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Plant Genome Editing

Cos’è il Genome Editing? 

L'Editing genomico è un processo di ingegneria genetica che permette la modificazione del DNA di una cellula

con un approccio molto più preciso rispetto ai processi di trasformazione genetica passati. Nello specifico le

prime tecniche di trasformazione genetica inserivano frammenti di DNA /geni nel genoma ospite in modo casuale.

L'editing genomico agisce, invece, in siti specifici.

L’evoluzione dell’ingegneria genetica

verso il «genome editing» è stata

ottenuta con la scoperta di

endonucleasi specifiche capaci di

rompere il doppio filamento del DNA

(Double Strand Brack – DSB) in punti

precisi e grazie allo sfruttamento dei

meccanismi di riparazione del doppio

filamento già presenti nelle cellule.

Endonuscleasi= forbici molecolari specifiche



La NHEJ spesso avviene grazie

ad un complesso proteico

eterodimerico composto da

proteine Ku70 e Ku80

(abbastanza conservate) che

avvicinano le estremità che

vengono unite grazie a delle

ligasi.

Può accadere che vi siano errori

minimi che portano a brevi

inserzioni e delezioni (mutazioni

puntiformi) ma in generale è un

processo abbastanza efficiente.

Quando un doppio filamento viene tagliato si possono attivare 

enzimi capaci di congiungere i frammenti rotti (giunzione diretta 

o Non-Homologous End Joining o NHEJ).

La riparazione ‘non omologa’ del filamento



La riparazione omologa

La riparazione omologa (Homologour Direct Repair

- HDR) richiede che vi sia presente una coppia di

DNA da copiare e spesso questa azione viene

svolta dal ‘cromosoma omologo’.

Qualora al posto del cromosoma omologo si inserisse del

DNA esogeno con sequenze fiancheggianti conservate è

possibile che il meccanismo di HDR sfrutti questo come

stampo.

Il risultato è l’inserimento di una sequenza nuova nel mio DNA.



Perché questa tecnica è rivoluzionaria?

Sfruttando enzimi capaci di tagliare come

monomeri o dimeri il DNA e le proteine ad essi

associate, che sono in grado di riconoscere

siti specifici, è possibile modificare

‘precisamente’ il DNA.

Nello specifico il processo di Genome Editing

può eliminare un gene (utile per esempio in

terapia genica per silenziare in modo

definitivo un gene) oppure correggere un gene

(terapia genica per chi ha geni non

‘funzionanti’)

Infine, è possibile inserire un gene ma rispetto

all’ approccio tradizionale è possibile farlo in

un sito ben definito del genoma, magari a valle

di un promotore di interesse o vicino ad un

gene che deve essere co-espresso.



Vi sono almeno 3 tipi di esonucleasi utilizzate per tagliare il doppio filamento del DNA in siti 

specifici: 

- Zinc Finger Nuclease (ZFN)

- Nuclease Talen

- CRISPR/Cas9 

Gli ingredienti per un processo che sfrutta ricombinazione omologa



Zinc Finger Nuclease (ZFN): si tratta di una proteasi che nasce come proteina di fusione composta appunto da 

una ragione che ha la struttura di ‘dito di zinco’ (ZFN) e dall’enzima di scissione del DNA chiamato Fokl. 

Il Dito di Zinco è composto da circa 30 aa con

struttura a beta foglietto e alfa elica. L’aspetto

caratteristico di ‘dito’ è tuttavia dato dall’atomo

di Zn che si lega a residui di cisteina e istidina.

La parte del dito di zinco è quella che riconosce specifiche sequenze

di DNA, mentre la porzione FokI procede al taglio. Grazie

all’ingegneria genetica sono state modificate diverse zone ZFN per

riconoscere siti specifici del genoma e tagliarli.

IMP: la proteina agisce come dimero quindi è fondamentale che si

crei una struttura in cui le due regioni FokI siano adiacenti. Questa si

ha solo quando le due regioni ZFN riconoscono siti specifici vicini.

Zinc Finger Nuclease (ZFN)



Non basta tagliare!

Come abbiamo detto le nucleasi rompono il doppio

filamento ma poi serve un sistema di Homologour

Direct Repair – HDR.

