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One Health

Sylvatic Peri-domestic Domestic Peri-urban

€ una strategia globale per Ila
promozione di collaborazioni
multisettoriali e transdisciplinari.
Interconnessione e collaborazione
tra salute umana, animale e
ambientale.

~ L’approccio One Health richiede un |
atteggiamento proattivo in cui
‘ognuno fa la sua parte”




Seconda Giornata dei Centri e dei Laboratori di Referenza Nazionali degli Istituti
Zooprofilattici Sperimentali nell’ottica One Health

«ll mondo é nelle mani di coloro che hanno il coraggio di sognare e di correre il rischio di vivere i propri sogni»
(Paulo Coelho)

Big Data: E Jobia@ei Sistemi e

a dei sistemi e nelle scienze «<omiche»
le applicazioni...
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PANORAMICA

1. Gli strumenti di analisi predittiva sono i nuovi protagonisti della scienza
medica che utilizza i Big Data

2. Biologia dei sistemi e scienze “‘omiche”. un nuovo paradigma nello
studio degli organismi viventi

3. Sistemi Complessi

4. Nuove frontiere nella prevenzione e nella gestione delle Malattie

Infettive.
Impatto Blg
scienza Data
sociale




La rivoluzione omica: dalle Biotecnologie alla Metagenomica

Integrazione delle Scienze Omiche
Sinergia tra Discipline

L'integrazione delle scienze omiche, come
genomica, proteomica e metabolomica,
consente di ottenere una visione
complessiva e interconnessa dei processi
biologici, facilitando scoperte innovative e
applicazioni cliniche piu efficaci.
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v'GENOMICA: i geni contenuti nel DNA
(genomica) e le loro molteplici funzioni
(genomica funzionale);

v EPIGENOMICA: le modifiche
epigenetiche presenti nel materiale

genetico di una cellula ('epigenoma);

v TRASCRITTOMICA: un gran numero o
di tutti i trascritti (trascrittoma);

v'PROTEOMICA: il complesso delle
proteine, in particolare delle loro

strutture e funzioni:

v METABOLOMICA.: tutti i metaboliti di
un organismo biologico, che sono i
prodotti finali del suo metabolismo.

Questo cambiamento e dovuto alla maggiore
diffusione dei sequenziamenti di acidi nucleici NGS
(Next Generation Sequencing) ad alta processivita
e direttamente da un campione ambientale senza
alcuna conoscenza preliminare delle specie
presenti.




Evoluzione delle Scienze Omiche

Inizio dell integrazione
dei dati «omici» con
l'intelligenza artificiale

per migliorare

l'interpretazione dei

nisultats.

Adozione crescente di
approcei multi-omici

per una visione pitt
completa delle
interaziom biologiche.

Previsione di un
ulteriore avanzamento
nella
standardizzazione dei
dati «omici» per
facilitare la ricerca
interdisciphmare.

Emergenza di nuove
tecnologie di
sequenziamento che
hanno ridotto i costi e
aumentato la velocita
di analisi

Esempi di Applicazioni Pratiche

Analisi Genomica
Avanzata

L'uso de1 Big Data nella genomica ha
permesso di identificare varianti
genetiche associate a malattie,
migliorando la diagnosi e il trattamento

personalizzato de1 pazienti.

Scoperta Di Farmaci

Le tecnologie «omiche» integrate con
Ete (QRIR E
I'analisi dei Big Data hanno accelerato
il processo di scoperta di nuovi
farmaci, consentendo la simulazione di

interaziont molecolari su larga scala.

Monitoraggio Della
Salute Pubblica

L'analis1 der dat1 provenients da font
diverse, come social media e registri
sanitari, ha facilitato 1l monitoraggio
delle epidemie e la risposta rapida a

crist sanitarie globall.

Data Deluge and

Scalability

Integration and

Challenges and Future Directions in Bioinformatics Tools

Transparency

Interoperability
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TOWARDS THE FUTURE WE WANT

Cambiare punto di vista: perché ne abbiamo bisogno?

