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RISCHIO PER LA SALUTE UMANA E ANIMALE



• Il DNA genomico è stato estratto usando il Maxwell

• Sequencing libraries were prepared with a Nextera
XT DNA sample preparation kit (Illumina, Inc., San Diego, CA

• C. jejuni sono stati sequenziati con Illumina NextSeq 500 e assemblati de 
novo with SPAdes 3.8.1. 

• The quality control of the filtered reads was performed using the 
FastQC software 

• Depth of coverage > 30 (30X) was required to ensure sequence quality. 

• MLST typing è stata eseguita in silico (MLST of each isolates was 
performed using the sequences of the 7 housekeeping genes according to 
the scheme from PubMLST (https://pubmlst.org/campylobacter/), with 
the software srst2 (Short Read Sequence Typing, versione 2.0) 
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Wild birds italiani vs polli italiani & uomo
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• Il DNA genomico è stato estratto usando il Maxwell

• Sequencing libraries were prepared with a Nextera
XT DNA sample preparation kit (Illumina, Inc., San Diego, CA

• C. jejuni sono stati sequenziati con Illumina NextSeq 500 e 
assemblati de novo with SPAdes 3.8.1. 

• The quality control of the filtered reads was performed using the 
FastQC software 

• Depth of coverage > 30 (30X) was required to ensure sequence 
quality. 

• cgMLST  949 loci (MLST target definer di Ridom SeqShere+.)

Materiali e Metodi-2 parte

67 wb
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Wild birds italiani vs GLOBAL

Phyloviz 2.0

(67 wb ita vs 1565 wb global)





1 differenza di un allele con un ceppo isolato dalla Svezia e dalla nuova Zelanda
1 differenza di 2 alleli con un ceppo isolato dalla Corea del Sud



Antibioticoresistenze…..



Antibioticoresistenze…..

Wb:   CipEGenAnTeS.   1,51%
CipEAn                 4,54%
CipEGen               3,03%

Chicken: CipEAnTeS.        8,8%
CipEAnTe           3,4%
CipAnTe            37,1%
CipAn                47,2%
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Foglio1

				Wild birds		Chicken

		Ciprofloxacina		12.12		54.7

		Eritromicina		7.57		7.4

		Gentamicina		0.03		1

		Acido nalidixico		9.09		47.5

		Streptomicina		1.51		4

		Tetraciclina		19.69		43.6







Pipeline ABRicate - db CARD (Comprhensive Antibiotic Resistance
database-2017-Aug-6) 

OXA-
184

OXA-
61 cmeA cmeB cmeC cmeR TetO

Chicken 35,45% 58,53% 98,32% 97,99% 95,32% 95% 72,57%

Wild birds 81,66% 16,66% 98,33% 96,66% 95% 91,66% 8,3%

Na TetCipEry

R
esistenza genotipica

R
esistenza fenotipica

Torsten Seemann | @torstenseemann

https://twitter.com/torstenseemann


Conclusioni
Nonstante sia ben noto che C.jejuni sia un batterio altamente ricombinante, esistono delle 
popolazioni di batteri con un tasso evolutivo molto lento che vivono in alcuni taxa di uccelli 
selvatici. Ciò indica l’esistenza di uno straordinario adattamento evolutivo di specifici 
genotipi a particolari specie di uccelli ospite, indipendente da un segnale filogeografico o 
temporale 

2116ST-353complex in un uccello selvatico; nessun 2863ST-354 complex in wb

Necessario investigare sulla funzione sinantropica che alcuni uccelli possono avere come 
trasportatori di batteri tra i wb selvatici e gli animali di allevamento/uomo

ATB indice della contaminazione ambientale

Mentre i pannelli tradizionali possono testare solo un numero limitato di farmaci, i dati di 
WGS possono rivelare tutti gli elementi genetici di resistenza. La conoscenza di quali geni 
di resistenza antimicrobica circolino nelle popolazioni batteriche è fondamentale per lo 
sviluppo di nuove strategie per combattere le resistenze ai farmaci, compreso il 
miglioramento programmi di sorveglianza delle malattie di origine alimentare.



Grazie per l’attenzione
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