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Riassunto 
 

Negli ultimi decenni le malattie trasmesse da zecche hanno subito un incremento, in termini 

numerici e di distribuzione geografica, che è stato messo in relazione con il riscaldamento globale e 

con eventuali cambiamenti di gestione dei terreni agro-silvo-pastorali. Assieme alle suddette attività 

antropiche, un altro fattore che incide sulla diffusione delle malattie trasmesse da zecche è 

rappresentato dalle specie e dall’entità delle popolazioni di ungulati selvatici circolanti in un 

determinato territorio. A questo proposito negli ultimi anni si è assistito ad un incremento delle 

specie selvatiche legato alle politiche di salvaguardia della fauna silvestre applicate anche in Italia. 

La regione Friuli-Venezia-Giulia è endemica per TBE e morbo di Lyme; altri agenti eziologici 

trasmessi da zecche sono stati sporadicamente rilevati, ma studiati in misura molto minore. In 

questa ricerca si è deciso di indagare cinque agenti zoonosici, trasmessi dalla zecca Ixodes ricinus, 

ovvero Borrelia burgdorferi s. l., TBE virus, Anaplasma spp.  e Rickettsia spp.. La ricerca, svoltasi 

tra il 2017 e il 2018, è stata effettuata su prelievi ematici di ungulati selvatici e sulle zecche presenti 

su di essi. Sono stati campionati: capriolo (Capreolus capreolus), cinghiale (Sus scrofa), cervo 

(Cervus elaphus), camoscio (Rupicapra rupicapra) e muflone (Ovis musimon). A seguito di analisi 

biomolecolari è stata messa in evidenza la circolazione di Anaplasma spp. e Rickettsia spp. sia 

negli animali selvatici che nelle zecche; B. burgdorferi s. l. è stata riscontrata solo nelle zecche. Non 

sono state evidenziate positività per TBE virus. Solo per Anaplasma phagocytophilum la prevalenza 

(>75%) nei ruminanti selvatici è stata tale da attestarne il ruolo di reservoir. 

 

Abstract 
 

Tick-borne zoonoses: wild ungulates as reservoir? – Tick-borne diseases (TBD) represent an 

increasing threat. Their spread is influenced by different factors such as climate change, increasing 

number, densities and movements of wild animals, land use and anthropic activities. TBE virus and 

Borrelia burgdorferi s. l. are endemic in Friuli Venezia Giulia. Other tick-borne agents have been 

sporadically detected, but investigated to a much lesser extent. The aim of this study was to 

evaluate the occurrence of five zoonotic tick-transmitted infectious agents: B. burgdorferi s. l., TBE 

virus, Anaplasma spp. and Rickettsia spp.. Biomolecular analyses were performed on blood and 

ticks collected from wild ungulates [roe deer (Capreolus capreolus), wild boar (Sus scrofa), red deer 

(Cervus elaphus), chamois (Rupicapra rupicapra) and muflon (Ovis musimon)] culled during the 

2017-2018 hunting season in Friuli Venezia Giulia Alps. Anaplasma spp. and Rickettsia spp. were 

detected in both wild animals and ticks, while B. burgdorferi s. l. was detected only in ticks. All 

specimens tested negative for TBE virus. The high Anaplasma phagocytophilum prevalence 

(>75%), observed in wild ruminants, supports their role as reservoir of this pathogen. 
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Introduzione  

 

Le malattie infettive trasmesse da zecche (TBD) rappresentano una 

tematica di particolare interesse sia per la sanità pubblica, sia per la sanità 

animale. Tra le patologie di interesse per la medicina umana alcune 

zoonosi, come la malattia di Lyme e la TBE, sono particolarmente studiate, 

ma molto rimane ancora da chiarire in relazione all’epidemiologia di questa 

tipologia di infezioni, che risulta particolarmente complessa in quanto 

influenzata da una moltitudine fattori, tanto che una precisa previsione sul 

loro andamento viene considerato impossibile (Dantas-Torres, 2015). 

