
INTRODUZIONE E SCOPO

Escherichia coli è una specie batterica in grado di causare diarrea nelle infezioni gastrointestinali. Il 4-10% dei soggetti della popolazione sono

portatori sani di ceppi enteropatogeni. La maggior parte dei ceppi è considerata commensale/mutualistica mentre alcuni ceppi, invece, possiedono

caratteristiche di virulenza che li rendono patogeni, determinando infezioni a principale interessamento intestinale. Sulla base di differenze

sierologiche, epidemiologiche e patologiche si distinguono sette gruppi principali di E. Coli anche se i più diffusi sono: E. Coli Enterotossici

(ETEC), che colpiscono bambini e turisti nelle zone meno sviluppate nel mondo; E. Coli Enteroinvasivi (EIEC), che possono provocare dissenteria

e febbre; E. Coli Enteropatogeni (EPEC) causa di diarrea liquida a volte con perdita di sangue, una delle principali forme di diarrea infantile nei

paesi in via di sviluppo; E. Coli Enteroemorragici (EHEC) che possono provocare diarrea emorragica e sindrome uremico-emolitica; E. Coli

Enteroaggreganti (EAEC) provoca diarrea sia nei bambini che negli adulti immunodepressi o provenienti da paesi in via di sviluppo. La ricerca di

E. Coli avviene, in generale, soltanto dietro specifiche indicazioni del clinico rispetto alla ricerca di altri agenti patogeni responsabili di

gastroenteriti infettive per i quali, invece, non vi sono comportamenti univoci da parte dei laboratori, alcuni li cercano di routine, altri dietro richiesta

e altri ancora secondo altri criteri clinici. Le metodiche diagnostiche basate su sistemi molecolari multiplex consentono di individuare

contemporaneamente, i principali ceppi di E. Coli enteropatogeni responsabili delle sintomatologie cliniche più gravi direttamente da tamponi

fecali, indirizzando il clinico verso la più appropriata e tempestiva scelta terapeutica. Nel presente studio sono stati confrontati i percorsi

diagnostici costruiti su test tradizionali ed analisi di biologia molecolare in termini di risultati, tempi di risposta, tempi di esecuzione e tracciabilità

automatizzata del percorso analitico.
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DIAGNOSI DI INFEZIONI GASTROINTESTINALI DA E. COLI 

ENTEROPATOGENO MEDIANTE PANNELLO MULTIPLEX RT-PCR: 

OTTIMIZZAZIONE DEL PERCORSO DIAGNOSTICO

MATERIALI E METODI

Lo studio, effettuato presso l’Ospedale San Luca (Lucca, Italia) da marzo a dicembre

2022 è stato realizzato confrontando i risultati ottenuti su 400 campioni fecali di

soggetti di entrambi i sessi, di fascia di età compresa da pochi mesi di vita fino ad

individui di età maggiore di 80 anni, per ricerca di E. Coli enteropatogeni. I metodi di

analisi in uso per la processazione dei campioni comprendono i metodi colturali seguiti

da successiva identificazione mediante test di agglutinazione per conferma e

tipizzazione del ceppo di E. Coli tramite FilmArray Gastrointestinal-GI Panel.

(Biomérieux, Francia) (Figura 1). I risultati ottenuti con il metodo in uso sono stati

confrontati con i dati ottenuti dal test PCR Multiplex AllplexTM Gastrointestinal Full

panel Assay (Seegene, Repubblica di Corea).

Fig.1   Metodo di analisi tradizionale per ricerca dei ceppi di 

E.Coli enteropatogeni

RISULTATI

I risultati ottenuti dall’analisi dei tamponi fecali processati durante lo studio eseguito,

sono stati descritti mediante tabelle di contingenza (frequenza assoluta e frequenze

percentuali). Con il test PCR Multiplex sono stati identificati 160 casi di positività per

almeno un ceppo di E. Coli enteropatogeno (40%). Il metodo tradizionale (metodo

colturale e test di agglutinazione) ha confermato la positività per 128 tamponi

analizzati mentre sono risultati discordanti 32 campioni negativi e 24 campioni positivi

secondo il metodo colturale. I dati ottenuti mostrano un’incidenza differente per i ceppi

di E. Coli identificati: E. Coli Enteropatogeni (EPEC) 66%; E. Coli Enteroaggreganti

(EAEC) 38%; E. Coli Enterotossici (ETEC) 16%; E. Coli Enteroemorragici (EHEC) 3%

(Figura 2). I risultati analizzati mediante la tabella di contingenza hanno indicano un

grado di concordanza del 86% tra il metodo tradizionale (colturale) e quello

molecolare, evidenziando una maggiore accuratezza e specificità del test molecolare

(Figura 3 e 4).

Fig.2  Incidenza espressa in percentuale dei diversi ceppi  

di E.Coli enteropatogeni

CONCLUSIONI

Negli ultimi anni è stata posta maggior attenzione all’utilizzo di nuove metodiche di

analisi basate sui test di biologia molecolare per l'identificazione e la tipizzazione dei

ceppi di E. Coli. Le metodiche molecolari sono, infatti, caratterizzate da elevata

specificità e sensibilità di rilevamento del patogeno indagato e maggiore rapidità di

esecuzione rispetto ai metodi colturali della microbiologia classica (3 giorni con il

metodo in uso, 4 ore con la PCR Multiplex) riducendo, così, i tempi di risposta a 24

ore dal prelievo, rispetto a 3/4 giorni previsti con il metodo tradizionale. Lo studio

presentato dimostra, quindi, come l’utilizzo di pannelli dedicati per la ricerca

molecolare potrebbero sostituire i metodi tradizionali per le analisi di routine e non

utilizzarli esclusivamente per la loro conferma. L’utilizzo di questi pannelli

garantirebbe una maggiore efficienza ed efficacia del percorso di analisi attraverso

una riduzione dei tempi di analisi e di risposta, una maggiore tracciabilità

automatizzata dei campioni ed una riduzione del numero di personale tecnico e

dirigente dedicato per la processazione e la validazione dei campioni.
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Fig.3   Tabella di contingenza frequenza assoluta

Fig.4   Tabella di contingenza frequenze percentuali
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