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REGIONI	ITALIANE Province	Italiane 

EMILIA-ROMAGNA	 Intera	regione	(9) 

LOMBARDIA Intera	regione	(12) 

MARCHE Ascoli	Piceno,	Fermo,	
Ancona.	Pesaro-Urbino 

TOSCANA Intera	regione	(10) 

TRENTINO	ALTO	ADIGE Intera	regione	(2) 

PIEMONTE Intera	regione	(9) 

LIGURIA	 Intera	regione	(4) 

FRIULI	VENEZIA	GIULIA Intera	regione	(4) 

VENETO Intera	regione	(7) 

SARDEGNA Cagliari,	Medio-
Campidano,	Ogliastra,	
Olbia-Tempio,	Oristano 

LAZIO Rie*,	Viterbo 

ABRUZZO Pescara 

TOTALE 68 

Regioni/Province OTF - 2016 



Andamento prevalenza, incidenza e 
animali positivi 2010-2015 



Andamento	prevalenza,	incidenza	e	animali	posi*vi	2010-2015	



Sorveglianza e controllo della TB 

Diagnosi	ufficiale:	
test	tubercolinico	
(SIT)	

Test	ancillare:		
γ-interferon	

ATTIVA	
intra	vitam	

prova		
biologica	

Iden*ficazione	
molecolare	e	
microbiologica	

Esame	
colturale	

esame	
istologico	

PCR	

Esame	anatomopatologico	

PASSIVA	
post	mortem	

DIAGNOSI	

INDAGINE	EPIDEMIOLOGICA	

6	La	sorveglianza	e	controllo	della	TB	si	basa	su	alcuni	pun*	chiave:	diagnosi	in	vita,	diagnosi	post	mortem:	esame	anatomopatologico		
e	i	successivi	approfondimen*		di	laboratorio	il	cui	test	di	riferimento	è	l’esame	colturale	



Punti critici sorveglianza TB 
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 Informazioni IE tradizionale 
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Informazioni IE tradizionale 
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Tipizzazione molecolare di M. bovis/M. caprae 

•  Marcatori ETRA-E (Frothingham and Meeker-O’Connell, 1998) 

•  Sette marcatori VNTR (Boniotti et al. 2009): 
•  VNTR2163a (QUB11a)  
•  VNTR2163b (QUB11b)  
•  VNTR2996 (MIRU26) 
•  VNTR3155 (QUB15) 
•  VNTR4052 (QUB26) 
•  VNTR1895 (QUB1895) 

Spoligotyping: ci ha permesso di evidenziare una prima storia evolutiva ceppi isolati e mappatura geografica 
Spoligotyping+ VNTR: maggiore capacità differenziativa con l’analisi (MLVA) applicata a 12 marcatori VNTR caratterizzati  
da queste piccole seq rip a tandem. Ogni ceppo può avere un numero variabile di unità ripetitive in ciascuno dei 12 loci. 

Dal 2000 genotipizzazione Spoligotyping: Metodo storicamente e universalmente utilizzato per tipizzazione 
ceppi di M. bovis, si basa sul polimorfismo locus DR, identifica delezioni delle sequenze spacers 

Dal 2008 genotipizzazione Spoligotyping + Multilocus Variable Number Tandem 
Repeat Analysis MLVA): mappatura geografica e rintraccio epidemiologico 
(maggiore comprensione della presenza di cluster geografici e temporali e strumento utile per i rintracci epidemioloogici) 

10 



1 

Banca dati ceppi e Spoligotyping 

!  4563	ceppi	M.	bovis/M.	caprae	isola.	in	Italia	da	3282	
focolai	di	bovino/bufalo	dal	2000	al	2015	

!  Differenzia.	145	spoligo.pi	diversi	

	Spoligo.pi	più	frequen.:	   
  SB0120: 49,24% M. bovis 
  SB0134: 10,14% M. bovis 
  SB0841: 6,26% M. bovis 
  SB0418: 5,16% M. caprae 

	Presenza	M.	caprae	in	Italia	nel	9,2%	dei	focolai	

Metodo	storicamente	e	universalmente	u.lizzato	per	.pizzazione	ceppi	di	M.	bovis	
si	basa	sul	polimorfismo	locus	DR,	iden.fica	delezioni	delle	sequenze	spacers	



Distribuzione 
geografica degli 
spoligotipi 
maggiormente 
diffusi di M. 
bovis 2000-2015 
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Distribuzione geografica dei genotipi di M. bovis 
2000-2007 2008-2015 
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Distribuzione geografica degli spoligotipi 
maggiormente diffusi in Italia dal 2008-2015. 

Analisi spoligotyping combinata 

con MLVA (12 marcatori VNTR) 

applicata dal 2008: 
Aumenta capacità differenziativa 

2518 ceppi M. bovis/M.caprae 

isolati da 1809 focolai bovino/

bufalo sono stati differenziati in 

748 genotipi. 
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