
LA DOMESTICAZIONE



E’ un processo evolutivo che avviene grazie all’uomo (selezione artificiale).

Si tratta di una procedura lenta e graduale in cui viene modificato il corredo

genetico di una piante di fatto agendo sul fenotipo (selezione tratti di

interesse).

I caratteri selezionati vengono fissati nel tempo e le popolazioni domestiche

acquisiscono tratti ben definiti che si propagano alle generazioni

successive e diventano STABILI.

L'addomesticamento delle piante determina la nascita dell'agricoltura: un

passaggio graduale ma sostanziale. Non si raccoglie ma si semina! Le

piante e gli animali addomesticati guideranno la rivoluzione neolitica e il

passaggio da cacciatori-raccoglitori a una società agricola stanziale.

LA DOMESTICAZIONE

Le Graminacee sono sicuramente le specie che sono state oggetto di

domesticazioni primarie. I tratti fenotipici (e genotipici) hanno riguardato

l’intera pianta a partire dall'architettura: più spighe, meno foglie, ecc.



Infiorescenze e semi subirono profonde modifiche. Le spighe divennero più robuste e capaci di

ospitare molti semi. I semi divennero grossi, ricchi di nutrienti e incapaci di lasciare il fiore e

quindi facilmente raccoglibili dall’uomo.

I CEREALI



TRE ELEMENTI ESSENZIALI PER AUMENTARE PRODUTTIVITÀ E QUALITÀ:

1) Promuovere autogamia spinta con fiori bisessuati con abbondanza di fiori femminili.

2) Rendere le piante più robuste, per ospitare spighe ricche di semi ma al tempo stesso evitare ‘sprechi

energetici’ come infiorescenze maschili laterali che non danno semi!

3) Arricchire endosperma del seme di sostanze nutreienti sopratutto amidi.

I CEREALI

La domesticazione dei

cereali ha dato origine a

varietà migliorate per i tratti

di interesse. Da qui sono poi

state sviluppate le cultivar,

frutto di mutazioni

spontanee, selezioni, incroci

ecc.



PERCHÉ I CEREALI

I cereali si prestano molto bene ad

essere modificati dall’uomo per le loro

caratteristiche strutturali:

1) Fanno molti semi e quindi

permettono raccolti abbondanti.

2) Hanno cicli vitali brevi e sistemi

riproduttivi efficienti. Questo garantisce

raccolti in tempi brevi ma anche un

buon rimescolamento genetico e quindi

biodiversità da selezionare.

3) I genomi di molti cereali ancestrali

sono diploidi e quindi permettono

incroci, selezioni, segregazioni ecc.



Il frumento selvatico ha spighe con

rachide fragile e spighette che si

disarticolano e cadono facilmente

una volta giunte a maturazione.

MOTIVAZIONE: favorire la

dispersione del seme e quindi della

specie.

Le cultivar domestiche presentano

invece un rachide robusta e semi non

disperdibili. Le varietà coltivate sono

quindi totalmente dipendenti dalla

semina artificiale.

MOTIVAZIONE: raccolgiere i

semi/frutti ricchi di nutrienti.

Sincronizzare crescite, maturazione e

raccolta del frutto.

IL FRUMENTO: UNA LUNGA STORIA



Quando parliamo di frumento parliamo di diverse specie appartenenti al genere Triticum.

Triticum monococcum o farro piccolo

Farro piccolo o farragine si caratterizza per spiga fragili,

erettea a maturità, distica e compressa lateralmente. Le

spighette hanno glume consistenti (lemma aristato; palea

membranosa) e racchiudono 1-2 cariossidi schiacciate. Era

coltivato nel neolitico e oggi utilizzato per il miglioramento

genetico degli altri farri.

Diploide (2n = 2x = 14)

Triticum dicoccum o Farro Medio

Culmo consistente, spiga compatta, mediamente

aristata . Le spighette appiattite, pendenti a maturità,

contengono di norma 2 a volte 3 cariossidi. E’ stato

ampiamente coltivato in antichità ed è il più

importante cereale dell'antico Egitto.

Tetraploide (2n = 4x = 28)

IL FRUMENTO: PLOIDIA E DIMENSIONI



L’uomo scoprì che incrociare specie affini poteva portare ad un aumento

di dimensione o comunque alla selezione di tratti di interesse delle due

specie. Il frutto di questo processo fu la nascita dei frumenti nudi, come il

frumento tenero, il frumento duro e simili (Triticum aestivum, Triticum

durum, Triticum turgidum). Semi/Frutti sono generalmente più grossi ed in

numero maggiore per spiga!

