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Resumo: O gênero Vibrio é um grupo bacteriano extremamente versátil. Seus 

membros são amplamente distribuídos em ambientes aquáticos, sendo a maioria 

não patogênica. Contudo, algumas espécies são patógenos de humanos e 

animais, causando impactos significativos na saúde pública e economia. 

Recentemente, o estudo dessas bactérias vem ganhando mais destaque, 

constituindo a área central de pesquisas em diversas áreas da Microbiologia. 

Nesse sentido, estudos buscam investigar sua patogenicidade, perfil de 

susceptibilidade aos antimicrobianos, potencialidades biotecnológicas e suas 

interações com fatores ambientais. Assim, o presente trabalho fornece uma 

revisão narrativa atualizada a respeito do gênero Vibrio, a partir da qual 

demonstrou-se a importância da ampliação dos conhecimentos acerca deste 

gênero, tanto no contexto clínico quanto ambiental, pontuando áreas para 

futuros estudos. 

Palavras-chave: Ambiente aquático; potencial biotecnológico; resistência aos 

antimicrobianos; saúde pública; Vibrio. 
 

Abstract: The genus Vibrio is an extremely versatile bacterial group. Its members 

are widely distributed in aquatic environments, the majority being harmless. 

However, some species are known as human and animal pathogens, causing 

significant impacts on public health and the economy. The study of Vibrio has 

been gaining more prominence, constituting the central area of research in 

distinct Microbiology areas. Accordingly, several studies seek to investigate their 

pathogenicity, antimicrobial susceptibility profile, biotechnological 

potentialities, and their interactions with environmental parameters. Thus, this 

work to provide an updated narrative literature review regarding the genus 

Vibrio, which was useful to demonstrate the pertinence of expanding current 

concepts about this genus in the clinical and environmental perspective, while 

also indicating areas for further research. 

Keywords: Aquatic environments; biotechnological potential; antimicrobial         

resistance; public health; Vibrio. 
 

1. INTRODUÇÃO 

Bactérias do gênero Vibrio são muito conhecidas devido à 

cólera, uma doença causada por Vibrio cholerae, que já 

totalizou sete pandemias na História da Humanidade. 

Atualmente, essa doença persiste principalmente em 

países em desenvolvimento e estima-se que até 4 milhões 

Citação: Canellas, ALB; Lopes, 

IR; Oliveira, BFR; Laport, MS. O 

gênero Vibrio: conceitos atuais e 

novas perspectivas. Revista da 

Biologia. 2021. vol, 22 p 14-31. 

https:// doi.org/10.11606/issn.1984-

5154.v22p14-31. 
 

Editores: Bruno Edson Chaves e 

Renata dos Santos Chikowski. 

 

Diagramadores: Ellen C. D. 

Carvalho, Felipe Tsuzuki e Henrique 

R. Vieira. 

 
Recebido: 13 de outubro de 2020 

Aceito: 24 de junho de 2021 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Copyright: © 2021. É permitido 

copiar, distribuir e modificar o 

material disponível, desde que seja 

dado crédito (link para o material 

original). Licença Creative 

Commons Attribution 

(https://creativecommons.org/licen

ses/by/4.0/) 

 

https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/


Revista da Biologia. 2021. https:// doi.org/10.11606/issn.1984-5154.v23p14-31 15 

 

 

de casos ocorram a cada ano, atingindo em média 21.000 

a 143.000 mortes (WHO, 2020). Contudo, além de V. 

cholerae, outras espécies do gênero são sabidamente 

patogênicas a seres humanos, podendo causar doenças 

graves associadas à ingestão de água ou frutos do mar 

contaminados ou ainda à exposição à água contaminada 

(Baker-Austin et al., 2018). 

Infecções causadas por Vibrio spp. são 

frequentemente tratadas com antimicrobianos, fato que 

assume grande importância na conjuntura da problemática 

da resistência microbiana aos antibióticos. Relatos de 

Vibrio spp. resistentes, inclusive a antimicrobianos de 

última escolha no tratamento de infecções, são cada vez 

mais recorrentes tanto no setor clínico quanto no meio 

ambiente. Nesse sentido, os ambientes aquáticos são cada 

vez mais considerados reservatórios de elementos 

genéticos de resistência e de bactérias resistentes, 

evidenciando-se sua relevância para o desenvolvimento e 

disseminação de resistência aos antimicrobianos (Dewi et 

al., 2020; Sun et al., 2020). 

Apesar do potencial patogênico de algumas espécies, 

bactérias do gênero Vibrio apresentam uma série de 

características que as tornam interessantes alvos de 

estudos. Por exemplo, Vibrio spp. vêm sendo cada vez 

mais explorados como potenciais indicadores de poluição 

ambiental e de reservatórios de genes de resistência aos 

antimicrobianos em ambientes aquáticos, além de serem 

considerados barômetros das mudanças climáticas 

(Gregoracci et al., 2012; Baker-Austin et al., 2017). 

Ressalta-se também seu interessante potencial 

biotecnológico, que ainda permanece negligenciado pela 

comunidade científica. 

Portanto, o presente trabalho de revisão objetiva 

abordar as principais características do gênero Vibrio sob 

a perspectiva do conceito de Saúde Única (One Health), 

que preconiza a saúde humana como intimamente 

relacionada à saúde dos animais e à do meio ambiente 

(CDC, 2018). Ao fazê-lo, serão discutidas também pautas 

como a resistência aos antimicrobianos e possíveis 

aplicações biotecnológicas, evidenciando-se novas áreas 

de estudo que podem contribuir para melhor compreensão 

deste gênero bacteriano.  

 

2. METODOLOGIA 

O presente estudo constitui uma revisão narrativa da 

literatura com caráter amplo que se propõe a apresentar e 

discutir conceitos-chave a respeito do gênero Vibrio.  

Para a seleção de artigos científicos, no período entre 

dezembro de 2019 a julho de 2020, foram utilizadas as 

bases de dados Pubmed e Google Scholar. Para a 

delimitação da pesquisa foram empregados os seguintes 

termos, considerando o texto inteiro: “Vibrio isolation” 

and “aquatic environment” not “bacteriophage” (média de 

resultados em ambas as bases de dados: 169 publicações); 

“Vibrio” and “antimicrobial resistance” and 

“environment” not “bacteriophage” (média de resultados: 

149); “Vibrio infections” and “pathogenesis” and 

“virulence factors” and “virulent strains” (média de 

resultados: 164); “Vibrio genome sequencing” (média de 

resultados: 98); “Vibrio” and “industrial potential” and 

“hydrolytic enzymes” (média de resultados: 42).  

Os critérios de inclusão foram: artigos de pesquisa em 

inglês publicados no período entre 2010 e 2020 que 

abordassem o isolamento e subsequente caracterização de 

bactérias do gênero Vibrio ou artigos de revisão que 

incluíssem aspectos das infecções causadas por estas 

bactérias, sua virulência, resistência aos antimicrobianos e 

potencial biotecnológico. No total, foram utilizadas 161 

publicações e, em casos específicos conforme citados no 

texto, publicações anteriores ao ano de 2010 foram 

incluídas neste artigo de revisão.  

 

3. RESULTADO 

Histórico do gênero 

As bactérias do gênero Vibrio são muito conhecidas 

por conta das pandemias de cólera, que já totalizam sete 

na História da Humanidade (WHO, 2018). Embora tenham 

sido primeiramente caracterizadas em 1854 pelo 

anatomista italiano Filippo Pacini durante um surto da 

doença em Florença, na Itália, as bactérias do gênero 

Vibrio foram reconhecidas como agentes etiológicos da 

cólera apenas em 1884 (Bentivoglio e Pacini, 1995). Neste 

ano, durante uma expedição científica ao Egito, o médico 

alemão Robert Koch descreveu mais detalhadamente o 

microrganismo que isolara, em cultura pura, do epitélio 

intestinal de pacientes (Howard-Jones, 1984). Ao reportar 

sua descoberta ao governo alemão, a etiologia da doença 

foi oficialmente comprovada e aceita (UCLA, 2020). 

Ainda em 1854, ao descrever as bactérias até então 

desconhecidas, Pacini as denominou genericamente como 

vibriões, sendo esse o primeiro relato de uso do nome para 

a denominação de tais microrganismos (Hugh, 1964). 

