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 RESUMEN

Vibrio parahaemolyticus es una bacteria de origen marino que junto a Vibrio cholerae y Vibrio Vulnificus produce la mayor 
incidencia de enfermedad del género Vibrio en humanos en el mundo. Vibrio parahaemolyticus, puede estar presente en 
moluscos bivalvos por su capacidad bioacumuladora y es significativamente afectado por variables ambientales como  
salinidad y temperatura atmosférica.  Mundialmente se han descrito brotes asociados a la ingesta de moluscos desde el año 
1957, especialmente en los periodos estivales. Chile y Perú, se han expuesto a brotes de gastroenteritis causados por Vibrio 
parahaemolyticus entre los años 1997-1998 y 2004-2012, debido al aumento de temperatura de la corriente de Humboldt. 
El objetivo de este trabajo, es levantar la información generada en los años asociados a los principales brotes en el país, 
centrada en estudios analíticos ambientales de evaluación de riesgo con colaboraciones entre la academia, laboratorios de 
referencias y organismos oficiales enfocados en la inocuidad de los alimentos.

 ABSTRACT

Vibrio parahaemolyticus is a bacterium of marine origin that, together with Vibrio cholerae 
and Vibrio vulnificus, causes the highest incidence of  Vibrio disease in humans in the world. 
Vibrio parahaemolyticus, may be present in bivalve mollusks due to its bioaccumulator 
capacity and is significantly affected by environmental variables such as salinity and 
atmospheric temperature. Outbreaks associated with their ingestion of molluscs have 
been described worldwide since 1957, especially in summer periods. Chile and Peru have 
been exposed to outbreaks of gastroenteritis caused by Vibrio parahaemolyticus between 
the years 1997-1998 and 2004-2012, due to the increase in temperature of the Humboldt 
current. The objective of this work is to collect the information generated in the years 
associated with the outbreaks in the country, focused on environmental analytical studies 
of risk assessment with collaborations between academia, reference laboratories and 
officials organizations related on food safety. 
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INTRODUCCIÓN
Vibrio parahaemolyticus (V. parahaemolyticus), es una 
bacteria Gram negativa de origen marino miembro de 
especie Vibrio de la familia Vibrionaceae, caracterizada por 
su rápida proliferación en aguas temperadas y tropicales 
con tiempos de generación cortos de 9 minutos debido a la 
presencia de dos cromosomas (1).  Junto a Vibrio vulnificus 
y cholerae, forman la triada de especies de Vibrio, que 
causa más enfermedad en humanos en el mundo. Mientras 
V. cholerae, se asocia a bajos niveles de higiene por su 
capacidad de crecer en aguas dulces, V. vulnificus se asocia a 
exposición de la piel en aguas recreacionales durante olas de 
calor. La última pandemia de V. cholerae afectó a 21 países 
de América con 1.198.979 casos con baja letalidad (2). En 
Chile, reapareció el año 1991 con pocos casos luego de estar 
ausente por más de 100 años. Con respecto a V. vulnificus, 
en Chile no se han detectado casos nativos probablemente 
debido a la alta salinidad de sus aguas (3,4). 
V. parahaemolyticus crece en un rango amplio de temperatura, 
pH y alta tolerancia a la salinidad.  Es nativa en los ambientes 
marinos encontrando condiciones ideales de proliferación en 
estuarios y es potencialmente presente en moluscos bivalvos 
por su alta capacidad de bioacumulación especialmente 
en los periodos estivales.  Fue descubierta en Japón por 
primera vez en 1950 en un brote de gastroenteritis aguda 
de 272 personas con 20 muertes por consumo de shirasu 
(5). Los síntomas clínicos causados en la gastroenteritis son 
dolores abdominales, diarreas, náuseas, dolor de cabeza y 
escalofríos. La mayoría son infecciones autolimitantes sin 
intervención médica.  Actualmente la multiresistencia de V. 
parahaemolyticus se ha convertido en un tema importante 
en seguridad alimentaria enfocado en la búsqueda de drogas 
y vacunas efectivas debido al  peligro de ser adquiridas en la 
industria de la acuicultura (6). 
Hasta el año 1969, los brotes estuvieron restringidos 
geográficamente a Japón y luego en diversas localidades 
del Atlántico, Pacífico,  Golfo de México y Hawái. Casos 
esporádicos fueron descritos en Europa, África, Nueva 
Zelandia y países del Asia  (7). Actualmente, la epidemiología 
de V. parahaemolyticus sigue asociada  al consumo de 
productos del mar crudos o insuficientemente cocidos en los 