Per questa ragione, oltre a inserire nella cellula

ospite enzimi ZFN, si deve introdurre anche un

frammento di DNA ricombinante da copiare, che

abbia alle estremità brevi sequenze omologhe a

quelle fiancheggianti il sito di taglio nel DNA

bersaglio.

Tra queste regioni omologhe si può poi inserire il

DNA target che si desidera introdurre nella cellula.

Attraverso questa azione il DNA esogeno usato

come stampo con la sequenza ‘DNA target’ sarà

inserito nel punto in cui hanno agito le

endonucleasi grazie al fenomeno della

ricombinazione omologa.



Transcription Activator-Like Effector Nucleases (TALEN)

Il dominio legante il DNA è formato da una sequenza altamente conservata di 33-34 aminoacidi ripetuti col 12°

e 13° aminoacido divergenti. Queste due posizioni, indicate come Repeat Variable Diresidue (RVD), sono molto

variabili e fortemente correlate al riconoscimento specifico dei nucleotidi sul DNA bersaglio.

Le nucleasi TALEN sono enzimi sintetici che sfruttano sempre la porzione FokI. Rispetto a ZFN riconoscono

porzioni diverse di DNA della cellula vegetale grazie a domini noti come TALE o Transcription Activator-Like

Effector.

Questi sono fattori trascrizionali che vengono secreti dai batteri Xanthomonas. Questo batterio è in grado di

iniettarli nelle cellule delle piante, dove arrivano nel nucleo e riconoscono sequenze di DNA note come EBE

(Effector Binding Elements). Il legame provoca la trascrizione di geni specifici, che rendono la pianta più

suscettibile all'infezione.



Analizzando le nucleasi TALEN presenti in natura è stato possibile osservare che le coppie di aminoacidi Asn-Ile, His-

Asp, Asn-Asn e Asn-Gli riconoscono rispettivamente A, C, G e T. Combinando questi aa è possibile creare delle

TALEN di sintesi specifiche per determinati siti target che si vogliono colpire.

Come per ZFN anche TALEN

agiscono come dimeri quindi è

necessario che la proteina del

filamento opposto riconosca un

sito analogo affinché le due

nucleasi FokI si trovino vicine.



Dal punto di vista tecnico le nucleasi TALEN sono

più facili da costruire rispetto alle ZFN in quanto

ogni nucleotide è riconosciuto da un singolo modulo

di legame al DNA composto dai 2 aa.

Inizialmente i primi ibridi TALEN usavano il dominio

nucleasico di FokI wild-type, ma successivamente

sono state usate varianti del dominio nucleasico di

FokI progettando mutazioni per migliorarne la

specificità e l'attività.

Nella progettazione di Editing genomico con TALEN,

il numero di amminoacidi tra il dominio di TALEN

legante il DNA, il dominio nucleasico di FokI ed il

numero di basi sul DNA dei rispettivi siti di legame e

taglio, sono parametri importanti da considerare per

ottenere elevati livelli di attività.



Ciò che accomuna ZFN e TALEN è

sicuramente la struttura ibrida (e quindi

modificabile) della nucleasi che usando

FokI (o sue varianti di sintesi) taglia il DNA

e sfruttando la porzione di

riconoscimento può direzionare il taglio in

aree specifiche del DNA.



CRISPR/Cas9

Nel 2012 è stato messo a punto il sistema noto come CRISPR/Cas9 che si ispira ad un sistema di difesa dei

procarioti rivolto verso porzioni di DNA esogeno (virus, plasmidi esterni ecc).

Punto centrale del sistema è stata la scoperta nel DNA batterico del locus CRISPR (Clustered regularly-

interspaced short palindromic repeats) e di nucleasi associate a questo locus note come Cas (CRISPR-

Associated). Il sistema si chiama Cas9 perchè tra le diverse caspase batteriche, solitamente si usa la numero 9.



CRISPR sono segmenti di DNA contenenti

brevi sequenze ripetute di 25-75 bp. Ogni

ripetizione è seguita da brevi frammenti di

DNA «distanziatore», generato da una

passata esposizione del batterio a virus,

batteriofagi o plasmidi.

Questi frammenti di DNA esogeno

rappresentano per il batterio un

meccanismo analogo alla memoria

del sistema immunitario! Nel caso

in cui il batterio fosse esposto alla

stessa infezione saprebbe come

difendersi!



