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Carta de bienvenida.

Queridos companieros:

Es para el Comité Organizador una inmensa satisfaccion acogeros en Toledo como sede
del XIX Congreso de la Sociedad Espafiola de Fitopatologia (SEF), que se celebrara los
dias 8-10 de octubre de 2018.

Este congreso bienal de la SEF es una ocasion unica para reunir a los expertos dedicados
al estudio de las enfermedades de las plantas en Espafa. El congreso se estructurara en
sesiones que abarcaran los ambitos fundamentales de la Fitopatologia (Control,
Resistencia a enfermedades, Manejo integrado, Deteccion y diagnéstico, Epidemiologia,
Interaccion planta-patégeno, Manejo de enfermedades en la era genémica, Enfermedades
emergentes, etc.) desde un punto de vista multidisciplinar, incluyendo abordajes
agronomicos, moleculares, celulares, y bioquimicos, entre otros. La idea subyacente es
conocer y asegurar la salud de nuestras plantas en un contexto que integre parametros de
globalizacion econdmica.

Invitaremos a ponentes de reconocido prestigio, tanto internacionales como nacionales
expertos en las diferentes tematicas que se van a tratar. Pero por encima de todo nuestro
propdsito es promover la “fascinacion por la Patologia Vegetal” en los mas jovenes. Para
ello esta prevista la convocatoria de premios para los mejores posters, comunicaciones
orales y cautivadoras fotografias cientificas. Deseamos que éste sea “El congreso de la
Interaccion” donde los cientificos emergentes y consolidados compartan experiencias y
donde entre empresas, universidades y OPIS se encuentren marcos de colaboracion para
el avance cientifico y tecnolégico en nuestro campo de estudio.

La ciudad de Toledo, declarada por la UNESCO Patrimonio de la Humanidad, no necesita
presentacion en relacion a su legado arquitectdénico, o como capital gastronémica de una
rica region. Desde los Comités Organizador y Cientifico haremos lo necesario para que os
sintais cobmodos y para ello hemos seleccionado como sedes el Hotel Beatriz, un hotel de
convenciones con sobrada experiencia, y la Facultad de Ciencias Ambientales y Bioquimica
de la Universidad de Castilla La Mancha, ambas de acceso facil.

Por todo ello queremos animar a los investigadores dedicados al estudio de la Patologia
Vegetal, a participar, en este contexto historico-cultural concentrado que es Toledo, casi

como un “perfume”, en el que convivieron culturas como la musulmana, la judia y la



cristiana, que mucho tuvieron que ver en el legado actual para el manejo de nuestras
plantas. Nos gustaria que en Toledo se hiciese algo parecido, que interactuen,
intercambien, difundan, conozcan, refuercen su espiritu critico y no dejen nunca de
hechizarse por el conocimiento.

Solo con el esfuerzo de todos es posible que nuestra sociedad tome conciencia de la
importancia presente y futura del trabajo en FITOPATOLOGIA.

El Comité Organizador del XIX Congreso SEF.
Carolina Escobar.

Presidenta del Comité Organizador del XIX Congreso SEF.



Entidades organizadoras, colaboradoras y patrocinadoras.

Entidades Organizadoras:

- Sociedad Espafiola de Fitopatologia (SEF).

- Universidad de Castilla- La Mancha (UCLM).

- Centro de Biotecnologia y Genémica de Plantas (CBGP).

- Instituto Nacional de Investigacion y Tecnologia Agraria y Alimentaria (INIA).
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Comité organizador:

Presidenta: Carolina Escobar
Vicepresidente: Jaime Cubero
Secretario: César Llave
Tesorera: Maria Angeles Ayllén
Vocales:

Maria Fe Andrés

Rosa Raposo

Javier Cabrera

Carmen Fenoll

Comité cientifico:
Miembros del Comité organizador y miembros de la Junta directiva de la SEF:
Vicente Pallas
Jaime Cubero
Francisco Cazorla
Carolina Escobar
Antonio Vicent
Juan Antonio Navas
Inmaculada VifAas
Jesus Angel Sanchez

Nieves Capote

Jovenes Investigadores colaboradores en el evento:

Marta Barcala, Fernando E. Diaz-Manzano, Angela Martinez, Rocio Olmo, Ana
Claudia Silva (Grupo Interaccion Planta- Nematodo; UCLM) y Ana Ruiz Padilla (CBGP)

Secretaria técnica:

Lamar de Eventos. Tfno.: 952 003 669
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XIX CONGRESO DE LA SOCIEDAD ESPANOLA DE FITOPATOLOGIA

LUNES 8

MARTES 9

MIERCOLES 10

Hotel Beatriz y Campus UCLM

Hotel Beatriz

Hotel Beatriz

9:00-10:00

10:00-11:00

11:00-12:00

12:00-13:00

13:00-14:00

14:00-15:00

PONENCIA PLENARIA Il (Marie-
Laure Desprez-Loustau, INRA,
Francia)

PONENCIA PLENARIA IIl (Nian
Wang, IFAS, USA)

Ponencia invitada | (Jonas Oliva)

Ponencia invitada Il (Raquel
Campos)

Sesion plenaria lll

[ll Simposio GEDDI-SEF

Sesion de posters y café

Sesion de pésters y café

Ponencia invitada Il (Diego
OImo)

Sesiones simultaneas |

Traslado a UCLM

Recepcion y Cocktail de
bienvenida en UCLM

Ponencia invitada IV (Virginia
Ruiz)

Gestion de enfermedades
Epidemiologia
Interaccion planta-patégeno

Ponencia invitada V (Diego
Romero)

Empresas y transferencia

Almuerzo

Almuerzo

Sesion de posters y café

Ponencia invitada VI (Carmen
Simén)

Sesiones simultaneas lll

18:00-19:00

15:00-16:00 "
Inauguracion del Congreso
PONENCIA PLENARIA | (Diana
16:00-17:00 Fernandez, IRD, Francia)
Sesioén plenaria |
17:00-18:00

19:00-20:00

Sesiones simultaneas Il

Deteccion y diagnostico
Gestion de enfermedades

Sesion plenaria Il

Visita turisica

Interaccién planta-patogeno

Interaccion planta-patéogeno
Epidemiologia y deteccion
Interaccion planta-patégeno

Asamblea General de Socios de
la SEF

PONENCIA PLENARIA IV
(Stephen Parnell, Univ. Salford,
USA)

PONENCIA EXTRAORDINARIA
(Maria Milagros Lopez, IVIA,
Valencia)

Cena
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XIX CONGRESO DE LA SOCIEDAD ESPANOLA DE
FITOPATOLOGIA (SEF)

HOTEL BEATRIZ TOLEDO AUDITORIUM
8-10 OCTUBRE 2018

PROGRAMA EXTENDIDO

9:00-13:00 1l SIMPOSIO GEDDI-SEF

Coordinador: José Luis Palomo Gémez

Conservacion de organismos fitopatogenos: aspectos practicos relacionados con el
mantenimiento y recuperacion en laboratorio

13:00-13:30 TRASLADO EN AUTOBUS AL CAMPUS DE LA UNIVERSIDAD DE
CASTILLA-LA MANCHA. SALIDA DESDE EL HOTEL BEATRIZ

13:30-15:15 RECEPCION Y COCKTAIL DE BIENVENIDA — Edificio 1
15:15-16:00 INAUGURACION DEL CONGRESO - Auditorio “Envases de Carton”
16:00-16:45 PONENCIA PLENARIA | - Auditorio “Envases de Cartén”
Moderador: Carolina Escobar

Insights into plant- root-knot nematode interactions for developing new control strategies in
crops

Ponente: Diana Fernandez. Institut de Recherche pour le Développement (IRD). France.
16:45-17:45 SESION PLENARIA | - Auditorio “Envases de Cartén”
Moderadores: Miguel Aranda y Ana Bonaterra

16:45-17:00 La infeccion viral y su impacto sobre un caracter de desarrollo de la planta
infectada, la produccion y elongacion del tallo floral (Oral 01)

Silvia Lopez-Gonzalez', José Antonio Navarro-Bohigues?, Luis F. Pacios', Papaiah Sardaru', Vicente Pallas?,
Flora Sanchez', Fernando Ponz'*

'Centro de Biotecnologia y Gendmica de Plantas (UPM-INIA). Madrid. 2Instituto de Biologia Molecular y Celular de Plantas
(UPV-CSIC). Valencia.