meses de verano,  frecuentemente caracterizados tanto por 
casos esporádicos como grandes brotes, afectando la salud 
pública. 
Los V. parahaemolyticus de pacientes han sido por décadas 
aislados por metodologías microbiológicas tradicionales, 
principalmente desde enriquecidos alcalinos y el agar selectivo 
Tiosulfato-Citrato-Bilis-Sucrosa (agar TCBS) desarrollado en 
Japón en 1963 (8). Este agar, contiene sales biliares y pH 
alcalino de 8.6 para inhibir la flora acompañante de bacterias 
Gram negativas como proteus y coliformes, y las colonias de 
V. parahaemolyticus y otros Vibrios de importancia en la salud 
pública como V. cholerae y V vulnificus, son seleccionadas 
por su capacidad de metabolizar la sacarosa. Además, desde 
el año 2001, existe comercialmente un agar cromogénico 
selectivo menos inhibidor que TCBS, que contiene sustratos 
para la actividad enzimática Beta-galactosidasa, mejorando 
el aislamiento de cepas (9). Estos aislados, han permitido 
estudios y vigilancias de diversidades genéticas de los clones 
en circulación mundial, en relación a factores de virulencia 
para entender su mecanismo de patogenicidad. Los aislados 
ambientales han sido obtenidos principalmente de moluscos 
bivalvos, y su aislamiento se ha dificultado por la mayor 
abundancia relativa de otras especies de Vibrio. Estos, se 
han caracterizado por su  gran diversidad y ausencia de los 
factores de virulencia presentes en la mayoría de los aislados 
clínicos.  
La patogenicidad de los aislados clínicos ha sido ampliamente 
estudiada y la información existente se ha desarrollado a la 
par del avance de la ciencia y tecnología. El año 1968, Japón 
desarrolló el agar Wagatsuma para visualizar la actividad 
hemolítica frecuentemente asociada a la patogenicidad 
(10,11). Esta hemólisis era observada solo en los aislados 
clínicos. Más tarde, la purificación y caracterización de 
hemolisinas, denominadas TDH (Termolisina termo estable) 
y TRH (Termolisina Relacionada), permitió  su detección por 
técnicas moleculares (PCR)(12,13). Estas dos hemolisinas 
siguen siendo los mejores indicadores de potenciales 
virulencias de las cepas aisladas (14). 
Hasta el año 1996, las cepas predominantes estuvieron 
asociadas a diversos serovares y distribución localizada en 
el mundo, por ejemplo  01:K38, 03:K6, 02:K3, 04:K8 y (15). 
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En febrero de 1996, aumentaron las infecciones en Kolkata, 
India. Los pacientes fueron hospitalizados y las cepas 
aisladas cambiaron la epidemiología asociadas a otro grupo 
clonal de diferentes fenotipos liderados por el serovar O3:K6 
con  marcadores genéticos específicos  tdh, toxRS  y/o orf8. 
Este grupo clonal incluyó un mayor números de serovares: O1: 
K25, O1:K24, 01:K56, O1:KUT, 03:K6, O3:K58: O3:K68, O3:K75, 
O4:K8, O4:K12, 04:K68, O4:KUT, O5:KUT y OUT:K6. De estos, 
los predominantes fueron 03:K6, O4:K68, O1:K25, O1:26 Y 
O1: KUT.  Su diseminación por Sudamérica fue considerada 
rápida, apareciendo inicialmente en Perú con más de 100 
casos en 1996 y en la temporada estival siguiente, 273 casos 
notificados en la ciudad de Antofagasta, Chile. (16).
Este brote de Antofagasta, alertó a los microbiólogos clínicos 
y ambientales a comprender el fenómeno y no fue hasta 
el año 2004, cuando V. parahaemolyticus realmente azotó 
a nuestra población y cuestionó nuestras exportaciones 
de moluscos. Su impacto duró casi una década y todas las 
organizaciones se coordinaron para entender y mitigar el 
fenómeno. Hasta la fecha,  el Ministerio de Salud del país, 
prohíbe el consumo de mariscos crudos y recomienda 
solo la compra de moluscos desde lugares autorizados. 
Los laboratorios ambientales utilizando metodologías 
microbiológicas tradicionales utilizadas  en el aislamiento 
de V cholerae, intentaron cuantificar V. parahaemolyticus por 
gramo de molusco. En forma paralela, el Servicio Nacional de 
Pesca y Acuicultura (SERNAPESCA) (17)  verificó las áreas de 
cultivos de moluscos asociados a las exportaciones y FAO/
OMS promovieron los estudios enfocados en evaluación de 
riesgo. 

