ ƭΩƛƴƛȊƛƻ ŘŜƭƭŀ ƳŀƴƛǇƻlazione del genoma 

degli organismi pluricellulari, si gettano le basi per la produzione su larga scala delle piante 

transgeniche. Questo è potuto accadere grazie alla scoperta che il batterio Agrobacterium 

tumefaciens (nome scientifico aggiornato: Rhizobium radiobacter) (Kuykendall et al.,, 2001), 

agente vettore del cancro del colletto, poteva essere sfruttato per il trasferimento e 

ƭΩƛƴǘŜƎǊŀȊƛƻƴŜ Řƛ ƎŜƴƛ ŜǎƻƎŜƴƛ ƴŜƭƭŜ ŎŜƭƭǳƭŜ ǾŜƎŜǘŀƭƛ. (Chilton et al., 1982) In particolare tale 

batterio, in natura, può trasferire un segmento di DNA (T-DNA) alle cellule vegetali, integrandosi 

e ricombinando il DNA delle cellule stesse. In periodi successivi, vennero poi ideati ulteriori 

metodi per il trasferimento diretto del DNA ŜǎƻƎŜƴƻ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭŜ ŎŜƭƭǳƭŜΣ ƳŜŘƛŀƴǘŜ 

elettroporazione, microiniezione e con sistema biolistico. 

Le prime piante transgeniche prodotte con successo furono opera di quattro differenti gruppi di 

ricerca, negli anni 1980-1982. Il gruppo di ǊƛŎŜǊŎŀ ŘŜƭƭΩ¦ƴƛǾŜǊǎƛǘŁ Řƛ DŜƴǘ ό.ŜƭƎƛƻύΣ ƎǳƛŘŀǘƻ Řŀ WŜŦŦ 

Schell e Marc Van Montagu, aveva ottenuto piante di tabacco resistenti alla kanamicina (sostanza 

antibiotica). (Hernalsteens et al., 1980) La stessa resistenza venne prodotta dai ricercatori 

ŘŜƭƭΩ¦ƴiversità di Saint Louis (USA), guidati da Mary-Dell Chilton. (Bevan et al., 1983) Il gruppo 

ƎǳƛŘŀǘƻ Řŀ WƻƘƴ YŜƳǇ Ŝ ¢ƛƳƻǘƘȅ IŀƭƭΣ ŘŜƭƭΩ¦ƴƛǾŜǊǎƛǘŁ ŘŜƭ ²ƛǎŎƻƴǎƛƴ ό¦{!ύΣ ǊƛǳǎŎƜ ŀ ǘǊŀǎŦŜǊƛǊŜ ǳƴ 

gene di fagiolo, codificante per la glicoproteina faseolina, ŀƭƭΩƛƴterno di una pianta di girasole. 

(Murai et al., 1983) Risultati analoghi furono ottenuti anche daƛ ǊƛŎŜǊŎŀǘƻǊƛ ŘŜƭƭΩŀȊƛŜƴŘŀ aƻƴǎŀƴǘƻ 

Company, Robert Fraley, Stephen Rogers e Robert Horsh, che riuscirono a produrre piante di 

pisello resistenti alla kanamicina. (Fraley et al., 1983) Tutte queste ricerche avvennero 

principalmente a carico di piante modello, ma in poco tempo gli studi si spostarono su piante di 

interesse agrario, con lo scopo di migliorare le caratteristiche agronomiche e commerciali.  

In Cina avvenne la prima coltivazione su larga scala di una coltura transgenica: nel 1992 venne 

introdotta una varietà di tabacco resistente a Cucumber mosaic virus (CMV). (James, 1997) 

Per il primo prodotto vegetale modificato geneticamente, autorizzato per il consumo umano, 

bisogna invece attendere il 1994. La varietà Řƛ ǇƻƳƻŘƻǊƻ ŘŜƴƻƳƛƴŀǘŀ CƭŀǾǊ {ŀǾǊϰΣ 

ŎƻƳƳŜǊŎƛŀƭƛȊȊŀǘŀ ƴŜƎƭƛ ¦{!Σ ǎƛ ǇƻƴŜǾŀ ƭΩƻōōƛŜǘǘƛǾƻ Řƛ ŀǳƳŜƴǘŀǊŜ ƭŀ ŎƻƴǎŜǊǾŀōƛƭƛǘŁ ŘŜƭ ǇǊƻŘƻǘǘƻ Ŝ 

la stabilità delle caratteristiche organoletǘƛŎƘŜΣ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊŦŜǊŜƴȊŀ Ŏƻƴ ƭΩŀǘǘƛǾƛǘŁ ŘŜƭƭΩŜƴȊƛƳŀ 

poligalatturonasi (PC), che svolge un ruolo essenziale nei processi di maturazione della frutta.  
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Questo enzima, normalmente degrada le pectine nelle pareti cellulari e provoca 

l'ammorbidimento dei frutti, ciò causa una minore shelf-life del prodotto, rendendolo più 

suscettibile a danni meccanici e ad essere attaccato da infezioni fungine. (Vessey, 2002) 

[ΩƻōōƛŜǘǘƛǾƻ è stato raggiunto mediante ƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ Řƛ ǳƴ ƎŜƴŜ ŀƴǘƛǎŜƴǎƻ, ŎƘŜ ōƭƻŎŎŀ ƭΩŀǘǘƛǾƛǘŁ 

ŘŜƭƭΩŜƴȊƛƳŀ ƛƴ ǉǳŜǎǘƛƻƴŜΦ Lƴ ǇŀǊǘƛŎƻƭŀǊŜ, questa tecnologiaΣ ǇƻǊǘŀ ŀƭƭΩŀƴƴǳƭƭŀƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭΩŀǘǘƛǾƛǘŁ Řƛ 

un determinato gene (loss of function) sfruttando ƭΩŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭΩRNAantisenso (asRNA), molecola 

di RNA non codificante composta da 19-23 nucleotidi, complementare alƭΩRNAmessaggero 

(mRNA), con cui si lega. Questa interazione tra asRNA e mRNA porta alƭΩƛƴǘŜǊŦŜǊŜƴȊŀ ƴŜƛ ǇǊƻŎŜǎǎƛ 

di trascrizione e alla successiva repressione della sintesi proteica. [ΩƛōǊƛŘŀȊƛƻƴŜ ǘǊŀ ŀǎwb! Ŝ Ƴwb! 

porta alla formazione di una molecola instabile di RNA a doppio filamento, destinata a subire una 

rapida degradazione nella cellula. (Xu et al., 2018)  

Nel caso del pomodoro CƭŀǾǊ {ŀǾǊϰ quindi, tale intervento Ƙŀ ǇƻǊǘŀǘƻ ŀŘ ǳƴΩazione inibitrice nei 

confronti della sintesi ŘŜƭƭΩenzima poligalatturonasi.  

Successivamente, si sono sviluppate varietà transgeniche di tutte le principali colture agrarie: 

soia, mais, cotone, riso oltre ai già citati pomodoro e tabacco.  

I caratteri interessati dal trasferimento genico sono aumentati nel tempo, ed interessano 

oggigiorno non solo caratteristiche agronomiche, ma anche proprietà qualitative e di controllo 

dello sviluppo del sistema riproduttivo della piantaΦ vǳŜǎǘΩǳƭǘƛƳŀ ŎŀǊŀǘǘŜǊƛǎǘƛŎŀ Ƙŀ ŀǎǎǳƴǘƻ 

notevole importanza, con la possibilità di trasmettere geni che inducono la sterilità maschile o 

femminile. Questo porta un notevole vantaggio ƛƴ ƴǳƳŜǊƻǎƛ ŀƳōƛǘƛ ŀǇǇƭƛŎŀǘƛǾƛΥ ƭΩƛƴǘǊƻŘǳȊƛƻƴŜ 

della maschiosterilità è sfruttata per la costitutuzione di varietà ibride, ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ Řƛ 

linee esclusivamente femminili, evitando quindi il ricorso a costosi interventi manuali o meccanici 

di castrazione, nelle specie vegetali ermafrodite. (Wu et al., 2016) La maschiosterilità si può 

inoltre sfruttare per il contenimento della diffusione dei transgeni. La sterilità femminile 

garantisce anche una maggiore durata del periodo di fioritura, caratteristica che interessa  le 

specie coltivate per scopi ornamentali. UnΩulteriore applicazione è ƭΩƛƴŘǳȊƛƻƴŜ alla partenocarpia, 

cioè lo sviluppo del frutto privo di semi a causa della mancata fecondazione, caratteristica 

ricercata in frutticoltura ed orticoltura, in quanto permette la produzione di frutti anche in 

presenza di condizioni ambiŜƴǘŀƭƛ ŀǾǾŜǊǎŜ ǇŜǊ ƭŀ ŦŜŎƻƴŘŀȊƛƻƴŜ Ŝ ƭΩŀƭƭŜƎŀƎƛƻƴŜΦ (Barcaccia e 

Falcinelli, 2019)  

Successivamente alla diffusione su scala globale e in maniera preponderante di queste 

ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŜΣ ƛ ƭŜƎƛǎƭŀǘƻǊƛ ƴŀȊƛƻƴŀƭƛ Ŝ ƭΩƻǇƛƴƛƻƴŜ ǇǳōōƭƛŎŀ Ƙŀƴƴƻ ŎƻƳƛƴŎƛŀǘƻ ŀ ƛƴǘŜǊŜǎǎŀǊǎƛ ƛƴ ƳŀƴƛŜǊŀ 
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crescente a queste nuove tecnologie ed ai prodotti ottenuti. Se, come vedremo in maniera più 

ŀǇǇǊƻŦƻƴŘƛǘŀ ƛƴ ǎŜƎǳƛǘƻΣ ƛƴ ŀƭŎǳƴƛ {ǘŀǘƛ ƭΩƻǇƛƴƛƻƴŜ Ǉǳōōƭica ed il legislatore nazionale accettano, 

senza o con limitate rimostranze, i prodotti ottenuti da tali tecniche, in altri Paesi tali piante sono 

maggiormente osteggiate e la loro diffusione è fortemente limitata se non assente. 

 

 

1.3 PIANTE GENETICAMENTE MODIFICATE: OBBIETTIVI ED APPLICAZIONE 

Durante ƛƭ ŎƻǊǎƻ Řƛ ǘǳǘǘŀ ƭŀ ǎǘƻǊƛŀ ŘŜƭƭΩŀƎǊƛŎƻƭǘǳǊŀ, ƭΩǳƻƳƻ Ƙŀ ǎŜƳǇǊŜ ŎŜǊŎŀǘƻ Řƛ ŦŀǾƻǊƛǊŜ Ŝ ŎƻƭǘƛǾŀǊŜ 

le piante agrarie che più rispondevano alle caratteristiche desiderate.  

Successivamente alla scoperta della trasmissione dei caratteri in maniera ereditaria, grazie agli 

studi compiuti da Gregor Mendel, la capacità di sviluppare nuove varietà con le caratteristiche 

desiderate, andò aumentando. Gli studi sugli incroci di individui con caratteristiche superiori 

andò crescendo sempre più, fino ad arrivare alle scoperte del secolo scorso, grazie 

principalmente alle attività di Nazareno Strampelli e Norman Borlaug. (Vergauwen e De Smet, 

2017) 

Gli obbiettivi del miglioramento genetico convenzionale e di quello molecolare sono i medesimi: 

ottenere varietà di specie coltivate con caratteristiche superiori, sfruttando la variabilità genetica 

esistente, mediante il trasferimento di caratteri che apportano le caratteristiche desiderate.  

Ovviamente, la differenza risiede nella diversa maniera in cui avviene tale trasferimento. Se nel 

miglioramento genetico convenzionale si sfruttano i fenomeni di ricombinazione genetica, dati 

dalla riproduzione sessuata, nel miglioramento basato su tecniche molecolari si mira ad 

ottimizzare questi processi, utilizzando anche geni esogeni. 

Per convenzione possiamo distinguere le piante geneticamente modificate (PGM) in tre differenti 

tipologie: 

 

¶ PGM di I generazione: obbiettivo è aumentare la produttività, la resistenza a stress 

abiotici e biotici, facilitare le operazioni colturali-agronomiche, ridurre i costi. 

¶ PGM di II generazione: obbiettivo è incrementare la qualità del prodotto finale, anche per 

renderlo idoneo ad utilizzi industriali diversi. 

¶ PGM di III generazione: obbiettivo è creare piante con nuove proprietà, capaci di produrre 

metaboliti nuovi, utilizzabili in ambito farmacologico, come vitamine, vaccini, ormoni, 

enzimi terapeutici, componenti del sangue, o anche industriali, ad esempio bioplastiche. 
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Nelle PGM di I generazione la resistenza ad erbicidi non selettivi e insetti, principalmente 

lepidotteri, sono le caratteristiche maggiormente ricercate nelle varietà transgeniche di soia 

(Glycine max L.), mais (Zea mays L.), colza (Brassica napus L.), cotone (Gossypium spp.). (Bonny, 

2015) (Talakayala et al., 2020) 

La tolleranza ad alcuni virus è stata introdotta in varietà di patata (Solanum tuberosum L.), bietola 

(Beta vulgaris var. cicla L.), pomodoro (Lycopersicon esculentum L.) e tabacco (Nicotiana spp.), 

(ISAAA, 2017) come il ritardo della maturazione in pomodoro (Vessey, 2002) e la maschio-

sterilità, per agevolare la produzione di varietà ibride di colza (Brassica napus L.). (ISAAA, 2017) 

Tra le varietà maggiormente diffuse di PGM di I generazione è doveroso ricordare il mais e cotone 

BtΣ ǊŜǎƛǎǘŜƴǘƛ ŀ ƭŜǇƛŘƻǘǘŜǊƛ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ Řƛ ǳƴ ƎŜƴŜ ŘŜǊƛvante dal batterio Bacillus 

thuringiensis, e la varietà di soia RR® (Roundup Ready), ǊŜǎƛǎǘŜƴǘŜ ŀƭƭΩŜǊōƛŎƛŘŀ non selettivo 

glifosate. (ISAAA, 2017) (Bonny, 2015) 

Le PGM di II generazione hanno comportato interventi per modificare gli aspetti di tipo 

qualitativo del prodotto finale. I principali caratteri dΩintervento, sperimentati in pieno campo, 

sono riportati in Tabella 1. (Barcaccia e Falcinelli, 2019) 

 

Tabella 1 - Principali caratteri modificati in PGM di II generazione. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

[Ŝ tDa Ŏƻƴ ŎŀǊŀǘǘŜǊƛǎǘƛŎƘŜ ǇƛǴ ƛƴƴƻǾŀǘƛǾŜ ǎƻƴƻ ǎŜƴȊΩŀƭǘǊƻ ƭŜ PGM di III generazione, tuttora in 

fase sperimentale. In questo caso le piante acquisiscono il ruolo di bioreattori, cioè organismi 

sfruttabili per generare reazioni biologiche, finalizzate alla sintesi di prodotti specifici per la 

ǘŜǊŀǇƛŀ ƳŜŘƛŎŀ ƴŜƭƭΩǳƻƳƻ e negli animali. 

CARATTERE MODIFICATO SPECIE VEGETALE 

/ƻƳǇƻǎƛȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭΩŀƳƛŘƻ Patata, pisello, frumento, mais 

Composizione zuccheri Bietola, cicoria 

/ƻƳǇƻǎƛȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭΩƻƭƛƻ Colza, girasole 

Sintesi del glicogene Patata 

Sintesi della lignina Pioppo, betulla, festuca, tabacco 

Contenuto ̡ -carotene (provitamina A) Riso 

Digeribilità del foraggio Erba medica, mais 

Colore e morfologia fiorale Petunia, viola, crisantemo 
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Le sostanze prodotte da questa tipologia di piante consistono principalmente in anticorpi 

(immunoglobine) e vaccini (proteine immunogene). (Barcaccia e Falcinelli, 2019) Si tratta, al 

momento attuale, di realizzazioni di tipo sperimentale, non ancora pronte per un impiego in 

campo su base produttiva anche perché, in molti casi, il livello di espressione in pianta dei 

transgeni non è sufficiente a rendere economicamente vantaggiosa tale produzione. 

Studi, riguardanti la produzione di anticorpi in PGM, sono stati effettuati a carico del batterio 

Streptococcus mutans, responsabile della carie dentale, sfruttando piante di tabacco, grazie 

ŀƭƭΩƛƴǘǊƻŘǳȊƛƻƴŜ ƴŜƭƭŜ ŎŜƭƭǳƭŜ ǾŜƎŜǘŀƭi di anticorpi DǳȅΩǎ мо, provenienti da cellule di topo. (Ma et 

al., 1995) 

Per contrastare invece la trasmissione del virus Herpes simplex virus 2 (HSV-2), vettore della 

Ƴŀƭŀǘǘƛŀ ŘŜƭƭΩƘŜǊǇŜǎ ƎŜƴƛǘŀƭŜΣ ǎƛ ŝ Ŧŀǘǘƻ ǊƛŎƻǊǎƻ ŀ ǇƛŀƴǘŜ Řƛ ǎƻƛŀ, nelle cui cellule è stata rilevata la 

medesima capacità presente nelle cellule dei mammiferi, di esprimere anticorpi monoclonali 

(Mab) con azione terapeutica nei confronti di HSV-2. (Zeitlin et al., 1998) 

Altre ricerche sono poi state svolte a carico delle PGM sullo sviluppo di anticorpi contro antigeni 

tumoriali. 

La sintesi di vaccini, mediante piante PGM, potrebbe essere agevolata dal fatto che la 

somministrazione per via orale (ingestione) è una via più pratica e meno dispendiosa rispetto alle 

iniezioni. Il principio è di sintetizzare nei tessuti vegetali le proteine immunogene di determinati 

patogeni, per somministrarle poi come alimento a uomini e animali, garantendone 

ƭΩƛƳƳǳƴƛȊȊŀȊƛƻƴŜΦ (Figura 1) (Arntzen et al., 2005)  

 

Figura 1 - Foglie di piante liofilizzate contenenti antigeni vaccinali, preparate per il consumo 

umano in capsule di gelatina. 
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È chiaro che un impiego diretto di questo tipo pone molti problemi, ancora non risolti, relativi al 

controllo del dosaggio del principio attivo che devΩessere somministrato. 

La scelta della specie vegetale influenza il tipo di prodotto da usare come alimento. Inizialmente 

sono state sfruttate quelle specie più facilmente trasformabili, come pomodoro, tabacco, patata.  

I semi di cerali però sono ritenuti più adatti in quanto, grazie al loro elevato contenuto di proteine 

solubili, garantiscono una maggiore conservazione nel tempo. (Barcaccia e Falcinelli, 2019) 

Tra le principali malattie virali ŎƘŜ ŀǘǘŀŎŎŀƴƻ ƭΩǳƻƳƻΣ ŎƘŜ ǎƛ ŝ ŎŀǊŎŀǘƻ Řƛ ŎƻƴǘǊŀǎǘŀǊŜ ƳŜŘƛŀƴǘŜ 

ǉǳŜǎǘŀ ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŀΣ ǘǊƻǾƛŀƳƻ ƛƭ ǾƛǊǳǎ ŘŜƭƭΩŜǇŀǘƛǘŜ . όHepatitis B virus) mediante il trasferimento del 

gene HBsAg in tabacco, patata, pomodoro, banana (Guan et al., 2010); il virus della rabbia (Rabies 

lyssavirus) ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ della proteina ricombinante rgp-rtxB, derivante dalla gliproteina 

della rabbia (RGP) e dalla catena B della tossina della ricina (RTB) in pomodoro (Singh et al., 2015); 

il virus del colera (Vibrio cholerae) grazie allo sviluppo di una sub-unità B della tossina del colera 

(MucoRice-CTB) in riso (Kashima et al., 2016). 

 

 

1.4 DIFFUSIONE DELLE COLTURE GENETICAMENTE MODIFICATE 

Nota: tutti i dati presenti nei seguenti paragrafi ǎƻƴƻ ŜǎǘǊŀǇƻƭŀǘƛ ŘŀƎƭƛ ǎǘǳŘƛ ŘŜƭƭΩL{!!! 

(International Service for the Acquisition of Agri-biotech Applications), associazione 

internazionale nonprofit che si pone come obbiettivo quello di condividere informazioni e 

conoscenze, per alleviare la fame nei Paesi in via di sviluppo, con particolare interesse riguardo 

le varietà biotecnologiche. (James, 2001) 

Dove non diversamente specificato i dati fanno riferimento al Brief 53 (anno 2017), ovverossia 

ƭΩǳƭǘimo report annuale disponibile integralmente, con Ŏǳƛ ƭΩL{!!! ŀƎƎƛƻǊƴŀ ƭƻ ǎǘŀǘƻ Řƛ diffusione 

delle varietà GM in tutti i Paesi del mondo. (ISAAA, 2017) 

{ƻƭƻ ƛƴŦƻǊƳŀȊƛƻƴƛ ǇŀǊȊƛŀƭƛ ǎƻƴƻ ŘƛǎǇƻƴƛōƛƭƛ ǊƛƎǳŀǊŘƻ ƭΩŀƴƴƻ нлмуΦ (ISAAA, 2018)   

Il brief ŘŜƭƭΩŀƴƴƻ 2019 è al momento non disponibile, presumibilmente a causa di un ritardo 

dovuto alla pandemia da COVID-19. 
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1.4.1 SUPERFICI  

La coltivazione di piante transgeniche è oggigiorno una pratica consolidata in molti Paesi, 

riguardante numerose specie vegetali di interesse agrario. 

