Progetto di ricerca
Viruloma, resistoma e mobiloma di batteri zoonotici isolati da alimenti di origine animale prodotti a livello artigianale ed industriale 
Base scientifica

Negli ultimi anni le continue allerte sanitarie per batteri patogeni presenti in alimenti destinati al consumo umano rendono il consumatore estremamente sensibile al tema della sicurezza alimentare. In quest’ambito si registra continuamente un aumento di popolarità degli alimenti di origine animale prodotti artigianalmente, percepiti dai consumatori come più genuini e salutari. Tuttavia da un punto di vista produttivo, tali alimenti sono generalmente prodotti in produzioni locali di piccole-medie dimensioni dove l’assenza di automazione, rende il controllo del processo produttivo più difficoltoso con una potenziale ricaduta sulla sicurezza dell’alimento. D’altra parte anche le produzioni industriali presentano specifiche criticità legate soprattutto agli elevati numeri di materie prime lavorate le quali contaminando l’ambiente produttivo possono determinare il fenomeno della contaminazione crociata frequentemente alla base dei rischi nelle produzioni industriali. Inoltre le ricerche degli ultimi anni in ambito biotecnologico hanno generato, anche grazie all'introduzione delle tecnologie di sequenziamento “high throughput", un nuovo approccio per la tipizzazione e la caratterizzazione degli isolati batterici. Tali metodiche permettono un’analisi dell’intera sequenza del genoma batterico, utile a diversi scopi: 1) tracciabilità del ceppo all’interno dell’interfaccia alimento, ambiente di produzione 2) previsione del carattere fenotipico di antibiotico resistenza e virulenza al fine di prevedere il potenziale rischio di questi isolati alimentari per la salute dell’uomo. e 3) valutazione della presenza di elementi genetici mobili, frequentemente alla base della diffusione di cloni epidemici; 4) comparazione con genomi pubblici di origine umana e alimentare al fine di valutare l’eventuale presenza e distribuzione spazio/temporale di cloni epidemici.
Per tutte queste motivazioni obiettivo del presente progetto di ricerca è la comparazione, su base genetica, delle caratteristiche di virulenza (viruloma), antibiotico resistenza (resistoma) e degli elementi genetici mobili (mobiloma) di batteri zoonotici isolati da alimenti prodotti a livello industriale ed artigianale al fine di identificare potenziali cloni epidemici coinvolti nei casi di tossinfezioni umane.
In particolare ci si propone di:
· Utilizzare metodi di sequenziamento basati su tecniche di Whole Genome Sequencing (WGS) seguite da analisi bioinformatiche dedicate al fine di tipizzare gli isolati batterici, sulla base delle SNPs e/o set di geni, e quindi tracciare i diversi cloni nell’interfaccia ambiente di lavorazione – alimento 
· Utilizzare metodologie bioinformatiche basate sulla ricerca di geni e mutazioni associati ai caratteri di antibiotico resistenza e di virulenza al fine di predire il loro fenotipo e quindi il potenziale rischio per la salute umana.
· Approfondire lo studio degli eventuali geni di resistenza e virulenza valutando l’ambiente genetico in cui sono inseriti

· Identificare e caratterizzare elementi genetici mobili (plasmidi. Integroni, transposoni ed isole genomiche)
·  Comparare i genomi degli isolati con genomi pubblici umani e alimentari al fine di valutare l’eventuale relazione genetica degli isolati del presente studio con isolati geograficamente o temporalmente correlati ovvero con isolati di origine umana con lo scopo più ampio di valutare l’eventuale presenza di cluster epidemici nell’area del Mediterraneo.
Tutte queste linee di ricerca hanno in comune, oltre all’aspetto teorico unificante, il fatto che i dati sperimentali sono prodotti con la stessa tecnica: il whole genome sequencing seguito da analisi bioinformatiche mirate che consentono di rispondere a diversi quesiti di ricerca partendo dalla stessa sequenza genomica ovvero da dati high-thoughput. 
Piano di formazione
Il piano di formazione scientifica intende fornire gli strumenti teorici e pratici volti ad approfondire la competenza professionale necessaria per svolgere ricerche sull'analisi di dati biologici. Questa competenza professionale sarà maturata attraverso l’acquisizione progressiva degli elementi fondamentali che caratterizzano principalmente le seguenti attività:
· utilizzo delle tecniche bioinformatiche per queste analisi
· raccolta dei dati e loro inquadramento biologico
· esecuzione degli esperimenti
L’acquisizione degli elementi fondamentali tecnici caratterizzanti l’attività sopra descritta sarà ulteriormente approfondita mediante:
· discussione collegiale dei risultati, dei piani di ricerca e dei protocolli statistici;
· approntamento di rapporti, sommari, scritti esplicativi, ecc.;
· ricerche bibliografiche dirette o attraverso banche informatizzate;
· acquisizione e aggiornamento delle norme fondamentali per l’utilizzo degli strumenti informatici necessari
· istruzione tecnica degli studenti interni del laboratorio.
Resta convenuto che:
· la soprastante elencazione delle tecniche ha valore indicativo e potrà essere modificata, pur nell’ambito del filone generale della ricerca, in relazione alle necessità contingenti,
· l'attività di ricerca si svolgerà presso il Dipartimento di Scienze e Tecnologie Agroalimentari per la parte di sviluppo delle metodiche di sequenziamento  
· i dati originati nell'ambito di questa attività sono di proprietà del gruppo di ricerca proponente, e potranno essere divulgati soltanto con il consenso del Responsabile del progetto.
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