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Fig. 1: Mappa dell’Europa (a) raffigurante i sei siti della Apple REFPOP in Belgio (BE), Francia (FR), Italia (IT), Polonia (PL),
Spagna (SP) e Svizzera (CH). Esempio della variabilità fenotipica presente nella Apple REFPOP (b) in termini di colorazione
dei frutti e portamento degli alberi presso il Centro di Sperimentazione Laimburg (IT). // Map of Europe (a) showing the six
Apple REFPOP sites in Belgium (BE), France (FR), Italy (IT), Poland (PL), Spain (SP) and Switzerland (CH). An example of the
phenotypic variability present in Apple REFPOP (b) in terms of fruit colour and tree habit at Laimburg Research Centre (IT).

INTRODUZIONE

IL MICROBIOMA DELLE PIANTE: UNA NUOVA RI-
SORSA PER FAVORIRE IL LORO ADATTAMENTO
AL CAMBIAMENTO CLIMATICO

L’agricoltura globale ed europea si trova oggi ad affron-
tare delle sfide ambientali sempre più complesse carat-
terizzate anche da una crescente incertezza. L’aumen-
to delle temperature, l’irregolarità delle precipitazioni e
la diffusione di nuove malattie compromettono sempre
di più la stabilità e la resilienza dei sistemi produttivi
agricoli [1] [2]. In questo contesto, la selezione di nuo-
ve varietà più resistenti a stress di tipo abiotico e bioti-
co, insieme all’adozione o sviluppo di strategie colturali
più sostenibili, rappresentano sempre più una priorità
per garantire la produttività e la sostenibilità futura delle
produzioni agricole.

Un potenziale approccio innovativo per studiare i mec-
canismi di adattamento delle piante a condizioni am-
bientali in continua evoluzione, determinate dal cambia-
mento climatico, è lo studio del microbioma delle piante.
Quest’ultimo comprende l’insieme di tutti i microrgani-
smi presenti sulla superficie e all’interno dei tessuti ve-
getali e svolge un ruolo chiave nella risposta agli stress
ambientali.

Iniziative europee quali il progetto AppleBIOME, in cui
è stato studiato il microbioma fogliare del melo, mira-
no ad approfondire proprio il ruolo di tale microbioma,
considerato oggi non più esclusivamente come un ele-
mento marginale nel determinare lo stato di salute e di
produttività degli alberi da frutto, bensì come un com-
ponente fondamentale per comprendere le strategie di
adattamento a condizioni avverse.

Questo articolo presenta i principali risultati ottenuti nel-
l’ambito di questo progetto, avviato nel 2023 e realiz-
zato con il coinvolgimento di partner da sei stati euro-
pei: Better3Fruit in Belgio, INRAE e Novadì in Francia,
Centro di Sperimentazione Laimburg e Alpoma in Ita-

lia, InHort in Polonia, IRTA (CRAG) e Nufri in Spagna
ed Agroscope in Svizzera. In particolare, nell’artico-
lo vengono evidenziate le potenziali applicazioni delle
nuove conoscenze acquisite per quanto riguarda la ge-
stione agronomica del frutteto, il miglioramento varieta-
le e il possibile sviluppo di nuovi trattamenti basati su
microrganismi benefici.

IL RUOLO DEL MICROBIOMA IN FRUTTICOLTURA

Ogni foglia, radice e frutto ospita una complessa comu-
nità di funghi e batteri. Questo insieme di microrgani-
smi prende il nome di microbioma e compie delle fun-
zioni fondamentali, in quanto contribuisce allo stato di
salute della pianta, alla tolleranza a stress idrici e ter-
mici e partecipa all’equilibrio ecologico del frutteto [3].
La composizione del microbioma, intesa come struttura
della comunità microbica e descritta in termini di diversi-
tà, presenza e abbondanza relativa dei diversi microrga-
nismi, è un importante parametro da studiare per valu-
tarne le caratteristiche e comprendere le interazioni tra
l’ambiente e la pianta. Il microbioma può agire in modo
complementare, contribuendo a rafforzare le caratteri-
stiche intrinseche della pianta in termini di resistenza a
malattie o tolleranza a situazioni di stress abiotico. Stu-
diare il microbioma permette quindi di identificare quali
microrganismi o condizioni siano associati a un buono
stato di salute della pianta o quali, al contrario, possa-
no aumentare il rischio di fitopatologie. Queste infor-
mazioni sono particolarmente importanti nel contesto
del cambiamento climatico, in cui le infezioni da parte
di patogeni e le condizioni ambientali sono sempre più
imprevedibili.