Desde então, a taxonomia de Víbrios tem sido alvo de 

diversos estudos e frequentemente sofre alterações 

(Urbanczyk et al., 2007). Apesar de os primeiros estudos 

com Vibrio spp. terem sido voltados para o contexto 

clínico, essas bactérias logo ganharam destaque sob a 

perspectiva ambiental, quando pesquisadores 

demonstraram que as mesmas compõem a maior parte das 

bactérias marinhas cultiváveis em águas costeiras 

(Colwell, 2006).  

Atualmente, a diversidade de Vibrio spp. é 

amplamente estudada não somente por meio do isolamento 

bacteriano, mas também por abordagens de biologia 

molecular, como em estudos metataxonômicos 

envolvendo o sequenciamento dos genes rrs (codificador 

da subunidade ribossomal 16S rRNA), gyrB (subunidade 

B da DNA girase), pyrH (uridilato quinase), rpoD (fator 

sigma 70 da RNA-polimerase), rctB (proteína de ligação à 

origem de replicação), toxR (ativador transcricional da 

toxina colérica) e/ou o sequenciamento completo do 

genoma, permitindo assim, melhor  compreensão dos 

demais membros da família Vibrionaceae (Pascual et al., 

2010; Urbanczyk et al., 2013; Zhang et al., 2018). 

Sob esse panorama, o gênero Vibrio pertence ao filo 

Proteobacteria, classe Gammaproteobacteria, ordem 

Enterobacterales (taxonomia GTDB, do inglês, “Genome 

Taxonomy Database”) ou ordem Vibrionales (taxonomia 

NCBI, do inglês, “National Center for Biotechnology 
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Information”) e família Vibrionaceae (Figura 1). Tal 

gênero, compreende cerca de 150 espécies (incluindo 

sinônimos) e 10 subespécies (LPSN, 2020), dentre as quais 

 pelo menos 12 espécies são sabidamente patogênicas a 

seres humanos, destacando-se Vibrio alginolyticus, Vibrio 

cholerae, Vibrio parahaemolyticus e Vibrio vulnificus 

(Baker-Austin et al., 2018; Bonnin-Jusserand et al., 2019). 

Por outro lado, espécies como Vibrio harveyi e Vibrio 

anguillarum, são conhecidas como patógenos de animais 

marinhos, sendo esta última capaz de causar septicemia 

hemorrágica em peixes, uma doença que acarreta perdas 

econômicas significativas no setor da aquacultura (Coyle 

et al., 2020; Xie et al., 2020). 

 

Características gerais de Vibrio spp. 

Os membros do gênero Vibrio são ubíquos em 

ambientes marinhos e estuarinos, podendo ser encontrados 

tanto na forma planctônica, quanto associados a partículas 

ou outros organismos, como por exemplo camarões, 

esponjas e lulas (Yildiz e Visick, 2009; Yano et al., 2014; 

Zhang et al., 2018; Freitas-Silva et al., 2020). São 

caracterizados como bacilos gram-negativos curvos, não 

formadores de esporos e móveis devido à presença de 

flagelo polar ou peritríqueo. Apresentam metabolismo 

fermentativo facultativo e são quimio-organotróficos, 

podendo utilizar polissacarídeos (como quitina e ágar), 

dissacarídeos (como maltose e lactose), monossacarídeos 

(como D-glicose e D-frutose), entre outros compostos para 

a obtenção de energia (Farmer et al., 2005).  

São caracterizados como catalase e oxidase positivos, 

sendo a ocorrência de oxidação pelo citocromo C, um 

importante diferencial entre Víbrios e enterobactérias 

(oxidase-negativas) (Madigan et al., 2010). Ademais, 

essas bactérias são mesofílicas e majoritariamente 

halofílicas, apresentando crescimento na faixa de 

temperatura de 4 a 37 ºC e em ambientes com 

concentração de 1 a 3% de NaCl. A maioria das espécies 

de Vibrio são capazes de crescer em faixas de pH 

superiores a 8 (Farmer, 1992; Colwell, 2006; Farmer e 

Hickman-Brenner, 2006; Gomez-Gil e Roque, 2006). 

Em relação ao perfil molecular, o genoma de Vibrio 

spp. é caracterizado, na maioria das espécies, pela 

presença de dois cromossomos circulares sendo um 

ligeiramente maior que o outro (Liang et al., 2019). Seu 

cromossomo maior alberga genes relacionados a 

atividades essenciais da célula, como replicação e 

biossíntese da parede celular, bem como genes 

relacionados à expressão de alguns fatores de virulência, 

enquanto o menor contém genes acessórios, RNAs não-

codificantes e, muito provavelmente, apresenta origem 

plasmidial (Heidelberg et al., 2000). O motivo pelo qual 

os cromossomos não se integram ainda não é bem 

estabelecido, porém acredita-se que este arranjo confira 

vantagens evolutivas para este gênero bacteriano, que 

podem refletir nas rápidas taxas de replicação de algumas 

espécies ou ainda em níveis diferenciados de expressão 

gênica entre os cromossomos (Yamaichi et al., 1999; 

Heidelberg et al., 2000; Lukjancenko e Ussery, 2014). 

Ademais, elementos genéticos móveis (EGMs) como 

plasmídeos, integrons, transpósons, prófagos e ilhas 

genômicas, incluindo as de patogenicidade e metabólicas, 

podem ser detectados no genoma de Vibrio spp. (Verma et 

al., 2019). Com efeito, estima-se que seus genomas sejam 

compostos por um genoma cerne (~95%) e por um genoma 

flexível adquirido (~5%) (Heidelberg et al., 2000; Pant et 

al., 2020). Por conta disso, eventos de transferência 

horizontal desempenham um papel importante na 

aquisição de genes de virulência e de resistência aos 

antimicrobianos contribuindo, assim, para a melhor 

adaptação da bactéria ao ambiente no qual está inserida 

(Baker-Austin et al., 2018; Deng et al., 2019).  

A título de exemplo, um estudo prévio demonstrou a 

transferência de genes de resistência a trimetoprim, 

sulfametoxazol e estreptomicina entre bactérias da espécie 

V. cholerae por meio de transpósons (Waldor et al., 1996 

apud Das et al., 2019). Salienta-se também a importância 

dos elementos conjugativos integrativos (ICEs, do inglês, 

“Integrative Conjugative Elements”), como os da família 

STX/R391. Esse ICE é encontrado em diversos gêneros 

bacterianos, inclusive Vibrio, conferindo resistência a 

antimicrobianos e a metais pesados, além de codificar 

genes de virulência (Gladkikh et al., 2020).  

Neste cenário, estudos buscam investigar como a 

aquisição de ilhas de patogenicidade pode influenciar no 

surgimento de estirpes virulentas ou de clones pandêmicos 

de Vibrio spp. (Hurley et al., 2006; Chao et al., 2009). 

Desse modo, estirpes tipicamente consideradas não 

patogênicas poderiam atuar como potenciais reservatórios 

de genes de resistência e de virulência no meio ambiente, 

representando um risco à saúde humana (Gennari et al., 

2012). Por exemplo, estudos indicam que V. cholerae do 

sorogrupo O139, frequentemente associado a epidemias 

de cólera, tenha emergido por meio de um evento de 

transmissão horizontal de genes entre V. cholerae não-O1 

e V. cholerae O1 (Bik et al., 1995; Kopprio et al., 2016). 

Com efeito, acredita-se que muitos genes de relevância 

médica tenham sido originados, na verdade, de bactérias 

não patogênicas (Felis et al., 2020). 

 

Identificação de Vibrio spp. 

No que tange a identificação e diferenciação de Vibrio 

spp., testes bioquímicos são frequentemente empregados, 

como coloração de Gram, teste da catalase, teste da 

oxidase, avaliação da fermentação da glicose, entre outros. 

Testes sorológicos baseados no antígeno O (constituinte 

do lipopolissacarídeo) também podem ser empregados, 

especialmente no estudo de V. cholerae. Esses testes são 

particularmente importantes para o estudo epidemiológico 

desta espécie, que conta com mais de 200 sorogrupos, 

sendo O1 e O139 os associados às pandemias de cólera 

(Mandal et al., 2011). Contudo, vale ressaltar que muitas 

das vezes ensaios bioquímicos e fenotípicos não são 

suficientes para a discriminação fidedigna a nível de 

espécie. Somado a isso, a alta diversidade de Vibrio spp. 

dificulta a identificação precisa de espécies menos 

frequentemente isoladas.  

