Analisi del secretoma di Staphylococcus aureus isolato da mastite clinica ovina e

produzione di proteine ricombinanti da utilizzare a scopo vaccinale.
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In quest'ultimo decennio lo Staphylococcus (S.) aureus ha assunto una notevole e
drammatica rilevanza sia in medicina umana che veterinaria. Per via della sua spiccata
capacita di adattamento a differenti condizioni ambientali, rappresenta una delle cause
primarie di infezione sia nelluomo che in diverse specie animali. Nei piccoli ruminanti, le
mastiti rappresentano una delle pit comuni patologie; soprattutto in una Regione come la
Sardegna con un patrimonio zootecnico di oltre 3 milioni di pecore da latte, corrispondente alla
meta di tutto lo stock nazionale. Negli ovini e nei caprini, lo S. aureus €& responsabile
prevalentemente di infezioni mammarie (IM) che possono svilupparsi in una forma acuta
(mastite gangrenosa), portando spesso a morte I'animale colpito. Per prevenire le mastiti e la
loro diffusione & essenziale adottare buone pratiche di management e di biosicurezza atte a
garantire il benessere degli animali. Nel controllo delle mastiti stafilococciche, I'utilizzo degli
antibiotici continua ad avere un ruolo molto importante mentre possono giocare un ruolo
primario I'utilizzo di test diagnostici rapidi e lo sviluppo di strategie di prevenzione mediante
I'impiego di vaccini piu efficaci, come indicato anche nelle linee guida sull’'uso prudente degli
antimicrobici in medicina veterinaria (2015/C 299/04). Nei confronti della mastite
stafilococcica, da oltre un ventennio, I'lstituto Zooprofilattico Sperimentale della Sardegna ha
avuto particolare attenzione svolgendo attivita di diagnostica, di ricerca e di profilassi mediante
'impiego di vaccini stabulogeni preparati nei propri laboratori. La produzione di vaccini
stabulogeni (brodocolture inattivate e adiuvate), € autorizzata dal Ministero della Salute, come
previsto dal D.M. n°287 del 17 marzo 1994. Da recenti analisi, riguardanti la tipizzazione
mediante spa typing, MLST e PFGE, di oltre 300 ceppi di S. aureus, é emerso che il lineage
prevalente in Sardegna € il CC130/ST700/t1773 (Azara et al., 2017a), un lineage ancestrale
datato approssimativamente 5429 anni fa (con un range tra 3082 e 8981). La presenza
dominante di questo lineage potrebbe essere spiegata con la condizione di insularita della
Sardegna e con lo stretto legame tra pastori e piccoli ruminanti che ha permesso la diffusione
di tale lineage ancestrale in tutta l'isola. In aggiunta, negli isolati & stata valutata la presenza
dei geni relativi alla produzione del biofilm, di enterotossine, leucocidine, emolisine, autolisina
A e alle adesine MSCRAMMS (Azara et al., 2017b). Lo studio immuno-proteomico con sieri di
pecore malate naturalmente, ha permesso di identificare mediante spettrometria di massa gli
antigeni presenti nel secretoma (Longheu et al. 2020). Dopo l'analisi predittiva degli epitopi,
sono stati amplificati, clonati ed espressi in Escherichia coli, frammenti di DNA contenenti i
principali epitopi predetti. Sono stati selezionati i cloni produttori di proteine ricombinanti in
grado di reagire con gli anticorpi presenti nei sieri iperimmuni e nei sieri provenienti da animali
con mastite clinica. Le proteine ricombinanti sono state estratte, purificate e concentrate.
Questi r-antigeni potrebbero rappresentare dei potenziali candidati per vaccini su base
proteica, capaci di stimolare una risposta immunitaria da valutare mediante vaccinazione e
successivo challenge.

Secretome analysis of Staphylococcus aureus isolated from clinical sheep mastitis and
production of recombinant proteins for vaccine development.
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Controllo degli strongili gastrointestinali nella pecora Zerasca: un caso di studio
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Gli strongili gastrointestinali (SGI) possono avere un impatto sullo stato di salute delle pecore e
sulle loro produzioni. L’'uso eccessivo di farmaci, oltre a rappresentare un costo e a incidere
negativamente sul’ambiente, ha indotto la farmaco-resistenza; per questo, sono incoraggiate
strategie per ridurre I'uso ricorrente dei farmaci. Al fine di limitare 'uso degli antielmintici ai casi
di effettiva necessita risulta fondamentale il monitoraggio della carica parassitaria. Scopo del
presente studio & stato quello di descrivere undici anni di monitoraggio degli SGI in un
allevamento di pecore di razza Zerasca.

Lo studio e stato condotto in un allevamento di pecore di razza Zerasca di 50 capi situato nel
comprensorio di Zeri (MS, ltalia) ad un'altitudine di 800 m s..m. (44°19'N, 9°47'E) dove
I'allevatrice mette in atto strategie sostenibili per limitare i trattamenti antiparassitari come il
pascolo a rotazione, ligiene dei ricoveri, I'alimentazione bilanciata. Da gennaio 2012 a
novembre 2022 il gregge é stato ispezionato a livello sanitario e monitorato a intervalli regolari
per la carica parassitaria e per il Body Condition Score (BCS). Campioni fecali di 12 animali
apparentemente sani sono stati raccolti direttamente dall'ampolla rettale e sono stati analizzati
mediante la tecnica McMaster per effettuare il conteggio delle uova per grammo (UPG). | risultati
sono stati raggruppati in quattro livelli di infestazione (0:0 UPG; 1:1-300 UPG,; 2:301-600 UPG;
3:>600 UPG) per evidenziare i potenziali rischi. Le conte di UPG sono state normalizzate tramite
trasformazione logaritmica [y = log10 (EPG + 25)]. La variabilita delle UPG e stata studiata con
ANOVA includendo nel modello le variabili stagione e anno di campionamento. E stato utilizzato
un modello non parametrico (Spearman Rho) per verificare la correlazione del BCS con la carica
parassitaria. L’elaborazione statistica € stata effettuata con il programma JMP (SAS, 2002).