17:00-17:15 La heteroplasmia mitocondrial explica la resistencia a fungicidas Qol en
Podosphaera xanthii, agente causal de oidio de cucurbitaceas (Oral 02)

Alejandra Vielba-Fernandez!, Davinia Bellon-Gomez', Juan A. Torés!, Antonio de Vicente2, Alejandro Pérez-
Garcia?, Dolores Fernandez-Ortuiio?*.

Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora”, Universidad de Malaga —Consejo Superior de
Investigaciones Cientificas (IHSM-UMA-CSIC). Estacién Experimental “La Mayora”, Malaga. 2IHSM-UMA-CSIC “La Mayora”.
Departamento de Microbiologia, Facultad de Ciencias, Universidad de Malaga, Malaga.
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17:15-17:30 The evolution of host-range: genetic mechanisms associated to the acquisition of
a new host by a plant virus (Oral 03)

Sayanta Bera, Aurora Fraile, Fernando Garcia-Arenal*
Centro de Biotecnologia y Gendmica de Plantas UPM-INIA & Escuela Técnica Superior de Ingenieria Agrondmica, Alimentaria
y de Biosistemas, Universidad Politécnica de Madrid, Campus de Montegancedo, Madrid.

17:30-17:45 Etiologia del decaimiento del almendro en plantaciones jovenes. Una nueva
enfermedad en Andalucia (Oral 04)

C. Agusti-Brisach'™, L.F. Roca-Castillo?, B.I. Anton-Dominguez', A. Lépez-Moral', M.C. Raya-Ortega', M. Lovera?,
0. Arquero?, A. Trapero'

'Departamento de Agronomia, ETSIAM, Universidad de Coérdoba, Campus de Rabanales, Cordoba. 2Departamento de
Fruticultura Mediterranea, IFAPA, Cérdoba.

17:45-18:15 CAFE
18:15-19:15 SESION PLENARIA Il - Auditorio “Envases de Cartén”
Moderadores: Blanca Landa y José Antonio Darés

18:15-18:30 EIl enddfito Rhodotorula-P5 produce un efecto tipo “priming” sobre Ulmus
minor que puede ser clave para la tolerancia a Ophisotoma novo-ulmi (Oral 05)

Juan Sobrino-Plata', Sara M. Ormeio!, lvan Fernandez2, Carmen Collada’, Juan A. Martin!, Corné M.J.
Pieterse?, Luis Gil'

'Genética, Fisiologia e Historia Forestal. Escuela Técnica Superior de Ingenieria de Montes, Forestal y del Medio Natural.
Universidad Politécnica de Madrid, Madrid. 2Plant-Microbe Interactions. Utrecht University, Padualaan 8, 3584 CH, Utrecht,
The Netherlands.

18:30-18:45 Caracterizacion del microbioma del xilema del olivo mediante secuenciacion
masiva (Oral 06)

Carmen Haro', Juan C. Rivas', Madis Metsis2, Leonardo de la Fuente?, Rafael M. Jiménez-Diaz*, Juan A. Navas-
Cortés’, Blanca B. Landa'™

"Instituto de Agricultura Sostenible, CSIC, Cérdoba. 2Tallinn University, Tallinn, Estonia. 3Department of Entomology and Plant
Pathology, Auburn University, USA. “Departamento de Agronomia, ETSIAM, Universidad de Cérdoba, Cérdoba.

18:45-19:00 Bacillus firmus strain 1-1582, a nematode antagonist by itself and through the plant
(Oral 07)

Zahra Ghahremani', Nuria Escudero’, Daniel Beltran Anadon’, Marina Cunquero?, Pablo LozaZ?, F.J. Sorribas'™
'Department of Agri-Food Engineering and Biotechnology. Universitat Politécnica de Catalunya, Castelldefels, Barcelona. 2The
Institut of Photonic Sciences (ICFO). Mediterranean Technology Park. Castelldefels, Barcelona.

19:00-19:15 Gendmica comparativa e historia evolutiva de razas de Pseudomonas syringae
pv. phaseolicola (Oral 08)

Jesus Murillo'™, Leire Bardaiji', Pablo Llop’, Pablo Rodriguez-Palenzuela?, Jorge Sanchez-Colmenero?, Myriam
Echeverria’, Cayo Ramos?

'Instituto de Agrobiotecnologia, Universidad Publica de Navarra, Mutilva Baja. 2Centro de Biotecnologia y Gendémica de
Plantas, ETS Ingenieros Agronomos, Universidad Politécnica de Madrid, Madrid. 3Instituto de Hortofruticultura Subtropical y
Mediterranea “La Mayora”, Universidad de Malaga-CSIC, Area de Genética, Universidad de Malaga, Malaga.

20:00 VISITA TURISTICA
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MARTES (9-Octubre-2018

9:00-9:45 PONENCIA PLENARIA Il - Auditorio Hotel Beatriz
Moderador: Rosa Raposo

An evolutionary ecology perspective to address forest pathology challenges of today and
tomorrow

Ponente:  Marie-Laure  Desprez-Loustau. Institut  National de Ila Recherche
Agronomique (INRA), France.

9:45-10:15 PONENCIA INVITADA | - Auditorio Hotel Beatriz
Moderadores: Pablo Castillo y Soledad Sacristan

Predicting establishment and adaptation to invasive forest pathogens of the genus
Phytophthora using functional traits of the pathogen and the host

Ponente: Jonas Oliva. Departamento de Produccion Vegetal y Ciencia Forestal. Universidad
de Lérida, Lérida.

10:15-10:45 PONENCIA INVITADA Il - Auditorio Hotel Beatriz
Moderadores: Pablo Castillo y Soledad Sacristan

Nematodos entomopatoégenos, interacciones multitroficas y su impacto en la mejora de la
proteccion y produccion de cultivos

Ponente: Raquel Campos-Herrera. Centro para os Recursos Biologicos e Alimentos
Mediterranicos (MeditBio), Universidade do Algarve, Portugal.

10:45-12:00 SESION DE POSTERS Y CAFE — Sala Ronda/Buenavista
12:00-12:30 PONENCIA INVITADA Il - Auditorio Hotel Beatriz
Moderadores: Aranzazu Moreno y Miguel Talavera

Panorama actual de Xylella fastidiosa en Baleares

Ponente: Diego Olmo. Laboratorio de Sanidad Vegetal. Servicio de Mejora Agraria y
Pesquera (SEMILLA), Palma de Mallorca.