[ΩŀǳƳŜƴǘƻ Řƛ ǎǳǇŜǊŦƛŎƛŜ ƛƴǘŜǊŜǎǎŀǘŀ Řŀ ǘŀƭƛ ǇƛŀƴǘŜ ŝ ƛƴ ŎƻǎǘŀƴǘŜ ascesa, a partire dal 1996, anno 

in cui è iniziata la coltivazione estensiva in pieno campo. (Tabella 2) 

 

Tabella 2 - Superficie globale destinata a colture GM, 1996-2018. (ISAAA, 2018) 

 

 

Attualmente le superfici interessate da colture agrarie GM si attestano a 191,7 milioni di ettari, 

coltivati da 17 milioni di agricoltori, distribuiti in 26 Paesi del mondo. (ISAAA, 2018)  

Aspetto interessante riguardante la distribuzione delle superfici è lo sviluppo tecnologico dei vari 

comparti primari nazionali, che sfruttano tali tecnologie. Se la scoperta e le prime 

commercializzazioni di tali piante sono state appannaggio di economie più sviluppate, a partire 

dal 2012 i Paesi in via di sviluppo hanno superato, in termini di superficie, le nazioni 

industrializzate. (Figura 2) In particolare la distribuzione delle colture GM interessa soli 5 Paesi 

industrializzati, che coltivano il 46% (88,6 milioni di ha) della superficie totale complessiva a 

colture GM, e ben 21 Paesi in via di sviluppo, con il restante 54% (103,1 milioni di ha) di superficie 

(Figura 3). Questo dimostra la relativa facilità di gestione delle coltivazioni transgeniche, che non 

richiedono costosi imput energetici esterni o complesse conoscenze tecnico-scientifiche da parte 

dei coltivatori, e dimostrano concretamente uno degli obbiettivi principali che la loro creazione 

ha cercato di raggiungere: la facilità di gestione e la riduzione dei costi di produzione, evitando la 

riduzione delle rese, a parità di superficie. 

 

Anno 
Ettari 

(milioni) 

Anno Ettari 

(milioni) 

Anno Ettari 

(milioni) 

Anno Ettari 

(milioni) 

1996 1,7 2002 58,7 2008 125,0 2014 181,5 

1997 11,0 2003 67,7 2009 134,0 2015 179,7 

1998 27,8 2004 81,0 2010 148,0 2016 185,1 

1999 39,9 2005 90,0 2011 160,0 2017 189,8 

2000 44,2 2006 102,0 2012 170,3 2018 191,7 

2001 52,6 2007 114,3 2013 175,2 Tot. 2.531,2 
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Questo è pienamente dimostrato dal costante aumento di superfici, principalmente in Paesi dove 

i coltivatori hanno scarsa possibilità economica e strutturale di assicurarsi imput energetici 

esterni. 

Figura 2 - Superficie globale destinata a colture GM, 1996-2017: Paesi industrializzati ed in via di 

sviluppo (milioni di ettari). 

 

Anche se permangono dubbi sulla coltivazione delle piante transgeniche in molti Paesi del 

mondo, la crescita su scala globale delle superfici a colture GM è prevista in aumento, nei 

prossimi anni. Questo grazie anche alla costante diffusione nei Paesi in via di sviluppo, dove 

permangono problemi legati alla malnutrizione, in cui i benefici collegati ad una maggiore 

produttività sono considerati  prioritari. (ISAAA, 2018) 

 

1.4.2 PAESI DI COLTIVAZIONE 

Tra le nazioni con una maggiore superficie dedicata a colture GM troviamo principalmente Paesi 

del continente americano, con gli USA stabilmente ai vertici della classifica da quando è iniziata 

la commercializzazione di piante GM.  

Importante diffusione è presente in Asia.  

La coltivazione in Oceania è rappresentata dalla sola Australia.  

Nel continente africano la coltivazione di piante GM è presente in Sud Africa e, in maniera più 

marginale, Sudan. (Figura 3) È di questi giorni la notizia che il Kenya sta avviando la coltivazione 

su larga scala di cotone Bt. (ISAAA, 2020)   
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Figura 3 - Superficie globale destinata a colture GM per Paese, 2017 (ettari). 

 

1.4.3 UNIONE EUROPEA 

La diffusione delle piante GM in Europa, a differenza di tutti gli altri continenti, è molto limitata. 

Questo è dovuto principalmente ad aspetti legislativi dati dŀƭƭΩƛƴǘŜǊǾŜƴǘƻ ŘŜƭƭΩ¦ƴƛƻƴŜ europea, 

ma anche a un diffuso scetticismo da parte dei consumatori nei confronti delle colture GM. 

ό²ƻȋƴƛŀƪ ŜǘΦ ŀƭΦΣ нлнлύ 

In Unione Europea, tutte le decisioni riguardanti le tecnologie di ingegneria genetica, sono 

sottoposte al principio di precauzione. Tale principio implica una condotta cautelativa, nei 

confronti delle decisioni politiche riguardanti aspetti scientifici ritenuti controversi.  

La procedura per ottenere la registrazione da parte delle autorità competenti, per la coltivazione 

ƻ ƭΩƛƳǇƻǊǘŀȊƛƻƴŜ di varietà transgeniche, è regolata dalla Direttiva 2001/18/EC, relativa al rilascio 

deliberato Řƛ hDa ƴŜƭƭΩŀƳōƛŜƴǘŜΣ ǎŜƎǳƛǘŀ Řŀƭ wŜƎƻƭŀƳŜƴǘƻ ό9/ύ мунфκнллоΣ relativo agli alimenti 

e mangimi modificati geneticamente. 

Sottostando a queste normativeΣ ƛ ǎƻƎƎŜǘǘƛ ǊƛŎƘƛŜŘŜƴǘƛ ƛƭ ǊƛƭŀǎŎƛƻ ŘŜƭƭΩŀǳǘƻǊƛȊȊŀȊƛƻƴŜ ǊƛƎǳŀǊŘŀƴǘŜ 

la varietà transgenica desiderata, devono inoltrare una dettagliata valutazione dei rischi (risk 

assessmentύ ŀƭƭΩŀǳǘƻǊƛǘŁ ƴŀȊƛƻƴŀƭŜ ŎƻƳǇŜǘŜƴǘŜ ŘŜƭ singolo Paese membro, in cui viene effettuata 

la richiesta. Questi, dopo averla valutata, la invierà ŀƭƭΩŀƎŜƴȊƛŀ ŎƻƳǳƴƛǘŀǊƛŀ ŎƻƳǇŜǘŜƴǘŜ: ƭΩ9C{! 

(European Food Safety Authority). 

La successiva valutazione dŀ ǇŀǊǘŜ ŘŜƭƭΩagenzia si dividerà in quattro fasi: identificazione dei 

ǇŜǊƛŎƻƭƛΣ ŎŀǊŀǘǘŜǊƛȊȊŀȊƛƻƴŜ ŘŜƛ ǇŜǊƛŎƻƭƛΣ ǾŀƭǳǘŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭΩŜǎǇƻǎƛȊƛƻƴŜ Ŝ ŎŀǊŀǘǘŜǊƛȊȊŀȊƛƻƴŜ ŘŜƛ ǊƛǎŎƘƛΦ 
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Successivamente alƭΩŜǎaminazione da ǇŀǊǘŜ ŘŜƭƭΩŀƎŜƴȊƛŀΣ ƭΩƻǇƛƴƛƻƴŜ scientifica a carico della 

varietà GM considerata viene inoltrato alla Commissione europea, che provvederà a esaminarla. 

[ΩŜǾŜƴǘǳŀƭŜ ǇǊƻǇƻǎǘŀ Řƛ ŀǳǘƻǊƛȊȊŀȊƛƻƴŜ ǾŜǊǊŁ ǉǳƛƴŘƛ Ǿŀƭǳǘŀǘŀ Řŀ ǳƴ ŎƻƳƛǘŀǘƻ ŎƻƳǇƻǎǘƻ Řŀ 

rappresentanti di tutti i Paesi membri, lo Standing Commitee on the Food Chain (SCFCAH). Se 

dalla votazione dello SCFCAH, che deve essere a maggioranza qualificata, dovesse risultare parere 

negativo o nessun parere, la Commissione europea rielabora la sua proposta di approvazione e 

la ǊƛǇǊŜǎŜƴǘŀ ŀƭƭƻ {/C/!IΣ ƻ ŀƭƭŀ /ƻƳƳƛǎǎƛƻƴŜ ŘΩ!ǇǇŜƭƭƻ όAppeal Committee), un ulteriore livello 

di rappresentaza dei Paesi membri, per una decisione sempre a maggioranza qualificata. Tale 

ŎƻƳƳƛǎǎƛƻƴŜ ǇǳƼ ǊƛŦƛǳǘŀǊŜ ƭΩŀǇǇǊƻǾŀȊƛƻƴŜ ƻǇǇǳǊŜ ŜǎǇǊƛƳŜǊŜ άƴŜǎǎǳƴ ǇŀǊŜǊŜέΣ ƛƴ ǉǳŜǎǘƻ Ŏŀǎƻ ƭŀ 

Commissione europea può prendere una decisione, ovvero ƭΩŀǳǘƻǊƛȊȊŀȊƛƻƴŜ ǎŀǊŁ ŎƻƴŎŜǎǎŀΦ 

[ΩŀǳǘƻǊƛȊȊŀȊƛƻƴŜ ǇǳƼ ŜǎǎŜǊŜ rilasciata solo per uno scopo preciso, riguardo una determinata 

ǾŀǊƛŜǘŁΣ Ŏƛƻŝ άŎƻƭǘƛǾŀȊƛƻƴŜέΣ άŀƭƛƳŜƴǘƛ Ŝκƻ ƳŀƴƎƛƳƛέΣ άǎŎƻǇƛ ƛƴŘǳǎǘǊƛŀƭƛέ ƻ ǳƴ ƛƴǎƛŜƳŜ Řƛ ǇƛǴ 

motivazioni tra le precedenti. 

A seguito di una decisione favorevole, i singoli Paesi membri Ǉƻǎǎƻƴƻ ǊƛŎƘƛŜŘŜǊŜ ƭΩŜǎŎƭǳǎƛƻƴŜ ŘŜƭ 

proprio territorio nazionale, nei confronti della varietà transgenica autorizzata. La durata 

ŘŜƭƭΩŀǳǘƻǊƛȊȊŀȊƛƻƴŜ ŝ Řƛ мл ŀƴƴƛΣ ŀƭ ǘŜǊƳƛƴŜ ŘŜƭƭŀ ǉǳŀƭŜ ōƛǎƻƎƴŜǊŁ ǇǊŜǎentare una nuova ed 

aggiornata valutazione dei rischi.  

Al 2015 le autorizzazioni rilasciate hanno riguardato per il 97% le motivazioni άŀƭƛƳŜƴǘƛ Ŝκƻ 

mŀƴƎƛƳƛέ Ŝ άǎŎƻǇƛ ƛƴŘǳǎǘǊƛŀƭƛέ. (Smart et al., 2017) 

Tra le varietà autorizzate dalla Commissione europea, con uno o più dei precedenti scopi di 

utilizzo, troviamo varietà transgeniche di cotone, mais, soia, barbabietola da zucchero, colza. 

In contrasto a ciò, molti tŀŜǎƛ ƳŜƳōǊƛ ǘǊŀ Ŏǳƛ ƭΩLǘŀƭƛŀΣ Ƙŀƴƴƻ vietato la coltivazione delle varietà 

autorizzate, sul proprio territorio nazionale. 

!ǘǘǳŀƭƳŜƴǘŜΣ ƭΩǳƴƛŎŀ ǾŀǊƛŜǘŁ Da ŎƻƭǘƛǾŀǘŀ su superfici considerevoli per scopo non sperimentale, 

è rappresentata dalla varietà transgenica di mais MON810. Questa varietà, la cui autorizzazione 

scadrà nel 2027, è caratterizzata dalla resistenza a piralide (Ostrinia nubilialis Hübner), mediante 

ƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ ŘŜƭ ǘǊŀƴǎƎŜƴŜ cry1A (b), derivato dal batterio Bacillus thuringiensis. 

Tale varietà è coltivata attualmente solo ƛƴ ŘǳŜ tŀŜǎƛ ƳŜƳōǊƛ ŘŜƭƭΩ¦ƴƛƻƴŜΣ {ǇŀƎƴŀ Ŝ tƻǊǘƻƎŀƭƭƻΣ 

e in superfici molto limitate. La Repubblica Ceca aveva iniziato la coltivazione di mais GM nel 

2005, ma a partire dagli anni seguenti le superfici sono andate in continua diminuzione, fino ad 

arrivare allo stop della coltivazione nel 2017. 
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Sempre in Repubblica Ceca era iniziata nel 2010 la coltivazione della varietà GM di patata 

Amflora®, resistente agli antibiotici. La coltivazione è terminata nel 2012, in seguito al 

trasferimento negli USA del comparto ricerche dellΩŀȊƛŜƴŘŀ tedesca BASF, in conseguenza alla 

ǇƻƭƛǘƛŎŀ ƴƻƴ ŦŀǾƻǊŜǾƻƭŜ Řŀ ǇŀǊǘŜ ŘŜƭƭΩ¦ƴƛƻƴŜ 9ǳǊƻǇŜa. 

La Slovacchia è stato un altro Paese che ha aperto la possibilità alla coltivazione di piante GM. 

Nel 2006 è iniziata la semina della varietà di mais MON810, fino ad arrivare a un estensione 

massima di 1900 ha nel 2008. Attualmente la coltivazione di tale varietà è cessata, a seguito delle 

difficoltà da parte degli agricoltori di rispettare le stringenti norme di rendicontazione che 

regolano le produzioni GM. 

È importante considerare che la quasi totalità del mais GM coltivato in Repubblica Ceca e 

Slovacchia aveva come scopo la trasformazione in biocarburanti o mangime per allevamenti. A 

seguito dello stop alla coltivazione in territorio nazionale, le ditte importatrici hanno ripreso ad 

acquistare mais GM proveniente dal mercato estero, con conseguente danno economico causato 

agli agricoltori locali. 

Il maggiore produttore di colture transgeniche ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭΩ¦ƴƛƻƴŜ 9ǳǊƻǇŜŀ ŝ ƭŀ {Ǉagna. 

La coltivazione di mais GM è iniziata nel 1998 e persiste tuttora, anche se con superfici 

altalenanti. Al  2017 la superficie risulta essere di 124 227 ha. (Tabella 3) 

 

Tabella 3 ς Superfici destinate a mais GM in Spagna per regione, 2013-2017 (ettari). 

* Castiglia e Léon, Comunità di Madrid, Comunità Valenciana, Baleari, La Rioja, Comunità di Murcia, Canarie. 

 

 

Regione 2013 2014 2015 2016 2017 

Aragona 54 451 54 041 42 612 46 546 49 608 

Catalogna 33 996 36 381 30 790 41 567 39 092 

Estremadura 16 979 13 815 9 827 15 039 13 976 

Navarra 7 013 7 264 6 621 8 066 7 778 

Castiglia-La Mancia 8 766 7 973 5 734 5 932 5 069 

Andalusia 12 862 10 692 11 471 10 919 8 013 

Altri*  2 895 1 371 695 1 011 691 

Totale 136 962 131 538 107 749 129 081 124 227 
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Al 2017 in Spagna erano numerose le varietà transgeniche oggetto di studio in campo, per soli 

fini scientifici, tra cui: frumento (tolleranza ad erbicida glufosinate e stress idrici), colza (durata 

della fioritura), tabacco (produzione di biomassa), patata e mais (aumento del contenuto di 

amido). 

Il Portogallo nel 2005 è stato il secondo Paese europeo ad aver autorizzato la coltivazione di 

varietà GM per uso alimentare. Attualmente le superfici sono in diminuzione, dopo aver 

raggiunto uno sviluppo massimo nel 2012, anche se nel 2017 si è verificato un leggero aumento 

rispetto aƭƭΩŀƴƴƻ ǇǊŜŎŜŘŜƴǘŜΦ (Tabella 4) 

 

Tabella 4 ς Superfici destinate a mais GM in Portogallo per regione, 2013-2017 (ettari). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Questa riduzione di superfici è avvenuta in seguito alla decisione di alcune industrie alimentari 

locali di non utilizzare prodotti derivanti da colture GM, per motivi puramente commerciali. 

Attualmente le regioni in cui la coltivazione di mais MON810 è ancora diffusa sono quelle centrali 

del Paese (Centro, Lisbona, Antelejo), dove è più forte la pressione della piralide del mais. La 

coltivazione di tale mais nella regione del Nord è stata quasi completamente abbandonata in 

quanto, a causa del clima più freddo, la pressione da parte del parassita è minore. 

Un altro aspetto che favorisce la coltivazione nelle regioni centrali è la dimensione delle aziende. 

Per rispettare i regolamenti comunitari le coltivazioni transgeniche devono essere separate dalle 

varietà convenzionali da debita distanza. Questo risulta più facile nelle regioni centrali, dove la 

dimensione media delle aziende agricole è maggiore che nel resto del Paese.  

 

 

 

Regione 2012 2013 2014 2015 2016 2017 

Nord 165 85 78 60 100 46 

Centro 774 853 933 1 013 1 485 1 609 

Lisbona 2 322 2 215 2 074 2 002 2 138 2 466 

Alentejo 5 796 5 041 5 457 4 942 3 346 3 187 

Algarve 13 8 0 0 0 0 

Azzorre 208 0 0 0 0 0 

Totale 9 278 8 202 5 542 8 017 7 069 7 308 
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1.4.4 PRINCIPALI COLTURE GM  

Sono quattro le colture che rappresentano il 99% delle PGM coltivate su scala globale: mais, soia, 

colza, cotone.  

In alcune specie vegetali, facendo riferimento alle superfici totali di coltivazione su scala globale, 

ƭŜ ǾŀǊƛŜǘŁ Da Ƙŀƴƴƻ ǳƴΩƛƴŎƛŘŜƴȊŀ ǎƛƎƴƛŦƛŎŀǘƛǾŀΦ In particolare, nel caso di soia e cotone, le varietà 

GM sono coltivate in superfici maggiori rispetto alle varietà convenzionali. Considerando invece 

mais e colza, le varietà transgeniche risultano essere una minoranza, sempre nei confronti delle 

varietà convenzionali. (Figura 4) 

Figura 4 ς Tasso di diffusione globale (%) delle quattro principali colture GM, rispetto alle 

rispettive varietà convenzionali, 2018. (ISAAA, 2018) 

 

In particolare, nel caso di cotone e soia, questo è dovuto al fatto che i principali Paesi produttori 

ǎƻƴƻ ƴŀȊƛƻƴƛ ƛƴ Ŏǳƛ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊo di varietà GM è permesso e frequente: USA, India e Pakistan per il 

cotone e Brasile, Argentina e USA per la soia. 

[Ωincremento esponenziale di soia GM (Figura 5) è dovuto principalmente ŀƭƭΩŀǳƳŜnto 

deƭƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ǉǳŜǎǘŀ ŎƻƭǘǳǊŀ negli USA e Brasile, per la produzione di biocarburanti e come 

alimento negli allevamenti, il che ha comportato uno sviluppo notevole delle superfici. 

Anche la produzione di mais GM è in aumento, anche se in maniera più altalenante in tempi 

recenti, e con una riduzione media dell 1% a partire dal 2016. (Figura 5) Questo principalmente 

a causa di condizioni metereologiche e di mercato avverse in Sud America, che hanno comportato 

una riduzione generale della semina di mais, anche convenzionale. (ISAAA, 2017) È atteso però 

un recuperƻ ŘŜƭƭŜ ǎǳǇŜǊŦƛŦƛŎƛ ŘƻǾǳǘƻ ŀƭƭΩŀǳƳŜnto globale della richiesta di carne, e di conseguenza 

di mais insilato come alimento per bovini, ma anche a causa della destinazione per produzione 

di etanolo negli USA e in Brasile. (Xanat et al., 2018) 
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In Africa le varietà di mais tolleranti gli stress idrici, con incremento delle caratteristiche di  Water 

Use Efficiency (WUE), stanno portando ad un aumento delle superfici. In particolare notevoli 

sviluppi sono legati al programma WEMA (Water Efficent Maize for Africa). Questo progetto, 

supportato da varƛ ǎǘŀǘƛ ŀŦǊƛŎŀƴƛΣ ŀǎǎƻŎƛŀȊƛƻƴƛ Řƛ ǊƛŎŜǊŎŀ Ŝ ŀȊƛŜƴŘŜ ǇǊƛǾŀǘŜΣ ǎƛ ŝ Ǉƻǎǘƻ ƭΩƻōōƛŜǘǘƛǾƻ 

di selezionare varietà tolleranti la siccità, che garantiscano un aumento delle rese anche se 

sottoposte a stress idrico. Tali PGM, con aumentato WUE, sono state ottenute mendiante 

ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƭ ǘǊŀƴǎƎŜƴŜ CspB, originario dalla proteina B del batterio Bacillus subtilis, già utilizzato 

nella varietà di mais transgenico MON87460. (Adebayo e Sebeta, 2020) (African Centre for 

Biodiversity, 2019) 

[ΩŀǳƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭŜ ǎǳǇŜǊŦƛŎƛ Ǝƭƻōŀƭƛ ŀ ŎƻǘƻƴŜ transgenico (Figura 5) sono date principalmente 

ŘŀƭƭΩŀǳƳŜƴǘƻ Řƛ ǾŀƭƻǊŜ Řƛ ƳŜǊŎŀǘƻ, che tale coltura ha avuto negli ultimi anni. Questo ha 

comportato unΩelevata richiesta di cotone da parte delle aziende tessili dei Paesi europei e 

Giappone, Stati ƛƴ Ŏǳƛ ƭŀ ǇǊŜǎŜƴȊŀ Řƛ ǘŀƭŜ ŎƻƭǘǳǊŀ ŝ ǇǊŀǘƛŎŀƳŜƴǘŜ ŀǎǎŜƴǘŜΦ [ΩŀǇǇǊƻǾƛƎƛƻƴŀƳŜƴǘƻ 

avviene spesso da nazioni in cui la coltivazione di PGM è concessa, a differenza di Unione Europea 

e Giappone, in cui la quasi totalità delle varietà coltivate è di origine transgenica. (Xanat et al., 

2018) {ƛƎƴƛŦƛŎŀǘƛǾƻ ŝ ƛƭ Řŀǘƻ ŘŜƭ {ǳŘ !ŦǊƛŎŀΣ ŎƘŜ ƴŜƭƭΩŀƴƴƻ нлмт Ƙŀ ŀǳƳŜƴǘŀǘƻ ƭŜ ǎǳǇŜǊŦƛŎƛ ŀ ŎƻǘƻƴŜ 

Da ŘŜƭ омр҈Σ ǊƛǎǇŜǘǘƻ ƭΩŀƴƴƻ ǇǊŜŎŜŘŜƴǘŜΦ 

Riguardo la coltivazione di colza GM, i maggiori Paesi produttori sono USA, Canada e Australia. 

[ΩŀǳƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭŜ ǎǳǇŜǊŦƛŎƛ (Figura 5) è dato principalmente dalƭΩƛƴŎǊŜƳŜƴǘƻ in queste nazioni 

ŘŜƭƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ƻƭƛƻ Řƛ ŎƻƭȊŀ ǇŜǊ ƭŀ ǇǊƻŘǳȊƛƻƴŜ Řƛ ōƛƻŘƛŜǎŜƭΦ (Xanat et al., 2018) 

 

Figura 5 ς Superficie globale destinata a colture GM per coltura, 1996-2017 (milioni di ettari). 
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1.4.5 CARATTERI TRANSGENICI INTRODOTTI 

Un fattore importante da considerare, strettamente collegato alla diffusione delle colture GM, 

sono le tipologie di stress, in particolare biotici, che si cerca di contrastare. Le resistenze e gli 

areali geografici di coltivazione si influenzano reciprocamente, facendo variare enormemente la 

distribuzione delle varietà: alcune resistenze che non hanno importanza in determinati Paesi, a 

causa del clima o della situazione pedologica, la assumono invece in differenti areali.  

A partire dalle prime varietà transgeniche si è cercato, come caratteristiche di resistenza 

principali, quelle nei confronti di erbicidi (HT ς Herbicide tolerant) ed insetti (IR ς Insect resistent). 

Nei primi anni di sviluppo la ricerca si è principalmente concentrata su questi due aspetti 

ǎƛƴƎƻƭŀǊƳŜƴǘŜΣ ǎƻƭƻ ǎǳŎŎŜǎǎƛǾŀƳŜƴǘŜ ǎƛ ŝ ŎƻƳƛƴŎƛŀǘƻ ŀ ŎƻƴǎƛŘŜǊŀǊŜ ƭΩƛƳǇƻǊǘŀƴȊŀ ŘŜƭƭŀ 

piramidizzazione genetica (Stacked Traits). (Figura 6) 

 

Figura 6 - Superficie globale destinata a colture GM per caratteristica, 1996-2017 (milioni di 

ettari). 

 

Attualmente i fenomeni di piramidizzazione più ricercati sono a carico dei geni Bt, per la 

resistenza agli insetti. (Figura 7) Tali geni, originari del batterio Bacillus thuringiensis, portano alla 

formazione di endotossine proteiche, che causano una lisi cellulare mediante la formazione di 

Ŏŀƴŀƭƛ ǎŜƭŜǘǘƛǾƛ ǇŜǊ ƛ ŎŀǘƛƻƴƛΣ ŀ ƭƛǾŜƭƭƻ ŘŜƭƭΩŜǇƛǘŜƭƛƻ ƛƴǘŜǎǘƛƴŀƭŜΣ ǇƻǊǘŀƴŘƻ ŀƭƭŀ ƳƻǊǘŜ ŘŜƭƭΩƛƴǎŜǘǘƻΦ 

Questo effetto tossico non avviene a carico dei sistemi digerenti dei mammiferi e degli uccelli, in 

quanto per la manifestazione della tossicità è richiesto un ambiente alcalino, situazione che si 

manifesta solamente ƴŜƭƭΩŀǇǇŀǊŀǘƻ ŘƛƎŜǊŜƴǘŜ ŘŜƎƭƛ ƛƴǎŜǘǘƛ. (Grochulski et al., 1995) 
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Varie tipologie di transgeni Bt sono utilizzati nelle PGM IR per indurre resistenza, principalmente 

nei confronti di lepidotteri e coleotteri, ma anche ditteri. I principali sono Cry e Cyt. (Tabashnik 

et al., 2013) 

UnΩulteriore tipologia di resistenza, obbiettivo di piramidizzazione, è quella legata ai geni che 

codificano per la tolleranza agli erbicidi. Questo aspetto risulta fondamentale in quanto, sulla 

rotazione dei differenti meccanismi di azione (MOA), si basa il principale metodo per evitare 

ƭΩƛƴǎorgere di fenomeni di resistenza nei confronti delle molecole chimiche.  

Le strategie di resistenza a carico degli erbicidi sono principalmente tre: alterazione del sito 

ŘΩŀȊƛƻƴŜΣ ǾŀǊƛŀȊƛƻƴŜ ƴŜƭ ǇǊƻŎŜǎǎƻ Řƛ ǘǊŀǎƭƻŎŀȊƛƻƴŜ Ŝκƻ ŎƻƳǇŀǊǘƛƳŜƴǘŀȊƛƻƴŜΣ ŎŀƳōƛŀƳŜƴǘƻ della 

ǾŜƭƻŎƛǘŁ ŘŜƭ ƳŜǘŀōƻƭƛǎƳƻ ŘŜƭƭΩŜǊōƛŎƛŘŀΦ (Bøhn e Lövei Bohn, 2017) La maggior parte delle PGM HT 

ŎƻƭǘƛǾŀǘŜΣ ǎƻƴƻ ǊŜǎƛǎǘŜƴǘƛ ŀƭƭΩŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭΩŜǊōƛŎƛŘŀ ƴƻƴ ǎŜƭŜǘǘƛǾƻ ƎƭƛŦƻǎŀǘŜΣ sfruttando ƭΩŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭ 

transgene epsps. Questo ha comportato un notevole auƳŜƴǘƻ ƴŜƭƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ǘŀƭŜ ǇǊƻŘƻǘǘƻΣ con 

un relativo incremento dei fenomeni di resistenza, ŎƻƴǎƛŘŜǊŀƴŘƻ ŎƘŜ ŀƭ нлмс ƛƭ рс҈ ŘŜƭƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ 

globale di tale erbicida era destinato a colture GM HT. (Benbrook, 2016) 

!ƭǘǊƛ ƎŜƴƛ ǳǘƛƭƛȊȊŀǘƛ ǇŜǊ ƭΩƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ Řƛ Ǿarietà HT sono il gene pat, che conferisce tolleranza 

ŀƭƭΩŜǊōƛŎƛŘŀ ƎƭǳŦƻǎƛƴŀǘŜ-ammonio, il gene aad-1 per 2,4-D (acido 2,4-diclorofenossiacetico) e 

AOPP (aryloxyphenoxypropionato), il gene gm-hra ǇŜǊ ƛƴƛōƛǘƻǊƛ ŘŜƭƭΩ![{ (acetolattasi sintasi), il 

gene DMO per dicamba. (Commissione europea. 2020. https://ec.europa.eu/info/index_en) 

È facilmente intuibile il motivo della rapida diffusione di varietà GM che presentano 

caratteristiche multi-geniche: la capacità di prevenire fenomeni di resistenza da parte di insetti 

ed infestanti, in combinazione con la possibilità di utilizzo di prodotti chimici con diversi 

ƳŜŎŎŀƴƛǎƳƛ ŘΩŀȊƛƻƴŜΣ ƎŀǊŀƴǘƛǎŎƻƴƻ ǳƴ ƴƻǘŜǾƻƭŜ ǾŀƴǘŀƎƎƛƻ ǇŜǊ Ǝƭƛ ƻǇŜǊŀǘƻǊƛΦ  

Figura 7 ς Cotone Bt: espressione di una tossina Bt (grigio) o di due tossine Bt (nero) in quattro 

Paesi, 1996-2011. (Tabashnik et al., 2013) 
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1.4.6 CARATTERISTICHE E DIFFUSIONE GLOBALE 

Al 2020, su scala globale, risultavano autorizzate alla coltivazione 32 specie vegetali GM, per un 

totale di 526 caratteri transgenici indotti. (ISAAA database. 2020. GM Approval Database. 

Consultato il 03 Nov. 2020, https://www.isaaa.org/gmapprovaldatabase/default.asp) 

Di seguito vengono discusse solamente le specie agro-alimentari GM con maggiore diffusione 

globale o che presentano caratteristiche transgeniche innovative e/o di recente acquisizione. 

 

¶ SOIA (Glycine max L.): la principale caratteristica è rappresentata dalla resistenza ad 

erbicidi, con 69,3 milioni di ettari, principalmente nei confronti di glifosate (varietà RR® - 

Roundup ready) e dicamba.  

Seconda per diffusione è la resistenza multipla ad erbicidi ed insetti, rappresentata dalla 

cultivar Intactaϰ, con 26,6 milioni di ettari. Tale varietà manifesta resitenza combinata 

ƴŜƛ ŎƻƴŦǊƻƴǘƛ ŘŜƭƭΩŜǊōƛŎƛŘŀ ƎƭƛŦƻǎŀǘŜΣ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ Řƛ ƎŜƴƛ epsps, e nei confronti 

dei lepidotteri defogliatori, grazie alla presenza di tossine derivanti da geni Bt. 

Tra le altre caratteristiche ricercŀǘŜ ǘǊƻǾƛŀƳƻ ƭΩŀǳƳŜƴǘƻ ŘŜƭ ŎƻƴǘŜƴǳǘƻ Řƛ ŀŎƛŘƻ ƻƭŜƛŎƻ e la 

conseguente ǊƛŘǳȊƛƻƴŜ Řƛ ŀŎƛŘƻ ƭƛƴƻƭŜƛŎƻΣ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ƭΩǳǘƛlizzo della tecnologia delƭΩRNA 

interference (RNAi), sfruttando geni fad2 e fatbΣ ŎƘŜ ōƭƻŎŎŀƴƻ ƭΩŀƭƭǳƴƎŀƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭŀ ŎŀǘŜƴŀ 

degli acidi grassi. 

LΩwb!ƛ ŝ ǳƴ ƳŜŎŎŀƴƛǎƳƻ Řƛ ǎƛƭŜƴȊƛŀƳŜƴǘƻ ƎŜƴƛŎƻ Ǉƻǎǘ-trascrizionale (PTGS), indotto dalla 

formazione nella cellula di una molecola di RNA a doppio filamento, in grado di interferire 

Ŝ ǎǇŜƎƴŜǊŜ ƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ƎŜƴƛŎŀΦ vǳŜǎǘƻ ŀǾǾƛŜƴŜ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩŀȊƛƻƴŜ Ři degradazione del 

mRNA (RNA messaggero) complementare, ed alla successiva diminuzione della proteina 

da esso codificata. (Barcaccia e Falcinelli, 2019) 

 

¶ MAIS (Zea mays L.): le principali varietà presentano in maniera combinata le 

caratteristiche IR e HT, con 47,8 milioni di ettari su scala globale. 

Le varietà tolleranti gli erbicidi, principalmente glifosate, dicamba, glufosinate-ammonio, 

sono rappresentate da 5,6 milioni di ettari. 

Le varietà di mais Bt, con sole caratteristiche IR, in passato rappresentavano la quasi 

totalità del mais GM coltivato. Oggi invece occupano minori superfici, con un estensione 

di 5,5 milioni di ettari. 
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Sono inoltre presenti, anche in superfici minori, varietà di mais tolleranti la siccità. Le 

varietà di mais Genuity® e DroughtGuardϰ (MON87470) sono state rilasciate nel 2013 

negli Stati Uniti, garantendo maggiore tolleranza agli stress idrici, grazie allΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ 

del gene che codifica per la proteina CspB. (Kumar et al., 2020) 

 

¶ COTONE (Gossypium spp.): le varietà più diffuse presentano caratteristiche IR, con 18,14 

milioni di ettari. Seguono poi le varietà con resistenza multipla HT/IR con 5,97 milioni di 

ettari. Infine le varietà tolleranti gli erbicidi, con 757 000 ettari. 

Sia per le varietà a resistenza multipla HT/IR che esclusivamente HT, la principale 

ǊŜǎƛǎǘŜƴȊŀ ŝ ǊƛŎŜǊŎŀǘŀ ƴŜƛ ŎƻƴŦǊƻƴǘƛ ŘŜƭƭΩŜǊōƛŎƛŘŀ ƎƭƛŦƻǎŀǘŜΣ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ Ři geni 

epsps. 

 

¶ COLZA (Brassica napus L.): le varietà più diffuse presentano tolleranza ad erbicidi, 

principalmente glifosate grazie ai geni epsps Ŝ ŀƭƭΩŜƴȊƛƳŀ glyphosate oxidase (GOX). 

(EFSA. 2020. https://www.efsa.europa.eu/en) Ulteriori caratteristiche HT sono espresse 

nei confronti di glufosinate-ammonio, grazie a geni pat. 

Un ulteriore aspetto ricercato è la possibilità di controllo del sistema riproduttivo, per 

ŦŀŎƛƭƛǘŀǊŜ ƭΩƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ Řƛ ǾŀǊƛŜǘŁ ƛōǊƛŘŜΦ Lƴ ǇŀǊǘƛŎƻƭŀǊŜ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ƭΩƛƴǘǊƻŘǳȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭŀ 

ribonucleasi Barnase, derivante dal batterio Bacillus amyloliquefaciens, che codifica per 

la distruzione del tappeto delle antere causando maschiosterilità, a causa della mancata 

produzione di pollineΦ [ŀ ŦŜǊǘƛƭƛǘŁ ǇǳƼ ŜǎǎŜǊŜ ǊƛǎǘƻǊŀǘŀ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ǳƴŀ proteina, 

denominata Barstar, che legandosi alla ribonucleasi ne ƛƴƛōƛǎŎŜ ƭΩŀǘǘƛǾƛǘŁ. (Mariani et al., 

1992) 

La varietà di recente introduzione DHA (acido docosaesaenoico), approvata nel 2018 in 

Nuova Zelanda, Australia e USA, aggiunge alle caratteristiche HT un maggior contenuto di 

acido oleico. 

[ΩŜǎǘŜƴǎƛƻƴŜ Ǝƭƻbale di colza GM, sommando le differenti caratteristiche delle varietà 

transgeniche, è di 10,1 milioni di ettari. 

 

¶ ERBA MEDICA (Medicago sativa L.): la resistenza più diffusa è quella nei confronti 

ŘŜƭƭΩŜǊōƛŎƛŘŀ ƎƭƛŦƻǎŀǘŜΣ Ŏƻƴ ƭŀ ǾŀǊƛŜǘŁ ww® (Roundup ready), con una superficie di 1,14 

milioni di ettari.  
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La recente ǾŀǊƛŜǘŁ IŀǊǾ·ǘǊŀϰ (inizio coltivazione in pieno campo nel 2016) sta avendo 

diffusione sempre maggiore, grazie alle caratteristiche di incremento delle rese (+15-

20%), minore contenuto di lignina e quindi migliori caratteristiche di digeribilità nel 

campo della nutrizione animale. Attualmente la superficie globale coltivata, in USA e 

Canada, risulta essere di 124.000 ettari. 

 

¶ PATATA (Solanum tuberosum L.): è coltivata la varietà di patata GM Innate®, divisa in 

generazione 1 e 2, coltivata esclusivamente negli USA. 

La generazione 1 garantisce una minore produzione ŘŜƭƭΩŀƳƳƛƴƻŀŎƛŘƻ ŀǎǇŀǊŀƎƛƴŀΣ 

ǊŜǎǇƻƴǎŀōƛƭŜ ŘŜƭƭŀ ǎƛƴǘŜǎƛ  Řƛ ŀŎǊƛƭŀƳƳƛŘŜΣ Ŏƛƻŝ ƭΩŀƳƳƛŘŜ ŘŜƭƭΩŀŎƛŘƻ ŀŎǊƛƭƛŎƻΦ vǳŜǎǘŀ 

sostanza tossica, che si forma durante la fase di cottura ad alte temperature, è nociva per 

la salute umana in quanto classificata come potenzialmente cancerogena. In questa 

varietà la produzione di acrilammide risulta ridotta del 58-72%. Questo risultato è stato 

ottenuto mediŀƴǘŜ ƭŀ ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŀ ŘŜƭƭΩwb! interference, silenziando il gene responsabile 

ŘŜƭƭŀ ǎƛƴǘŜǎƛ ŘŜƭƭΩŀǎǇŀǊŀƎƛƴŀΣ Ŏƛƻŝ ASn1 (asparagina sintetasi-1). 

Nei confronti di tale varietà è stato inoltre ottenuto un ritardo nei processi di 

imbrunimento, mediante il silenziamento del gene che codifica per ƭΩŜƴȊƛƳŀ PPO 

(polifenol-ossidasi).  

¢ŀƭŜ ŜƴȊƛƳŀ ŎŀǘŀƭƛȊȊŀ ƭΩƻǎǎƛŘŀȊƛƻƴŜ ŘŜƛ ǇƻƭƛŦŜƴƻƭƛ ƛƴ ŎƘƛƴƻƴƛΣ ŎƘŜ Ŏŀǳǎŀƴƻ ƭΩƛƳōǊǳƴƛƳŜƴǘƻ 

di frutta e verdura. Come per il gene ASn1Σ ŀƴŎƘŜ ƭΩŜƴȊƛƳŀ PPO è stato silenziato mediante 

la teŎƴƻƭƻƎƛŀ ŘŜƭƭΩwb!ƛΦ (Waltz, 2015) La superficie di coltivazione della generazione 1 è di 

800 ettari. 

Nella generazione 2 invece, sono presenti geni che garantiscono resistenza al patogeno 

Alternaria solani (alternaria della patata e del pomodoro). La superficie di coltivazione 

della generazione 2 è di 900 ettari.  

Tutti i geni utilizzati per la sintesi della varietà Innate®, sono originari da piante di patata. 

(Rosenberg, 2015) Di conseguenza, tale varietà, risulta essere di origine cisgenica.  

 

¶ MELO (Malus domestica Borck): la varietà GM di melo Arctic® è coltivata negli Stati Uniti 

ǎǳ ǳƴŀ ǎǳǇŜǊŦƛŎƛŜ Řƛ нпл ŜǘǘŀǊƛΣ Ŏƻƴ ŎŀǊŀǘǘŜǊƛǎǘƛŎŀ Řƛ ǊŀƭƭŜƴǘŀƳŜƴǘƻ ƴŜƭƭΩƛƳōǊǳƴƛǘǳǊŀ ŘŜƛ 

frutti . Tale varietà, ottenuta a partire dalle cultivar Granny Smith e Golden Delicious e 

successivamente Fuji, è stata autorizzata al consumo umano dalle autorità competenti 
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nel 2015 negli USA (FDA ς US Food and Drugs Amministration) e nel 2017 in Canada 

(Canadian Food Inspection Agency), risultando in commercio a partire dal 2019. (Smith, 

2020) 

Nella varietà Arctic®, come per la varietà GM di patata Innate®, ƭΩŜƴȊƛƳŀ PPO è stato 

ǎƛƭŜƴȊƛŀǘƻ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ƭŀ ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŀ ŘŜƭƭΩwb!ƛΣ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ ŘŜƭ ǘǊŀƴǎƎene pGAS. 

Esso ha portato alla ǊƛŘǳȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ŘŜƛ ƎŜƴƛ PPO2, GPO3, APO5 e pSR7, che 

controllano i processi di imbrunimento. (Figura 8) [ΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ ŘŜƭ ǘǊŀƴǎƎŜƴŜ ŝ ŀǾǾŜƴǳǘƻ 

con metodo mediato da Agrobacterium tumefaciens. (Firko, 2016) 

 

 

 

 

 

 

Figura 8 ς Varietà di mela transgenica Arctic®: rallentamento del processo di imbrunimento a 

ǎŜƎǳƛǘƻ ŘŜƭ ǎƛƭŜƴȊƛŀƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭΩŜƴȊƛƳŀ PPO. (OSF, 2020) 

 

¶ ALTRE COLTURE: particolare importanza assume la coltivazione di barbabietola da 

zucchero  (Beta vulgaris var. saccharifera), con superfici di 506 000 ettari, ripartiti tra USA 

Ŝ /ŀƴŀŘŀΣ Ŏƻƴ ŎŀǊŀǘǘŜǊƛǎǘƛŎƘŜ Řƛ ǊŜǎƛǎǘŜƴȊŀ ŀƭƭΩŜǊōƛŎƛŘŀ ƎƭƛŦƻǎŀǘŜΣ ƎǊŀȊƛŜ ŀ ƎŜƴƛ epsps. 

Sempre negli USA sono coltivate varietà GM di zucca (Cucurbita spp.) con superficie di 

1000 ettari, con resistenza multipla a virosi. La resistenza si manifesta nei confronti di 

Cucumber mosaic virus (CMV), Zucchini yellow mosaic virus (ZYMV) e Watermelon mosaic 

virus ό²a±ύΦ vǳŜǎǘƻ ŝ ǎǘŀǘƻ ǇƻǎǎƛōƛƭŜ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƭ ƎŜƴŜ ŎƘŜ ŎƻŘƛŦƛŎŀ per la 

manifestazione della proteina cp, componente del capside virale. 