T. aestivum, T. dicoccum, T. monococcum

FRUMENTO: PLOIDIA E DIMENSIONI

Il frumento duro (T. durum) si differenzia dal tenero (T. aestivum) per avere spiga

lateralmente compressa, anziché quadrata, cariosside più grossa (45-60 mg), rachide

rigido che non disarticola a maturazione e i semi che sono liberi dalle glume, ovvero dagli

involucri fiorali che li avvolgono. Il grano duro attraverso la trebbiatura rilascia seme

libero.

T. aestivum – T. durum 



Il primo evento di domesticazione avrebbe portato a

trasformare il Triticum boeoticum nella specie

domestica diploide Triticum monococcum.

L’evento sarebbe avvenuto nell’attuale Turchia dove il T.

boeticum cresceva spontaneamente.

Il T. monococcum è una specie poco produttiva ma

rispetto al T. boeticum, la spiga rimane compatta, i semi

non si disperdono ed il rachide è più robusto.

FRUMENTO: LA STORIA



Questo primo evento di domesticazione avrebbe modificato specifici

loci genetici capaci di regolare:

- Dimensione dei semi-frutti

- Rigidità del rachide

- Morfologia delle brattee

Triticum boeoticum Triticum monococcum

FRUMENTO: LA STORIA

I QTL associati ai diversi tratti sono stati studiati e in alcuni casi

sono anche state individuate varianti alleliche di geni target per

specifiche strutture/funzioni.

Ref. Rahman, S., Islam, S., Yu, Z., She, M., Nevo, E., & Ma, W. (2020). Current progress in

understanding and recovering the wheat genes lost in evolution and

domestication. International journal of molecular sciences, 21(16), 5836.



Sebbene Triticum monococcum fosse coltivabile e garantisse raccolti annuali, le

rese erano comunque modeste. I semi sono piccoli e le spighette distiche.

Reperti archeologici suggeriscono che questa specie fu parzialmente

abbandonata nell’età del Bronzo in seguito allo sviluppo di eventi di

poliploidizzazione che portarono al T. turgidum ssp. dicoccoides (tetraploide).

Alcuni autori suggerirono che temperature più elevate favorirono

lo sviluppo di fenomeni di ibridazioni tra specie selvatiche (più o

meno affini) che andarono a produrre piante con spighe più

consistenti, brattee meno “protettive” e semi con dimensioni

maggiori.

FRUMENTO: LA STORIA

T. turgidum ssp. dicoccoides è un frumento tetraploide formato

dall'ibridazione di due erbe selvatiche diploidi, Triticum urartu,

strettamente imparentato con il monococco selvatico (T.

boeoticum) e una specie del genere Aegilops non ancora nota.



Possiamo affermare che il frumento è stato domesticato 2 volte…la prima con T. monococcus e la seconda

INDIPENDENTE DALLE PRIMA, partendo da altre specie ha portato ad una specie TETRAPLOIDE ovvero il T. turgidum

ssp. dicoccoides.

FRUMENTO: DOPPIA DOMESTICAZIONE

All’incrocio ‘fortunato’ seguirono ulteriori modificazioni

che interessarono soprattutto QTL legati alla struttura del

rachide. Si passò quindi alla ssp. dicoccon con rachide

molto più robusto e di dimensioni maggiori.

Si ipotizzano ulteriori modificazioni legate soprattutto alla

copertura del seme (glume) che sarebbero diventate

sempre meno consistenti e avrebbero facilitato la

trebbiatura.



Senza aumentare i livelli di ploidia ma attarverso

incroci e selezioni si generarono varianti del T.

turgidum ssp. dicoccoides tra sui appunto la ssp.

dicoccon e altre varietà affini con tratti unici. Questo è

l’inizio della generazione delle cultivar di frumento.

FRUMENTO: LE PRIME CULTIVAR



FRUMENTO: L’UTLIMA TAPPA
Le varietà tetraploidi sono ancora oggi coltivate ma la

poliploidizzazione offre l’opportunità di aumentare le dimensioni dei

frutti-semi.