12:30-14:00 SESIONES SIMULTANEAS |
Gestion de enfermedades - Auditorio Hotel Beatriz
Moderadores: Amaia Ortiz y Dolores Fernandez Ortufio

12:30-12:45 Bacterias indigenas de la rizosfera de olivo son agentes de control biolégico
eficaces de Verticillium dahliae (Oral 09)

Carmen Gémez-Lama Cabanas', Garikoitz Legarda Cristobal?, David Ruano-Rosa', Paloma Pizarro-Tobias?,
Antonio Valverde-Corredor?, José Luis Niqui Arroyo3, Juan Carlos Trivifio?, Amalia Roca Hernandez?, Jesus
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Mercado-Blanco’.
'Instituto Agricultura Sostenible (IAS-CSIC), Cérdoba. 2Sistemas Gendémicos S.L., Paterna, Valencia. ®Bioiliberis Research
and Development, Peligros, Granada.

12:45-13:00 El gen Thkel1 de Trichoderma harzianum, hongo beneficioso utilizado en control
biolégico, como herramienta en la creacién de plantas resistentes a patogenos
(Oral 10)

Jorge Poveda'?*, Rosa Hermosa??, Enrique Monte23, Carlos Nicolas™2

'Departamento de Botanica y Fisiologia Vegetal, Universidad de Salamanca, Salamanca. 2Instituto Hispano Luso de
Investigaciones Agrarias (CIALE), Universidad de Salamanca, Salamanca. 3Departamento de Microbiologia y Genética,
Universidad de Salamanca. Campus de Villamayor. Salamanca.

13:00-13:15 Tomato yellow leaf curl Sardinia virus, un begomovirus que evoluciona por
recombinacion: riesgo para el control basado en Resistencia (Oral 11)

Juan Antonio Diaz-Pendén, Sonia Sanchez-Campos, Isabel M. Fortes, Enrique Moriones*
Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea "La Mayora", IHSM-UMA-CSIC, Algarrobo-Costa, Malaga.

13:15-13:30 Evaluacion de aislados de GLRaV-3 sobre el indicador Pinot noir (Oral 12)

Ana M. Pesqueira, Julidn J. Garcia-Berrios, Cristina Cabaleiro*
Universidade de Santiago de Compostela, Escola Politécnica Superior de Enxefiaria, Departamento de Producién Vexetal e
Proxectos de Enxefaria, Campus Terra, Lugo.

13:30-13:45 Estudio de la interaccion tritrofica Penicillium rubens 212, Fusarium oxysporum
f.sp. lycopersici y planta de tomate durante el proceso de biocontrol (Oral 13)

Maria Carreras', Néstor Carrillo-Barral?2, Maria Villarino!, Yolanda Herranz', José Diaz2, Eduardo A. Espeso?,
Inmaculada Larena™

'Departamento de Proteccion Vegetal, SGIT-INIA, Madrid. 2Grupo de Investigacion de Fisioloxia e Aplicacions das Plantas
(FISAPLANT), Departamento de Bioloxia, Facultade de Ciencias, Universidade da Corufia, A Corufia. 3CIB-CSIC,
Departamento de Biologia Celular y Molecular, Madrid.

13:45-14:00 Capacidad adaptativa de Castanea sativa ante Phytophthora cinnamomi
evaluada a través de marcadores EST-SSRs y parametros fenotipicos (Oral 14)

Francisco Alcaide’, Alejandro Solla', Alvaro Camisén', Marcello Cherubini2, Claudia Mattioni2, Angela Martin3*
"Instituto de Investigacion de la Dehesa, Ingenieria Forestal y del Medio Natural, Universidad de Extremadura, Plasencia.
?|stituto di Biologia Agroambientale e Forestale. Consiglio Nazionale delle Ricerche, Porano Italy. 3Escuela Técnica Superior
de Ingenieria Agronémica y de Montes, Universidad de Cérdoba, Cérdoba.

Epidemiologia — Sala Alcazar
Moderadores: Juan José Lopez Moya y Antonieta de Cal

12:30-12:45 Metaviromics meets ecology: spatial and environmental structuring in plant virus
transmission dynamics and estimating prevalence-diversity relationships (Oral 15)

Adrian Peldez', Michael McLeish', Israel Pagan', Rosario Gavilan?, Aurora Fraile', Fernando Garcia-Arenal'*
'Centro de Biotecnologia y Gendmica de Plantas (UPM-INIA), and E.T.S.I. Agricola Alimentaria y de Biosistemas, Campus de
Montegancedo, Universidad Politécnica de Madrid, Pozuelo de Alarcon, Madrid. 2Departmento de Biologia Vegetal Il, Facultad
de Farmacia, Universidad Complutense de Madrid.

12:45-13:00 Los Closterovirus se inoculan por pulgones durante breves inserciones
intracelulares de los estiletes en células de floema (Oral 16)

Jaime Jiménez', Gregory Walker?, Alberto Fereres', Aranzazu Moreno'
Instituto de Ciencias Agrarias, Consejo Superior de Investigaciones Cientificas, Madrid. 2Departmento de Entomologia.
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Universidad de California, Riverside (UCR), USA.

13:00-13:15 Spore dispersal patterns of conidia of the fungal pathogen Gremmeniella abietina
(Oral 17)

Carmen Romeralo Tapia'2*, Julio Javier Diez Casero'2
'Sustainable Forest Management Research Institute, University of Valladolid-INIA, Palencia. 2Forest Health Unit, Department
of Vegetal Production and Forest Resources, University of Valladolid, Palencia.

13:15-13:30 Factores climaticos asociados a la disponibilidad y dispersion del indéculo aéreo
de Phaeomoniella chlamydospora agente causal de la yesca de la vid (Oral 18)

Elisa Gonzalez-Dominguez'!, Carmen Berlanas?, Maria del Pilar Martinez-Diz3, Emilia Diaz-Losada®, David
Gramaje?, Josep Armengol4, Moénica Berbegal**

"Horta SRL., Piacenza, Italy. 2Instituto de Ciencias de la Vid y del Vino (ICVV), Consejo Superior de Investigaciones Cientificas
- Universidad de la Rioja - Gobierno de La Rioja, Logrofio. 3Estacion de Viticultura y Enologia de Galicia INGACAL-EVEGA),
Leiro-Ourense. “Instituto Agroforestal Mediterraneo, Universitat Politécnica de Valéncia, Valencia.

13:30-13:45 Estudio a largo plazo de los repilos del olivo: variables agroclimaticas claves para
modelos empiricos amigables (Oral 19)

Romero, J.", Agusti-Brisach, C'., Roca, L.F.!, Moral, J." 2, Gonzalez-Dominguez, E.3, Rossi, V.3, Trapero, A."
'Departamento de Agronomia, Universidad de Cordoba, Campus de Rabanales, Cordoba. 2Department of Plant Pathology,
University of California, Davis, Kearney Agricultural Research and Extension Center, California, USA. 3lstituto di Entomologia
e Patologia vegetale, Universita Cattolica S. Cuore, Piacenza, Italy.

13:45-14:00 La estructura espacial y propiedades del suelo determinan las comunidades
locales de nematodos fitoparasitos en el olivo cultivado en Andalucia (Oral 20)

Antonio Archidona-Yuste', Thorsten Wiegand??3, Pablo Castillo', Juan A. Navas-Cortés™

"Instituto de Agricultura Sostenible (IAS), Consejo Superior de Investigaciones Cientificas (CSIC), Cérdoba. 2Department of
Ecological Modelling, Helmoholtz Centrefor Environmental Research—UFZ, Leipzig, Germany. 3German Centre for Integrative
Biodiversity Research (iDiv), Halle-Jena-Leipzig, Leipzig, Germany.

Interaccion planta-patégeno — Sala Catedral
Moderadores: Emilia Lopez Solanilla y Livia Donaire

12:30-12:45 Transcriptomic and proteomic approaches to study bacterial wilt (Oral 21)

Marc Valls*
Department of Genetics, Universitat de Barcelona and Centre for Research in Agricultural Genomics (CRAG), Bellaterra,
Barcelona.