Varietà di papaya (Carica papaya L.) resistenti al virus PRSV (Papaya ringspot virus), sono 

coltivate su 1000 ettari, nelle isole Hawaii. 

La varietà di ananas (Ananas comosus L.) tƛƴƪƎƭƻǿϰΣ con aumentato contenuto del 

carotenoide licopene grazie alla tecnologia del RNAi, presenta un particolare colore rosa 

della polpa. (Figura 9) Essa è coltivata in Costa Rica su una superficie di 21,7 ettari.  
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In Indonesia è presente dal 2013, su una superficie di 1240 ettari, una varietà GM di canna 

da zucchero (Saccharum officinarum L.) tollerante la siccità. Questa caratteristica è data 

ŘŀƭƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ŘŜƭ ƎŜƴŜ betA, derivante dai batteri Escherichia coli e Rhizobium meliloti. 

¢ŀƭŜ ƎŜƴŜ ŎƻŘƛŦƛŎŀ ǇŜǊ ƭΩŜƴȊƛƳŀ Ŏƻƭƛƴŀ-deidrogenasi, che catalizza la formazione del 

composto osmoprotettore trimetilglicina (TMG), che aiuta l'adattamento allo stress idrico 

stabilizzando gli enzimi e le strutture proteiche e mentenendo l'integrità della membrana 

cellulare durante le condizioni di stress. Questa varietà transgenica può resistere in 

situazione di siccità più di 36 giorni, producendo un contenuto di zuccheri maggiore del 

10-30%, rispetto alle varietà convenzionali sottoposte al medesimo stress. (Kumar et al., 

2020) 

Figura 9 ς Varietà di ananas transgenƛŎŀ tƛƴƪƎƭƻǿϰ: ƭΩŀǳƳŜƴǘŀǘƻ ŎƻƴǘŜƴǳǘƻ ŘŜƭ ŎŀǊƻǘŜƴƻƛŘŜ 

licopene garantisce alla polpa un colore rosa. (Dal Monte Foods, 2020) 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

31 
 

2. METODI DI TRASFORMAZIONE GENETICA 

 

2.1 TECNOLOGIA DEL DNA RICOMBINANTE 

Tutti gli avanzamenti sulla possibilità di modifica delle molecole di DNA si devono alla 

fondamentale scoperta di enzimi di origine batterica, in grado di tagliare in maniera specifica le 

molecole di DNA che possono poi venire saldate da enzimi ligasi. 

In particolare gli enzimi in grado di tagliare ƛƭ 5b! ǎƻƴƻ ŘŜŦƛƴƛǘƛ ƴǳŎƭŜŀǎƛΣ Ŏƻƴ ƭΩazione di 

frammentazione che prende il nome di restrizione. Essi sono in grado di rompere i legami 

fosfodiesterici tra nucleotidi adiacenti in corrispondenza di specifiche sequenze, causando la 

creazione di frammenti polinucleotidici di differenti dimensioni. 

Gli enzimi nucleasi sono differenziati in due categorie, in base alla posizione del taglio della 

molecola di DNA. Se esso avviene nella parte centrale della molecola si definiscono endonucleasi, 

mentre se avviene nei punti terminali si definiscono esonucleasi. NellΩƛƴƎŜƎƴŜǊƛŀ ƎŜƴŜǘƛŎŀ le 

esonucleasi ricoprono scarsa importanza, in conseguenza alla loro azione a carico dei nucleotidi 

presenti in posizione terminale, nella molecola di DNA. 

Le nucleasi più importanti sono quindi le endonucleasi di restrizione, perché in grado di effettuare 

ƭŀ ƭƻǊƻ ŀȊƛƻƴŜ ǎƛŀ ǎǳ ƳƻƭŜŎƻƭŜ ƭƛƴŜŀǊƛ ŎƘŜ ŎƛǊŎƻƭŀǊƛ Řƛ 5b!Φ [ΩŀȊƛƻƴŜ ŀǾǾƛŜƴŜ ŀ ŎŀǊƛŎƻ ǎƻƭŀƳŜƴǘŜ Řƛ 

molecole di acido nucleico a doppio filamento e in determinati punti, dove avviene il 

ǊƛŎƻƴƻǎŎƛƳŜƴǘƻ Řƛ ǳƴŀ ǎǇŜŎƛŦƛŎŀ ǎŜǉǳŜƴȊŀ Řƛ ōŀǎƛ ŀȊƻǘŀǘŜΣ ŎƘŜ ǾŀǊƛŀ ƛƴ ōŀǎŜ ŀƭƭΩŜƴȊƛƳŀ ƛƳǇƛŜƎŀǘƻ. 

Sono definiti ligasi invece quegli enzimi che ricongiungono la molecola di DNA a seguito del taglio, 

cioè sono in grado di catalizzare la formazione di legami fosfodiesterici tra nucleotidi adiacenti di 

diversa origine, causandone la loro unione. Tale fenomeno è definito ligazione. (Barcaccia e 

Falcinelli, 2019) 

[ΩƛŘŜƴǘƛŦƛŎŀȊƛƻƴŜ Řƛ ǉǳŜǎǘƛ ŜƴȊƛƳƛ ŀǾǾŜƴƴŜ ƛƴ ǎŜƎǳƛǘƻ ŀƭƭŀ ǎŎƻǇŜǊǘŀ che alcuni batteri, come 

sistema di difesa dai virus, degradavano il DNA virale estraneo grazie a enzimi autoprodotti. Gli 

enzimi di restrizione sono in grado di distinguere i filamenti estranei dal DNA batterico, poiché 

ǉǳŜǎǘΩǳƭǘƛƳƻΣ in corrispondenza delle sequenze riconosciute dagli enzimi di restrizione, 

viene metilato. Il processo di metilazione agisce come un primitivo sistema immunitario, nei 

ŎƻƴŦǊƻƴǘƛ ŘŜƭ 5b! ōŀǘǘŜǊƛŎƻΦ vǳŜǎǘƻ ƛƴ ǉǳŀƴǘƻ ƭΩŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭΩŜƴȊƛƳŀ ƳŜǘƛƭŀǎƛ ƎŀǊŀƴǘƛǎŎŜ ƭΩƛƴǘŜƎǊƛǘŁ 

del genoma ospite nei confronti delle attività delle endonucleasi.  

[ΩŀȊƛƻƴŜ ǇǊƻtettiva di tale enzima si manifesta mediante la formazione di un legame da parte di 

un gruppo metile (-CH3) con una base azotata, citosina od adenina. (Blow et al., 2016) (Figura 10) 
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Figura 10 ς Metilazione di una molecola di citosina: formazione di un legame con un gruppo 

metile (CH3). 

 

Ad oggi sono conosciuti più di 400 enzimi di restrizione (Roberts et al., 2015), ognuno dei quali è 

capace di riconoscere ed effettuare un taglio della molecola in corrispondenza di una 

determinata sequenza nucleotidica. Per convenzione ogni enzima acquisisce il nome del batterio 

da cui deriva, nelle prime tre lettere, seguite poi da un numero romano. (Tabella 5) 

 

Tabella 5 ς bƻƳŜƴŎƭŀǘǳǊŀ ŘŜƭƭΩŜƴȊƛƳŀ Řƛ ǊŜǎǘǊƛȊƛƻƴŜ EcoRI. 

 

Ciasun enzima riconosce una sequenza specifica nel DNA formata da 4 o 6 coppie di basi azotate, 

raramente 5 o 8, denominata άǇŀƭƛƴŘǊƻƳƻέΣ ƛƴ ǉǳŀƴǘƻ ŀǾŜƴǘƛ ǎƛƳƳŜǘǊƛŀ ōƛƴŀǊƛŀΦ  Questo 

comporta che la sequenza è la medesima per entrambi i filamenti di DNA, quando letta in 

ŘƛǊŜȊƛƻƴŜ рΩ Ą оΩΦ  

¦ƴΩǳƭǘŜǊƛƻǊŜ ŘƛŦŦŜǊŜƴȊƛŀȊƛƻƴŜ ŘŜƎƭƛ ŜƴȊƛƳƛ Řƛ ǊŜǎǘǊƛȊƛƻƴŜ ŝ Řŀǘa dalla modalità in cui viene tagliata 

la sequenza di riconoscimento. Se le endonucleasi producono dei frammenti di restrizione con 

estremità piatte si parla di blunt ends, mentre se tali frammenti hanno estremità esposte ci si 

riferisce a sticky ends. (Figura 11) 

 

Figura 11 ς Frammenti di restrizione blunt ends (sinistra) e sticky ends (destra). 

ABBREVIAZIONE SIGNIFICATO SPIEGAZIONE 

E Escherichia Genere 

Co coli Specie 

R RY13 Ceppo 

I Prima identificazione Ordine di identificazione nel batterio 
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Le estremità sticky ends si formano in quanto il taglio della sequenza può avvenire in maniera 

ŀǎƛƳƳŜǘǊƛŎŀ ǾŜǊǎƻ ƛƭ рΩ ƻǇǇǳǊŜ ǾŜǊǎƻ ƛƭ оΩΣ ƎŜƴŜǊŀƴŘƻ ǉǳƛƴŘƛ ŦǊŀƳƳenti di restrizione con 

ǳƴΩŜǎǘǊŜƳƛǘŁ ǎǇƻǊƎŜƴǘŜ Řƛ н-п ƴǳŎƭŜƻǘƛŘƛ ǊƛǎǇŜǘǘƻ ŀƭƭΩŀƭǘǊŀΦ Le endonucleasi che generano sticky 

ends sono quelle maggiormente utilizzate nel clonaggio dei frammenti di restrizione. Attraverso 

ƭΩŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭŀ ƭƛƎŀǎƛ ŝ ƛƴŦŀǘǘƛ Ǉƻǎǎƛōƛle saldare tra loro due frammenti di restrizione con estremità 

complementari, grazie alla formazione di un legame fosfodiesterico, catalizzato da tale enzima. 

Anche i frammenti di restrizione con estremità piatte possono venire saldate tra loro, ma 

utilizzando  concentrazioni più elevate ŘŜƭƭΩŜƴȊƛƳŀ ligasi.  (Barcaccia e Falcinelli, 2019) 

Grazie alla loro specificità, questi enzimi, ǇŜǊƳŜǘǘƻƴƻ ƭΩƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭŀ ŦǊŀƳƳŜƴǘŀȊƛƻƴŜ Řƛ ǳƴŀ 

singola molecola, come un plasmide, o di un intero genoma, in maniera riproducibile. 

Ogni endonucleasi genera frammenti di restrizione con estremità complementari, caratteristica 

che permette di sfruttarŜ ǉǳŜǎǘƛ ŜƴȊƛƳƛ ǇŜǊ ƭΩŀǎǎŜƳōƭŀƎƎƛƻ Řƛ ǳƴŀ ƳƻƭŜŎƻƭŀ Řƛ 5b! ǊƛŎƻƳōƛƴŀƴǘŜΣ 

ƻǘǘŜƴǳǘŀ ŘŀƭƭΩǳƴƛƻƴŜ Řƛ ŦǊŀƳƳŜƴǘƛ ǇǊƻǾŜƴƛŜƴǘƛ Řŀ ƻǊƎŀƴismi diversi. (Figura 12) 

La possibilità di tagliare ed unire in maniera artificiale e controllata delle sequenze di DNA, 

derivanti da organismi diversi (transgene), garantisce la tecnologia di base su cui si sviluppano 

tutte le successive tecniche di trasformazione genetica.  

 

Figura 12 ς AȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭΩŜƴŘƻƴǳŎƭŜŀǎƛ EcoRI: formazione di sticky ends composte da 4 nucleotidi. 
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2.2 DUPLICAZIONE DEL DNA ESOGENO: COSTRUTTO E VETTORI DI CLONAGGIO 

La tecnologia del DNA ricombinante ha permesso lo sviluppo dellΩƛƴƎŜƎƴŜǊƛŀ ƎŜƴŜǘƛŎŀΣ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭŀ 

possibilità di intervento selettivo a carico delle molecole di DNA. 

Un aspetto fondamentale, in questa tecnologia, è la possibilità di ottenere numerose copie del 

DNA di interesse, per essere successivamente trasferito nelƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ƻǎǇƛǘŜΦ vǳŜǎǘƻ ŀǾǾƛŜƴŜ 

grazie ai vettori di clonaggio. 

Un vettore di clonaggio è una molecola di DNA a doppia elica, in cui è possibile inserire un 

frammento di DNA esogeno (costrutto), sfruttando la tecnologia del DNA ricombinante. (Figura 

13) Tale vettore può replicarsi autonomamente in una cellula ospite.  

Il costrutto di DNA oggetto di inserzione è foǊƳŀǘƻΣ ƻƭǘǊŜ ŎƘŜ Řŀƭ ƎŜƴŜ ŜǎƻƎŜƴƻ ŘΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜΣ Řŀ 

due specifiche sequenze nucleotidiche: promotore e terminatore. Tali sequenze delimitano a 

monte ed a valle il gene. (Figura 14) 

Il promotore ŝ ƭŀ ǊŜƎƛƻƴŜ Řƛ 5b! ŀ ƳƻƴǘŜ ŘŜƭ ƎŜƴŜ Řŀ ǘǊŀǎŦŜǊƛǊŜΣ ŘƻǾŜ ǎƛ ƭŜƎŀ ƭΩwb! ǇƻƭƛƳŜǊŀǎƛ ǇŜǊ 

iniziare la trascrizione. Ha lunghezza compresa tra 100 e 1000 pb, generalmente 200 bp. (Watson 

et al., 2015) 

ll terminatore invece è la regione di DNA a valle della sequenza codificante, che costituisce il 

punto di arresto della trascrizione. In corrispondenza del terminatore il complesso enzimatico 

ŘŜƭƭΩwb! ǇƻƭƛƳŜǊŀǎƛ ǎƛ ŘƛǎǎƻŎƛŀ Řŀƭ 5b!Σ ǊƛƭŀǎŎƛŀƴŘƻ ŎƻǎƜ ƭΩwb! ǎƛƴǘŜǘƛȊȊŀǘo. (Liu, 2013)  

 

Figura 13 ς Il costrutto di DNA esogeno (insertύ ŝ ǘǊŀǎŦŜǊƛǘƻ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭ ǾŜǘǘƻǊŜ Řƛ ŎƭƻƴŀƎƎƛƻ 

(plasmid), sfruttando la tecnologia del DNA ricombinante. [ΩŀȊƛƻƴŜ Řƛ ƭƛƎŀȊƛƻƴŜΣ ǘǊŀ ƛƭ ǇƭŀǎƳƛŘŜ 

ed il costrutto, avviene a carico di due estremità complementari del tipo sticky ends. 
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Per verificare lΩintegrazione del DNA esogeno ƴŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ƻǎǇƛǘŜ, senza dover attendere lo 

ǎǾƛƭǳǇǇƻ ŎƻƳǇƭŜǘƻ ŘŜƭƭΩƛƴŘƛǾƛŘǳƻ Ŝ ƭŀ ŎƻƴǎŜƎǳŜƴǘŜ ŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ŦŜƴƻǘƛǇƛŎŀΣ ǎƛ ǊƛŎƻǊǊŜ 

ŀƭƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ ƴŜƭ ŎƻǎǘǊǳǘǘo di un gene marcatore (gene reporter). (Figura 14) 

Figura 14 ς {ŜǉǳŜƴȊŀ ŘŜƭ ŎƻǎǘǊǳǘǘƻ Řƛ 5b!Σ ŀƭƭŜǎǘƛǘƻ ǇŜǊ ƭΩƛƴǎŜǊimento nel vettore di clonaggio. 

 

Il gene marcatore permette di osservare facilmente, durante le prime fasi di rigenerazione in 

vitro, in quali cellule/plantule il DNA esogeno è presente e correttamente integrato. Tale 

operazione è facilmente verificabile, ǎƻǘǘƻǇƻƴŜƴŘƻ Ǝƭƛ ƛƴŘƛǾƛŘǳƛ ƻƎƎŜǘǘƻ Řƛ ǎǘǳŘƛƻ ŀƭƭΩŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭŜ 

sostanze per cui tale gene codifica la resistenza.  

Nella costruzione del costrutto , solitamente viene incluso un segmento di DNA che codifica per 

una regione di collegamento polipeptidica flessibile, in modo che il gene reporter ed il gene 

ŘΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜ ƛƴǘŜǊŦŜǊƛǎŎŀƴƻ ƭϥǳƴƻ Ŏƻƴ ƭϥŀƭǘǊƻ ǎƻƭƻ ƛƴ ƳƛƴƛƳŀ ǇŀǊǘŜΦ (Liu, 2013) 

Le caratteristiche fondamentali, che un vettore di clonaggio deve quindi possedere, sono la 

presenza di uno o più siti di restrizione (polylinkerύΣ ƛƴ Ŏǳƛ ŀǾǾƛŜƴŜ ƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ ŘŜƭ 5b! ŜǎƻƎŜƴƻ 

dΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜ, deve possedere la capacità di replicarsi in un organismo ospite ed essere fornito di 

uno o più geni marcatori selezionabili (geni reporter), che garantiscano il riconoscimento delle 

cellule contenti i vettori. (Barcaccia e Falcinelli, 2019) 

I vettori di clonaggio disponibili, si differenziano in base alle dimensioni dei frammenti di DNA da 

replicare. I primi vettori utilizzati sono stati i plamidi batterici, per il clonaggio di frammenti di 

DNA di dimensioni modeste (fino a 10 kb). La necessità di trattare frammenti più lunghi ha 

portato alla sintesi di vettori di clonaggio quali i cosmidi, derivati dal batteriofago ˂  (lambda), ed 

in grado di clonare frammenti lunghi fino a 44 kb. 

I cromosomi artificiali di lievito (YAC ς Yeast Artificial Chromosomes) sono invece vettori che 

permettono di lavorare con sequenze maggiori di 100 kb. (Murray e Szostak, 1983) 

I vettori di più recente scoperta invece, risultano essere i cromosomi artificiali batterici (BAC ς 

Bacterial Artificial Chromosomes), con capacità di utilizzare frammenti di DNA anche maggiori di 

300 kb. (Shizuya e Kouros-Mehr, 2001) 
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2.3 VETTORI DI CLONAGGIO: I PLASMIDI 

I plasmidi sono elementi genetici extracromosomici, formati da molecole circolari di DNA a 

doppio filamento, in grado di replicarsi in maniera autonoma nella cellula batterica. 

Una caratteristica fondamentale è la presenza di una sequenza di origine (ori), necessaria per la 

propria replicazione. Questo permette al plasmide di duplicarsi in maniera indipendente dal DNA 

cromosomico. Anche se costitutiscono una piccola parte del DNA batterico, nella maggior parte 

ŘŜƛ Ŏŀǎƛ ƛƴŦŜǊƛƻǊŜ ŀƭƭΩм-2%, (Roberts et al., 2008) contengono geni che codificano per importanti 

informazioni, come numerose malattie delle piante.  

[ΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƛ ōŀǘǘŜǊƛ ŎƻƳŜ ǾŜǘǘƻǊƛ Řƛ ŎƭƻƴŀƎƎƛƻ, sfrutta la loro capacità di incorporare nel proprio 

genoma ŦǊŀƳƳŜƴǘƛ Řƛ 5b! ŜǎƻƎŜƴƻΣ ǇǊŜǎŜƴǘƛ ƴŜƭƭΩŀƳōƛŜƴǘŜ ŜȄǘǊŀŎŜƭƭǳƭŀǊŜΣ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ǇǊƻŎŜǎǎƛ Řƛ 

ricombinazione omologa. Questa caratteristica viene definita trasformazione batterica. 

(Johnston et al., 2014)  

I vettori attualmente utilizzati, nelle tecniche di modificazione genetica, derivano 

daƭƭΩƛƴƎŜƎƴŜǊƛȊȊŀȊƛƻƴŜ ŘŜƛ ǇƭŀǎƳƛŘƛ ƴŀǘǳǊŀƭƛΣ principalmente di Escherichia coli. (Galata et al., 

2019) Comunque, anche se derivanti da organismi diversi, i plasmidi presentano caratteristiche 

comuni. In particolare le dimensioni sono limitate (minori di 75 kbp in E. coli) per garantire una 

migliore stabilità del plasmide stesso, ŎΩŝ ƭŀ ǇǊŜǎŜƴȊŀ Řƛ ǳƴŀ ǎŜǉǳŜƴȊŀ Řƛ ƻǊƛƎƛƴŜ όori) che avvia la 

ŘǳǇƭƛŎŀȊƛƻƴŜ ŀǳǘƻƴƻƳŀ ŘŜƭ ǇƭŀǎƳƛŘŜ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭŀ ŎŜƭƭǳƭŀΣ ƭŀ ǇǊŜǎŜƴȊŀ Řƛ ǳƴŀ Ǌegione con i siti 

di restrizione (polylinker) che consentono ƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ ŘŜƭ 5b! ŜǎƻƎŜƴƻ Řŀ ǘǊŀǎŦŜǊƛǊŜ, infine la 

presenza di uno o più geni marcatori (reporter).  

!ǘǘǳŀƭƳŜƴǘŜΣ ǘǊŀ ƛ ƎŜƴƛ ƳŀǊŎŀǘƻǊƛ ǇƛǴ ǳǘƛƭƛȊȊŀǘƛ ƴŜƭƭΩŀƳōƛǘƻ ŘŜƭƭΩƛƴƎŜƎƴŜǊƛŀ ƎŜƴŜǘƛŎŀ vegetale, 

troviamo quelli che codificano per le resistenze agli antibiotici, come tetraciclina (tetR), 

cloramfenicolo (cmR), kanamicina (kanR) e ampicillina (ampR), Ŏƻƴ ǉǳŜǎǘΩǳƭǘƛƳƻ attualmente più 

utilizzato. (Brown, 2016) 

Il DNA plasmidico può essere inserito nelle cellule batteriche in vitro, mediante assunzione diretta 

dal terreno di coltura, attraverso i pori della membrana plasmatica.  

