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UTILIZZO DI MARKER MICROSATELLITI PER LA TIPIZZAZIONE 
INTRASPECIFICA DI CEPPI DI MICROSPORUM CANIS ISOLATI 

DA 231 ANIMALI IN EUROPA 



Tipizzazione a livello di ceppo: quali applicazioni? 

 Epidemiologiche 
• “tracciabilità” dell’infezione (identificazione fonti e vie di infezione) 

• Dinamiche di trasmissione (correlazione con aree geografiche, con gruppi 
animali ecc.) 

 

 Studio di caratteristiche “fenotipiche”, ceppi con:  

- Maggior virulenza/ infettività per l’uomo? 

- Maggior virulenza….forme cliniche più gravi/particolari presentazioni 
cliniche 

- Altro… (sensibilità ai farmaci) 

 

 



Microsatelliti o SSR (Simple Sequence Repeat) 

 sequenze ripetute molto semplici, cioè di 2-5 pb, tipo (CA)n, 
(GCC)n, (GATA)n 

 Presentano alto tasso di mutazione = altamente polimorfici 
 PCR con primer complementari alle regioni fiancheggianti le 

sequenze ripetute, che risultano essere molto conservate. 
 Questi primer consentono di amplificare singoli microsatelliti 

che possono differire tra individui non per il motivo di base, 
ma per il numero di ripetizioni. 



“questione di taglia” 

112 



MS1 MS2 MS3 MS4 MS5 MS6 MS7 MS8 

113 97 110 105 100 107 127 112 

MS1 MS2 MS3 MS4 MS5 MS6 MS7 MS8 

115 97 110 139 100 107 127 112 



Potere “risolutivo” 
source Country City sample MS 1 MS 2 MS 3 MS 4 MS 5 MS 6 MS 7 MS 8 ML-GT 
human Austria  / G4 113 99 110 117 100 107 123 112 A 
dog Capo Verde  / VMT 576 113 97 110 121 100 107 123 112 B 
human China Hetian XYZ80032 113 97 110 119 100 107 121 112 C 
human Egypt Giza 756 113 97 110 157 100 107 121 112 D 
cat France Paris VMT 368  113 97 110 117 100 107 125 112 E 
cat France Hayange VMT 374  113 97 110 157 100 107 127 112 F 
human Germany Würzburg CBS 113480 113 97 110 107 100 107 115 112 G 
human Germany Mölbis 103912/1 113 97 110 105 100 107 123 112 H 
human Germany Potsdam 163/8805 113 89 110 155 100 107 123 112 I 
cat Germany Hamburg H28 113 97 110 157 102 107 123 114 J 
chamois Italy Massello CBS 124423 115 97 112 139 100 107 123 112 K 
human Italy Firenze VMT 411  115 97 112 139 100 107 123 112 K 
cat Italy Cuneo VMT 114  115 97 112 139 100 107 123 112 K 
dog Italy Cavallermaggiore VMT 116  115 97 112 139 100 107 123 112 K 
human Italy Torino VMT 186  113 97 110 155 100 107 123 112 L 
cat Italy Bologna VMT 323  113 99 110 155 100 107 123 112 M 
dog Italy Catania VMT 414  113 97 110 119 100 107 125 112 N 
cat Italy Padova VMT 406  115 97 112 139 100 107 125 112 O 
cat Italy Urbino VMT 386  113 97 110 157 100 107 125 112 P 
dog Italy Bergamo VMT 1  113 97 110 157 102 107 125 114 Q 
human Korea Kyongki K9 113 97 110 121 100 107 121 112 R 
human Mexico Mexico City Mex12 113 97 110 155 100 107 123 112 L 
human New Zealand  / CBS 101514 109 101 106 149 102 105 121 114 S 
human Rep. Dominicana  / Mex10 113 97 110 161 100 107 123 112 T 
human Turkey Afyon T2 109 97 106 153 100 107 123 112 U 
human USA  / CBS 277.62 109 101 106 157 104 105 121 116 V 



Elevato potere “risolutivo” 

 22 genotipi (A - V) in un dataset di 26 ceppi = 
diversità genotipica del 97%*  
 

 

 

* Calcolata con MULTILOCUS 1.3 (http://www.agapow.net/software/multilocus/) 

 
 



Elevata riproducibilità 



Elevata riproducibilità 

sample 
source N° Code ML-GT 

6, Asti/Torino 

Cat 20 VMT 341  K 
Human  21 VMT 329  K 
Dog  22 VMT 409  K 
Dog  23 VMT 410  K 
Human  24 VMT 330  K 
Human  25 VMT 332  K 
Human   26 VMT 333  K 
Sofa 27 VMT 384  K 
Floor  28 VMT 385  K 



 Belgio (n=3, 3 gatti); Germania 
(n=29,  27 gatti  e 2 cani);  
Francia (n=34, 29 gatti e 5 
cani)  

 Italia (n= 109, 76 gatti, 30 
cani, 1 coniglio nano, 2 
ghepardi) anche da animali 
correlati (gattili, canili, negozi 
di animali, outbreaks ecc.) 