12:45-13:00 El analisis mediante RNA-seq y técnicas de captura de imagen de la interaccion
melén-Podosphaera xanthii revela modulacion de la fotosintesis y del
metabolismo secundario de la planta por el patégeno (Oral 22)

A. Polonio™, R. Bautista?, M. Pineda3, M.L. Pérez-Bueno3, J. Martinez-Cruz', A. de Vicente', M. Baron3, A. Pérez-
Garcia'

'Departamento de Microbiologia, Universidad de Malaga e Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La
Mayora” (IHSM-UMA-CSIC), Malaga. 2Centro de Biocomputacion y Bioinnovacion. Plataforma Andaluza de Bioinformatica.
Parque Tecnologico de Andalucia, Malaga. *Departamento de Bioquimica y Biologia Celular y Molecular de Plantas, Estacion
Experimental del Zaidin, Consejo Superior de Investigaciones Cientificas (CSIC), Granada.

13:00-13:15 Percepcion de compuestos implicados en la patogenicidad de Pseudomonas
syringae pv. tomato DC3000 (Oral 23)

Jean Paul Cerna-Vargas', Andrea Hurtado-Rodriguez', Saray Santamaria-Hernando', José Juan Rodriguez-
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Herva'?2, Pablo Rodriguez-Palenzuela'?, A.bdelali Daddaoua?, Tino Krell®, Emilia Lépez-Solanilla’?

'Centro de Biotecnologia y Genémica de Plantas (UPM-INIA). Campus de Montegancedo, Universidad Politécnica de Madrid,
Pozuelo de Alarcén, Madrid. 2Departamento de Biotecnologia-Biologia Vegetal, Escuela Técnica Superior de Ingenieria
Agronomica, Alimentaria y de Biosistemas, UPM, Madrid. 3Departamento de Proteccion Ambiental, Estacion Experimental del
Zaidin, Consejo Superior de Investigaciones Cientificas, Granada.

13:15-13:30 Horizontal gene transfer contributes to virulence in a plant pathogenic fungus
(Oral 24)

Michael R. Thon, Vinicio Armijos-Jaramillo, José M. Sanz-Martin, Serenella A Sukno*
Universidad de Salamanca, Instituto Hispano-Luso de Investigaciones Agrarias (CIALE), Campus de Villamayor. Salamanca.

13:30-13:45 Identificacion de pequefios RNAs artificiales altamente efectivos contra virus y
viroides (Oral 25)

Alberto Carbonell’, Carmelo Lépez?, José-Antonio Dards'™
'IBMCP, CSIC-Universitat Politécnica de Valéncia, Valencia. 2COMAYV, Universitat Politécnica de Valéncia, Valencia.

13:45-14:00 Vanillylnonanoate induced resistance in Arabidopsis against Botrytis cinerea: a
story of lignification and hormones (Oral 26)

Tania Garcia', Victoria Pastor?, Jan van Kan?3, Victor Flors2, Néstor Carrillo-Barral', Javier Veloso', José Diaz'
'Grupo de Investigacion de Fisioloxia e Aplicacions das Plantas (FISAPLANT), Departamento de Bioloxia, Facultade de
Ciencias, Universidade da Corufia, Campus de A Zapateira, A Coruiia. “Metabolic Integration and Cell Signaling Group, Plant
Physiology Section, Department of CAMN, Universitat Jaume I, Castellén. 3Wageningen University Plant Sciences, Laboratory
of Phytopathology, Wageningen, The Netherlands.

14:00-15:30 ALMUERZO EN EL HOTEL

15:30-16:30 SESION DE POSTERS Y CAFE — Sala Ronda/Buenavista
16:30-18:00 SESIONES SIMULTANEAS II

Deteccion y diagnéstico — Auditorio Hotel Beatriz

Moderadores: Ana Palacio y Antonio Olmos

16:30-16:45 Detection and identification of new mycoviruses in Rosellinia necatrix isolates
from avocado crops (Oral 27)

Juan Manuel Arjona-Lopez'2, Nobuhiro Suzuki?, Carlos José Lépez-Herrera®™
'Departamento de Proteccion de Cultivos, Instituto de Agricultura Sostenible, C.S.I.C., Cérdoba. 2Institute of Plant Science
and Resources, Okayama University, Kurashiki, Japan.

16:45-17:00 Determination of the complete 5’-UTR of the ipomovirus Cucumber vein
yellowing virus (CVYV), and its relevance for infectivity in cucurbit plants (Oral 28)

Inmaculada Ferriol’, Maria Luisa Domingo-Calap?, Cecile Desbiez2, Juan José Lépez-Moya'™
'Center for Research in Agricultural Genomics (CRAG), CSIC-IRTA-UAB-UB, Campus UAB, Cerdanyola del Vallés, Barcelona.
?Institut National Recherche Agronomique (INRA), Unité de Pathologie Végétale, Montfavet, France.

17:00-17:15 Polyvalent detection of members of the Potyvirus genus by molecular
hybridization using a ‘Genus-probe’ (Oral 29)

Jesus A. Sanchez-Navarro'™, Christopher N. Cooper?, Vicente Pallas’

'Department of Molecular and Evolutionary Plant Virology. Instituto de Biologia Molecular y Celular de Plantas (IBMCP) (UPV-
CSIC). Universitat Politécnica de Valencia, Valencia. 2Georgia Institute of Technology. School of Chemistry & Biochemistry,
Atlanta, USA.
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17:15-17:30 Small RNA-Seq to characterize viruses responsible of Lettuce big-vein disease
(Oral 30)

Agustina Bernal-Vicente', Livia Donaire?, Cristina Gomez-Aix!, M® Amelia Sanchez-Pina?, Miguel Juarez®,
Yolanda Hernando', Miguel Angel Aranda?

'R&D department, ABIOPEP S.L., Murcia, Spain. 2Plant stress and disease biology department, CEBAS-CSIC, Murcia. 3Plant
Production and Microbiology Department, University Miguel Hernandez of Elche, Orihuela, Alicante.

17:30-17:45 Analisis para la deteccion de ‘Candidatus Liberibacter africanus’ vinculados al
programa de control biolégico contra Trioza erytreae (Oral 31)

F. Siverio'™, R. Rizza', S. Bastin', S. Barbé?, J. Pefialver?, E. Hernandez-Suarez', A. Tena?, E. Marco-Noales?
'Instituto Canario de Investigaciones Agrarias (ICIA). La Laguna, Tenerife. 2Instituto Valenciano de Investigaciones Agrarias
(IVIA), Moncada, Valencia

17:45-18:00 Detecciones de Xylella fastidiosa en Espafa y analisis de las diferentes
situaciones derivadas de las mismas (Oral 32)

Montserrat Rosell6', Diego Olmo?, Belén Alvarez®, Maria Teresa Urrutia4, Blanca B. Landas, Ester Marco-
Noales®.

"Laboratorio de Diagndstico Fitopatoldgico. Generalitat Valenciana, Silla, Valencia. ?Laboratorio de Sanidad Vegetal de les
lles Balears. Govern de les llles Balears, Palma de Mallorca. 3Laboratorio de Sanidad Vegetal. IMIDRA. Comunidad de Madrid.
Alcala de Henares. Madrid. *Laboratorio de Sanidad Vegetal de Almeria. Junta de Andalucia. Almeria. SInstituto de Agricultura
Sostenible (CSIC), Cordoba. fInstituto Valenciano de Investigaciones Agrarias (IVIA), Moncada, Valencia.

