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RESUMEN

Xanthomonas arboricola es una especie de bacterias asociadas a plantas que incluye tres
patovares con un impacto agricola y econémico significativo. X. arboricola patovar (pv.)
pruni (Xap) causa la mancha bacteriana en especies de Prunus spp.; X. arboricola pv.
juglandis (Xaj) afecta al nogal (Juglans spp.), provocando el tizén bacteriano del nogal
(WBB), la necrosis apical parda (BAN) y el chancro exudativo vertical (VOC); y X. arboricola
pv. corylina (Xac) causa el tizon bacteriano del avellano (Corylus spp.). Ademas, la especie
comprende otros cuatro patovares de menor relevancia econdémica que presentan una baja
incidencia y distribucién: pvs. celebensis, arracaciae, fragariae y zantedeschiae; asi como
otras cepas sin afiliaciéon a patovar.



El objetivo general de esta tesis ha sido realizar un andlisis genémico, complementado con
estudios fenotipicos, que no solo proporciona una identificacién precisa de las cepas de X.
arboricola, sino que también permite identificar los mecanismos subyacentes a los procesos
de infeccion y colonizacion por estas bacterias. Se obtuvieron los genomas completos de
dos cepas pertenecientes a cada uno de los patovares mas relevantes que mejoraron los
ensamblajes previos y permitieron un estudio comparativo exhaustivo de los factores de
virulencia implicados en el desarrollo de la enfermedad, en particular los sistemas de
secrecion y sus sustratos. Este andlisis llevd a la identificaciéon de algunos sistemas
conservados, incluidos el sistema de secrecion tipo Il (T2SS) y el sistema de secrecion tipo

Il (T3SS); y también permitio identificar caracteristicas especificas de cepa o patovar.

Asimismo, los genomas completos facilitaron el estudio de los sistemas de secrecién
implicados en la competencia interbacteriana. Los resultados mostraron que las cepas
analizadas carecian del sistema de secrecion tipo VI (T6SS), pero poseian el tipo IV (T4SS)
con un conjunto variable de efectores. Ademas, los analisis funcionales demostraron que el

T4SS era efectivo para eliminar competidores bacterianos.

El analisis genémico completo también permitié la reclasificacion de dos cepas de X.
arboricola aisladas de cerezo, previamente consideradas como Xap. El analisis gendmico
comparativo, complementado con pruebas de patogenicidad y moleculares, revelé que
estas cepas pertenecen a la especie X. arboricola, pero difieren de Xap, lo que tiene

importantes implicaciones para su estatus regulatorio y las estrategias de manejo.

Finalmente, un analisis exhaustivo de los genomas disponibles de X. arboricola depositados
en GenBank mostré que los genomas de los patovares menos relevantes y los no afiliados
se agrupan en dos grupos, G1 y G2, distintos de Xap, Xac y Xaj. Las comparaciones
genomicas identificaron diferencias en el contenido de T3SS y en los efectores de tipo IlI
(T3Es) entre los diferentes patovares y grupos. Los resultados indicaron que, mientras Xap,
Xaj y Xac portaban T3SS y un amplio repertorio de T3Es, las cepas de G1 presentaban
T3SS y un conjunto reducido de T3Es, mientras que las cepas de G2 carecian de este
sistema y presentaban un repertorio minimo de T3Es. Ademas, también se observaron
diferencias en los conjuntos de enzimas hidroliticas, asi como en la capacidad de
maceracién y en la actividad amilolitica de los diferentes patovares y grupos. Estos
resultados, junto con los datos de patogenicidad reportados en la literatura, sugieren que
las cepas de G1 y G2 podrian presentar un estilo de vida comensal, aunque algunas cepas

podrian comportarse ademas como patégenos oportunistas en circunstancias adecuadas.



Este estudio contribuye a mejorar la comprension de la especie X. arboricola, destacando
la necesidad de dilucidar sus mecanismos de infeccion y colonizacién con el objetivo final
de desarrollar estrategias de control mas efectivas de las enfermedades que causa.

Asimismo, se resalta la utilidad de la identificacion de estos patdgenos basada en genémica

para lograr una evaluacion de riesgos y regulacion méas precisa.
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