 



 63 genotipi multilocus 
 Identificati (arbitrariamente) con numeri 
 = genotipo per ceppi correlati (outbreaks, canili, gattili, negozi 

di animali)…..stesso clone fungino 
 Stima frequenza genotipi su un totale di 131 campionamenti 

non correlati 



global Italy Germany France Belgium 
ML-GT N % N % N % N % N % 

5 29 22.1 12 18.5 10 34.5 5 14.7 2 66.7 
12 9 6.9 9 13.8 0 / 0 / 0 / 
10 7 5.3 2 3.1 5 17.2 0 / 0 / 
39 4 3.1 3 4.6 0 / 1 2.9 0 / 
56 4 3.1 0 / 0 / 4 11.8 0 / 
6 3 2.3 1 1.5 1 3.4 1 2.9 0 / 

22 3 2.3 3 4.6 0 / 0 / 0 / 
40 3 2.3 3 4.6 0 / 0 / 0 / 
46 3 2.3 2 3.1 0 / 1 2.9 0 / 
1 2 1.5 0 / 2 6.9 0 / 0 / 
4 2 1.5 0 / 2 6.9 0 / 0 / 

21 2 1.5 2 3.1 0 / 0 / 0 / 
23 2 1.5 2 3.1 0 / 0 / 0 / 
26 2 1.5 0 / 0 / 2 5.9 0 / 
30 2 1.5 2 3.1 0 / 0 / 0 / 
35 2 1.5 1 1.5 0 / 0 / 1 33.3 
44 2 1.5 1 1.5 0 / 1 2.9 0 / 
45 2 1.5 1 1.5 0 / 1 1.5 0 / 
48 2 1.5 1 1.5 0 / 1 1.5 0 / 
57 2 1.5 2 3.1 0 / 0 / 0 / 
61 2 1 5 0 / 0 / 2 5 9 0 / 



Italy Germany France Belgium 
ML-GT N % N % N % N % 

5 12 18.5 10 34.5 5 14.7 2 66.7 



global Italy Germany France Belgium 
ML-GT N % N % N % N % N % 

5 29 22.1 12 18.5 10 34.5 5 14.7 2 66.7 
12 9 6.9 9 13.8 0 / 0 / 0 / 
10 7 5.3 2 3.1 5 17.2 0 / 0 / 
39 4 3.1 3 4.6 0 / 1 2.9 0 / 
56 4 3.1 0 / 0 / 4 11.8 0 / 
6 3 2.3 1 1.5 1 3.4 1 2.9 0 / 

22 3 2.3 3 4.6 0 / 0 / 0 / 
40 3 2.3 3 4.6 0 / 0 / 0 / 
46 3 2.3 2 3.1 0 / 1 2.9 0 / 
1 2 1.5 0 / 2 6.9 0 / 0 / 
4 2 1.5 0 / 2 6.9 0 / 0 / 

21 2 1.5 2 3.1 0 / 0 / 0 / 
23 2 1.5 2 3.1 0 / 0 / 0 / 
26 2 1.5 0 / 0 / 2 5.9 0 / 
30 2 1.5 2 3.1 0 / 0 / 0 / 
35 2 1.5 1 1.5 0 / 0 / 1 33.3 
44 2 1.5 1 1.5 0 / 1 2.9 0 / 
45 2 1.5 1 1.5 0 / 1 1.5 0 / 
48 2 1.5 1 1.5 0 / 1 1.5 0 / 
57 2 1.5 2 3.1 0 / 0 / 0 / 
61 2 1.5 0 / 0 / 2 5.9 0 / 



Correlazione di GT con forme cliniche? 

 Forme cliniche analoghe (es animali asintomatici) causate da 
più genotipi 

 Uno stesso genotipo capace di causare diverse forme cliniche 



Pseudomicetoma 





ML-GT N % 
5 4 17,4 
12 2 8,7 
40 2 8,7 
6 1 4,3 
20 1 4,3 
23 1 4,3 
45 1 4,3 
54 1 4,3 
64 1 4,3 
65 1 4,3 
66 1 4,3 
67 1 4,3 
68 1 4,3 
69 1 4,3 

nd 4 17 4 

 

PSEUDOMICETOMA NON PSEUDOMICETOMA 

Pseudomicetoma 

ML-GT N % 
5 29 22.1 

12 9 6.9 
10 7 5.3 
39 4 3.1 
56 4 3.1 
6 3 2.3 

22 3 2.3 
40 3 2.3 
46 3 2.3 
1 2 1.5 
4 2 1.5 

21 2 1.5 
23 2 1.5 

   
   
   
   
   
   
   
   



Infettività per l’uomo? 
 

ML-GT N % 
5 3 23,1 
39 2 15,4 
57 2 7,7 
10 1 7,7 
12 1 7,7 
38 1 7,7 
40 1 7,7 
42 1 7,7 
46 1 7,7 

nd 13 





Conclusioni - Prospettive 

 Metodica di interesse per tracciare/epidemiologia 
 Numerosi genotipi e un genotipo più “di successo” 

(GT5) in grado di causare diverse forme cliniche e 
di infettare l’uomo 

 No genotipi correlati a maggior 
virulenza/infettività 

 ….qualunque ceppo è in grado di dare qualunque 
forma clinica e di infettare l’uomo…. 

 Aumentare campionamenti in modo capillare 
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