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NUOVE DIAGNOSI PER GENERE, NAZIONALITA’ e MODALITA’ di TRASMISSIONE

Prevalenza 1992     % 2006       % 2015 %

11 32.9 28.8

Numero dei casi

tra stranieri 991



DISTRIBUZIONE delle NUOVE DIAGNOSI per MODALITA’ di TRASMISSIONE,
ANNO di DIAGNOSI e NAZIONALITA’ : 2010-2015



INCIDENZA delle NUOVE DIAGNOSI di INFEZIONE da HIV per NAZIONALITA’ e
REGIONE di RESIDENZA

INCIDENZA GLOBALE:  5.7/100.000



CONTINENTE E PAESI di PROVENIENZA delle
NUOVE DIAGNOSI di INFEZIONE da HIV nel 2015

2015

%

Africa

Nigeria (n=162)

46.9

34.8

Sud America

Brasile (n=35)

21.3

16.8

Europa Centrale e Orientale

Romania (n=166)

16.8

44.9

Asia

Filippine

Cina

6.0

19.6

15.2

Europa Occidentale

Svizzera

Germania

2.7

37.0

22.2

Altre aree 6.3

TOTALE (n=991) 100



FONTE: Centro Studi e Ricerche IDOS Elaborazione su dati Ministero dell'Interno rivisti dall’Istat, 2017

CARITAS E MIGRANTES

Ripartizione dei residenti per aree 
continentali dei cittadini di paesi 
terzi in Italia al 2015

Primi 10 gruppi nazionali di 
stranieri residenti in Italia al 
2015

Incidenza 21/100.000

Incidenza 6.6/100.00



1.600 migranti vs 
4.000 italiani

Clinical characteristics of the study population at baseline

Epidemiological features of of the study population

24% 

14%

62% 



5.700 pazienti, arruolati dal 2010 al 2015, di cui il 20% erano migranti (35% dall'Africa Sub-

Sahariana, 29% dall'America Latina, 10% dall'Est Europeo e il rimanente dall'Europa dell'Ovest, Asia, Nord Africa e 
Medio Oriente.  Al baseline i migranti differivano per una minore conta dei CD4 e maggiori eventi AIDS.

Treatment FailureVirologic Failure

Proporzioni uguali di pazienti nei due gruppi iniziavano la terapia (71%), tuttavia l'analisi multivariata 
ha indicato che lo stato di migranti comportava una minor probabilità di inizio della terapia.

 VF, TF era maggiore (6.4 vs 2,7 per 100 PYFU) per i migranti.

I fattori associati con VF e TF erano lo stato di migranti, la giovane età,  la disoccupazione, i 
bassi CD4 all'arruolamento e l'uso di PI boosterati.
La discontinuazione della terapia (TD) non era invece differente .
Tra le comorbidità, solo la TBC era indipendentemente associata al fallimento terapeutico, non le 
coinfezioni concomitanti con i virus epatitici o altre MTS .

Le barriere socio-culturali persistono e devono essere affrontate con programmi specifici, 
uso di regimi semplificati e compatti e un monitoraggio accurato dei pazienti.



640 Italian vs 245 migrants starting a cART

No differences in the stage of infection or type of cART at the start of cART



I migranti senza documenti avevano una maggiore probabilità di essere persi al follow up.

I migranti sia regolari che irregolari avevano minor probabilità di avere un VL <50 c/ml.

e



2013

A decrease in Sub 
Saharian Africans

An increase in Latin 
Americans, Central and 
Eastern Europeans



2013

HEs:     58%
MSM:  23%
IDUs:    20%

> 33% of HEs in Sub Saharian Africa migrants

88% HEs

59% MSM, 33% HEs

43% HEs, 16% MSM, 23% IDUs

NEW CASES

ranges from 2% in Sub Saharian Africans in Switzerland to 62% among Carribean MSM in UK 
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Contributo dei soggetti transgender alle dinamiche 
di trasmissione di HIV-1 in Italia



HIV-1 nei transgender

 La maggior parte dei soggetti transgender proviene dal Sud America, il loro ruolo
nelle epidemie locali di HIV-1 è stato poco studiato, soprattutto in Europa.

 Dati di letteratura indicano che circa il 20% delle donne transgender in Italia hanno
un’infezione da HIV-1 (Argentina 40%, California 35%).

 Esse hanno una probabilità 49 volte più alta di acquisire l’infezione.

 La prevalenza di HIV è risultata associata a diversi fattori tra cui la prostituzione, il
livello di educazione, la stigmatizzazione e l’esclusione sociale.



Origine dei principali ceppi non B circolanti in Italia

Lai  et al., 2014; 
Lai  et al., 2014; 
Fabeni et al., 2015; 
Saladini et al.,2012;
Simonetti et al., 2014.