La nascita degli ‘esaploidi’ la si deve nuovamente a incroci con

specie affini come A. taushii. Si generarono sia le cosiddette forme

vestite (Spelta) che nude (Triticum aestivum).

I genetisti concordano con l’idea che A. taushii portò alcuni QTL che

controllano la tenacia della glume, la fragilità del rachide, la

lunghezza della punta, l'altezza della pianta ecc.

Non si esclude la partecipazione di altri

‘genomi’ e il re-incrocio che avrebbe

potuto portare alla fissazione di

determinati tratti.



L’identificazione DI GENI – tratti GENICI o QTL collegati agli elementi della domesticazione ha suscitato grande

interesse per i breeder, che hanno sviluppato mappe genetiche e marcatori specifici per seguire gli incroci.

Come già detto molti caratteri NON sono determinati da singoli geni quindi è difficile individuare i tratti genetici

determinanti.

ALLA RICERCA DEI QTL O GENI CHIAVE



Ecco alcuni geni candidati che sono stati individuati e studiati. Alcuni sono stati associati a specifici tratti fenotipici.

I GENI CANDIDATII GENI CANDIDATI



Tra i geni-loci candidati vi è Q che sembra regolare diverse

caratteristiche della pianta. Si dice che è pleiotropico ovvero

un unico gene che controlla una molteplicità di caratteri

differenti.

Q regola l’altezza della pianta, l’emergenza delle spighe, la

struttura e il colore delle glume, le dimensioni del seme, ecc.

I Q TRAIT

Il gene Q è simile ad AP2, un

gene omeotico coinvolto nello

sviluppo del fiore ed in altre

azioni.

Mutazioni di questo gene

provocano grandi alterazioni

nell’infiorescenza di Triticum e

non solo.



La domesticazione del riso ha previsto un

processo analogo a quello del frumento!

Anche in questo caso è stata modificata la

struttura della pianta, della spiga, dei semi

oltre che eliminato la diffusione del seme a

maturità.

Il riso è stato domesticato in due aree diverse. Il riso asiatico, Oryza

sativa è stato domesticato a partire da Oryza rufipogon 9000 anni fa

in Asia e comprende due sottospecie principali, japonica e indica.

ll riso africano (O. glaberrima) è stato invece domesticato da Oryza

barthii nell'Africa occidentale circa 3000 anni fa (Wang et al., 2014;

Meyer et al., 2016).

IL RISO: UNA STORIA PIÙ SEMPLICE



Kovach, M. J., Sweeney, M. T., & McCouch, S. R. (2007). New insights into the history of rice

domestication. TRENDS in Genetics, 23(11), 578-587.

Sono diversi i geni-tratti genetici che sono stati

modificati durante la domesticazione e che

hanno un collegamento con lo sviluppo di

determinate strutture della pianta.

In generale i tratti modificati nei cereali sono

‘omologhi’, nel senso che, come nel frumento

anche per riso si è partiti da geni che controllano

il portamento della pianta, la dormienza, la

dimensione dei semi…successivamente sono

state selezionate piante con semi più grossi,

tempi di fioritura rapidi, ecc.



In A il riso wild tipe mentre B quello domesticato.

Li et al. Science, 2006: 1936-1939

Una delle tappe essenziali è stata la

modificazione dei tratti legati alla spiga che

nel riso domestico NON deve disarticolare

per non perdere i semi.



Kinishi et al 2006, Science, 312:1392-1396

In questo caso è stato possibile evidenziare che la

modificazione è legata alla mutazione di un singolo

nucleotide (SNP) che porta una modificazione di un

aminoacido della proteina. Il gene interessato è SH1

(Shattering).

SNP CHE FA LA DIFFERENZA Quando il tratto è facilmente modificabile vi sono anche

retromutazioni! Come risolvere i problemi del crodo.



Nella forma di sorgo selvatica i semi vengono sparsi ovunque a

partire dalla sommità della pianta, mentre nel domestico i semi

restano saldamente attaccati alla spiga.

SELEZIONE PARALLELA 



MIGLIORARE L’ARCHITETTURA DELLA PIANTA

La domesticazione del mais fa emergere in modo molto chiaro il tema della modificazione dell’architettura della pianta.