Assim, técnicas moleculares como a reação em cadeia 

da polimerase (PCR, do inglês, “Polymerase Chain 

Reaction”), o sequenciamento total do genoma e a tipagem 
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molecular, como MLST (do inglês, “Multi-Locus 

Sequence Typing”) e BOX-PCR (do inglês, “BOX-A1R-

 
 
Fig. 1: Ranqueamento taxonômico de Vibrio spp. de acordo a análise do genoma bacteriano, disponível no Genome Taxonomy Database (GTDB, 2020). As 

espécies representadas são consideradas patógenos de humanos e de animais marinhos. *indica as quatro espécies mais frequentemente associadas a infecções em seres 

humanos. 

 

based repetitive extragenic palindromic-PCR”), têm sido 

cada vez mais empregadas para a identificação das estirpes 

e análises epidemiológicas (Currie et al., 2007). Tais 

técnicas se mostram de grande valor para vigilância 

ambiental, especialmente porque Vibrio spp. são capazes 

de permanecer no ambiente em estado “viável, mas não 

cultivável” como um mecanismo de adaptação, não sendo 

detectados por métodos convencionais de cultivo, mas sim 

por estratégias moleculares (Vezzulli et al., 2020).  

Ademais, outra técnica que tem se mostrado 

promissora para a identificação molecular de bactérias 

desse gênero é a de amplificação isotérmica mediada por 

Loop (LAMP, do inglês “Loop-mediated isothermal 

amplification”), que a partir da amplificação de genes 

espécie-específicos, é capaz de distinguir espécies de 

Vibrio com sensibilidade consideravelmente maior que 

técnicas convencionais de PCR (Kalia et al., 2015). 

Destaca-se também a espectrometria de massa por 

ionização e dessorção a laser assistida por matriz 

(MALDI-TOF MS, do inglês, “Matrix assisted laser 

desorption/ionization - Time of flight”), uma abordagem 

rápida, menos laboriosa, com boa capacidade de 

discriminação entre gêneros e espécies e que vem sendo 

gradativamente mais utilizada na identificação de 

microrganismos tanto de origem clínica quanto ambiental 

(Erler et al., 2015; Greig et al., 2018). 

 

Influência de fatores ambientais na comunidade de 

Vibrio spp. 

No ambiente aquático, uma série de fatores abióticos 

podem exercer influência na comunidade de Vibrio spp., 

sendo a temperatura da água e a salinidade os mais 

compreendidos (FAO e WHO, 2020). Já foi verificado que 

o aumento da temperatura e a redução da salinidade levam 

ao aumento na abundância de Vibrio spp., como 

previamente descrito em estudos na Austrália e na 

Geórgia, demonstrando-se a preferência deste grupo 

bacteriano por águas mais quentes (> 15 ºC) e com baixa 

salinidade (< 25 ppt) (Kokashvili et al., 2015; Siboni et al., 

2016; Baker-Austin et al., 2016, 2017).  

Sob essa perspectiva, especula-se que exista uma 

associação entre o aumento da temperatura e o surgimento 

de infecções por Vibrio spp., destacando-se o fato de que 

a maior parte dessas infecções tende a ocorrer nos meses 

de verão, quando a temperatura da água tende a ser mais 

alta e quando mais pessoas frequentam ambientes 

aquáticos (Iwamoto et al., 2010). Contudo, em áreas 

tropicais, nas quais as temperaturas geralmente se mantêm 

constantes ao longo do ano, sua influência tende a não ser 

significativa sobre a abundância de Vibrio spp. (FAO e 

WHO, 2020). Ainda, especificamente no caso do Atlântico 

Sul, o fenômeno de ressurgência tem influência direta 

sobre a temperatura da água, principalmente no verão, 

tornando-as mais frias, podendo influenciar a modulação 

da comunidade de Vibrio spp. local e resultar em padrões 

de isolamento que diferem daqueles frequentemente 

relatados na literatura (Silva et al., 2006). 

Tendo em vista sua relação com a temperatura e 

salinidade, alta responsividade a mudanças ambientais e 

tempo de geração relativamente curto, especula-se que 

Vibrio spp. possam atuar como indicadores dos efeitos do 

aquecimento global, especialmente em águas costeiras 

(Baker-Austin et al., 2016) A título de exemplo, surtos de 

infecções por Vibrio spp. têm sido relatados em regiões 

mais frias ou temperadas, como no Alasca e no Chile, 

indicando que o aquecimento gradual das águas tem efeito 

positivo sobre a comunidade bacteriana, levando ao 

aumento da população de Vibrio spp. e aumentando os 
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riscos de infecção (González-Escalona et al., 2005; 

Mclaughlin et al., 2005; Baker-Austin et al., 2017).  

Além desses fatores, nutrientes orgânicos, inorgânicos 

e pigmentos (como por exemplo, clorofila e feofitina) 

também podem exercer influência na comunidade 

bacteriana (Takemura et al., 2014). Nitrogênio e fósforo 

são elementos que, em altas concentrações, indicam a 

ocorrência de eutrofização, ao passo que clorofila e 

feofitina são importantes para a determinação do estado 

trófico de corpos d´água, bem como para a indicação do 

estado da biomassa fitoplanctônica (CETESB, 2014). 

Em 2012, Oberbeckmann e colaboradores 

demonstraram uma correlação positiva entre a abundância 

de Vibrio spp. e os níveis de clorofila, temperatura e 

salinidade nas águas do Mar do Norte (Europa), sendo 

estes possíveis parâmetros-chave na modulação da 

abundância de Vibrio spp. ao longo do ano 

(Oberbeckmann et al., 2012). Um estudo mais recente na 

Baía de Guanabara, localizada no Estado do Rio de 

Janeiro, revelou que a comunidade de Vibrio spp. 

apresentava correlações significativas com as 

concentrações de nitrogênio e fósforo, mas que estas não 

teriam tanto valor preditivo na abundância bacteriana 

quanto a temperatura e salinidade (Coutinho et al., 2019). 

Diversos estudos ao redor do mundo buscam 

estabelecer correlações entre Vibrio spp. e os diversos 

fatores ambientais. No entanto, é importante destacar que 

estas são muito dinâmicas e não necessariamente se 

aplicam a todas as espécies do gênero, dado que variam 

principalmente em função da localidade, período do ano e 

também da espécie analisada (Takemura et al., 2014). 

Além disso, acredita-se que estes microrganismos 

desempenhem um papel importante no ciclo marinho do 

carbono, especialmente no que tange a hidrólise de 

polímeros complexos como quitina, celulose e ágar à 

monômeros por enzimas extracelulares. Sendo assim, em 

virtude da profusão de fatores que podem interferir com a 

comunidade de Vibrio spp., o estudo de sua ecologia é 

considerado de alta complexidade (Zhang et al., 2018). 

 

Cultivo de Vibrio spp. 

Em geral, as células de Vibrio spp. crescem de forma 

satisfatória em meios de cultura peptonados, como o meio 

Marine, e em meios contendo sais biliares (Verón, 1965 

apud Farmer e Hickan-Brenner, 2006). O ágar tiossulfato 

de sódio, citrato de sódio, bile e sacarose (TCBS) é 

seletivo e diferencial para o gênero Vibrio, sendo o mais 

utilizado no isolamento bacteriano a partir de amostras 

tanto de origem clínica quanto ambiental (Gomez-Gil e 

Roque, 2006). 

A seletividade do meio de cultura TCBS se deve à 

presença de citrato, tiossulfato e bile, compostos que 

tornam o pH alcalino inibindo, assim, o crescimento de 

gram-positivos e coliformes. As altas concentrações de 

sódio (aproximadamente 3,3%) favorecem o crescimento 

de Vibrio spp., visto que a maioria das espécies são 

halofílicas (Zimbro et al., 2009b). 

Em relação à sacarose presente no meio TCBS, esta é 

fermentada apenas por algumas espécies, como V. 

alginolyticus e V. cholerae. Desse modo, ao ocorrer a 

fermentação desse açúcar, há a acidificação do meio, 

fenômeno que leva o indicador de pH (azul de 

bromotimol) a apresentar coloração amarela. Bactérias 

que não realizam tal fermentação apresentam colônias 

verdes ou azuladas que, por sua vez, são indicativas de V. 

parahaemolyticus e V. vulnificus, por exemplo (Figura 2). 

