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Lo sviluppo delle tecnologie di sequenziamento del DNA e dei metodi di analisi dei dati molecolari stanno 
GLVHJQDQGR FRQ WUDWWL VHPSUH SL� SUHFLVL O¶RULJLQH H O¶HYROX]LRQH GHOOD Yite.  
Il genere Vitis (2n=38) ha origine circa 28 milioni di anni (Ma) fa in una vasta area di terre emerse che 
comprende il continente asiatico e quello americano, uniti da un corridoio che alterna periodi di sommersione 
a periodi di emersione di larghe fasce di terra caratterizzate, nei periodi di assenza di glaciazioni, da 
temperature relativamente elevate rispetto a quelle attuali e compatibili con la vita di piante e animali. 
La separazione del genere Muscadinia (2n=40) avviene circa 18 Ma fa, mentre la separazione delle viti 
americane da quelle asiatiche inizia circa 16 Ma fa completandosi nel giro di 10-11 Ma. Tra 12 e 0,2 Ma fa si 
formano tutte le specie esistenti: 28 nel Nord-APHULFD ILQR DO MHVVLFR H 30 QHOO¶AVLD RULHQWDOH ILQR DOO¶LVROD GL 
Java. Due sole specie - V. sylvestris e V. vinifera - VL GLIIHUHQ]LDQR WUD LO CDXFDVR H O¶EXURSD, LVRODQGRVL GDOOH 
viti asiatiche.  
L¶DGGRPHVWLFDPHQWR GHOOD YLWH HXURSHD (V. vinifera) a partire dal suo ancestrale V. sylvestris, avviene circa 
22.000 anni fa ed è caratterizzato da un aumento delle dimensioni delle bacche e del contenuto in zuccheri, da 
XQ DGDWWDPHQWR DL FDPELDPHQWL GHO FOLPD, PD VRSUDWWXWWR GDO SDVVDJJLR GDOOD GLRLFLD DOO¶HUPDIURGLWLVPR.  
NRQRVWDQWH O¶HUPDIURGLWLVPR (H), OD YLWH HXUR-caucasica mantiene elevato il grado di eterosi, a causa delle 
poche generazioni di autofecondazione succedutesi nelle forme H cleistogame e il persistere di ibridazioni 
spontanee. Il genetic load, il carico cioè di geni negativi, spesso recessivi e caratterizzati da varianti strutturali, 
ULPDQH HOHYDWR, VXSHULRUH GHO 5% ULVSHWWR DOOH IRUPH VHOYDWLFKH HG q PDVFKHUDWR GDOO¶HWHUR]LJRVL H GDOOD 
moltiplicazione vegetativa.  
Alcuni ritengono che la vite coltivata abbia subito un fenomeno di bottleneck (collo di bottiglia) a seguito 
GHOO¶DGGRPHVWLFDPHQWR, FRQ FRQVHJXHQWH UHVWULQJLPHQWR GHOOD EDVH JHQHWLFD. IQ UHDOWj, UHFHQWL VWXGL GLPRVWUDQR 
che bottleneck F¶q VWDWR LQGLIIHUHQWHPHQWH QHOOH YLWL FROWLYDWH H LQ TXHOOH VHOYDWLFKH SHU HIIHWWR GHL FDPELDPHQWL 
FOLPDWLFL, PHQWUH O¶HIIHWWR GHOO¶DWWLYLWj XPDQD DSSDUH SLXWWRVWR WUDVFXUDELOH ILQR D WHPSL UHFHQWL. 
IQ TXHVWR TXDGUR HYROXWLYR, O¶LQWURGX]LRQH LQ EXURSD GHOOH PDODWWLH GDO QXRYR PRQGR QHO ;I;� VHFROR KD 
O¶HIIHWWR GL XQ FLFORQH. LH FRQVHJXHQ]H VRQR: (D) XQD QRWHYROH SHUGLWD GL GLYHrsità genetica nelle viti europee, 
(b) il recupero di resistenze dalle viti americane ed asiatiche, che, co-evolutesi con i patogeni, hanno sviluppato 
forme di contrasto agli stessi.  
L¶XOWLPR IHQRPHQR, FKH KD FRQWULEXLWR D ULGXUUH OD GLYHUVLWj JHQHWLFD, q rappresentato dalla vasta diffusione 
delle varietà francesi, nel mondo. 
Negli ultimi anni, molto è stato fatto per il recupero della diversità genetica attraverso la riscoperta di vitigni 
autoctoni in Europa, Asia occidentale e Nord-Africa. Questa diversità genetica è oggi confinata in isole 
JHRJUDILFKH WUD OH TXDOL QRQ F¶q VWDWR SUDWLFDPHQWH VFDPELR. ESSXUH, PDWHULDOL GL JUDQGH LQWHUHVVH VRQR SUHVHQWL 
in molte aree, in particolare nelle regioni a nord del Mar Nero. 
La pressione esercitata dai patogeni del Nuovo Mondo sulla vite europea ha messo in moto piani di incrocio 
tra viti europee e viti americane e asiatiche fin dalla fine del 1800, ma è solo negli ultimi decenni, grazie anche 
al sequenziamento del genoma della vite e allo sviluppo della selezione aVVLVWLWD, FKH O¶DWWLYLWj GL breeding si è 
intensificata. Oltre 25 centri di ricerca, pubblici e privati nel mondo sono impegnati nello sforzo di introgredire 
UHVLVWHQ]H, VSHVVR SLUDPLGDWH, QHOOD YLWH FROWLYDWD, PDQWHQHQGR HOHYDWD OD TXDOLWj GHOOH XYH. L¶ICV francese ha 
descritto oltre 200 di queste varietà di vite da vino ottenute per incrocio negli ultimi decenni. 
Una recente frontiera è rappresentata dalle tecniche di trasformazione genetica, in particolare le tecniche di 
cis-genesi e genome editing, per le quali viene fornita una breve descrizione e un aggiornamento sui programmi 
relativi alla vite. 
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