
SUMMARY
Antimicrobial resistance is a natural phenomenon resulting from the exposure to the active ingredients. Antibiotic consumption
in veterinary medicine is strictly ruled and farms are classified on the basis of the veterinary medical prescriptions. The aim of the
present study was to assess the antimicrobial resistance level in two dairy herds using different quantities of antimicrobials.
Faeces from all the animal categories of dairy farms, milk and colostrum underwent bacteriological examinations in order to
isolate bacterial species considered indicators of antimicrobial resistance (Escherichia coli and Enterococcus sp) and metagenomics
to analyse circulating antimicrobial resistance genes (ARG) and their relative abundance. The susceptibility of E. coli and Ente-
rococcus sp strains against a panel of antimicrobials was tested through the determination of the minimum inhibitory concen-
tration (MIC). The presence of ARGs was detected in pooled samples through NGS shot-gun sequencing and some selected ARGs
were subsequently quantified by means of the digital PCR method.
All the E.coli strains tested were susceptible to critical important antimicrobials (CIA) and resistant to sulphonamides. The high-
est MIC values of aminoglycosides, fluoroquinolones and amphenicols and most of the multidrug-resistant (MDR) E. coli strains
were isolated from calves and colostrum. All Enterococcus sp strains were susceptible to betalactams, linezolid, teicoplanin and,
most importantly, vancomycin. All the isolates were resistant to tigecycline and gentamicin, while 11/20 strains were resistant to
erythromycin. All Enterococcus sp strains isolated from calves were resistant to streptomycin. The ARGs quantitatively more rel-
evant in the farms were ermB, sul2 and blaTEM, conferring macrolides-lincosamine-streptogramine B resistance, sulphonamides-
resistance and betalactams resistance respectively. Genes not detected in either farms were: blaCTXM, qnrS, mcr-1 and VanA.
Although the differences in the antimicrobial consumption the results do not show relevant differences between farms, since the
antimicrobial resistance indexes (ARI) were comparable. Dairy farms could be considered a hotspot of ARGs, comprising those
classified as the highest risk for human health (ermB and blaTEM). Furthermore, this study identified the role of calves as the
main source of ARGs and “non-wild” bacterial strains in dairy farms. Also, the presence of MDR E. coli in colostrum could rep-
resent a risk for early intestinal colonization and subsequent dissemination of resistant strains.
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INTRODUZIONE

La zootecnia moderna sta vivendo delle sfide importanti in ma-
teria di etica delle produzioni, sostenibilità economica e im-
patto ambientale. Queste tre dimensioni sono intimamente in-
terconnesse al punto che una non può prescindere dall’altra.
In tema di etica delle produzioni, l’impiego di antimicrobici
negli allevamenti è percepito dal consumatore con preoccu-

pazione, non solo perché questo presuppone scadenti livelli di
benessere animale a cui è sempre più sensibile, ma anche in re-
lazione al noto problema delle antibioticoresistenze.
Questo ha portato a sistemi di classificazione delle aziende che
tengano conto, tra l’altro, del livello di consumo di antimi-
crobico, inteso come fattore di rischio per l’insorgenza di po-
polazioni microbiche antibioticoresistenti. Il consumo viene
misurato in defined daily dose (DDD), unità di misura stan-
dard della prescrizione farmaceutica, definita dall’Organizza-
zione mondiale della sanità come la «dose di mantenimento
giornaliera media di un farmaco utilizzato per la sua indica-
zione principale” [1]. Negli allevamenti bovini italiani questo
parametro viene calcolato nel sistema Classyfarm come il rap-
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porto tra il consumo di antibiotici (ricavato automaticamen-
te dalle ricette elettroniche prescritte) e la consistenza media
annua dei capi (ricavato automaticamente dalla Banca Dati Na-
zionale).
Con il presente studio si è voluto indagare il livello di antimi-
crobico-resistenza in due allevamenti di bovine da latte, in re-
lazione al differente consumo di antibiotico.