Mediante questi vettori, possono essere inseriti nel genoma della pianta ospite frammenti di DNA 

esogeno fino a 10 kb. 

I plasmidi si replicano in maniera efficiente in cellule batteriche, meno negli eucarioti.  
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I plasmidi sono attualmente il metodo più utilizzato per la sintesi delle PGM. Tra gli enzimi di 

restrizione più utilizzati per questi vettori troviamo EcoRI, BamHI, PstI, SamI, HindIII, SphI e SalI. 

(Figura 15) (Barcaccia e Falcinelli, 2019)  

 

Figura 15 ς Rappresentazione schematica del vettore plasmidico pBR322, uno dei primi utilizzati 

nella tecnologia del DNA ricombinante, originario di Escherichia coli. I siti di restrizione sono 

indicati in colore blu. (Balbas et al., 1986) 

 

 

2.4 VETTORI DI CLONAGGIO: DERIVATI DA BATTERIOFAGI E COSMIDI 

Per non compromettere la stabilità dei plasmidi, essi non possono essere caricati con frammenti 

di DNA esogeno troppo grandi. Per permettere quindi la clonazione di molecole di DNA con 

dimensioni maggiori sono stati ideati dei vettori a partire dal batteriofago ˂, virus che infetta le 

cellule del batterio Escherichia coli.  

Lƭ ƎŜƴƻƳŀ Řƛ ˂ è composto da una molecola lineare di DNA a doppio filamento lunga 48,5 kb, ma 

una parte della sequenza può essere rimossa, in quanto eǎǎŀ ŎƻŘƛŦƛŎŀ ǎƻƭǘŀƴǘƻ ǇŜǊ ƭΩƛƴǘŜƎǊŀȊƛƻƴŜ 

del fago nel cromosoma di Escherichia coli. vǳƛƴŘƛ ƭŀ ǊƛƳƻȊƛƻƴŜ ƴƻƴ ƛƴŦƭǳŜƴȊŀ ƭŀ ŎŀǇŀŎƛǘŁ Řƛ ˂ Řƛ 

infettare le cellule batteriche e di promuovere la sintesi di nuove particelle fagiche. (Preston, 

2003) 

Tale rimozione avviene a carico della parte centrale del vettore, dividendo così il batteriofago in 

braccio destro e braccio sinistro, diviso dalla regione centrale polylinker, in cui sono presenti i siti 

di restrizione. La dimensione massima dei frammenti di DNA esogeno che possono essere clonati, 

in seguito alla rimozione della regione centrale, è di 18 kb. 
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Esistono due tipologie di vettori derivati dal batteriofago :˂ i vettori di inserzione ed i vettori di 

sostituzione. 

Nei vettori di inserzione il braccio destro e sinistro sono separati dal sito di restrizione. Invece nei 

vettori di sostituzione tra il braccio destro e sinistro è presente anche un frammento di 

riempimento, che viene eliminato e sostitutito con il DNA esogeno. In entrambi i casi dovrà 

essercƛ ƭΩŀȊƛƻƴŜ Řƛ ǳƴŀ ŜƴŘƻƴǳŎƭŜŀǎƛ ŀ ŎŀǊƛŎƻ ǎƛŀ ŘŜƭ 5b! ŜǎƻƎŜƴƻΣ ŎƘŜ ŘŜƭ ǾŜǘǘƻǊŜ ǎǘŜǎǎƻΣ ǇŜǊ 

predisporre entrambi alla successiva ligazione. (Barcaccia e Falcinelli, 2019)  

Ulteriori vettori risultano essere i cosmidi, che manifestano caratteristiche riconducibili sia ai 

plasmidi che ai fagi. Oltre alla regione polylinker e al gene marcatore presentano una sequenza 

ori, per la sua replicazione in Escherichia coli, ed un sito cos derivato dal batteriofago ˂, che 

permette la circolarizzazione della molecola. (Figura 17)  

Il cosmide quindi presenta la capacità del batteriofago di accettare frammenti di DNA più lunghi 

rispetto ai plasmidi, fino a 44 kb, oltre alla capacità di replicarsi in maniera indipendente dal 

cromosoma ospite, tipica dei plasmidi. (Barcaccia e Falcinelli, 2019) 

 

 

2.5 VETTORI DI CLONAGGIO: CROMOSOMI ARTIFICIALI DI LIEVITO (YAC) E DI BATTERI (BAC) 

¦ƴΩǳƭǘŜǊƛƻǊŜ ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŀ Řƛ ŎƭƻƴŀƎƎƛƻΣ ǇŜǊ ƛƴŎǊŜƳŜƴǘŀǊŜ ǳƭǘeriormente le dimensioni del DNA 

esogeno da inserire nel vettore, è rappresentato dai cromosomi artificiali di lievito (YAC ς Yeast 

Artificial Chromosome) e dai cromosomi artificiali batterici (BAC - Bacterial Artificial 

Chromosome). 

Gli YAC, propagati esclusivamente nel batterio Saccharomyces cerevisiae, permettono di clonare 

in maniera ottimale, cioè senza perdite o riarrangiamenti del DNA esogeno, frammenti di DNA di 

dimensioni fino a 100 kb. Essi non sono basati su plasmidi o virus, ma su cromosomi artificiali. 

(Murray e Szostak, 1983) 

I vettori BAC invece si sviluppano a carico del plasmide della fertilità (F) di Escherichia coli. È stato 

sfruttato questo plasmide in quanto relativamente grande, e quindi in grado di garantire una 

maggiore stabilità e possibilità di accettare inserti di DNA esogeno di dimensioni maggiori, 

rispetto ai normali plasmidi. 

I vettori BAC sono in grado di clonare frammenti di lunghezza fino a 350 kb. (Shizuya e Kouros-

Mehr, 2001) 
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3. TRASFERIMENTO DEL DNA ESOGENO 

 

Successivamente alla costituzione di molecole di DNA chimeriche, contenenti il transgene 

ŘΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜΣ Ŝ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƛ ǾŜǘǘƻǊƛ Řƛ ŎƭƻƴŀƎƎƛƻ ǇŜǊ ƭŀ ƭƻǊƻ ǊŜǇƭƛŎŀȊƛƻƴŜΣ ŀǾǾƛŜƴŜ ƛƭ ǘǊŀǎŦŜǊƛƳŜƴǘƻ 

ŘŜƭ ƳŀǘŜǊƛŀƭŜ ƎŜƴŜǘƛŎƻ ŜǎƻƎŜƴƻΣ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ƻǎǇƛǘŜ, utilizzando espianti colturati 

in vitro. La PGM verrà quindi rigenerata a partire da espianti cellulari, in cui è stato trasferito il 

transgene. Questo può avvenire utilizzando sia cellule integre (espianti e calli), ma anche cellule 

senza parete cellulare (protoplasti). 

Questa fase sfrutta la totipotenza delle cellule vegetali, cioè la capacità, anche di una singola 

cellula, di dedifferenziarsi e rigenerare un organismo completo. (Barcaccia e Falcinelli, 2019) 

Il trasferimento del materiale genetico esogeno può avvenire in due modalità differenti: in 

maniera diretta o mediata. 

 

 

3.1 TRASFERIMENTO GENETICO DIRETTO: METODI FISICI E CHIMICI 

I metodi chimico-fisici utilizzati per trasferire i transgeni in maniera diretta sono essenzialmente 

quattroΥ ƭΩŜƭŜǘǘǊƻǇƻǊŀȊƛƻƴŜΣ ƭŀ microiniezione, la fusione dei protoplasti e il metodo biolistico 

(bombardamento). 

Lo scopo finale, medesimo per tutti i differenti metodi di trasferimento, è che il transgene possa 

essere correttamente integrato ƴŜƭ ƎŜƴƻƳŀ ŘŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ǾŜƎŜǘŀƭŜ Ŝ ǎǳŎŎŜssivamente espresso 

fenotipicamente. 

[ΩŜƭŜǘǘǊƻǇƻǊŀȊƛƻƴŜ sfrutta degli impulsi elettrici, che generano dei pori momentanei nella 

membrana citoplasmatica, attraverso i quali il DNA può penetrare nella cellula. I parametri di 

elettroporazione vengono influenzŀǘƛ ǾŀǊƛŀƴŘƻ ƭΩƛƴǘŜƴǎƛǘŁ ŘŜƭ ŎŀƳǇƻ ŜƭŜǘǘǊƛŎƻ Ŝ ƭŀ ŘǳǊŀǘŀ ŘŜƭ 

trattamento. /ƻǎƜ ŦŀŎŜƴŘƻ ŝ ǇƻǎǎƛōƛƭŜ ƻǘǘƛƳƛȊȊŀǊŜ ƭΩŀȊƛƻƴŜ ƛƴ ōŀǎŜ ŀƭ ǘƛǇƻ Řƛ ŎŜƭƭǳƭŀ interessata 

(cellule dello stoma, antere, zigote, embrione maturo/immaturo, mesofillo, nodi del meristema). 

LΩƛƴǘŜƴǎƛǘŁ ŘŜƭƭΩƛƳǇǳƭǎƻ (V cm-1) varia poi in base alla specie vegetale trattata, in quanto ognuna 

possiede un range ottimale. Bisogna porre particolare attenzione ad un impiego adeguato degli 

ƛƳǇǳƭǎƛ ŜƭŜǘǘǊƛŎƛΣ ƛƴ ǉǳŀƴǘƻ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ƛƴǘŜƴǎƛǘŁ troppo elevate, nel campo elettrico, può portare 

a un eccessivo surriscaldamento delle cellule trattate, che ne causerà la morte. (Ozyigit, 2020) 
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La microiniezione sfrutta invece un micromanipolatore, mediante il quale la soluzione 

contenente il transgene è iniettata direttamente nel nucleo di cellule integre (di espianti, calli, 

embrioni somatici). (Masani et al., 2014) 

Il metodo della fusione dei protoplasti (cellule vegetali private della parete cellulare grazie a 

trattamenti chimici o enzimatici), consiste nella fusione dei nuclei di due diverse cellule, 

provenienti da organismi diversi, ǇƻǎǎƛōƛƭŜ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩŀǎǎŜƴȊŀ ŘŜƭƭŀ ǇŀǊŜǘŜ ŎŜƭƭǳƭŀǊŜ. Ciò avviene 

sfruttando ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ƛƳǇǳƭǎƛ ŜƭŜǘǘǊƛŎƛΣ ŎƘŜ ǇƻǊǘŀƴƻ ŀƭƭŀ ŦǳǎƛƻƴŜ ŘŜƭƭŜ ŘǳŜ ŎŜƭƭǳƭŜ Ŝ ŘŜƛ ǊƛǎǇŜǘǘƛǾƛ 

nuclei. Questo garantirà quindi la presenza di materiale genetico derivante da due differenti 

cellule, nel medesimo citoplasma. La cellula ottenuta da questo procedimento è definita 

eterocarionte, da cui si procederà poi a rigenerare un individuo completo. (Wang et al., 2012) 

Il metodo biolistico invece, ƛŘŜŀǘƻ ƴŜƭ мфут Řŀ WƻƘƴ /Φ {ŀƴŦƻǊŘ Ŝ ¢ƘŜƻŘƻǊŜ aΦ YƭŜƛƴ ŘŜƭƭΩ¦ƴƛǾŜǊǎƛǘŁ 

di Cornell (USA) (Klein et al., 1987), risulta essere il più utilizzato tra i metodi diretti di 

trasferimento, sfruttato soprattutto a carico delle specie monocotiledoni. Viene utilizzato un 

particolare accelleratore di particelle, mediante il quale sono ǎǇŀǊŀǘƛ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭŀ ŎŜƭƭǳƭŀ ŘŜƛ 

microproiettili di oro o tungsteno, dal diametro molto piccolo (0,5-1 µm). Questi proiettili sono 

rivestiti daƭ 5b! ŎƘŜ ǎƛ ǾǳƻƭŜ ƛƴǘŜƎǊŀǊŜ ŀƭƭΩƛƴǘŜrno della cellula, precipitato sulla superficie dei 

proiettili. Successivamente ŀƭƭŀ ǇŜƴŜǘǊŀȊƛƻƴŜ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭ ŎƛǘƻǇƭŀǎƳŀΣ Ŝ ǉǳƛƴŘƛ ƴŜƭ ƴǳŎƭŜƻΣ ƛƭ 

DNA esogeno è in grado di integrarsi stabilmente con quello originario della cellula, anche se con 

ǳƴΩŜŦŦƛcienza non molto elevata.  

Questo metodo è stato impiegato con successo nelle più importanti colture agrarie, come mais, 

frumento, riso e orzo, ma anche a carico delle conifere o di altre mocotiledoni, specie per le quali 

il meteodo mediato da Agrobacterium tumefaciens non è attuabile. (Liu et al., 2019a) (Masani et 

al., 2014) ¦ƴ ǾŀƴǘŀƎƎƛƻ Řƛ ǉǳŜǎǘŀ ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŀ ŝ ǎƛŎǳǊŀƳŜƴǘŜ ƭΩŀƳǇƛƻ ǎǇŜǘǘǊƻ Řƛ ŀǇǇƭƛŎŀōƛƭƛǘŁΥ ǘǳǘǘŜ 

le specie vegetali sono trattabili, in quanto non sussiste il problema derivato dalla manipolazione 

dei protoplasti.   

Altra caratteristica interessante è la possibilità di intervenire a carico del DNA plastidiale, 

mediante il bombardamento dei tessuti fogliari. Questo permette di risolvere i problemi derivanti 

dalla diffusione dei transgeni, in quanto i cloroplasti sono ereditati quasi esclusivamente per via 

ƳŀǘŜǊƴŀΦ [ΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ŘŜƭ ŎŀǊŀǘǘŜǊŜ ǊƛǎǳƭǘŜǊŁ Ƴƻƭǘƻ ŀƭǘa in quanto la concentrazione dei 

cloroplasti nelle cellule è elevata, inoltre generalmente non sussistono problematiche dovute al 

silenziamento genico, in quanto il DNA esogeno è integrato in una specifica regione del DNA del 

cloroplasto, attraverso un evento di ricombinazione omologa. (Barcaccia e Falcinelli, 2019) 
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3.2 TRASFERIMENTO GENICO MEDIATO: VIRUS E AGROBATTERI 

I ƳŜǘƻŘƛ Řƛ ǘǊŀǎŦŜǊƛƳŜƴǘƻ ƳŜŘƛŀǘƻ ǇǊŜǾŜŘƻƴƻ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƭƭŜ ŎŀǇŀŎƛǘŁ ƴŀǘǳǊŀƭƛ Řƛ ǾƛǊǳǎ Ŝ 

ŀƎǊƻōŀǘǘŜǊƛΣ Řƛ ǇŜƴŜǘǊŀǊŜ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭŜ ŎŜƭƭǳƭŜ ǾŜƎŜǘŀƭƛΦ 

Il transgene, previo clonaggio negli appositi vettori, viene inserito entro vironi o plasmidi (vettori 

di trasformazione), ottenendo così il trasferimento mediato da un batterio o da un virus. 

Il trasferimento mediato da virus fitopatogeni deve il suo utilizzo alla capacità di tali virus di 

ǊŜǇƭƛŎŀǊŜ ƛ ǇǊƻǇǊƛ ŀŎƛŘƛ ƴǳŎƭŜƛŎƛ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ Řelle cellule vegetali. Essi sono in grado di diffondersi 

rapidamente nei tessuti della pianta ospite, mediante il passaggio attraverso i plasmodesmi. 

I virus utilizzati in questa tecnica sono sia a singola elica di RNA che a doppia elica di DNA. 

(Barcaccia e Falcinelli, 2019) 

Il genoma dei virus utilizzati per il trasferimento genetico sarà composto da tre elementi 

fondamentali: i geni per la replicazione del materiale genetico (replicase), il gene per il 

ƳƻǾƛƳŜƴǘƻ ƴŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ƻǎǇƛǘŜ (movement gene) ed il gene per la sintesi della proteina di 

rivestimento del capside (coat protein gene). A questi tre elementi si andrà ad aggiungere il 

transgene ŘΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜΦ (Figura 16) 

[ΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƛ ǾƛǊǳǎ ŦƛǘƻǇŀǘƻƎŜƴƛ ŎƻƳŜ ǾŜǘǘƻǊƛ ŎƻƳǇƻǊǘŀ ǇŜǊƼ ŀƴŎƘŜ ŘŜƭƭŜ ƭƛƳƛǘŀȊƛƻƴƛΥ ƛƴ particolare 

ǘŀƭƛ ŜƴǘƛǘŁ ōƛƻƭƻƎƛŎƘŜ Ƙŀƴƴƻ ǳƴΩŜƭŜǾŀǘŀ ŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜΣ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭŀ ƭƻǊƻ ǊŀǇƛŘŀ ŘƛŦŦǳǎƛƻƴŜ 

ƴŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻΣ Ƴŀ ƴƻƴ ƛƴǘŜƎǊŀƴƻ ƛƭ 5b! ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƛ ŎǊƻƳƻǎƻƳƛ ŘŜƭƭΩƻǎǇƛǘŜΦ vǳŜǎǘƻ ŎƻƳǇƻǊǘŀ 

ǳƴΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ŘŜƭ ǘǊŀƴǎƎŜƴŜ ŎƘŜ ǾƛŜƴŜ ŘŜŦƛƴƛǘŀ ǘǊŀƴǎƛŜƴǘŜΣ Ǉoiché la pianta risulta essere solo 

un ospite temporaneo e la modificazione data dal transgene avviene totalmente a carico del solo 

genoma virale. 

Figura 16 ς Rappresentazione schematica di un genoma virale, vettore modello per 

ƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ǘǊŀƴǎƛŜƴǘŜ Řƛ un gene esogeno in un organismo vegetale. A: elementi di un 

genoma virale. B: costrutto virale con transgene. 

 

Gli agenti virali maggiormente utilizzati in questa tecnologia sono il virus del mosaico del tabacco 

(TMV ς Tobacco Mosaic Virus) e il virus del mosaico del cavolfiore (CaMV ς Cauliflower Mosaic 

Virus). (Abrahamian et al., 2020)  
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La trasformazione transiente viene quindi utilizzata solamente a scopo di ricerca per verificare, 

ad esempio, la funzionalità del promotore o il compartimento cellulare in cui il transgene viene 

espresso. 

Nel trasferimento mediato da agrobatteri ǎƛ ǎŦǊǳǘǘŀ ǇǊƛƴŎƛǇŀƭƳŜƴǘŜ ƭΩŀȊƛƻƴŜ Řƛ Agrobacterium 

tumefaciens, vettore della patologia del cancro del colletto e Agrobacterium rhizogenes, vettore 

della malattia hairy roots.  

Entrambi i batteri sono caratterizzati dal possedere un plasmide, di oltre 200 kb di lunghezza, che 

ƛƴ ǎŜƎǳƛǘƻ ŀƭƭΩƛƴŦŜȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭŀ Ǉƛŀƴǘŀ ƻǎǇƛǘe, replica e integra ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭŜ ŎŜƭƭǳƭŜ ƛƴŦŜǘǘŜ un 

tratto del proprio DNA. Questa piccola porzione di acido nucleico viene definita T-DNA ed è 

ŎƻƴǘŜƴǳǘŀ  ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭ ǇƭŀǎƳƛŘŜ ¢ƛ όTumor inducing) ƴŜƭƭΩA. tumefaciens e nel plasmide Ri 

(Root inducing plasmidύ ƴŜƭƭΩA. rhizogenes. (Hwang et al., 2015) !ƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭŀ ǊŜƎƛƻƴŜ ŘŜƭ ¢-

DNA, di lunghezza di 12-24 kb, risiedono i geni delle rispettive patogenesi, che vengono trasferiti 

ŜŘ ƛƴǘŜƎǊŀǘƛ ƴŜƭ 5b! ŎǊƻƳƻǎƻƳƛŎƻ ŘŜƭƭΩƻǎǇƛǘŜΣ ŀ ǎŜƎǳƛǘƻ ŘŜƭƭΩƛƴŦŜȊƛƻƴŜ da parte del batterio. 

Questo causerà il manifestarsi della malattia. La regione del plasmide che compone il T-DNA è 

contenuta ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ Řƛ ŘǳŜ ǎŜǉǳŜƴȊŜ Řƛ ōƻǊŘƻ, di 25 pb ciascuna, definite left border (LB) e right 

border (RB), fondamentali per la sua excsione ed integrazione nel DNA nella cellula ospite. Nella 

zona di T-DNA, delimitata da LB e RB, sono presenti le informazioni genetiche che portano alla 

sintesi di auxine (iaa) e citochinine (ipt) in A. tumefaciens, la cui espressione causa uno sviluppo 

cellulare abnorme, che porta alla formazione dei tumori.  

In A. rhizogenes invece, la presenza delle citochinine è sostitutita da geni rol (root loci), che 

portano allo sviluppo accentuato di radici avventizie. 