La scoperta che i batteri usassero queste sequenze come

‘Memoria del Sistema Immunitario’ la si deve a Jennifer

Doudna ed Emmanuelle Charpentier che hanno scoperto che il

batterio reagisce alle successive infezioni virali trascrivendo

questi spacer e i repeat di DNA adiacenti in una unica lunga

molecola di RNA nota come preCRISPR RNA o semplicemente

cr-RNA.

Una seconda molecola di RNA, nota come Trans Activating

CRISPR RNA (TracrRNA) viene generata sempre dallo stesso

cluster genico.

IMP: il TracrRNA contiene le sequenze omologhe alle sequenze

ripetute che separano i protospacer nel locus CRISPR ed è

quindi in grado di appaiarsi con il pro-CRISPR RNA generando

un doppio filamento di RNA.

L’enzima RNAsi III determina la formazione di complessi

(crRNA-tracrRNA) ognuna delle quali contiene un singolo
protospacer.



crRNA – tracrRNA guidano Cas9

La coppia di crRNA-TracrRNA direziona la

endonucleasi cas9 sul DNA esogeno (virus,

plasmidi, ambientale) per degradarlo. Per

procedere a questa degradazione è fondamentale

che vi sia un motivo conservato, adiacente al

protospacer noto come PAM (Protospacer Adiacent

Motif) e composta da 3 nucleotidi.

La nucleasi taglia entrambe i filamenti di DNA tre

nucleotidi a monte del motivo PAM. Caspasi

diverse riconoscono sequenze PAM diverse. La

Cas9, estratta da Streptococcus pyogenes,
riconosce la sequenza PAM 5’-NGG-3’.



Come per gli altri sistemi di ‘ricombinazione omologa’ è possibile inserire un ‘DNA donatore’ per interrompere un

gene o inserire un gene.



Miglioramento del sistema CRIPR/Cas9

Grazie alla biologia molecolare si è riusciti a semplificare il

sistema a tre componenti - crRNA-tracrRNA-Cas9 –con uno a

due componenti dove il sistema crRNA-tracrRNA viene
sostituito da un RNA guida noto come sgRNA.

sgRNA combina le proprietà di

«specificità» del crRNA per il DNA

che si vuole modificare e le

proprietà strutturali del tracrRNA



Le potenzialità delle nucleasi



Evoluzione del Genome Editing



Innovazione CRISPR/Cas9…senza Cas9

La deaminazione spontanea della citosina

determina la transizione dalle coppie di basi C•G a

T•A. Al tempo stesso la deaminazione dell'adenina

produce inosina, che viene trattata come guanina

dalle polimerasi.

Usando enzimi specifici per produrre queste

modifiche è possibile ‘correggere’ alcune basi del

DNA o introdurre mutazioni puntiformi.

I ricercatori hanno generato un costrutto con

adenosina deaminasi (ABE) capace di operare sul

DNA quando fusa con un mutante CRISPR-Cas9. I

primi dati evidenziano che gli ABE introducono

mutazioni puntiformi in modo più efficiente e pulito

rispetto al metodo CRISPR/Cas9 senza che vi sia la

necessità di un taglio da parte di Cas9 in quanto

modificano direttamente i filamenti di DNA a cui si

legano.



Caspasi e costrutti diversi per ottimizzare l’efficacia dell’editing 

A CRISPR-Cas nucleases. (B) Base editors. (C) Prime editor.(D) Editing mechanisms. 

E’ possibile sfruttare il semplice sistema di taglio per introdurre una mutazione e silenziare un gene (A- Classic

CRISPR/Cas nuclease) oppure modificare una regione sia con DNA donor sia con sistemi di deaminazione mirati

che ‘riscrivono il genoma (B - Base Editor). Infine vi sono tecniche raffinate note come PRIMA Editor che, oltre a

tagliare, corregge il DNA.



PRIME EDITING RNA 
Questa tecnica si basa sullo sviluppo di un costrutto che contiene una caspasi modificata, in particolare vi è una un

enzima di trascrittasi inversa ingegnerizzato insieme alla Cas9 e un RNA guida dell’editing noto come pegRNA.

