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Campylobacter in EU



- Per stimare i contributi relativi di fonti 
differenti (animali, ambientali o alimentari) 
alla malattia nell’uomo;

-guidare degli interventi mirati e misurare il 
loro impatto; 

-diversi approcci, tra cui

MICROBIAL SUBTYPING 



Bassa sensibilità                    Buona per analisi filogenetiche      
Molto robusta           Non abbastanza per investigare focolai



Analisi dell’attribuzione alle fonti
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Storia evolutiva

C. jejuni si caratterizza per la sua diversità genomica e per possedere una
struttura di popolazione non clonale dovuta alla presenza di elevata
ricombinazione genetica
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Analisi di genomica comparativa
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Fonte
Numero 
isolati 
italiani

C.coli C.jejuni

Uomo 107 32 75
Pollame 1569 695 874

Bovino
112

5 107

Ambiente 3 3 ‐

Ucc. Selv. 84 4 79

Piccoli 
ruminanti 16

3 13

Suini 174 174 ‐

RisultatiAlbero filogenetico tipo Minimum spanning tree dei STs di C.jejuni



Albero filogenetico tipo Minimum spanning tree dei STs di C.coli
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Fonte
Numero 
isolati 
italiani

Numero 
isolati 
europei

Uomo 107 ‐
Pollame 1569 3418
Bovino

112
1221

Ambiente 3 510
Uccelli 
selvatici 84

1284

Piccoli 
ruminanti 16

422

Suini 174 58



Analisi di genomica comparativa



Core genome-MLST tree C.jejuni
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Conclusioni
 Carni avicole: fonte primaria di infezione

 Bovini ed ovini  una possibile fonte di infezione

 l'osservazione che le fonti ambientali sembrano poco 
importanti suggerisce che la via di trasmissione è 
soprattutto di origine alimentare

 interventi mirati sulla produzione primaria dei polli al 
fine di ridurre l’incidenza della malattia.

 grande variabilità esistente anche nei ceppi di 
Campylobacter isolati dagli umani, molteplici foci 
d’infezione.

 MLST e  cgMLSTsono metodiche che si prestano largamente a questo scopo e recentemente 
sono state brillantemente impiegate per aumentare la risoluzione dell'analisi degli isolati 
associati ai focolai

WGS è un potente strumento per la sorveglianza di agenti patogeni di origine alimentare, 
stabilire un legame tra casi non correlati basati solo su livelli di prossimità della distanza 
genomica potrebbe essere fuorviante.
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