Gestion de enfermedades — Sala Alcazar
Moderadores: Xavier Sorribas y Elisa Gonzalez

16:30-16:45 Estudio del efecto interactivo de los bosques mixtos mediterraneos sobre la
capacidad infectiva y de supervivencia de Phytophthora cinnamomi (Oral 33)

Daniel Arrayas, M. Carmen Gémez, Lorena Gomez-Aparicio, Maria Socorro Serrano*
Instituto de Recursos Naturales y Agrobiologia de Sevilla, Sevilla.

16:45-17:00 Estrategia biolégica para el control de la podredumbre parda: validacién a nivel
Europeo (Oral 34)

Neus Teixido'™, Antonieta De Cal?, Carla Casals', Rosario Torres'!, Belén Guijarro?, Victor Perdrix3, Ulrike
Hilscher4, Edith Ladurner®, Tom Smets®, Josep Usall'

'IRTA, XaRTA-Postcollita, Edifici Fruitcentre, Parc Cientific i Tecnologic Agroalimentari de Lleida (PCiTAL), Parc de Gardeny,
25003 Lleida. 2INIA, Departamento de Proteccion Vegetal, Madrid. 3Opennatur S.L., Barcelona. “Bayer CropScience Biologics
GmbH, Wismar, Alemania. SCBC (Europe) S.r.l. — BIOGARD Division, Cesena (FC), Italia. ®pcfruit npo, Sint-Truiden, Bélgica.

17:00-17:15 Disefio y desarrollo de un sistema de prediccion de la mancha bacteriana de los
frutales de hueso y almendro causada por Xanthomonas arboricola pv. pruni
(Oral 35)

Gerard Morales, Concepcié Moragrega, Emilio Montesinos, Isidre Llorente*
Institut de Tecnologia Agroalimentaria. Universitat de Girona, Girona.

17:15-17:30 Analisis multifactorial de la presién de enfermedades y el uso de pesticidas en
viticultura: posibilidades de reduccion en el sudoeste de Europa (Oral 36)

Carlos Calvo-Garrido', Felicidad De Herralde2, Xoan Elorduy?, Enric Bartra3, Eric Giraud-Heraud*, Jose Maria
Gil®5, Isaac Rodriguez®, Rafael Cela®, Miguel Tubio’, Jean Roudet!, Pascal Lecomte!, Denis Thiery', Marc
Fermaud'

'SAVE, INRA, Bordeaux Science Agro, Villenave d'Ornon, Francia. 2IRTA, Caldes de Montbui, Espafia. 3INCAVI, Vilafranca
del Penedés. “GREThA, ISVV, Villenave d'Ornon, Francia. SCREDA, Parc Mediterrani de la Tecnologia, Castelldefels.
6Departamento de Quimica Analitica, Nutricion y Bromatologia, IIAA, USC, Santiago de Compostela. ‘Bodegas Martin Codax,
Vilarifio, Cambados, Pontevedra.
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17:30-17:45 Prevalencia y caracterizacion de los subgrupos de fitoplasmas asociados a
arboles urbanos de Quercus humboldtii Bonpla en Bogota — Colombia (Oral 37)

Jennifer Andrea Garcia-Baracaldo', Julian Rodrigo Lamilla-Monje?, Liliana Franco-Lara'™
'Facultad de Ciencias Basicas y Aplicadas, Universidad Militar Nueva Granada, Cundinamarca, Colombia

17:45-18:00 Elucidating the role of grapevine rootstock genotypes in shaping rhizosphere
microbiome composition and their interactions with black-foot disease (Oral 38)

Carmen Berlanas', Monica Berbegal?, Meriem Laidani2, Georgina Elena?, José Félix Cibriain3, Ana Sagles-
Sarasa?, David Gramaje'™

'Instituto de Ciencias de la Vid y del Vino (ICVV), Consejo Superior de Investigaciones Cientificas-Universidad de la Rioja,
Gobierno de La Rioja, Finca La Grajera, Logrofio. 2Instituto Agroforestal Mediterraneo, Universitat Politécnica de Valéncia,
Valencia. SEVENA/INTIA, Departamento de Desarrollo Rural, Medio Ambiente y Administracion Local, Gobierno de Navarra,
Olite.

Interaccion planta-patégeno - Sala Catedral
Moderadores: Francisco Tenllado y Pedro Goémez

16:30-16:45 Functional study of two tomato proteins interacting with the Pepino mosaic virus
coat protein, a step toward obtaining resistant plants (Oral 39)

Eduardo Méndez-Lopez!, Livia Donaire’, Blanca Gosalvez', Raquel N. Sempere', Jens Tilsner?3, Fabiola Ruiz-
Ramon?, Luis Rodriguez-Moreno!, M. Amelia Sanchez-Pina' and Miguel A. Aranda™

'Grupo de Patologia Vegetal, Centro de Edafologia y Biologia Aplicada del Segura (CEBAS-CSIC), Espinardo, Murcia.
2Biomedical Sciences Research Complex, University of St Andrews, Scotland, UK. 3Cell and Molecular Sciences, The James
Hutton Institute, Dundee DD2 5DA, Scotland, UK.

16:45-17:00 The context of expression of HCPro influences the ratio of SRNAs of non-plant vs.
plant sequence associated to the purified protein (Oral 40)

Francsico Javier del Toro, Eva Covielles, Emmanuel Aguilar, Franciso Tenllado, Tomas Canto*
Department of Environmental Biology, Center for Biological Research, CIB-CSIC, Madrid.

17:00-17:15 Analysis of the cellular localization of melon VPS41, a protein that confers
resistance to Cucumber mosaic virus (Oral 41)

Nuria Real’, Ana Montserrat Martin Hernandez'?*
'Centre for Research in Agricultural Genomics (CRAG) CSIC-IRTA-UAB-UB, Bellaterra (Cerdanyola del Vallgs), Barcelona.
2IRTA (Institut de Recerca i Tecnologia Agroalimentaries), Barcelona.

17:15-17:30 Contrasting effects between accumulation and transmission in mixed infection of
WMV and CYSDV in melon (Oral 42)

Maria Luisa Domingo-Calap', Ana Beatriz Moreno!, Juan Antonio Diaz Penddn2, Aranzazu Moreno?, Alberto
Fereres?, Juan José Lopez-Moya'™

'Centre for Research in Agricultural Genomics CRAG, CSIC-IRTA-UAB-UB, Cerdanyola del Vallés, Barcelona. 2Institute for
Mediterranean and Subtropical Horticulture "La Mayora" (IHSM-UMACSIC), Algarrobo-Costa, Malaga. 3Institute of Agricultural
Sciences, ICA, CSIC, Madrid.