Tra i diversi microrganismi che compongono il microbio-
ma, i funghi sono tra i più importanti da un punto di vista
agronomico, poiché sono anche agenti causali di alcu-
ne delle più importanti malattie delle piante. In funzione
della specie presa in considerazione, i funghi hanno il
duplice ruolo di organismi patogeni [4] [5] e di organismi
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Fig. 2: Prelievo di campioni di porzioni di tessuto fogliare delle piante della collezione varietale Apple REFPOP // Sampling of
leaf tissue samples from Apple REFPOP trees.

benefici/antagonisti [6] [7]. In particolare, per quanto ri-
guarda il melo, è stato evidenziato che la composizione
del microbioma sia influenzata da diversi fattori ambien-
tali e gestionali, tra cui le condizioni climatiche e l’agro-
tecnica applicata al frutteto, ma anche il genotipo della
varietà coltivata [8].

Le piante selezionano parte del proprio microbioma at-
traverso specifici composti che vengono rilasciati nel-
l’ambiente, ma anche in funzione del proprio patrimonio
genetico. Tra la pianta e le comunità microbiche asso-
ciate si sviluppa una relazione dinamica: da un lato la
pianta influenza la composizione e la struttura del micro-
bioma e dall’altro il microbioma stesso contribuisce al
mantenimento dello stato di salute della pianta. Quan-
do questa interazione risulta equilibrata, il microbioma
integra e potenzia le capacità fisiologiche della pianta,
favorendo l’assorbimento dei nutrienti, e aumentando
la tolleranza agli stress biotici ed abiotici.

APPLEBIOME: UN PROGETTO EUROPEO SENZA
PRECEDENTI

Nel progetto europeo AppleBIOME sono stati analizzati
4661 campioni fogliari di piante di melo, provenienti dal-
la cosiddetta “Apple REFPOP” [9], la collezione varieta-
le di riferimento per il melo in Europa. Questa collezio-
ne varietale è composta da più di 530 diverse varietà
di melo. Inoltre, la stessa collezione varietale è gesti-
ta e coltivata in sei differenti stati europei caratterizzati
da condizioni climatiche differenti. I sei siti della Apple
REFPOP sono localizzati in Belgio, Francia, Italia, Polo-
nia, Spagna e Svizzera (Fig.1). In ogni sito è mantenuta

la stessa copia della collezione varietale, permettendo
ai ricercatori di confrontare come le stesse varietà ri-
spondono a condizioni ambientali e climatiche differenti.
Inoltre, i frutteti della collezione varietale sono divisi in
due diversi sistemi di gestione: un sistema convenzio-
nale e un sistema a basso input. Nel sistema convenzio-
nale vengono applicate le pratiche culturali tipiche per
quel dato territorio, in termini di trattamenti fitosanitari e
gestione irrigua. La parte invece che consiste in prati-
che a basso input è invece gestita con diverse modalità
tra i diversi siti. Ad esempio, in Italia e in Polonia, vie-
ne applicato un ridotto apporto idrico al frutteto, mentre
nei rimanenti siti sono stati ridotti i trattamenti fitosani-
tari. In questo modo è stato possibile studiare gli effetti
dovuti a condizioni avverse, simulando le condizioni di
stress idrico e alta pressione dei patogeni causate dal
cambiamento climatico.

Nell’ambito del progetto, la diversità dei microrganismi
del microbioma fogliare è stata caratterizzata attraverso
tecniche di sequenziamento high-throughput, ovvero in
grado di processare simultaneamente un grande nume-
ro di campioni con elevata efficienza. Per garantire af-
fidabilità e comparabilità dei risultati ottenuti, sono stati
preliminarmente ottimizzati e standardizzati i protocolli
per il campionamento e l’estrazione del DNA. In ciascun
sito della Apple REFPOP sono state quindi prelevate
porzioni di tessuto fogliare (Fig. 2) da tutte le varietà
che compongono la collezione; successivamente, tali
campioni sono stati sottoposti ad ulteriori analisi di labo-
ratorio necessarie per la caratterizzazione molecolare
delle comunità microbiche (Fig. 3).

L’obiettivo del progetto è quello di approfondire diversi
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Fig. 3: I campioni di tessuto fogliare raccolti in campo vengono successivamente processati in laboratorio e utilizzati per l’e-
strazione del DNA // After the collection of the leaf samples in the orchard, the samples are prepared in the laboratory for DNA
extraction.

aspetti del microbioma fogliare del melo, tra cui la di-
versità dei microrganismi e delle loro variazioni, anche
in funzione della zona climatica e delle diverse pratiche
di gestione adottate. Inoltre, il progetto mira all’identi-
ficazione delle specifiche condizioni che favoriscono o
penalizzano lo sviluppo di determinati microrganismi e
ne influenzano le interazioni reciproche. I risultati del
progetto offrono un quadro dettagliato di come la com-
posizione del microbioma possa variare a seconda del-
la zona geografica, del sistema di gestione agronomico,
della varietà e, infine, dell’influenza del clima.