Il pegRNA si dirige sulla zona da

correggere e taglia uno dei due

filamenti. L’enzima trascrittasi

inversa agisce sul taglio e scrive

la nuova sequenza corretta di

DNA al posto del tratto rimosso.

L’ultima fase prevede l’intervento

della proteina Cas9 che taglia

l'altro filamento in maniera che

questo si autoripari sfruttando la

sequenza complementare inserita

dalla trascrittasi inversa.



CRISPR/Cas9 Epigenetico: per un’espressione modulabile

E’ stato creato un sistema CRISPR/Cas9 che si basa su modificazioni epigenetiche. Nello specifico sono stati costruiti

due vettori chiamati CRISPRoff e CRISPRon che contengono una proteina Cas9 mutata (dCas9) catalicamente inattiva,

ossia che lega l’RNA guida, posizionandosi sul DNA ma senza tagliarlo. La proteina dCas9 viene fusa con un enzima

"repressore" nel caso di CRISPRoff o "attivatore" dell’espressione genica, nel caso di CRISPRoff, che agiscono sulla

sequenza bersaglio.

Nel sistema ‘off’ si sfruttano delle metiltransferasi che metilano il DNA rendendolo inattivo dal

punto di vista trascrizionale. In questo modo si silenzia in modo reversibile un gene.

Al contrario per attivarlo si usa il sistema ‘on’ che presenta delle demetilasi.



Procedimento di Genome Editing in pianta

Per effettuare una modificazione genetica mediante sistemi di Editing genomico è necessario predisporre un

costrutto. Questo contiene: la cassetta di espressione per la nucleasi.

Nel caso di TALEN e ZFN vi è la necessità di un corretto assemblaggio della regione codificante per i motivi di

legame al DNA seguita dalla regione FokI.

Il sistema CRISPR/Cas9 è più semplice! Il T-DNA che serve per trasferire il DNA esogeno nella cellula vegetale ha

solitamente tre aree:

- Una cassetta per un gene marker (es. resistenza ad un antibiotico) che serve per verificare che il trasferimento sia

avvenuto.

- La parte centrale è la regione che contiene sgRNA di circa 20 nucleotidi. Questa ragione può presentare diversi

promotori specifici per piccoli RNA comeU6-p.

- L’ultima regione presenta il gene che codifica per la Cas9 (in cui sono stati usati i codoni eucariotici dato che deve

esprimersi in pianta). In generale questa proteina è controllata da un promotore forte come il 35S che deriva dal

virus del mosaico del tabacco (molto usato in pianta).



Agrobacterium tumefaciens (o anche sistemi

biolistici) armato con questo plasmide può

portare il sistema di eding dentro la cellula.

Qui è possibile tagliare, inserire mutazioni o

pezzi di DNA.

Qualora si volesse eliminare tutto il sistema

CRISPR/Cas9 e lasciare la sola ‘inserzione’

è necessario attendere le generazioni F2 e la

segregazione dei cromosomi, ricercando

non più il gene reporter ma la porzione di

DNA modificata mediante PCR sito

specifica.



La modificazione genetica delle piante: genome editing è una rivoluzione?



RISULTATI NELLE PIANTE

Li et al. (2016) hanno mutato OsGN1a, OsDEP1 e OsGS3 provocando

un aumento del numero di semi, di densità delle pannocchie dense ed

un aumento della dimensione dei frutti-semi, rispettivamente.

Ad oggi circa l’80% degli studi di editing delle piante

hanno avuto come scopo il knock out per migliorare

alcune caratteristiche delle piante.

Molte degli organismi target sono specie coltivate.



Rese e dimensioni

Il lavoro di Lv et al. (2021) ha evidenziato che silenziando OsPAO5,

che codifica per le poliamminossidasi si riesce ad aumentare

notevolmente la lunghezza del semi, del peso e anche del numero

di semi per pannocchia con un netto incremento delle rese della

pianta.



Resistenza a erbicidi

Per introdurre tolleranza agli erbicidi è sufficiente creare mutazioni nelle proteine target di alcuni erbicidi

commerciali. Per es., la modifica del gene dell'acetolattato sintasi (ALS) ha portato la resistenza agli erbicidi nel riso

(Shimatani et al., 2017)



La mutazione interessa citidine situate nelle posizioni da -

19 a -17 a monte della sequenza PAM sul filamento

superiore.

