Escherichia coli produttori di Shiga-tossina (STEC) possono causare una serie di manifestazioni nell’uo-mo, che vanno dalla diarrea lieve alla sindrome emor-ragica uremica, con gravi conseguenze anche in ter-mini di vite umane e costi sanitari. Secondo il report EFSA 2021, l’infezione da STEC rappresenta la quar-ta causa di tossinfezione alimentare nell’Unione Europea, sebbene si sotto-diagnosticata e sotto-notificata.  I ruminanti, in particolare i bovini, sono il serbatoio naturale di questi batteri, e si ritiene che l’in-gestione di alimenti contaminati sia la principale via di trasmissione degli STEC all’uomo. Lo scopo di questo studio è stato caratterizzare e descrivere la diversità genetica degli STEC isolati da formaggi nel Nord Italia dal 2020 al 2022, al fine di ottenere informazioni utili a supportare le strategie di controllo, monitoraggio e prevenzione. La ricerca degli STEC è stata condotta in conformità con la norma ISO/TS 13136:2012, con l’identificazione dei campioni positivi mediante l’appli-cazione di una Real time PCR mirata ai geni stx, che codificano le tossine Shiga Stx1 e Stx2, nonché al gene eae che codifica per l’intimina.  Sui campioni positivi, è stata condotta un’ulteriore PCR per identifi-care i sei sierogruppi frequentemente associati alle infezioni umane (O26, O103, O111, O145, O157 e O104:H4). Il genoma dei ceppi di STEC isolati è stato interamente sequenziato su piattaforma Illumina MiSeq. Utilizzando l’ARIES Galaxy Server, sono stati determinati eventuali sierogruppi emergenti, i geni di virulenza e i geni di resistenza agli antibiotici (AMR); è stata infine condotta un’analisi filogenetica basata sui polimorfismi a singolo nucleotide (SNPs).   Complessivamente, sono stati isolati e sequenziati 42 ceppi di STEC da diverse tipologie di formaggi Nel 33% dei campioni è stato trovato il gene dell’intimina (eae) e nel 14% il gene dell’α-emolisina (ehxa), fattori di virulenza spesso associati a diarrea severa e sin-drome emolitico-uremica.  È stata inoltre identificata una varietà di 29 sierogruppi diversi negli isolati.  Il 29% dei ceppi apparteneva a uno dei siero gruppi sto-ricamente più diffusi, in particolare O26 (24%) e O103 (5%). I sierogruppi O80, O113 e O128, riconosciuti a livello globale come emergenti, sono stati identificati nel 14% dei formaggi, sottolineando l’importanza del loro monitoraggio per comprenderne meglio la distri-buzione   il potenziale impatto sulla salute umana.  Per quanto riguarda la prevalenza dei geni AMR, sono stati rilevati geni di resistenza alla streptomicina e alla kanamicina in 7 isolati (17%), geni di resistenza ai β-lattamici in 8 isolati (19%), mentre il gene tetassociato alla resistenza alle tetracicline è stato trova-to in 6 isolati (14%). L’analisi filogenetica basata sugli SNP ha confermato un’ampia variabilità tra i ceppi, suggerendo una circolazione diversificata dei ceppi negli ambienti di produzione casearia. Questo studio fornisce una panoramica sulla presenza e la distribu-zione dei ceppi di STEC, nonché dei geni di virulenza e di AMR, evidenziando la diversità genetica degli TEC isolati dai formaggi nel Nord Italia. Le informa-zioni ottenute sono vantaggiose per sviluppare strate-gie di intervento  efficaci  e  mirate  per  la  prevenzione  delle  infezioni  da  STEC  e  per  garantire  la  sicurezza  alimentare 
