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INTRODUZIONE

Le infezioni da Mycoplasma hyopneumoniae sono diff use in tutto il mondo e causano le 
maggiori perdite nell’industria suinicola. Il controllo di M. hyopneumoniae può essere rag-
giunto ottimizzando il management e le pratiche di allevamento tramite medicazioni anti-
biotiche e vaccinazioni. In molti paesi europei, più della metà degli allevamenti applica la 
vaccinazione per controllare l’infezione (Maes et al., 2008). Vengono impiegati diff erenti 
programmi vaccinali, ma in molti casi, i suinetti vengono vaccinati una o due volte in sala 
parto o allo svezzamento.
Per implementare appropriate misure di controllo e ottimizzare ulteriori strategie vaccinali,è 
importante indagare l’andamento dell’infezione da M. hyopneumoniae negli allevamenti su-
ini e, più specifi camente, valutare la prevalenza e l’importanza delle infezioni che avvengono 
nei suinetti. Studi in un limitato numero di allevamenti in alcuni paesi hanno dimostrato 
che, per mezzo della nested PCR (nPCR) su tamponi nasali (Vicca et al., 2002; Calsamiglia 
et al., 1999), il 5-20% dei suinetti risultano positivi a M. hyopneumoniae (Palzer et al., 2006) 
allo svezzamento o poco dopo lo svezzamento.
L’obiettivo di questo studio è stato di verifi care la prevalenza delle infezioni da M. hyopneu-
moniae in suinetti di 3 settimane di età in diversi paesi europei, analizzando i tamponi nasali 
con nPCR.

MATERIALI E METODI
Allevamenti nello studio
Lo studio è stato condotto in 9 paesi europei: Belgio, Danimarca, Francia, Germania, Un-
gheria, Italia, Olanda, Polonia e Spagna. In ciascun paese sono stati inclusi 6 allevamenti a 
ciclo chiuso o a ciclo aperto. Le aziende hanno dovuto soddisfare certi criteri di selezione 
come una dimensione d’allevamento di almeno 100 scrofe, presenza di problemi clinici cor-
relati a M. hyopneumoniae, il non uso di antibiotici attivi verso M. hyopneumoniae, età dei 
suinetti inferiore a 3 settimane e disponibilità a cooperare con lo studio. Sono stati selezionati 
a random 30 suinetti da ciascun allevamento da scrofe il più diff erenti possibile. Le scrofe 
sono state raggruppate in 3 classi, cioè di  1° parto, 2-5° parto e oltre  (>5° parto) . 
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Tamponi nasali
In ogni allevamento, sono stati raccolti 30 tamponi nasali da suinetti di 21±3 giorni di 
età. I tamponi nasali sono stati ottenuti raschiando in profondità la mucosa nasale di 
ogni narice. Questa procedura è adeguata per la ricerca di M. hyopneumoniae nella prati-
ca clinica di routine, data la facilità della raccolta di campioni nelle condizioni di campo 
(Otagiri et al., 2005). I tamponi nasali di ciascun paese sono stati congelati e inviati in 
ghiaccio secco per la successiva ricerca di M. hyopneumoniae nel laboratorio. 

Analisi dei tamponi nasali
Il materiale raccolto in ciascun tampone nasale è stato messo in sospensione in 200µl 
PBS e il DNA è stato estratto secondo il protocollo standard QIAGEN per la purifi ca-
zione del DNA totale da sangue e tessuti animali (QIAGEN, DNAeasy Blood & Tissue 
Kit, Belgium). Per la ricerca del DNA di M. hyopneumoniae è stato impiegato un test 
nPCR basato su un protocollo modifi cato descritto da Stärk et al. (1998) . I prodotti 
della Nested PCR sono stati analizzati con elettroforesi su gel al 1.5% di agarosio in 
tampone di TBE e visualizzato sotto illuminazione UV  dopo colorazione in GelRed™ 
(Biotium, Inc., CA, USA).

RISULTATI

Nella Tabella 1 viene presentato il numero di allevamenti e animali positivi dei diversi 
paesi. La percentuale totale di allevamenti e suini positivi è stata rispettivamente del  
63% e 11%. A parte Belgio e Polonia per cui la campionatura è in corso, Germania, 
Italia e Olanda sono risultati i paesi con il più alto numero di allevamenti positivi per 
M. hyopneumoniae. La più alta percentuale di suini positivi nei paesi con un completo 
campionamento è stata in Germania e Italia.

