
 

 
 Borgo XX Giugno 74 

06121 Perugia 
P.IVA IT00448820548 

Dr Lorenzo Raggi 
lorenzo.raggi@unipg.it  
Ph. +39 0755856212 
Fax +39 0755856224 

 
 

Email: dipartimento.dsa3@unipg.it 
PEC: dipartimento.dsa3@cert.unipg.it 
Web: http://dsa3.unipg.it
 http://dsa3.unipg.itamministr
ativa.dsa3@unipg.it 

 

 

 

 

Principali attività di Ricerca 
 
Negli ultimi anni l’attività di Ricerca del Dr. Raggi si è incentrata 
principalmente sullo studio della diversità genetica e della sua evoluzione 
in orzo (Hordeum vulgare) [1,2], fagiolo (Phaseolus vulgaris) [3,4], mirto 
(Myrtus communis) [5] e in diverse specie del genere Brassica [6–8]. Si è 
inoltre interessato dello sviluppo di varietà per l’agricoltura sostenibile in 
orzo [9]e fagiolo [4,10] e del controllo della fioritura in fagiolo e dei geni 
coinvolti nel processo mediante studi di associazione basati su geni 
candidati [11] e su analisi dell’intero genoma (genome wide) [12]. Altre 
attività di ricerca hanno riguardato lo studio del microbioma caratteristico 
di semi di diverse varietà di fagiolo [13] e l’utilità dei marcatori molecolari 
per analizzare alcune componenti organiche di opere d’arte [14,15] e per 
l’identificazione di diverse specie di tartufo [16–18]. 
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