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2 vigneti nel comune di Gaiole in Chianti 

Vitis vinifera Sangiovese Clematis vitalba

✓Diagnosi di FD

✓Confronto tra gli isolati di FDp nei due ospiti presenti nello stesso areale



16S(V)-C (isolato rif. FD70, FD2000): più diffuso, caratterizzato in Francia

16S(V)-D (isolato rif. FD92, FD88): meno diffuso, caratterizzato in Spagna

Diagnosi e caratterizzazione di FDp: polimorfismo nucleotidico del gene 16Sr

2) Caratterizzazione del sottogruppo (protocollo PCR diretta e nested):

1) Identificazione del fitoplasma associato a FDp (protocollo di qPCR):

Flavescenza Dorata 



✓ 12 campioni di V. vinifera (11 infetti)

✓ 6 campioni di C. Vitalba (tutti infetti)

✓ 17 sequenze

2020: diagnosi condotta sui campioni prelevati dal vigneto

di Gaiole:



Amplificazione di una parte del gene 16S (1300bp) 

Cromatogramma e sequenza amplicone Sequenza errata





Allineamento con sequenze di riferimento in BioEdit





23 corrispondenze (100%) con FD16S-G2-MNE in NCBI 
Standard Nucleotide BLAST

Ospite Origine Isolato Acc. number

Dictyophara europea Montenegro FD16SG2MNE KJ911208

Spartium junceum Italia sjRag MT629811

Vitis vinifera Portogallo portugali FJ611961

Vitis vinifera Macabeg Spagna LSV91 AJ548787

Grapevine Serbia FD57 EF581166

Scaphoideus titanus Francia FD92 FN562912

Vitis vinifera loureiro Portogallo FDD1 FJ423158

Alnus glutinosa Bosnia RM29 MN662623

Ulmus glabra Germania 4621 MN394842



Ospite
Sequenza di riferimento 

(% similitudine)
Accession Number

V. vinifera (tutte)

11 piante FD-C (100%)

FD70 (100%)

AY197645.1

AF176319.1C. vitalba (2 sequenze)

1 pianta

C. vitalba (3 sequenze)

2 piante
FD16S-G2-MNE (100%) KJ911209.1 

Riassumiamo



✓ 123 campioni di V. vinifera, 38 infetti 

✓ 30 sequenze

2021 caratterizzazione di più campioni provenienti da vigneti dei 

comuni di Gaiole, Radda, Castelnuovo Berardenga, Castellina:



Allineamento delle sequenze di FDp in BioEdit

BioEdit allineamento delle sequenze (gene 16Sr) 



Risultati delle caratterizzazione dei campioni toscani ad oggi   

Ospite Caratterizzazione Area

V. vinifera 2019
46 piante FD-C (71,9%)

18 piante FD-D (28,1%)
Toscana (64 infetti)

V. vinifera 2020 FD-C (100%)

Gaiole (9 infetti)
C. Vitalba 2020

2 piante FD16S-G2-MNE

1 pianta FD-C

V. vinifera 2021 FD-C (100%) Chianti Classico (38 infetti)

V. vinifera 2022 lavori in corso Toscana (400 infetti)



✓ Presenza di V. vinifera infetta con FD-C e S. titanus: ciclo epidemiologico noto 

✓ Presenza di 2 piante C. vitalba infette da FD-16S-G2-MNE

C. vitalba: pianta ospite (serbatoio) di genotipi diversi di FDp (FD-C) 

Dictyophara europea: cicalina ospite di FDp

Possibile presenza di diversi attori nel ciclo epidemico di FDp

✓ Presenza di 1 pianta C. vitalba infetta da FD-C

✓ Assenza di FD-16S-G2-MNE su V. vinifera

Considerazioni

?



✓Verifica della presenza di FD16S-G2-MNE su C. vitalba e V. vinifera

✓ Indagini su Dictyophara europea

✓ Indagini su Scaphoideus titanus

✓Caratterizzazione con markers molecolari extra-ribosomali

Prossimi obiettivi