Além disso, as bactérias capazes de reduzir o tiossulfato a 

ácido sulfídrico (H2S) apresentam colônias negras devido 

à reação do H2S com o íon férrico. Colônias típicas de 

Vibrio spp. são circulares, ligeiramente achatadas e 

apresentam margem contínua (BD Diagnostic Systems, 

2003; Zimbro et al., 2009b). Sendo assim, a coloração e 

morfologia das colônias em ágar TCBS podem ser 

utilizadas para a identificação presuntiva de Vibrio spp. 

 

 
Fig. 2: Ágar tiossulfato de sódio, citrato de sódio, bile e sacarose (TCBS). 

(A) Ágar TCBS (Isofar, Brasil) sem crescimento bacteriano, apresentando sua 

coloração verde característica. (B) Crescimento bacteriano em ágar TCBS, a 

partir do qual observam-se colônias amarelas e verdes, de acordo com a 

ocorrência ou não da fermentação da sacarose. 

 

Apesar de ser amplamente utilizado como um meio de 

cultura seletivo para Vibrio spp., outras bactérias podem 

apresentar crescimento em ágar TCBS. De acordo com as 

instruções do fabricante, os gêneros Aeromonas, 

Pseudomonas, Proteus e Enterococcus são inibidos 

parcialmente e, em caso de crescimento, podem apresentar 

colônias com características facilmente confundíveis com 

as de Vibrio spp. 

Estudos anteriores já demonstraram que não 

necessariamente todas as colônias apresentando 

crescimento em ágar TCBS são pertencentes ao gênero 

Vibrio (Pfeffer e Oliver, 2003; Jahid et al., 2018). A título 

de exemplo, o isolamento de bactérias do gênero 

Photobacterium não é incomum em ágar TCBS, 

especialmente em virtude do fato de que esse gênero é 

pertencente à família Vibrionaceae (Dikow e Smith, 

2013). Ademais, outros gêneros como Acinetobacter, 

Bacillus, Enterobacter, Escherichia, Micrococcus, 

Salmonella, Serratia, Shewanella e Providencia também 

foram previamente descritos na literatura como capazes de 

crescer em ágar TCBS (Lotz et al., 1983; Thompson et al., 

2006; Korun et al., 2009). 

Destaca-se também o meio de cultura cromogênico 

CHROMagarTM Vibrio. Inicialmente desenvolvido para 

isolamento de V. parahaemolyticus em amostras de 

alimentos marinhos possivelmente contaminados, 

CHROMagarTM Vibrio seleciona e diferencia as bactérias 

deste gênero de forma mais eficiente que o meio TCBS, 

atribuindo cores diferentes as principais espécies 
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patogênicas: colônias incolores são indicativas de V. 

alginolyticus, colônias roxas indicam V. parahaemolyticus 

e colônias azuis indicam V. cholerae ou V. vulnificus 

(Hara-Kudo et al., 2001). Além disso, este meio permite a 

diferenciação de espécies que, em ágar TCBS 

apresentariam a mesma coloração, como V. 

parahaemolyticus e V. vulnificus, ambas não 

fermentadoras de sacarose. Uma outra vantagem deste 

meio de cultura em relação ao ágar TCBS é o seu melhor 

desempenho no isolamento de Vibrio spp., resultando em 

menores probabilidades de resultados falso-positivos 

(CHROMAGARTM, 2019). 

O meio Marine, também conhecido como Zobell 

Marine 2216, por sua vez, é classificado como um meio de 

cultura não seletivo utilizado para o cultivo de uma 

miríade de bactérias marinhas heterotróficas, pois a sua 

composição mimetiza a da água do mar (Zimbro et al., 

2009a). Dessa forma, ao passo que a maioria das espécies 

de Vibrio spp. cresce de forma satisfatória nesse meio, o 

crescimento concomitantemente de outros 

microrganismos pode ocorrer (Farmer e Hickman-

Brenner, 2006). Consequentemente, tal meio de cultivo 

não é indicado para o isolamento de Víbrios, mas pode ser 

utilizado para estoque e cultivo posterior ao isolamento. 

 

Fatores de virulência e patogenicidade de Vibrio 

spp. 

A patogenicidade de Vibrio spp. está intimamente 

relacionada a determinados fatores de virulência, que são 

de suma importância na colonização, estabelecimento do 

microrganismo e posterior desencadeamento da infecção 

no hospedeiro. Alguns dos principais fatores de virulência 

empregados por Vibrio spp. estão representados na figura 

3.  

Vale ressaltar que Vibrio spp. não são patógenos 

invasores. Estas bactérias colonizam o sítio de infecção, 

aumentam sua densidade celular e secretam enzimas e 

toxinas que, por sua vez, são as responsáveis pelo 

desencadeamento da infecção e dano tecidual. Quando o 

tecido é danificado, as bactérias ganham acesso à corrente 

sanguínea e podem atingir outros sítios do hospedeiro. Ao 

fazê-lo, podem eventualmente desencadear quadros de 

fascite necrosante, celulite bacteriana, choque e 

septicemia, que frequentemente levam o paciente à morte 

(Hendren et al., 2017).  

Entre alguns dos fatores de virulência mais 

importantes notabiliza-se o flagelo, cuja flagelina A 

desempenha papel significativo na persistência de estirpes 

de V. anguillarum em infecções sistêmicas, além de ser 

vital para seu deslocamento no ambiente aquático (Frans 

et al., 2011). Ressalta-se também a importância da cápsula 

polissacarídica, que auxilia na evasão do sistema 

imunológico do hospedeiro prevenindo, assim, a 

fagocitose do microrganismo (Kado et al., 2019). Para a 

adesão e colonização no sítio de infecção, como por 

exemplo o epitélio intestinal de seres humanos, Vibrio spp. 

utilizam principalmente pili, fímbrias e sistemas de 

secreção (Li et al., 2019; Montánchez e Karbedin, 2020).  

Sistemas de secreção são estruturas multiproteicas, 

cuja função está relacionada à entrega de fatores de 

virulência diretamente no citoplasma da célula do 

hospedeiro, levando à modificação de vias de sinalização 

e favorecendo à colonização e persistência do patógeno 

(Matlawska-Wasowska et al., 2010). Por exemplo, o 

sistema de secreção do tipo VI (T6SS), frequentemente 

descrito em V. cholerae, pode ser encontrado em bactérias 

de origem ambiental e clínica. Esse sistema se destaca por 

conferir à bactéria capacidade de adesão a células 

eucarióticas, mas seus alvos podem ser tanto células 

eucarióticas quanto procarióticas (O’Boyle e Boyd, 2014).  

A presença de T6SS também está associada à 

citotoxicidade e formação de biofilme. Em virtude de não 

necessitar de receptores específicos na célula alvo, a 

bactéria dotada de T6SS é capaz de atacar uma miríade de 

espécies bacterianas, sendo, portanto, uma vantagem 

evolutiva para seu estabelecimento em biofilmes mistos 

(Zheng et al., 2011; Toska et al., 2018). Além disso, a 

presença de T6SS já foi relacionada ao rompimento da 

homeostase da microbiota intestinal do hospedeiro (Logan 

et al., 2018). 

Vibrio spp. também podem fazer o uso de sideróforos. 

Estes são essenciais para a aquisição de ferro pela bactéria, 

um nutriente imprescindível para a sua sobrevivência e 

escasso no ambiente aquático. Estudos indicam que as 

concentrações de ferro podem modular a expressão gênica 

em estirpes de V. parahaemolyticus. A título de exemplo, 

um estudo realizado em 2010 demonstrou que baixas 

concentrações de ferro e altas concentrações de cálcio 

(condições que se assemelham ao ambiente aquático) 

podem promover a transcrição de sistema de secreção do 

tipo III (T3SS), contribuindo assim para a patogenicidade 

bacteriana (Gode-Potratz et al., 2010; Li et al., 2019). 

Interessantemente, indivíduos com doenças hepáticas, 

como cirrose, tendem a ser mais suscetíveis a infecções 

causadas por V. vulnificus. Isso se deve ao fato de que estas 

doenças estão relacionadas à maior concentração de ferro 

sérico, o que facilita o estabelecimento e disseminação do 

patógeno (Baker-Austin et al., 2018). 