La ricerca biomedica ha avuto come obiettivo principale quello di identificare i meccanismi molecolari
alla base delle patologie concentrata sui dettagli dell’interazione tra un enzima e il suo substrato
oppure sull’azione di una proteina in una specifica via di segnalazione.

...hon esistono geni "buoni” o geni "cattivi", ma solo reti che esistono a
diversi livelli, sono connesse in vario modo, e rispondono in modo

diverso alle perturbazioni...

cit. Craig Venter

La biologia dei sistemi: una rivoluzione nei paradigmi e nei metodi della ricerca biologica

1.Visione olistica: Invece di scomporre gli organismi nei loro singoli elementi (geni,
proteine, etc.), la biologia dei sistemi li studia nella loro interezza, analizzando le
interazioni e le dinamiche emergenti a livello sistemico.

2.Approccio interdisciplinare: La biologia dei sistemi richiede l'integrazione di
diverse discipline, come biologia, informatica, ingegneria, matematica e fisica, per
comprendere la complessita dei sistemi biologici.

3.Tecnologie avanzate: L'avvento di tecnologie come I'analisi high-throughput, la
bioinformatica e la modellazione computazionale ha permesso di raccogliere ed
elaborare enormi quantita di dati, essenziali per I'analisi sistemica.

4.Modellazione e simulazione: Anziché basarsi solo su esperimenti e osservazioni,
la biologia dei sistemi utilizza modelli matematici e simulazioni computerizzate per
prevedere e testare il comportamento dei sistemi biologici.

5.Nuove prospettive: Questo approccio olistico ha portato a nuove prospettive,
come la comprensione di meccanismi di regolazione genica, di segnalazione
cellulare e di malattie complesse.
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Biologi i Sistemi

Int ta Tecnol anzate
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Scenario
«miss the forest for the trees”

Immaginiamo che ogni molecola sia un puntino e iniziamo
a collegare con una riga le molecole che interagiscono tra
di loro: sotto i nostri occhi iniziera a formarsi una rete
sempre piu complessa e ricca di informazioni.

Per abbracciare la complessita del sistema & necessario ricorrere
all'interattoma, la rete costituita da tutte le interazioni fisiche che si
instaurano tra le biomolecole presenti nella cellula (proteina-
proteina, fattore di trascrizione-DNA, enzima-substrato, ecc.).
Conoscere queste interazioni € importante per scoprire meccanismi
cellulari ancora sconosciuti: se due biomolecole interagiscono
fisicamente tra di loro & probabile che questa interazione influenzi
la loro funzione.

un sistema é complesso se

1) e composto da molti elementi;

Fig. 3. C. elegans protein interaction network. The nodes are colored according
to their phylogenic class: ancient, red; multicellular, yellow; and worm, blue.

e g . . . The inset highlights a small part of the network. Figure reproduced with
2) eVOIve prObabI/IStlcamente' ovvero, ¢l sono elementl permission from the American Association for the Advancement of Science

di disordine nella sua evoluzione; (Li, 8. etal., 2004).

3) é tale che in esso emergono proprieta collettive che
non possono essere spiegate partendo dalle proprieta
dei singoli elementi.
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Importanza della Biologia dei Sistemi

Integrazione dei Dati

La biologia dei sistemi consente di
integrare dati provenienti da diverse
fonti «omiche. facilitando una
W s a N b . .
comprensione olistica delle interazioni
biologiche e dei meccanismi cellulari.
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Modelli Predittivi

Utilizzando approcci computazionali,

la biologia de1 sistemi sviluppa
modelli predittivi che possono
anticipare risposte biologiche a
trattamenti. migliorando l'efficacia
della medicina personalizzata.
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Innovazione nella Ricerca

La biologia dei sistemi stimola
I'innovazione nella ricerca scientifica,
promuovendo nuove scoperte e
applicazioni pratiche attraverso
'analisi avanzata dei Big Data e delle
scienze «omichey.

A




La suddivisione tra diversi tipi di rete e utile per analizzare uno specifico gruppo di biomolecole,
ma l’organismo vivente € un sistema complesso, le cui condizioni fisiologiche o patologiche
possono essere descritte solo tenendo conto di molte reti che si influenzano a vicenda. Lo
stesso vale per lo studio delle malattie complesse, la cui evoluzione dipende da reti che si
trovano a diversi livelli di organizzazione e i cui effetti si stratificano nel tempo.