Teosinte è il nome comune che indica 4 specie

selvatiche del genere Zea del Messico e America

centrale. Morfologicamente sono più alte ed

espanse (molti rami laterali) rispetto al mais

odierno. Ovviamente le spighe sono molto più

piccole e meno produttive

Come per gli altri cereali uno dei primi tratti su

cui ha agito l’uomo è stata la struttura della spiga

e dei semi. Dopo la prima domesticazione vi

sono stati adattamenti e incroci che hanno

ulteriormente migliorato il mais in termini di rese.



Le azioni di modifica si sono concentrate sulla specie selvatica teosinte. Tra le diverse varietà ve ne è una nota

come Z. mays ssp. parviglumis che è risultata la più affine geneticamente all’attuale mais coltivato. Questa è quindi

l’antenato selvatico che è stato domesticato.

E’ una specie messicana ed è quindi qui dove è avventa la domesticazione.



DA TEOSINTE A MAIS
Grazie a mappe genetiche e a sequenziamenti dei genomi di mais sono emersi una serie di geni candidati che sono

stati fondamentali per la domesticazione. Molti sono omologhi agli altri cerali. Di interesse sono le modificazioni dei

rami laterali in cui è stato proposto il gene tb1.



Le banche del seme dispongono di numerose linee ibride di mais ben caratterizzate dal punto di vista 

fenotipico. Grazie a questo germoplasma è stato possibile analizzare i tratti genetici di interesse e 

individuare i QTL chiave della domesticazione 

MAPPATURA DEI QTL

Tratto da: Sharma, Devender, et al. "Wild Progenitor and Landraces Led Genetic Gain in
the Modern Day Maize (Zea mays L.)



Dalle analisi di mappa è stato identificato un fattore di

trascrizione chiamato tb1 (teosinte branched 1) come

principale responsabile dell’aumento della dominanza

apicale. Tb1 è stato proposto come un regolatore negativo

cruciale della crescita cellulare che modula diversi geni

target della domesticazione, tra cui gt1 (grassy tillers1), tru1

(tassels replace uppers ear1), and tga1 (teosinte glume

architecture1).

Osservando Teosinte e mais è possibile notare che vi è una grande differenza nell’architettura della pianta. Da una

pianta che presenta un fusto con numerosi rami laterali che terminano con infiorescenze maschili, si passa ad una

specie con un fusto principale di dimensioni maggiori senza ramificazioni laterali. I fiori maschili si trovano solo

nella porzione apicale della pianta.

TRASFORMAZIONE DELL’ARCHITETTURA DELLA PIANTA

IMP: Il teosinte è monoico e l’uomo si interessò ovviamente

alle porzioni che portavano i frutti quindi solo alle

infiorescenze femminili.



Vi sono anche altri geni target fondamentali 

per modificare elementi del fiore e del seme 

tuttavia LE RESE PRODUTTIVE del mai sono 

legate alla dominanza apicale regolata da tb1.

L’mRNA di tb1 è stato trovato nelle ascelle 

laterali del meristema, negli apici dei rami 

secondari, nelle giovani foglie e spighe e nei 

primordi degli stami nel fiore in via di sviluppo.

Sono stati studiati mutanti di tb1 e soprattutto sono state eseguite analisi di espressione. E’ risultato un gene 

variamente espresso in numerose porzioni giovani della pianta. 

tb1 (TEOSINTE BRANCHED 1)



Attraverso interazioni complesse, tb1 

può ridurre i livelli di zucchero 

attivando i geni per il catabolismo e i 

geni a valle della via regolatoria. Tb1 

funziona anche come regolatore 

principale dei fitormoni regolando 

positivamente ABA e JA mentre regola 

negativamente GA. 

L'integrazione della dinamica dello 

zucchero e dei fitormoni sono i fattori 

fondamentali per generare e mantenere 

la dormienza apicale e per sopprimere 

la crescita nei rami laterali. 

Inoltre, tb1 modula anche altri geni 

rilevanti per la domesticazione tra cui 

gt1, tru1 e tga1.

IL MODELLO



Sono anche stati realizzati diversi muntati e valutato il rapporto genotipo-fenotipo.IL MODELLO



A livello fiorale tb1  si comporta come un MADS gene. Se viene espresso intensamente promuove la crescita degli 

stami ed impedisce lo sviluppo dei pistilli. Si creano così dei fiori maschili. Al contrario se Ttb1 non viene espresso, il 

pistillo prende il sopravvento. 