(d) Piante mutanti rigenerate (a sinistra) e spettri di

sequenziamento di Sanger della loro regione bersaglio

ALS. Le punte delle frecce indicano mutazioni eterogenee

sovrapposte. Barra della scala, 5 cm. (e) Mutagenesi

multiplex assistita dalla SLA. Due target (W483 e G590) in

FTIP1e sono stati combinati con il target ALS (A96V) e

selezionati per la resistenza IMZ. La mutagenesi a G590 è

stata valutata mediante analisi CAPS. (f) Frequenza di

mutazione a target ALS e FTIP1e. Le calli trasformate e

resistenti all'IMZ sono state analizzate mediante CAPS a

G590. Le linee CAPS-positive sono state sequenziate per

identificare i tipi di mutazione. Per la SLA sono state

esaminate anche le comuni mutazioni di resistenza

spontanea (W548C/L e S627I). X rappresenta il codice di

arresto.

https://www.nature.com/articles/nbt.3833/figures/1


Resistenza a Stress biotici

Per aumentare la resistenza delle piante agli insetti o organismi patogeni è possibile agire a 2 livelli.
Sull’insetto modificando i possibili bersagli della ‘sostanza tossica’ presente nella pianta. Per esempio si
possono incrementare i recettori dell’insetto per la tossina Bt. Altre modificazioni sull’insetto possono colpire i
geni responsabili dell’olfatto (metodo di riconoscimento della pianta bersaglio. E’ poi possibile colpire geni
delle sviluppo soprattutto quando gli insetti usano la pianta per deporre uovo e far sviluppare larve.

Allo stesso modo si può agire sulla pianta per
esempio attivando composti volatili che attirano
parassitoidi.
Si possono poi modificare segnali di riconoscimento

come i colori dell’organo target.

Infine si possono sintetizzare composti tossici per il

parassita.



Grano Senza Glutine
Sanchez-Leon et al. 2018 hanno modificato con CRISPR/Cas9 la famiglia dei geni per le α-gliadine, le glicoproteine

che stimolano la reazione immunitaria dei pazienti celiaci. Sono state ottenute ventuno linee di piante mutanti, con

riduzione del contenuto di α-gliadine. Dei 45 geni diversi per α-gliadine, fino a 35 sono stati simultaneamente alterati

dall’editing nel genoma di una stessa pianta.

Le linee modificate sgAlpha-2 BW208 e
DP non sembrano avere differenze di
rese e caratteristiche rispetto al WT
(t545- V775).



Modifiche nello sviluppo

Generando mutazioni nel gene soppressore della

fioritura (SELF-PRUNING 5G) è stato possibile

incrementare le fioriture della pianta

(indipendentemente dal fotoperiodo), quindi

aumentare le rese e ridurre le dimensioni della

pianta.



Modifica di caratteri complessi

Il genome editing offre l'opportunità di modificare

anche caratteri complessi multigenici. Famoso il

caso della maschio sterilità del mais.

La maschio sterilità è utile nel breeding perché

previene l’autofecondazione.

La mutazione di un solo gene Zmdfr produce una

parziale sterilità, ma la doppia mutazione invece

produce una totale sterilità!



Pomodoro iperproduttore di acido gamma Amminobutirrico -GABA 

Il GABA è un fitormone che interviene nei processi di sviluppo della
pianta e nella regolazione dell’equilibrio carbonio-azoto. E’ noto
che il GABA si accumula nei tessuti vegetali in risposta a stress
biotici e abiotici. Questa molecola nell’uomo svolge il ruolo di
neurotrasmettitore cerebrale ad azione inibitoria. Sono stati
identificati geni della biosintesi e modificati per aumentare la
produzione.

Il Giappone è stato il
primo Paese a
commercializzare un
prodotto a base di
pomodoro che contiene
un alto contenuto di
acido ɣ-aminobutirrico
(GABA) (Nonaka et al.
2017) nel settembre
2021.



Miglioramenti nutrizionali

Uno dei primi prodotti «genome editing» è la soia migliorata nel contenuto di acidi grassi monoinsaturi.