L’emergenza delle TBD è, ovviamente, strettamente associata alla 

presenza di un idoneo vettore - la zecca - e alla diffusione degli agenti 

eziologici stessi in presenza di specie suscettibili.  

La presenza di artropodi vettori e di agenti patogeni è a sua volta 

correlata alla presenza di determinate specie animali reservoir, le quali 

possono garantirne la presenza ed eventualmente aumentarne la diffusione, 

senza in genere sviluppare malattia. Poiché le zecche vivono soprattutto in 

ambiente silvestre, gli ospiti elettivi sono rappresentati principalmente dagli 

animali selvatici, mentre l’uomo e gli animali domestici risultano potenziali 

ospiti accidentali.  

Tutte le componenti elencate fino ad ora convivono in un determinato 

territorio il quale, a sua volta, può facilitare o meno l’emergenza di tali 

malattie in relazione alle caratteristiche naturali intrinseche e all’uso da 

parte dell’uomo. Parametri come umidità, temperatura, vegetazione ed 

esposizione solare sono stati ampiamente studiati per capire come possano 

influenzare la sopravvivenza delle zecche (Medlock et al., 2013). Uniti a 

questi dati oggettivi, si ricorda come una diversa gestione silvo-agro-

pastorale, possa notevolmente influenzare la presenza di questo artropode. 

Fenomeni che hanno interessato tutto l’arco alpino, come l’abbandono dei 

terreni in aree impervie e/o montane, il mancato pascolamento o sfalcio dei 

prati e il rimboschimento di tali aree, sono stati direttamente associati 

all’emergenza del vettore zecca. L’aumento del parassita, in concomitanza 

di un’espansione numerica della fauna selvatica, ha cambiato in modo 

importante l’epidemiologia delle infezioni in oggetto (Battaglini et al., 2014; 

Daszak et al., 2000). Emerge, quindi, come le attività antropiche influenzino 

pesantemente l’intero ecosistema. 

In merito a questo, si ricorda che il cambiamento climatico, considerato 

uno dei principali fattori coinvolti, riveste un ruolo particolarmente importante 

nell’epidemiologia delle TBDs, dato che il clima influenza, direttamente o 

indirettamente, tutti le componenti prima elencate ed è, al tempo stesso, 

influenzato fortemente dalle attività umane (Dantas-Torres, 2015).  
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Nella regione Friuli-Venezia-Giulia tutte le componenti precedentemente 
indicate contribuiscono a creare un ambiente ideale per la presenza e 
diffusione delle TBDs, a partire dal morbo di Lyme, i cui primi casi riportati 
risalgono alla fine degli anni ’80 (Cinco et al., 2004). Meno di vent’anni più 
tardi, nel 2003, si sono registrati i primi casi di meningo-encefalite da zecca 
(TBE) (sito web regione FVG, 2019).  

Da allora sono stati condotti molti studi, sia in medicina umana che animale, 

e si sono approfondite le conoscenze relativamente a queste malattie, ma la 

disponibilità di dati aggiornati riguardanti la diffusione delle zecche e la 

circolazione dei patogeni negli animali selvatici è fondamentale per avere un 

quadro completo e attuale della situazione e per pianificare eventuali 

interventi di controllo.   

 

 

Materiale e metodi 

 

Per questo studio sono stati presi in considerazione tre Distretti 

venatori: Tarvisiano, Valli del Natisone e Colline Moreniche. Le Riserve di 

caccia coinvolte nel campionamento sono state 12, corrispondenti ai comuni 

di: Tarvisio-Malborghetto, Bordano, Venzone, Forgaria nel Friuli, Gemona 

del Friuli, Trasaghis, Artegna, Buja, Colloredo di Montealbano, Majano, 

Osoppo e Treppo Grande.  

Il protocollo di campionamento è stato discusso con i Direttori di Riserva 

i quali hanno operato, previa istruzione e fornitura del materiale necessario, 

in modo indipendente. In particolare, nell’annata venatoria 2017/2018, su 

tutte le specie di ungulati selvatici cacciabili è stato effettuato un prelievo di 

sangue in provette con K3EDTA e di zecche, se presenti.  