| risultati hanno mostrato che nel livello O e 1 ricadeva il 68% della popolazione esaminata (Graf.
1). Considerando che non sono stati fatti trattamenti convenzionali, si evidenzia come solo una
minoranza della popolazione rientri nelle categorie a rischio produttivo/sanitario. Nel grafico 2 &
possibile osservare le oscillazioni della caricaqfﬁfeﬁié”éﬁ”l‘ﬁg@ﬁgﬁggﬁé negli anni (P<0,001).
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La variabilita tra stagioni e risultata non significativa (p=0,7458) senza mostrare i tipici picchi in
corrispondenza della primavera e dell’autunno noti come spring e fall rise. Il BCS é risultato
nell’82% dei casi uguale o maggiore di 3 indicando un buon stato corporeo degli animali, anche
Se é stata constatata una correlazione negativa significativa (R=-0,2086) tra carica infestante e
BCS. Inoltre, non sono stati rilevati sintomi clinici relativi a malattia parassitaria. || monitoraggio
regolare degli SGI e una buona gestione del gregge possono aiutare a limitare i trattamenti
antielmintici ai casi di effettiva necessita, rappresentando uno strumento per la salvaguardia del
benessere animale, della qualita dei prodotti di origine animale e dell'ambiente.

Monitoring of gastrointestinal strongyles in Zerasca sheep: a case of study
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Studio sulla contaminazione da aflatossina M1, aflatossicolo e sterigmatocistina nei
formaggi ovini, caprini e bufalini ai fini della valutazione dell’esposizione per il
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L'aflatossina B1 (AFB1) e la Sterigmatocistina (STG) sono prodotte dal fungo Aspergillus spp.
L’AFB1, ingerita con [lalimentazione, viene metabolizzata prevalentemente nel fegato.
Aflatossina M1 (AFM1) e Aflatossicolo (AFL) sono i principali metaboliti escreti dagli animali,
anche attraverso il latte.Attesa la loro potenziale cancerogenicita, a tutela della salute pubblica,
il legislatore comunitario ad oggi ha previsto un Limite Massimo nel latte solo per AFM1 (0,050
Mg/kg).Tuttavia, i dati relativi alla potenziale esposizione al’'uomo nei confronti di AFM1, AFL e
STG attraverso il consumo di formaggi di pecora, capra e bufala sono esigui.Lo studio € volto
ad accertare la presenza e I'eventuale concentrazione delle 3 micotossine nei formaggi e
derivati del siero ottenuti da latte ovino, caprino e bufalino;determinare un probabile fattore di
concentrazione di AFMi nei formaggi e derivati del siero;studiare la correlazione tra la
contaminazione nel latte e nei mangimi con le micotossine studiate mediante il monitoraggio di
campo.E prevista una fase di campionamento dei prodotti di filiera, con la determinazione delle
micotossine studiate, il calcolo del Fattore di Concentrazione di AFM1 sperimentale e la
classificazione dei formaggi in base al tasso di umidita della materia sgrassata (MFFB). | prodotti
da campionare saranno scelti fra formaggi e derivati del siero prelevati dalla Grande
Distribuzione Organizzata (68%), dal Discount (15%) e dalla Piccola Distribuzione/Caseifici
Aziendali (17%). L’elaborazione statistica dei dati consentira di sviluppare il modello di
esposizione probabilistico, in linea con gli standard definiti dal Codex Alimentarius, pertanto in
grado di stimare l'intake del consumatore in relazione ai consumi presuntivi indicati dalle fonti
ufficiali, rilevando quindi eventuali rischi per la salute umana. Sono in fase di sviluppo metodi di
prova condivisi per la determinazione di AFM1, AFL, STG.Allo stato attuale in HPLC-FLD sono
stati ottenuti risultati soddisfacenti in termini di sensibilita per AFM1 e AFL. STG non e
determinabile per fluorescenza senza derivatizzazione e la sua risposta risulta molto bassa
anche in HPLC-UV, per cui si é reso necessario sviluppare un metodo LC-MS/MS multiresiduo
quantitativo per la determinazione simultanea delle tre micotossine, che possono essere
identificate e quantificate fino a concentrazioni molto basse. La parte sperimentale di campo
prevede il campionamento di latte e mangimi, provenienti da aziende che hanno evidenziato
una presenza di AFM: superiore a 0,030 pg/kg, il latte campionato sara sottoposto a
caseificazioni con successiva quantificazione di AFMi, AFL, STG sui prodotti ottenuti. Ad oggi
sono state collezionate 6 aliquote di latte di massa reperite nella regione Lazio da aziende ovine
(n=5) e bufaline (n=1), da utilizzare per le caseificazioni sperimentali. Lo studio finanziato dal
Ministero della Sanita, IZSLT 1ZS 01/21 RC “STRATEGICA”.

Study on contamination by aflatoxin M1, aflatoxicol and sterigmatocystin in sheep, goat
and buffalo cheeses in order to assess the consumer exposure.

