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	email relatore: antonio.camarda@uniba.it
	titolo ita: DIFTEROVAIOLO AVIARE: INDAGINE FILOGENETICA SU CEPPI RESPONSABILI DI MALATTIA IN AVIFAUNA DOMESTICA E SELVATICA.
	titolo ing: AVIAN POX: PHYLOGENETIC RESEARCH ON STRAIN RESPONSIBLE OF DISEASE IN DOMESTIC AND WILD BIRDS.
	riassunto ita: La Polimerase Chain Reaction è stata adottata per diagnosticare il vaiolo aviare in campioni di croste di uccelli selvatici ricoverati presso l'Osservatorio Faunistico regionale della Puglia e condotti a visita presso la Sezione di Patologia Aviare dell'Università degli Studi di Bari. La metodica impiegata si è rivelata rapida, sensibile ed efficace nel consentire una diagnosi certa di malattia. Gli ampliconi ottenuti sono stati sequenziati e sottoposti ad analisi filogenetica. I risultati ottenuti dimostrano vi è una omogeneità negli stipiti circolanti sul territorio pugliese e che è possibile tuttavia, evidenziare al contempo certa ospite specificità; tuttavia, il confronto le sequenze depositate in GenBank dimostrano una elevata similitudine degli amplificati pugliesi con virus isolati in aree particolarmente lontane ed in specie filogeneticamente differenti. Non è escluso che la circolazione di questi virus sia affidata alle grandi migrazioni e che il loro radicarsi sul territorio sia garantito dalle specie stanziali che su questo insistono.  
	abstract ing: Polimerase Chain Reaction has been used to detect poxvirus from warts collected from wild bird admitted in the Regional Wildlife Monitoring Office of Apulia, and sent to the facilities of the Avian Diseases unit of the University of Bari. The method was rapid, sensible and effective, allowing to definitely diagnose the diseases. The yielded amplicons were sequenced and phylogenetic analysis was performed. Results evidenced the homogeneity of the strains which circulated in the Apulian area. However, at the same time, the analysis revealed a not negligible host specificity. On the other side, the comparison with the corresponding sequences from GenBank, showed that the Apulian strains where related to viruses which had been isolated in very distant areas from host species quite distant. It is possible that the poxvirus circulation may be linked to the major bird migrations, and that the viral strains might settle in the region through the infection of the resident avian species. 