Distribuzione dei sottotipi di HIV-1

 156 soggetti transgender (1999-2015)

 98% di origine Sud Americana 60.1% Brasile
23% Perù

 Età mediana 44 anni (range: 27-63)

 44% di soggetti naive per ART

B

F1

C

URF BF

CRF 02

URF CB

G

CRF 01

CRF 12

CRF 29

72%

13.1%

4.6%

12.4%

Obiettivi

condurre un’analisi di epidemiologia molecolare sui ceppi albergati dai transgender che 
esercitano la prostituzione nell’area di Milano per definire i sottotipi albergati;

valutare il loro contributo alla diffusione di nuove varianti in Italia e

definire il probabile luogo di infezione sulla base sia dei dati epidemiologici forniti dalle 
cartelle cliniche sia dei dati ottenuti mediante filogenesi molecolare.



Flussi virali del sottotipo B e F1
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Definizione del probabile luogo di 
acquisizione dell’infezione

Per 72 soggetti è stato possibile definire il probabile luogo di acquisizione
dell’infezione (data e luogo di esecuzione del primo test positivo e dell’ultimo
negativo per HIV-1, data di arrivo in Italia, stadio clinico alla diagnosi, CD4 e
viremia alla diagnosi e al campionamento).

PROBABILE LUOGO INFEZIONE

SOTTOTIPO 
n (%)

SUD AMERICA ITALIA

B 36 (73.5) 13 (26.5)

F1 3 (33.3) 6 (66.7)

C 4 (100) /

Il 26.5% dei Sudamericani ha acquisitol’infezione in Italia



Conclusioni 

 I nostri dati indicano un importante ruolo della popolazione
transgender, principalmente di origine sud americana, nella
diffusione di nuove varianti genetiche di HIV-1 in Italia.

 Tali dati rappresentano una ulteriore conferma dei precedenti dati
di letteratura circa la provenienza dei sottotipi F1 e C circolanti nel
nostro paese, indicando che la popolazione transgender ne
rappresenta una possibile fonte.

 I risultati filogenetici confermano quanto desunto dai dati
epidemiologici e indicano inoltre per il sottotipo B di HIV-1
l’introduzione in Italia di varianti locali sud americane.

 Il limitato numero di cluster riscontrato e la datazione della
variante B albergata dai soggetti transgender non differisce da
quella del sottotipo B circolante in Italia ad indicare una
penetrazione precoce attraverso numerose catene di trasmissione.



Diffusione della prima forma ricombinante circolante 
italiana di HIV-1 (CRF60) e altre ipotetiche nuove CRF

 Identificazione di un outbreak di forme ricombinanti BC in 22 giovani soggetti provenienti
dalla Puglia; di questi l’82% era MSM, con diagnosi recente (2009-2011).

 I pazienti riferivano l’uso di social network per contattarsi e incontrarsi

 Le analisi effettuate sulle sequenze parziali dei geni gag, pol, ed env indicavano che
potessero albergare una nuova CRF.

2012

…2014

B
C

 Caratterizzazione del genoma completo in 3 soggetti epidemiologicamente non correlati.



ANNO 
DIAGNOSI

ETA' GENERE
FATTORE DI

RISCHIO
PAESE DI 
ORIGINE

REGIONE CD4 pVL 

CRF60 2016
(n=25) 

2011
25 84% M  

4% F 
92% MSM ITALIA ARCA 570 24.197

(2009-2O14)  (21-52)  

CRF60 2016
(n=25) 

2013
24

100% M 100% MSM ITALIA PUGLIA 576 8.000
(2005-2016) (18-38) 

CRF60 2012
(n=22) 

2010
25          

(18-30) 
91% M  
9% F 

82% MSM  
ITALIA PUGLIA 454 9.500

(2009-2011) 18% HE 

CARATTERISTICHE della POPOLAZIONE con CRF60
residente in Puglia e dal DATABASE ARCA



2012 2017

Diffusione della CRF60

0
1-5 %
6-8 %
9-20 %
21-60 %
61-80 %
81-100 %



Analisi della divergenza

: A 
: T
: G
: C
: Apobec
: GA

pol

Anno di 
diagnosi



Conclusioni

A cinque anni dalla sua identificazione in Puglia, la CRF60_BC ha

guadagnato notevole rilevanza epidemica.

 Il numero di sequenze classificate come CRF60 è triplicato,

coinvolgendo quasi tutte le regioni geografiche italiane.

 La principale categoria a rischio coinvolta rimane quella degli

MSM.

 L’analisi di sequenza rivela un’ulteriore divergenza dei ceppi,

probabilmente a causa di un adattamento all’ospite avvenuto

lungo le catene di trasmissione.

 Sono stati identificati 3 ricombinanti unici di seconda generazione

nei quali la CRF60 rappresenta uno dei ceppi parentali.
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INDIFFERENTI   MAI…….

20 Maggio 2017 "Grazie Milano sicura e accogliente"

Profughi siriani mentre varcano il confine tra 
Serbia e Ungheria

‘Proteggere i migranti è un imperativo morale’