Key words: Aflatoxin M1, aflatoxicol, sterigmatocystin, enrichment factor
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La cinetica di emissione del latte e tipica per ogni specie animale ed é influenzata da fattori
anatomici, fisiologici, ambientali e sanitari (Marnet et al., 1999). L’impianto di mungitura gioca
un ruolo fondamentale nelladattamento degli animali all’azione meccanica del sistema
condizionandone il profilo di emissione e le caratteristiche qualitative ed igienico sanitarie del
latte. Nella capra, il livello di vuoto operativo € generalmente impostato tra 41 e 44 kPa, livelli di
vuoto superiori producono effetti negativi sullo stato di salute, sulla qualita delle produzioni e
sulla mungibilita (Caria et al., 2022). Obiettivo del presente studio € stato di valutare gli effetti di
due livelli di vuoto operativo sul profilo di emissione del latte e sul contenuto di cellule somatiche
in capre dirazza Saanen. Lo studio e stato condotto in un allevamento di capre dirazza Saanen,
dove sono stati testati due livelli di vuoto operativo (38 e 42 kPa). Sono state registrate 400
curve di flusso da 100 capre, durante 4 sessioni pomeridiane di mungitura, mediante
lattoflussometro LactoCorder®. Sono stati raccolti automaticamente altrettanti campioni di latte
individuale, il cui contenuto di cellule somatiche é stato determinato con l'apparecchiatura
Fossomatic FC. Per valutare I'effetto delle due diverse combinazioni di vuoto operativo sulla
produzione di latte, sui parametri di mungibilitd e sul contenuto cellulare normalizzato (Logio
cell/ml) del latte, & stata eseguita I'analisi della varianza (ANOVA). La produzione di latte (1,25
kg), il flusso medio (0,67 kg/min), il tempo di mungitura (2,39 min) e la percentuale di curve
bimodali (16,5%) non hanno mostrato variazioni significative fra i due livelli di vuoto. La durata
della fase principale di mungitura é risultata significativamente maggiore nelle curve di flusso
registrate a basso livello di vuoto (1,86 vs 1,71 min), mentre il flusso massimo (0,96 vs 1,04
kg/min) ed il tempo di mungitura in bianco (0,24 vs 1,32 min), sono risultati piu elevati nelle
curve di flusso registrate al livello di vuoto maggiore. Il contenuto cellulare si € ridotto
significativamente al diminuire del vuoto operativo (6,23 vs 6,32 Logio cell/ml). Kaskous et al.
(2023) riporta per i piccoli ruminanti che livelli di vuoto >44 kPa causano un aumento dello
spessore dei tessuti dei capezzoli (>5%), della conducibilita elettrica e del contenuto cellulare.
Sinapis et al. (2007) hanno riscontrato che per livelli di vuoto >38 kPa, aumenta la probabilita di
contrarre infezioni mammarie come conseguenza di lesioni traumatiche al capezzolo. In
conclusione, la sperimentazione conferma quanto riportato in letteratura, infatti, per i piccoli
ruminanti la regolazione della macchina mungitrice a livelli di vuoto di 38 kPa associata ad una
corretta manutenzione e ad una adeguata routine di mungitura contribuiscono al miglioramento
del profilo di emissione del latte, alla riduzione dei traumi al capezzolo e al contenuto cellulare.

Effect of vacuum level on milk emission parameters and milk composition in saanen
goats reared in Lazio region

Key words: Saanen, vacuum level, milkability, somatic cells
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Nel Sud della regione Lazio, in un vasto territorio che si estende a cavallo tra le province di
Latina e Frosinone, insiste un fiorente allevamento caprino che nel corso degli anni ha raggiunto
livelli di specializzazione di rilevante interesse zootecnico. Dalla Banca Dati del’Anagrafe
Zootecnica Nazionale (BDN), nel 2022 risultano iscritti 1.042 allevamenti equamente distribuiti
su entrambe le province, con 22.422 capi, rappresentando il 54% dell’intera popolazione
regionale. Le razze maggiormente riscontrate sono la Bianca Monticellana, la Capestrina, la
Grigia Ciociara e la Fulva. Trattasi di razze dotate di peculiari caratteristiche di rusticita che le
rendono particolarmente adatte alle condizioni geopedologiche e climatiche del territorio, la cui
valorizzazione dipendente dal fatto che il loro latte e utilizzato per produzioni di qualita tipiche
locali quali la Marzolina (PAT), il Formaggio di Capra e la Ricotta Secca, particolarmente
apprezzate dai consumatori. Al fine di realizzare una oggettiva valutazione della sostenibilita
economica, tecnica e ambientale di questo modello di allevamento, con il presente lavoro si e
voluto indagare sullo stato sanitario e i relativi livelli di benessere animale della popolazione di
capre allevate nel territorio di riferimento. In 8 allevamenti sono stati eseguiti 840 campioni di
latte individuali per la ricerca di agenti mastidogeni con metodo colturale e 320 campioni di feci
per endoparassiti con metodo FLOTAC DualTechnique. Infezioni specifiche per
Paratubercolosi, Clamidiosi, Neosporosi, Coxiellosi, Toxoplasmosi, Mycoplasmosi e Artrite-
encefalite virale sono state accertate

Tabella 1 — Allevamenti/campioni controllati mediante prove Sier0|ogiche indirette

Campioni/ Allevam.  Campioni : : -

Allevamenti _POS (%) _POS (%)  Pasate su test immuno-enzimatici ELISA.
Staphylococcus aureus 840/8 8 (100) 175 (20,8) Per ogni |nfe2|one, sono stati considerati
Streptococcus agalactiae 840/8 0 (0) 0 (0) g Nl ; : Hp
Streptococeus uberis 840/ 1 (2) 2(02) positivi tutti gli allevamenti da_l quali e stato
Streptococcus dysgalact. 840/8 1(12) 1(0,1) accertato almeno un capo infetto. Dalle
Streptococcus bovis 840/8 1(12) 1(0,2) ; H : ; H PR
Streptococeus canis o 112 10.1) indagini dlr_ette sono r!sultatl positivi il
goryréebacteriumspp gjgg 183 gggg 100% degli allevamenti ad almeno un
seudomonas aeruginosa 5 :
Eecherichia el 840/ 4 (50) 79.(0.4) agente _mastldogeno, con una prevalenza
Eimeria spp 320/8 8(100) 257(80,3) Intra-aziendale del 22,5%. Il patogeno
Nematodi gastrointestinali 320/8 8 (100) 159 (49,6) R H A
Nematodi broncopolmonari 320/8 6 (75) 54 (16,8) magglormente riscontrato e s’_[ato_
Strongyloides 320/8 3@375 103322  Staphylococcus aureus (20,8%). Tutti gli
Nematodirus spp 320/8 6 (75) 22 (6,8) H H H i
Moniezia spp 320/8 a0) 173  allevamenti sono rlsu!'Fatl positivi anche
;rlch_urlls o gggg 50(?02)) 420(%3),1) alle  endoparassitosi; le  magagiori
asciola hepatica
Dicrocoelium dendriticum 320/8 4 (50) 34 (10,6) preval_enze sono state accertate per
gslicgphoron daubneyi 32853 g gg; itz‘. g% Eimeria Spp (80,3%), nematodi