Alla base di questo modello a
“millefoglie” troviamo la rete la rete
di  regolazione  dell’espressione
genica che connette geni e RNA
messaggeri; gli effetti di questa rete si
intersecano con la rete di interazioni
proteiche e con la rete metabolica
che regola le reazioni biochimiche
della cellula.

Fuoriuscendo dai confini cellulari,
approdiamo alle reti di
comunicazione tra cellule e di
trasduzione del segnale, cui
afferiscono per esempio i meccanismi
di segnalazione endocrina tra tessuti e
organi diversi. Se ci spingiamo oltre il
singolo individuo, troviamo la rete
delle esposizioni ambientali e quella
delle relazioni sociali, che svolgono
un ruolo chiave

(Fonte:
Albert-LdszI6 Barabdsi, N Engl J Med 2007;
357:404-407; DOI: 10.1056/NEJMe078114)
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Le scienze omiche sono il principale
bacino da cui la network medicine attinge
i dati da analizzare. Grazie all’enorme
mole di dati raccolti tramite esperimenti
high  throughput, oggi la ricerca
biomedica puo fotografare lo stato
molecolare di una cellula o di un tessuto
catalogandone I'insieme di  geni
(genomica), RNA (trascrittomica),
proteine  (proteomica) e sostanze
metaboliche (metabolomica).

A questi si aggiungono anche altri set di
dati, come quelli del’esposoma, che
mappa l'effetto dell’esposizione a diversi
fattori ambientali (alimentazione,
radiazioni ecc.).

La medicina delle reti fornisce gli
strumenti per  studiare I'intera
impalcatura molecolare su cui si regge il
meccanismo patogenetico.




01

Software di Analisi

Strumenti come R e Python
offrono librerie avanzate per
l'analisi statistica e la
visualizzazione dei dati,
essenziali per interpretare
grandi volumi di
informazioni biologiche.

Strumenti di Analisi dei Dati

02

Piattaforme di Big
Data

Tecnologie come Hadoop e
Spark consentono
l'elaborazione distribuita dei
dati, facilitando 'analisi di
dataset compless1

provenienti da studi «omicix.
At tal

03

Strumenti di
Machine Learning

Algoritmi di apprendimento
automatico sono utilizzati
per identificare pattern ne1
dat1 biologici, migliorando la
predizione e la
classificazione in ambito
biomedico.

L'applicazione di algoritmi di apprendimento automatico, come le reti neurali e gli
alberi decisionali, consente di estrarre informazioni utili dai Big Data, migliorando la
capacita di previsione e classificazione in ambito biologico.
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Impatti dei Big Data sulla Ricerca Biologica

Trasformazione della
Ricerca Biomedica

IREDICTIVEIDEEETS

Rivoluzione dei Metodi di Ricerca

L'integrazione dei Big Data nella ricerca biomedica
ha trasformato 1 metodi tradizionali, consentendo
analisi piit rapide e approfondite, migliorando la
scoperta di biomarcatori e l'efficacia dei trattamenti

Predictive Delivery Insights

Sviluppo di Biomarcatori

personalizzati. Iﬂtfgl‘ﬂZiUIli‘ dei Dati Analisi Predittiva
Clinici
: s : I Big Data facilitano
T_.usc et _Blg Data_ copse_nt_e o Le tecniche di analisi predittiva l'identificazione di biomarcatori
lntegra.}"e mforma?lonl -;.lmlche, applicate ai Big Data permettono di specifici per malattie, contribuendo
ge_no_mlche e amblentah? . anticipare le risposte ai farmaci, a diagnosi pilt accurate e a
mlghorando 1? personall;zazmne ottimizzando le strategie trattamenti mirati basati sul profilo
ol dei tr.atta.metnh 3_1 ef_ﬁc.ama delle terapeutiche e riducendo gli effetti genetico del paziente.
Expotiovind terapie per i pazienti. collaterali.

doumontts

L'analisi dei Big Data ha portato a scoperte significative nel campo della biologia dei
sistemi, come l'identificazione di nuovi biomarcatori per malattie complesse e la
comprensione delle interazioni tra geni e ambiente, contribuendo a sviluppare terapie
personalizzate piu efficaci.
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Pangenome*

Progetto Genomica
Integrata

Studio che utilizza Big Data per
analizzare interaziom tra geni e
ambiente, migliorando la
comprensione delle malattie
complesse e sviluppando terapie
personalizzate.