FIORE FEMMINILE

Nel mais, tb1 non viene espresso ad 

alti livelli nelle gemme laterali che 

quindi non si sviluppano e non 

formano fiori maschili bensì femminili. 

Questo genera quindi una crescita 

“unipodiale” in cui i fiori maschili 

sono solo all’apice e sono sufficienti a 

produrre polline per fecondare tutti i 

fiori femminili.

IL MODELLO



tb1 è stato clonato e si è proceduti a studiare la sua struttura sia a livello di gene, sia di promotore. Appartiene alla

classe II dei fattori trascrizionali TCP, coinvolti nell’attivazione di geni coinvolti nel ciclo cellulare e nella crescita.

L’ipotesi più ovvia è che tb1 agisca come repressore della crescita e dello sviluppo in tempi differenti e porzioni

diverse della pianta.

La regolazion di tb1 deve essere tuttavia molto raffinata. In

teosinte deve esprimersi nei rami laterali e deve accorciare gli

internodi anche nelle spighette. Nel mais deve esprimersi poco in

tutta la pianta tranne all’apice dove la sua presenza deve essere

consistente per formare le barbe maschili !!

tb1 regolazione: open question



E’ stata evidenziata anche una regione regolatrice molto lontana dal gene stesso! Questo certamente complica la

ricostruzione “molecolare” del processo di domesticazione in mais! Riarrangiamenti ed elementi trasponibili hanno

enormemente modificato i genomi e le regioni di regolazione !

tb1 regolazione: open question



Dalla domesticazione sono poi seguiti

passaggi di implementazione e

stabilizzazione dei caratteri. Elementi

consolidati sono sicuramente stati:

i) Perdita del sistema di dispersione dei

semi sia legati alla spiga sia alle strutture

che facilitano la dispersione dei semi (peli,

pappi, ecc).

ii) La necessità di ottimizzare i raccolti ha

anche portato alla perdita della sensibilità

agli stimoli ambientali (legati a fioriture,

impollinazione, formazione dei semi e dei

frutti) e alla sincronizzazione nella fioritura,

fruttificazione e maturazione dei frutti,

Attraverso il breeding sono stati poi

migliorati alcuni tratti che riguardano per

esempio le resistenze ma anche i valori

nutrizionali.

CEREALI: DALLA DOMESTICAZIONE AL MIGLIORAMENTO



DALLA DOMESTICATIONE AL MIGLIORAMENTO ODIERNO

Conoscere luoghi e processi di domesticazione

significa poter recuperare la biodiversità dei

parenti selvatici!

La domesticazione ha agito molto sulla resa ma

poco sulle resistenze. È stato dimostrato che la

selezione unidimensionale per una maggiore

resa si traduca in un'allocazione delle risorse

metaboliche verso una crescita e una

riproduzione accelerate e lontano dalla

tolleranza della pianta ai fattori biotici e abiotici

(Rosenthal e Dirzo, 1997).

I genetisti ritengono sia possibile recuperare i

‘tratti di resistenza’ e portarli alle specie

coltivate (nuove varietà) senza intaccare le

rese!

Questo in alcuni casi potrebbe avvenire con il

breeding (verificare compatibilità sessuale) o

mediante trasformazione genetica.



Il genere Oryza è composto da 24 specie di cui due, Oryza sativa L. e Oryza glaberrima S., sono coltivate e le restanti

sono parenti selvatici distribuiti in tutto il mondo (Sanchez et al., 2013; Shakiba and Eizenga, 2014). Ad oggi sono stati

identificati nelle specie selvatiche almeno 30 geni di resistenza a patogeni del riso come insetti, batteri e virus.



EROSIONE GENETICA

LA SELEZIONE SPINTA DETERMINA UNA

FORTE PRESSIONE SULLA DIVERSITÀ

GENETICA CHE VIENE PERSA

Un solo tipo di agricoltura determina la

richiesta di uno solo (o pochi) geno-tipo di

seme. I rischi di non avere più tratti genici da

usare in caso di stress biotici e abiotici nei

cerali sono reali!



DOMESTICAZIONE E METABOLISMO

Si pensa che la domesticazione in realtà abbia

agito su un numero rilevante di famiglie di piante

e almeno 2500 specie. Di queste solo 300 sono

state realmente domesticate. Uno dei problemi

più rilevanti non riguardava la struttura della

pianta o la produttività, ma la tossicità della

pianta. E’ noto che le piante sono ricche di

metaboliti secondari ed alcuni di questi sono

molto tossici e pericolosi per l’uomo.