rjabinema spp ; i i 0 i

Bt bereolon 263 7675  69(19) gastrontestinali (49,6_/0), Strongylmdes_
Chlamydophila abortus 308 5(62,5) 69 (22,4) (32,2%) e nematodi broncopolmonari
Neospora spp 308 3(37,5) 4(1,2) 0 ; P ; ; ;
L T 3375 14(45) (16,8%). I__e |nd_ag|n| sierologiche indirette
Toxoplasma gondii 284 7(875 33(11,6) hanno evidenziato prevalenze del 30,2%
Mycoplasma agalactiae 284 0 (0) 0 (0) Al ; H 0
Artrite-encefalite virale 284 4 (50) 86 (30,2) per Artrite-encefalite V|rale, 22’4A) per

Clamidiosi, 19% per Paratubercolosi,
11,6% per Toxoplasmosi, 4,5% per Coxiellosi, 1,2% per Neosporosi. Nessun campione é
risultato positivo per Mycoplasma agalactiae.

Health status and animal welfare in goat farms in Southern Lazio region, Italy.

Key words: health status, animal welfare, goats, Lazio region.



Analisi genomica degli spettri del latte di pecore di razza Sarda
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Lo spettro nel medio infrarosso (MIR) del latte & stato recentemente utilizzato in zootecnia per
lo studio e la previsione di diversi fenotipi innovativi caratteri (es. profilo acidico del latte,
emissioni di metano). L’inserimento di questo strumento nell’analisi genomica pud contribuire
al miglioramento dell’accuratezza delle previsioni e accrescere le conoscenze sul background
genetico della composizione del latte. Obiettivo di questo lavoro e stato quello di condurre
un’analisi genomica degli spettri del latte di pecore di razza Sarda. Lo studio ha riguardato 793
pecore adulte di razza Sarda genotipizzate con 45813 marcatori molecolari SNP. Da ciascuna
pecora é stato prelevato un campione di latte che é stato analizzato con la spettroscopia MIR
che produce un segnale per ciascuna dei 1060 numeri d’onda considerati (da 926 a 5008 cm-
1). Le componenti di varianza e I'ereditabilita (h?) di ciascuna lunghezza d’onda sono state
calcolate utilizzando un modello GBLUP, che considera la matrice di parentela genomica G. E
stata inoltre condotta un’analisi di associazione genome-wide (GWAS) per trovare regioni del
genoma associate a ciascuna lunghezza d’onda: in quest’analisi & stato calcolato un p-value
per ciascun marcatore. In entrambe le analisi (h? e GWAS), il modello utilizzato comprendeva
gli effetti fissi del periodo di lattazione, ordine di parto, mese di parto e gli effetti random
dell'allevamento-giorno di controllo (FTD; per tenere conto del diverso management, tipologia
di allevamento e alimentazione, e della stagionalita) e dellanimale. L’ereditabilita delle
lunghezze d’onda variava da 0.03 a 0.62, con una media di 0.13£0.06. | valori maggiori sono
stati riscontrati nelle regioni spettrali associabili agli assorbimenti caratteristici dei gruppi
carbonilico (h? = 0.62; 1724-1728 cm™) e metilenico (h? = 0.34; 2811-2834 cm™) dei grassi. |l
contributo medio del fattore FTD era 0.39+£0.12. Dopo la correzione di Bonferroni, sono state
trovate 40 associazioni significative tra 11 marcatori e 33 lunghezza d’onda. Di particolare
interesse € stato lo SNP s63269.1 (cromosoma 2) che é risultato associato con 27 diverse
lunghezze d’onda. Altri tre marcatori (OAR16_60978052.1, s66066.1, s59641.1) sono risultati
significativamente associati con due diverse lunghezze d’onda ciascuno. Nelle regioni
identificate tramite I'analisi GWAS sono mappati 46 geni, la cui funzione & tutt'ora in fase di
studio.

