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Le orticole più editate appartengono 

a Solanaceae e Cucurbitaceae

I caratteri di interesse agroalimentare 

riguardano resistenze a stress 

(abiotici e biotici) e caratteristiche 

qualitative e nutraceutiche dei prodotti 

Applicazioni nelle piante orticole: articoli 2016 – 2025 (≃70) 
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1. TEA come nuova frontiera del miglioramento genetico 

di precisione per la costituzione di nuove varietà di 

specie orticole

2.  CRISPR/Cas come strumento genomico di precisione 

per l’accertamento dell’identità genetica delle varietà e 

la tracciabilità molecolare dei loro derivati alimentari
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Principi guida: "more with less" + "do no significant harm"
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7-DHC → Colecalciferolo 

(Provitamina D3):

contribuisce a regolare i livelli di 

calcio e fosforo nell’organismo, 

favorendone l’assorbimento a 

livello intestinale

- Mineralizzazione ossea

- Funzione immunitaria

- Funzione muscolare

- Regolazione umore

Caso di studio: frutti biofortificati (alimenti funzionali)

2022: sviluppo di linee di pomodoro con frutti biofortificati tramite editing 

genomico per incrementata capacità di accumulo di 7-deidrocolesterolo
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▪ pomodori biofortificati con flavonoidi 

(polifenoli) antiossidanti e amminoacidi 

a catena ramificata (BCAA) → alimenti 

funzionali e valore nutrizionale migliorato

▪ geni nativi di pomodoro + profilo 

metabolico controllato → maggiore 

accettazione e sicurezza percepita da 

parte dei consumatori

2023: miglioramento del valore nutrizionale in pomodoro tramite cisgenesi 

per l’aumentata sintesi di flavonoidi e di aminoacidi a catena ramificata

Caso di studio: frutti biofortificati (alimenti funzionali)
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Caso di studio: resistenza ad agenti batterici

2024: editing genico mediato da 

CRISPR/Cas9 conferisce resistenza 

alla maculatura batterica da 

Xanthomonas in pomodoro
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2025: Linee di soia con ridotto potenziale allergenico costituite mediante 

editing genomico (CRISPR/Cas9 multiplex)

▪ Utilizzo di CRISPR/Cas9 multiplex per disattivare simultaneamente i geni 

GmP34h1/h2 responsabili delle reazioni allergeniche

▪ Ottenimento di linee mutanti prive di T-DNA quindi mancanti di sequenze 

transgeniche

▪ Assenza della proteina allergenica confermata da analisi proteiche

Caso di studio: ridotto potenziale allergenico
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Varietà migliorate via editing genomico DNA-free in lampone 

tramite transfezione con RNP di CRISPR/Cas9

▪ Possibilità di editing in varietà 

clonali preservando il patrimonio 

genetico

▪ Riduzione di tempi e costi 

rispetto ai metodi tradizionali di 
trasformazione genetica 

▪ Migliore accettazione a livello 

normativo e commerciale grazie 

all’assenza di DNA esogeno

Caso di studio: "regulatory-friendly precision breeding" 
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Induzione di maschio-sterilità nucleare nelle Brassicaceae

▪ Semplificazione della produzione 

di ibridi grazie alla creazione di 

linee portaseme maschiosterili

▪ Riduzione dell’uso di metodi 

manuali o chimici nei processi di 
produzione sementiera

▪ Potenziale trasferimento ad altre 

Brassicacee di maggior valore 

agroalimentare

Caso di studio: maschiosterilità (per sviluppo varietà F1)
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Caso di studio: maschiosterilità (per sviluppo varietà F1)

MYB80
doi: 10.3389/fpls.2025.1549136

• MYB80 è un gene candidato valido per 

produrre mutanti ms via CRISPR/Cas 

in pomodoro, lattuga e radicchio

Induzione di maschio-sterilità nucleare nelle Solanaceae e Asteraceae

https://doi.org/10.3389/fpls.2025.1549136
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Caso di studio: maschiosterilità (per sviluppo varietà F1)

https://doi.org/10.1016/j.nbt.2025.10.008

• Ottimizzazione di protocolli di estrazione dei 

protoplasti per 12 biotipi coltivati di cicoria e indivia

• Rigenerazione in vitro ottenuta da singoli protoplasti 

secondo protocolli ad elevata efficienza 

• Implementazione di una tecnologia efficace di editing 

genomico DNA-free per protoplasti di Cichorium spp.

