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* | dati EFSA nel 2021 individuano in Yerisinia enterocolitica (Ye) il terzo agente zoonotico a livello europeo di malattie a trasmissione alimentare.

¢ La scarsa conoscenza dei suoi meccanismi multifattoriali di patogenicita, delle modalita di infezione degli animali e di interazione con la filiera alimentare rende difficile attuare

piani di sorveglianza efficaci.

*» Dal 2015, a seqguito di un parere dellEFSA, € stato emanato un metodo di riferimento basato sulla Real Time PCR (ISO/TS 18867) che individua come target di patogenicita il

gene alil.
*» Alla specie Ye appartengono stipiti caratterizzati da una notevole variabilita negli attributi di virulenza e solo alcuni bio-sierotipi sono patogeni per 'uomo e gli animali.

¢ Grazie al coinvolgimento di Unita Operative (UO) provenienti da tutto il territorio nazionale, il progetto ha permesso di indagare la prevalenza del patogeno in varie matrici
alimentari ed ambientali e di implementare metodologie molecolari innovative per definire nuovi approcci di identificazione e caratterizzazione dei ceppi di Ye circolanti sul

territorio italiano.
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» 26 ceppi batterici di origine umana provenienti dalla UO1
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Risultati
v’ La prevalenza totale di identificazione della Ye patogena ¢ risultata pari a 1,84 %;
v" Il suino e il cinghiale si sono confermati quali principali serbatoi del patogeno, con una prevalenza di 1,56% sul totale dei campioni analizzati (Fig.5); Fig.5
v | risultati ottenuti dalla ricerca hanno confermato la presenza del microrganismo oltre che nella filiera suinicola anche in altre categorie
alimentari, come molluschi, bovini, latte crudo e vegetali, evidenziando tuttavia la prevalenza di ceppi di Ye “non patogeni’; e TS
v | risultati ottenuti dall’analisi molecolare dei ceppi isolati (h=40) da uomo hanno confermato la presenza del gene ail nel 75% e e P ———
e del gene ystB (presente nella maggior parte dei ceppi considerati «non patogeni») nel 25% e B
v’ Caratterizzazione molecolare dei ceppi di Y. enterocolitica (Fig.6) CINGHIALI MUSCOLO/TONS LLE 116 19
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Gil yStA ystB myfA hreP virF yadA fepD fes sat ymoA Gil yStA ystB myfA hreP virF yadA fepD fes sat ymoA v | risultati ottenuti dall’analisi dei ceppi mediante WGS hanno evidenziato una concordanza

del 100% con i risultati ottenuti mediante Real-Time PCR sia per la sierotipizzazione che per

o Biotipo 3 di Yersinia enterocolitica (n=1) . Biotipo 1A di Yersinia enterocolitica (n=49) la valutazione dei geni di virulenza
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o o I I I I | | I | v’ L'analisi WGS relativa ai geni di AMR ha permesso di identificare: vatF, rosA, rosB e blaA nel
20% 20% 100% dei ceppi, CRP nel 96,4%, sul1 e qacEdeltal nel 14,3%, aadA12 nel 10,7%, catl nel
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Discussione

La prevalenza totale di Ye patogena nei 2177 campioni analizzati si € confermata bassa (1,84 %) in linea con quanto riportato dal rapporto EFSA del 2019 per l'ltalia.

Il suino e il cinghiale si sono confermati quali principali serbatoi del patogeno; i risultati ottenuti hanno confermato la presenza di Ye anche in altre categorie alimentari, come
molluschi, bovini, latte crudo e vegetali, evidenziando tuttavia la prevalenza di ceppi di Ye “non patogeni”. | ceppi isolati da uomo hanno mostrato la presenza di Ye patogena (ail +)
confermando quindi la sua circolazione nel territorio del centro Italia. | nostri risultati, seppur sovrapponibili con quelli riportati dallECDC, suggeriscono una sotto notifica dei casi
umani di yersiniosi a livello nazionale, rispetto ad altri paesi europei e al numero di isolati di origine umana collezionati dai Centri di Riferimento Regionale degli IZSLT e IZSUM.
Inoltre alcuni ceppi di Ye isolati da uomo sono risultati ail negativi e ystB positivi, avvalorando la tesi che anche nelluomo possano essere presenti biotipi di Ye considerati «non
patogeni». La messa a punto e I'implementazione di strategie analitiche molecolari utilizzate per I'analisi dei campioni e dei ceppi isolati ha permesso di rilevare con rapidita la
presenza di Ye e individuarne le caratteristiche di patogenicita. Il sistema di sequenziamento dell'intero genoma (WGS) messo a punto consentira di effettuare studi di
epidemiologia molecolare, correlare le diverse fonti e valutare il rischio relativo a tale microrganismo, permettendo infine di avere informazioni sulla natura e la localizzazione a
livello molecolare dei determinanti della resistenza antimicrobica.



