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• I paesi colpiti più popolosi di quelli colpiti in passato 
• Il virus ha potuto rapidamente raggiungere le capitali
• Si tratta inoltre di paesi molto poveri, due su tre dei    

quali sono reduci da spaventose guerre civili
• L’area colpita per prima è stata oggetto di intensiva 

deforestazionedeforestazione
• Non è stato possibile tracciare fino a tre mesi fa 

validamente i contatti delle persone colpite
• I dati filogenetici per la prima volta mostrano che le 

epidemie in Sierra Leone e Liberia derivano da contatti 
interumani, senza l’interposizione di animali serbatoio o 
altri animali infetti
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Becquart et al PLoS One 2010,5: e9126
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�Questi dati sollevano 
importanti domande riguardo:

- la patogenicità di EBOV 
- la possibilità di infezioni   

lievi o paucisintomatiche

Becquart et al PLoS One 2010,5: e9126

- la possibilità di infezioni   
lievi o paucisintomatiche

- la possibilità di 
immunizzazione e di 
protezione naturale

- l’esistenza di reazioni 
crociate con altri filovirus
non patogeni 



Ebola RestonEbola Reston

•Ebola Reston viene 
identificato nel 1989 negli 
USA in M.fascicularis in 
cattività e successivamente 
nelle Filippine in esemplari in 
libertà

Macaca fascicularis

nelle Filippine in esemplari in 
libertà

•L’infezione ha elevata 
letalità nelle scimmie, ma 
non ha avuto effetti di 
rilievo nei 25 casi umani 
documentati.
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• Del tutto inaspettatamente, 
a partire dal 2008, sono 
stati individuati focolai di 
infezione ad elevata letalità 
in allevamenti di maiali nelle in allevamenti di maiali nelle 
Filippine

•È possibile che il serbatoio in 
natura sia rappresentato da 
Rousettus amplexicaudatus

R.amplexicaudatus
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• A similar effect was observed with the amiodarone-
related agent dronedarone and the L-type calcium 
channel blocker verapamil

Gehring et al. J Antimicrob Chemother 2014 
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virus gene inserted. 
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Agente
(famiglia)

Vettore principale Potenziali serbatoi in 
Italia

Casi umani 
in Italia

West Nile Virus 
(WNV)
Flaviviridae

Culex pipiens Pica pica
Corvus coronae
Columba livia (?)

Si, in 
aumento

Chikungunya virus Aedes albopictus - Si, una 
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Chikungunya virus 
(ChikV)
Togaviridae

Aedes albopictus - Si, una 
singola 
epidemia

Tick-Borne
Encephalitis Virus 
(TBEV) Flaviviridae

Ixodes ricinus Apodemus flavicollis Si 

Crimean – Congo 
Haemorrhagic fever
virus (CCHFV)
Bunyaviridae

Hyalomma
marginatum

Lanius senator No
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riportati 
nel periodo 
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•As of 6 November 2013, 226 human cases of 
West Nile fever (including 150 neuro-invasive 
infections) have been reported in the EU; 16 
cases in Croatia, 86 in Greece, 31 in 
Hungary, 69 in Italy and 24 in Romania. 

•In neighbouring countries, 557 cases have 
been declared in Bosnia and Herzegovina, the 
Former Yugoslav Republic of Macedonia, 
Montenegro, Serbia, the Russian Federation, 
Ukraine, Israel and Tunisia.

2010-
2012

• In Europa 
e vicini

2010-
2012

• In Europa 
e vicini
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• Dal 15 giugno 2014 sono stati 
segnalati 21 casi confermati  

• I casi confermati di malattia da 
WNV nell’uomo (febbri e forme WNV nell’uomo (febbri e forme 
neuro invasive), riportati 
all’interno dell’UE sono 69 (120 
nei Paesi limitrofi) 

Dati ISS ottobre 2014
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Grigio chiaro = Cx. pipiens; 
Nero= Cx. quinquefasciatus; 
Grigio scuro = sovrapposizione di 
Cx. pipiens e Cx. quinquefasciatus; 

Linee tratteggiate = Cx. torrentium; 
Linee continue = Cx. australicus; 
Linee punteggiate = Cx. pipiens pallens; 
Nuova Zelanda = Cx. pervigilans.
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• Specie diverse di Culex sono responsabili della diffusione di 
WNV in aree geografiche diverse