MATERIALI E METODI

Selezione degli allevamenti
I due allevamenti (“1” e “2”) campionati sono situati in pro-
vincia di Brescia (BS)-Italy con minime differenze in termini
di numerosità di capi e sono stati selezionati dal veterinario
aziendale sulla base del consumo di antimicrobico in DDD (ta-
bella 1). Entrambi gli allevamenti ospitano bovine di razza Fri-
sona Italiana con produzione lattea media giornaliera per capo
pari rispettivamente a 37 e 32 kg. Entrambe le aziende hanno
rimonta solo interna e le stalle sono a stabulazione libera con
area di riposo a cuccette. Durante i mesi invernali si osserva-
no le principali problematiche sanitarie rappresentate da en-
teriti neonatali e da problematiche ginecologiche (ritenzioni
placentari e metriti). Per entrambi gli allevamenti il consumo
di antimicrobico risulta inferiore alla media nazionale per il pe-
riodo considerato (2° semestre 2021), sebbene l’allevamento
“2” abbia un valore in DDD pari al triplo dell’allevamento “1”. 
I principi attivi ad azione antimicrobica prescritti in ciascun
allevamento nel corso del 2021 sono riportati in tabella 2.

Campionamento
In Aprile 2022 i due allevamenti sono stati campionati dal ve-
terinario aziendale prelevando le matrici descritte in Tabella
3.
La numerosità campionaria è stata stabilita sulla base di
quanto già applicato in studi simili, presenti in letteratura [3].
Le feci provenienti dall’Allevamento 1 sono state aggregate in
pool per categoria produttiva e congelate prima del conferi-
mento al laboratorio, mentre quelle dell’allevamento 2 sono sta-
te conferite in aliquote individuali. I campioni di latte di mas-
sa e di colostro sono stati trasportati al laboratorio in conte-
nitori sterili in condizioni di refrigerazione.

ANALISI DI LABORATORIO

Valutazione fenotipica
dell’antimicrobicoresistenza
Da tutte le matrici è stato eseguito un esame batteriologico col-
turale al fine di isolare almeno 1 ceppo di Enterococcus spp ed
Escherichia coli (E. coli), ritenuti indicatori del fenomeno [2]. L’i-
solamento è avvenuto su terreni colturali non selettivi. Dalle ma-
trici fecali dell’allevamento 1 conferite aggregate per categoria
produttiva, sono stati eseguiti accertamenti batteriologici da pun-

ti diversi del pool, al fine di ottenere più ceppi da sottoporre alla
valutazione fenotipica delle resistenze. Il profilo di antimicro-
bicoresistenza (AMR) degli isolati è stato valutato attraverso il
test della determinazione della minima concentrazione iniben-
te (MIC), individuata mediante il metodo della micro-diluizione
in brodo utilizzando piastre commerciali (Sensititre EU Sur-
veillance Plates YEUVSEC3 e CMV3AGPF) allestite con prin-
cipi attivi d’interesse prevalentemente umano. Il numero di cep-
pi isolati e sottoposti al test sono riportati nelle tabelle 4 e 5. Da
ciascuna matrice risultata positiva all’isolamento per E. coli, è sta-
to sottoposto al test 1 solo ceppo. Nel caso di Enterococcus, la spe-
cie d’elezione era rappresentata da E. fecalis, ma in assenza di un
numero sufficiente di isolati (almeno 10), sono stati testati cep-
pi di E. faecium.
I risultati di MIC sono stati interpretati applicando i cut-off epi-
demiologici (ecoff) presenti nel documento EFSA (2019), che
permettono di distinguere gli isolati come “non-wild” o
“wild”, a seconda che rispettivamente siano o non siano pre-
sumibilmente entrati in contatto con il principio attivo testa-
to [2]. Sono stati classificati come multiresistenti (MDR) tut-
ti i ceppi con valori di MIC superiori all’ecoff per almeno 3 prin-
cipi attivi appartenenti a 3 diverse classi antimicrobiche.  Suc-
cessivamente è stato calcolato l’antimicrobial resistence index
(ARI), che indica la probabilità che un isolato risulti “non-wild”
nei confronti di uno dei principi attivi in analisi [4].