17:30-17:45 Costs and benefits of plant defenses against a sterilizing virus (Oral 43)

Nuria Montes, Marisa Lépez-Herranz, Israel Pagan*
Centro de Biotecnologia y Genémica de Plantas (UPM-INIA). Campus de Montegancedo, Universidad Politécnica de Madrid,
Pozuelo de Alarcén, Madrid.
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17:45-18:00 Cambios ultraestructurales y de expresion de proteinas en Nicotiana
benthamiana inducidos por el virus 1 del marchitamiento del haba: papel de
la proteina viral VP37 en el desarrollo de la enfermedad (Oral 44)

Laura Elvira-Gonzalez'-2, Paola Fortuiio®?, Vicente Medina*, Caterina Carpino™5, Luis Rubio'*, Luis Galipienso'2
'Centro de Proteccion Vegetal y Biotecnologia, Instituto Valenciano de Investigaciones Agrarias (IVIA), Valencia.
’Departamento de Biotecnologia, Universitat Politécnica de Valéncia. 3Universidad Catolica de Valencia. “Departamento de
Produccion Vegetal y Ciencia Forestal, Universitat de Lleida. °Departamento de Agricultura y Ciencias Forestales, Universidad

de Palermo, Italia

18:00-19:30 ASAMBLEA DE LA SEF — Auditorio Hotel Beatriz
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MIERCOLES (10-Octubre-2018

9:00-9:45 PONENCIA PLENARIA Il — Auditorio Hotel Beatriz

Moderador: Emilio Montesinos

Insights into the citrus Huanglongbing pathosystem

Ponente: Nian Wang. Institute of Food and Agricultural Science. University of Florida, USA.
9:45-10:45 SESION PLENARIA lll — Auditorio Hotel Beatriz

Moderadores: Pablo Rodriguez Palenzuela y Araceli Castillo

9:45-10:00 Modelizacion espacial bayesiana aplicada a las prospecciones de Xylella
fastidiosa en Alicante (Oral 45)

Martina_Cendoya', Joaquin Martinez-Minaya?, Amparo Ferrer-Matoses?, Vicente Dalmaud, David Conesa?
Antonio Lépez-Quilez?, Antonio Vicent'

'Centre de Proteccid Vegetal i Biotecnologia, Institut Valencia d’Investigacions Agraries (IVIA), Moncada, Valencia.
’Departament d’Estadistica i Investigacio Operativa, Universitat de Valéncia, Burjassot, Valencia. 3Servei de Sanitat Vegetal,
Conselleria d'Agricultura, Medi Ambient, Canvi Climatic i Desenvolupament Rural, Generalitat Valenciana, Silla.

10:00-10:15 Molecular and biological characterization of deltasatellites, a new class of non-
coding DNA satellites associated with begomoviruses (Oral 46)

Elvira Fiallo-Olivé*, Jesus Navas-Castillo
Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora”, Universidad de Malaga- Consejo Superior de
Investigaciones Cientificas (IHSM-UMA-CSIC), Malaga.

10:15-10:30 Characterization of two new partitiviruses that replicate differentially in the fungi
Entoleuca sp. and Rosellinia necatrix that infect avocado (Oral 47)

Leonardo Velasco', Enrico Cretazzo', Isabel Arjona-Girona?, Carlos Lopez-Herrera?
'Instituto Andaluz de Investigacion y Formacion Agraria (IFAPA), Malaga. 2Instituto de Agricultura Sostenible (IAS), CSIC,
Cérdoba.

10:30-10:45 Expresion heterogénea de genes relevantes para la virulencia de Pseudomonas
syringae (Oral 48)

Nieves Lépez-Pagan', José S. Rufian', Diego Lopez-Marquez', Laurent Aussel?, Javier Ruiz-Albert!, Carmen R.
Beuzoén'™

'Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora” (IHSM-UMA-CSIC). Departamento de Biologia Celular,
Genética y Fisiologia. Facultad de Ciencias. Universidad de Malaga. Malaga. 2Aix Marseille Université, CNRS, LCB UMR,
7283, IMM, Marseille, France.

10:45-12:30 SESION DE POSTERS Y CAFE — Sala Ronda/Buenavista
12:30-13:00 PONENCIA INVITADA IV — Auditorio Hotel Beatriz
Moderadores: Carmen Hernandez Fort y Diego OImo

Impact of RNA-directed DNA methylation during plant biotic interactions

Ponente: Virginia Ruiz Ferrer. Grupo de Biotecnologia y Biologia Molecular de Plantas.
Universidad de Castilla La Mancha, Toledo.
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13:00-13:30 PONENCIA INVITADA V - Auditorio Hotel Beatriz
Moderadores: Carmen Hernandez Fort y Diego OImo
Papel de la matriz extracelular en el ataque y defensa de Bacillus en la interaccidn con plantas

Ponente: Diego Romero. Departamento de Microbiologia. Centro de Supercomputacion vy
Bioinnovacién. Universidad de Malaga, Malaga.

13:30-14:00 SESION DE EMPRESAS Y TRANSFERENCIA — Auditorio Hotel Beatriz
Moderadores: Luis Rubio e Inmaculada Ferriol

13:30-13:45 New breading technologies: a solution for plant virus resistance?
Ponente: ABIOPEP

13:45-14:00 Addressing the interplay of genome, environment, and phenome
Ponente: Sandra Cuni (IZASA)

14:00-15:30 ALMUERZO EN EL HOTEL

15:30-16:00 PONENCIA INVITADA VI — Auditorio Hotel Beatriz
Moderadores: Luis Rubio e Inmaculada Ferriol

MicroRNAs artificiales como fuente de resistencia antiviral y diversidad

Ponente: Carmen Simoén-Mateo. Departamento de Genética Molecular de Plantas. Centro
Nacional de Biotecnologia, UAM-CSIC, Madrid.

16:00-17:30 SESIONES SIMULTANEAS lli
Interaccion planta-patégeno — Auditorio Hotel Beatriz
Moderadores: Jesus Navas e Israel Pagan

16:00-16:15 Global analysis of the geminivirus Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV) genome
expression and DNA methylation during infection in tomato plants (Oral 49)

Alvaro Piedra-Aguilera’, Chen Jiao?, Ana P. Luna', Beatriz Romero-Rodriguez’, Anna Esteve-Codina3, Francisco
Villanueva', Juan A. Diaz-Pendén’, Zhanjun Fei?, Eduardo R. Bejarano' and Araceli G. Castillo™

"Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora” (IHSM-UMA-CSIC), Area de Genética, Universidad de
Malaga, Malaga. 2Boyce Thompson Institute, Cornell University, Ithaca, NY, USA. 3Centro Nacional de Analisis Gendémico
(CNAG). Barcelona Science Park, Barcelona.

16:15-16:30 Coordinated regulation of the immune repressor BIR1 during viral infections
involves transcriptional and post-transcriptional silencing and is required
to preserve host integrity (Oral 50)

Irene Guzman-Benito!, Livia Donaire!, Alicia Esteban del Valle2, Andrzej T. Wierzbicki®, Miguel Angel Botella2,
César Llave'™

'Department of Microbial and Plant Biotechnology, Centro de Investigaciones Bioldgicas, CSIC, Madrid. 2Departamento de
Biologia Molecular y Bioquimica. Universidad de Malaga, Malaga. 3Department of Molecular, Cellular, and Developmental
Biology, University of Michigan, Michigan, USA.
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16:30-16:45 Identificacion de una proteina de Arabidopsis que presenta actividad desmetilasa
mMG6A y participa en el control del proceso infeccioso del virus del mosaico de
la alfalfa y en la regulacion de los niveles de m6A en su genoma (Oral 51)

Mireya Martinez-Pérez, Frederic Aparicio, Maria Pilar Lépez-Gresa, Jose Maria Belles, Jesus Angel Sanchez-
Navarro, Vicente Pallas*

Instituto de Biologia Molecular y Celular de Plantas (IBMCP). (Universitat Politecnica de Valencia-Consejo Superior de
Investigaciones Cientificas), Valencia.

16:45-17:00 Cell-death triggered by the P25 protein in Potato virus X-associated synergisms
results from ER stress in Nicotiana benthamiana (Oral 52)

Emmanuel Aguilar!, Francisco J. del Toro', Chantal Brosseau?, Peter Moffett?2, Tomas Canto!, Francisco
Tenllado™
'Centro de Investigaciones Bioldgicas, CSIC, Madrid 28040. 2Université de Sherbrooke, Sherbrooke, Québec, Canada.