Al termine della stagione venatoria e del campionamento, sono state 

svolte le analisi biomolecolari. I parassiti raccolti sono stati identificati 

morfologicamente allo stereomicroscopio, seguendo le chiavi dicotomiche di 

Giangaspero e Otranto, 2010 e di Walker et al., 2007.  

Le analisi biomolecolari sono state effettuate su entrambe le matrici 

ottenute, sangue e zecche, a seguito dell’estrazione degli acidi nucleici (sia 

DNA che RNA) usando il kit “AllPrep DNA/RNA Mini Kit” (Qiagen). 

Gli agenti eziologici indagati sono B. burgdorferi s. l., A. 

phagocytophilum, Rickettsia spp. e il virus agente della TBE. Lo screening 

dei patogeni è avvenuto attraverso metodiche di analisi biomolecolare 

diretta utilizzando real-time PCR oppure RT-real-time PCR seguendo le 

metodiche riportate in bibliografia per ciascun patogeno (Brinkley et al.,, 

2008; Courtney et al., 2004; Rolain et al., 2009; Sirigireddy e Ganta, 2005). I 

campioni risultati positivi sono stati amplificati con adeguata metodica di 

PCR rispetto alla specie rilevata e successivamente sequenziati (Goodman 

et al., 1996; Labruna et al., 2004; Lee et al., 2003).  
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Risultati e discussione 

  

I campioni ottenuti sono 109, prelevati da cinque specie diverse (Tab. 

1). Tenendo conto della natura delle popolazioni esaminate e delle modalità 

di prelievo, è necessario precisare che il campionamento effettuato è un 

campionamento di convenienza e non statisticamente rappresentativo, né 

dal punto di vista delle dimensioni, né da quello della composizione.  

 

Tabella 1 – Numero di campioni raccolti per specie animale 

 

SPECIE ANIMALE NUMERO CAMPIONI 

Capriolo (Capreolus capreolus) 50 

Cinghiale (Sus scrofa) 29 

Cervo (Cervus elaphus) 17 

Camoscio (Rupicapra rupicapra) 9 

Muflone (Ovis aries) 4 

Totale 109 

 

Sui 109 animali, 45 sono risultati positivi alla presenza di zecche, per un 

totale di 139 esemplari raccolti. Per ogni animale positivo erano presenti un 

numero variabile di zecche, da una a più di una decina, in grande 

maggioranza, esemplari adulti (Fig. 1) e tutte appartenenti alla specie 

Ixodes ricinus. Visto l’elevato numero di esemplari raccolti, le zecche 

provenienti dallo stesso animale sono state analizzate in pool (massimo tre 

esemplari/pool), tenendo però in gruppi separati esemplari di diverso 

genere, stadio di sviluppo e fase del pasto (ingorgate e non ingorgate). 

 

 

Figura 1 –Numero di zecche campionate divise per genere e stadio. 
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Gli esiti delle analisi biomolecolari sono riportati in Tab. 2.  

 

Tabella 2 – Percentuale di positività riscontrata nelle zecche e nel sangue 

di ungulati selvatici  

 

AGENTE PATOGENO POOL ZECCHE 
(n= 45) 

SANGUE (n= 109) 

B. burgdorferi. s. l. 8.8 % - 

Ehrlichia spp. 2.2% - 

Rickettsia spp. 40% 1.8% 

Anaplasma phagocytophilum   84.4% 63.3% 

TBE virus - - 

 
Borrelia burdorferi s. l. 
 

Le positività riscontrate confermano la presenza di questo batterio in 
regione FVG, endemica per questa zoonosi (Cinco et al., 2004). Allo stesso 
tempo, si conferma l’efficienza della specie Ixodes ricinus (4/45) 
nell’albergare il patogeno. Va inoltre segnalato come da alcuni esemplari 
siano state identificate le specie B. garinii e B. afzelii, rinomati agenti causali 
della borreliosi di Lyme nell’uomo  (Steere et al., 2017).  