Induzione di maschio-sterilità nucleare nelle Solanaceae e Asteraceae

https://doi.org/10.1016/j.nbt.2025.10.008
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Caso di studio: resistenza a stress idrico e biotico

Inattivazione tramite GE di un gene di 

suscettibilità - DMR6 nella varietà "San 

Marzano" di pomodoro al fine di ottenere 

tolleranza a stress idrico (siccità) e 

resistenza a stress biotico (peronospora)

Stress biotico

Stress idrico

Advanced genomic technologies for the selection of multiple 

resilient traits in crop plants (Task 4.1.1)

Sviluppo di banche dati 

di geni candidati e 

marcatori molecolari 

utili per applicazioni 

di marker-assisted 

breeding (MAB) e 

genome editing (NGT) 

finalizzate alla 

selezione di varietà 

superiori di specie 

orticole

Spoke 4:



1. TEA come nuova frontiera del miglioramento genetico 

di precisione per la costituzione di nuove varietà di 

specie orticole

2.  CRISPR/Cas come strumento genomico di precisione 

per l’accertamento dell’identità genetica delle varietà e 

la tracciabilità molecolare dei loro derivati alimentari



Lanubile A. et al. (2024) DNA-based techniques to check quality and 

authenticity of food, feed and medicinal products of plant origin: A review.

Trends in Food Science & Technology vol. 149: art. 104568. 

https://doi.org/10.1016/j.tifs.2024.104568 
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• NGS 
(ddRADseq, GbS, 
amplicon seq)

• NGS (metabarcoding)

• qPCR, ddPCR

▪ Metodologie di tracciabilità genetica: dal DNA (meta)barcoding e 

DNA genotyping ai nuovi tools ad alte prestazioni: ddPCR, LAMP, 

ddRADseq e CRISPR/Cas per garantire la sicurezza agroalimentare

https://doi.org/10.1016/j.tifs.2024.104568
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Multilocus SSR genotyping

Genetic structure of cultivated varieties of radicchio (Cichorium intybus L.): 

a comparison between F1 hybrids and synthetics

Alice Patella, Francesco Scariolo, Fabio Palumbo, Gianni Barcaccia

Plants (2019) vol. 8: art. 21 https://doi.org/10.3390/plants8070213 
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▪ Metodologie di tracciabilità genetica: dal DNA (meta)barcoding e 

DNA genotyping ai nuovi tools ad alte prestazioni: ddPCR, LAMP, 

ddRADseq e CRISPR/Cas per garantire la sicurezza agroalimentare

https://doi.org/10.3390/plants8070213


Genes (2019) vol. 8, art. 213 

https://doi:10.3390/plants8070213  

Genes (2021) vol. 12: art. 1656

https://doi.org/10.3390/genes12111656 

NGS genotyping (RAD sequencing)
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▪ Metodologie di tracciabilità genetica: dal DNA (meta)barcoding e 

DNA genotyping ai nuovi tools ad alte prestazioni: ddPCR, LAMP, 

ddRADseq e CRISPR/Cas per garantire la sicurezza agroalimentare

https://doi:10.3390/plants8070213
https://doi.org/10.3390/genes12111656


Selecting discriminant panels of markers: the more the better? 

The case study of the local variety of celery "Sperlonga»

Mazzucato A. et al. (submitted) 
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• Based on SNP data, the most similar and dissimilar 

samples differed for 48/7189 loci (0.3%) and 

373/7180 loci (3.9%), respectively, whereas they 

resulted genetically identical and molecularly 

undistinguishable based on SSR data

• Degrees of the overall homozygosity/heterozygosity 

as well as genetic diversity statistics and phylogenetic 

relationships among accessions were substantially 

comparable (SNP vs. SSR data)

SSR markers (18 loci) vs. SNP markers (7.180 loci)
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▪ Metodologie di tracciabilità genetica: dal DNA (meta)barcoding e 

DNA genotyping ai nuovi tools ad alte prestazioni: ddPCR, LAMP, 

ddRADseq e CRISPR/Cas per garantire la sicurezza agroalimentare



Genome-wide strategies aimed at the assessment of genetic distinctiveness, 

uniformity and stability (DUS), and identity (PVP) of pre-commercial varieties in the 

main horticultural crop species for the fresh-cut market (Task 1.3.5)