Ainda, hemolisinas são importantes fatores de virulência, 

como a hemolisina termoestável direta (TDH, do inglês, 

“Thermostable Direct Hemolysin”) e a hemolisina 

relacionada à TDH (TRH, do inglês, “TDH-Related 

Hemolysin”) em estirpes de V. parahaemolyticus. TDH é 

uma toxina enterotóxica que confere à bactéria a 

capacidade de lisar eritrócitos por meio da formação de 

poros na membrana, desencadeando o processo apoptótico 

na célula-alvo. Além disso, essa toxina também está 

associada a alteração do fluxo de íons em células 

intestinais, desencadeando diarreia no hospedeiro (Jiang et 

al., 2019). 

Já a presença do gene codificador da TRH (trh) é 

considerada geneticamente interligada ao gene ure, 

codificador de urease. Essa enzima, por sua vez, é 

responsável pela hidrólise da ureia em amônia e dióxido 

de carbono e, no contexto da infecção por V. 

parahaemolyticus, inibe a secreção de muco pelo epitélio 

intestinal (Shimohata e Takahashi, 2010). Tal inibição 

ocorre por meio da alteração do processo de biossíntese do 

muco, possivelmente pelo dano de proteínas e lipídios que 

conferem estabilidade estrutural, ou pelo aumento da taxa 
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de renovação epitelial, não permitindo o tempo necessário 

para sua síntese. Assim, com a secreção de muco 

comprometida, a colonização do hospedeiro pelo patógeno 

e a  formação  de  úlceras  é  facilitada.  Tanto  TDH  quanto 

 

 

TRH são toxinas frequentemente encontradas em bactérias 

oriundas de espécimes clínicos, porém estima-se que 

apenas 1–2% das bactérias de origem ambiental 

apresentem esses fatores de virulência (Miyamoto et al., 

1969; Kelly e Stroh, 1988; Iida et al., 1997; Honda e Iida, 

1993 apud Gopal et al., 2005; Sidebotham e Baron, 1990 

apud Silveira et al., 2016; Jiang et al., 2019). 

Além das hemolisinas, a secreção de enzimas como 

proteinases, lipases, quitinases é bem descrita em 

membros do gênero Vibrio. Tais enzimas também 

contribuem para a adesão, colonização e destruição 

tecidual do hospedeiro (Montánchez e Karbedin, 2020).  

Em relação à V. cholerae, a colonização do epitélio 

intestinal é mediada principalmente pelo pili co-regulado 

com a toxina (Tcp), um pilus do tipo IV. Uma vez aderida 

ao epitélio, a bactéria secreta a toxina colérica, codificada 

pelos genes ctxA e ctxB (Praja e Rosalina, 2018). Ambos 

os genes estão localizados em uma região do genoma 

denominada CTXφ, que é oriunda de um fago lisogênico, 

evidenciando a importância dos eventos de transferência 

horizontal de genes para a patogenicidade desse grupo 

bacteriano (Pant et al., 2020). 

O mecanismo de atuação da toxina colérica se baseia 

no aumento da concentração intracelular de AMP cíclico 

(AMPc), fenômeno que acarreta um desequilíbrio 

eletrolítico caracterizado pela menor absorção de íons de 

sódio e o efluxo de íons cloreto pelas células intestinais. 

Dessa maneira, altera-se a tendência absortiva do intestino 

para uma função secretória, ou seja, a água tende a fluir 

para fora das células em direção ao lúmen do intestino, 

causando uma perda expressiva de líquidos que culmina 

em diarreia e vômitos, fenômenos capazes de levar o 

paciente à morte rapidamente por desidratação (Bharati e 

Ganguly, 2011). Outro aspecto importante referente à 

patogenicidade de V. cholerae é a sua motilidade, um fator 

importante para a formação de biofilme e para a 

persistência na infecção (Silveira et al., 2016). 

Além desses fatores de virulência, Víbrios também são 

conhecidos por sua capacidade de produzir biofilme 

(Yildiz e Visick, 2009). Em biofilmes, as células 

bacterianas estão embebidas em uma matriz extracelular 

de substâncias poliméricas, composta por 

exopolissacarídeos, proteínas, lipídeos e DNA 

extracelular, formando uma estrutura complexa, que 

fornece aos microrganismos que a compõe maior 

tolerância ao estresse ambiental em comparação às células 

planctônicas (Abe et al., 2020; Muhammad et al., 2020). 

Em vista disso, estudos demonstram que bactérias 

inseridas em biofilmes são menos suscetíveis à ação de 

antimicrobianos, desinfetantes e predadores (Montánchez 

e Kaberdin, 2020). 

Em se tratando de Vibrio spp., biofilmes são de suma 

importância para a colonização do hospedeiro, 

contribuindo para o desenvolvimento da infecção (Yildiz 

e Visick, 2009). Biofilmes podem se formar em superfícies 

bióticas, como por exemplo no exoesqueleto de animais 

marinhos, e abióticas, como próteses e cateteres 

(Muhammad et al., 2020). Ademais, estudos recentes 

indicam que biofilmes são ambientes favoráveis à 

ocorrência de transferência horizontal de genes, fenômeno 

frequentemente associado ao desenvolvimento de 

resistência aos antimicrobianos (Abe et al., 2020). Visto 

que algumas espécies de Vibrio são patógenos de animais 

marinhos, a formação de biofilme representa uma grave 

ameaça à saúde desses animais e também ao setor da 

aquacultura, provocando perdas econômicas 

significativas, além de representar um risco à saúde dos 

consumidores (Arunkumar et al., 2020). 

Um fator importante no controle da patogenicidade em 

Vibrio spp. é o quorum sensing, um mecanismo de 

Fig. 3: Fatores de virulência de 

Vibrio spp. Desenho esquemático da 

rota de infecção por Vibrio spp. em 

humanos em decorrência da ingestão 

de frutos do mar contaminados. 

Nesses alimentos, Vibrio spp. podem 

ser encontrados na forma de 

biofilmes e serem ingeridos por seres 

humanos. Uma vez no organismo do 

hospedeiro, essas bactérias realizam a 

evasão do sistema imunológico com 

auxílio da cápsula e utilizam o flagelo 

para locomoção e persistência. Vibrio 

spp. percorrem o trato gastrointestinal 

até alcançarem o intestino delgado, 

onde se utilizam de pili, fímbrias e 

sistemas de secreção para iniciar o 

processo de adesão e colonização do 

epitélio. Uma vez aderidas, Vibrio 

spp. podem secretar enzimas líticas, 

hemolisinas, toxinas e sideróforos, 

que contribuem para a obtenção de 

nutrientes e desencadeamento da 

infecção. 
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sinalização celular baseado na densidade celular. Esta 

comunicação se dá pela resposta celular a diferentes 

concentrações de moléculas sinalizadoras, que são 

proporcionais à densidade celular bacteriana (Mukherjee e 

Bassler, 2019). Curiosamente, o fenômeno de quorum 

sensing foi primeiramente descrito em bactérias do gênero 

Vibrio (Vibrio fischeri e V. harveyi, ambas 

bioluminescentes) no ano de 1979, nas quais observou-se 

que, em maiores densidades celulares, o acúmulo de 

moléculas sinalizadoras era suficiente para a indução de 

bioluminescência (Nealson e Hastings, 1979). 

O fenômeno de quorum sensing está presente na 

maioria das espécies de Vibrio e está relacionado à 

formação de biofilme, à secreção de toxinas e enzimas e à 

motilidade, além da bioluminescência propriamente dita. 

Aqui é valido ressaltar que determinadas moléculas 

sinalizadoras são sensíveis a alterações na temperatura e 

no pH, dois elementos importantes no cenário das 

mudanças climáticas. Neste contexto, as águas oceânicas 

tendem a se tornar mais aquecidas, ácidas e menos salinas, 

podendo contribuir para a alteração da dinâmica da 

comunidade de Vibrio spp. e favorecer a ocorrência de 

infecções (Montánchez e Kaberdin, 2020). Como 

exemplo, cita-se um estudo realizado em 2012, que 

demonstrou que o aumento da temperatura poderia levar 

ao aumento da expressão de fatores de virulência e 

moléculas associadas ao quorum sensing em estirpes de 

Vibrio coralliilyticus, um importante patógeno de corais 

(Kimes et al., 2012). 

 

Infecções causadas por Vibrio spp. Em seres 

humanos 

Estima-se que 12 espécies do gênero Vibrio sejam 

patogênicas ao homem, causando infecções relacionadas à 

ingestão de frutos do mar crus ou mal-cozidos e ao 

consumo ou contato com água contaminada (CDC, 2019). 

