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Produzioni casearie tipiche sicilianeProduzioni casearie tipiche siciliane



Formaggi analizzati e loro caratteristicheFormaggi analizzati e loro caratteristiche

Pasta Filata Pasta Dura

Prodotti con latte di pecora crudo 
in tini di legno 

40° C



Formaggi analizzati e loro caratteristicheFormaggi analizzati e loro caratteristiche

Formaggi tradizionali

Ampia varietà
di 

caratteristiche 
sensoriali

L’evoluzione e il metabolismo 
dei batteri

Caratteristiche biochimiche del latte

Fattori ambientali

Processi di lavorazione

Razza animale



Formaggi e batteriFormaggi e batteri

Batterici lattici (LAB)



Formaggi e batteriFormaggi e batteri

Batterici patogeni potenzialmente presenti 

• Staphylococcus aureus
• Listeria monocitogenes
• Salmonella spp.
• Escherichia coli
• Campylobacter spp.

Importanza dei sistemi di controllo 

Sicurezza Qualità



Microbiota Animale
� Lo stato di salute

� Il benessere

� La fisiologia
� pH ruminale
� L’accrescimento 
� La composizione del 
latte (tenore in grasso, in 
lattosio e proteine)

� la qualità della 
carne

influenza







Scopo del lavoro

Identificazione della composizione 
batterica (microbioma) dei formaggi 

attraverso

Next Generation Sequencing 
(NGS)



16S rRNA sequencing

Estrazione 
DNA

Sequenziamento

Analisi tassonomica

Caratterizzazione 
comunità microbica
Phylum – classe – ordine 
– famiglia – genere –

specie





Materiali

Numero 

Interno
Proprietà Specie Azienda

1 Tino castagno calabrese Ovina Izs Sicilia

2 Tino castagno madonita Ovina Izs Sicilia

3 Tino Cedro Ovina Izs Sicilia

4 Tino ciliegio Ovina Izs Sicilia

5 Tino frassino Ovina Izs Sicilia

6 Tino noce Ovina Izs Sicilia

7 Tino pino Ovina Izs Sicilia

8 Tino pioppo Ovina Izs Sicilia

9 Tino castagno calabrese Ovina Izs Sicilia

10 Tino castagno madonita Ovina Izs Sicilia

11 Tino Cedro Ovina Izs Sicilia

12 Tino ciliegio Ovina Izs Sicilia

13 Tino frassino Ovina Izs Sicilia

14 Tino noce Ovina Izs Sicilia

15 Tino pino Ovina Izs Sicilia

16 Tino pioppo Ovina Izs Sicilia

17 Vastedda Listeria Ovina Izs Sicilia

18 Pecorino Listeria Ovina Izs Sicilia



Metodi

1.Estrazione del DNA

2.Amplificazione del 16S rDNA



NGS

Costruzione di una libreria genomica 

1

2

3

4

5

Frammentazione del DNA genomico

Amplificazione dei frammenti di DNA

Purificazione del DNA amplificato

Normalizzazione delle librerie

Pool delle librerie



NGS

1. Amplificazione clonale della libreria
2. Sequenziamento ciclico e imaging
3. Analisi bioinformatica dei dati



NGS

1. Amplificazione clonale della libreria
2. Sequenziamento ciclico e imaging
3. Analisi bioinformatica dei dati

Software MiSeq Reporter (MSR)









Risultati

Specie batteriche

• Streptococcus pluranimalium (8-17%)
• Lactobacillus maniotivorans (3-10%)
• Lactobacillus brantae (2-6%)
• Streptoccoccus bovis, lactococcus lactis, lactobacillus parakefiri (2-5%)
• Streptococcus equinus, Lactococcus fujiensis, Enterobacter hormaechei, 

Streptococcus thermophilus (1-2%)
• Specie batteriche non classificate (40-70%)
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Risultati

Specie batteriche 

• Streptococcus thermophilus (4-13%)
• Streptoccoccus bovis (4-8%)
• Streptococcus vestibularis (2-6%)
• Streptococcus pluranimalium (1-4%)
• Streptococcus equinus, Streptococcus gallinaceus, S. gordonii, S. fryi (1-2%)
• Lactococcus lactis, lactococcus fujiensis (1-2%)
• Specie batteriche non classificate (40-70%)
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Risultati



Risultati



Complessità del microbiota
� Le comunità batteriche deI FORMAGGI 
appaiono costituite da un “core microbiota”

L’alimentazione animale, influenza l’abbondanza e la 
tipologia delle OTUs che costituiscono il microbiota 
del latte e quindi dei formaggi in relazione alla 
tipologia di lavorazione

Essenziale per i 
processi di 
maturazione



Conclusioni

� Lo studio delle comunità microbiche dei formaggi ha dimostrato  
che vi è un’abbondante popolazione di batteri la cu presenza è da 
correlare prevalentemente alle materie prime.

� L’applicazione delle tecniche di sequenziamento NGS svela la 
composizione della microflora dei formaggi.

� La tecnologia NGS potrebbe quindi diventare in futuro uno 
strumento nella gestione delle filiere produttive nell’industria 
alimentare per migliorare la qualità e la sicurezza delle 
produzioni tipiche. 



Grazie


