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A livello mondiale più del 90% delle gastroenteriti non batteriche nell’uomo sono causate da Norovirus. In 

particolare negli Stati Uniti è stato stimato che circa 23 milioni di casi di gastroenterite nell’uomo sono 

attribuibili a infezioni da Norovirus e che questa infezione contribuisce all’ospedalizzazione di circa 70.000 

persone l’anno con circa 800 decessi [1,2].  

I norovirus sono suddivisi in 5 genogruppi comprendenti circa 30 diversi genotipi. I virus appartenenti ai 

gruppi GI, GII e GIV sono responsabili di gastroenteriti nell’uomo [3,4]. La trasmissione avviene attraverso il 

contatto con persone infette che possono eliminare il virus attraverso le feci sia prima dell’insorgenza della 

sintomatologia sia nei 3 giorni successivi la remissione dei sintomi [3].  

Il cibo contaminato durante le fasi di preparazione, verdure contaminate a seguito di irrigazione con acque 

contaminate, acqua contaminata, sono le principali fonti di infezione per l’uomo [5-7]. I vari genotipi virali 

appartenenti al GII sono i principali responsabili di casi umani di gastroenterite. In particolare, il genotipo 4 

del genogruppo II (GII.4), e le varianti GII.4-2006a e GII.4-2006b, sono le varianti predominanti a livello 

globale [8]. L’identificazione nei suini in Giappone, Europa e America di Norovirus appartenenti al GII ha 

posto l’attenzione sul potenziale zoonosico dei Norovirus e sul ruolo del suino nell’epidemiologia di questa 

complessa infezione anche come fonte di nuovi genotipi pericolosi per l’uomo [9-11]. Attualmente in Italia 

sono assenti i dati sulla prevalenza di Norovirus nel serbatoio animale quale il suino ed è ancora da chiarire 

il suo ruolo zoonotico. Il presente progetto ha come obiettivo la realizzazione di un’indagine conoscitiva sulla 

prevalenza di Norovirus nella popolazione suina di Veneto e Friuli. Le informazioni che saranno generate 

potranno contribuire a comprendere il possibile ruolo zoonosico dei Norovirus suini e a generare dati 

preliminari da utilizzare per la valutazione del ruolo zoonosico del suino e il rischio che questa specie animale 

rappresenta nel determinare fenomeni di sindromi gastroenteriche nell’uomo. 
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