Progetti di Ricerca Rilevanti

=l

Analisi Multi-Omica Piattaforma di

Condivisione Dati
Imziativa che integra dati genomici, oo ool ek L
proteomici e metabolomici per
ottenere una vistone olistica delle
malattie, facilitando scoperte
innovative nel campo della
biomedicina.

e e
il =il - - &

Rete di Ricerca Globale

Le collaborazioni internazionali nel campo dei Big
Data e delle scienze «omiche» favoriscono la
condivisione di risorse, competenze e dati,
accelerando I'innovazione scientifica e migliorando
la comprensione delle malattie a livello globale.

Collaborazioni
Internazionali



|| carattere transnazionale dei focolai di infezione alimentari, la
sorveglianza molecolare e le banche dati

Foodborne Outbreaks

Causative agents
a
Reporting year @ Strength of evidence ® Type of outbreak EU and non EU Reporting country
2022 v (Am) v (an) v (Al v Italy v
Humber of countries Outbraaks

Cases

Deaths

1 175 1,604 303 15

Each graph can be maximized with the " icon that appears in the right comer of th titlebar.

NUMBER OF DUTBREAKS BY CAUSATIVE AGENT NUMBER OF HUMAN CASES AND HOSPITALISATIONS BY CAUSATIVE AGENT
nknown

unknown

Noravirus and other ca

Foodborne Outbreaks )
Causative agents

EURGPEAN FOOD SAFETY AUTHO!

a
Reparting year @ Strength of evidence ® Type of outbreak EU and non EU Reparting country
2022 v (Any v (All} v (All} v (All) v
Number of countries Outhreale: Cases Haspitalisations Deaths
Clostridium perfringens toxins [ 1 34 5!871 50r771 2-'969 65
1 »

Each graph can be maximized with the , icon that appears in the right comer of the titlebar.
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|| carattere transnazionale dei focolai di infezione alimentari, la
sorveglianza molecolare e le banche dati

La complessita delle reti transnazionali [
di produzione e distribuzione
determinano la possibilita che i patogeni
possano diffondersi  sfruttando le
molteplici vie di propagazione offerte
dalle rete dei flussi, presentandosi come
«clusters» di uno stesso patogeno con
ampia distribuzione  geografica e
temporale e dunque interessare localita
distanti tra loro anche migliaia di
chilometri.

=3 || database epidemiologico genomico
- per [lidentificazione globale di

- microrganismi € una piattaforma per la
.. memorizzazione di dati di
sequenziamento dell'intero genoma ...

Global Microblal Identifier

Soluzioni avanzate per la gestione dei sistemi di tracciabilita e I'attivazione dei sistemi di sorveglianza epidemiologica che
sfruttando le tecnologie molecolari (epidemiologia molecolare) riescono a fornire risposte per la rapida identificazione dei
patogeni e loro localizzazione spazio-temporale soprattutto nelle fasi iniziali degli episodi di infezione

s,
o oy
3 g
3
5
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S &
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La Comunicazione Globale

La capacita di scambiare e gestire grandi quantita di dati del DNA utilizzando sistemi basati sul Web &€ aumentata in modo
sorprendente negli ultimi anni. Cid ha consentito la creazione di banche dati globali del DNA dei diversi ceppi batterici.

Global Microbial Identifier GMI

Sequenziamento e Condivisione
dei genomi batterici e virali.