EVALUACIÓN DE RIESGO MICROBIOLÓGICO PARA Vibrio 
spp EN ALIMENTOS MARINOS.
El análisis de riesgo, es un proceso que incluye evaluación 
de riesgo (Risk assessment), manejo de riesgo (Risk 
management) y comunicación del Riesgo (Risk comunication) 
(18). Enfocados a los alimentos, tiene como objetivo producir 
alimentos más seguros, reducir el número de casos de 
enfermedad y facilitar el movimiento de los alimentos a nivel 
interno y mundial. La evaluación de riesgo microbiológico 
(en inglés; Microbiological Risk Assessment, MRA), es el 

componente científico del análisis de riesgo, da la posibilidad 
de ordenar los datos existentes para comprender a los 
microorganismos que nos causan enfermedad mediante 
el estudio de su crecimiento, sobrevida y muerte. Permite 
comprender la producción, procesamiento y preservación 
de alimentos. Así, es posible estimar el riesgo en la salud 
humana, proveer herramientas para evaluar diferentes 
escenarios y optimizar las intervenciones de mitigación.
FAO/OMS  mediante consulta de expertos, enfoca sus 
estudios de evaluación de riesgo en duplas patógeno-
matriz alimentaria. En relación a patógenos del género 
Vibrio, considera tres especies como responsables de causar 
enfermedades relacionadas con el consumo de varias 
matrices de alimentos especialmente moluscos bivalvos: V. 
cholerae, V. parahaemolyticus y V. vulnificus. Desde el año 
2001, FAO/WHO inició una serie de evaluaciones de riesgo y 
guías del género Vibrio, las que han incluido V. vulnificus en 
ostras crudas (MRA 8 /2005) (19), V. cholerae toxigénico O1 
y O139 en camarones de agua templada (MRA 9 /2005)(20) 
y V parahaemolyticus en alimentos marinos (MRA 16 / 2011)
(21). Selección y aplicación de métodos para la detección y 
enumeración de Vibrio spp patógeno humanos en alimentos 
marinos (MRA 20/2016) (22), herramientas de evaluación 
de riesgo para V. parahemolyticus y V. vulnificus asociados 
con alimentos marinos (MRA 22/2020) (23) y avances en 
ciencia y herramientas de evaluación de riesgo para V. 
parahaemolyticus y V. vulnificus asociados a alimentos 
marinos (MRA 35/2021) (24).  La Sección de Microbiología 
de alimentos y Ambiente del Departamento de Referencia 
Ambiental del Instituto de Salud Pública de Chile, ( ScMALAM) 
(25), tuvo una activa participación en las series MRA 20, 
22 y 35 especialmente con la participación en el  proyecto 
coordinado por FAO para Sudamérica (26) y proyecto de 
bienes  públicos (27).
En la series de MRA enfocados en V. parahaemolyticus, 
el único gran modelo fue realizado en Estados Unidos de 
América, con la intención de ser validado en otros países 
como Australia, Canadá, Japón, Nueva Zelandia y Chile (21). 
Tempranamente, se reconoció las diferencias y la necesidad 
de utilizar datos locales para mejora la precisión de acuerdo 
a los objetivos de evaluación de riesgo regionales. Aplicados 
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a las regiones se observó múltiples variables que influyen en 
el modelo: diferencia entre moluscos de interés, diferentes 
prácticas de producción, cosecha y poscosecha, y condiciones 
ambientales de los nichos de producción. Estas variables 
aumentaron la incertidumbre de los modelos predictivos. 
El modelo de USA, tuvo éxito en tres factores: Primero 
estimar la enfermedad causada por diferentes especies de 
ostras crecidas bajo varios regímenes y sistemas de manejo 
regulatorio. Segundo, el modelo podía ser modificado y 
utilizado por evaluadores de riesgo de otros países. Y tercero, 
el modelo podía ser utilizado para determinar la eficacia de 
las estrategias de mitigación en la cosecha, por ejemplo 
someter los moluscos a enfriamiento rápido y controlado. 
Las principales dificultades para aplicar este modelo en otras 
regiones fueron tres: La primera fue la ausencia de datos de 
la abundancia de V. parahaemolyticus patogénico en aguas 
y moluscos y los factores que manejan su incidencia en el 
ambiente. Segundo, el rol de las especies en concentrar y 
retener Vibrio, y tercero; claridad del sistema de reporte/

