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Brucellosi nei suidi

• La brucellosi suina è una delle principali malattie infettive dei suini 
domestici causata da Brucella suis. 

• L'infezione porta spesso disordini riproduttivi, causando significative 
perdite economiche per l'industria suina in tutto il mondo. 

• B. suis  comprende 5 biovar ma solo le prime 3 infettano i suidi
• In Europa la Brucella suis biovar 2 è l’agente più comune
• B. suis biovar 2 predilige infettare suidi e lepri
• Ma può infettare bovini e raramente l’uomo



Francia - Spagna B. suis biovar 2

Muñoz PM, et al.Spatial distribution and risk factors of Brucellosis in 
Iberian wildungulates., BMC Infect Dis. , 10, 2010, 46

The EFSA Journal (2009) 1144, 73-112

Francia - Prevalenza sierologica nel cinghiale 30%

Spagna - Prevalenza sierologica nel cinghiale
25% to 46%



ITALIA B. suis biovar 2

Quaranta V., Farina R., Poli A., Cerri D. & Palazzo L.1995. Sulla presenza di Brucella suis biovar 2 
nella lepre in Italia. Selezione Vet, 36, 953-958

Presenza B. suis biovar 2

Assenza B. suis biovar 2



Materiali e Metodi

• MLVA-16 Garofolo et al., 2013

• Analisi della performance MLVA (http://www.comparingpartitions.info)

• Analisi cluster - categorical distance coefficient and UPGMA method

• Test filogeografico - ANOSIM 

• Whole genome sequencing and SNP analysis
• Bayesian Analysis of Population Structure 

BAPS

548 B. suis biovar 2
240 B. suis biovar 2 Francia
146 B. suis biovar 2 Spagna
123 B. suis biovar 2 Italia
12 Polonia
27 Romania

253 B. suis biovar 2
Germania
Ungheria
Croazia
Svizzera
Portogallo

http://www.comparingpartitions.info/


Risultati MLVA-16

Name # partitions Simpson's ID CI (95%) 

Bruce09 27 0,943 (0.938-0.946) 
Bruce04 26 0,939 (0.934-0.942) 
Bruce07 18 0,874 (0.864-0.885) 
Bruce30 12 0,864 (0.853-0.874) 
Bruce12 8 0,522 (0.496-0.576)
Bruce19 7 0,609 (0.586-0.658) 
Bruce55 7 0,770 (0.759-0.787) 
Bruce18 5 0,604 (0.581-0.645) 
Bruce42 5 0,524 (0.511-0.537)
Bruce11 4 0,040 (0.013-0.056)
Bruce08 4 0,509 (0.503-0.520)
Bruce16 3 0,007 (1.000-0.017) 
Bruce21 3 0,043 (0.018-0.064) 
Bruce43 2 0,010 (1.000-0.022)
Bruce45 1 0,000 (0.000-0.000)
Bruce06 1 0,000 (0.000-0.000)

MLVA-11suis

588 genotipi per 851 ceppi
Congruenza tra MLVA-16 e MLVA11SUIS 99.5%.

Identità dei
Clade = 92.5% 

11 loci (MLVA-11suis): Bruce11, Bruce08, 
Bruce12, Bruce42, Bruce55 Bruce18, 
Bruce19, Bruce04, Bruce07, Bruce09 and 
Bruce30



Filogeografia

Iberian
Eastern European
Central European
Sardinian

Cluster R p value Results

East European ↔ Iberian 0,503 0,001 Different

Central European ↔ Iberian 0,367 0,001 Different with some overlap
East European ↔ Central European 0,258 0,001 Different with some overlap

ANOSIM



Analisi complessi clonali MLVA-11suis

Maximum distance between nodes in same partition: 1

Minimum number of entries in a partition: 2

Minimum number of nodes in a partition: 1

Epidemiologia molecolare

Clonal Complex (CC) 
25 Iberian clade, 
33 Central European
34 Eastern European 



Analisi complessi clonali MLVA-11suis

9 CC sono condivisi tra nazioni

CC1 focolaio diffuso in Spagna 

CC37 Parco Regionale “La mandria”

CC17, CC19, CC23, CC26, and CC21 
Ungheria, Croazia e Germania 

Maximum distance between nodes in same partition: 1

Minimum number of entries in a partition: 2

Minimum number of nodes in a partition: 1

Epidemiologia molecolare



Analisi complessi clonali MLVA-11suis

Maximum distance between nodes in same partition: 1

Minimum number of entries in a partition: 2

Minimum number of nodes in a partition: 1

Epidemiologia molecolare

Lepre
CC29 and CC57, Francia e Ungheria 
CC32 and CC35 condivisi tra lepre e 
cinghiale



Whole genome sequencing 
SNP analisys

52 B. suis bv 2 (central european, eastern european, Iberian, Sardinian)

22 genomi from GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/genomes/806?)

SNPs coverage > 30X
SNPs proporzione > 90%
B. suis biovar 2 strain ATCC 23445 (GenBank Accession Numbers NC_010169.1; NC_010167.1)

SNP analysis ha ritrovato 
3,838 SNPs. 
Indice di consistenza 0.993. 



Whole genome sequencing 
SNP analisys

BAPS1 Sardinian
BAPS2 Eastern European
BAPS3 Iberian
BAPS4 Central European - Lepre
BAPS5 Central European
BAPS6 Central European



Discussione e Conclusioni

• MLVA11suis è un metodo di tipizzazione che può 
sostituire il metodo MLVA-16



Metapopolazioni di Cinghiale

Discussione e Conclusioni



ANOSIM (R = 0.835; P = 0.001)

Central European
Eastern European
Sardinian

Discussione e Conclusioni



La maggior parte degli isolati di B. suis biovar 2 di lepri non 
appartenevano a nessun CC.
Quale è il ruolo della lepre?

1- Epigenetica
2- GWAS per BAPS2

Discussione e Conclusioni
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