Le zecche positive sono state prelevate da caprioli e da un cinghiale. 
Poiché tutti i campioni ematici hanno dato esito negativo per Borrelia spp., è 
ipotizzabile che il patogeno sia stato acquisito negli stadi precedenti (larve o 
ninfe) da reservoir competenti quali micromammiferi e/o uccelli (Rizzoli et 
al., 2011). 

La negatività riscontrata nei campioni ematici indica che la trasmissione 
del patogeno – dall’animale ospite alla zecca - per via sistemica, ovvero 
attraverso il circolo ematico, è poco probabile. Allo stesso tempo, non si può 
escludere l’ipotesi che possa esserci passaggio del patogeno attraverso il 
co-feeding, ovvero la trasmissione del batterio da zecche infette a zecche 
non infette durante il pasto di sangue sull'ospite, quando questi parassiti si 
alimentano contemporaneamente in un distretto anatomico ristretto (Franke 
et al., 2013; Kjelland et al., 2011).  

Gli ungulati selvatici sembrano svolgere un ruolo controverso nei 
confronti di questa zoonosi. Da un lato, essendo un importante fonte di 
nutrimento e diffusione per questo parassita ne amplificano la presenza 
aumentando la numerosità del vettore con il conseguente rischio di 
diffusione di malattie trasmesse da zecche (Handeland et al., 2013; Qviller 
et al., 2016). D’altro canto, al pari dei ruminanti domestici, non essendo 
reservoir competenti per Borrelia spp., sembra che la loro presenza possa 
ridurre la prevalenza di tale batterio nelle zecche libere nell’ambiente, in 
cerca d’ospite. (Franke et al., 2013; Richter e Matuschka, 2010; Rosef et al., 
2009). Nonostante l’evidente complessità nel definire con chiarezza il ruolo 
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delle varie componenti implicate nell’epidemiologia del patogeno, la 
relazione tra gli ungulati selvatici e l’agente causale del morbo di Lyme 
rimane comunque indiscussa.     
 

Rickettsia spp. 
 

Le positività riportate confermano la presenza di questo batterio in 
regione FVG associandolo al competente vettore I. ricinus (Cinco et al., 
2006).  

I campioni di zecca positivi sono 18/45; R. monacensis e R. helvetica 
sono le specie maggiormente rilevate, in linea con i dati bibliografici 
riguardanti il Nord Italia (Otranto et al., 2014).  

La bassa prevalenza negli ungulati (2/109) fa ritenere che essi non 
rientrino nel ciclo di mantenimento di questi agenti di zoonosi. Questi dati si 
mostrano particolarmente interessanti poiché, ad oggi, non è stato chiarito 
quali mammiferi possano essere specie serbatoio per Rickettsia spp.  

Recentemente, in merito a questa lacuna, è stata avanzata l’ipotesi che 
I. ricinus possa fungere sia da vettore che da reservoir, poiché mostra 
un’efficiente trasmissione trans-stadiale e trans-ovarica (ovvero la 
trasmissione del batterio dalla femmina adulta positiva alle uova deposte) 
amplificando la presenza della rickettsia senza l’aiuto di un ospite animale 
amplificatore (Biernat et al., 2016).  

 

Anaplasma spp.  
 

Lo screening relativo alla specie A. phagocytophilum, ha dato esito 
positivo sia negli ungulati (69/109), che nelle zecche (38/45). Sono stati 
trovati ungulati positivi in tutte le Riserve di caccia campionate. I cinghiali 
sono risultati tutti negativi. Considerando quindi solo i ruminanti selvatici la 
percentuale di positività diventa ancora più alta, pari al 86% degli animali 
testati (69/80).  

Sono stati calcolati, utilizzando il software WINEPI 
(http://www.winepi.net), la prevalenza e il relativo limite di confidenza al 
95% delle prevalenze osservate, sulla base della dimensione delle 
popolazioni stimate delle diverse specie di ruminanti, delle dimensioni dei 
campioni esaminati, del numero di positività rinvenute e ipotizzando 
sensibilità e specificità del metodo diagnostico impiegato del 100% (Tab. 3). 