subreporte de casos de cada país, así como la capacidad de 
detectar la emergencia de cepas nuevas. 
El modelo de USA, fue criticado por estimar el porcentaje de 
cepas tdh positivas de un 0,2% en las regiones del Atlántico 
y Golfo, y 3% en las áreas del pacífico. Posteriormente, estas 
cepas se han encontrado que varían en un 100% en forma 
temporal y geográfica. Consideró que todas las cepas tdh 
positivas son igualmente virulentas con dosis infecciosas 
LD50 entre 1 y 10 millones, observándose en los brotes de 
Alaska y brotes de serotipos O3:K6 y O4:K12 valores mayores 
(24). 

METODOLOGIAS PARA DETECTAR Y 
CUANTIFICAR V. PARAHAEMOLYTICUS
Los métodos microbiológicos y moleculares comúnmente 
aplicados para aislar y caracterizar cepas de V. 
parahaemolyticus  tienen ventajas y limitaciones según el 
propósito de la información que se requiere obtener, estos a 
la fecha se resumen en la siguiente tabla (24):

Método de diagnóstico Aplicación más relevante Limitaciones Referencia relevante 

Aislamiento en medio solido desde 
enriquecidos 

Aislamiento de cepas de Vibrio en agares 
selectivos 

Crecimiento de flora acompañante no 
patogénica. 

Hartnell 2018 (28)

Detección de toxinas Visualización de hemolisina en agar Limitada aplicabilidad en ensayo de 
rutina.

Wagatsuma 1968 (29)

Serotipificación Caracterización fenotípica de cepas asocia-
das a patogenicidad 

Interpretación de la aglutinación sub-
jetiva por lo que requiere experiencia 
y entrenamiento. Kits con vencimiento 
limitado y costoso. 

Sakazaki et al 1968(30)

Separación inmunomagnética de 
enriquecidos 

Etapa para aumentar el rendimiento para 
aislar una bacteria desde un enriquecido por 
el uso de anticuerpos.  

Reactividad  inespecífica del anticu-
erpo. Producción de anticuerpos de 
alto costo. 

Tomoyasu et al 1992 (31).

Identificación bioquímica Chequeo rápido, fácil y económico para 
identificar cepas bacterianas.

Pueden presentar diferencias en hasta 
cinco ensayos bioquímicos. 

Martinez-Urtaza et al 2006. (32)

Detección por PCR Ampliamente usado. Adecuadamente 
estandarizado para V. parahaemolyticus 
totales y patogénicos.

No provee información cuantitativa. Bej et al 1999 (33).