Principale obiettivo € la creazione
di una piattaforma informatica
(database) all'interno della quale
vengono memorizzate le sequenze
genomiche (WGS) di microrganismi
patogeni (libreria genomica) utili per
I'identificazione di geni rilevanti e
per il confronto dei patogeni
emergenti o responsabili di focolai
infettivi..
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La Veterinaria Pubblica

Cambiamenti climatici, globalizzazione,
aumento demografico, incremento della
produzione alimentare ecc. possono esse
ritenuti, in modo pit 0 meno diretto e con
un diverso peso, importanti driver che
condizionano ’emergenza e la diffusione
dei contaminanti nelle catene alimentari.
Si stima che un terzo di tutte le infezioni
umane riconoscono come serbatoio il
mondo animale e che tale associazione sia
aumentata costantemente negli ultimi 40
anni. I dati epidemiologici ci dicono che
negli ultimi due decenni il 75% delle
malattie emergenti sono state zoonosi e il
rischio di infezioni zoonosiche aumentera
in futuro.

Al mondo veterinario viene riconosciuto un
ruolo chiave in sanita pubblica per la tutela
sanitaria delle popolazioni animali e quindi
delle produzione alimentari e per la sicurezza
dei consumatori attraverso le attivita di
controllo ufficiale e prevenzione del rischio
delle relative filiere zootecniche. I nuovi rischi
sanitari legati agli alimenti e quelli legati ai
processi biotecnologici devono spingere a
definire nuove competenze e criteri gestionali
attraverso una impostazione piu scientifica dei
piani dei controlli e la formulazione di strategie
sanitarie basati sui risultati della valutazione
del rischio e sulla conoscenza della
distribuzione dei fattori di rischio.

I rischi emergenti o i rischi sistemici derivanti dal processo di globalizzazione possono essere gestiti in modo efficace solo
adottando una metodologia ispettiva science-based e con alto valore predittivo, in combinazione con i nuovi sistemi informatici
per lo scambio rapido di informazioni secondo un modello di integrazione interprofessionale.

La Sanita pubblica veterinaria dovra dotarsi di nuove competenze, di nuovi modelli organizzativo-gestionali, di nuove modalita
di integrazione che superino Pattuale organizzazione all’interno del Servizio sanitario nazionale secondo una logica di

innovazione del sistema future-oriented.
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L'era del Data Mining

One Health promuove la conoscenza e la responsabilita.

La conoscenza si espande attraverso lo scambio di dati e informazioni.
La responsabilita dipende dalla trasparenza delle informazioni; la mancanza
di trasparenza porta a pregiudizi.

La trasparenza dei dati richiede la sinergia dei sistemi e la condivisione tra
sistemi

Big dat:cz per una salute in grado di mettere in sinergia diversi sistemi: = ANALISI

—

. Google (Maps, Trends, Translate);

. immagini satellitari;

. applicazione della geostatistica;

. habitat e migrazione degli uccelli, degli animali e delle specie marine;

. agricoltura;

. cambiamento climatico;

. gestione del rischio climatico;

. temperatura; pioggia; inondazioni; cicloni; uso del suolo; copertura
forestale; raccolta differenziata; qualita dell'aria; gestione dei rifiuti, ecc.;

. l'integrazione di WAHID-WOAH, EMPRES-FAO e WHO.
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L'organizzazione Data Driven

L'enfasi sui big data & aumentata. Con il basso costo
della generazione dei dati, la gestione intelligente dei
dati puo contenere informazioni piu utili.

o

| big data offrono nuove intuizioni su reti, dinamiche

SpaZiali e temporali per Comprendere | SiStemi Umani, Identificare, combinare e Costruire modelli di analisi Trasformare l'organizzazione e
. . . . . . . . il luralita di d i , I i fare i do ch
animali e ambientali a livello sistemico e per rilevare Cemtidatidieneed  predimecdottmizare| | datiproducano deciionl
5 1 H H T q ili eterogenee tra loro risultati migliori
interazioni e non linearita tra variabili DA T AGEMENT ANADIICS ORGANIIZAZIONE

Un'organizzazione Data-Driven & quella che comprende
l'importanza di utilizzare i dati per prendere ogni tipo di
decisione, & focalizzata nel renderli disponibili a chi ne ha
bisogno quando ne ha bisogno e favorisce Ia
collaborazione e l'interfunzionalita.

Modelli
che rappresentano
parti del mondo

What to do?

What are
trends?

What
happened?