Genomic investigation of milk spectra in Sarda dairy sheep

Key words: GWAS, heritability, sheep, milk.
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L’allevamento € un settore importante dell’agricoltura che attualmente contribuisce per il 40%
al valore complessivo delle produzioni agricole mondiali, con ulteriori possibilita di sviluppo
legate all’aumento nella richiesta di prodotti di origine animale a livello globale a seguito della
crescita della popolazione umana, dell'incremento dei salari e del cambiamento nelle abitudini
alimentari in molti paesi. Il clima influisce sui sistemi agricoli a vari livelli, ad esempio attraverso
lo stress da caldo negli animali zootecnici o i cambiamenti nella qualita dei foraggi, nella
disponibilita idrica e nella presenza e diffusione di malattie. Dopo la dispersione post-
domesticazione degli animali domestici, le pressioni selettive indotte dall’ambiente hanno
modellato la variazione fenotipica delle specie zootecniche, lasciando specifici segnali di
selezione nei genomi delle razze adattate alle condizioni ambientali locali. In questo studio sono
stati analizzati dati genomici di tipo SNP single nucleotide polymorphisms prodotti nel corso del
progetto europeo Climgen (hiips://climgen.bios.cf.ac.uk/) insieme a dati della stessa tipologia
disponibili da ricerche precedenti, con l'obiettivo di indagare l'adattamento a condizioni
climatiche estreme in tre specie zootecniche: bovino, capra e pecora. Per ogni specie sono
state confrontate tre razze provenienti da ambienti europei (Scandinavia, Mediterraneo,
Carpazi) e dell’Africa centro-settentrionale, caratterizzati da condizioni climatiche estreme. Per
ogni confronto, la ricerca delle firme di selezione e stata effettuata con approcci sliding windows
FST e XP-EHH. Successivamente sono stati identificati i geni presenti nelle regioni genomiche
interessate dai segnali di selezione significativi. | geni putativamente sotto selezione sono stati
identificati applicando un approccio di tipo consensus-by-majority entro e tra specie. Circa |l
30% e il 21% di tutti i geni indentificati nelle tre specie sono stati descritti in precedenza come
associati rispettivamente con la deposizione del grasso e lefficienza alimentare, e con
I'adattamento ai climi difficili. Proporzioni simili sono state riscontrate anche nei confronti entro-
specie. Questi risultati preliminari suggeriscono che i processi legati alla gestione del bilancio
energetico rivestano un ruolo chiave nelle strategie di adattamento dei ruminanti al’ambiente,
piu nella direzione dellaumento della resilienza che della resistenza alle condizioni climatiche
estreme.

Assessing signatures of selection and environmental adaptation in European and
African livestock
Key words: cattle, sheep, goats, selection signatures, climate adaptation, SNPs.

Il progetto CLIMGEN *“Climate Genomics for Farm Animal Adaptation” e stato finanziato dalla FACCE-ERA-NET+ Call on Climate Smart
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Il concetto di qualita ha subito una sostanziale evoluzione e oggi il consumatore piu attento non
guarda solo all’aspetto igienico-sanitario e nutrizionale, ma pone attenzione anche al valore
etico del prodotto. Infatti, si avverte sempre piu la richiesta di animali in buono stato di salute e
allevati nelle migliori condizioni di benessere.

Si e notato che curare lo stato di benessere degli animali contribuisce a migliorare, direttamente
e indirettamente, oltre alla salubrita anche alla qualita dei prodotti alimentari (incremento delle
componenti nutraceutiche e migliore predisposizione alla caseificazione).

Con il presente lavoro si vuole valutare come le strategie aziendali possano influire sullo stato
di benessere degli animali e quindi sulla qualita del latte.

Lo studio ha interessato tre aziende (Azienda A, Azienda B, Azienda C) caratterizzate da tre
diverse strategie di allevamento. Nello specifico sono stati presi in considerazione due aspetti:
la qualita nutrizionale dei prodotti e la qualita legata al benessere animale. Nel primo caso e
stato valutato l'effetto dell'integrazione del lino nella dieta delle pecore, per definire il valore
nutraceutico del latte; in questo caso sono state messe a confronto le Aziende B e C che
rientravano nel sistema di produzione del Pecorino Toscano “Amico del Cuore” arricchito in CLA
e acidi omega-3, contro '’Azienda A che fungeva da controllo. L’aspetto del benessere & stato
valutato confrontando le Aziende A e B che si caratterizzavano per strutture di allevamento piu
adeguate per gli animali, contro I'’Azienda C che invece presentava caratteristiche inferiori.

| campionamenti di latte individuale sono stati ripetuti sulle tre aziende in differenti periodi
dellanno (inverno, primavera ed estate). Sono stati determinati i parametri chimici (grasso,
proteine, lattosio, caseina, urea), tecnologici (r, A30, K20), igienico-sanitari (cellule somatiche,
carica batterica) e il profilo in acidi grassi. | dati sono stati utilizzati per un’analisi statistica
multivariata. Nello specifico, & stata applicata un’analisi discriminante, al fine di valutare se era
possibile distinguere la qualita del latte sia in funzione della adeguatezza delle strutture di
allevamento sia in funzione della presenza di lino nella dieta.

| risultati hanno messo in evidenza che la presenza del lino e quindi dei grassi omega-3
accresce il profilo nutraceutico del latte. Quello che ne deriva, € un’esaltazione dell’aspetto
nutrizionale della qualita del prodotto. La presenza di strutture di allevamento non adeguate
influenza altri aspetti della qualita determinando un minor livello di proteine, una scarsa risposta
alla coagulazione e un elevato livello di cellule somatiche. L’approccio multivariato ha permesso
di evidenziare come le strategie volte ad un miglioramento nutrizionale del latte abbiano un
effetto ridotto se 'animale non € messo nelle migliori condizioni di benessere.

The role of sheep welfare in dairy product quality.

Key words: animal welfare, sheep, quality, dairy products



Il ruolo della lettiera nella gestione della coccidiosi degli agnelli
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La coccidiosi € una malattia parassitaria causata da protozoi Apicomplexa, genere Eimeria a
distribuzione cosmopolita. Negli ovini sono state identificate 15 specie di Eimeria spp.di cui
E.ovinoidalis, E.crandallis e E.ahsata a maggior potere patogeno. E’ una problematica che
coinvolge soprattutto i giovani animali, con un rilevante impatto economico sulla produzione
aziendale. L’obbiettivo del lavoro € stato quello di valutare I'uso di prodotti specifici per la lettiera
a supporto della gestione ambientale della parassitosi.

