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la presenza di geni di resistenza in 
una popolazione generalmente 

sensibile all’antibiotico
la pressione selettiva esercitata 

dall’antibiotico

La trasmissione e diffusione di 
geni di resistenza ad altre 

popolazioni batteriche, anche di 
specie differenti 



Il problema 
ora e nel 

futuro



Il futuro??

In azzurro le stime attuali in relazione ai decessi, nel mondo.
In scuro, la proiezione al 2050, in assenza di interventi o nuovi antimicrobici  con un 
trend di sviluppo come quello attuale

The review on antimicrobial resistance. Final report and recommendations. Jim O’Neill 2016 on http://amr-review.org/
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• Organizzazione non cellulare

• Moltiplicazione intracellulare

• Presenza di un unico tipo di acido nucleico

• Assenza di metabolismo proprio

Caratteristiche generali dei batteriofagi



Ciclo 
replicativo



Batteriofagi come strategia 
alternativa

per il contenimento di patogeni 
batterici

Twort e d’Herelle: 1915-1917

Usati in Russia fin dagli anni ‘20 e 
banditi in occidente con l’ avvento degli 
antibiotici

Efficaci ed intelligenti per la loro 
altissima specificità verso i batteri 
patogeni, lasciando inalterata la flora 
batterica «utile»

Naturalmente presenti nell’ambiente



Dannosi:

- Alterazioni nelle fermentazioni dell’ industria alimentare

Utili:

- Fagoterapia vs antibiotico-resistenza 
- Diagnostica
- Decontaminazione alimenti/ambienti/superfici di lavoro (USA)





Isolamento, propagazione, 
spettro d’ospite 



Listeriofago:

ɸ IZSAM-1: Caratterizzazione morfologica

Morfotipo:  B 1 (Ackermann and Du Bow, 1986)
Ordine Caudovirales, Famiglia Siphoviridae (Int. Comm Taxonomy of Viruses, 2011)
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Campylobacter phages: TEM

Fi 10 Fi 10 Fi 16

Fi 17 Fi 7



Results: in vitro ET 
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Mutazioni nei geni che codificano per le porine, proteine di 
membrana mediante le quali i chinoloni penetrano nei batteri 

Gram negativi
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