In entrambi gli agrobatteri sono poi presenti geni che codificano per la sintesi di opine, composti 

prodotti dalle cellule tumorali, per condensazione di un amminoacido con uno zucchero, 

ƴŜŎŜǎǎŀǊƛ ǇŜǊ ƭƻ ǎǾƛƭǳǇǇƻ ŘŜƭƭΩŀƎǊƻōŀǘǘŜǊƛƻΦ  

Esternamente al T-DNA è poi presente una sequenza ori, per garantire al plasmide un 

mantenimento stabile nelle cellule batteriche in fase di divisione, ed una sequenza vir, che 

include i geni della virulenza e la sequenza preposta alla funzione di coniugazione.  (Figura 17) In 

particolare, sono le proteine codificate dai geni vir a riconoscere la pianta ospite, trasferire e 

integrare il T-DNA nel DNA cromosico della cellula, aspetto fondamentale in quanto i geni vir 

sono esterni alla regione del T-DNA. (Figura 18) 

Solo successivamenǘŜ ŀƭƭΩƛƴǘŜƎǊŀȊƛƻƴŜ ƴŜƭ 5b! cromosomico della cellula vegetale, i prodotti 

genici causeranno il manifestarsi della malattia. (Christie e Gordon, 2014) 
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Figura 17 ς Plasmide Ti: particolare della suddivisione nelle varie zone di codificazione 

Figura 18 ς Particolare del plasmide Ti: gli operoni che compongono la regione vir. (Cooley et 

al., 1991) 

 

Grazie alla scoperta di queste attività, da parte del batterio e del suo T-DNA, si è provveduto a 

modificare i plasmidi TiΣ ƛƴ ƳƻŘƻ ŎƘŜ ƴƻƴ ǘǊŀǎŦŜǊƛǎǎŜǊƻ ƭΩƛƴŦƻǊƳŀȊƛƻƴŜ ƎŜƴŜǘƛŎŀ riguardante lo 

sviluppo del tumore del colletto, ma il  transgene di interesse. Si fa quindi riferimento a plasmidi 

definiti disarmati, cioè privati dei geni responsabili della sintesi della patologia.  

Riguardo i plasmidi Ri invece, non è stato necessario questo passaggio, in quanto risulta possibile 

la rigenerazione di tessuti transgenici con sviluppo di radici avventizie. 

LƴŦƛƴŜΣ ƻƭǘǊŜ ŀƭƭΩƛƴserimento di un gene marcatore, sono stati rimossi i tratti genetici che 

codificano per informazioni non funzionali allo scopo di vettore del plasmide, come la sintesi delle 

opine. (Hwang et al., 2015)  

[ΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƛ ǇƭŀǎƳƛŘƛ ŘƛǎŀǊƳŀǘƛ, per il trasferimento dei transgeni nelle piante, prevede quindi 

che venga inserito nei plasmidi Ti e Ri ƛƭ ƎŜƴŜ ŜǎƻƎŜƴƻ ŘΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜ, clonato in Escherichia coli ed 

inserito ƴŜƭƭΩŀƎǊƻōŀǘǘŜǊƛƻ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ǇǊƻŎŜǎǎƻ Řƛ ŎƻƴƛǳƎŀȊƛƻƴŜΦ 

Il trasferimento mediato da agrobatteri è utilizzato maggiormente a carico delle specie 

dicotiledoni, erbacee e arboree. Questo in quanto le specie monocotiledoni producono speciali 

sostanze chimiche che agiscono da ƛƴƛōƛǘƻǊƛ ƴŀǘǳǊŀƭƛΣ ǎŦŀǾƻǊŜƴŘƻ ǉǳƛƴŘƛ ƭΩŀȊƛƻƴŜ ƴŜƛ ƭƻǊƻ Ŏonfronti 

degli agrobatteri.  
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Ad esempio in mais, specie monocotiledone resistente alla trasformazione mediata da A. 

tumefaciens, vengono prodotti metaboliti come 2,4-dihydroxy-7-methoxy-2H-1,4-benzoxazin-

3(4H)-one (DIM-BOA) e 2-hydroxy-4,7-dimethoxybenzoxazin-3-one (MDI-BOA), che inibiscono 

ƭΩŀǘǘƛǾƛǘŁ ŘŜƭƭΩŀƎǊƻōŀǘǘŜǊƛƻ, anche in presenza di segnali che ne inducono lo sviluppo. (Hwang et 

al., 2015) 

Attualmente, nei metodi di trasferimento mediati da agrobatteri, il ricorso ad A. tumefaciens è 

più frequente in ambito applicativo, rispetto ad A. rhizogenes. 

La principale limitazione, nei confronti del metodo mediato da A. rhizogenes, è la presenza del 

transgene limitata alle radici avventizie, che si vengono a formare in seguito aƭƭΩƛƴŦŜȊƛƻƴŜ Řŀ ǇŀǊǘŜ 

del patogeno. Questo comporta quindi la necessità di rigenerazione della pianta transgenica, a 

partire dalle cellule radicali. Il ricorso ad A. rhizogenes ha comunque degli aspetti positivi, in 

quanto la rapida formazione delle radici avventizie, grazie ai geni rol presenti nel plasmide Ri, 

svolgono il compito di marcatori morfologici, indicando la corretta integrazione del DNA esogeno 

nelƭΩƻǎǇƛǘŜ, ǎŜƴȊŀ ǊƛŎƻǊǊŜǊŜ ŀƭƭΩǳǎƻ Řƛ ŀƴǘƛōƛƻǘƛŎƛΦ [ΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ A. rhizogenes è preferito quindi nel 

Ŏŀǎƻ ƛƴ Ŏǳƛ ŝ ƭŀ ǊŀŘƛŎŜ ƭΩƻǊƎŀƴƻ ƛƴǘŜǊŜǎǎŀǘƻ Řŀƭ ǘǊŀǎŦŜǊƛƳento del DNA esogeno, in quanto la 

rigenerazione della pianta non è necessaria e quindi il procedimento risulta più veloce e meno 

costoso. Questo vettore viene quindi sfruttato principalmente per geni che codificano la 

manifestazione fenotipica, di un carattere a livello radicale.  (Bahramnejad et al., 2019) 

(Fernández-Piñán et al., 2019) 
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4. ¢9/bh[hDL9 t9w [Ω9±h[¦½Lhb9 !{{L{¢L¢!Υ  INTRODUZIONE E DEFINIZIONE 

 

A partire dalle prime manipolazioni in laboratorio a carico di piante modello, passando per le 

coltivazioni in pieno campo e su ampie superfici, le tecniche di ingegneria genetica si sono evolute 

sempre più. 

Come analizzato in precedenza, a livello globale ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ di varietà transgeniche è in crescente 

aumento negli anni, così come la tipologia di informazioni genetiche che si cerca di trasferire.  

Già dai primi anni di sviluppo di queste tecnologie, sono però sorti forti dubbi e preoccupazioni, 

riguardo ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ informazioni genetiche non derivanti dal mondo vegetale. Queste perplessità 

riguardano sia la salubrità di tali prodotti, sia aspetti ecologici ed etici.  

Tali preoccupazioni sono ad oggi fortemente diffuse soprattutto nei Paesi europei, Italia inclusa, 

fattore che contribuisce alla diffusione molto limitata di tali piante nel comparto agricolo del 

Vecchio continente. (Lucht, 2015) 

È però indubbio che nei prossimi anni ƭΩŀƎǊƛŎƻƭǘǳǊŀ ŘƻǾǊŁ ŎƻƴŦǊƻƴǘŀǊǎƛ Ŏƻƴ ƴǳƳŜǊƻǎŜ ǎŦƛŘŜ, 

ŘŀƭƭΩŀǳƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭŀ ǇƻǇƻƭŀȊƛƻƴŜ ƎƭƻōŀƭŜΣ ŀƛ ŎŀƳōƛŀƳŜƴǘƛ ŎƭƛƳŀǘƛŎƛΣ ŀƭƭŀ ǊƛŎƘƛŜǎǘa da parte dei 

consumatori di prodotti di elevata qualità. Tutti aspetti che sono imprescindibili dalle applicazioni 

delle tecniche di miglioramento genetico in campo agrario. 

In questo contesto si inseriscono le scoperte degli ultimi anni, in cui si è arrivati a ideare nuove 

vie di miglioramento genetico delle piante agro-alimentari: il breeding cisgenico e ƭΩŜŘƛǘƛƴƎ 

genomico. Queste tecniche, che vengono incluse entrambe nella definizione di Tecnologie per 

ƭΩ9ǾƻƭǳȊƛƻƴŜ !ǎǎƛǎǘƛǘŀ (acronimo TEA), rappresentano le più recenti scoperte nel campo della 

modificazione genetica a carico delle specie vegetali. (SIGA, 2020) 

Breeding cisgenico ed editing genomico Ƙŀƴƴƻ ƭΩƻōōƛŜǘǘƛǾƻ Řƛ ŦŀŎƛƭƛǘŀǊŜ ƛ ǇǊƻŎŜǎǎƛ ŀŘŀǘǘŀǘƛǾƛΣ ŎƘŜ 

hanno gli stessi esiti di quelli che possono verificarsi con le mutazioni spontanee, mediante 

ƭΩƛƴŎǊƻŎƛƻ ǘǊŀ ǾŀǊƛŜǘŁ ŘŜƭƭŀ ǎǘŜǎǎŀ ǎǇŜŎƛŜ ƻ ǘǊŀ ǎǇŜŎƛŜ ǎŜǎǎǳŀƭƳŜƴǘŜ ŎƻƳǇŀǘƛbili.  

Tali tecniche garantiscono cambiamenti genetici mirati e sostanzialmente mimano un processo 

evolutivo basato sulle mutazioni. 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

47 
 

5. CISGENESI 

 

Lƭ ǘŜǊƳƛƴŜ άŎƛǎƎŜƴŜǎƛέ ŝ ǎǘŀǘƻ ideato nel 2006 dai ricercatori Henk J. Schouten, Frans A. Krens ed 

Evert WŀŎƻōǎŜƴΣ ŘŜƭƭΩ¦ƴƛǾŜǊǎƛǘŁ Řƛ ²ŀƎŜƴƛƴƎŜƴ όtŀŜǎƛ .ŀǎǎƛύΦ (Schouten et al., 2006)  

Per definizione la cisgenesi viene indicata come la modificazione di unŀ Ǉƛŀƴǘŀ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ 

di un gene derivante da un individuo sessualmente compatibile, anche di altra specie. Tale gene, 

definito cisgene, include i propri introni, promotore e terminatore, con normale orientamento. 

[ΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ŘŜƭ gene trasferito è quindi sotto il controllo del proprio promotore e terminatore, 

con totale mancanza di DNA esogeno e relativi marcatori di selezione. 

La pianta ottenuta può contenere uno o più cisgeni, ma nessun transgene. 

La differenza tra cisgene e transgene risulta notŜǾƻƭŜ ǎƛŀ ǇŜǊ ƭΩƻǊƛƎƛƴŜ ŎƘŜ ƴŜƭƭŀ ǎǘǊǳǘǘǳǊŀ ǎǘŜǎǎŀΦ 

Nel caso del transgene, la cui origine può essere non vegetale, la struttura può essere modificata 

ŀŘ ŜǎŜƳǇƛƻ Ŏƻƴ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ǇǊƻƳƻǘƻǊƛ Řƛ ǳƴ ŀƭǘǊƻ ƎŜƴŜΦ  

La trasmissione del cisgene aƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ƻǎǇƛǘŜ ŀǾǾƛŜƴŜ ƎŜƴŜǊŀƭƳŜƴǘŜ Ŏƻƴ ƭŜ ǎǘŜǎǎŜ 

ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŜ ǳǘƛƭƛȊȊŀǘŜ ƴŜƭƭΩƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ Řƛ ǇƛŀƴǘŜ ǘǊŀƴǎƎŜƴƛŎƘŜΦ Per le specie dicotiledoni è 

utilizzato principalmente il metodo mediato da A. tumefaciens. Per le specie poco sensibili alle 

infezioni di tale agrobatterio e le specie monocotiledoni è invece preferito il metodo biolistico. 

Una differenza rispetto alla transgenesi è presente nel metodo mediato da A. tumefaciens, 

riguardo le sequenze di confine del T-DNA nel vettore plasmidico. Alcuni autori ritengono che le 

sequenze di confine del vettore plasmidico devono provenire da genomi del regno vegetale, da 

specie affini sessualmente compatibili. Queste sequenze denominate P-DNA, molto simili al T-

DNA, sono state identificate in diverse specie vegetali. (Yan e Rommens, 2007) 

!ƭǘǊƛ ŀǳǘƻǊƛΣ ƛƴǾŜŎŜΣ ǎƻǎǘŜƴƎƻƴƻ ŎƘŜ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ¢-DNA è relativamente sicuro, in quanto le 

ǎŜǉǳŜƴȊŜ Řƛ ŎƻƴŦƛƴŜ ŘŜǊƛǾŀƴǘƛ Řŀ ƻǊƎŀƴƛǎƳƛ ōŀǘǘŜǊƛŎƛ ǎƛ Ǉƻǎǎƻƴƻ ǳƎǳŀƭƳŜƴǘŜ ǘǊƻǾŀǊŜ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ 

dei genomi delle piante. (Joshi et al., 2011)  Inoltre le sequenze apportate nel genoma ospite dal 

T-DNA sono di ridotta dimensione e non codificanti, quindi non comportano la manifestazione 

fenotipica di nessuna caratteristica. (Schouten et al., 2006) 

[ΩŀǎǎŜƴȊŀ ŘŜƛ ƳŀǊŎŀǘƻǊƛ Řƛ ǎŜƭezione è uno degli aspetti fondamentali della cisgenesi. Un 

procedimento per raggiungere questo obbiettivo, prevede il trasferimento di un vettore ridotto, 

ŎƻƴǘŜƴŜƴǘŜ ǎƻƭƻ ǇǊƻƳƻǘƻǊŜΣ ƎŜƴŜ ŘΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜ Ŝ ǘŜǊƳƛƴŀǘƻǊŜΦ vǳŜǎǘƻ ǇŜǊƼ ŎƻƳǇƻǊǘŀ ǳƴ ƛƴǘŜƴǎƻ 

ricorso alla PCR (Polymerase Chain ReactionύΣ ǇŜǊ ǾŀƭǳǘŀǊŜ ƭΩŜffettiva presenza del gene inserito, 

con conseguente aumento dei costi e delle tempistiche.  
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Inoltre, questa procedura, è possibile solamente con il trasferimento biolistico o mediato da A. 

tumefaciens, mŀ ǎƻƭŀƳŜƴǘŜ ƛƴ Ŏŀǎƻ Řƛ ǎǇŜŎƛŜ ŀƭǘŀƳŜƴǘŜ ǘǊŀǎŦƻǊƳŀōƛƭƛ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ƭΩŀƎǊƻōŀǘǘŜǊƛƻΦ 

(Dalla Costa et al., 2016) 

Esempi di sviluppo di piante cisgeniche, in assenza di marcatori, sono riportati a carico di melo, 

mediante il cisgene MdMYB10, codificante per un fattore di trascrizione coinvolto nella 

regolazione della biosintesi delle antocianine, che porta alla formazione di frutti e petali rossi. 

(Krens et al., 2015) La ridotta applicabilità di questo procedimento, comporta il ricorso a 

proŎŜŘǳǊŜ ŎƘŜ Ƙŀƴƴƻ ƭΩƻōōƛŜttivo di rimuovere il/i marcatore/i presente/i. Questo in quanto il 

loro utilizzo è frequente in cisgenesi, per valutare la corretta integrazione dei geni esogeni 

ƴŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ƻǎǇƛǘŜΦ (Vanblaere et al., 2011) (Krens et al., 2015) (Dalla Costa et al., 2016)  

Attualmente varie tecniche sono utilizzate, per garantire la rimozione. 

¦ƴ ǇǊƻŎŜŘƛƳŜƴǘƻ ǎƛ ōŀǎŀ ǎǳƭƭΩƛƴŘǳȊƛƻƴŜ Řƛ ǎƘƻŎƪ ǘŜǊƳƛŎƛ Ŝ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ǇǊƻƳƻǘƻǊƛ ǎǇŜŎƛŦƛŎƛΦ Questo 

è stato testato su vite (Vitis vinifera L.), con la rimozione del gene marcatore nptII, dopo il 

trattamento delle cellule transgeniche a temperature di 42°C, per intervalli di 6-8 ore. La 

ǊƛƳƻȊƛƻƴŜ ŝ ǎǘŀǘŀ ǇƻǎǎƛōƛƭŜ ƎǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩŀȊƛƻƴŜ ƳŜŘƛŀǘŀ Řŀ ǳƴ ǇǊƻƳƻǘƻǊŜ ǎŜƴǎƛōƛƭŜ ŀƎƭƛ ǎƘƻŎƪ ǘŜǊƳƛŎƛΣ 

del gene della ricombinasi flp, che ha indotto la ricombinazione, e conseguente excisione, di una 

specifica cassetta genica (FRT-flanked box), contenente il marcatore, con la conseguente 

espressione del gene a valle di tale cassetta (35SP). (Figura 19) 

LΩassenza del marcatore nptII è stata poi verificata mediante PCR, che ha confermato 

ƭΩƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ Řƛ ŎŜƭƭǳƭŜ ŎƛǎƎŜƴƛŎƘŜΦ (Dalla Costa et al., 2016) 

Figura 19 ς Particolare della struttura del T-DNA del vettore, contente la cassetta genica FRT-

flanked box. 

 

Sono stati inoltre sviluppati altri metodi di excisioneΣ ōŀǎŀǘƛ ǎǳƭƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ sostanze chimiche, 

come desametasone (DEX) e flucitosina (5-FC).  

Studi sono stati effettuati a carico di linee transgeniche di melo var. Gala, trasformate mediante 

A. tumefaciens, con successiva selezione tramite kanamicinŀΣ Ŏƻƴ ƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ ŘŜƭ ƎŜƴŜ Rvi6 che 

codifica per resistenza a ticchiolatura (Venturia inaequalis).  
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In particolare, i tessuti transgenici sono stati posti in soluzione con DEX, per indurre la rimozione 

dei marcatori, per un periodo di 17 ore in completa oscurità. Successivamente sono stati inseriti 

in unΩulteriore soluzione, contenente sia DEX che 5-FC, inducendoli alla rigenerazione. Dopo 

quattro settimane è avvenuto il trasferimento in soluzione contenente solamente 5-FC, per lo 

sviluppo dei germogli. Dopo la costituzione e la conferma della natura cisgenica dei rigeneranti, 

mediante PCR, ulteriore moltiplicazione e preparazione per l'innesto è stata eseguita su terreno 

senza 5-FC. (Krens et al., 2015) 

 

 

5.1 CONFRONTO TRA CISGENESI E MIGLIORAMENTO GENETICO CONVENZIONALE 

 

5.1.1  LINKAGE DRAG 

bŜƭ ƳƛƎƭƛƻǊŀƳŜƴǘƻ ƎŜƴŜǘƛŎƻ ŎƻƴǾŜƴȊƛƻƴŀƭŜΣ ōŀǎŀǘƻ ǎǳƭƭΩƛƴŎǊƻŎƛƻΣ ƴƻƴ ŝ ǇƻǎǎƛōƛƭŜ ƻǘǘŜƴŜǊŜ 

solamente il trasferimento del/i gene/i dΩƛnteresse, ma piuttosto di interi tratti crosomici. 

[ΩƛƴǘǊƻƎǊŜǎǎƛƻƴŜ Řƛ ƴǳƻǾƛ ǘǊŀǘǘƛ cromosomici, entro varietà da migliorare, può comportare, 

ŀŎŎŀƴǘƻ ŀƭƭΩŀŎǉǳƛǎƛȊƛƻƴŜ ŘŜƭ ŎŀǊŀǘǘŜǊŜ Řƛ ƛƴǘŜǊŜǎǎŜΣ il manifestarsi di caratteri negativi. Questa 

situazione è chiamata linkage drag ed è determinata dalla stretta associazione del gene o del 

QTL, che determina la manifestazione fenotipica favorevole del carattere ŘΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜ, con altri 

geni, che controllano caratteri sfavorevoli. LΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ŘŜƭ ŎŀǊŀǘǘŜǊŜ ǇƻǎƛǘƛǾƻ ǊƛŎŜǊŎŀǘƻ controlla 

quindi anche la manifestazione di caratteri indesiderati. 

Il linkage drag nelle specie vegetali, può inoltre determinare la comparsa di caratteri negativi che 

interessano ŀƴŎƘŜ ƭΩǳƻƳƻ come, ad esempio, la sintesi di tossine e/o allergeni nei frutti.  (Telem 

et al, 2013) 

I fenomeni di linkage drag possono essere evitati  con la cisgenesi, in quanto vengono inseriti nel 

genotipo da migliorare solamente i geni desiderati, con assenza di qualsiasi frammento di DNA 

che non sia il cisgene in questione, riducendo quindi il rischio di manifestazione di questi 

fenomeni negativi. Grazie a ciò, la cisgenesi è generalmente considerata più sicura del breeding 

tradizionale, nella trasmissione di caratteristiche di resistenza, nei confronti di avversità sia 

abiotiche che biotiche. Queste caratteristiche positive possono essere piramidizzate in un unico 

genotipo senza particolare insorgenza di effetti negativi. (Telem et al., 2013)   
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5.1.2 MANTENIMENTO DEL GENOTIPO ORIGINARIO DELLE VARIETÀ DI ELITE   

Nel miglioramento genetico convenzionale, mediante i processi di ibridazione, il patrimonio 

genetico della progenie ottenuta ŘŀƭƭΩƛƴŎǊƻŎƛƻΣ sarà il risultato della ricombinazione dei genotipi 

dei parentali. Nelle situazioni in cui si voglia introgredire uno o pochi caratteri favorevoli in una 

cultivar di elite, è poi necessario procedere alla ricostruzione del genotipo superiore attraverso 

lunghi e costosi processi di reincrocio (backcross). 