Nesse sentido, as espécies mais associadas a infecções em 

humanos são V. alginolyticus, V. cholerae, V. 

parahaemolyticus e V. vulnificus. 

V. parahaemolyticus e V. vulnificus são espécies que 

são transmitidas pela ingestão de água ou frutos do mar 

contaminados ou ainda pela exposição à água 

contaminada. As manifestações clínicas mais frequentes 

incluem gastroenterite e infecção de ferimentos, que por 

sua vez, podem levar a quadros de sepse e fascite 

necrosante. V. cholerae, é transmitido pela ingestão de 

água ou alimentos contaminados, mas a transmissão 

pessoa a pessoa também é possível. Os sorotipos O1 e 

O139 são os responsáveis pela cólera (doenças 

caracterizadas por grave diarreia), mas os outros sorotipos 

podem acarretar quadros de gastroenterite e infecção de 

ferimentos. Já a espécie V. alginolyticus é transmitida aos 

seres humanos pela exposição à água contaminada e é mais 

associada a quadros de infecções de olhos e ouvido e 

raramente causa sepse (Baker-Austin et al., 2018). 

A dose infecciosa varia de acordo com a espécie. 

Apesar de estudos dessa natureza não serem mais 

permitidos atualmente, de acordo com uma revisão 

publicada em 2001, foi proposto que a dose infecciosa para 

V. cholerae poderia ser de apenas 1.000 células. No caso 

de V. parahaemolyticus, esse valor poderia ser de 106 

células (Kothary e Babu, 2001; FAO e WHO, 2020). O 

tempo de incubação da infecção também depende da 

espécie, podendo variar de horas até uma semana (Meise  

et al., 2015). 

Quanto à epidemiologia, esta é uma área que ainda 

carece de informações a nível global, visto que infecções 

causadas por Vibrio spp. não são notificáveis em todos os 

países e devido à ausência de sistemas de vigilância 

epidemiológica internacionais (Baker-Austin et al., 2018). 

Ainda assim, estima-se que, anualmente, 80.000 infecções 

sejam causadas por Vibrio spp. nos Estados Unidos apenas 

(CDC, 2019). Neste país, há o serviço de informação para 

cólera e outros Víbrios (COVIS, do inglês, “Cholera and 

Other Vibrio Information Service”), que desde 1988 

recolhe informações epidemiológicas sistematicamente, 

sendo as vibrioses doenças passivas de notificação desde 

o ano de 2007 (Baker-Austin et al., 2018).  

Em contrapartida, no cenário brasileiro, o 

monitoramento epidemiológico de Vibrio spp. é 

direcionado à detecção e notificação de infecções por V. 

cholerae, tornando a investigação da ocorrência de 

infecções por outras espécies mais difícil (Ministério da 

Saúde, 2005; 2015). Soma-se a isso o fato de muitas 

infecções de etiologia idiopática com quadros clínicos 

similares aos causados por Vibrio spp. não serem 

investigadas ou reportadas, resultando em um cenário 

carente de informações epidemiológicas mais completas. 

 

Infecções causadas por Vibrio spp. Em animais 

marinhos 

Apesar de determinadas espécies de Vibrio serem 

consideradas simbiontes de animais marinhos, como é o 

caso da relação entre Vibrio fischeri e lulas, outras 

espécies são patógenos de animais marinhos. Entre as 

espécies mais associadas a infecções estão V. harveyi, V. 

parahaemolyticus e V. anguillarum. Em peixes, 

frequentemente são descritos relatos de septicemia 

hemorrágica, uma doença causada por V. anguillarum 

(Toranzo et al., 2005). Já em camarões, diversas infecções 

são associadas ao patógeno V. harveyi, como por exemplo 

a vibriose luminescente, lesões oculares e a doença da 

cauda branca. Além dessas doenças, a invasão de ovos e 

larvas é frequente, fato que tem como consequência a 

interrupção do desenvolvimento do animal. V. harveyi 

também é capaz de causar infecções em ostras, pepinos-

do-mar e peixes e é um patógeno oportunista de seres 

humanos (Montáchez e Kaberdin, 2020). Por outro lado, 

V. parahaemolyticus é uma espécie frequentemente 

associada à necrose hepatopancreática aguda em camarões 

(Li et al., 2017).  

Infecções causadas por Vibrio spp. em animais estão 

entre as mais reportadas em sistemas de aquacultura. 

Geralmente, acarretam altas taxas de mortalidade de 

animais, gerando perdas econômicas significativas que 

podem ser estimadas em milhões de dólares ao ano 

(Novriadi, 2016; Arunkumar et al., 2020). Em países como 

a Índia, onde a aquacultura representa um dos principais 

pilares da economia, prejuízos neste setor representam um 

grave problema econômico. Soma-se a isso o fato de que 
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diversos países empregam antimicrobianos em sistemas de 

aquacultura como uma medida de prevenir e tratar 

infecções (Arunkumar et al., 2020). Esse fato contribui 

com o desenvolvimento e disseminação de resistência 

nestes ambientes, o que tende a tornar o tratamento de 

infecções cada vez mais difícil e oneroso. Assim, 

evidencia-se a problemática da resistência não só como 

uma ameaça à saúde humana e de animais, mas também à 

economia. 

 

Susceptibilidade aos antimicrobianos em Vibrio 

spp. 

Em geral, Vibrio spp. tendem a serem sensíveis a 

maioria dos antimicrobianos utilizados na medicina 

humana e veterinária (Shaw et al., 2014; Lee et al., 2018). 

Contudo, diversos estudos relatam altas taxas de 

resistência a amino e carboxipenicilinas por Vibrio spp., 

especialmente V. parahaemolyticus e V. cholerae 

(Vaseeharan et al., 2005; Bier et al., 2015; Ahmed et al., 

2018; Lei et al., 2020). 

Com efeito, estima-se que desde o ano de 1999, as 

taxas de resistência à ampicilina apresentadas por V. 

cholerae variem de 75 a 100% (Chatterjee et al., 2020). A 

observação desse fenômeno está associada à presença de 

genes codificadores de beta-lactamase nos cromossomos 

de Vibrio spp., como é o caso do gene blaCARB-17, 

localizado no cromossomo 2 de V. parahaemolyticus e dos 

genes blaCARB-6, blaCARB-7 e blaCARB-9 encontrados em V. 

cholerae não-O1 e não-O139 (Devi et al., 2009; Jiang et 

al., 2014; Chiou et al., 2015; Lee et al., 2018, Zago et al., 

2020b). A presença do gene blaCARB-17 no cromossomo de 

V. parahaemolyticus, somado ao fato de que este não se 

encontra em uma ilha genômica ou próximo de integrons 

ou transpósons, sugere que a resistência às penicilinas seja 

intrínseca nessas bactérias (Chiou et al., 2015). 

No que se refere ao tratamento de infecções causadas 

por Vibrio spp., antimicrobianos como ciprofloxacina, 

doxiciclina, azitromicina, tetraciclina, cefotaxima e a 

combinação de amoxicilina e ácido clavulânico são 

frequentemente utilizados (Jang et al., 2014; Baker-Austin 

et al., 2018). Contudo, estudos mais recentes vêm 

relatando um aumento nas taxas de resistência a 

antimicrobianos frequentemente empregados no setor 

clínico como, por exemplo, aminoglicosídeos, 

cefalosporinas de terceira geração, carbapenemas e 

quinolonas (Cardoso et al., 2018; Lee et al., 2018; 

Ashrafudoulla et al., 2019, Zago et al., 2020a, 2020b). 

Relatos de resistência a esses antimicrobianos serão 

abordados a seguir. 

Aminoglicosídeos como amicacina e gentamicina são 

utilizados no tratamento de infecções por Vibrio spp. 

(Baker-Austin et al., 2018). Contudo, estudos já 

demonstraram significativas taxas de resistência à 

amicacina em estirpes de V. parahaemolyticus isolados de 

animais marinhos destinados ao consumo humano, como 

por exemplo camarões (60% de estirpes resistentes) e 

ostras (64% de estirpes resistentes), indicando uma 

possível rota de transmissão de bactérias resistentes aos 

seres humanos (Melo et al., 2011; Cardoso et al., 2018). 

