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ANALISI

Il microbioma del suolo: 
il terroir che valorizza e tutela 

il Vino Nobile di Montepulciano DOP
Uno studio dell'Università di Bologna evidenzia come i microrganismi presenti nei terreni viticoli 

rappresentino un attore cruciale nella produzione vitivinicola

Il legame tra il vino e il suo territorio di origine è da sempre considerato un 
elemento essenziale per determinarne le caratteristiche distintive e per 
orientare le scelte dei consumatori. Questo rapporto unico è definito dal 

concetto di terroir, che comprende fattori ambientali, climatici e pratiche agri-
cole tradizionali, capaci di conferire al vino qualità regionali uniche. Oggi, il 
terroir è riconosciuto a livello globale ed è regolamentato da Denominazioni di 
Origine, come le denominazioni DOC e DOCG in Italia, che certificano e valoriz-
zano questa unicità. Recentemente, la componente microbica del terroir (cioè 
il microbioma del suolo del vigneto) è stata proposta come elemento ulteriore 
di caratterizzazione del territorio di produzione, tuttavia sono pochi gli studi 
che approfondiscono l’argomento.
In questo contesto, il Vino Nobile di Montepulciano, eccellenza della Toscana 
conosciuta in tutto il mondo, si distingue per le sue qualità organolettiche, che 
riflettono le peculiarità del territorio. Recentemente, l’area di produzione è sta-
ta suddivisa in 12 Unità Geografiche Aggiuntive (UGA), le "Pievi", ognuna carat-
terizzata da specifiche condizioni pedoclimatiche e da una chimica del suolo 
unica (Figura 1).
Nello studio da poco pubblicato sulla rivista del circuito Nature – Communi-
cations Biology – i ricercatori hanno analizzato i microbiomi del suolo e della 
rizosfera, ossia le comunità microbiche che vivono nell’ambiente attorno alle 
radici delle piante, nei vigneti delle 12 UGA del territorio di produzione del Vino 
Nobile di Montepulciano. L’obiettivo è stato indagare il contributo specifico di 
questi microbiomi alla biodiversità locale e alle caratteristiche distintive dei 
vini. Lo studio si propone un duplice traguardo: da un lato, una caratterizzazio-
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ne approfondita del terroir microbico, dall’altro, la promo-
zione di pratiche agricole volte a tutelare la biodiversità mi-
crobica, considerata un elemento chiave per salvaguardare 
l’eccellenza del settore vinicolo italiano.

Metodologia
Durante la stagione vitivinicola del 2022, sono stati raccol-
ti 392 campioni di radichette e terreno provenienti da 14 
aziende distribuite nelle 12 Unità Geografiche Aggiuntive 
(UGA). La raccolta è avvenuta in quattro momenti distinti, 
corrispondenti ai mesi di luglio, agosto, settembre e otto-
bre. Il microbioma del suolo e della rizosfera è stato analiz-
zato attraverso tecniche avanzate di sequenziamento del 
DNA. In particolare, è stato utilizzato il sequenziamento 
del gene 16S rRNA per identificare la tassonomia batterica 

e il sequenziamento della regione ITS per caratterizzare i 
funghi presenti. Inoltre, è stato eseguito il sequenziamento 
dell’intero genoma (whole genome sequencing) per rico-
struire i genomi completi dei microrganismi e analizzarne le 
funzioni. Particolare attenzione è stata dedicata a quelle at-
tività microbiche che favoriscono la salute della vite, come 
la solubilizzazione dei minerali, la fissazione dell’azoto, la 
produzione di fitormoni e di enzimi coinvolti nella risposta 
agli stress ambientali, come la siccità, a cui la pianta può es-
sere sottoposta.

Risultati
Lo studio ha evidenziato una chiara differenziazione geo-
grafica delle comunità microbiche del suolo e della rizosfe-
ra, sia batteriche che fungine, nell’area di Montepulciano, 
indipendentemente da fattori stagionali o pratiche agro-
nomiche, come la conduzione del vigneto. Cinque generi 
batterici (Ilumatobacter, Microlunatus, Hydrogenispora, 
Gemmata, Nocardioides) e cinque fungini (Rhizopus, Gon-
gronella, Lipomyces, Penicillum, Mortierella) sono risultati 
peculiari del terroir di Montepulciano, distinguendolo da 
altre regioni italiane e internazionali. All’interno del terri-
torio di Montepulciano, diversi generi microbici mostrano 
distribuzioni differenti, descrivendo un gradiente che va 
dal sud-est all’ovest: l’UGA di Sant’Ilario e quella di San Bia-
gio rappresentano gli estremi, con le comunità microbiche 
più differenziate (Figura 2). Questa segregazione è stata 
ulteriormente confermata attraverso un’analisi metageno-
mica, che ha evidenziato variazioni nei tratti microbici PGP 
(Plant Growth-Promoting). In particolare, le UGA a sud-est 
del territorio mostrano un maggiore potenziale per la solu-
bilizzazione del fosforo, un processo essenziale per rendere 
disponibile alla vite questo nutriente fondamentale, mentre 
le UGA occidentali sono caratterizzate da una maggiore pro-
duzione di ACC deaminasi, un enzima che aiuta a ridurre lo 
stress delle piante abbassando i livelli di etilene, un ormone 
che inibisce la crescita in condizioni difficili, come la sicci-
tà estrema. Alcune aree presentano anche un picco nella 
produzione di siderofori, molecole che chelano il ferro, fa-
cilitandone l’assorbimento da parte delle radici, e di acido 
indol-3-acetico (IAA), un ormone vegetale che stimola la 

Figura 1. Mappa della zona di produzione del Vino Nobile di 
Montepulciano DOCG con la recente suddivisione in dodici Unità 
Geografiche Aggiuntive (UGA) 
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crescita delle radici e favorisce lo sviluppo della pianta. In-
fine, l’analisi metabolomica dei vini ha rivelato una correla-
zione significativa tra la diversità microbica della rizosfera 
nelle diverse UGA e i metaboliti presenti nel vino finale, con 
molecole come L-acetilcarnitina, quercetina, L-metionina e 
adenina che risultano correlate alle specificità microbiche 
del terroir.