L'olio di soia contiene circa il 24% di acidi grassi monoinsaturi, che è significativamente inferiore a oli concorrenti

come colza (61%) e oliva (75%). Il consumo di oli ricchi di grassi monoinsaturi è considerato più salutare, inoltre

aumenta la conservabilità dell’olio nel tempo.

I geni Fatty Acid Desaturase (FAD) determinano i

livelli di grassi monoinsaturi nell'olio di soia in

quanto catalizzano la conversione dell'acido

grasso monoinsaturo, l'acido oleico, nell'acido

grasso polinsaturo, l'acido linoleico.

Usando la tecnologia TALEN sono state inserite

piccole mutazioni (inserzioni) in entrambi i geni

FAD2-1A e FAD2-1B.

Le piante di soia modificate hanno prodotto quasi quattro volte più

acido oleico rispetto ai WT.



Quali le sfide più emergenti

Le ricerca scientifica e quella applicata si

stanno maggiormente concentrando su:

• Migliore resistenza delle specie di interesse

agronomico alle malattie, per ridurre la

necessità di utilizzare pesticidi;

• Miglioramento della resistenza allo stress

abiotico al fine di mitigare gli effetti dei

cambiamenti climatici sulla nostra produzione

di cibo;

• Migliori caratteristiche agronomiche al fine

di aumentare le rese delle colture, migliorare

la produttività ed evitare perdite pre-raccolta;

• Migliorare la qualità di alcuni prodotti anche

per ampliare il mercato e andare incontro ai

gusti del consumatore;

• Miglioramento delle caratteristiche

nutraceutiche e di quei composti che

possono avere effetti positivi sulla salute.



Alcune esempi recenti

Il database EU-SAGE contiene i dettagli di circa 60 specie di piante di successo.



LIMITI del sistema CRISPR/Cas9 nelle piante

Spesso i costrutti sono grandi, la regione di SGRNA è lunga e soprattutto i siti PAM (NGG) non sempre sono

adeguati per modificare le regioni di interesse.

Negli anni sono state sfruttate cspasi diverse. Ad esempio una molto usata nelle piante è Cas12.

Cas12a riconosce i PAM ricchi di AT pertanto può essere usata per colpire regioni genomiche ricche di AT. Produce

DSB sfalsati, il che lo rende migliore per gli esperimenti basati sull'HDR. Cas12a richiede solo un breve CRISPR RNA

(crRNA, ~42 nt), rendendo più economico da sintetizzare il costrutto.

Il DSB è mediato dai domini
Nuc e RuvC, con il dominio
Nuc che taglia il filamento
target dopo la 18° bp a valle
del PAM e il dominio RuvC che
taglia il filamento non target
dopo la 23° bp a valle del PAM



Curiosità



Genome Editing e OGM: cosa dice la legge

La legge europea definisce gli OGM come "organismi in cui il materiale genetico (DNA) è
stato alterato in un modo che non si verifica naturalmente per accoppiamento o
ricombinazione naturale". Tuttavia, gli OGM sviluppati negli anni '90 utilizzavano anche
metodi diversi, meno precisi, rispetto ai nuovi strumenti di editing del genoma.

Vi sono due differenze chiave tra gli OGM tradizionali e il genome

editing.

1) La prima è che nelle piante il genome editing viene usato

prevalentemente per introdurre piccole mutazioni che possono

anche sorgere spontaneamente in natura o attraverso il breeding

tradizionali; al contrario la transgenesi generalmente comporta

l'aggiunta di una nuova funzione alla pianta (uno o più geni) che

non sarebbe potuto accadere altrimenti.

2) Quando invece l'editing del genoma viene utilizzato per

generare una nuova funzione (inserzione di un gene con DNA

donor) la differenza con la transgenesi è che l'inserimento viene

eseguito in una posizione predeterminata del genoma con minori

rischi di alterazione genomica (variazioni somaclonali).



Genome Editing è esente da errore?

Assolutamente no!
L'editing del genoma con CRISPR-Cas è accurato tuttavia

sono state documentati:

- tagli e modifiche anche in siti Non target (v. Modrzejewski

et al., 2020;

- nel sito bersaglio possono verificarsi ulteriori

cambiamenti direttamente adiacenti al punto in cui il DNA

è stato tagliato, causati da una riparazione imperfetta;

- la proteina Cas può tagliare il DNA in posizioni Non target

per esempio in regioni con sequenza di DNA molto simile

al sito bersaglio.

