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V. wulnificus es una especie acuatica que ocasionalmente puéslgar a humanos y peces y
desarrollar desde infecciones en heridas hastatenper septicemia. La especie es heterogénead se h
subdividido en 3 biotipos dos de ellos asociadas \dbriosis humanas (el 1 y el 3) y el otro con
vibriosis de peces. Recientemente se ha descrigasmido de virulencia para peces que parece ser
exclusivo de las cepas de biotipo 2. El objetivbpiesente trabajo ha sido comprender la filoggnia

la epidemiologia de la especie aplicando la metmdal conocida como “Multilocus Sequence
Analysis” o MLSA mediante la secuenciacion pard@l4 genes de mantenimiento celulares y tres de
virulencia, todos ellos cromosdmicos, en mas decEp@s ambiéntales y clinicas de distintos biotipos
serotipos y origenes geograficos. Nuestros resdtatbmuestran que la especie no posee una
estructura poblacional clonal, aunque se ha prddulei amplificacion de varios clones asociados a
epidemias (biotipo3) o epizootias (biotipo 2) qumr@cen como claros complejos clonales en el
andlisis. Las filogenias obtenidas tanto con losegeindividuales como con los concatenados
demuestran claramente que la especie se divido®mmipos principales y no en tres. El grupo |
estaria formado por lo que ahora se conoce cortamassde biotipo 1 de origen septicémico humano
y aislados ambientales de ostra, y el grupo Il, dierso, estaria formado por aislados ambientales
clinicos de biotipos 2 y 3. El grupo patdgeno deepeel hasta ahora denominado biotipo 2, aparece
en el andlisis con un claro origen polifilético eado a aislados de agua de piscifactoria de loidtip
Estos resultados son compatibles con la hipotespue este biotipo es una patovariedad cuyo origen
estaria en la adquisicion del plasmido de virukerse forma independiente por distintos clones
asociados a piscifactorias, lo que es compatibidacdiversidad fenotipica y seroldgica del grupn.
general, los datos obtenidos en este trabajo ngaagda actual division de la especie en biotipasi@o
gue consideramos que es necesaria una nueva Sitlibasada en criterios filogenéticos mas que en
criterios fenotipicos como la mantenida hasta eherao.
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