(Fonte: Leonelli - La ricerca scientifica nelfera dei Big Data)
SOPHISTICATION

Processati come

—

VALUE

7
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Gli orientamenti strategici futuri a cui la veterinaria pubblica dovra guardare per assicurare la sostenibilita, la credibilita
e l'efficacia delle azioni future possono comprendere attivita strategiche riassumibili nei seguenti domini:

Domani Domani Domani

Oggi

Oggi

Oggi

Potenziamento e
sviluppo di nuove
piattaforme
informatiche

contenenti dati
sanitari facilmente
accessibili e fruibili
dagli operatori
sanitari e in grado
di catalogare ed
elaborare i dati
provenienti dalle
attivita di controllo
ufficiale svolte sul
territorio come
ausilio al processo
decisionale

epidemiologia
spazio-
temporale

strumenti di data
mining per lo
sviluppo di mappe
geografiche del
rischio in grado di
facilitare il
processo
decisionale per la
pianificazione dei
controlli risk-
based

Flusso
Informativo

flusso rapido e
sistematico di dati
sanitari certi e
affidabili per il
controlloe
gestione dei rischi
biologici per le
diverse specie
animali

7
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ricerca
scientifica e
innovazione

Il sequenziamento
del DNA, sta
gradualmente
sostituendo i
metodi
convenzionali
basati sui metodi
fenotipici (coltura
batterica e
sierotipizzazione)
e tipizzazione
molecolare

y
{

.
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Biodiversita

E' necessario
promuovere la
diversita per
aumentare la
resistenza ai
cambiamenti e
sconvolgimenti
futuri

SUSTAINABLE
DEVELOPMENT

Sostenibilita

Soddisfare i

bisog
gene

nidella
razione

presente senza
compromettere
quelli della

gene

razione

futura
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Innovazioni e Sostenibilita

L'integrazione dei Big Data nella ricerca biomedica
promette di rivoluzionare la scoperta scientifica,
migliorando l'efficienza dei processi di ricerca e
promuovendo approcci sostenibili attraverso
'ottimizzazione delle risorse e la riduzione dei costi
associati alla sperimentazione.

Futuro della Ricerca
con 1 Big Data
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AMERICAN
SOCIETY FOR
MICROBIOLOGY

‘ mBio

Ghack for
ety
8| Genetics and Molecular Biology | Research Article

Genomic and epidemiological evidence for the emergence of
a L. infantum/L. donovani hybrid with unusual epidemiology in
northern Italy

F. Bruno,' G. Castelli,' B. Li* 5. Reale,' E. Carra,’ F. Vitale,' S. Scibetta,' M. Calzolari 5. Varani,* M. Ortalli,** E. Franceschini,” W.
Gennari,” G. Rugna,’ G.F. Spath®

AUTHOR AFFILIATIONS

'"WOAH Leishmania Reference Laboratory, Istituto Zooprofilattico Sperimentale della
Sicilia, Centro di Referenza Nazionale per le Leishmaniosi (C.Re.Ma.L.), Palermo, Italy
*Bininformatics and Biostatistics Hub, Institut Pasteur, Université Paris Cité, Paris, France
‘Istituto  Zooprofilattico Sperimentale della Lombardia e del'Emilia Romagna “B.
Ubertini’, Brescia, Italy

‘Department of Medical and Surgical Sciences, University of Bologna, Bologna, ltaly
*IRCCS Azienda Ospedaliero-Universitaria di Bologna, Bologna, laly

“Infectious Disease Unit, Azienda Ospedaliera Universitaria di Modena, Modena, Italy
Virolagy and Malecular Microbiology Unit, University Hospital of Modena, Madena, Italy
*Unité de Parasitologie moléculaire et Signalisation, INSERM U1201, Institut Pasteur,
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Lo studio combina approcci di genomica
comparativa e epidemiologia molecolare per
analizzare la diversita genetica e l'eterozigosi
all'interno della specie Leishmania infantum in
Italia, importante sia per la salute pubblica che
per la veterinaria.
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Le analisi genomiche
rivelano una diversita
significativa all'interno del
gruppo MON-1 di L.
infantum, indicando un
certo isolamento
geografico, ma anche
una complessita nelle
interazioni ecologiche e
nelle dinamiche di
trasmissione.
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FIGA Putative origin of the leish hybrid based on SNP analysis. (A} Cluster analysis based on pairwise Euclidean distances between alt-allele frequencies acrass