Detección por PCR en tiempo real Método rápido, específico y cuantitativo. Uso 
de  partidores y sondas para V. parahaemo-
lyticus  bien establecidos.

Costo de termocicladores y sondas. 
Debido a su extremada sensibilidad 
existe el riesgo de falsos positivos.  

Nordstrom 2007 (34).

Tipificación multilocus de secuen-
cias, MLST (Multi-locus sequence 
typing).

Subtipificación robusta de loci de genes 
conservados derivado de producto PCR 
ó secuenciación masiva (Whole genome 
sequencing-based methods WSG)

Se requiere actualización y manten-
ción  de datos

González-Escalona et al 2008.(35)

Secuenciación de genoma 
complete, WGS (Whole genome 
sequencing-based methods). 

Determinación de la secuencia de todo el 
genoma que  permite bioinformáticamente 
realizar relaciones filogenéticas.

Requiere el costos iniciales altos, 
apoyo computacional y personal 
especializado

Chen et al 2003 (36), Makino et al 2003 
(1) González Escalona et al 2017 (37) 

Hibridización de colonias. Colonias hibridizadas permite detectar genes 
asociados a patogenicidad y/o especie 
específico.

Método lento y demandante y requiere 
entrenamiento

Suffredini et al 2014 (38). 

Tabla 1 Métodos de diagnóstico.
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V. parahaemolyticus en Chile. 
El primer brote masivo de gastroenteritis causado por V. 
parahaemolyticus fue vivido por la población de la ciudad 
de Antofagasta el año en su periodo estival  1997-1998 (16). 
Chile en ese periodo, se había preparado y fortalecido para 
estudiar la presencia de V. cholerae por los brotes sufridos 
en los países vecinos. Los laboratorios de microbiología 
clínicos y ambientales, estaban familiarizados en aislar cepas 
de V. cholerae en agar TBCS desde muestras de heces de 
pacientes, alimentos y aguas (2).
Las cepas ambientales del brote de Antofagasta de 1998 
fueron caracterizadas en los laboratorios ambientales 
y de referencia, junto a científicos de la Universidad de 
Antofagasta (16). Con este primer brote, los laboratorios 
clínicos adaptaron la metodología ya instalada en el país 
utilizada en el aislamiento de V. cholerae (42) y dada la 
importancia de la cuantificación en la evaluación de riesgo 
microbiológico, los laboratorios ambientales enfocaron 
sus análisis con un enfoque más cuantitativo utilizando la 
metodología del Número Más Probable (43); recomendada 
para  matrices alimentarias donde el microorganismo se 
encuentra en bajas concentraciones si la cadena de frio se 
mantiene. Los científicos reenfocaron sus investigaciones y 
para el año 2004 ya existía un proyecto científico de fondos 
concursables basado en el brote de Antofagasta del año 
1998 (44).
La explicación del brote del 2004 está documentada 
retrospectivamente por Martinez-Urtaza (45): El clon 
pandémico Vp O3:K6 llegó desde Asia a las costas del 
Pacífico por la corriente del Niño, corriente levemente más 
temperada que le facilitó la sobrevivencia. Ese evento 
incluso llegó a alterar la abundancia de especies como el 
Pingüino Humboldt (Spheniscus Humboldti) por disminuir 
la disponibilidad de alimentos las cuales se alejan de las 