Tabella 1. Il numero di allevamenti e suinetti (allo svezzamento) positivi per 
 M. hyopneumoniae da nPCR su tamponi nasali nei diversi paesi EU  

Belgio* 1 0% 0 0%
Danimarca 6 50% 3 2%
Francia* 4 100% 26 22%
Germania 6 80% 35 19%
Ungheria 6 50% 18 10%
Italia 6 80% 40 22%
Olanda 6 80% 14 8%
Polonia* 2 0% 0 0%
Totale 43 63% 145 11%

* Paesi in cui è ancora in corso la raccolta dei campioni
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DISCUSSIONE

Il presente studio ha valutato la prevalenza di M. hyopneumoniae in suinetti di 3 settima-
ne di età in diversi paesi europei. I risultati hanno mostrato che nella maggior parte degli 
allevamenti, vi è stata già una evidenza di infezione da M. hyopneumoniae in suinetti di 
3 settimane di età con un signifi cativo numero di animali risultati positivi.  Questo sug-
gerisce che le infezioni precoci da M. hyopneumoniae sono importanti negli allevamenti 
selezionati (Fano et al., 2005; Sibila et al., 2004, 2007). Poiché sono stati usati criteri 
specifi ci per selezionare gli allevamenti, i risultati non possono essere generalizzati come 
tutti gli allevamenti di suini in EU, ma solo come le aziende adatte ai criteri di selezione. 
Tuttavia, in termini di management e condizioni di allevamento, le aziende selezionate 
possono essere considerate rappresentative per molti altri allevamenti di suini in EU. 

E’ stata usata la Nested PCR su tamponi nasali per analizzare i campioni . Questo stru-
mento diagnostico permette di rilevare meno di cinque organismi in un campione e il 
test è utile per monitorare le infezioni da M. hyopneumoniae in condizioni di campo 
(Th acker, 2004; Otagiri et al., 2005). I risultati dovrebbero essere interpretati a livello 
dell’allevamento, non a livello individuale (Otagiri et al., 2005). Poiché il naso non è il 
sito primario di moltiplicazione di M. hyopneumoniae , è probabile che i presenti risul-
tati sottostimino il numero di animali infetti. In questo senso, si potrebbe ottenere una 
prevalenza più elevata esaminando il liquido del BAL  (Verdin et al., 2000) poichè M. 
hyopneumoniae si attacca e si moltiplica sull’epitelio ciliato della trachea , dei bronchi e 
dei bronchioli (Zielisnki et al.,1993). Prelevare il  BAL è possibile in condizioni di cam-
po, ma è tuttavia meno pratico e richiede più tempo  che prelevare tamponi nasali . La 
sierologia non funzionerebbe nel presente studio poichè è impossibile distinguere tra an-
ticorpi dovuti all’infezione e anticorpi materni. Inoltre, richiede almeno 4-6 settimane 
prima che i suini infetti possano mostrare anticorpi riscontrabili nel siero. La diffi  coltà 
di coltivare M. hyopneumoniae dai tamponi nasali potrebbe indicare se i suini sono stati 
infettati con organismi vivi di M. hyopneumoniae . Tuttavia la coltura di M. hyopneumo-
niae è assai diffi  cile, costosa e richiede parecchio tempo, anche se vengono usati tessuto 
polmonare infetto o liquidi dal BAL. Pertanto, i tamponi nasali non sono adatti per la 
coltura di M. hyopneumoniae.
Una volta che i campionamenti di tutti gli allevamenti nei diversi paesi siano stati com-
pletati, si ricercherà quali fattori dell’allevamento siano signifi cativamente correlati con 
la prevalenza dell’infezione nell’azienda e nell’animale. L’identifi cazione e la quantifi ca-
zione di questi fattori di rischio permetterà di capire meglio l’epidemiologia delle infe-
zioni precoci da M. hyopneumoniae negli allevamenti europei e di ottimizzare le misure 
di controllo.
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Riassunto. L’epatite E nell’uomo è una malattia virale responsabile di forme cli-
niche di epatite acuta. Numerose evidenze supportano l’ipotesi che l’epatite E sia 
una zoonosi emergente e che il suino possa essere il principale serbatoio animale 
dell’infezione. Dalla prima identifi cazione nel suino nel 1997, l’infezione da HEV 
è attualmente considerata endemica negli allevamenti suinicoli di numerosi paesi, 
Italia compresa. Nel suino, l’infezione da HEV sembra evolvere in maniera asinto-
matica, ma rimane da chiarire l’eventuale ruolo di HEV in patologie multifattoriali 
come PCV2 e PRRS. Nel presente lavoro vengono riportati in sintesi i risultati 
relativi all’epidemiologa dell’infezione da HEV in Italia nel suino e nel cinghiale e 
la fi logenesi dei ceppi messi in evidenza. Prevalenze di infezione elevate sono state 
identifi cate sia nel suino (42%) che nel cinghiale (25%), ma non è stato possibile 
associare la presenza di HEV con altre patologiaìe batteriche e virali concomitanti.

Summary. Hepatitis E is in humans a viral disease responsible of clinical acute 
hepatitis. Several evidence support the hypothesis that hepatits E is an emerging 
zoonosis, and that pigs could be the main animal reservoir. Since the fi rst identifi -
cation in 1997, HEV infection is now considered endemic in swine herds in several 
countries, Italy included. In pigs, the infection seems to be asymptomatic, but the 
possible role of HEV in multifactorial diseases such as PCV2 and PRRS remain still 
to be clarifi ed. In this study we present data on the epidemiology of the infection in 
pigs and wild boars in Italy, and on the phylogenesis of the strains identifi ed. High 
prevalence rate has been identifi ed both in pigs (42%) and in wild boars (25%), but 
it hasn’t been possible associating the infection with concomitant viral and bacteri-
cal diseases.


