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Pinot bianco e Pinot grigio sono mutazioni somatiche indipendenti di Pinot nero
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In vite l’accumulo e la stabilizzazione delle mutazioni somatiche sono eventi frequenti, che permettono ai viticoltori di selezionare e propagare nuove cultivar. Molte delle mutazioni somatiche non influiscono sull’intero meristema, ma solo su una sua porzione (chimere). Come conseguenza di questa struttura meristematica a strati, le chimere sono costituite da due layer (foglietti embrionali) adiacenti, ma geneticamente distinti. In vite, tra le mutazioni somatiche spontanee, sicuramente quella relativa al colore della bacca è la più conosciuta. Il colore della bacca è determinato da un’unica famiglia di pigmenti, gli antociani, che variano enormemente sia in concentrazione che in composizione a seconda della cultivar. In molte piante la biosintesi degli antociani è controllata da geni regolatori appartenenti a fattori di trascrizione della famiglia MYB; in particolare in Vitis vinifera L. i maggiori regolatori sono VvMybA1 e VvMybA2. L’inserzione del retrotrasposone Gret1 nel promotore di VvMybA1 e uno SNP non sinonimo nella regione codificante di VvMybA2 danno origine al fenotipo a bacca bianca. Recentemente diverse linee di ricerca, sia a livello genetico che genomico, hanno dimostrato che il locus del colore è composto da un gruppo di quattro geni Myb-like localizzati sul cromosoma 2. Il Pinot, essendo una varietà diffusa in tutto il mondo, nonchè una delle fondatrici, ha avuto molteplici possibilità di subire delle mutazioni somatiche, molte delle quali hanno modificato il colore originario della bacca dando origine a Pinot blanc e Pinot gris. Nonostante la relazione tra Pinot blanc e Pinot gris non sia stata ancora chiaramente delineata, secondo il modello evolutivo più accreditato il Pinot blanc deriva dal Pinot gris che, a sua volta, deriva dal Pinot noir. Il Pinot gris è sicuramente una chimera periclinale di Pinot noir, ma la natura precisa di questa modificazione genetica resta da determinare.
Il nostro studio ha indagato questo modello evolutivo. Basandoci sull’analisi strutturale del locus del colore a livello layer-specifico in 4 cloni di Pinot noir, 10 di Pinot blanc e 13 di Pinot gris, insieme ai suoi mutanti spontanei, abbiamo dato una spiegazione evoluzionistica delle mutazioni somatiche che hanno modificato il locus del colore. Mediante lo studio della dinamica strutturale lungo il cromosoma 2, è stata identificata e caratterizzata una delezione molto ampia (circa 4.300 Kb) in un singolo layer di Pinot gris, mentre è stata individuata una delezione corta (circa 150 Kb) in entrambi i layer di Pinot blanc. Nell’ambito della medesima cultivar, tutti i cloni hanno mostrato lo stesso profilo (lunghezza) di delezione. Come osservato recentemente in altri cloni di Pinot noir, possiamo supporre che i cambiamenti strutturali che si sono verificati in Pinot gris e Pinot blanc siano stati mediati da un fattore di stress che ha provocato l’attivazione di un elemento genetico mobile.