corrientes cálidas (46). 
En el verano del año 2004 y los siguientes cinco años, la 
presencia de V. parahaemolyticus en las costas chilenas 
inundó nuestros estuarios sureños bioacumulándose en los 
moluscos bivalvos. Los moluscos están distribuidos en unos 
centenares centros de cultivos  en la X Región regulados 
principalmente con fines de exportación por Sernapesca. 
Durante los brotes masivos anuales, los laboratorios 
clínicos aislaban V. parahaemolyticus  desde el agar TCBS 
considerado el gold standard  para su aislamiento,  generando 
información de clonalidad  asociados a localidades y 
características propias del paciente. Estas cepas de origen 
clínico se aislaron desde muestras de heces. En paralelo, 
los laboratorios ambientales aislaban  V. parahaemolyticus 
desde muestras de moluscos macerados en suspensiones 
alcalinas junto con variadas otras especies de Vibrio como 
alginolyticus, cholerae no toxigénico y fluvialis muchas 
veces en mayores proporciones.  Estas características de 
aislamiento en muestras de moluscos, hizo difícil asociar los 
bajos recuentos por gramo de marisco con el alto número de 
casos clínicos, complicando el cálculo del riesgo de infección 
en los diferentes escenarios de consumo analizados (21).
Los innumerables aislados clínicos del país desde el 
primer brote del periodo estival del 2004, permitieron su 
caracterización y contrastación con el brote de 1998 en 
Antofagasta por diferentes metodologías como PCR con 
partidores arbitrarios, tox RS-PCR, serología y campo pulsado 
(7, 47,48).  Las investigaciones del científico japonés Dr 
Nichibuchi, co-descubridor de las hemolisinas TDH y TRH 
(49), fortalecieron un enfoque molecular de las hemolisinas, 
(50) la cual  fue la primera aproximación de la patogenicidad 
de las cepas de V. parahaemolyticus. El profesor Nichibuchi, 
fue un gran colaborador de la serie de Risk Assessment 

Amplificación molecular isotérmica 
LAMP 

Amplificación de ADN con partidores especí-
ficos detectable por turbidimetría e incluso 
observación visual. Método sensible, rápido 
y económico. Puede usar equipos portables. 

Requiere personal especializado e 
incluye etapa limitante de elección 
de partidores. Método sensible que 
produce gran cantidad de ADN sus-
ceptible a falsos positivos por con-
taminación cruzada. Menos sensible a 
inhibidores que PCR.  

Yamazaki et al 2008 (39) Han et al 2011 
(40). 

Espectrometría de masa MALDI-TOF Identificación Vibrio spp Instalación cara y requiere personal 
especialista y bases de datos. 

Dieckmann,Strauch & Alter(2010)(41)
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desarrollada por FAO/WHO y uno de los científicos a cargo 
de dos talleres de transferencia tecnológica mundialmente 
ejecutados por expertos para Asia y America Latina, esté 
último desarrollado en la ScMALAM apoyados por ILSI Latina 
(51) y FAO.
Desde un inicio,  se evidenció el complejo clonal representado 
por el serovar O3:K6 en la mayoría de los aislados clínicos y 
otro variado grupo de serovares en los aislados ambientales. 
La clonalidad de esos primeros brotes en el país, estuvo 
enfocado por estudios de vigilancia recomendados por 
la red de bases de datos PulseNet US-CDC (https://www.
cdc.gov/pulsenet/about/pulsenet-in-action.html.) Esta red 
tiene la ventaja de recomendar  protocolos estandarizados 
para realizar la metodología de geles de electroforesis por 
campo pulsado (PFGE, Pulsed Field Gel Electrophoresis). 
Mediante esta metodología se visualizó una significativa 
clonalidad en los aislados clínicos y múltiples perfiles en 
los aislados ambientales. Paralelamente, los factores de 
virulencia estaban enfocados  principalmente en detectar la 
presencia de hemolisina TDH o TRH. La detección molecular 
por PCR y PCR en tiempo real fue rápidamente incorporada 
en los laboratorios  de mayores recursos. Estos PCR fueron 
útiles especialmente para los aislados clínicos debido a 
la baja probabilidad de aislar cepas ambientales con los 
factores de virulencia. Para los moluscos crudos destinados 
a exportación, el uso de kit validados fueron incorporados 
en los laboratorios,  pero dado el gran número de años 
que duraron los brotes, intensos desde el 2004 al 2009; 
rápidamente se perdió la opción de exportar los moluscos 
crudos. 
El año 2005, fue secuenciado el genoma de la cepa aislada 
en la India, el año 1996, denominada cepa pandémica RIMD 
22101633 (1). Esto permitió incorporar al PCR, la búsqueda 
de nuevos factores de virulencia donde los sistemas de 
Secreción Tipo III  adquirieron importancia para explicar 
traslado de moléculas biológicas a través de las membranas 
(53).  
El V. parahaemolyticus con su sensible susceptibilidad 
frente a temperatura y salinidad, ha sido un gran blanco de 
investigación para  generar modelos predictivos que apoyen 
el consumo crudo, tan exigido por el consumidor (54). La 

