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Considerazioni preliminari e
obiettivo del lavoro
La Puglia è un centro secondario di diversità per il
pomodoro (Solanum lycopersicum L.). Questo studio
esplora la diversità genetica e fenotipica di una
collezione di 55 popolazioni di pomodoro pugliese.
Alcune (6) di queste sono denominate "Pomodoro di
Manduria" (PM) (Fig.1), riconosciuto come Prodotto
Agricolo Tradizionale (PAT) e presidio Slow Food.

Materiali e Metodi
Una prova di campo a blocchi randomizzati è stata condotta presso
l'azienda sperimentale dell'Università di Bari. Diversi caratteri morfo-
agronomici sono stati registrati secondo i descrittori UPOV (Unione
Internazionale per la Protezione delle Nuove Varietà Vegetali).

A partire da 21 delle 55 accessioni sono state quindi ottenute salse di
pomodoro utilizzando un protocollo standardizzato. Queste sono state
caratterizzate per diversi parametri fisico-chimici, in particolare pH,
attività antiossidante, contenuto in zuccheri solubili, composti fenolici
e isoprenoidi.

La collezione è stata infine genotipizzata mediante il chip Axiom
Tomato 51K. Dopo aver effettuato controlli di qualità per varianti e
popolazioni, utilizzando il software TASSEL v.5, i dati SNP sono stati
integrati con dati di polimorfismo derivanti dall’analisi del genoma di
35 cultivar italiane, disponibili sul database NCBI, e utilizzati per
studiare la struttura genetica utilizzando il software ADMIXTURE.
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Fig.1 Popolazioni denominate "Pomodoro di Manduria"
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Sono state ottenuti 4.654 varianti SNP. Le popolazioni PM sono state dichiarate geneticamente identiche tra loro e con la popolazione
5/34, denominata "Pomodoro d’inverno rosso", ad indicare un caso di sinonimia. L’analisi della struttura genetica ha identificato tre
gruppi ancestrali (K1-K3). La maggior parte delle popolazioni pugliesi (evidenziate in giallo in Fig. 2) è risultata associata al gruppo K2,
mentre sei popolazioni (evidenziate in verde in Fig. 2) hanno mostrato un’origine ancestrale mista. Le analisi fisico-chimiche hanno
confermato l’omogeneità delle salse ottenute delle popolazioni PM, e la netta distinzione tra queste e le salse ottenute da altre
popolazioni (Fig. 3). I genetici e fenotipici prodotti da questo studio sono utili alla valorizzazione e tracciabilità di popolazioni locali di
pomodoro pugliesi, oggi conservate presso la GeneBank dell’Università di Bari.
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Risultati e Discussione
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