• La diffusione globale di WNV è stata resa possibile dalla 
diffusione globale dei vettori.
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Passer domesticus

• Gli uccelli sono gli amplificatori 
primari dell’infezione

•
• Tra gli ospiti principali: 

-Negli USA il passero e il merlo 

Corvus brachyrhynchos

Turdus migratorius

-Negli USA il passero e il merlo 
americano (Turdus migratorius)  

-In Europa la gazza (Pica pica) e 
la cornacchia (Corvus coronae) 

• Tra uccelli possibile anche 
trasmissione diretta (con le feci)



Aree palustri

Ciclo di trasmissione di WNV
Possibile perpetuazione 
del ciclo enzootico 
attraverso:
• Trasmissione verticale 

nelle larve di zanzara 
che consente la 
sopravvivenza 
all’inverno 
(overwintering)

• Infezione cronica 
persistente in alcuni 
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di
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Ospiti ‘accidentali’

Ciconia ciconia
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• Ruolo dei migratori ?
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sopravvivenza 
all’inverno 
(overwintering)

• Infezione cronica 
persistente in alcuni 

• L’uomo e altri mammiferi sono 
ospiti terminali in quanto la 
viremia raggiunta non basta a 
permettere la trasmissione 
alle zanzare

Trasmissione
verticale

Overwintering

Ospiti
serbatoio

Vettori
alternativi

Meccanismi
di

mantenimento

Ospiti ‘accidentali’

Ciconia ciconia

persistente in alcuni 
uccelli 

• Ruolo dei migratori ?
• Possibile tuttavia la 
trasmissione uomo-uomo 
mediante trasfusione, 
trapianto, allattamento e in 
utero.
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-Le sequenze recenti del 
Mediterraneo occidentale

• WNV-1a segrega in 2 clades
principali:
-Le sequenze recenti del 
Mediterraneo occidentaleMediterraneo occidentale
formano un gruppo
monofiletico all’interno del 
clade A. 

-Le sequenze del Mediterraneo
orientale e le Americane si
collocano nel clade B

• L’analisi filogeografica
prospetta un’origine di WNV-
1a nell’Africa subsahariana, 
all’inizio del XX secolo
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• L’analisi filogeografica
prospetta un’origine di WNV-
1a nell’Africa subsahariana, 
all’inizio del XX secolo

Zehender et al. Infect Gen Evol. 2011, 11: 246-53



Due vie principali di 
penetrazione in Europa:
� da Est (attraverso Israele, 

Russia e EU centrale) con Russia e EU centrale) con 
ripetuti accessi negli anni ‘70 
e ’80

� da Ovest (dal Marocco e 
Gibilterra) più recentemente 
(anni ‘90) 

Il ceppo Italiano del 2008/2009 
deriva dall’occidentale (Francia, 
Marocco,Portogallo) del 
2003/04
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Chikungunya : quattro clusters
Africano Occidentale, Africano Sud-Orientale, Asiat ico e ‘delle Isole’ 

• Una mutazione - A226V - emersa
nell’epidemia di La Reunion ha 

probabilmente consentito al virus di 
adattarsi ad Aedes albopictus, l’unico
vettore competente disponibile nelle

isole (Schuffenecker et al., 2006).



Areali di distribuzione di aegipti e albopictus



Chikungunya a Cervia, luglio -agosto 2007

• 205 cases of CHIK between July 4 
and Sept 27, 2007. 

• The presumed index case was a man 
from India who developed symptoms 
while visiting relatives.

• Phylogenetic analysis showed a high 
similarity between the strains found in 
Italy and those identified during an 
earlier outbreak on islands in the 
Indian Ocean. 