17:00-17:15 Geminivirus replication protein impairs SUMO conjugation of PCNA at two
acceptor sites (Oral 53)

Blanca Sabarit!, Manuel Arroyo-Mateos'2, Francesca Maio?, Miguel Sanchez-Duran', Tabata Rosas-Diaz'4,
Alejandro F. Uceta-Gamaza', Marcel Prins?, Javier Ruiz -Albert’, Ana P. Luna’, Harrold A. van den Burg?, Eduardo
R. Bejarano™.

"Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora”, (IHSM-UMA-CSIC), Malaga. 2Molecular Plant Pathology,
Swammerdam Institute for Life Sciences, Faculty of Science University of Amsterdam, Amsterdam, The Netherlands. 3Keygene
NV, Wageningen, The Netherlands. “Shanghai Center for Plant Stress Biology/CAS Center for Excellence in Molecular Plant
Science, Chinese Academy of Sciences, Shanghai, China.

17:15-17:30 Azospirillum brasilense Sp7 x Gibberella zeae interactions in early growth stages
of high carotenoid corn activates the MYB transcription factor to up-regulate
the JA and SA hormone response (Oral 54)

Sarah B. Lade'-?*, Jordi Giné Bordonaba3, Alfonso Albacete?*, Luis Serrano'?2, Joan Segarra'-?, Paul Christou’?,
Vicente Medina'?

"Universitat de Lleida, Escola Técnica Superior d'Enginyeria Agraria (ETSEA), Departament de Produccio. Vegetal i Ciéncia
Forestal, Lleida. 2AGROTECNIO Center, Universitat de Lleida, Escola Técnica Superior de I'Enginyeria Agraria (ETSEA),
Lleida. 3Postharvest Programme, Institute for Food and Agricultural Research and Technology (IRTA), Parc Cientific |
Tecnologic Agroalimentari de Lleida, Parc de Gardeny, Lleida. “Departamento de Nutricion Vegetal, CEBAS-CSIC, Murcia.

Epidemiologia e interaccién planta-patégeno - Sala Alcazar
Moderadores: Cristina Cabaleiro y Montserrat Rosell6

16:00-16:15 Colonizacion enddfita de Fusarium circinatum en raices de Pinus radiata y
huéspedes alternativos en una plantacion con chancro resinoso (Oral 55)

Laura Hernandez-Escribano'-2*, Margarita Elvira-Recuenco’, Eugenia lturritxa3, Ana Aragonés?, Nebai Mesanza?,
Monica Berbegal*, Rosa Raposo™®

'Instituto Nacional de Investigacion y Tecnologia Agraria y Alimentaria, Centro de Investigacién Forestal (INIA-CIFOR), Madrid.
?Departamento de Biotecnologia-Biologia Vegetal, Escuela Técnica Superior de Ingenieria Agronémica, Alimentaria y de
Biosistemas, Universidad Politécnica de Madrid, Madrid. 3SNEIKER, Granja Modelo de Arkaute, Vitoria-Gasteiz. “Instituto
Agroforestal Mediterraneo, Universitat Politécnica de Valéncia, Valencia. ®Instituto de Gestion Forestal Sostenible (iuFOR),
Universidad de Valladolid/INIA, Valladolid.

16:15-16:30 New insights in the epidemiology and management of Botrytis bunch rot in
vineyards (Oral 56)

Elisa Gonzalez-Dominguez', Giorgia Fedele?, Vittorio Rossi?
"Horta SRL., Piacenza, Italy (www.horta-srl.com). 2Department of Sustainable Crop Production, Universita Cattolica del Sacro
Cuore, Piacenza, Italy.



http://www.horta-srl.com/
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16:30-16:45 Estudio etioldgico de la podredumbre de los dientes de ajo (Alllium sativum) en
postcosecha (Oral 57)

Laura Galvez*, Daniel Palmero
Laboratorio de Proteccion Vegetal, Escuela Técnica Superior de Ingenieria Agrondmia, Alimentaria y de Biosistemas,
Universidad Politécnica de Madrid, Madrid.

16:45-17:00 Endogenous plant elicitor peptides as sustainable tools to control plant pathogens
(Oral 58)

Laura Foix, Anna Nadal, Laura Montesinos, Cristina Ruiz, Emilio Montesinos, Maria Pla*
Institute for Food and Agricultural Technology (INTEA), University of Girona, Campus Montilivi (EPS-1), Girona.

17:00-17:15 Genética de poblaciones, analisis genético y gendmica: contribuciones en
la caracterizacién de la interaccion Botrytis cinerea — Vitis vinifera (Oral 59)

Wilson Acosta’, Francisco Anta’, Mike Thon1, Ricardo Baroncelli'2, Jan van Kan3, José Maria Diaz-Minguez',
Ernesto Pérez Benito'*.

'Centro Hispano Luso de Investigaciones Agrarias (CIALE). Dpto. de Microbiologia y Genética. Universidad de Salamanca.
Villamayor de la Armufia. Salamanca. 2Laboratoire Universitaire de Biodiversité et Ecologie Microbienne, ESIAB, Université
de Brest, Plouzané, Finistére, Francia. 3Laboratorio de Fitopatologia. Wageningen University, Wageningen, The Netherlands.

17:15-17:30 Efecto de una ola de calor en castafos estresados hidricamente y posteriormente
infectados por Phytophthora cinnamomi (Oral 60)

Alvaro Camisén’, Angela Martin?, Francisco Alcaide!, Pilar Santamargarita’, Marina Gonzalez', Francisco de
Dios', Jesus Rodriguez!, David Morcuende3, Beatriz Cuenca*, Alejandro Solla™

'Instituto de Investigacion de la Dehesa; Ingenieria Forestal y del Medio Natural, Universidad de Extremadura. Plasencia.
2Escuela Técnica Superior de Ingenieria Agrondmica y de Montes, Universidad de Coérdoba, Cdérdoba. 3instituto de
Investigacion IProCor; Grupo de Investigacion TECAL, Universidad de Extremadura, Caceres. 4TRAGSA, Vivero de Maceda,
Maceda, Ourense.

Interaccion planta-patégeno — Sala Catedral
Moderadores: Carmen Beuzén y Clara Pliego

16:00-16:15 Analisis metabolomico de la produccion de compuestos indélicos por bacterias
fitopatdogenas del complejo Pseudomonas syringae (Oral 61)

Adrian Pintado?, Victoria Pastor?, Miguel Cerezo?, Victor Flors?, Cayo Ramos™

"Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora”, Universidad de Malaga-CSIC, Area de Genética,
Universidad de Malaga, Malaga. Metabolic Integration and Cell Signalling Group, Departament de Ciéncies Agraries i del
Medi Natural, Universitat Jaume | (UJl), Castellon de la Plana.

16:15-16:30 Estudio comparativo de caracteristicas de las cepas de Pseudomonas syringae
pv. syringae asociadas a mango (Oral 62)

Francesca Aprile, José A. Gutiérrez-Barranquero, Francisco M. Cazorla, Antonio de Vicente*
Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora” (IHSM-UMA-CSIC), Departamento de Microbiologia,
Facultad de Ciencias, Universidad de Malaga, Malaga.

16:30-16:45 A Verticillium dahliae RNA-dependent RNA polymerase plays an important role
during mycovirus infection (Oral 63)

M.C. Caiiizares', P. Prieto?, E. Pérez-Artés3, M.D. Garcia-Pedrajas'*

"Depto. Proteccion de Plantas, Instituto de Hortifruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora”, Universidad de Malaga-
Consejo Superior de Investigaciones Cientificas (IHSM-UMA-CSIC), Malaga. ?Depto. de Mejora Genética, Instituto de
Agricultura Sostenible, CSIC, Cordoba. 3Depto. Proteccion de Cultivos, Instituto de Agricultura Sostenible, CSIC, Cérdoba.