Estirpes de V. parahaemolyticus isoladas de amostras de 

água e sedimentos também já foram descritas na literatura 

apresentando taxas de resistência variando de 29,1 a 

55,2% a outros antimicrobianos da classe dos 

aminoglicosídeos, como canamicina, gentamicina e 

neomicina (Devi et al., 2009). A resistência a mais de um 

antimicrobiano da classe dos aminoglicosídeos também já 

foi descrita em estirpes de V. anguillarum e V. 

parahaemolyticus isoladas de aquaculturas no Mar 

Adriático (Zago et al., 2020a, 2020b). 

Em relação à classe dos beta-lactâmicos, 

cefalosporinas de terceira geração como por exemplo 

cefotaxima e ceftazidima, são utilizadas no tratamento de 

infecções causadas por bactérias gram-negativas que 

apresentam resistência à primeira e segunda gerações de 

cefalosporinas (Bui e Preuss, 2020). Tais antimicrobianos 

também são frequentemente utilizados no tratamento de 

infecções por Vibrio spp., apesar de pesquisas realizadas 

recentemente indicarem crescentes taxas de resistência a 

estas substâncias (Baker-Austin, 2018, Zago et al., 2020a, 

2020b). 

Em um estudo realizado na Malásia, foi observado que 

estirpes de V. parahaemolyticus isolados de peixes 

comercializados em mercados e feiras apresentavam taxas 

de resistência de 52 e 28% à cefotaxima e à ceftazidima, 

respectivamente. Entre as estirpes de V. parahaemolyticus 

analisadas nesse trabalho, 2,4% apresentavam o gene trh, 

evidenciando seu potencial patogênico (Lee et al., 2018). 

Outro estudo realizado na Coreia do Sul, relatou estirpes 

de V. parahaemolyticus isoladas de tanques de criação de 

peixes apresentando taxas de resistência de 5,7 e 8,6% à 

cefotaxima e à ceftazidima, respectivamente, dentre os 

quais mais de 90% apresentavam genes codificadores de 

ilhas de patogenicidade (Jeong et al., 2020). Dessa forma, 

evidencia-se a presença de bactérias resistentes com 

potencial patogênico em frutos do mar, que podem ser 

transmitidas aos seres humanos e causar infecções graves. 

Carbapenemas são antimicrobianos também 

pertencentes à classe dos beta-lactâmicos, geralmente 

utilizados como última escolha no tratamento de infecções 

bacterianas (Lu et al., 2014; Bier et al., 2015; Zago et al., 

2020a). O mecanismo mais comum de resistência a esta 

subclasse de beta-lactâmicos ocorre pela produção de 

carbapenemases, cujos genes codificadores estão 

majoritariamente presentes em plasmídios e transpósons, 

fato que facilita a transferência horizontal dos mesmos 

(Nordmann et al., 2011). 

Apesar da carência de informações a respeito das taxas 

de resistência à carbapenemas no ambiente aquático, 

alguns autores consideram esse ambiente não só um 

reservatório, mas também um vetor para a disseminação 

de genes de resistência a esta subclasse (Dewi et al., 2020). 

Desse modo, o aumento nas taxas de resistência a estes 

antimicrobianos é preocupante, visto que diversas espécies 

bacterianas produtoras de carbapenemases apresentam 

resistência a maioria dos outros antimicrobianos 

empregados no tratamento de infecções (Nordmann et al., 

2011). 

Em relação ao gênero Vibrio, um estudo realizado em 

2018 reportou taxas de resistência à imipenem de 12% em 

estirpes de V. parahaemolyticus isolados de peixes 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC4623411/#B31
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comercializados em mercados populares (Lee et al., 2018). 

Bier e colaboradores reportaram a presença de quatro 

estirpes de V. cholerae resistentes à imipenem isoladas de 

águas costeiras recreacionais da Alemanha no ano de 

2015. Tais estirpes eram simultaneamente resistentes à 

ampicilina, apresentavam resistência intermediária ao 

meropenem e à amoxicilina associada a ácido clavulânico 

e foram consideradas possíveis produtoras de 

carbapenemases (Bier et al., 2015). O gene blaNDM-1, que 

confere resistência aos carbapenemas, já foi detectado em 

plasmídios de Vibrio fluvialis isolados de espécimes fecais 

de pacientes hospitalizados, levando a hipótese de que, 

muito provavelmente, esse gene possa ser transferido 

horizontalmente no ambiente em bactérias desse gênero 

(Chowdhury, 2016). 

No caso da classe das quinolonas e fluoroquinolonas, 

estas são substâncias sintéticas utilizadas no tratamento de 

infecções causadas por uma miríade de bactérias e estima-

se que representem 7% do consumo total de 

antimicrobianos na medicina humana, o que pode 

contribuir consideravelmente para o desenvolvimento de 

resistência (Felis et al., 2020). 

Genes que conferem resistência às quinolonas (qnr) 

estão presentes nos cromossomos de diversas espécies da 

família Vibrionaceae, mas a resistência a estes 

antimicrobianos também pode ser mediada por 

plasmídios, contribuindo assim, para sua disseminação no 

ambiente (Rodríguez-Martínez et al., 2016). Com efeito, 

um estudo recente demonstrou que a presença de 

biofertilizantes no ambiente aquático é capaz de promover 

o aumento da taxa de resistência de estirpes de V. 

parahaemolyticus às fluoroquinolonas em aquaculturas 

por meio da transferência horizontal de genes de 

resistência (Zhao et al., 2020). Além disso, estudos 

realizados na Índia e Tailândia já reportaram taxas de 

resistência de 31 e 20%, respectivamente, em estirpes de 

V. parahaemolyticus isolados de camarões, corroborando 

com a hipótese de que frutos do mar podem ser um vetor 

de bactérias resistentes (Kitiyodom et al., 2010; Manjusha 

e Sarita, 2006 apud Zhao et al., 2020). 

Vale ressaltar ainda que a detecção de Vibrio spp. 

multirresistentes vem sendo cada vez mais descrita em 

diversos países. Um estudo realizado na Nigéria relatou 

que Vibrio spp. isolados de efluentes oriundos de 

abatedouros de animais apresentavam resistência a até 12 

antimicrobianos, com índices de múltipla resistência de até 

0,63 (ressalta-se aqui que valores maiores ou iguais a 0,2 

são considerados preocupantes, visto que indicam 

possíveis fontes de contaminação por antimicrobianos no 

ambiente) (Odjadjare e Igbinosa, 2017). Em 2018, Zhao e 

colaboradores demonstraram que 61,4% das estirpes de V. 

parahaemolyticus isoladas de camarões de aquaculturas 

chinesas foram consideradas multirresistentes, das quais 

10,5% apresentavam o gene de virulência tdh (Zhao et al., 

2018). 

Ademais, um estudo realizado na Sibéria demonstrou 

que estirpes de V. cholerae responsáveis por um surto de 

cólera na região apresentavam resistência fenotípica a até 

nove antimicrobianos (incluindo aminoglicosídeos, 

tetraciclinas, sulfonamidas, cloranfenicol, quinolonas e 

nitrofuranos), apresentando também uma série de genes de 

resistência (Gladkikh et al., 2020). 

Nesse contexto, alguns antimicrobianos são 

considerados como os últimos recursos no tratamento de 

infecções causadas por bactérias multirresistentes, como é 

o caso da colistina, uma substância pertencente à classe 

das polimixinas. A resistência à colistina é considerada 

rara, sendo este um antimicrobiano empregado inclusive 

no tratamento de infecções causadas por bactérias 

resistentes à carbapenemas (Sun et al., 2018). Contudo, um 

estudo recente realizado na China demonstrou a presença 

de uma estirpe de V. parahaemolyticus virulenta carreando 

o gene codificador da resistência à colistina (mcr-1) em 

plasmídios, indicando a possibilidade de disseminação 

horizontal desse fenótipo (Lei et al., 2019). 

Nessa conjuntura, as crescentes taxas de resistência 

aliadas à diminuição das taxas de descoberta de novas 

substâncias contribuem para o agravamento da 

problemática da resistência aos antimicrobianos, que vem 

se tornando um dos maiores desafios no âmbito da saúde 

pública mundial atualmente (Kraemer et al., 2019). 

Todavia, ainda que muito investigado sob o ponto de vista 

clínico, o panorama da resistência é frequentemente 

subestimado, ou mesmo negligenciado, sob a perspectiva 

ambiental, sobretudo em ambientes marinhos (Coutinho et 

al., 2013). 