Tabella 1 - Numerosità di animali e consumo di farmaco in DDD
totali e suddiviso per categoria animale. I dati si riferiscono al se-
condo semestre del 2021.

Totale 0,6 430 1,85 421

Vacche 0,56 220 2,9 220

Vitelli 20,32 35 56,26 25

Manze 0,1 175 0 176

Allevamento 1 Allevamento 2
DDD N. animali DDD N. animali

Tabella 2 - Principi attivi prescritti negli allevamenti oggetto di stu-
dio.

• Aminosidina/paromomicina solfato
• Cefazolina

1 • Florfenicolo
• Cloxacillina
• Amoxicillina e acido clavulanico
• Sulfamonometossina ed eritromicina

• Aminosidina/paromomicina solfato
• Cefazolina
• Ampicillina

2 • Rifaximina
• Florfenicolo
• Amoxicillina e acido clavulanico
• Trimetoprim e sulfametazina
• Sulfamonometossina ed eritromicina

Allevamento Principi attivi prescritti

Tabella 3 - Numerosità per ogni allevamento e categoria animale di appartenenza delle matrici campionate.

Feci 20 7 7 5

Latte di massa 1 / / /

Colostro (CL) 5 / / /

Vacche in lattazione (VL) Vacche in asciutta (VA) Manze (M) Vitelli (VIT)
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Valutazione genotipica
dell’antimicrobicoresistenza
Oltre ai test fenotipici sono stati applicati anche dei test ge-
notipici. Questi ultimi sfruttano le nuove tecnologie di se-
quenziamento NGS per identificare i geni di antibiotico resi-
stenza (resistoma) presenti nel genoma della comunità mi-
crobica residente (metagenoma) in campioni biologici e ma-
trici ambientali. Nel caso di questo studio, da tutte le matri-
ci campionate è stato estratto il DNA totale, successivamen-
te sottoposto a sequenziamento NGS con metodica shot-gun
e analizzato dal punto di vista bioinformatico per ottenere il
Resistoma. Alcuni geni di antibiotico-resistenza, di particola-
re interesse per la salute pubblica, sono stati successivamen-
te sottoposti a quantificazione per ottenere la percentuale di
batteri della comunità microbica che presentavano i geni di
antibiotico resistenza oggetto dell’analisi. I geni ricercati
hanno compreso alcuni tra quelli che codificano resistenze
nei confronti delle tetracicline (tetA), sulfamidici (sul2), ma-
crolidi-lincosamidi-streptogramina B (ermB), chinolonici
(qnr), cefalosporine a spettro esteso (blaTEM e blaCTX), co-
listina (mcr-1) e vancomicina (vanA)

Tabella 4 - Origine e categoria produttiva dei ceppi di E. coli in-
clusi nello studio.

VL 5 6

VA 5 5

M 4 4

VIT 5 4

CL 1 1

Categoria animale N. ceppi

Allev. 1 Allev. 2

Tabella 5 - Origine e categoria produttiva dei ceppi di Enterococ-
cus sp inclusi nello studio.

VL 1 2 4

VA / 1 1

M / 2 1

VIT 4 / 4

Categoria n. ceppi

animale Allev. 1 Allev. 2

E. faecalis E. faecium E. faecalis

Tabella 6 - Distribuzione dei ceppi di E. coli rispetto alle diverse concentrazioni di principio attivo testato e valori di MIC50 e MIC90 (%).

Note. Le caselle bianche corrispondono alle concentrazioni di antimicrobico che sono state testate secondo le linee guida. Le linee verticali sono indicative dei cut-off epidemiologici [2].
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Tabella 7 - Distribuzione dei ceppi di Enterococcus spp rispetto alle diverse concentrazioni di principio attivo testato e valori di MIC50 e MIC90 (%).

Note. Le caselle bianche corrispondono a concentrazioni di antimicrobico che sono state testate secondo le linee guida. Le linee verticali sono indicative dei cut-off epidemiologici [2].