Conclusioni
Lo studio evidenzia come il microbioma del suolo e della 
rizosfera giochi un ruolo chiave nella definizione delle pecu-
liarità del terroir viticolo dell'area del Vino Nobile di Mon-
tepulciano. La chiara differenziazione geografica osservata, 
sia a livello globale che locale, suggerisce che le comunità 
microbiche non solo sono uniche rispetto ad altri vigneti 
italiani e internazionali, ma presentano anche specificità 
rilevanti tra le diverse UGA. Un aspetto di particolare inte-
resse riguarda il gradiente geografico identificato tra le UGA 
sud-orientali e quelle occidentali. La maggiore capacità di 
solubilizzazione del fosforo nelle UGA sud-orientali non 
solo evidenzia una risposta microbica a suoli localmente po-
veri di questo nutriente, ma suggerisce una sinergia funzio-
nale tra il microbioma e le esigenze delle piante, miglioran-
do l’approvvigionamento di fosforo, cruciale per la crescita 
della vite. Al contrario, la predominanza della produzione di 
ACC deaminasi nelle UGA occidentali può essere interpreta-
ta come un meccanismo adattativo volto a mitigare lo stress 
ambientale, come la siccità, una condizione sempre più 

frequente nei vigneti contemporanei. Queste osservazioni 
rafforzano l’idea che il microbioma non sia statico, ma piut-
tosto risponda dinamicamente alle caratteristiche pedolo-
giche e climatiche locali, creando un legame profondo tra 
suolo, pianta e ambiente.
L’analisi metabolomica dei vini rappresenta un punto cru-
ciale per comprendere le implicazioni del microbioma sul 
prodotto finale. La correlazione tra i profili microbici della 
rizosfera e metaboliti chiave del vino, come L-acetilcarniti-
na, L-metionina e quercetina, suggerisce che il microbioma 
possa influenzare indirettamente le caratteristiche organo-
lettiche del vino. In particolare, questi metaboliti non solo 
differenziano le qualità sensoriali, ma potrebbero rappre-
sentare marcatori biologici delle diverse UGA, contribuen-
do alla diversificazione del prodotto finale.
In conclusione, questo studio suggerisce che il terroir mi-
crobico potrebbe rappresentare una componente trascu-
rata ma cruciale del terroir tradizionale, con potenziali 
implicazioni sulla qualità e la diversità del vino. Questa co-
noscenza potrebbe essere sfruttata per preservare e valo-
rizzare la diversità locale della produzione vinicola italiana, 
fornendo ulteriori incentivi economici per pratiche agricole 
ed enologiche che preservano il terroir microbico regionale 
e la biodiversità. Inoltre, la comprensione delle peculiarità 
funzionali del terroir microbico potrebbe aprire la strada a 
nuove strategie per migliorare la resilienza e la qualità del 
vino in un contesto di cambiamento globale sfruttando i mi-
crobiomi naturali del vigneto.

Figura 2. Variazione dell'abbondanza relativa dei microrganismi nelle 12 unità geografiche aggiuntive (UGA)

	

Ogni quadrante mostra una 
mappa del territorio, colorata in 
base all'abbondanza relativa dei 
microrganismi della rizosfera 
(batteri e funghi) nei vigneti delle 
aziende analizzate. La mappa di 
riferimento è posizionata in basso 
a destra per indicare la posizione 
delle UGA. Il codice colore indica la 
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Abstract 
La dimensione microbica del terroir è fondamentale per la qualità del vino, poiché i microbiomi contribuiscono alla biofertilizzazione 
delle piante, alla tolleranza allo stress e alla soppressione dei patogeni. Mentre il terroir microbico può fungere da firma biologica su 
larga scala, mancano dati per i contesti locali, il che ostacola la caratterizzazione della diversità microbica regionale nei vigneti. Qui, 
definiamo il terroir microbico dei vigneti nelle 12 sottoaree (Unità Geografiche Aggiuntive - UGA) dell'area DOP "Consorzio del Vino 
Nobile di Montepulciano DOCG" (Italia), una regione vinicola di fama mondiale. Rizosfere di Vitis vinifera cultivar Sangiovese e cam-
pioni di terreno sono stati raccolti durante la stagione viticola 2022 e analizzati attraverso un approccio metagenomico integrato me-
tabarcoding/shotgun, prendendo di mira batteri e funghi. È stata anche eseguita la metabolomica del vino, proiettando le variazioni 
compositive e funzionali del terroir microbico a livello di UGA in una corrispondente variazione nel profilo metabolico del prodotto. 
I nostri risultati rivelano una configurazione tassonomica unica del terroir del Vino Nobile di Montepulciano rispetto ad altri vigneti, 
con microbiomi "UGA-specifici" nell'abbondanza tassonomica e nelle funzioni di promozione della crescita delle piante, confermando 
la potenziale rilevanza della caratterizzazione e della conservazione del terroir microbico per salvaguardare vini tradizionali di alta 
qualità.
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