SHPs. The tree is constructed from these distances using the UPGMA method. On the main tree, sample names are colored according 10 their recorded species.
The samples that were not sequenced in the present study have their names prefixed by a tag indicating the species: Lmj (major), Lir (ropica), Ldo (donovani),
or Linf linfantum]. The samples that were sequenced in the present study are indicated by a red triangle. The top right inset shows the duster analysis of two
additional hybrid strains (leich¥073 and |sishMO38) in comparison 1o the sther strains sequenced in this studly. () Upset plot af SNPS identified in the different

st icated, The bars visualine the nurmber of SNPs comman to 2 given combination of samples. The nurmbers in the bar plot indicate shared SNPs for the

given combination. The numbers on the left side of the strsin ID indicate the total number of SNPs in a given isolate. Note that the upset plat continues in
the lower panels. (C) Radar plot summarizing the results of the Kraken analysis. Akong each radial axis, the distance from the center indicates the percentage of
reads unambiguously assigned o a given taxon (color encoded) for the comesponding sample. Notable amournts of reads assigned to L donovani (red) are only
ohserved in the (putative) hybrids.
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Risultati Principali:

*Eterogeneita Genetica: Sono state identificate diverse isolate di
L. infantum in ltalia, correlate a genotipi di parassiti di diverse
origini geografiche, incluso un genotipo ibrido descritto in
precedenza a Cipro.

*Origini Regionali: L'analisi suggerisce che [ltalia si trova
all'incrocio delle infezioni da L. infantum nel Mediterraneo,
evidenziando un legame genetico tra isolati della Sardegna e
Sicilia con quelli della Spagna e Tunisia.

*Popolazioni Distinte: Le isolate denominate leish3 e leish5
appartengono alla popolazione MON-1 del Nord Africa, differente
dalla popolazione europea MON-1, suggerendo una complessita
nella distribuzione geografica dei vari ceppi.

*Epidemiologia Complessa: La diffusione del parassita €
influenzata da dinamiche di trasmissione, distribuzione dei vettori,
esposizione delle popolazioni umane, parametri ambientali e
presenza di ospiti serbatoi. In Italia, i cani sono i principali serbatoi
del parassita, anche se altri mammiferi possono giocare un ruolo.

Messaggi Chiave:

«Strain Ibridi Potenziali: Sono state identificate ceppi ibridi (leish7,
leishMO23, leishMO38) nella regione RER, potenzialmente collegati alla
riemergenza della leishmaniosi viscerale (VL) in quest'area.

*Espansione della Leishmaniosi: Sebbene la leishmaniosi umana e
canina sia stata prevalentemente segnalata nel centro e sud ltalia, si
osserva una recente diffusione anche nel nord, inclusa la regione RER.

*Analisi Genomica: Le analisi di Multilocus Microsatellite Typing
(MLMT) e di sequenziamento dell'intero genoma hanno rivelato la
trasmissione di popolazioni ibride in RER, correlate a ceppi divergenti di
L. infantum originariamente descritti a Cipro, con 34,778 SNP condivisi
(74% del totale).

*Strain Cipro: | ceppi ciprioti, come il ceppo CH33, sono stati
precedentemente classificati come un nuovo gruppo di L. donovani
sensu lato, suggerendo una linea evolutiva distintiva o un ibrido antico
tra L. infantum e L. donovani.

Conclusioni:
L'italia rappresenta un nodo centrale per lo studio delle infezioni da L. infantum nel contesto mediterraneo,
riflettendo storie di migrazione e interazioni ecologiche nel tempo. Queste conclusioni sottolineano l'importanza di
monitorare e studiare la diversita genetica dei ceppi di L. infantum e i potenziali ibridi per comprendere meglio la
diffusione della leishmaniosi in Italia, specialmente alla luce delle recenti segnalazioni nel nord del paese.
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