E’ stato quindi dimostrato che in molti casi la

domesticazione ha agito su geni e tratti collegati

al metabolismo della pianta o di alcuni suoi

organi.

Tratto da: Alseekh, Saleh, et al. "Domestication of crop

metabolomes: desired and unintended consequences." Trends in

Plant Science 26.6 (2021): 650-661.



Sono state anche esaltate

alcune porzioni: ad esempio la

carota fu inizialmente

coltivata per le sue foglie

aromatiche e i suoi semi, fino

a quando non si iniziò a

considerare il fittone che

poteva aumentare di

dimensioni. Si partì da un

fittone amaro e duro (ricco di

lignina) e si raggiunse la

carota odierna.

Vi sono tratti metabolici collegati con caratteristiche organolettiche: per esempio durante la domesticazione è stata

modificata l’acidità nel melone (Cucumis melo var. cantalupo) e nella mela (Malus domestica), incrementata la

dolcezza nell'anguria, reso attraente il colore negli agrumi, melone, pomodoro e ovviamente sono stati incrementati

o eliminati determinati aromi.

DOPO LE RESE IL GUSTO! 



La domesticazione della carota (Daucus carota subsp. sativus) è avvenuta in Asia centrale ed ha determinato un

aumento del contenuto di carotenoidi, antociani e zucchero, perdita della ramificazione laterale delle radici,
portamento biennale e aumento delle dimensioni e variazione della forma delle radici.

Non si conoscono i QTL di molti dei tratti

modificati per questa ragione vi sono

anche ipotesi di processi di

domesticazione secondaria.

Sicuramente la genetica moderna ha

permesso il miglioramento genetico e la
diversificazione delle cultivar.



Il melone (Cucumis melo subsp. melo e agrestis) e l'anguria (Citrullus ianatus) condividono la perdita di amarezza

durante il processo di addomesticamento e un sapore particolarmente dolce. Tuttavia, i geni bersagli della

domesticazione e selezione sono stati differenti, anche in diverse sottospecie.

TRATTI METABOLICI SONO PIÙ COMPLESSI…E MULTIGENICI 

Il melone (Cucumis melo L.) esiste in due

sottospecie domestiche: melo e agrestis,

che si differenziano per area di

distribuzione, dimensione del frutto e

amaro residuo. La sottospecie agrestis

più amara, e melo che ha perso

completamene i geni del sapore amaro.

Interessante notare che i geni associati

alla perdita di amarezza nelle sottospecie

sono differenti ed è stato ipotizzato che

entrambe le sottospecie sono state

domesticate in India partendo da due

specie selvatiche differenti. Un terzo

evento di domesticazione potrebbe

invece essere avvenuto in Africa.
Tratto da: Jayakodi, M., Schreiber, M., & Mascher, M. (2019). Sweet genes in melon and watermelon. Nature Genetics, 51(11), 1572-1573.



L’ anguria è stata invece domesticata in Africa circa 4.000 anni fa,

ma pare con due eventi differenti. La specie selvatica C.

mucosospermus è stata sottoposta a domesticazione per la

produzione ed il consumo di semi, mentre C. ianatus è stato

addomesticato per la polpa dei frutti.

I geni modificati sono numerosi. E’ stato identificato il gene ClBt

(presente anche nel cetriolo) che regola l’amarezza., un gene

trasportatore di zucchero, ClTST2, co-localizzato in un locus del

tratto quantitativo della dolcezza della polpa del frutto.

E’ stata inoltre dimostrata una forte associazione tra il colore della

polpa rossa nella maggior parte delle moderne cultivar di anguria e

un singolo scambio di amminoacidi nel gene LCYB, che è

presumibilmente coinvolto nella sintesi del licopene.



La domesticazione dei frutti è avvenuta molti

anni dopo quella dei cereali. Si pensa che

l’agricoltore avesse maggiore consapevolezza

infatti gli alberi da frutto sono stati propagati

vegetativamente. L’area che ha dato il

maggiore contributo è l’Asia occidentale.