Teoricamente, l’origine di un mutante a bacca meno colorata può essere attribuito a due modelli distinti: 1) il modello sequenziale, in base al quale un ancestrale a bacca nera ha dato origine a un mutante a bacca grigia che, a sua volta, ha dato origine a un mutante a bacca bianca; 2) il modello parallelo, in base al quale un ancestrale a bacca nera ha dato origine a un mutante a bacca grigia e a un mutante a bacca bianca in maniera indipendente. Mediante questo studio proponiamo un modello parallelo come modello evolutivo alla base della formazione delle varianti somatiche per il colore in Pinot. In base a questo modello innovativo, i mutanti somatici Pinot gris e Pinot blanc si sono originati indipendentemente dalla cultivar ancestrale Pinot noir. Diversamente dal “modello Cab-Sau” sequenziale, precedentemente riportato in letteratura, ci riferiamo a questo modello parallelo come al “modello-Pinot”. Questi risultati hanno inoltre delucidato la relazione tra Pinot blanc e Pinot gris. Suggeriamo infine il nome Pinot verdâtre per la mutazione di Pinot gris a bacca non colorata, dal momento che presenta un peculiare assetto genetico e un colore della bacca verdognolo. Le nostre scoperte rappresentano un passo in avanti verso la comprensione completa dei meccanismi che sono alla base della formazione di cultivar a bacca bianca, grigia, rossa e rosa, il cui fenotipo complessivo è responsabile di una specifica attitudine enologica.
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Pinot blanc and Pinot gris arose as independent somatic mutations of Pinot noir
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In grapevine (Vitis vinifera L.), accumulation and fixing of somatic mutations represent frequent events, allowing growers to select and propagate new cultivars. A great deal of somatic mutations does not affect the entire meristem but only a portion of it (chimeras). Resulting from the layered structure of the meristem, chimeras are composed by two genetically distinct tissue layers placed adjacent to one another. Among spontaneous somatic mutations occurred in grapevine, those affecting the berry colour locus are the most documented. Grape berry colour is due to the presence of a single pigment family, the anthocyanins, which largely vary in concentration and composition depending on the grape cultivar. In many plants anthocyanin biosynthesis is controlled by regulatory genes belonging to the Myb family of transcription factors. Two Myb-related transcription-factor genes, VvMybA1 and VvMybA2, regulate anthocyanin biosynthesis in V. vinifera grapes. Inactivation of these two functional genes, through the insertion of the Gret1 retrotransposon in VvMybA1 promoter and through a non-synonymous SNP present in the VvMybA2 coding region, gives rise to a white berry phenotype. Recently, several genetic and genomic studies revealed  that the colour locus is a cluster of four Myb-like genes located on chromosome 2. As one of the founder varieties and cultivated worldwide, Pinot had several chances to undergo somatic mutations. Most of these affected the ancestral black berry colour, and gave rise to cultivars such as in Pinot blanc and Pinot gris. The most established evolutionary model is that Pinot blanc arose from Pinot gris which arose from Pinot noir, even if the relationship between Pinot blanc and Pinot gris has not yet been fully explored. Pinot gris is reported to be a periclinal chimera of Pinot noir, but also in this case the exact nature of the genetic modification remains to be determined. 

Our study has questioned this evolutionary model. Taking advantage of a layer-specific structural analysis of the berry colour locus in 4 Pinot noir, 10 Pinot blanc and 13 Pinot gris clones, along with its naturally derived chimeras or sports, we provide an evolutionary explanation of the somatic mutations that have affected the locus of berry colour. Through the study of the structural dynamics along the chromosome 2, a very large deletion (ca. 4,300 Kb) present in a single Pinot gris cell layer was identified and characterized, while a short deletion (ca. 150 Kb) present in both Pinot blanc cell layers was detected. Within the same cultivar, all clones shared the same deletion pattern. As recently observed in other Pinot noir clones, we can suppose that the structural changes that occurred in Pinot gris and in Pinot blanc were stress-mediated, resulting in the activation of a mobile genetic element.

Theoretically, the origin of a colourless berry mutant can be ascribed to two distinct models: i) the sequential model, where the black-skinned berry ancestor gave rise to the grey-skinned which in turn gave rise to the white-skinned berry mutant, and ii) the parallel model, where the black-skinned berry ancestor gave rise to the grey-skinned and the white-skinned berry mutants separately. Here, we propose the parallel model as the evolutionary model for the formation of Pinot berry colour somatic variants. According to this novel model, the somatic mutants Pinot gris and Pinot blanc arose from the ancestral Pinot noir cultivar independently. We name this parallel model as the “Pinot-model”, distinctly from the previously reported sequential “CabSau-model”. Moreover, these results elucidated the relationship between Pinot blanc and Pinot gris. Finally, we suggest the name Pinot verdâtre for the unpigmented bud sport of Pinot gris, holding a peculiar genetic make-up and a green-like phenotype. Our findings represent a breakthrough towards the full understanding of the mechanisms behind the formation of white, grey, red, and pink grape cultivars, the overall phenotype of which determines a specific enological aptitude.