E’ improntate sapere che anche il breeding classico produce modificazioni rilevanti nei
genomi non solo nelle regioni di interesse. F1 risultate di fatto eredita genomi diversi e
talvolta questi derivano da specie filogeneticamente lontane.
Si potrebbero incentivare metabolismi secondari particolari che producono prodotti tossici o
alterare la fisiologia della pianta!



Genome editing: grado di rischio

In termini relativi, i rischi del genome editing sono

inferiori a quelli prodotti attraverso mutagenesi casuale

convenzionale che fa uso di radiazioni o sostanze

chimiche per indurre cambiamenti genetici in quanto in

questo processo vengono indotte diverse migliaia di

mutazioni. Eppure questo viene accettato e oggi sono

disponibili più di 3 000 varietà di colture prodotte

utilizzando le radiazioni.

Ad esempio per ottenere la variante pompelmo rosa

con mutagenesi chimica e fisica si indurranno centinaia

o migliaia di mutazioni e si selezioneranno le più adatte

guardano certamente la polpa e pochi altri tratti. Questo

significa che il potenziale pericolo di altre mutazioni

non verrà valutato.

Anche nel caso del genome editing, ma i rischi di

mutazioni non target, ovvero in siti non desiderati, sono

molto molto inferiori!



Genome Editing e OGM: diffusione

L’approccio CRISPR-Cas è stato rapidamente adottato nelle

attività di ricerca per il miglioramento delle piante coltivate in

tutto il mondo. La maggior parte delle attività si svolge in Cina,

seguita da USA, UE e Giappone.

Altri paesi molto impegnati sono Brasile, Argentina, Israele,

Russia, Arabia Saudita, India, Corea, Filippine e Turchia.

America Latina: Cile, Colombia e Costa-Rica

Africa: Sud Africa, Kenya, Etiopia e altri

Negli Stati Uniti, il numero di colture
modificate nel genoma, orientate al mercato
in fase di sviluppo, è il più alto, seguito da Cina
ed Europa. Negli USA la più redditizia è la soia
con olio arricchito di monoinsaturi. In
Giappone è il pomodoro con GABA.



Genome Editing e OGM: cosa dice la legge.

L'Inghilterra sta adottato una posizione simile. Alcuni

Paesi, come il Brasile e l'Argentina, stanno trattando le

piante modificate a livello genomico come quelle

convenzionali, a meno che non contengano DNA estraneo.

NEL MONDO: USA e Canada non regolamentano il

Genome Editing se l'alterazione genetica sarebbe

potuta avvenire con metodi tradizionali ovvero

breeding. Questo significa che le piante modificate

con il genoma non sono soggette ai protocolli di

sicurezza degli OGM e ai requisiti di etichettatura.

EUROPA: Nel 2018 la Corte di giustizia della UE ha

confermato nella causa C-528/16 che gli organismi

ottenuti mediante genome editing sono da considerarsi

a tutti gli effetti uguali agli OGM.

La Corte ha inoltre stabilito che sono esclusi dal campo

di applicazione di tale direttiva solo gli organismi

ottenuti mediante tecniche di mutagenesi che sono

state utilizzate convenzionalmente e hanno una lunga

esperienza in materia di sicurezza.



Cosa sta cambiando

L’Argentina ha deciso di entrare nelle valutazioni caso per caso e questo è un esempio che stanno seguendo diversi

Paesi; si va dagli USA in cui FDA mantiene un processo di consultazione volontaria sulla sicurezza alimentare

combinato con una rigorosa legislazione sulla responsabilità in materia di sicurezza alimentare fino al Giappone e

Australia, in cui gli organismi modificati dal genoma con piccole modifiche genetiche (cfr. SDN-1) non sono soggetti

alla legislazione sugli OGM.

Nell'UE, la Commissione Europea ha avviato il

processo per lo sviluppo di una proposta normativa

capace di distinguere l'applicazione di mutagenesi

e cisgenesi mirate. Si prevede che la Commissione

presenterà una proposta di regolamentazione nel

secondo trimestre del 2023.



Crescita del mercato