DOMESTICAZIONE, METABOLISMO E FRUTTI

Tutti i frutti durante la domesticazione hanno

subito modifiche simili a partire dall’aumento delle

dimensioni e variazioni delle forma e della

struttura. Certamente i mesocarpi carnosi sono

stati selezionati positivamente.



La pesca è stata domesticata nel 6000 a.C. nella valle del Basso Yangtze (Cina). Negli anni successivi si assiste ad

un aumento progressivo delle dimensioni sia della polpa, sia dei noccioli. Seguendo il percorso di diffusione si

osservano ulteriori incrementi dimensionali a significare l’importanza del tratto. Si calcola che il seme dal 3500 a.C.

al 1500 a.C. sia aumentato del 35% e di conseguenza anche il frutto.

Ovviamente il breeding e la selezione assistita ha ulteriormente modificato e incrementato le dimensioni dei frutti 
creando varietà adattate a diversi contesti e con anche peculiarità in gusto, contenuto di pigmenti ecc. 

Sono stati individuati

anche geni collegati a

tratti delle dimensioni

e del colore del frutto

come i geni CNR9 e

10 che sono associati

a specifici tratti del

frutto in diverse

varietà.



La banana ha una storia molto antica (domesticazione circa

7000 anni fa) e la sua domesticazione avviene sempre in

Papua Nuova Guinea a a partire da una pianta del genere

Musa (M. acuminata) che si caratterizzava per avere un frutto

a buccia rossa o verde e molto ricca di semi. Si trattava di

una specie diploide molto ricca di semi.

L’eliminazione dei semi lo si ottiene con il passaggio da di-

ploide a triploide.

Si pensa che questo processo si avvenuto a causa di incroci 

successivi con specie affini sempre del genere Musa.

Musa acuminata genoma diploide AA 

X

Musa balbisiana genoma diploide BB

Il risultante triploide sarebbe quindi partenocarpico ovvero i

fiori femminili nella parte superiori sono in grado di generare

frutti (ingrossamento ovario) indipendentemente dalla

fecondazione dell’ovulo.

BANANA: FRUTTO 3N



Un corredo 3n ha come vantaggio la produzione di

frutti senza semi. L’elevata sensibilità all’etilene

garantisce una maturazione rapide del frutto. Tuttavia

la triploidia riduce le possibilità di incrocio e determina

una riduzione della variabilità genetica.

Banana e Platano derivano dalla stessa matrice

genetica. Si pensa che i vari reincroci abbiamo generato

più corredi 3n che si sarebbero diversificati in modo

indipendente.

Dati archeobotanici suggeriscono che il platano si sia

diversificato in Africa molti anni dopo la domesticazione

e diffusione della banana.



POMODORO
Il pomodoro (Solanum lycopersicum) è stato domesticato nelle aree agricole delle Ande (Messico o Perù). Si ritiene

che Solanum lycopersicum cerasiforme sia l'antenato del pomodoro coltivato, in base alla sua ampia presenza in

America centrale e ad alcune caratteristiche del fiore legate alla lunghezza degli elementi sessuali.

Dopo l’importazione in Europa il pomodoro subì notevoli modificazione e si crearono le numerose cultivar odierne.

I tratti modificati dalla specie selvatica hanno riguardato: il portamento più compatto, una maggiore precocità

di fioritura, riduzione/perdita della dispersione e della dormienza dei semi, gigantismo e maggiore diversità

morfologica nella porzione eduli.



Tratto da: Frary, A. et al. 2000. fw2.2: a quantitative trait locus key to the evolution of

tomato fruit size. Science 289, 85–88

Uno di questi QTL, fw2.2, modifica il peso del frutto fino al 30% e sembra

essere stato responsabile di una transizione chiave durante

l'addomesticamento: tutte le specie selvatiche di Lycopersicon esaminate

finora contengono in questo locus gli alleli dei frutti piccoli , mentre le

cultivar moderne hanno alleli per frutti grossi.

POMODORO
Sono stati studiati e mappati QTL legati a diversi tratti di domesticazione del

pomodoro.

Fw2.2 ha diversi alleli. La forma selvatica produce

un frutto di piccole dimensioni. La forma coltivata

invece stimola da subito lo sviluppo del fiore.

Nello specifico il gene controlla il numero di

cellule del carpello che quando si trasforma in

frutto è quindi più grosso.