información se concentra en presencia, concentración  y 
variables ambientales específicamente enfocado en conocer 
cuál es la probabilidad de infección si se ingiere un gramaje 
de alimento contaminado por V. parahaemolyticus. Hubo 
un gran interés mundial por los brotes anuales sufridos por 
nuestro país relacionado al consumo interno de moluscos 
bivalvos, debido principalmente a la gran exportación 
de productos marinos. El año 2004, Chile es exportador 
de moluscos bivalvos con el 6% de las exportaciones de 
productos acuícola (94,480 toneladas el año 2020, www.
sernapesca.cl, 2020). Para ScMALAM, fue interesante 
colaborar, intentar resolver y validar la información mundial 
asociada a los modelos de riesgo obtenidos de brotes 
previos.  
Con este último enfoque, un primer ejercicio fue enmarcado 
en el proyecto FAO (25). Consistió en la discusión de 
microbiólogos ambientales de Brasil, Chile, Argentina, Perú, 
México. Este proyecto fue liderado por científicos de la 
Universidad de Sao Paulo, Brasil. Participaron microbiólogos 
de ScMALAM, Epidemiólogos de Departamento Salud 
Ambiental de Ministerio de Salud,  científicos de las 
Universidad de Chile y Los Lagos junto a expertos de FDA-US 
y FAO.  
En el proyecto se hizo el ejercicio considerando la presencia 
de V. parahaemolyticus serotipo O3:K6 en los estuarios de la 
X Región donde coexisten centenares de centros de cultivo de 
moluscos y salmones. Consistió en estimar el riesgo puntual 
de enfermedad dado la información que el país generó en 
los primeros años de los brotes masivos. El ejercicio estuvo 
a cargo de FAO (54); quienes tenían experiencia en brotes 
por toxina marina ciguatera en Centro América. La simulación 
se realizó considerando el peor escenario representado por 
registros del día con el mayor número de casos registrados en 
ese periodo estival como fue el 2 de Febrero de 2005 donde 
se notificaron 675 casos clínicos en la Región de Los Lagos. 
Temperatura máxima atmosférica de 30,2°C y temperatura 
superficial del mar de 19°C. Tiempo de cosecha de 40 kilos 
de moluscos de 2 a 3 horas. Momento de la cosecha entre 
las 12 y 14 horas. El cálculo de la porción fue considerado  
de 120 gramos. Bajo este criterio se utilizó la información 
de evaluación de riesgo (20), especialmente la curva Dosis-
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Respuesta desarrollada por el FDA en sus áreas geográficas 
asociadas a los casos clínicos. Los resultados fueron una 
patogenicidad de un 0,69, es decir, aproximadamente el 
70 % de las porciones fueron consideradas patogénicas. 
Severidad de 0,95 x 10 -6, la probabilidad de morir por la 
ingesta de una de estas porciones de ≈1 en un millón. Y la 
estimación del riesgo por porción de moluscos en la región 
fue 0,2; es decir: con la ingesta de una porción, existe un 20 
% de posibilidades de enfermarse si consume una porción en 
condiciones similares a las condiciones del 2 de febrero de 
2005 en la Región de Los Lagos.  
Otra actividad de participación para laboratorios ambientales 
y de referencia fue participar en  proyecto nacionales de 
Fondos Concursables de Bienes Públicos (27) adjudicado 
por la Universidad de Los Lagos con una importante 
participación de FAO, US-FDA y la academia. El proyecto, 
se realizó entre los periodos estivales de 2010 a 2012 
evaluando la  presencia de V. parahaemolyticus totales y 
patogénicos con la metodología utilizada en los laboratorios 
del FDA. Los Vibrio fueron cuantificados mediante formato 
híbrido de enumeración tradicional por enumeración de 
tubos múltiples (NMP) y PCR en tiempo real en cada tubo 
presuntivamente positivo sin aislamiento de la colonia (NMP-
qPCR). Por periodos estivales consecutivos (2009-2010) se 
enumeraron cinco muestras de moluscos dos veces al mes 
en los meses estivales. Las muestras fueron adquiridas en 
mercados públicos de la Región de Los Lagos y enviadas 
en cadena de frio entre 7 -10 °C a ScMALAM. Este estudio 
fue realizado cuando los casos clínicos habían disminuido 
significativamente a nivel país cambiando en forma crítica el 
cumplimiento de los objetivos. Si bien mediante la detección 
molecular de Vibrio patogénicos en las muestras ambientales 
aumentó significativamente los valores de enumeración 
desde el aislamiento microbiológico tradicional, no hubo 
una buena correlación que permitiese validar la única curva 
dosis respuesta utilizada como referencia mundial en el MRA 
16 (21).
En el verano del año 2013, luego de varios años de casos 
esporádicos y ausencia de brotes masivos. Chile sufrió una ola 
de calor que afectó la Región de Los Lagos (55), exponiendo 

