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La Scrapie è condizionata nella pecora dai polimorfismi del gene della PrP. Esso presenta mutazioni in corrispondenza delle triplette nucleotidiche che codificano per gli aminoacidi in posizione 136, 154, 171 e si presenta più frequentemente in 5 diverse varianti alleliche, ognuna delle quali conferisce un diverso grado di suscettibilità o resistenza alla malattia (Acutis et al., 2002). La combinazione degli alleli dà origine a 15 genotipi, i quali in Gran Bretagna, ai fini del piano nazionale di selezione iniziato nel 1998, sono stati classificati in 5 categorie di rischio (Tab.1). La stessa classificazione è stata adottata dall'Unione Europea per elaborare i risultati delle analisi genetiche condotte da tutti gli Stati membri in base al Reg.999/2001/CE e successive modifiche. Secondo questa normativa ogni Paese, a partire dal 1° aprile 2002, avrebbe dovuto determinare il genotipo della PrP in tutti gli ovini risultati positivi per EST e in un sottocampione casuale di ovini negativi, derivante dal campione di animali regolarmente macellati sottoposti a test rapido e pari ad almeno l'1% di essi: in Italia si dovevano genotipizzare 600 capi. Quanto previsto dal Regolamento ha un duplice scopo: 1) verificare che non si presentino casi di positività in animali con il genotipo considerato resistente (ARR/ARR); 2) ottenere un quadro preliminare delle frequenze alleliche nei diversi Paesi. Entrambi sono infatti dati essenziali in vista della selezione genetica che verrà avviata nel 2004, in base alla Decisione 2003/100/CE, e che sarà volta all'incremento della frequenza dell'allele ARR, a scapito dei restanti alleli.

Nel presente lavoro sono illustrati i risultati di questa attività di analisi genetiche svolta in Italia. Il Centro di Referenza per le Encefalopatie Animali (CEA) ha determinato ad oggi il genotipo di 190 capi positivi. In questi animali sono stati rilevati solo 3 genotipi (tab.2), nessuno dei quali ritenuto resistente. E' tuttavia interessante notare che sono stati trovati 2 soli animali con un genotipo altamente suscettibile e classificato NSP5, mentre una buona percentuale di capi presentava il genotipo ARQ/AHQ, il quale in Europa è considerato conferire moderata resistenza (NSP3). La peculiarità dell'Italia relativamente alla suscettibilità degli ovini ARQ/AHQ è risultata anche dal confronto con le frequenze basse di questo genotipo rilevate dagli altri Paesi europei, che vanno dallo 0% all'8% dei capi positivi. Per questi motivi il CEA ha approfondito gli studi analizzando la distribuzione di ARQ/AHQ in base alla razza, alla localizzazione geografica, alle classi di età, alla presenza di sintomi. ARQ/AHQ non è risultato legato ad una singola razza o area e non pare neppure determinare un allungamento del periodo d'incubazione, indice di maggior resistenza, essendo ugualmente presente in animali di ogni età, sia sintomatici sia asintomatici. In collaborazione con l'IZS e l'Istituto Zootecnico Caseario della Sardegna e con l'Istituto Superiore di Sanità, è stato inoltre condotto uno studio caso-controllo su focolai in Sardegna (Acutis et al., 2003), da cui è emerso che ARQ/AHQ presenta in Italia lo stesso livello di rischio di ARQ/ARQ. In Europa è in discussione la revisione della classificazione di ARQ/ARQ che, in alcuni Paesi, incluso il nostro, sembra più corretto considerare NSP4 o NSP5. In Italia quindi la stessa revisione dovrebbe subire ARQ/AHQ. La causa di questo diverso comportamento di ARQ/AHQ nel nostro Paese rispetto ad altri non è nota: è ipotizzabile la circolazione sul nostro territorio di un assortimento di ceppi di EST diverso dal resto d'Europa.   