RISULTATI

I valori percentuali dei ceppi con resistenze nei confronti dei
principi attivi testati sono riportati nelle figure 1-3. Da tutte
le matrici è stato isolato E. coli. Nell’allevamento 2 è stato pos-
sibile ottenere i 10 ceppi di E. faecalis previsti, mentre dall’al-
levamento 1 sono stati isolati 5 ceppi di E. fecalis e 5 di E. fae-

cium. Da colostro e latte di massa è stato possibile isolare al-
meno 1 ceppo di E. coli.
La descrizione del resistoma dei campioni oggetto di indagi-
ne è riportata in Tabella 9.
In tabella 10 sono riportati i risultati relativi alle prove di iden-
tificazione e quantificazione di un pannello di geni di resistenza
identificati a partire dallo studio del resistoma.
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DISCUSSIONE

Al fine della corretta interpretazione dei risultati è necessario
sottolineare che i due allevamenti oggetti di studio, nonostante
le differenze in termini di consumo di antimicrobico, si col-
locano al di sotto della media nazionale del secondo semestre
del 2021 pari a 4,14 DDD.

Inoltre, nella lettura dei risultati fenotipici, è necessario tene-
re conto dalla diversa modalità di campionamento. In parti-
colare si ricorda che i campioni di feci prelevati nell’allevamento
1 sono stati aggregati e congelati prima del conferimento e non
è possibile escludere che siano stati testati più ceppi di uno stes-
so soggetto con possibili errori di overclustering. Tuttavia, il ran-
ge di distribuzione delle MIC nei 2 allevamenti è sovrapponibile

Tabella 8 - Riassunto delle popolazioni batteriche indicatrici con numero (N) degli isolati testati e proporzione (%) di ceppi non-wild con
media degli ARI [4].

Allev. 1 E. coli 20 15 0.107 (0.0667-0.4) 15

Enterococcus spp 10 80 0.273 (0.133-0.4)

Allev. 2 E. coli 20 10 0.1 (0-0.534)

Enterococcus spp. 10 60 0.254 (0.133-0.467)

Popolazione indicatrice N MDR (%) ARI medio (range) Antibiotici testati

Tabella 9 - Numero di sequenze attribuibili a geni codificanti per la resistenza alle varie classi di farmaci antibiotici identificato nei campio-
ni oggetto di analisi.

aminoglicosidi 669 4020 90 64 5 113 0 3098 19 162 4 298

beta-lattamici 80 501 182 297 283 10 2 1128 208 306 345 41

colistina 25 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1

composti 
quaternari 
dell’ammonio 833 922 221 165 3 926 2 103 50 445 5 1169

fosfomicina 0 0 1 2 0 3 0 0 0 0 0 7

glicopeptidi 0 5 2 6 6 1 0 27 7 3 3 1

macrolidi 14 747 155 265 205 1 0 974 202 1673 378 13

nitroimidazoli 0 2 1 1 1 0 0 0 0 1 1 0

ossazolidinoni 1 6 4 8 6 0 0 8 9 10 6 0

fenicoli 61 691 1 3 0 18 0 442 7 146 2 8

Acido 
Pseudomonico 2 6 19 10 19 0 0 23 13 8 11 0

chinoloni 5 0 0 0 0 3 0 2 0 0 0 0

rifampicina 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

sulfonamidi 12 478 6 2 0 0 0 170 3 98 1 5

tetracicline 591 2986 133 229 340 1 2 8922 212 320 393 6

trimethoprim 13 41 0 0 0 1 0 46 1 20 0 3

Totale 2304 10403 811 1050 865 1075 6 14940 729 3187 1146 1550

Classe di Allev.1-CL Allev. 1-VIT Allev. 1-M Allev. 1-VA Allev. 1-VL Allev. 1-LM Allev. 2 -CL Allev.2-VIT Allev. 2-M Allev. 2-VA Allev. 2-VL Allev. 2-LM
farmaco