Atualmente, esses dados tornam-se ainda mais 

pertinentes sob o contexto do conceito de Saúde Única 

(One Health) (CDC, 2018). Nesse sentido, a Organização 

Mundial da Saúde define o conceito de Saúde Única como 

uma estratégia para a elaboração e implementação de 

medidas em colaboração com diversos setores 

(especialmente as áreas relacionadas à segurança 

alimentar, ao controle de zoonoses e ao combate à 

resistência aos antimicrobianos), objetivando ampliar 

benefícios à saúde pública (WHO, 2017). Sendo assim, 

estudos voltados para a compreensão do papel de bactérias 

ambientais como fontes de genes de resistência, bem como 

para a avaliação da transferência horizontal desses genes 

no ambiente, tornam-se cada vez mais pertinentes. 

 

Potencial biotecnológico de Vibrio spp. 

Apesar de contar com algumas espécies patogênicas, 

o gênero Vibrio possui um interessante leque de aplicações 

biotecnológicas (Figura 4). Por conta de rápidas taxas de 

replicação e metabolismo versátil, o potencial 

biotecnológico de Vibrio spp. vem sendo cada vez mais 

reconhecido e estudado a fim de se otimizar processos 

industriais (Hoffart et al., 2017). 

Vibrio natriegens, por exemplo, é considerada uma 

bactéria com uma das mais rápidas taxas de replicação 

conhecidas (inferiores a 10 minutos) e capaz de 

metabolizar uma miríade de substratos. Além disso, esta 

espécie é geneticamente manipulável e é considerada 

taxonomicamente distante de espécies de Vibrio 

patogênicas sendo, portanto, uma das mais promissoras 

bactérias no campo da biotecnologia, com a sugestão de 

ser uma alternativa ao uso de estirpes de Escherichia coli 

como hospedeiro de clonagem e expressão gênica 

(Weinstock et al., 2016). Esta espécie apresenta uma das 
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maiores taxas de tolerância ao selênio, um composto 

tóxico para diversas espécies bacterianas e um 

contaminante comum de solos (Hoff et al., 2020). V. 

natriegens é capaz de metabolizar este composto em 

nanopartículas de selênio, que por sua vez apresentam um 

vasto potencial de aplicações no setor de eletrônicos, 

cosméticos e na medicina, como agentes dotados de 

propriedades antioxidantes e antitumorais. Nesse sentido, 

diversos estudos buscam investigar o potencial de 

biorremediação de V. natriegens e sua capacidade de 

produção de partículas com alto valor agregado (Ali et al., 

2013; Fernández-Llamosas et al., 2017). 

O potencial antimicrobiano de membros do gênero 

Vibrio também é uma área promissora. A capacidade de 

Vibrio spp. de inibir estirpes de E. coli oriundas de fezes 

animais e estirpes clínicas de Streptococcus pneumoniae, 

já indica o potencial inibitório dessas bactérias tanto contra 

patógenos gram-negativos quanto gram-positivos (Towse, 

2005). Estudos prévios já demonstraram especialmente o 

potencial inibitório de estirpes de Vibrio spp. isoladas de 

esponjas marinhas (Santos-Gandelman et al., 2014; 

Laport, 2017). Cita-se como exemplo, uma estirpe de 

Vibrio spp.isolada da espécie de esponja Darwinella 

(classe Demospongiae) no litoral do Rio de Janeiro, 

apresentando atividade inibitória contra uma estirpe 

multirresistente de Citrobacter freundii (Freitas-Silva et 

al., 2020). Um outro trabalho evidenciou a atividade 

antibacteriana e antifúngica de uma estirpe de Vibrio spp. 

isolada da esponja marinha Suberea mollis, com a 

identificação química de metabólitos capazes até de 

promover o crescimento vegetal (Bibi et al., 2020). 

Além disso, vale mencionar também a produção de 

biossurfactantes por espécies desse gênero. 

Biossurfactantes são substâncias tensoativas com alto 

valor biotecnológico, porém, este é um viés pouco 

explorado no gênero Vibrio, muito possivelmente por 

conta do potencial patogênico de membros deste grupo. 

Ainda assim, estudos apontam que biossurfactantes 

oriundos de Vibrio spp. podem ter efeito significativo na 

redução da formação de biofilme e quorum sensing de 

membros do próprio gênero, como foi o caso de uma 

pesquisa realizada na Índia, que demonstrou o potencial 

biotecnológico de V. natriegens no combate ao V. harveyi, 

um importante patógeno animal (Kannan et al., 2019). 

Assim, a aplicação de biossurfactantes oriundos de 

estirpes de Vibrio spp. poderia ser uma medida para o 

controle de infecções por este gênero no setor da 

aquacultura, sendo uma alternativa para a redução de 

prejuízos econômicos. 

Estudos também investigam a capacidade de Vibrio 

spp. de produção de enzimas, como agarases, amilases, 

proteases, celulases, colagenases e quitinases (Burgess, 

2006; He et al., 2020; Li et al., 2020). Essas substâncias 

são de alto valor econômico, visto que podem ser aplicadas 

em diversas áreas no setor industrial. 

Celulases, por exemplo, podem ser empregadas na 

indústria têxtil e na hidrólise de resíduos agroindustriais 

(Castro e Pereira, 2010). Como outro exemplo, cita-se a 

degradação da quitina por quitinases bacterianas. A quitina 

é um dos polímeros mais abundantes, especialmente no 

ambiente marinho, sendo comumente encontrada em 

exoesqueletos de crustáceos e notável por sua 

recalcitrância. Com o aumento da atividade pesqueira, a 

concentração de quitina no meio ambiente aumentou 

significativamente, tornando-se um resíduo de difícil 

manejo. Desse modo, esse seria um campo de aplicação de 

quitinases oriundas de Vibrio spp. (Ohishi et al., 1996; 

Xaxiri et al., 2018; He et al., 2020).  

A capacidade de degradação de resíduos plásticos 

também é uma área que vem sendo alvo de diversos 

estudos em todo o mundo. Nesse sentido, estirpes de 

Vibrio spp. já foram descritas como capazes de degradar 

resíduos de filmes plásticos compostos pela mistura de 

álcool polivinílico e polietileno de baixa densidade (PVA-

LLDPE), indicando uma potencial aplicação na área de 

biorremediação ou ainda no manejo de resíduos sólidos 

(Raghul et al., 2014).

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig. 4: Potencial 

biotecnológico de Vibrio 

spp. Esquema sumarizando 

algumas das principais 

aplicações biotecnológicas 

de bactérias do gênero 

Vibrio, especialmente 

quanto à sua capacidade de 

produção enzimática, de 

biossurfactantes e seu 

potencial antimicrobiano. 



Revista da Biologia. 2021. https:// doi.org/10.11606/issn.1984-5154.v23p14-31 25 

 

 

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 

O presente trabalho de revisão buscou abordar os 

principais aspectos do gênero Vibrio, evidenciando sua 

relevância tanto para o ambiente aquático quanto para a 

saúde de seres humanos e de animais. Estas características 

assumem ainda mais importância no contexto de Saúde 

Única demonstrando, assim, a urgência de pesquisas com 

foco nesse grupo bacteriano sob esta perspectiva. Apesar 

de muitas informações serem conhecidas a respeito de 

Vibrio spp., existem muitos outros aspectos a serem 

explorados.  

Os recentes avanços na Microbiologia, especialmente 

no que se refere às tecnologias de sequenciamento do 

genoma, revolucionaram as formas de estudo da vida 

microbiana. Assim, trabalhos voltados para a integração 

entre as novas tecnologias e as diferentes vertentes do 

estudo de Vibrio spp., como a genômica, ecologia, 

fisiologia e epidemiologia, tornam-se muito pertinentes, 

dado que permitem um nível de compreensão destas 

bactérias e de suas interações com o ambiente sem 

precedentes. Portanto, em virtude dos aspectos aqui 

abordados, a ampliação dos conhecimentos acerca do 

gênero Vibrio deve ser estimulada, sendo inclusive uma 

fonte promissora de novos metabólitos e enzimas, assim 

como uma maneira de auxiliar na mitigação da 

problemática da resistência aos antimicrobianos, no 

monitoramento das consequências das mudanças 

climáticas, assim como na prevenção de infecções e surtos 

causados por estas bactérias. 
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