RISULTATI E NUOVE PROSPETTIVE DAL PROGET-
TO APPLEBIOME

MICROBIOMA E GESTIONE AGRONOMICA DEL
FRUTTETO: EFFETTO SUI PATOGENI E RUOLO DEI
MICRORGANISMI BENEFICI

La relazione tra gestione agronomica del frutteto e la
composizione del microbioma rappresenta uno dei ri-
sultati più rilevanti e interessanti del progetto. Le diver-
se strategie di gestione influenzano la composizione e
anche la funzione dei microrganismi del microbioma.

Complessivamente, è risultato che una maggiore diver-
sità nella composizione microbica è presente nella par-
te di collezione varietale gestita a basso input, rispetto
alla parte gestita convenzionalmente. Il microbioma, in
questo caso, è composto da una molteplicità di generi
fungini, alcuni dei quali risultano predominanti rispetto
ad altri in funzione delle diverse zone climatiche. I risul-
tati differiscono dunque tra sito e sito, non solo in termini

di abbondanza relativa dei diversi generi, ma anche in
termini di una maggiore ricchezza in quanto a numero
di diversi microrganismi che compongono il microbioma.
Tra i generi di funghi maggiormente presenti sono stati
riscontrati sia organismi benefici (quali Aureobasidium,
Vishniacozyma e Filobasidium), sia organismi patogeni
(quali Venturia, Podosphaera e Alternaria) (Fig. 4).

In particolare, nei siti con applicazioni irrigue ridotte (Ita-
lia e Polonia), non è stata osservata alcuna differenza
tra la gestione convenzionale e la gestione a basso in-
put, facendo ipotizzare che lo stress idrico abbia un ef-
fetto ridotto sulla composizione del microbioma fogliare.
La riduzione dei trattamenti fitosanitari ha portato inve-
ce a risultati maggiormente variabili e meno definiti. Le
principali differenze nella diversità microbica sono lega-
te soprattutto alla zona geografica e alle caratteristiche
climatiche specifiche del sito in cui si trova il frutteto,
piuttosto che alla presenza o assenza di trattamenti fi-
tosanitari. Questi modelli non costituiscono una valuta-
zione comparativa tra i diversi sistemi di gestione, ma ri-
flettono piuttosto il fatto che ciascuna strategia favorisce
comunità microbiche caratteristiche e differenti.

È interessante notare che la riduzione della presenza
dei patogeni nei siti in cui è stata applicata una gestio-
ne agronomica convenzionale ha favorito la creazione
di condizioni favorevoli per lo sviluppo di alcuni micror-
ganismi benefici, tra cui i lieviti antagonisti, in grado di
occupare il derivante nuovo spazio disponibile e quindi
svolgere anche un ruolo di biocontrollo nei confronti dei
patogeni rimasti. Al contrario, ridurre il numero di trat-
tamenti fitosanitari può aver favorito la proliferazione di
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Fig. 4: Abbondanza relativa percentuale (%) dei generi di funghi identificati nei sei siti europei della Apple REFPOP nella
sezione gestita secondo pratiche convenzionali. I diversi generi di funghi sono riportati in legenda e indicati con diversi colori.
Tra questi sono stati evidenziati in particolare i generi potenzialmente benefici (verde) e patogeni (rosso). // Percentage relative
abundance of the fungal genera found in the conventional management of the six Apple REFPOP sites. In the legend to the
left of the graph, which lists the fungal genera present, certain genera considered beneficial (green) and pathogenic (red) have
been highlighted.

alcuni agenti patogeni, vanificando il potenziale control-
lo biologico esercitato sui patogeni dai generi benefici
presenti.

Comprendere queste dinamiche è essenziale per ela-
borare strategie di gestione che promuovano microbio-
mi equilibrati e sani e che al contempo moderino gli
interventi chimici effettuati per il controllo delle malattie.