Lo studio é stato condotto selezionando un gruppo di agnelli di razza comisana e massese di
circa 25 giorni di eta stabulati su lettiera permanente di paglia in ambiente controllato. Sono stati
definiti tre gruppi di animali in base al trattamento della lettiera: Gruppo C (Controllo) di 53 agnelli
in cui lettiera e stata addizionata con calce; Gruppo A (Adsorbente) di 28 agnelli in cui e stato
usato un adsorbente, (Purlite, Filazoo s.r.1.); Gruppo D (Disinfettante) di 28 agnelli in cui é stato
usato un sanificante (Sanicox, Agrisi). Nella prima settimana le lettiere sono state trattate
secondo indicazione del prodotto in assenza di animali. Nel giorno di arrivo degli agnelli (TO) e
stato prelevato un pool di feci dagli animali per ogni gruppo per definire le oocisti per grammo
di feci (0.p.g.) iniziali e un pool di lettiera per gruppo effettuando una camminata continua per
tutta la superficie del box saltando di circa 50 cm tra la zona gia calpestata e quella da
calpestare, calpestando cosi almeno il 50% della superficie disponibile. Sia feci che lettiere sono
state processate con esame copromicroscopico quantitativo FLOTAC® (dual technique).
Contestualmente tutti gli agnelli sono stati trattati con diclazurii come da inicazioni. Il
campionamento € stato ripetuto ogni 7 giorni per tre settimane consecutive (T7, T14, T21).

| test eseguiti hanno consentito di evidenziare alcune differenze nei tre gruppi.

TO: Lettiera C: 85.000 0.p.g., Agnelli in C 28.080 o0.p.g.; Lettiera A: 14.256 0.p.g., Agnelli in A:
4.128 0.p.g.; Lettiera D: 55.296 0.p.g., Agnelli in D: 35.280 0.p.g.

T7: Lettiera C: 888 0.p.g., Agnelli in C: 528 0.p.g.; Lettiera A: 360 0.p.g., Agnelliin A: 0 0.p.g;
Lettiera D: 1320 0.p.g., Agnelliin D: 288 0.p.g.

T14, 7 giorni dopo: Lettiera C: 410 o0.p.g., Agnelli in C 30.000 o0.p.g.; Lettiera A: 112 o.p.g.,
Agnelliin A 6 0.p.g.; Lettiera D: 160 0.p.g., Agnelliin D 6 0.p.g.

T21: Lettiera C: 108 0.p.g., Agnelli in C 6 o0.p.g.; Lettiera A: 240 0.p.g., Agnelli in A 24 0.p.g;
Lettiera D: 56 0.p.g., Agnelliin D 18 0.p.g.

L’analisi dei dati ha evidenziato come il conteggio di 0.p.g. appaia inferiore nel gruppo D e A tra
T7 e T14, con agnelli di circa 30-40 giorni di eta, suggerendo l'ipotesi che il condizionamento
della lettiera con un prodotto specifico possa contribuire, nell’'ottica di una gestione integrata
della malattia, al controllo ambientale della coccidiosi.

The management of litter in ovine coccidiosis

Key words: sheep, Eimeria, parasites diseases, litter



La coccidiosi nell'allevamento ovino: aspetti gestionali
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La coccidiosi € una malattia parassitaria causata da protozoi Apicomplexa, genere Eimeria a
distribuzione cosmopolita. Negli ovini rappresenta una delle principali problematiche sanitarie
soprattutto nei giovani animali, con importanti ricadute economiche sulla produzione aziendale.
L’obiettivo di questo studio € stato quello di valutare la differenza di carica parassitaria e
incremento ponderale in agnelli di eta superiore ai 20 giorni trattati e non trattati con diclazuril
per un arco temporale di 90 giorni.

Nello studio sono stati inclusi 67 agnelli di razza Lacaune provenienti da tre allevamenti e 36
agnelli di razza Comisana da un unico allevamento, tutti di 30-40 giorni di eta. Sono stati
programmati tre ingressi in allevamento distanziati di 30 giorni. Nel primo gli agnelli sono stati
divisi in due gruppi, gruppo A trattati, gruppo B non trattati, identificati, pesati, sottoposti a
prelievo di feci per verificare il numero iniziale di oocisti per grammo di feci di Eimeria spp.
(0.p.g.) e trattati con Diclazuril come da indicazioni (gruppo A). Durante il secondo e il terzo
ingresso, con agnelli di circa 60/70 e 90/100 giorni di eta, sono stati rilevati i pesi, I'incremento
ponderale calcolato rispetto alla visita precedente, e prelevate le feci in singolo. Tutti i campioni
di feci sono stati analizzati con esame coprologico quantitativo FLOTAC® (dual technique). | dati
raccolti sono stati registrati e analizzati utilizzando il test T di Student per valutare le differenze
tra i gruppi (p<0,05). A seguito di un conteggio di 0.p.g. maggiore nel gruppo A (trattati) dei
comisani, e stato effettuato un campionamento di feci da un secondo gruppo di agnelli di 30 gg
nello stesso allevamento (4 trattati, 4 non trattati) per eseguire un’identificazione morfologica di
Eimeria spp a d0, d14 e d28 post trattamento con diclazuril.

L’analisi dei dati non ha evidenziato differenze di incremento ponderale e 0.p.g negli agnelli
Lacaune. Diversi gli esiti per gli agnelli Comisani in cui a 60/70 gg I'incremento ponderale medio
era del 39,6% nel gruppo A e del 29,6% nel B, (p=0,0028) e le 0.p.g avevano un conteggio
medio di 10.902 o.p.g nel gruppo A e 7.153 0.p.g. nel B (p=0,0403). A 90/100 gg l'incremento
ponderale medio e stato del 20,5% nel gruppo A e del 17,7% nel B (p>0,05), mentre per le
0.p.g. 6.799 nel gruppo A e 4.185 nel B. Nel secondo campionamento abbiamo riscontrato la
presenza di E. ovinoidalis nei 2 gruppi a dO e solo nel gruppo dei non trattati a d14 e d28.

| risultati osservati ci suggeriscono come la coccidiosi sia molto piu complessa di quanto ci Si
aspetti. L'assenza di differenze nel gruppo di Lacaune potrebbe essere stata influenzata dalla
loro diversa provenienza e quindi da una difformita gestionale dei tre allevamenti mentre le
dinamiche di variazione delle diverse popolazioni di Eimeria potrebbe spiegare il conteggio
maggiore delle 0.p.g. negli agnelli trattati.