a altas temperaturas los centros de cultivo de moluscos. 
Correspondió a tres días donde la temperatura atmosférica 
máxima subió entre 32 hasta 32,7  bajando recién al cuarto 
día a solo 28,6°C. Este evento, produjo que los casos 
clínicos de menos de 10 casos endicha región, subieran 
a 160 casos clínicos en dos semanas. Las concentraciones 
de Vibrio totales y patogénicos subieron también desde no 
detectable a 10 2 y 10 4 Vp/gramo de molusco expresados 
en las unidades de NMP/qPCR. Este evento de ola de calor 
se repitió en años posteriores sin afectar el número de 
casos clínicos sugiriendo una importante disminución en su 
presencia ambiental en los estuarios. 

PERPECTIVAS Y CONCLUSIONES  
A nivel mundial, el consumo de moluscos crudos 
especialmente ostras crudas sigue siendo la principal causa 
de vibriosis y su conocimiento enfocado en el manejo del 
riesgo continua en desarrollo. Este desarrollo es multifacético 
enfocados en varias áreas como la microbiología, genómica, 
evaluación de riesgo, epidemiología, ciencias del clima y 
oceanografía. Los datos y sus GAP, siguen siendo una gran 
limitación y pareciera que su enfoque de presencia/ausencia 
debe ser muy regional a cada ecosistema.  En forma paralela 
aparecen nuevas buenas prácticas que pudiesen ayudar 
a su mitigación como cuarentenas de cosecha y nuevos 
procedimientos de control de temperatura en poscosecha 
como es un rápido enfriamiento por inmersión. 
 
Desde la microbiología aparecen nuevas metodologías y 
nomenclatura de alerta a nuevos clones como el de actual 
interés ST36, denominado por su perfil tipificado por 
multilocus y correspondiente a la antigua denominación por 
serotipo  O4:K12, ahora presente en áreas no endémicas del 
noreste de US, España y Sudamérica. Vigilancias enfocadas 
desde la imagen satelital a la genómica parecen ser 
visionarias para construir nuevas evaluaciones de riesgo: La 
detección remota se presenta como un predictor de brotes 
en tiempo real y los métodos de secuenciación tienen 
grandes aplicaciones prácticas en relación al mecanismo 
de transmisión, evolución de las cepas y manejo de brotes. 
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La secuenciación del genoma completo (WGS) se presenta 
como una herramienta para entender la desde nuevos 
factores de virulencia hasta la evolución.  
Las recomendaciones finales siguen enfocadas 
mundialmente en establecer sistemas de recolección de 
datos regionales escalables a las naciones en la etapa de pre 
y post cosecha, detección de hemolisinas como principales 
factores de patogenicidad, verificación de la eficacia de 
la detección remota con enfoques satelitales y WGS para 
predecir periodos de riesgo elevado para su mejor control. 
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