Tabella 10

1 VL N N N N N N N N / / / / / /

1 VA N N N N N N N N / / / / / /

1 M N N N N N N N N / / / / / /

1 VIT N P P N N P N P 3582 7210 2090 3450 / 1432000 11,0 2,21 0,6 1

1 LM N N N N N N N N / / / / 687000

1 CL N N N N N P N P 1440 / 3850 / / 293000 2,2 5,8

2 VL N N N N N N N N / / / / / /

2 VA N N N N N P N N 3660 / / / / 469000 3,4

2 M N N N N N N N N / / / / / /

2 VIT N P P N N P N P 1400 10970 910 1090 5,42 210000 2,9 23 1,9 2,3 0 , 0 1

2 LM N N N N N N N N / / / / / /

2 CL N N N N N N N N / / / / / /

Allev. Categoria PCR End Point ddPCR (copie/ul) % microrganismi positivi nel microbiota
produttiva

blaCTX blaTEM ermB mcr1 qnrS sul2 vanA tetA sul2 ermB tetA blaTEM qnrS 16S sul2 ermB tetA blaTEM qnrS

Note: N: negativo; P: positivo.
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Figura 1 - Percentuale di ceppi “non-wild” di Escherichia coli nei due allevamenti in esame.

Figura 2 - Percentuale di ceppi “non-wild” di Enterococcus spp nei due allevamenti in esame.
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Figura 3 - Distribuzione percentuale dei ceppi di E.coli “non-wild” nelle diverse categorie campionate.
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(in termini di valore e di frequenza), a testimonianza che non
è stato testato più volte uno stesso ceppo (se così fosse gran par-
te dei valori di MIC dell’allevamento 1 si sarebbero concentrati
in un range di diluizioni inferiori rispetto ai ceppi dell’alleva-
mento 2).  Inoltre, nell’allevamento “1”, per raggiungere la nu-
merosità di enterococchi prevista, sono stati testati anche 5 cep-
pi di E. faecium, oltre a E. faecalis. Infine, i risultati fenotipici
confermano quelli genotipici, lasciando ipotizzare che l’ag-
gregazione dei campioni dell’allevamento 1 non abbia inciso
sui risultati fenotipici di resistenza.
Per quanto riguarda E. coli, non sorprende la diffusa antibio-
tico-resistenza riscontrata nei confronti di sulfamidici, am-
piamente riportata in diversi studi condotti sul bovino [5,6].
Sorprende però che i valori di MIC più elevati siano stati ri-
scontrati per tutti i ceppi isolati da vitello e da colostro. Lo stes-
so comportamento era atteso anche per le tetracicline verso le
quali i ceppi testati si sono dimostrati ampiamente sensibili.
Infatti, solo 4/40 ceppi sono risultati resistenti: tutti isolati da
vitelli e colostro dei 2 allevamenti.
La stessa distribuzione bimodale dei valori di MIC è osserva-
bile anche per ampicillina, ma per questa molecola la maggior
parte delle resistenze era presente in ceppi di vitello e nei 2 uni-
ci ceppi isolati da colostro, indipendentemente dall’azienda di
origine. La resistenza osservata nei vitelli potrebbe essere con-
seguenza della somministrazione attraverso il colostro di
ceppi già resistenti. Dato che questi ceppi resistenti ad ampi-
cillina sembrano non circolare nelle vacche in lattazione
(solo 1 ceppo riscontrato nell’allevamento 2), non si esclude
che possano essere il frutto di contaminazioni di altro tipo (es.
personale di stalla).
Tra i farmaci CIA (critically important antimicrobials) non sono
state osservate resistenze nei confronti dei carbapenemi, coli-
stina e cefalosporine. Per i fluorchinolonici solo 4 ceppi si sono
rivelati resistenti a ciprofloxacina, di cui 3 isolati da vitello e 1
da colostro. Anche per questa classe antimicrobica, le resistenze
dei ceppi di E. coli veicolati con il colostro potrebbero rap-
presentare un rischio di persistenza e colonizzazione di vitel-
li eventualmente esposti a tale molecola.
Tra gli aminoglicosidi, solo nell’allevamento 2 sono stati ri-
scontrati 2 ceppi resistenti isolati rispettivamente da colostro
e feci di vitello. Vista la possibilità di co-selezione che tale mo-
lecola presenta per altri antimicrobici della stessa classe, è pos-
sibile che il dato risenta dei trattamenti con aminosidina/pa-
romomicina che risultano utilizzati in queste aziende.
Gli amfenicoli erano rappresentati dal cloramfenicolo, verso
il quale sono state osservate resistenze solo in ceppi isolati da
vitelli dell’allevamento 2. Sebbene le resistenze al cloramfeni-
colo siano abbastanza diffuse in ambiente, non si può esclu-
dere un fenomeno di co-selezione in seguito a somministra-
zione di altra molecola della stessa classe di antimicrobici (es.
florfenicolo).
Per quanto riguarda gli enterococchi, non si osservano resistenze
nei confronti dei beta-lattamici testati, linezolid, teicoplanina
e soprattutto vancomicina: una molecola importante per il trat-
tamento di infezioni enterococciche nell’uomo. Inoltre, gli en-
terococchi vancomicino-resistenti sono presenti nella lista WHO
dei patogeni resistenti prioritari in ambito umano. 
I valori di MIC del cloramfenicolo verso gli enterococchi as-
sumono un andamento bimodale con una sub-popolazione di
ceppi ampiamente sensibile e una resistente, costituita solo da
ceppi isolati da vitelli, di entrambi gli allevamenti.
Anche per gli enterococchi è presente un piccolo gruppo di cep-