• The disease was fairly mild in nearly 
all cases, with only one reported 

Rezza et al Lancet 2007,370:1840-46

• The disease was fairly mild in nearly 
all cases, with only one reported 
death.
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Countries and territories in the Americas where 
chikungunya cases have been reported 
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• Il 10/12/2013 
vengono riportati i 

primi casi in America, 
nell’isola di Saint 

Martin, mentre era in 
corso un’epidemia di 

• Al 14/10/2014 la trasmissione di Chik è 
stata accertata in 34 paesi dell’area
Caraibica

• Un totale di 748,403 casi, di cui 13,186 
confermati in laboratorio, sono stati
riportati in quest’area in pochi mesi.
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• Un totale di 748,403 casi, di cui 13,186 
confermati in laboratorio, sono stati
riportati in quest’area in pochi mesi.corso un’epidemia di 

dengue 





• Ae.albopictus from Cagnes-sur-
Mer (AL-CSM) was as efficient 
as the typical tropical vector 
Ae.aegypti from India to 
experimentally transmit both 
CHIK strains from Fréjus, with 
35–67% of AL-CSM delivering up 
to 14 viral particles at day 3 
post-infection (pi).

WHO 23/10/2014: 
Four cases of 

chikungunya infection 
occurred within the 
same family, with 
symptoms onset 

between 20 
September and 12 

to 14 viral particles at day 3 
post-infection (pi).

• AL-CSM were also highly 
efficient in transmitting both 
strains of DENV-1 isolated from 
patients in Nice (67% vs 21% of 
the typical DEN vector Ae. 
aegypti from Martinique at day 
9 pi).

September and 12 
October. The cases 
live in Montpellier in 

the vicinity of a 
chikungunya case 
imported from 

Cameroon
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-Deltacoronavirus. 
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•A novel coronavirus (CoV) 
that causes a severe lower 
respiratory tract infection 
in humans, emerged in the 
Middle East region in 2012.

•A novel coronavirus (CoV) 
that causes a severe lower 
respiratory tract infection 
in humans, emerged in the 
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• This virus, named Middle • This virus, named Middle 
East respiratory syndrome 
(MERS)-CoV, is 
phylogenetically related to 
bat CoVs

• Globally, 883 laboratory-confirmed cases of infection 
with MERS-CoV including at least 319 related deaths 
have been reported to WHO (24/10/2014)



36.1%

MERS vs SARSMERS vs SARSMERS vs SARSMERS vs SARS
9.6%

883 8098883 8098

• La SARS è stata fermata in pochi mesi nel corso del 2003, 
nonostante avesse interessato più continenti e causato un 
elevato numero di casi, tra cui 1707 (21.1%) in HCW

• La MERS è in circolazione da più di due anni e colpisce 
prevalentemente persone con comorbilità, il che spiega la più 
elevata letalità. Deve essere ancora chiarito se la malattia 
sia mantenuta da successive immissioni dal reservoir animale o 
dalla trasmissione inter-umana
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• Isolata una sequenza parziale di MERS CoV in un campione fecale di 
1/29 esemplari catturati in Egitto (tasso di infezione 3.5%; 95%CI 
0-20, molto inferiore rispetto a quello di SARS CoV - 10-12.5% -
osservato nei rinolofidi in Cina) Memish et al. EID 2013; 19: 1819-23
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osservato nei rinolofidi in Cina) Memish et al. EID 2013; 19: 1819-23

Taphozus perforatus

?



Il ruolo del dromedarioIl ruolo del dromedario
•MERS CoV circolerebbe nei dromedari in Arabia 
Saudita almeno dal 1992 Alagaili et al.mBio 2014; 5: 
e00884-14.

•Dimostrata la trasmissione diretta dal dromedario 
al proprietario Azhar et al. NEJM 2014; 370: 2499–2505
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• AlphaCoV and lineage C betaCoV,have been detected in Myotis
blithii and Eptesicus serotinus. 

• Sequence analysis of the 816-bp obtained RdRp sequence 
fragment indicates a 96.9 % amino acid identity of the Italian 
lineage C betaCoV with the MERS-CoV (Genbank accession number
KF192507).

Virus molto simili a MERS CoV sono stati ritrovati anche in: 
- Nycteris spp in Ghana 
- Pipistrellus spp in Europe 
- Neoromicia cf zuluensis in Sud Africa 

Annan et al. EID 2013; 19: 456-59
Ithete et al EID 2013; 19: 1697-99



• Almeno due altri 
coronavirus di coronavirus di 
probabile derivazione 
da pipistrelli, HCoV-
NL63, un αCoV e 
HCoV-HKU1, un 
βCoV, si sono 
dimostrati in grado 
di causare infezioni 
nell’uomo