L’IMPORTANZA DELLA SCELTA VARIETALE

Nonostante l’analisi comparativa tra diverse varie-
tà commerciali di melo (Gala, Golden Delicious e
CIV198/Modì®) e la diversità microbica non abbia mo-
strato differenze significative, è stata comunque osser-
vata una variazione nell’abbondanza relativa di alcuni
patogeni. Ad esempio, i funghi appartenenti al gene-
re Venturia, di cui fa parte il patogeno che causa la
ticchiolatura del melo (Venturia inaequalis), sono risul-
tati essere meno presenti nel microbioma della varietà
CIV198/Modì®, una cultivar che ha una resistenza mo-

nogenica alla ticchiolatura. Questo risultato suggerisce
che alcune varietà possono favorire un microbioma più
bilanciato e meno propenso alla colonizzazione da par-
te di alcuni patogeni, grazie a fattori intrinsechi alla va-
rietà stessa, quali resistenze genetiche a determinate
malattie.

Queste informazioni sono particolarmente importanti
per i programmi di selezione varietale e miglioramento
genetico. La potenziale integrazione delle informazio-
ni riguardanti la composizione del microbioma nei pro-
grammi di miglioramento varietale potrebbe consentire
in futuro lo sviluppo di nuove varietà. Questi nuovi in-
croci, che includono anche le informazioni relative al
microbioma, oltre a garantire un’ottima produzione e
una buona qualità, possono contribuire positivamente
allo stato di salute della pianta e alla risposta a condi-
zioni di stress, conservando comunità microbiche che
favoriscono microrganismi benefici.
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APPLICAZIONI PRATICHE: DALLE CONOSCENZE
SCIENTIFICHE AI POSSIBILI UTILIZZI FUTURI IN
CAMPO

La ricerca sul microbioma delle piante consente di indi-
viduare nuove strategie per migliorare la resilienza del-
le colture e valutare future soluzioni applicative. Tra
le applicazioni più promettenti rientrano le seguenti
potenzialità:

• L’integrazione tra microbioma e resistenza geneti-
ca tradizionale può contribuire a identificare genotipi
che favoriscono l’insediamento e il mantenimento di
comunità microbiche più equilibrate e funzionali. La
selezione di queste nuove varietà, in grado di man-
tenere un microbioma equilibrato, può ridurre l’inci-
denza di malattie e migliorare la stabilità delle rese
in condizioni climatiche avverse.

• Una conoscenza approfondita dei microrganismi be-
nefici caratteristici di ciascun areale geografico può
favorire lo sviluppo di prodotti a base di lieviti o fun-
ghi antagonisti per il controllo biologico, adattati ai
diversi climi locali. Questi prodotti potrebbero di-
ventare alternative efficienti ai fungicidi convenziona-
li da poter adottare a livello locale, contribuendo ad
un’agricoltura più sostenibile.

• Il microbioma potrebbe fungere da indicatore preco-
ce dello stato fitosanitario della pianta. Alterazio-
ni nella composizione microbica potrebbero fungere
da indicatore di condizioni favorevoli all’insorgenza
di malattie, ad esempio in seguito all’aumento di un
microorganismo patogeno nella comunità microbica.
Questo approccio potrebbe consentire anche di in-
tervenire anticipatamente prima della comparsa di
sintomi visibili, favorendo così strategie di controllo
preventivo.

• La composizione del microbioma nella pianificazione
di strategie di gestione del frutteto può supportare
l’applicazione di pratiche che favoriscano lo svilup-
po di microrganismi benefici, come ad esempio la
riduzione di trattamenti, dell’umidità all’interno della
chioma o dell’ottimizzazione dell’irrigazione.

CONCLUSIONI

IL MICROBIOMA COME STRUMENTO PER L’AGRI-
COLTURA DEL FUTURO

Lo studio del microbioma delle piante rappresenta una
soluzione promettente per affrontare le sfide poste dal
cambiamento climatico e per favorire la transizione ver-
so un’agricoltura più sostenibile. Nonostante le cono-
scenze riguardo al microbioma delle piante e al suo ri-
svolto applicativo in agricoltura siano ancora in uno sta-
dio iniziale, progetti come AppleBIOME pongono le ba-
si per la comprensione della diversità microbica. Inol-
tre, tali iniziative permettono di sfruttare il ruolo del mi-
crobioma come risorsa per migliorare la resilienza del-
le colture, ridurre la dipendenza dai trattamenti fitosani-
tari e favorire lo sviluppo di nuove soluzioni basate su
microrganismi benefici.

Comprendere il ruolo del microbioma, nonostante la
sua complessità, non ha solo una valenza scientifica
ma rappresenta anche un’opportunità per anticipare le
sfide future e adottare pratiche che migliorino la salute
e la produttività delle piante in frutticoltura. L’integra-
zione del microbioma come aspetto da tenere in con-
siderazione nei programmi di miglioramento varietale,
nella gestione delle colture e nello sviluppo di prodot-
ti naturali per la protezione delle piante dalle malattie,
potrà fornire un contributo importante alla sostenibilità
dell’agricoltura europea del futuro.
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