Impatto delle TEA nel miglioramento genetico delle specie orticole



Tecnologia CRISPR/Cas come strumento di precisione 

per identità varietale e tracciabilità alimentare

Not only gene editing… Sistemi CRISPR/Cas derivati per la 

autentificazione genetica dei vegetali

Principio: 

• Sistemi CRISPR/Cas programmati come biosensori   
per riconoscere sequenze specifiche di DNA/RNA      
(es. barcode varietale, marker specifico, gene allergenico)

• Riconoscimento di sequenze nucleiche bersaglio  
(sonde fluoresceinate, strip test, sequenziamento arricchito)

• Accertamento dell’identità genetica delle varietà

• Rilevamento di frodi: tracciabilità genetica degli alimenti



Tecnologia CRISPR/Cas come strumento di precisione 

per identità varietale e tracciabilità alimentare

Identificazione diretta delle sequenze 
target mediante uso di sonde ssDNA 
fluoresceinate specifiche per gRNA

Come funziona il sistema di non-editing?

gRNA

▪ arricchimento e isolamento del 
campione attraverso Cas9 biotinilato 

usando streptavidina

Modificato da Farinati S. et al (2024) Foods 25:13(21) art. 3397 https://doi:10.3390/foods13213397 

https://doi:10.3390/foods13213397
https://doi:10.3390/foods13213397


CRISPR-Cas/barcoding: verso una nuova frontiera di identificazione/autentificazione genetica

Casi di studio in animali

• monitoraggio di geni oncosoppressori via CRISPR/Cas9 

con approccio HDR: tumor DNA barcoding e deep sequencing 
offrono una piattaforma rapida e quantitativa per individuare 
con precisione mutazioni in modelli murini di tumori umani

• tracciamento di linee cellulari mediante 

CRISPR/Cas9 e sequenziamento a singola 
cellula, con inserimento di barcode specifici 
mediante editing genomico di tipo HDR

Tecnologia CRISPR/Cas come strumento di precisione 

per identità varietale e tracciabilità alimentare



• Inserimento di barcode in Bacillus thuringiensis tramite 

CRISPR/Cas9, con rilevazione mediante qPCR, utile per 

lo sviluppo rapido di ceppi marcati e geneticamente 

tracciabili nel genere Bacillus 

Casi di studio in procarioti

Tecnologia CRISPR/Cas come strumento di precisione 

per identità varietale e tracciabilità alimentare

CRISPR-Cas/barcoding: verso una nuova frontiera di identificazione/autentificazione genetica



▪ Sviluppo di un sistema duale di CRISPR/Cas per inserimento e riconoscimento di sequenze barcode

Tecnologia CRISPR/Cas come strumento di precisione 

per identità varietale e tracciabilità alimentare

• Analisi pangenomica a livello di specie per identificare 

regioni intergeniche bersaglio potenzialmente idonee alla 

integrazione o sostituzione della sequenza barcode 

Fase 1:
Target-DNA editing/replacement
Inserimento della sequenza 
barcode (<20 nt) tramite HDR

Fase 2:
Barcode detection by CRISPR/Cas
Riconoscimento della sequenza barcode 
editata tramite CRISPR (Cas9 o gRNA)

• Il sistema CRISPR è riutilizzabile con 

una guida specifica per riconoscere la 

sequenza barcode integrata/sostituita, 

consentendo la tracciabilità genetica 

dell’organismo

CRISPR-Cas/barcoding: verso una nuova frontiera di identificazione/autentificazione genetica



Domani: editing genomico come nuova frontiera in agricoltura

Conclusioni [specie orticole]

Ieri

Oggi

l’impatto delle TEA sulla costituzione di nuove varietà è potenzialmente enorme… 

la rivoluzione tecnologica è solo all’inizio e promette di avere ricadute significative non 

solo su produttività e qualità dei prodotti e sostenibilità dei sistemi agricoli, ma anche 

sugli approcci utilizzabili per la distinguibilità genetica delle novità vegetali e la 
tracciabilità genetica dei loro derivati alimentari a tutela di produttori e consumatori

Impatto delle TEA nel miglioramento genetico delle specie orticole



L'impatto delle TEA sull'agricoltura del futuro

Dietro il miglioramento genetico delle piante agrarie c’è 

molta arte, ma ancor più scienza [There is a great deal of 

art to plant breeding, but more science ]

            Herman Nilsson-Ehle (1873-1949) 
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