Per quanto riguarda i risultati delle analisi del sottocampione casuale di ovini negativi, nel 2002 sono pervenuti al CEA 577 campioni e non si è quindi riusciti a raggiungere la quota prevista di 600. Il numero di animali esaminato dall'Italia risulta tuttavia superiore a quello di altri Stati membri cui spettava un uguale campionamento. Il campione esaminato era costituito da ovini di età dai 18 mesi ai 15 anni (95.3% di femmine), appartenenti a 17 razze, includendo le meticce. Circa l'80% degli animali era di razza Sarda (35.5%), Massese (3.6%), Comisana (1.8%) o meticce (47.9%). Altre razze importanti in Italia non sono state sufficientemente campionate. Sebbene il campione fosse stato suddiviso definendo una quota per ogni Regione, in proporzione alla consistenza della relativa popolazione ovina, le regioni centrali e meridionali sono state maggiormente campionate. Sono stati trovati tutti gli alleli: l'allele ad alto rischio VRQ è presente a bassa frequenza (2.4%). I genotipi più rappresentati sono ARQ/ARQ (29.5%), molto suscettibile alla Scrapie in Italia, ARQ/ARR(42.3%) e il genotipo resistente ARR/ARR (15.4%). Sono state esaminate le frequenze alleliche nelle 4 razze maggiormente campionate. L'allele VRQ non risulta presente nella razza Sarda, come riportato in letteratura (Vaccari et al., 2001). La distribuzione degli altri alleli è pressoché sovrapponibile nelle 4 razze. Nella razza Sarda è stato possibile, grazie al numero elevato di animali esaminati, analizzare la distribuzione degli alleli in base all'età: non si sono riscontrate differenze di distribuzione né alcun trend delle frequenze alleliche nelle classi di età.

In conclusione, sebbene il campione previsto non sia stato raggiunto, l'Italia ha comunque svolto un lavoro soddisfacente, pari o superiore a quello di altri Stati membri. E' doveroso ricordare che per arrivare al numero di capi esaminato, è stata fondamentale la collaborazione di tutti gli IZS. Le dimensioni del campione, pur non permettendo, se non in qualche caso, uno studio delle frequenze alleliche per età o razza, sono state sufficienti per ottenere dati preliminari sulle frequenze alleliche del gene della PrP nella popolazione ovina italiana. In base ad esse, si può concludere che il futuro piano nazionale di selezione genetica verrà avviato su una popolazione che in generale è caratterizzata da una bassa frequenza di VRQ (2.4%), l'allele che sarà oggetto di una drastica selezione negativa, e da una alta frequenza dell'allele resistente ARR (39.7%). Si tratta di una soddisfacente base di partenza che è inoltre allineata con quella degli altri Paesi europei, compresi quelli che già da tempo hanno avviato la selezione.

Tabella 1 - Classificazione dei genotipi secondo il National Scrapie Plan (NSP) britannico

	Categoria
	Genotipo
	Suscettibilità

	NSP1
	ARR/ARR
	Molto resistente alla Scrapie

	NSP2
	ARR/ARQ,ARR/ARH, ARR/AHQ
	Resistente alla Scrapie

	NSP3
	ARQ/ARQ
	Poco resistente alla Scrapie (in revisione)

	NSP3
	AHQ/AHQ,ARH/ARH ARH/AHQ,AHQ/ARH ARQ/AHQ
	Poco resistente alla scrapie

	NSP4
	ARR/VRQ
	Suscettibile alla Scrapie

	NSP5
	ARQ/VRQ,ARH/VRQ AHQ/VRQ,VRQ/VRQ
	Molto suscettibile alla Scrapie


Tabella 1 - Genotipi degli ovini positivi per EST 

	GENOTIPO
	n. pecore positive per EST
	Frequenza (%)

	ARQ/ARQ
	162
	85.3

	ARQ/AHQ
	26
	13.7

	ARQ/VRQ
	2
	1.0

	
	190
	100.0
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