I dati ottenuti sono in linea con quelli di altri studi europei e sostengono 
l’ipotesi che capriolo e cervo abbiano un ruolo di reservoir nel mantenimento 
di A. phagocytophilum (Stuen et al., 2013), al contrario del cinghiale. Risulta 
interessante, inoltre, la prevalenza ottenuta nei camosci e mufloni, anche se 
la bassa numerosità degli esemplari non permette di trarre delle conclusioni 
certe sul loro ruolo epidemiologico nel mantenimento e nella trasmissione di 
questo batterio.  
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Di rilievo risulta essere anche la positività per A. phagocytophilum 
riscontrata nelle zecche pari a 84,4% e spesso correlata alle positività 
ematiche degli animali da cui sono state prelevate.  

 
 

Tabella 3 – Prevalenza e limiti di confidenza al 95% di Anaplasma 
phagocytophilum negli ungulati  
 

Specie Prevalenza I.C. 95% 

Capriolo 88% 79.0%, 97.0% 

Cervo 88% 72.93%, 100% 

Camoscio 77% 50.63%, 100% 

Muflone 75% 32.62%, 100% 

Cinghiale 9.8%* - 

* Per quanto riguarda il cinghiale, è stata calcolata la massima prevalenza possibile pari al 9.8%. 
Questo valore è stato calcolato considerando una popolazione stimata di 4000 individui e la 
negatività riscontrata in tutti i 29 soggetti esaminati 
 

Questo studio ha permesso di evidenziare la relazione tra A. 
phagocytophilum e I. ricinus, riportata da molti autori e la cui diffusione è 
descritta in tutta Europa (Stuen et al., 2013) ed anche nella regione FVG 
(Beltrame et al., 2006). Poiché A. phagocytophilum riconosce diverse 
varianti con diversa patogenicità nei confronti dell’uomo, sarebbe 
interessante approfondire la ricerca in questo ambito, per poter individuare 
le motivazioni per cui, nonostante sia particolarmente diffuso tra gli animali 
e le zecche, venga raramente rilevato nell’uomo (Cinco et al., 2004).  
 

TBE virus 
 

La negatività di tutti i campioni testati mette in luce come questo virus 
sia di difficile rilevazione, a causa della bassa prevalenza, nonostante la 
regione FVG sia endemica per questa malattia (Carpi et al., 2009).  

I dati ottenuti evidenziano come gli ungulati non siano reservoir del 

virus. Allo stesso tempo, al pari del morbo di Lyme, non si possono 

escludere dal ciclo epidemiologico di tale malattia in quanto garantiscono 

nutrimento e possibilità riproduttiva al parassita vettore.  
Analizzando la negatività ottenuta nei campioni di zecche, poiché è 

risaputo che I. ricinus è efficiente vettore anche di questa infezione, non va 
esclusa la possibile presenza di tale patogeno al di sotto dei livelli di 
rilevazione legati  alle dimensioni campionarie e/o alla sensibilità analitica 
(Frimmel et al., 2014).  
 
  



Quaderno SOZOOALP n° 10 - 2019 

 

202 
 

Conclusioni 

 

Gli agenti zoonosici indagati sono accomunati da molteplici fattori quali 

lo stesso vettore (zecca Ixodes ricinus), il coinvolgimento di specie animali 

selvatiche e la patogenicità nei confronti dell’uomo. È interessante notare 

come, nonostante le suddette somiglianze, i dati epidemiologici dei singoli 

patogeni siano molto diversi tra loro. Questo evidenzia l’importanza di uno 

studio analitico di queste infezioni le quali mostrano un andamento molto 

diversificato, rendendo i dati ottenuti utili al fine di una più approfondita 

comprensione del ciclo infettivo di tali patogeni.  

Le positività riscontrate nelle zecche evidenziano come per la regione 

FVG questo rappresenti un problema attuale ed emergente. Nel prossimo 

futuro, sarebbe auspicabile poter approfondire ulteriormente lo studio degli 

agenti infettivi indagati, in particolare A. phagocytophilum e Rickettsia spp., 

rispetto ai quali i dati riportati in bibliografia sono minori rispetto al virus della 

TBE e al morbo di Lyme.  
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