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– Six priority diseases
• Salmonellosis
• Campylobacteriosis

• STEC/VTEC infection

• Listeriosis
• Shigellosis

• Yersiniosis

FWD surveillance network

Disease specific epidemiologists and 
microbiology experts designated by Member 
States 



International surveillance 
network for human infections 
with Salmonella, VTEC, and 
Campylobacter. 

Foodborne and 
Waterborne Diseases 
Network 

Since 2007 



FWD surveillance network

� Standard EU case definitions
www.ec.europa.eu/health/ph_threats/com/docs/1589_20 08_en.pdf

� Notification of cases in the TESSy database 

� External laboratory quality assurance 

� Urgent inquiries

� Annual meetings



Infezioni da: (casi x 100.000 ab)

• Salmonella 23,6
• Campylobacter 53,1
• E.coli VTEC 0,9
• Yersinia 2,0
• Listeria 0,3 

FWD-2009

Soggetta a notifica obbligatoria

Infezioni da:



Antibiotico resistenza

Numero di ceppi saggiati
Metodo di saggio
Breakpoints

Difficile confronto tra dati di  Paesi diversi

Possibile valutazione dei trend nel singolo Paese

Numero rappresentativo di ceppi saggiati ogni anno
Stesso metodo
Stessi breakpoints
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Laboratori diagnostici Laboratori regionali di 
riferimento

Ministero del Lavoro,
Della Salute e 
delle Politiche Sociali





Fagotipizzazione

Pulsed field gel electrophoresis (PFGE)

Profilo di antibioticoresistenza

30% dei ceppi di Salmonella inviato all’ISS per 
ulteriore tipizzazione



*

Agenti patogeni notificati alla rete Enter net Itali a



Numero casi di Salmonella e Campylobacter x 100.000 a b.



Determinazione Antibiotico Resistenza

Pannello Enter Net, 12 antibiotici







Campylobacter- antibiotico resistenza

Italia 2007-2010



Enteritidis 46.8%

Typhimurium 18,6%

Infantis 0,9%

Virchow 0,6%

Newport 0,6%

Distribuzione sierotipi di salmonella in EU

2009













Nuovo Sierotipo emergente

Variante monofasica 4,5,12:i:–

S. Typhimurium 4,5,12:i:1,2 
2a fase 

flagellare

Emerso nel 1997 in Spagna



Andamento (%) annuale dei principali sierotipi di Sal monella
(infezioni umane)

Italia



A S Su T

Antibiotic resistance in S.Typhimurium from human infe ctions

A C S Su T  (DT104)



S. Typhimurium ACSSuT

PFGE:

1 o 2 profili differenti per 1 
sola banda (omologia 96%)

Fagotipo DT104

Primi isolamenti anni ’80 in UK

Anni ’90: diffusione in tutto il mondo

Isola di resistenza 
cromosomale di 14 kb  



Frequenza dei profili ASSuT e ACSSuT in ceppi di 
S.Typhimurium di origine umana  (2000-2009)







Distribuzione dei pulsotipi all’interno dei principali fagotipi di 

S. Typhimurium e della variante monofasica multiresistenti

STYM

STYM Monofasica



RR1   resistenza a A,S,Su

RR2  resistenza a T   



Pattern ASSuT in STM e variante monofasica: 

2 regioni cromosomiche di resistenza: RR1 e RR2

•99% identità con plasmide pO111_1 di E.coli

•mantenimento resistenza anche in assenza 

di pressione selettiva

•rapida diffusione nell’uomo e negli animali



La resistenza ai chinoloni CipR è in genere dovuta ad una mutazione 
puntiforme sul gene codificante per la DNA girasi A e la 
topoisomerasi IV. 

Recentemente sono stati descritti diversi meccanismi, definiti come 
“Plasmid Mediated Quinolones Resistance” (PMQR) che riducono 
l’attività della ciprofloxacina CipL (MIC 0.125µg/ml) (qnr, aac(6_)-
Ib-cr, qepA) in diverse specie batteriche. 

I più comuni geni qnr (qnrA, qnrB, qnrS, qnrC, qnrD) sono stati 
identificati su plasmidi in Escherichia coli, Enterobacter spp., 
Klebsiella pneumoniae e Salmonella spp..

Resistenza ai chinoloni in Salmonella



Mutazioni nelle QRDR già
descritte in letteratura:
gyrA (Ser83Phe e Asp87Asn)
parC (Thr57Ser e Ser80Ile) 

1811 ceppi analizzati
per suscettibilità alla ciprofloxacina

89 ceppi   CipL (5%)                                    3 ceppi CipR
1 S.Typhimurium
2 S. Kentucky

1 ceppo S. Typhimurium, isolato nel 
2004, positivo per qnrB19
R-type ACtxCazKSxt 
(ampicillina,cefotaxime,
ceftazidime,kanamicina, 
trimethoprim/sulfamethoxazolo)
Intermedio:acido nalidixico.
MIC ciprofloxacina = 0.38 µg/ml.

PCR per qnrA, qnrB, qnrS, aac(6_)-Ib-cr, 
qepA.

PCR per qnrA, qnrB, qnrS, 
aac(6_)-Ib-cr, qepA.
Sequenziamento dei geni 
gyrA, gyrB, parC, parE 
(QRDR).
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