pi resistenti a ciprofloxacina, isolati da entrambi gli allevamenti
ma, al contrario di quanto evidenziato nei ceppi di E. coli, non
sono concentrati nella categora “vitello”.
Tutti i ceppi di Enterococcus spp. testati sono risultati “non-wild”
nei confronti della gentamicina. Tale riscontro potrebbe esse-
re il risultato di una co-selezione operata da aminosidina: l’u-
nico aminoglicoside impiegato in entrambe le aziende. Infat-
ti, l’impiego di aminoglicosidi in allevamenti di vacche da lat-
te si è già dimostrato in grado di selezionare enterococchi re-
sistenti in percentuale significativamente superiore rispetto agli
allevamenti che non ne fanno uso [7,8] (Hershberger et al., 2005;
Li et al., 2018). 
Per tetraciclina e streptomicina gli enterococchi testati mostrano
2 sub-popolazioni chiaramente definibili “wild” e “non-wild”.
In quest’ultima, per streptomicina, rientrano solo ceppi isolati
da vitelli. Tutti i ceppi di E. faecalis sono risultati resistenti alla
tigeciclina: una glicilciclina assimilabile per spettro ed azione
alle tetracicline non registrata negli animali, ma che potrebbe
risentire di fenomeni di co-selezione da parte di altre molecole.
Undici ceppi su venti di enterococchi sono risultati resistenti
all’eritromicina. Tra questi figurano 6 ceppi isolati da vitello.
Tale molecola, infatti, è stata utilizzata in allevamento in una
preparazione contenente sulfamidico e può aver contribuito
all’insorgenza di ceppi resistenti. 
I risultati delle analisi fenotipiche non hanno messo in evidenza
differenze significative tra i valori di ARI riscontrati nelle 2 azien-
de considerate a testimonianza che, sebbene il valore di DDD
fosse diverso, questo non influenza il livello di resistenze lad-
dove il consumo complessivo sia comunque modesto (inferiore
alla media nazionale per entrambi gli allevamenti).
Le analisi genotipiche riguardo l’abbondanza di geni di anti-
biotico-resistenza (ARGs) hanno fornito risultati comparabi-
li con quanto riportato in altri allevamenti italiani e aziende
sottoposte a campionamento in altri paesi [3, 9, 10, 11]. Que-
sto risultato evidenzia ancora la necessità di approfondire il ruo-
lo delle aziende come luoghi di diffusione di ARG nell’ambiente
e di esposizione per l’uomo [12, 13]. In dettaglio, i più ab-
bondanti ARG quantificati erano ermB e Sul2, entrambi in con-
centrazioni dell’ordine di 10 -1 copie /copia di rDNA 16S nor-
malizzato, usato come proxy della numerosità della comunità
microbica oggetto di analisi. Il gene ermB, responsabile della
resistenza contro macrolidi, lincosamine e streptogramina B,
è stato recentemente classificato nel rango “I” delle famiglie di
ARG, identificato come a più alto rischio per la salute dell’uomo
[13].  Il gene sul2, è diffuso e costitutivamente presente nel-
l’ambiente e quindi, non è stato sorprendente trovare un’alta
concentrazione di questo gene in campioni fecali [14, 15]. Un
altro ARG classificato nel grado “I” era blaTEM, che è stato il
secondo più abbondante ARG quantificato in questo studio (del-
l’ordine di 10-2 copie del gene/rRNA 16S copia del gene). I geni,
blaCTXM, qnrS, e mcr-1, tutti classificati come ARGs di ran-
