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Scuola di Dottorato in Scienze della Vita e della Salute 


DOTTORATO DI RICERCA IN SCIENZE VETERINARIE PER LA SALUTE ANIMALE E LA SICUREZZA ALIMENTARE





Seminario del  Prof. Steve Knabel 


(PENNSYLVANIA STATE UNIVERSITY, University Park, PA, USA), 


sui seguenti argomenti:





Epidemic clones – the evil-doers of foodborne disease





When are phages not phages - How bacterial pathogens enslave viruses








Giovedì 12 Maggio 2011, h14.30-18.00 





Aula Godina – Edificio Lilla, Facoltà di Medicina Veterinaria, Grugliasco.











Il concetto di clone epidemico (EC) ha implicazioni importanti per comprendere l’epidemiologia globale e locale della malattia nell’uomo. Molti batteri patogeni, anche alimentari, contengono degli EC in grado di trasmettersi facilmente e causare numerosi focolai epidemici a livello mondiale. Questi EC devono possedere: i) geni di trasmissione utili per la trasmissione dai reservoirs agli ambienti di produzione degli alimenti, da questi agli alimenti e infine all’uomo e ii) geni di virulenza per poter infettare e riprodursi all’interno degli ospiti viventi. 





Le ricerche del Prof. Knabel hanno utilizzato le sequenze dei geni di virulenza per identificare i 4 EC di L. monocytogenes e un quinto recentemente scoperto. La stessa strategia è stata utilizzata per identificare gli EC nei 9 sierotipi più frequenti di Salmonella, responsabili per una parte considerevole di focolai e casi di salmonellosi negli Stati Uniti e nel mondo. Tuttavia, i geni di virulenza non sono utili per differenziare all’interno degli EC e quindi rintracciare la fonte o il reservoir dei focolai epidemici.


La maggior parte dei batteri contiene del DNA virale inserito nel cromosoma batterico sotto forma di profagi, molti dei quali sono non-funzionali e ipervariabili e non sono quindi in grado di formare dei fagi attivi e infettivi. Molti batteri contengono anche altre regioni ipervariabili dette CRISPRs (Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats). Ricerche recenti nel laboratorio del Prof. Knabel hanno mostrato come il profago comK in L. monocytogenes sembri essere in grado di mediare l’adattamento rapido a specifiche nicchie ecologiche, la formazione di biofilm, la persistenza e la trasmissione.


Recentemente è stato anche dimostrato come sia le sequenze profagiche comK e sia i CRISPR possano essere usate per rintracciare i reservoir dei focolai epidemici di L. monocytogenes e Salmonella, e identificare le vie di trasmissione all’uomo. Queste informazioni permetteranno l’implementazione di strategie di intervento più efficaci per prevenire la trasmissione dei cloni e dei focolai epidemici, aumentando quindi la sicurezza degli alimenti a livello mondiale.








Al termine del seminario verrà rilasciato attestato di partecipazione.








