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NUOVI STRUMENTI PER LA DEFINIZIONE DEL POTENZIALE 
QUALITATIVO DELL'UVA DESTINATA ALLA VINIFICAZIONE  
 
Può sembrare forse prematuro associare la rintracciabilità lungo la filiera del 
vino alla proteomica della vite,allo studio cioè della componente proteica di un 
dato sistema metabolico,che è in altre parole il prodotto dell'espressione del 
genoma.In questi ultimi anni il problema della sicurezza alimentare,anche nella 
produzione del vino,ha indotto produttori e tecnici ad introdurre nelle diverse 
fasi del processo produttivo una serie di controlli atti ad evitare errori nelle 
procedure di produzione e di confezionamento ed a garantire al consumatore 
nel contempo precisi standard di qualità.  
Normalmente questi controlli iniziano con il conferimento in cantina delle 
uve,mentre nel vigneto il grado di conoscenza delle caratteristiche della materia 
prima è molto ridotto.Il costo di questa "variabilità ignorata" soprattutto a 
carico di alcuni parametri fini della qualità (aromi e potenziale polifenolico) in 
termini negativi è molto alto.  
Le conoscenze relative alla genomica correlata ai processi di maturazione sono 
attualmente sufficienti per sviluppare dei metodi diagnostici dotati di maggiore 
sensibilità e rapidità rispetto a quelli tradizionali,i cosidetti "smart sensors",al 
fine di giungere ad una procedura semplice capace di determinare la 
provenienza delle uve e le relative caratteristiche qualitative.  
Con questi marcatori di qualità innovativi si potranno scegliere per ogni partita 
di uva le più opportune tecnologie di vinificazione per giungere alla 
progettazione di un vino in funzione della composizionme chimica 
dell'uva.Contemporaneamente il metodo prevede l'accertamento della varietà.  
Lo sviluppo di queste tecnologie diagnostiche è permesso dalla possibilità 
attuale di determinare i livelli di espressione di diverse migliaia di geni in 
parallelo,il cosidetto mRNA profiling. Ciò è reso possibile dalla combinazione 
del principio dell'ibridazione tra acidi nucleici ed un criterio costruttivo che 
dispone in strutture ordinate su scala micrometrica(microarray) le sonde che 
rappresentano ampie porzioni di genoma del sistema biologico in questione.  
Partendo da queste premesse si giunge alla definizione dell'espressione 
genica,dei profili di espressione metabolica e dei metaboliti che caratterizzano le 
uve con diverso grado di maturazione.  
I risultati ottenuti hanno costituito la base per la creazione di kit diagnostici di 
rapida esecuzione (tecnica ELISA) per l'identificazione qualitativa/quantitativa 
di acidi nucleici,proteine e metaboliti in grado di descrivere la qualità dell'uva. 