Questo aspetto è ancora più importante in specie propagate per via vegetativa, come melo e 

patata, in quanto caratterizzate da elevata eterozigosi, che verrebbe manifestata in caso di 

fecondazione incrociata. (Jacobsen e Schouten, 2007) 

Lƭ ǊƛŎƻǊǎƻ ŀƭƭŀ ŎƛǎƎŜƴŜǎƛ ǇŜǊƳŜǘǘŜ ƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴǘƻ ƴŜƭ ƎŜƴƻƳŀ Řƛ ǳƴ ŘŜǘŜǊƳƛƴŀǘƻ ƎŜƴŜΣ mantenendo 

inalterate le caratteristiche tipiche ŘŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ƻǎǇƛǘŜ, se non per la caratteristica codificata 

dal cisgene. Questo evita quindi il manifestarsi della ricombinazione genetica, a seguito di 

fecondazione incrociata. 

 

5.1.3 TEMPISTICHE E COSTI  

Nel miglioramento genetico convenzionale le tempistiche per ottenere nuove varietà possono 

essere notevoli e suscettibili a molte variabili: avversità abiotiche e biotiche, fenomeni di linkage 

drag, tempistiche dovute alle numerose generazioni di individui da sviluppare, portano ad un 

allungamento notevole dei tempi di selezione. Vengono raggiunte tempistiche di almeno 15-20 

anni nelle specie arboree per la selezione di caratteri poligenetici (Flachowsky et al., 2011), come 

ad esempio a carico dei geni Vf che regolano la resistenza a ticchiolatura (Venturia inaequalis) 

nel melo. (Chizzali et al., 2016) 

[ΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ŎƛǎƎŜƴƛ ǇǳƼ ǊƛŘǳǊǊŜ ŜƴƻǊƳŜƳŜƴǘŜ ƛ ǘŜƳǇƛ Ŝ ƛ Ŏƻǎǘƛ ƴŜŎŜǎǎŀǊƛΣ ǎƛŀ ǇŜǊ ƭŀ creazione di 

ƴǳƻǾŜ ǾŀǊƛŜǘŁ ŎƘŜ ǇŜǊ ƭΩƛƴǘǊƻŘǳȊƛƻƴŜ Řƛ ǎƛƴƎƻƭƛ ŎŀǊŀǘǘŜǊƛ ǇƻǎƛǘƛǾƛ ƛƴ ǾŀǊƛŜǘŁ ƎƛŁ ŀŦŦŜǊƳŀǘŜ. Questo 

in quanto le caratteristiche ricercate vengono espresse già a partire dalla prima generazione e 

non sono richiesti successivi cicli di reincrocio, per fissare il carattere ricercato nella nuova 

varietà.  Questa caratteristica ovviamente è la medesima dei processi di transgenesi, in quanto 

varia la tipologia di gene inserito ma non il processo con cui esso avviene.  
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5.2 CONFRONTO TRA CISGENESI E TRANSGENESI  

 

5.2.1 TIPOLOGIA DEI CARATTERI TRASFERITI  

Nella transgenesi, grazie alla possibilità di ricorrere a geni anche di differente origine, possono 

essere inseriti nel genoma della specie che si vuole migliorare, caratteri che risultano essere 

completamente assenti in natura o nelle specie affini.  

Nel caso della cisgenesi invece, i pool genetici che possono essere sfruttati sono più limitati. È 

quindi possibile trasferire solamente alcune caratteristiche, già presenti in natura per una 

determinata specie o in specie affini. (Telem et al., 2013) 

 

5.2.2 LEGISLAZIONE E OPINIONE PUBBLICA  

In tutti i Paesi che prevedono la coltivazione e/o commercializzazione di piante transgeniche, 

sono previste, in base alla legislazione nazionale, procedure atte a valutare il rischio che tali 

colture comportano. Le preoccupazioni riguardano principalmente la diffusione incontrollata dei 

transgeni in natura, ƭΩƛƴǎƻǊƎŜǊŜ di problemi alla salute umana e/o animale o perplessità di natura 

etica. (Lucht, 2015) 

Queste incertezze, interessano solamente in parte le piante cisgeniche, in quanto le modifiche 

ŘŜƭ ƎŜƴƻƳŀ ƛƴŘƻǘǘŜ ǎŀǊŜōōŜǊƻ ǇƻǘǳǘŜ ŀǾǾŜƴƛǊŜ ƴŀǘǳǊŀƭƳŜƴǘŜ ƴŜƭƭΩŀƳōƛŜƴǘŜΦ Questo ha 

ƛƴŦƭǳŜƴȊŀǘƻ ƭΩŀǎǇŜǘǘƻ ƴƻǊƳŀǘƛǾƻ Řƛ ǘŀƭŜ ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŀ ƛƴ ŀƭŎǳƴƛ tŀŜǎƛΣ ŎƻƳŜ ŀŘ ŜǎŜƳǇƛƻ ƴŜƎƭƛ USA, in 

cui i prodotti cisgenici non sono considerati modificati geneticamente. (Lucht, 2015) 

Inoltre tale tecnologia, ŝ ƎŜƴŜǊŀƭƳŜƴǘŜ ƳŜƎƭƛƻ ŀŎŎŜǘǘŀǘŀ ŘŀƭƭΩopinione pubblica, rispetto alla 

ǘǊŀƴǎƎŜƴŜǎƛΣ ƛƴ ǉǳŀƴǘƻ ƭΩƻǊƛƎƛƴŜ ǾŜƎŜǘŀƭŜ ŘŜƛ ŎƛǎƎŜƴƛ ŘŜǎǘŀ ƳŜƴƻ ǇǊŜƻŎŎǳǇŀȊƛƻƴƛ. (Rousselière e 

Rousselière, 2017)         

 

5.2.3 ¢9atL{¢L/I9 9 /h{¢L t9w [Ω!¦¢hwL½½!½Lhb9 ![[! /h[¢L±!½LONE  

Le tempistiche per lo sviluppo di una nuova varietà transgenica, dallo studio di fattibilità al lancio 

commerciale, sono molto lunghi. Studi recenti riportano tempistiche di circa 13 anni, per il 

completamento del processo. (Kumar et al., 2020) Una parte consistente del tempo necessario, 

è subordinato al superamento dei passaggi burocratici e legislativi ƴŜŎŜǎǎŀǊƛ ǇŜǊ ƭΩŀǇǇǊƻǾŀȊƛƻƴŜ, 

a cui sono sottoposte le varietà non convenzionali. Il tempo medio necessario per il rilascio 

ŘŜƭƭΩŀǳǘƻǊƛȊȊŀȊƛƻƴŜ nei confronti di una varietà transgenica, da parte degli enti competenti, è 

stato di 1763 giorni nel periodo 1996-2015, in Unione Europea.  
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Sono occorsi invece 2467 giorni negli USA, nel periodo 1998-2015. (Smart et al., 2017)  

Se le varietà cisgeniche, grazie alle loro caratteristiche, venissero considerate affini alle varietà 

ottenute da miglioramento genetico convenzionale, e non alle varietà transgeniche, ciò 

comporterebbe una notevole riduzione delle tempistiche necessarie alla registrazione varietale. 

Questo già avviene ad esempio negli USA, in cui le varietà cisgeniche non sono considerate dalle 

autorità come geneticamente modificate. (Lucht, 2015) 

La riduzione delle tempistiche avverrebbe grazie a un notevole snellimento dei procedimenti 

burocratici, legati al rispetto delle normative. La riduzione della complessità dei procedimenti 

burocratici e legislativi, e conseguentemente dei costi di gestione collegati, garantirebbe poi la 

possibilità a più aziende, sia pubbliche che private, di entrare in tale mercato, riducendo così 

ƭΩoligopolio attuale in fatto di brevetti di varietà transgeniche, che a causa dei costi elevati può 

essere attualmente sostenuto solamente da poche multinazionali, con tutti i rischi che ne 

conseguono. (Kumar et al., 2020) 

Il costo medio globale, per effettuare una valutazione del rischio (risk assessment) e successiva 

registrazione di una varietà transgenica, è stimato attualmente in 35,01 milioni di dollari. (Kumar 

et al., 2020) 

 

 

5.3 LIMITI CISGENESI 

Gli aspetti positivi della cisgenesi sono sicuramente molti, ma persistono anche alcuni dubbi 

riguardo tale tecnologia. 

Lo sviluppo di varietà cisgeniche implica conoscenze, competenze e tempistiche maggiori rispetto 

alla transgenesi, con conseguente aumento dei costi. Questo perché la clonazione dei cisgeni 

ŘΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜΣ ƛƴ ŀǎsenza di marcatori di selezione, richiede tempistiche maggiori rispetto alla 

transgenesi. (Holme et al., 2013)   

¦ƴ ǳƭǘŜǊƛƻǊŜ ŀǎǇŜǘǘƻ Řŀ ŎƻƴǎƛŘŜǊŀǊŜ ŝ ƭΩƛƳǇƻǎǎƛōƛƭƛǘŁ Řƛ ƛƴǘǊƻŘǳǊǊŜ ŎŀǊŀǘǘŜǊƛΣ ŎƘŜ ƴƻƴ ǎƛŀƴƻ 

compresi nel pool genico sessualmente compatibile. Questa risulta essere una caratteristica 

intrinseca della cisgenesi, e non propriamente un limite, che però riduce di molto numerosità e 

tipologia dei caratteri su cui si può intervenire. (Telem et al., 2013) 
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5.4 INTRAGENESI 

[ΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ Ǌƛǎǳƭǘŀ ŜǎǎŜǊŜ ǳƴΩǳƭǘŜǊƛƻǊŜ ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŀΣ ƴŜƭƭŀ ƳƻŘƛŦƛŎŀȊƛƻƴŜ ŘŜƛ ƎŜƴƻƳƛ ǾŜƎŜǘŀƭƛΦ 

Lƭ ǘŜǊƳƛƴŜ άƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛέ ŝ ǎǘŀǘƻ coniato da Caius M. Rommens nel 2007, esso racchiude sia degli 

aspetti tipici della transgenesi, che altri della cisgenesi. (Rommens et al., 2007) 

Il DNA esogeno da integrare viene definito intragene, esso è un gene chimerico, che non include 

introni ma la sola presenza di esoni, in cui la sequenza codificante da trasferire, è assemblata con 

le sequenze regolatrici di altri geni e/o la sequenza codificante può avere orientamento opposto 

a quello di origine. /ƻƴ ƭΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ ǉǳƛƴŘƛ ǎƛ ŀǎǎŜƳōƭŀƴƻ ǎŜǉǳŜƴȊŜ όǊŜƎƛƻƴŜ codificante, 

promotore, terminatore) provenienti da più geni. /ƻƴǎŜƎǳŜƴǘŜƳŜƴǘŜ ƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ 

ŘŜƭƭΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜ ǇǳƼ ŜǎǎŜǊŜ ƳŀƴƛǇƻƭŀǘŀ ǳǘƛƭƛȊȊŀƴŘƻ ǊŜƎƛƻƴi di regolazione diverse da quelle native. 

(Barcaccia e Lucchin, 2016) 

Lƭ ǇǊƻŎŜǎǎƻ Řƛ ƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ ŘŜƭƭΩƛƴǘǊagene risulta quindi molto simile a quanto avviene nella 

ǘǊŀƴǎƎŜƴŜǎƛΦ [ŀ ŘƛŦŦŜǊŜƴȊŀ ǊƛǎƛŜŘŜ ƴŜƭƭΩƻǊƛƎƛƴŜ ŘŜƭ ƳŀǘŜǊƛŀƭŜ ƎŜƴŜǘƛŎƻ Řŀ ǘǊŀǎŦŜǊƛǊŜΣ ƛƴ ǉǳŀnto il 

donatore è un organismo appartenente alla stessa specie o comunque a specie sessualmente 

compatibile. (Figura 20)  

bŜƭƭΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ poi, le sequenze codificanti, possono essere presenti nello stesso senso di 

ƻǊƛŜƴǘŀƳŜƴǘŜ ŘŜƭƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳƻ ŘƻƴŀǘƻǊŜ, quando si ha finalità di guadagno di funzione, oppure in 

senso opposto, ǉǳŀƴŘƻ ƭΩƻōōƛŜǘǘƛǾƻ Řŀ ǇŜǊǎŜƎǳƛǊŜ ŝ ƛƭ silenziamento genico. 

 

Figura 20 ς Cisgene, intragene e transgene: differenza delle varie regioni di composizione 



 

54 
 

Le ǘŜŎƴƛŎƘŜ ǳǘƛƭƛȊȊŀǘŜ ǇŜǊ ƭΩƻǘǘŜnimento di piante modificate tramite intragenesi sono le stesse di 

quelle adottate in transgenesi e cisgenesi. In particolare il metodo mediato da A. tumefaciens per 

le specie dicotiledoni ed il metodo biolistico per le monocotiledoni e le specie poco suscettibili 

ŀƭƭΩƛƴŦŜȊƛƻƴŜ Řŀ ǇŀǊǘŜ Řƛ ǘŀƭŜ agrobatterio.  

Come per la cisgenesi, nel metodo di trasferimento mediato da A. tumefaciens, è considerata la 

differente possibilità di utilizzo di plasmidi P-DNA (origine vegetale) o T-DNA (origine batterica). 

(Barcaccia e Falcinelli, 2019) 

 

5.4.1 CONFRONTO TRA INTRAGENESI E CISGENESI 

La principale ŎŀǊŀǘǘŜǊƛǎǘƛŎŀ ŎƘŜ ŘƛŦŦŜǊŜƴȊƛŀ ƭΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ Řŀƭƭŀ ŎƛǎƎŜƴŜǎƛ è la struttura del gene 

esogeno da trasferire. Nella cisgenesi il gene in questione presenta il suo promotore nativo, 

introni e terminatore. Esso è una copia completamente identica del gene presente in natura. 

bŜƭƭΩƛƴǘragenesi invece non sono previsti requisiti riguardanti introni e sequenze di regolazione 

(promotore e terminatore)Σ ƭΩǳƴƛŎŀ ǎǇŜŎƛŦƛŎƛǘŁ ŝ ƭΩŀǇǇŀǊǘŜnenza dei geni in questione a specie 

sessualmente compatibili.  

bŜƭƭΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ ǎono previsti inoltre costrutti di RNAi (RNA interference), meccanismo mediante 

ƛƭ ǉǳŀƭŜ ŀƭŎǳƴƛ ŦǊŀƳƳŜƴǘƛ Řƛ wb! ǎƻƴƻ ƛƴ ƎǊŀŘƻ Řƛ ƛƴǘŜǊŦŜǊƛǊŜ Ŝ ǎǇŜƎƴŜǊŜ ƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ƎŜƴƛŎŀΣ 

grazie alla loro azione di degradazione del mRNA (RNA messaggero) complementare, ed alla 

successiva mancata sintesi della proteina codificata.  

La seconda differenza tra le due tecnologie risulta essere che nella cisgenesi non esistono specifici 

requisiti riguardanti le sequenze di confine (borders) del T-DNA, od altro DNA non codificante 

trasferito (Barcaccia e Falcinelli, 2019), mentre nelƭΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ ƛƴǾŜŎŜ, tutti gli elementi genetici 

devono derivare da specie sessualmente compatibili.  

!ƴŎƘŜ ƭΩŀǎǎŜƴȊŀ di marcatori di selezione è una caratteristica comune ad entrambe le tecnologie. 

Tuttavia solamente la cisgenesi può garantire il raggiungimento di risultati conseguibili anche con 

i metodi di miglioramento convenzionale, ma con gli aspetti positivi analizzati in precedenza. 

vǳŜǎǘƻ ǇŜǊŎƘŞ Ŏƻƴ ƭΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ ǾŜƴƎƻƴƻ ŀ ŎǊŜŀǊǎƛ ƴǳƻǾŜ ŎƻƳōƛƴŀȊƛƻƴƛ ƎŜƴƛŎƘŜ a seguito della 

manipolazione artificiale del pool genetico, che non sono invece possibili in piante cisgeniche e 

derivanti da breeding tradizionale. Per questΩǳƭǘƛƳƻ ƳƻǘƛǾƻ ƛƴ Ƴƻƭǘƛ tŀŜǎƛ ƭΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ ŝ 

paragonata alla transgenesi, incluso in Unione Europea. (EFSA, 2012) 
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5.5 tw9{9b½! 5L {9v¦9b½9 bhb ±9D9¢![L b9[[ΩLb{9w¢h ό¢-DNA E P-DNA)  

Le piante cisgeniche ed intrageniche, così come da definizione da parte di alcuni autori (Schouten 

et al., 2006) (Joshi et al., 2011), non hanno specifici requisiti riguardo ƭΩƻǊƛƎƛƴŜ delle regioni 

fiancheggianti il costrutto genico, utilizzato nel metodo di trasporto mediato da A. tumefaciens. 

Cioè sia esso di origine vegetale (P-DNA) o batterico (T-DNA).  

Questo aspetto ha sollevato alcuni dubbi riguardo le tecniche di cisgenesi e intragenesi, che fanno 

ŘŜƭƭΩŀǎǎŜƴȊŀ Řƛ ƳŀǘŜǊƛŀƭŜ ƎŜƴŜǘƛŎƻ ƴƻƴ ǾŜƎŜǘŀƭŜΣ il principale punto di forza rispetto alla 

transgenesi. 

!ƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭ plasmide Ti, il T-DNA è affiancato dalle ripetizioni del bordo sinistro (LB) e destro 

(RB), composte da un massimo di 25 paia di basi azotate. Il T-5b! ǘǊŀǎŦŜǊƛǘƻ ŘŀƭƭΩA. tumefaciens 

alla pianta, generalmente  contiene 3 nucleotidi dal bordo destro e circa 22 nucleotidi dal bordo 

sinistro. I nucleotidi LB possono codificare per un massimo di 8 amminoacidi. (Figura 21) 

(Jacobsen e Schaart, 2009)  

Figura 21 ς Particolare del T-DNA contenuto nel plasmide batterico: ripetizione del bordo 

sinistro LB (22 paia di basi azotate) e ripetizione del bordo destro RB (3 paia di basi azotate).  

 

Durante l'integrazione nel DNA della pianta ospite possono verificarsi delezioni casuali ad una o 

a entrambe le estremità del T-DNA, con conseguente assenza di queste sequenze di confine nel 

genoma ospite. (Kim et al., 2003) (Windels et al., 2003) (Hwang et al., 2015) 
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Diversi studi hanno inoltre dimostrato che nelle piante si possono naturalmente trovare delle 

sequenze simili ai 22 nucleotidi del bordo sinistro (Rommens 2004), dati da infezioni precedenti 

dei batteri A. tumefaciens e/o A. rhizogenes. (Intrieri e Buiatti, 2001) 

Questo aspetto risulta essere di notevole importanza, in quanto dimostra come in natura queste 

ǎŜǉǳŜƴȊŜ ōŀǘǘŜǊƛŎƘŜ Ǉƻǎǎŀƴƻ ƎƛŁ ŜǎǎŜǊŜ ǇǊŜǎŜƴǘƛ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƛ genomi vegetali, e quindi il loro 

utilizzo sia sicuro esattamente come quello del P-DNA. (Schouten et al., 2006) 

Schouten e Jacobsen (2008) Ƙŀƴƴƻ ŀŦŦŜǊƳŀǘƻ ǇŜǊƼΣ ƛƴ ǳƴŀ ǎǳŎŎŜǎǎƛǾŀ ǇǳōōƭƛŎŀȊƛƻƴŜΣ ŎƘŜ ƭΩŀǎǎŜƴȊŀ 

di T-DNA nelle piante cisgeniche sarebbe comunǉǳŜ ǳƴΩŜǾŜƴǘǳŀƭƛǘŁ Řŀ ǇǊŜŦŜǊƛǊŜΣ ǎŜ ƴƻƴ ŀƭǘǊƻ ǇŜǊ 

motivi di opinione pubblica. Pertanto sono stati costruiti vettori specifici per approcci cisgenici 

ed intragenici, che utilizzano sequenze di DNA provenienti dalla stessa specie vegetale o specie 

sessualmente affini, per inserire i geni esogeni aggirando i problemi derivanti dall'uso di sequenze 

di confine batteriche, e della loro eventuale inclusione nel genoma della pianta ospite. 

(Rommens, 2004) Questi vettori sono rappresentati dal P-DNA. 

A conferma delƭΩŀǎǎŜƴȊŀ Řƛ ǊƛǎŎƘƛƻ Řŀǘƻ ŘŀƭƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ Řƛ ¢-DNA si è espressa nel 2012 ŀƴŎƘŜ ƭΩ9C{!, 

che considera questo aspetto come non fonte di possibili pericoli per la salute umana e 

ƭΩŀƳōƛŜƴǘŜΦ (EFSA, 2012) 

In ogni caso è possibile procedere alla costituzione di nuove piante cisgeniche ed intrageniche 

utilizzando sia P-DNA che T-DNA, come da esempi riportati in Tabella 6.  (Holme et al., 2013) 

 

Tabella 6 ς Metodi utilizzati per generare piante cisgeniche e intrageniche: utilizzo del P-DNA.  

 

 

 

COLTURA GENE TRASFERITO METODO DI TRASFERIMENTO P-DNA 

PATATA GBSS Agrobacterium No 

PATATA PPO Agrobacterium Sì 

PATATA StAs1 Agrobacterium Sì 

ERBA MEDICA Comt Agrobacterium Sì 

FRAGOLA PGIP Agrobacterium No 

MELO HcVf2 Agrobacterium No 

ORZO HvPAPhy_a Agrobacterium No 

FRUMENTO 1Dy10 Biolistico No 
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5.4 APPLICAZIONE PRATICHE DI CISGENESI E INTRAGENESI 

Attualmente gli studi riguardo cisgenesi e intragenesi, applicate alle specie vegetali agro-

alimentari, sono in continuo aumento. 

