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Obiettivi previsti dalla scheda di ricerca per il 2012

WP1, Genetica, genomica ed innovazione varietale

• Attività 1: Caratterizzazione molecolare delle varietà di riso italiano: 

Carnaroli, Arborio, Vialone nano, Volano, Balilla, Gigante Vercelli 

tramite sequenziamento con strumento Illumina Genome analyzer 

GAIIx;

• Attività 2: Inizio della analisi bioinformatica dei dati di sequenza;

• Attività 4: realizzazione di incroci tra varietà nazionali ed 

ottenimento, tramite SSD, di 4 popolazioni sperimentali di tipo RIL 

segreganti per diversi caratteri;

• Attività 5: Introgressione di geni di resistenza a Pyricularia grisea in 

linee/varietà suscettibili tramite selezione assistita da marcatori 

molecolari



Risultati raggiunti (1)
Attività 1: Sequenziamento di nuova generazione per scoprire la base della qualità

e di altri caratteri in sei varietà di riso italiane (collaborazione PTP)

Varietà
Origi

ne

Altezza 
pianta(c

m)

UE 
Classific
azione

Conten
uto 
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o

Arborio ITA 101,1 Lungo A 17,8

Gigante 
Vercelli

ITA
105,5 Lungo A 23,05

Vialone nano ITA 107,2 Medio 22,8

Volano ITA 103,6 Lungo A 17,4

Balilla ITA 88,0 Tondo 18,53

Carnaroli ITA 114,0 Lungo A 22,1

14 giorni dopo fioritura 

tarda lattea-inizio 

cerosa

Decorticazione dei semi

Estrazione 
RNA e 
preparazione 
librerie

13-25 milioni di 
sequenze ottenute



Risultati raggiunti (2)
Migliaia di geni differenzialmente espressi sono stati identificati tramite confronto 

bilaterale

Scopo principale: analisi della espressione di geni della qualità, come contenuto di 

amilosio, contenuto proteico etc



ESEMPIO 1: Il gene Granule Bound Starch Synthase I è più espresso nelle varietà ad alto amilosio (Gigante 

Vercelli, Carnaroli e Vialone nano) rispetto alle altre (Volano, Balilla e Arborio)

ARBORIO BALILLA CARNAROLI
GIGANTE

VERCELLI

VIALONE

NANO
VOLANO

ESEMPIO 2: La analisi di tutti 

i geni implicati nel’accumulo 

di amido evidenzia differenze 

di espressione nelle sei 

varietà di riso



… analisi di altri geni implicati nella qualità …

ESEMPIO 3: Analisi dei geni delle proteine di riserva ha evidenziato notevole variazioni nella espressione 

(es geni per la sintesi delle prolamine sono 500 volte più espressi in Gigante Vercelli, Arborio, Volano 

rispetto a Carnaroli, Vialone Nano)



Risultati raggiunti (3)
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Risultati raggiunti (4)

Le popolazioni RILs sviluppate sono in F7:

Venere x Vialone Nano: 172 linee

Asia x Maratelli: 140 linee

Augusto x Vialone Nano: 180 linee

Gigante Vercelli x Maratelli: 180 linee

Attività 4: ottenimento di popolazioni sperimentali di tipo RIL segreganti per diversi caratteri

Attività 5: Introgressione di geni di resistenza al brusone tramite MAS

Linee F4 omozigoti 

per geni Pi 

identificate



Risultati raggiunti (5)
Condotti 23 incroci per piramidare i geni di resistenza; in Tabella sono riportati a titolo 

esemplificativo 5 incroci condotti per accumulare i geni Piz e Pi5 

Eseguiti 63 nuovi incroci per la 

introduzione di geni Pi nelle varietà

Italiane suscettibili; alcuni esempi

Crosses Resistance genes 

Saber x Carnaroli Pib 
Saber x Vialone nano Pib 
Saber x Baldo Pib 
Saber x Onice Pib 
Katy x Carnaroli Pita2 
Katy x Vialone nano Pita2 
Katy x Baldo Pita2 
Katy x Onice Pita2 
Kanto51 x Carnaroli Pik 
Kanto51 x Vialone nano Pik 
Kanto51 x Baldo Pik 
Kanto51 x Onice Pik 
Kusabue x Carnaroli Pik 
Kusabue x Vialone nano Pik 
Kusabue x Baldo Pik 
Kusabue x Onice Pik 
Bala x Carnaroli Pi33 
Bala x Vialone nano Pi33 
Bala x Baldo Pi33 
Bala x Onice Pi33 
 

LO
D

c
M

Chr. 1, RM302

LOD 
score:13.58

Rsq: 25.9 %
LOD

Chr. 4, RM5473

LOD 
score:16.19

Rsq: 32.7 %

Importanza del “pyramiding” per 

una resistenza efficace e durevole: 

l’esempio di Gigante Vercelli



Attività di divulgazione e/o didattica 2012

Scopi della sperimentazione e risultati preliminari sono stati presentati a:

Open Day CRA-RIS, 13 settembre 2012

Giornata dell’Innovazione, 8 marzo 2013

Impatto dell’attività di ricerca effettuata

Per la prima volta sono stati studiati a livello di sequenza di RNA e di DNA caratteri  di 

rilevanza agronomica presenti nelle varietà di riso Italiane

Sono state realizzate popolazioni segreganti sperimentali per lo studio genetico di caratteri  

presenti in varietà di riso Italiane

Sono stati introgressi e piramidati geni di resistenza al brusone in background di varietà di 

riso Italiane



Attività prevista per il 2013 (1/2)

Attività 1, 2 e 3: completamento dei sequenziamenti del DNA delle sei varietà di riso; 

analisi bioinformatiche dei risultati del sequenziamento del RNA e del DNA per la 

identificazione delle basi genetiche e molecolari delle caratteristiche qualitative e 

agronomiche delle sei varietà (resistenza a malattie, taglia della pianta, precocità, 

dimensioni e biometrie del granello, contenuto di amilosio etc);

Attività 4: completamento delle generazioni di SSD, incremento del pool di semi 

disponibile per analisi fenotipiche;

Attività 5: sarà condotta MAS per selezionare piante omozigoti con pyramiding di due geni 

di resistenza; verranno allevate le piante F1 prodotte da nuovi incroci per introdurre geni 

Pi e la selezione mediante MAS sarà effettuata sulle piante F2 nel 2014


