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EIAV in EIAV in 
EuropaEuropa2000-2004 : 8  focolai in Francia

74  focolai in Italia
9953  focolai (30.132 casi) in 

Romania

Classificazione OIEClassificazione OIE (Office International des 

Epizooties): 

“A relevant disease for the public health and 

economic aspect too”

2006: 29 focolai in Italia (primi casi in 
cavalli sportivi)
2007: 356 focolai in Italia

www.oie.int



Virus dellVirus dell ’’ Anemia Infettiva Anemia Infettiva 
EquinaEquina

Genoma piccolo: la più semplice organizzazione genomica di tutti i lentivirus
8.2kb8.2kb: solo 2/3 in lunghezza del genoma del virus HIV2/3 in lunghezza del genoma del virus HIV--11

Leroux et al., Vet. Res. 35 (2004) 485–512



Isolamento del gene Isolamento del gene GAGGAG del del 
virus virus EIAVEIAV• Estrazione RNA and DNA

• Amplificazione (RT-PCR, PCR) 
• Sequenziamento (39 sequenze ottenute)



Protocolli di amplificazione Protocolli di amplificazione 

Cappelli, K. et al. Molecular Detection, Epidemiolo gy, and Genetic 
Characterization of Novel European Field Isolates o f Equine Infectious 
Anemia Virus. Journal of Clinical Microbiology 49, 27–33 (2010).



Campioni ItalianiCampioni Italiani 20062006 --

20092009

Cappelli, K. et al. Molecular Detection, Epidemiolo gy, and Genetic 
Characterization of Novel European Field Isolates o f Equine Infectious 
Anemia Virus. Journal of Clinical Microbiology 49, 27–33 (2010).
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Geo-localizzazione
dei campioni

Geo-localizzazione
dei campioni



Dati anamnestici e molecolariDati anamnestici e molecolari



Allineamenti amminoacidici di alcune Allineamenti amminoacidici di alcune 
sequenze ottenutesequenze ottenute



The highlighted zone indicates the main Italian gag gene subtype. International 
sequences are the following: NC_001450, reference g enome; AF033820, Wyoming; 
AF016316, United Kingdom; AF327877, Liaoning; AB008 197, Japan; EF418582, 
Canada-1; EF418585, Canada-10; and EF418581, Argent ina 1.

Filogenesi del virusFilogenesi del virus

Cappelli, K. et al. Molecular Detection, Epidemiolo gy, and Genetic Characterization of 
Novel European Field Isolates of Equine Infectious Anemia Virus. Journal of Clinical 
Microbiology 49, 27 –33 (2010).



Stipiti circolanti 
in Italia

Stipiti circolanti 
in Italia



FilogeografiaFilogeografia

Basato sul lavoro:
Capomaccio, S. et al. Geographic structuring of global EIAV isolates:
A single origin for New World strains? Virus Research 163 , 656–659 (2012).



ConclusioniConclusioni

• Ottenimento di un saggio per l’identificazione 
del pro-virus

• Individuazione di almento 7 stipiti circolanti 
in Italia

• Ipotesi sull’origine del virus EIAV: come il 
cavallo ha un’origine Euroasiatica e si è

differenziato in seguito alle migrazioni umane

• Ipotizzata l’origine comune dei ceppi Americani 
durante la reintroduzione del cavallo da parte 

dei coloni Europei
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