Le alterazioni nella dimensione dei frutti, impartite

dagli alleli fw2.2, sono molto probabilmente

dovute a cambiamenti nella regolazione piuttosto

che nella sequenza e nella struttura del codificato.Si ipotizzano almeno due fasi di aumento delle dimensioni:

PIM si riferisce a S. pimpinellifolium;

CER a S. lycopersicum var. cerasiforme

BIG a S. lycopersicum.
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Durante la prima fase di domesticazione ci si è concentrati sulla dimensione del frutto. Ma se confrontassimo i

pomodori domesticati per primi rispetto a quelli attuali ci renderemo subito conto che le dimensioni sono cambiante. I

numero di loculi o comparti sono rimasti costanti, questo è stato associato ad altri fattori trascrizionali che controllano

la struttura dell’ovario.

POMODORO

YABBY è un fattore trascrizionale che controlla i

geni legati allo sviluppo dei carpelli. Studi sui

mutanti di questo gene hanno permesso di

evidenziare come una mutazione a carico di una

regione (primo introne) sia alla base della

modificazione del carpello e della sua

placentazione. Ciò porta al pomodoro attuale.



…Studi quantitativi di mappatura dei tratti hanno

dimostrato che un numero relativamente piccolo

di geni è stato coinvolto in questa drammatica

transizione e questi geni controllano due

processi: la determinazione del ciclo cellulare e

del numero d'organo.

Il gene chiave nel primo processo è stato isolato e

corrisponde a fw2.2, un regolatore negativo della

divisione cellulare.

…il secondo grande passo nell'evoluzione della

pezzatura estrema dei frutti è stato il risultato di

una modifica della regolazione di un fattore di

trascrizione simile a YABBY (fasciated) che

controlla il numero dei carpelli durante lo sviluppo

del fiore e/o del frutto.

POMODORO: 

MAPPE GENETICHE



Nonostante le numerose cultivar, si stima che il pomodoro

coltivato sia geneticamente molto impoverito. Dal genoma

sequenziato emerge che le cultivar di pomodoro contengano

<5% della variazione genetica dei loro parenti selvatici.

POMODORO: MIGLIORAMENTO GENETICO

L’unica possibilità è sfruttare specie selvatiche più o meno

affini soprattutto per reperire i geni per la resistenza a malattie

e stress abiotici.



1920 1940

Aumento delle

dimensioni attraverso

mutazioni spontanee e

indotte)

Attività di Breeding mirata.

Miglioramento sempre

sulla base delle

caratteristiche del frutto

Selezione di forme

resistenti a parassiti. Uso

di specie selvatiche per

migliorare le varietà

coltivate

1990

Sviluppo di nuovi ibridi,

miglioramento genetico

mirato. Trasformazione

genetica

Il miglioramento genetico mirato rappresenta la vera fonte di sostenibilità di questa coltura che è molto sensibile agli

stress e necessita di una continua implementazione. La disponibilità di specie selvatiche più o meno sessualmente

compatibili permette l’introduzione di tratti di interesse.

POMODORO: MIGLIORAMENTO GENETICO



Lycopersicon
9 spp., all 2n = 2x = 24

Various mating 

Systems, western 

South America

Esculentum var. Cerasiforme

weedy, ± inbred self-incompatible,

widespread in tropical America

Introgression

Human selection in 

MesoAmerica, larger 

fruits, new colors, etc.

Primitive cvs in

tropical America

Spread to Europe,thus to 

other north temperate areas 

in 16th-19th centuries

Temperate cvs narrow genetic 

base, highly inbred, pure-line 

breeding in early 20th century

Pimpinellifolium weedy ± inbred 

coastal Ecuador and Peru

Wider genetic base

Modern cvs
Hybridization &

selection

PERCORSO 

DEL 

POMODORO



MIGLIORAMENTO MIRATO

Una delle potenzialità delle

biotecnologie è la possibilità di agire

sulle vie biosintetiche per esempio

modificando il colore. Nella mappa di

lato le possibilità per modificare la

struttura delle catene di carotenoidi e

antocianine.

Le frecce rosso chiaro e le croci verde

chiaro indicano possibili mutanti che

determinano acquisizione o perdita di

funziona rispettivamente.

Le frecce rosso scuro e le croci verdi

suggeriscono possibili interventi di

genome editing rivolto alla

sovraespressione o al knockout di

specifici geni, rispettivamente.



UNA NUOVA DOMESTICAZIONE ?