The management of coccidiosis in sheep farms

Key words: sheep, eimeria, parasites diseases, coccidiosis



Monitoraggio delle endoparassitosi negli allevamenti ovini del Lazio e della Toscana:
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Negli allevamenti ovini sono ampiamente diffuse una vasta gamma di endoparassitosi
caratterizzate da ampia polispecificita eziologica e che rappresentano seri problemi sia per le
perdite economiche legate agli effetti sulle performance produttive degli animali, sia per le
implicazioni che la loro gestione richiede. E noto, infatti, che il controllo di queste malattie si
basa per lo piu sull’uso di farmaci di sintesi, con tutte le conseguenze che ne derivano. Scopo
del presente lavoro & quello di produrre un aggiornamento sulle prevalenze e distribuzione di
gueste endoparassitosi negli allevamenti ovini del Centro Italia (Lazio e Toscana).

Lo studio e stato condotto nelle province di Latina, Frosinone, Roma, Viterbo, Grosseto e Siena.
Mediante un sistema di rappresentazione cartografica, l'intera area di studio & stata suddivisa
in quadranti regolari di 10 x 10 km. Da ogni quadrante, at random, e stato scelto un allevamento
ovino che avesse una consistenza di almeno 50 capi. Da ogni allevamento é stato eseguito un
controllo basato sul prelievo di 20 campioni di feci prelevati direttamente dall’ampolla rettale (15
da capi adulti, 5 da soggetti da rimonta). | campioni sono stati analizzati in pool di 5 unita
ciascuno mediante FLOTAC DualTechnique, utilizzando due soluzioni: una a base di NaCl
(ps1200), una a base di zinco-solfato (ps1350). Sono stati controllati 284 allevamenti, di cui 164
nel Lazio e 120 in Toscana, per un totale di 1080 pool. Il 100% degli allevamenti € risultato
positivo per almeno una forma parassitaria € nel 97% dei casi e stata accertata la presenza di
pit di una specie parassitaria, cid0 a conferma della polispecificita eziologica di queste
parassitosi, oltre del fatto che per tutte le specie parassitarie riscontrate concorrono i medesimi
fattori di rischio di endemizzazione. | risultati (tabella 1) mostrano come le parassitosi piu diffuse

Tabella 1 — prevalenze endoparassiti allevamenti ovini slano que”e del tratto gastro-enterlco

LAZIO TOSCANA sostenute da protozoi del genere Eimeria e
— positvi_ % | positvi___% | nematodi gastrointestinali (NGI). Non meno
Eimeria spp. 113 68.9 55 45.8 i .
Nematodi gastrointestinali 84 51.2 51 425 trascurabili sono risultate le forme
g‘ggﬂagt;gifgjsspp- ig ;g ;? 1?2 respiratorie  sostenute da  nematodi
Trichuris spp 12 7.3 17 141 | broncopolmonari, mentre bassi livelli di
Skrjabinema. spp. . 0 0.0 0 00 | prevalenza sono stati osservati per le
Nematodi broncopolmonari 30 18.2 10 8.3 . . .- .
Fasciola hepatica 0 0.0 0 0.0 parassitosi sostenute da trematodi digenei.
g;lfggore]ggg?]szmtgﬂfm g (5)3 (7) g-g Lo studio delle informazioni anamnestiche
Moniefiaspp_ Y 15 91 | 24 200 | € gestionali raccolte, ha consentito di

valutare quali fossero le maggiori
condizioni predisponenti queste infestazioni parassitarie. Unico dato rilevante € il risultato
positivo del test x* che conferma l'ipotesi di correlazione tra prevalenza di infestazione da NGl
(p=0,002) e Eimeria (p=0,03) con la tipologia dell’allevamento; queste parassitosi infatti sono
risultate maggiormente presenti negli allevamenti di tipo estensivo e semi-estensivo con pascoli,
rispetto agli allevamenti di tipo intensivo. L’analisi statistica dei dati relativi alle altre parassitosi

non ha evidenziato alcuna relazione con altre condizioni, né di allevamento, né ambientali.

Monitoring of endoparasitosis in sheep farms in Lazio and Tuscany regions. Risk
factors and control plans

Key words: endoparasitosis, sheep farm, Lazio, Tuscany



Caratterizzazione genetica della capra Fulva allevata nel Lazio
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Nel Sud del Lazio vengono allevate capre appartenenti al gruppo “mediterraneo” le cui razze
maggiormente riscontrate sono la Bianca Monticellana (BMN), la Capestrina (CPT), la Grigia
Ciociara (GC) e la Fulva (FLV). La FLV mostra diversi tratti fenotipici morfologici comuni alle
altre tre razze, tra cui la conformazione delle corna e alcune caratteristiche feomelaniche del
mantello, probabilmente ascrivibili a componenti genomiche comuni ancestrali.

Al fine di stabilire la caratterizzazione genetica di queste razze, si e proceduto alla
genotipizzazione di alcuni soggetti a partire da 142 campioni di sangue (35 BMN, 35 CPT, 36
GC e 36 FLV) genotipizzati con il chip Illumina Goat_IGGC_65K_v2 e mappati sul genoma di
riferimento ARSL1. | dati grezzi sono stati allineati con i genotipi di 35 razze italiane usando |l
software PLINK. | dati sono stati filtrati per minor allele frequency (-maf 0.05), missing genotype
call rate (-geno 0.01) e missingness per individui (-mind 0.1), ottenendo un dataset da 49115
SNPs. Mediante il pacchetto dartR (Rstudio v.4.0.5), per ogni popolazione sono state stimate
la eterozigosita attesa (He), la eterozigosita osservata (Ho) e il coefficiente di inbreeding (FIS).
La struttura genetica delle razze é stata analizzata utilizzando I'approccio di massima
verosimiglianza (software ADMIXTURE) considerando valori di K da 2 a 30. Al fine di
determinare il numero di cluster K piu probabile, sono stati calcolati i cross validation errors (CV)
mediante la funzione membercoeff.cv di R-BITE. Le distanze genetiche tra le popolazioni sono
state misurate utilizzando la funzione dist.genpop (software R-adegenet). Le matrici di distanza
sono state stimate usando il coefficiente di coancestralita o distanza di Reynold’s, costruendo il
Neighbor-Joining Tree attraverso la funzione nj di APE-R.