Di particolare interesse risulta essere il miglioramento a carico  delle specie che vengono 

riprodotte per via vegetativa, come patata, melo, vite e fragola. Questo perché il miglioramento 

genetico convenzionale a carico di queste specie è molto complesso e laborioso. 

Le caratteristiche maggiormente ricercate sono sia di natura migliorativa della qualità, di 

resistenza nei confronti di patogeni e/o di caratteristiche fisiologiche, ma anche di silenziamento 

genico ƴŜƭ Ŏŀǎƻ ŘŜƭƭΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ. 

Di seguito vengono riportati alcuni esempi, tra gli studi più significativi compiuti ad oggi. 

 

5.4.1 PATATA  

La patata (Solanum tuberosum L.) è una delle principali colture al mondo per diffusione, sfruttata 

sia per consumo umano diretto che per trasformazione.  

I patogeni che attaccano questa coltura sono molti, ma uno in particolare ha diffusione pressoché 

globale ed è stato fautore di numerose carestie nel corso della storia: il patogeno fungino 

Phytophthora infestans (peronospora della patata e del pomodoroύΦ ! ǇŀǊǘƛǊŜ ŘŀƭƭΩŀǊǊƛǾƻ ŘŜƭ 

patogeno in Europa, circa 180 anni fa, è iniziato il tentativo, mediante miglioramento genetico 

convenzionale, di selezionare varietà resistenti. (Haverkort et al., 2009) 

Dal 2006 al 2015 è stato sviluppato nei Paesi Bassi, in collaborazione tra il governo olandese e 

ƭΩ¦ƴƛǾŜǊǎƛǘŁ Řƛ ²ŀgeningen, un programma di miglioramento genetico, denominato Programma 

DuRPh (Durable Resistance against Phytophthora), che ha portato  alla costituzione di varietà di 

patata resistenti al fungo, mediante cisgenesi. (Haverkort et al., 2016) 

[ΩŀǇǇǊƻŎŎƛƻ ŝ ǎtato quello di incrementare la resistenza di cultivar già coltivate, mediante 

piramidizzazione in esse dei geni R, che inducono resistenza aƭƭΩŀǾǾŜǊǎƛǘŁ. Questo perché, in 

passato, il patogeno si era dimostrato molto abile nel superare le resistenze indotte 

ŘŀƭƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ Řei singoli geni. Sono stati identificati quindi 13 geni R, a partire da specie 

selvatiche di Solanum spp. Si è provveduto poi a trasferire tali geni, singolarmente o come 

cassetta genica contenente ǇƛǴ ƎŜƴƛΣ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ ŘŜƭ ǾŜǘǘƻǊŜ A. tumefaciens.  

Le varietà di patata scelte per il trasferimento dei geni R sono state Première, Désirée, Aveka, 

Atlantic e Bintje.  
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Inizialmente è stato utilizzato il gene marcatore nptII, che codifica per la resistenza alla 

kanamicina, per valutare in quali combinazioni gene R/varietà e/o combinazioni di geni R, meglio 

veniva espresso il carattere ricercato. DǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƭ ƳŀǊŎŀǘƻǊŜ ŝ ǎǘŀǘƻ ǇƻǎǎƛōƛƭŜ 

ǎŜƭŜȊƛƻƴŀǊŜ р ƎŜƴƛΣ ŎƘŜ ƳŀǎǎƛƳƛȊȊŀǾŀƴƻ ƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ ŘŜlla resistenza: Rpi-edn2, Rpi-blb3, Rpi-

vnt1.1, Rpi-chc1 e Rpi-sto1. (Tabella 7) Successivamente il gene marcatore nptII è stato rimosso. 

 

Tabella 7 ς Manifestazione di resistenza dei cinque geni R selezionati, su cinque varietà 

differenti di patata: è indicata la percentuale di eventi di resistenza manifestati (40-70 eventi 

testati per varietà). 

 

Con successiva analisi molecolare mediante PCR si è valutato se i geni inseriti risultavano presenti 

nel genotipo e, successivamente, con test di resistenza mŜŘƛŀƴǘŜ ƭΩƛƴƻŎǳƭƻ ŘŜƭ ǇŀǘƻƎŜƴƻ ǎŜ ƭŀ 

manifestazione fenotipica della resistenza era soddisfacente. 

5ŀƭƭΩƻǎǎŜǊǾŀȊƛƻƴŜ ŘŜƛ Řŀǘƛ ǊƛƭŜǾŀǘƛ ŘƻǇƻ ƭΩƛƴƻŎǳƭƻ ŘŜƭ ǇŀǘƻƎŜƴƻ, si è potuto osservare come il 

manifestarsi della resistenza varia in base al singolo gene R trasferito. In particolare una 

resistenza totale si è avuta solo con la piramidizzazione di più geniΣ ƛƴ ǉǳŀƴǘƻ ƭΩŜǎǇǊŜǎǎƛƻƴŜ Řƛ ǳƴ 

singolo gene R Ƙŀ ŎƻƳǇƻǊǘŀǘƻΣ ŀƴŎƘŜ ǎŜ Ŏƻƴ ƛƴǘŜƴǎƛǘŁ ǾŀǊƛŀōƛƭƛΣ ƭΩƛƴŦŜȊƛƻƴŜ Řŀ ǇŀǊǘŜ ŘŜƭ ǇŀǘƻƎŜƴƻΦ 

(Figura 22) 

Questo studio ha quindi dimostrato che, mediante cisgenesi, è possibile modificare delle varietà 

di patata sensibili al patogeno Phytophthora infestans in varietà resistenti. (Figura 23)  

DǊŀȊƛŜ ŀƭƭΩŜƭƛƳƛƴŀȊƛƻƴŜ ǉǳŀǎƛ ǘƻǘŀƭŜ Řƛ ǉǳŜǎǘŀ ŀǾǾŜǊǎƛǘŁ ǎǳ ǎŎŀƭŀ ƳƻƴŘƛŀƭŜΣ la produzione globale 

di patate potrebbe aumentare di 80 milioni di tonnellate, contribuendo in maniera significativa 

alla produzione globale di cibo. (Haverkort et al., 2016) 
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Figura 22 ς Monitoraggio della virulenza su varietà Désiréè nel 2011 a Lelystad (Paesi Bassi), 

utilizzando la varietà convenzionale Désirée e le varietà cisgeniche, con uno o più geni R.  

Il ǊƛǘŀǊŘƻ ƴŜƭƭΩƛƴŦŜȊƛƻƴŜ ŝ ŎŀƭŎƻƭŀǘƻ ǘǊŀƳƛǘŜ ŘƛŦŦŜǊŜƴȊŀ όƛƴ ƎƛƻǊƴƛύ ǘǊŀ ƭŀ ǇǊƛƳŀ ƛƴŦŜȊƛƻƴŜ ŘŜƭ 

patogeno in campo e la prima infezione al clone interessato. Un ritardo maggiore di 90 giorni 

(colonne grigie) indica che il clone non è stato infettato durante tutta la stagione. 

 

Figura 23 ς Confronto tra varietà Première cisgenica, provvista di geni R (con foglie) a fianco 

della medesima varietà convenzionale, defogliata a causa delƭΩƛƴŦŜȊƛƻƴŜ Řa peronospora (3 

ǎŜǘǘƛƳŀƴŜ ŘƻǇƻ ƭΩƛƴƻŎǳƭŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭ ǇŀǘƻƎŜƴƻΣ ƭǳƎƭƛƻ 2008).  
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5.4.2 MELO 

Il melo (Malus domestica Borkh) è una tra le colture che meglio si presta al miglioramento 

genetico tramite cisgenesi, a causa dei notevoli tempi imposti nel miglioramento genetico 

convenzionale, dati dalla lunghezza del ciclo vitale della pianta. 

Una caratteristica molto importante è ƭΩŀƳǇƛŀ ŀŎŎŜǘǘŀȊƛƻƴŜ delle cultivar più diffuse da parte dei 

consumatori (es: Gala, Golden Delicious), fattore che porta a una difficile diffusione di nuove 

varietà, a causa di motivi commerciali. Risulta perciò molto interessante la possibilità di inserire 

un determinato gene di resistenza in una cultivar già affermata.  

La cisgenesi nel melo è poi favorita da altre caratteristicheΣ ŎƻƳŜ ƭΩŀǳǘƻƛƴŎƻƳǇŀǘƛōƛƭƛǘŁ della 

specie, che impedisce di fissare in condizione omozigote geni di interesse, la riproduzione delle 

ŎǳƭǘƛǾŀǊ ƎŜƴŜǊŀƭƳŜƴǘŜ ǇŜǊ Ǿƛŀ ǾŜƎŜǘŀǘƛǾŀ Ŝ ƭΩŜƭŜǾŀǘŁ ŜǘŜǊƻȊƛƎƻǎƛǘŁΦ 

Tra i vari patogeni che attaccano questa coltura, quello che richiede un maggiore intervento 

chimico alle nostre latitudini, è indubbiamente Venturia inaequalis (ticchiolatura del melo). 

(Ugolini, 2018) 

La presenza di resistenza nella specie selvatica Malus floribunda è nota già dagli inizi del secolo 

scorso, ǇŜǊ Ŏǳƛ ƭŀ ǎǇŜŎƛŜ ŝ ǎǘŀǘŀ ƛƳǇƛŜƎŀǘŀ ŎƻƳŜ ǇŀǊŜƴǘŀƭŜ ǇŜǊ ƭΩƻǘǘŜƴƛƳŜƴǘƻ Řƛ ǾŀǊƛŜǘŁ Řƛ ƳŜƭƻ 

resistenti al patogeno, tramite miglioramento genetico convenzionale. (Crandall, 1926) La 

successiva identificazione che tale resistenza era controllata da specifici geni Vf, ha garantito la 

possibilità di disporre di materiale genetico per procedere al miglioramento tramite cisgenesi.  

Lƴ ǇŀǊǘƛŎƻƭŀǊŜ ǎǘǳŘƛ ǎƻƴƻ ǎǘŀǘƛ ŜŦŦŜǘǘǳŀǘƛ ŀ ŎŀǊƛŎƻ ŘŜƭƭŀ ŎǳƭǘƛǾŀǊ DŀƭŀΣ ƳŜŘƛŀƴǘŜ ƭΩƛƴǎŜǊƛƳŜƴto del 

cisgene HcrVf2, derivante dalla cultivar Florina, resistente a ticchiolatura. (Vanblaere et al., 2011) 

Inizialmente il cisgene in questione è stato clonato nel vettore pMF1, derivante da Escherichia 

coli (Figura 24), e ǎǳŎŎŜǎǎƛǾŀƳŜƴǘŜ ƛƴǎŜǊƛǘƻ ŀƭƭΩƛƴǘŜǊƴƻ di A. tumefaciens, mediante 

elettroporazione. {ƛ ŝ ǇǊƻǾǾŜŘǳǘƻ Ǉƻƛ ŀƭƭΩƛƴƻŎǳƭŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭ ōŀǘǘŜǊƛƻ ǎǳ ƎƛƻǾŀƴƛ ǘŜǎǎǳǘƛ ŦƻƎƭƛŀǊƛ Řƛ 

cultivar Gala, coltivati in vitro. Per verificare la corretta integrazione del DNA esogeno si è fatto 

ricorso al gene marcatore nptIII, resistente a kanamicina.  

Successivamente allo sviluppo dei tessuti cisgenici, ottenuti mediante micropropagazione, si è 

provveduto al loro innesto su portainnesto M9. 
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Figura 24 ς Rappresentazione del vettore pMF1 contenente il gene HcrVf2. Il segmento 

compreso tra il bordo destro (RB) e sinistro (RB) è trasferito entro le cellule della pianta ospite, 

mentre il segmento compreso tra i siti di ricombinazione (Rs) è rimosso mediante delezione, dai 

processi di ricombinazione. Il gene marcatore nptIII conferisce resistenza alla kanamicina. 

 

La presenza/assenza del gene HcrVf2 e del gene marcatore nptIII nei tessuti, è stata verificata 

ƳŜŘƛŀƴǘŜ t/wΣ Ŏƻƴ ƭΩǳǘƛƭƛȊȊƻ ŘŜƛ ǊƛǎǇŜǘǘƛǾƛ ǇǊƛƳŜǊǎ ǎǇŜŎƛŦƛŎƛ w¢мŦƻǊ e RT2rev per HcrVf2, ed i 

primers pmf_bb3  e pmf_bb4 per nptIII. Si è potuto quindi osservare come il cisgene HcrVf2, 

avente banda di dimensione 856 bp, fosse presente, oltre ovviamente che nella cv Florina, anche 

nelle linee cisgeniche T7.1, C7.1.49, T11.1, C11.1.53, T12.1, C12.1.49. (Figura 25)  (Vanblaere et 

al., 2011)  

Figura 25 ς Analisi genomica del DNA: PCR utilizzando i primers specifici per il gene HcrVf2. Il 

frammento visibile a 1050 bp risulta dalle sequenze omologhe presenti nella cv Gala. La cv Gala 

Ŝ ƭΩŀŎǉǳŀ ǎƻƴƻ ǎǘŀǘŜ ǳǘƛƭƛȊȊŀǘŜ ŎƻƳŜ ŎƻƴǘǊƻƭƭƻ ƛƴŎǊƻŎƛŀǘƻ ƴŜƎŀǘƛǾƻΣ ƳŜƴǘre il plasmide pMF1 

(vettore di HcrVf2) come controllo positivo. 
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5.5 NORMATIVA IN UNIONE EUROPEA E CISGENESI 

LΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜ ŘŜƭ legislatore comunitario riguardo le ¢ŜŎƴƻƭƻƎƛŜ ǇŜǊ ƭΩ9ǾƻƭǳȊƛƻƴŜ !ǎǎƛǎǘƛǘŀ, facendo 

riferimento a cisgenesi ed intragenesi, sono iniziate immediatamente dopo la loro messa a punto. 

Su volere della Commissione europea venne richiesto nel 2011 ŀƭƭΩ9C{! όEuropean Food Safety 

Authority), agenzia comunitaria che fornisce consulenza scientifica riguardo i rischi associati alla 

catena alimentare, Řƛ ǾŀƭǳǘŀǊŜ ƭΩŜǾŜƴǘǳŀƭŜ ǇǊŜǎŜƴȊŀ Řƛ pericoli per la salute umana in tali 

tecnologie. 

wƛǎŀƭŜ ŀƭ нлмн ƭŀ ǇǊƛƳŀ ǇǳōōƭƛŎŀȊƛƻƴŜ ǎŎƛŜƴǘƛŦƛŎŀ ŘŜƭƭΩ9C{!Σ ǊƛƎǳŀǊŘŀƴǘŜ ƭŀ ǾŀƭǳǘŀȊƛƻƴŜ ŘŜƭƭŀ 

sicurezza di cisgenesi ed intragenesi. (EFSA, 2012) Le richieste della Commissione furono due: 1) 

determinare la necessità di disporre di nuove linee guida per valutare tali tecnologie e 2) valutare 

il rischio che tali prodotti potrebbero comportare a carico della salute umana, animale e 

ŘŜƭƭΩambiente, indifferentemente che esse vengano equiparate o meno alla transgenesi. 

[ΩŀƎŜƴȊƛŀ ŎƻƴǎƛŘŜǊƼ Řƛ ǇǊƻŎŜŘŜǊŜ ŦŀŎŜƴŘƻ Ǌƛferimento al GMO Panel, ovverossia le linee guida 

utilizzate per gli studi a carico delle PGM, messe a punto negli anni 2010 (Guidance on the 

environmental risk assessment of genetically modified plants) e 2011 (Guidance for risk 

assessment of food and feed from genetically modified plants). Questo perché gli eventuali effetti 

ƴŜƎŀǘƛǾƛ ǎǳƭƭŀ ǎŀƭǳǘŜ ǳƳŀƴŀ Ŝ ǎǳƭƭΩŀƳōƛŜƴǘŜ ǾŜƴƴŜǊƻ ŎƻƴǎƛŘŜǊŀǘƛ ƛ ƳŜŘŜǎƛƳƛΣ ƛƴŘƛŦŦŜǊŜƴǘŜƳŜƴǘe 

ŘŀƭƭΩƻǊƛƎƛƴŜ ŘŜƭƭŀ ǘŜŎƴƻƭƻƎƛŀΦ  

Dopo la valutazione degli aspetti tecnici, ƛƭ ǇŀǊŜ ŘŜƭƭΩ9FSA fu che cisgenesi e miglioramento 

genetico convenzionale sono due tecnologie equiparabili, in quanto comportano i medesimi 

ǊƛǎŎƘƛΦ [ΩƛƴǘǊŀƎŜƴŜǎƛ ŝ ƛƴǾŜŎŜ ǇŀǊŀƎƻƴŀta alla transgenesi, e quindi considerata potenzialmente 

pericolosa. Questo in quanto i geni, anche se originari da specie sessualmente compatibili, sono 

manipolati artificialmente e quindi possono generare effetti indesiderati. 

A seguito di questo parare favorevole, nei confronti della cisgenesi, non ci fu però un riscontro 

positivo da parte del legislatore comunitario. Con sentenza C-528/16 del 25 luglio 2018 la Corte 

di giustizia ŘŜƭƭΩ¦ƴƛƻƴŜ Europea ha decretato lo stop delle ricerche. Questo in quanto le piante 

cisgeniche sono state equiparate dalla sentenza a quelle ottenute da transgenesi, evidenziando 

però la necessità che vengano modificate le vecchie e superate normative risalenti al 2001, in 

fatto di organismi transgenici. (Sansavini, 2018) Questa necessità deriva dal fatto che le 

¢ŜŎƴƻƭƻƎƛŜ ǇŜǊ ƭΩ9ǾƻƭǳȊƛƻƴŜ !ǎǎƛǎǘƛǘŀ, cisgenesi ed intragenesi incluse, sono state concepite 

ǎǳŎŎŜǎǎƛǾŀƳŜƴǘŜ ŀƭƭΩŜƴǘǊŀǘŀ ƛƴ ǾƛƎƻǊŜ ŘŜƭƭŀ ŘƛǊŜǘǘƛǾŀ ŎƘŜ regola la diffusione degli organismi 

geneticamente modificati, cioè la direttiva 2001/18/CE. 
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5.6 CISGENESI E CITTADINI EUROPEI 

[ΩƛƴǘŜǊŜǎǎŜ ŘŜƭƭΩƻǇƛƴƛƻƴŜ ǇǳōōƭƛŎŀ Ŝ ŘŜƛ cittadini europei è sempre stata molto forte, nei confronti 

delle tecnologie adottate a carico delle colture agro-alimentari. ό²ƻȋƴƛŀƪ Ŝǘ ŀƭΦ, 2020) 

Anche per questo motivo sono numerosi gli studi a carico delle piante di origine transgenica, e 

più recentemente cisgenica, effettuati anche direttamente dalle istituzioni europee. (Gaskell et 

al., 2010) In queste rilevazioni si evince come il consumatore europeo sia generalmente scettico 

ƴŜƛ ŎƻƴŦǊƻƴǘƛ ŘŜƭƭŜ ǘŜŎƴƛŎƘŜ Řƛ ƛƴƎŜƎƴŜǊƛŀ ƎŜƴŜǘƛŎŀΣ ŎƘŜ ǎƻƴƻ ǾƛǎǘŜ ŎƻƳŜ ǳƴ ǇǊƻŎŜǎǎƻ άƴƻƴ 

ƴŀǘǳǊŀƭŜέ Ŝ ŎƘŜ ƴƻƴ ŀǇǇƻǊǘŀ ƴŜǎǎǳƴ ōŜƴŜŦƛŎƛƻ ŀƭ ŎƻƴǎǳƳŀǘƻǊŜ ŦƛƴŀƭŜΣ condividendo quindi la 

legislazione comunitaria molto stringente nei confronti di tali piante.  

In particolare, nellΩultima rilevazione effettuata dalla Commissione europea, che ha coinvolto     

30 800 cittadini comunitari e di Norvegia, Islanda, Svizzera e Turchia maggiori di 15 anni, il favore 

nei confronti della transgenesi risultava addirittura in calo, rispetto alla rilevazione precedente. 

(Figura 26) (Gaskell et al., 2010)  

Figura 26 ς Cittadini europei e approvazione dei prodotti alimentari derivanti da colture GM, 

confronto tra 2005 e 2010. 

 

Come precedentemente affermato, una delle cause dello scarso favore nel confronto della 

ǘǊŀƴǎƎŜƴŜǎƛ ŝ ƭŀ ŎƻƴǎƛŘŜǊŀȊƛƻƴŜ Řƛ ǘŀƭŜ ǘŜŎƴƛŎŀ ŎƻƳŜ άƴƻƴ ƴŀǘǳǊŀƭŜέΦ A partire da questa 

considerazione si è ipotizzato come invece il processo di cisgenesi, ritenuto maggiormente affine 

al miglioramento genetico convenzionale (EFSA, 2012), possa avere una migliore percezione 

ƴŜƭƭΩƻǇƛƴƛƻƴŜ ŘŜƛ ŎƻƴǎǳƳŀǘƻǊƛΦ Questa ipotesi ha avuto conferma in tutti i Paesi comunitari, in cui 

è stata analizzata ƭΩŀǇǇǊƻǾŀȊƛƻƴŜ dei cittadini nei confronti di mele di origine transgenica e 

cisgenica (resistenti a ticchiolatura). Questo ha dimostrato come nella maggior parte dei casi, 

ƭΩŀǇǇǊƻǾŀȊƛƻƴŜ Řella cisgenesi fosse addirittura maggiore del 50% del campione. (Figura 28) 


