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SUMMARY

Vibrio vulnificus, is an ubiquitous marine bacterium responsible of human food-

borne disease and wound infection. Notwithstanding the great severity of the
cases of septicaemia (with up to 50% of mortality), the incidence of disease is
relatively low, probably as a consequence of different virulence characteristics of
the strains. At present V. vulnificus is divided into three distinct biotypes (BT):
BT1 and BTS3 strains cause human disease, while B2 strains infects primarily
eels. The present study represent a first attempt to investigate the complete
characterization of environmental strains isolated from molluscan shellfish of the

North-West Adriatic Sea.
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Vibrio vulnificus & un batterio Gram-negativo,
alofilo, diffuso negli ambienti marini e salma-
stri di tutto il mondo, particolarmente abbon-
dante nei molluschi bivalvi. E considerato
lagente causale di infezioni alimentari e da
contatto. Le forme setticemiche primarie risul-
tano particolarmente gravi, con una mortalita
che supera il 50%. Infezioni causate da V. vulni-
ficus sono segnalate in tutto il mondo ma solo
sporadicamente nel Mediterraneo, dove tuttavia
é stato isolato nel corso di numerosi studi. At-
tualmente sono riconosciuti 3 biotipi (BT) di cui
il BT1 ed il BT3 patogeni per 1'uomo. Il presente
studio riguarda la completa caratterizzazione di
ceppi di V. vulnificus isolati da molluschi bival-
vi dell’Adriatico. Per la caratterizzazione feno-
tipica ci si & basati principalmente sullo schema
proposto da Noguerola e Blanch (1).
L’identificazione molecolare é stata effettuata in
PCR analizzando i geni vvhA (2), hsp (3), toxR
(4), dnaj (5) e pntA (6). Gli isolati sono stati sot-
toposti all’analisi dei geni vcg, 16S e CPS, set di
marcatori proposti da (7) per discriminare i
ceppi virulenti da quelli non virulenti. Sulla ba-
se di tale schema, su 14 ceppi testati, 8 si collo-
cano nel gruppo dei non virulenti, 3 nel gruppo
dei virulenti, e 3 hanno fornito dati contrastan-
ti. I nostri dati confermano l'elevata eterogenei-
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ta dei ceppi ambientali di questa specie.
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