Le quattro razze oggetto dello studio mostrano livelli di Ho e He in linea con le altre razze. La
razza con il maggior livello di Ho é la FLV (Ho=0,408908), mentre il minor valore si osserva
nella BMN. Il FIS per le razze analizzate non mostra valori che si discostano dalle altre razze in
esame. In particolare, la CPT presenta il maggior livello di inincrocio (FIS=0,030597), mentre
alla FLV appartiene il coefficiente dal valore piu basso (FIS = -0,00188). L’'analisi ADMIXTURE
rileva il minor CV-error a K=29, dove la razza BMN risulta essere molto omogenea e distinta
dalle altre razze; a partire da K=10, invece, la Fulva mostra una struttura di popolazione del
tutto a sé stante, mentre la CPT e la GC non mostrano una distinta struttura di popolazione,
risultando perlopiu eterogenee. Il Neighbor-Joining mostra una divisione strutturale delle razze
caprine italiane in accordo con la loro distribuzione geografica, collocando le quattro razze in
esame nel cluster centroitaliano. Nello specifico & evidente la vicinanza genetica tra la BMN e
la CPT, mentre appare chiara la distinzione della razza BMN dal resto delle altre razze laziali e
del centro Italia.

Genetic characterization of the Fulva goat breed raised in Lazio region, Italy.

Key words: genotyping, Fulva goat breed, Lazio region.



Caratterizzazione genetica della pecora Quadricorna Italiana

V D’ONOFRIO?, T GALLIY, G BRUNIY, E CERELLIY, M CATTA?, C DI GIOVANNANTONIO?, A MACCIOCCHI?, C
VELOCCIAS3, G SARALLI*

YIstituto Zooprofilattico Sperimentale del Lazio e della Toscana M. Aleandri; 2Agenzia Regionale per lo sviluppo e I'lnnovazione
dell’Agricoltura del Lazio (ARSIAL); *Veterinario Libero Professionista

PAROLE CHIAVE: genotipizzazione, pecora Quadricorna, Lazio

Dall'origine della specie, si sono selezionate razze di pecore primitive che condividono
componenti comuni tra cui diversi caratteri fenotipici ancestrali, come la policeraty. In Italia si
annovera la Quadricorna, razza relitta in via di estinzione, a quattro corna, riconosciuta e iscritta
al Registro Anagrafico. Per caratterizzare geneticamente questa popolazione, si € proceduto
alla genotipizzazione di 47 pecore policere allevate in provincia di Frosinone e Salerno
(ARSIAL_FR e ARSIAL_SA) mediante la piattaforma lllumina, chip Ovine SNP50K mappati sul
genoma Oar_v3.1. | genotipi sono stati sommati a quelli di altre 33 razze (--merge, in Plink v1.9).
| dati sono stati filtrati per minor allele frequency (--maf 0.05), missing genotype call rate (--geno
0.01) e missingness per individui (-mind 0.1), ottenendo un dataset da 35680 SNPs. Per ogni
popolazione sono state stimate I'eterozigosi attesa (He), osservata (Ho) e il coefficiente di
inbreeding (FIS) (software dartR, Rstudio v.4.0.5). La struttura genetica delle razze e stata
analizzata utilizzando il maximum clustering likelihood approach (ADMIXTURE) considerando
valori di clustering (K) da 2 a 30. Al fine di determinare il numero di cluster K piu probabile, sono
stati misurati i cross validation errors (CV) mediante la funzione membercoeff.cv di R-BITE. Le
distanze genetiche tra le popolazioni sono state calcolate utilizzando la funzione dist.genpop
(software R-adegenet v2.1.0). Le matrici di distanza sono state stimate usando il coefficiente di
coancestralitd o distanza di Reynold’s, costruendo il Neighbor-Joining Tree attraverso la
funzione NJ di APE-R v5.0.

Le analisi evidenziano come le pecore oggetto di studio mostrano livelli di Ho superiori rispetto
a He. Il valore di Ho delle pecore dell'allevamento ARSIAL_FR (Ho=0,3722) e leggermente
superiore rispetto a ARSIAL_SA (Ho0=0,3448). | valori FIS sono negativi (FIS=-0,0453 per
ARSIAL_FR e FIS=-0,0603 per ARSIAL_SA). L’analisi ADMIXTURE rileva il minor CV-error a
K=30. A partire da K=2, ARSIAL_FR e ARSIAL_SA si separano da tutte le altre razze italiane,
rimanendo distinte in una componente a sé stante. Tale componente identifica anche le razze
Iraniane Afshari e Lori Bakhtiari, le americane Jacobs e Navajo-churro e la Soay. Anche I'analisi
NJ conforta I'originalita del patrimonio genetico di ARSIAL_FR e ARSIAL_SA, separandole dalle
altre razze italiane e clusterizzandole con Navajo-Churro, Jacobs, Afshari, Lori Bakhtiari e Soay.
Alla luce dei risultati ottenuti, si ritiene necessaria I'adozione di adeguati piani di conservazione
per mantenere in vita questa razza, salvaguardarne la biodiversita e valorizzare i prodotti ad
essa correlati.

Genetic characterization of the Italian Quadricorna sheep breed
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