
Pongolini Stefano 13 novembre 2025

Epidemiologia genomica nella gestione di focolai di 
listeria e salmonella a trasmissione alimentare
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• Veterinario con oltre 30 anni di carriera in IZSLER

• Ho svolto attività di diagnostica anatomo-patologica, sierologia, microbiologia 

diagnostica e alimentare, diagnostica delle TSE, microbiologia molecolare, 

epidemiologia genomica

• Per l’Emilia-Romagna - Responsabile del Centro di Riferimento Regionale per gli 

Enteropatogeni (2012)

• Dal 2011 rappresentante italiano del Network di EFSA per i rischi Emergenti
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Figure 1. Median annual DALYs per 100,000 population for selected infectious diseases, EU/EEA countries, 2009–2013
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Figure 4. Scatterplot of the burden of selected infectious diseases in DALYs per case and DALYs per 100,000 population per year, EU/EEA countries, 2009–2013
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Disease Median DALYs per 100,000 newborn population (95% uncertainty 
interval)a

DALYs due to congenital infections per 100,000 newborn 
population (%)

Congenital toxoplasmosis 43.6 (22.7–68.6) 35.1

Congenital rubella 42.5 (30.6–56.7) 34.6

Perinatal listeriosis 34.4 (26.2–43.4) 28.0

Congenital syphilis 2.73 (2.64–2.81) 2.22

Congenital chlamydia infection 0.09 (0.08–0.10) 0.08

Congenital gonorrhoea

Total 123 (82.2–172) 100

DALYs: disability-adjusted life years; 
EU/EEA: European Union/European 
Economic Area;  YLD: years lived 
with disability: YLL: years of life lost. 
a Median and 95% uncertainty 
interval as estimated from the 
Burden of Communicable Diseases 
in Europe (BCoDE) toolkit (10,000 
Monte Carlo simulations). Values 

Table 3. Ranking of congenital diseases by DALYs and proportion among total congenital diseases per 100,000 newborn population, EU/EEA countries, 2009–2013
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Salmonellosi e listeriosi hanno una epidemiologia complessa

• perché sono malattie infettive trasmesse attraverso il vettore alimento

• perché sono complesse le catene alimentari

• questo si associa a una complessa normativa di sicurezza alimentare

• si accompagnano a riflessi economici rilevanti e mediatici



Focolaio di malattia a trasmissione alimentare

Una concentrazione insolitamente elevata nel tempo di casi di malattia causati da 

uno specifico agente infettivo e originati da un’unica sorgente di contaminazione della 

filiera alimentare



Indagine di focolaio di MTA: perché farla

• per identificare la sorgente delle infezioni (fine tecnico)

• per prevenire ulteriori casi di infezione (fine sanitario diretto)

• per capire le cause e tradurle in prevenzione (fine profilattico)

• per fornire spiegazioni ai portatori di interessi - società, consumatori, 

produttori …

• per ragioni di credibilità del sistema economico-sociale - es. export
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Come si indaga un focolaio di MTA - elementi fondamentali

1. epidemiologia classica

2. catena alimentare

3. microbiologia

->    SISP

->    SIAN-SVET

->    Laboratori



Cos’è l’epidemiologia genomica?

• È l’integrazione dell’epidemiologia con l’analisi del genoma dei microrganismi



Cos’è l’epidemiologia genomica?

• È l’integrazione dell’epidemiologia con l’analisi del genoma dei microrganismi

Epidemiologia (una definizione minima)

• È lo studio della diffusione di una malattia in una popolazione e dei fattori di 

rischio associati alla malattia stessa

In che modo l’analisi del genoma dei microrganismi integra l’epidemiologia?

• Permettendo di valutare il grado della possibile correlazione tra i casi/sorgenti



Rileviamo i casi di malattia nella popolazione …

Che correlazione c’è tra questi casi?



microbiologia        WGS         epi. genomica

metadati epi. intelligence

tracciabilità 



Identificazione/indagine dei focolai di MTA – inversione del paradigma

1. epidemiologia classica

2. catena alimentare

3. microbiologia

->    SISP

->    SIAN-SVET

->    Laboratori – WGS
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Identificazione/indagine dei focolai di MTA – inversione del paradigma

1. epidemiologia classica

2. catena alimentare

3. microbiologia

->    SISP

->    SIAN-SVET

->    Laboratori – WGS

…

mortadella ST8





Sorveglianza genomica  in RER-RL (a partire da 2018-21):

• 10 laboratori ospedalieri (Emilia-Romagna)

• 1 centro di riferimento (IZS AREG-Parma)

• genotipizzazione: WGS (Salmonella, Listeria e Campylobacter)

• 1 solo database per tutti gli isolati (umani – alimentari- animali)

• Salmonella: 600-700/anno (umane) - 1500-2000/anno (altre)

• Listeria: 100-120/anno (umane RL-RER) – 1500/anno (altre)

• Campylobacter: 1200/anno (umane RER)

• Popolazione (RL):   10,02   (17%)

• Popolazione (RER):  4,45   (7,5%)

• Bovini: 2,11  (37,8%)

• Suini: 5,74  (62,6%)

• Avicoli: 46  (34%)

Dati in milioni – fonte ISTAT - ISMEA

Serve un Sistema di sorveglianza di laboratorio



Salmonella enterica

Listeria monocytogenes





https://www.izsler.it/chi-siamo/per-chi-e-con-chi-lavoriamo/centri-di-referenza/regionali/centro-di-referenza-regionale-per-gli-enteropatogeni-dellemilia-

romagna/attivita/

https://www.izsler.it/chi-siamo/per-chi-e-con-chi-lavoriamo/centri-di-referenza/regionali/centro-di-referenza-regionale-per-gli-enteropatogeni-dellemilia-romagna/attivita/


https://www.izsler.it/chi-siamo/per-chi-e-con-chi-lavoriamo/centri-di-referenza/regionali/centro-di-referenza-regionale-per-gli-enteropatogeni-dellemilia-romagna/attivita/

https://www.izsler.it/chi-siamo/per-chi-e-con-chi-lavoriamo/centri-di-referenza/regionali/centro-di-referenza-regionale-per-gli-enteropatogeni-dellemilia-romagna/attivita/


https://www.ecdc.europa.eu/en/search?s=&sort_bef_com

bine=date_DESC&f%5B0%5D=categories%3A1244 ,

https://www.ecdc.europa.eu/en/search?s=&sort_bef_combine=date_DESC&f%5B0%5D=categories%3A1244
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• 3° maggior focolaio di LM 
registrato in occidente

• Oltre 100 casi accertati

• Esteso dal 2020 al 2023

Focolaio Listeria monocytogenes ST155 (würstel)



L‘indagine efficace (ed efficiente) necessita di:

• una sorveglianza integrata, densa, non distorta

• efficace intervento sul territorio, su ogni caso (Servizi ASL)

• tracciabilità alimentare efficace

• dialogo operativo stretto tra laboratori e Servizi sul territorio – gruppi indagine

• epidemic intelligence – i dettagli fanno la differenza

Conclusioni

• WGS non corrisponde a fare epidemiologia genomica – occorre un sistema

• l’epidemiologia genomica ha cambiato le regole del gioco

• L’efficacia di gestione dei focolai è ormai una delle metriche sanitarie internazionali


