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Perchè una piattaforma nazionale

• L’utilizzo del WGS in maniera decentrata (senza un repository
nazionale) porterebbe a una dispersione dei dati e a una
riduzione delle capacità di sorveglianza nazionale

• Fissando gli standard di qualità dei dati prodotti mediante
NGS verrebbe garantita una armonizzazione delle analisi
bioinformatiche

• Possibilità di integrare i dati WGS con informazioni presenti
in altri database nazionali



Obiettivi

• Realizzare una piattaforma nazionale per la raccolta e
conservazione delle sequenze genomiche di microrganismi
patogeni, per l'esecuzione di analisi bioinformatiche,
l'archiviazione e la condivisione dei risultati;

• Realizzare un sistema strutturato e permanente di referenti
all'interno dei singoli Istituti zooprofilattici sperimentali (IIZZSS),
Istituto Superiore della Sanità (ISS) ed altri Enti di ricerca su
indicazione del Ministero della Salute ai fini del coordinamento
delle attività che saranno poste in essere sul territorio
nazionale;



Obiettivi

• Fornire assistenza tecnico-scientifica al  Ministero  della Salute ed 
alle autorità competenti;

• Promuovere le attività di ricerca nel settore di competenza; 

• Curare l'organizzazione di corsi di formazione nell'ambito delle
proprie competenze per il personale del Servizio sanitario nazionale
e di altri operatori di Enti competenti (in collaborazione con il
Comitato tecnico per la Genomica S.I.Di.L.V.)

• Mettere in atto ogni altra utile attività attinente alle proprie
competenze ivi comprese la collaborazione e il coordinamento con
altre amministrazioni ed Enti del settore.



Funzionalità

• Interoperabilità



Funzionalità

Automatic import from LIMSs systems



Referenti

• Quali microrganismi sono prioritari

• Decisione su come si alimenta il sistema
- Ad ogni sequenziamento? (sconsigliabile)

- Durante piani di sorveglianza? (possibile)

- Durante focolai o epidemie? (consigliato)



Referenti

• Uniformare i protocolli di analisi
- I protocolli di sequenziamento

- I Workflow di analisi bioinformatica

- Criteri di inclusione

• Definire lista dei termini 
- Nomenclature (es, wg-MLST)

- Codifiche di meta-dati (es, geo-localizzazione, specie, 
materiale e matrice)

- Analogo ai “catalogs” di EFSA



Referenti

• Funzionalità e reportistica

- Esempio: analisi filogenetiche integrate con dati
geografici e/o delle movimentazioni degli animali

http://mapserver.izs.it/gis_phylown/

http://mapserver.izs.it/gis_phylown/
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Logical Architecture

NGS Sequencer

> 120TB 

> 400 core, 
> 2TB RAM

WET DRY



CRN
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results



>800 ceppi di L. monocytogenes isolati da 
alimenti e ambiente
>30 ceppi clinici

Pipeline di Assemblaggio Ibrido
>99% coverage orizzontale (ref: EGD-e)
Albero NJ basato su matrice di SNPs

Inclusione nel cluster epidemico  < 25 SNPs

Epidemia listeriosi Marche 2015/2016



Isolati di L. monocytogenes europei
con stesso profilo PFGE e/o stesso ST

Outbreak strains ST7 - AscI.0183 ApaI.0063 PFGE profile

Italian strains ST7 - AscI.0060. ApaI.0063 PFGE profile

Strains from NL ST7 - AscI.0183 ApaI.0063 PFGE profile

Strains from FR ST7

Strains from AT ST7

Strain from FR CC7

Listeria monocytogenes 1/2a
MLST Sequence Type 7
PFGE Pulsotipo: AscI.0183 ApaI.0063

AscI.0060 ApaI.0063

Epidemia listeriosi Marche 2015/2016

Foodborne outbreak strains ST7 - AscI.0183 ApaI.0063 

PFGE profile



Epidemia listeriosi Marche

• CRN: immediato confronto a livello nazionale delle sequenze e con altre 
banche dati internazionali

- avvenuti a seguito di scambi telefonici (internazionali) oppure a posteriori (per 
alcuni isolati clinici)

• Omogeneità del dato finale 

- assemblaggio, annotazione, criteri di inclusione

• Utilizzo di nomenclatura minima per metadati

- Es: dato minimo di localizzazione, centroide della provincia oppure Comune, 
anonimizzazione dell'azienda.

• Utilizzo di Dizionari: 

- Es: taleggio, Gorgonzola piccante, Brie → SoftCheese. Vantaggio per ricerca e 
confronto



È possibile creare un sistema nazionale per la 
identificazione e lo studio di focolai ? 
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Piano GENPAT per il 2018

• Costruzione piattaforma  nazionale

• Definizione sistema  strutturato e  permanente  di  referenti per 
il coordinamento delle attività;



Grazie per l’attenzione