go I oltre a VanA, che codifica per la resistenza alla vancomi-
cina, non sono stati rilevati in alcuna azienda [13].
Come detto sopra, nel presente studio, abbiamo studiato le di-
namiche degli ARGs lungo la filiera produttiva delle due diver-
se aziende agricole, ed è emerso che la categoria dei vitelli è quel-
la più a rischio di diffondere geni di AR rispetto alle altre. Que-
sto risultato è in accordo con quanto precedentemente rileva-
to Salerno et al. (2022) [3]. Inoltre Liu et al. (2019) ha attribui-
to un ruolo al colostro quale fonte principale di ARGs nell’in-
testino dei vitelli [16]. Infatti la matrice “colostro” ha mostrato
possedere un elevato carico di geni di antibiotico resistenza. Tut-
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tavia, il nostro risultato è confortante perché evidenzia che il ca-
rico di ARG diminuisce lungo la filiera di produzione. 
Si evidenzia, come per altri studi, un importante ruolo del vi-
tello come reservoir di ceppi antimicrobicoresistenti, indi-
pendentemente dall’utilizzo della corrispondente molecola an-
tibiotica in allevamento. Si ricorda infatti che l’insorgenza di
antibioticoresistenze all’interno di popolazioni microbiche è
un fenomeno naturale che solo l’esposizione all’antimicrobi-
co in questione può amplificare. Vista la possibilità di una tra-
smissione orizzontale di elementi genetici di resistenza tra spe-
cie microbiche diverse, la conoscenza del livello di resistenze
in allevamento dovrebbe essere considerato quando si stabi-
lisce una terapia antibiotica, soprattutto nei vitelli. 
Un elemento di novità che emerge dallo studio è la presenza
di ceppi di E. coli multiresistenti nel colostro, e questo potrebbe
costituire un fattore di rischio per la colonizzazione intestinale
precoce e la successiva disseminazione di ceppi resistenti in vi-
tellaia. La somministrazione di latte di bovine trattate con an-
timicrobici è un ulteriore elemento di rischio nella selezione
di tali microrganismi e deve pertanto essere evitata.

CONCLUSIONI

I risultati dello studio non hanno evidenziato differenze nei pro-
fili di resistenza delle popolazioni commensali indicatrici e nel-
la quantificazione di ARGs dei 2 allevamenti, nonostante il di-
verso consumo di antimicrobico (espresso in DDD). I vitelli
si confermano essere la categoria a rischio nel mantenimento
e possibile diffusione delle AMR nelle aziende di bovine da lat-
te, con la crescita di questi animali però, si assiste ad una dra-
stica riduzione delle forme di resistenza, fino a scomparire nel-
le manze e nelle vacche da latte. Un elemento di novità che emer-
ge dallo studio è la presenza di ceppi di E. coli multiresistenti
e di geni ARGs nel colostro, possibile elemento di rischio per
la colonizzazione intestinale precoce dei vitelli da parti di po-
polazioni microbiche multiresistenti. La pratica di sommini-
strare il latte di bovine trattate con antimicrobici ai vitelli va
sicuramente evitata. È, quindi, cruciale ribadire il ruolo che l’am-
biente zootecnico gioca nel mantenimento delle AMR e stabilire
sistemi di sorveglianza in grado di capire il loro carico e si-
gnificato.
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