16:45-17:00 Papel del HPR como molécula sefal en las interacciones multitréficas (Oral 64)
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S. Tienda'™, C. Vida?, E. Arrebola’, A. de Vicente', F.M. Cazorla'
"Instituto de Horticultura Subtropical y Mediterranea "La Mayora", Consejo Superior de Investigaciones Cientificas (IHSM-
UMA-CSIC), Malaga. 2Departamento de Microbiologia, Facultad de Ciencias, Universidad de Malaga, Malaga.

17:00-17:15 La delecion parcial del cromosoma pequeio determina la pérdida de
patogenicidad en Fusarium oxysporum (Oral 65)

Virginia Casado del Castillo™, Riccardo Baroncelli?, Michael R. Thon', Ernesto P. Benito', José M. Diaz-Minguez'
'Instituto Hispano-Luso de Investigaciones Agrarias (CIALE), Departamento de Microbiologia y Genética, Universidad de
Salamanca, Villamayor de la Armufia, Salamanca. 2Laboratoire Universitaire de Biodiversité et Ecologie Microbienne, ESIAB,
Université de Brest, Plouzané, Finistére, Francia.

17:15-17:30 Evaluacion de la induccion de genes de defensa, mediante "priming” con estrés
hidrico en portainjertos de aguacate (Oral 66)

G. Moreno-Ortega, A. Zumagquero, E. Martinez-Ferri, C. Pliego*
IFAPA. Centro de Churriana, Churriana, Malaga.

17:30-18:00 CAFE — Sala Ronda/Buenavista

18:00-18:45 PONENCIA PLENARIA IV — Auditorio Hotel Beatriz

Moderador: Juan Antonio Navas Cortés

Surveillance for emerging plant pathogens: how can epidemiological models help us?
Ponente: Stephen Parnell. University of Salford. United Kingdom.

18:45-19:30 PONENCIA EXTRAORDINARIA - Auditorio Hotel Beatriz

Moderador: Jaime Cubero

Diversidad de bacterias fitopatégenas: del diagndstico a la genémica y mas alla

Ponente: Maria Milagros Lopez. Instituto Valenciano de Investigaciones Agrarias. Valencia.

21:30 CENA DE CLAUSURA - Hotel Beatriz



25

Resumenes de Ponencias Plenarias, Ponencias Invitadas y

Ponencia Extraordinaria
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Ponencia Plenaria |

Insights into plant- root-knot nematode interactions for developing new
control strategies in crops

Diana Fernandez'?

Coworkers: Anne-Sophie Petitot!, Grossi-de-Sa Maira', Sa Maria Eugénia Lisei’?3, Amora
Deisy'?, Janice de Almeida Engler*, Albuquerque Erika Valeria Saliba?, Natalia Martins?,

Grossi-de-Sa Maria Fatima 2, Tina Kyndt®, Godelieve Gheysen®

'IRD - Institut de Recherche pour le Développement (Instituto francés de Investigacion para el

Desarrollo), Montpellier, France. ?(EMBRAPA-Recursos Genéticos e Biotecnologia (Cenargen),

Brasilia-DF, Brazil. *(EPAMIG -Agricultural Research Company of Minas Gerais State, Uberaba,
MG, Brazil. *INRA, Institut National de la Recherche Agronomique, Sophia-Antipolis, France.

SGhent University, Department of Molecular Biotechnology, Gent, Belgium

Root-knot nematodes (RKNs) are microscopic round worms of the Meloidogyne genus able
to parasitize a large number of plants, including important mono- and dicotyledonous plant
crops. RKNs settle in roots where they complete their life cycle by feeding from adapted host
giant cells. Successful infection is likely achieved by effector molecules produced in the
nematode esophageal gland cells and released into host tissues. We used the rice (Oryza
sativa) — Meloidogyne spp. pathosystem as a model to gain knowledge into molecular plant-
nematode interactions and provide new insights for developing control strategies towards
RKNs. Dual RNA-Seq analyses allowed to identify candidate effectors from the M.
graminicola secretome. The functional role of three Meloidogyne esophageal gland cell
proteins was assessed by producing transgenic rice plants expressing the candidate
proteins or artificial micro-RNAs (amiRNAs) able to silence the cognate genes in the
nematode. A putative role for the MSP18 effector protein in suppressing host immunity was
found in tobacco cell death-induced transient assays. In parallel, knowledge on rice innate
immunity to RKNs was gained through histological and transcriptomic analyses in the related
species Oryza glaberrima. Resistance in rice involved the restriction of juvenile penetration
in roots, and later on the degeneration of the giant cells formed. Rice candidate genes
proposed as involved in resistance to M. graminicola were identified based on their
expression pattern and QTL position. Some perspectives to control important RKNs based

on strategies targeting essential nematode proteins will be presented in conclusions.
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An evolutionary ecology perspective to address forest pathology
challenges of today and tomorrow

Marie-Laure Desprez-Loustau

INRA, Univ. Bordeaux, Cestas, France

Forests are increasingly exposed to various threats, including pathogens, with may have
dramatic impacts on the multiple ecosystem services they provide. Contrary to agriculture,
many forests are still little or non-domesticated systems which are more vulnerable to rapid
global changes linked to human activities, although natural regulation mechanisms
operating against pathogens have been maintained at a higher level than in crops. Forest
pathology has historically relied on an ecological approach to understand diseases and
address their practical management. Here, | advocate for a widening of this perspective to
include evolutionary considerations in response to new human-driven pressures affecting
pathogen populations. This evolutionary perspective embraces a variety of topics such as
the processes involved in the invasion success of invasive fungi, durable resistance of forest
plantations or the role of the microbiota, with the overall goal of understanding and promoting
forest resilience to pathogens. Interestingly this evolutionary ecological approach is also

increasingly considered to improve agriculture sustainability.
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Insights into the citrus Huanglongbing pathosystem

Nian Wang

Citrus Research and Education Center, Department of Microbiology and Cell Science, Institute of

Food and Agricultural Sciences, University of Florida, Lake Alfred, Florida 33850

“Candidatus Liberibacter” species are associated with economically devastating diseases of
citrus, potato, and many other crops. The importance of these diseases as well as the
proliferation of new diseases on a wider host range is likely to increase as the insects
vectoring the “Ca. Liberibacter” species expand their distributions worldwide. Here, | will
present the progress on understanding the biology and pathogenesis mechanisms of “Ca.
Liberibacter” species with focus on “Ca. L. asiaticus” (Las). Las causes citrus Huanglongbing
in Asia, USA and Brazil. | will discuss the Liberibacter virulence traits, including secretion
systems, putative effectors, pathogen associated molecular patterns such as flagella, as
well as other important traits that contribute to disease development. | will also discuss our

current progress in using genome editing to generate disease resistant citrus varieties.
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Surveillance for emerging plant pathogens: how can epidemiological
models help us?

Stephen Parnell

University of Salford. United Kingdom

There has been a dramatic increase in emerging plant diseases in recent times. Examples
include HLB, which has decimated citrus production in the US and Brazil, Ug99 and other
races of stem rust in Africa and the middle-east, which threaten food security, and the first
epidemic of X. fastidiosa which is currently causing grave concern in Europe. Preventative
measures such as quarantine and border inspections cannot catch all epidemics and
effective surveillance for early detection in agricultural and natural landscapes is paramount
to successful control. However, surveillance is prohibitively expensive and a needle in a
haystack problem, given we often seek to detect epidemics at a very early stage across vast
host landscapes. In this talk | show how epidemiological models can be used to remove the
guess work from the design of surveys and help target resources to maximise the probability
of detecting new epidemics. | describe a range of different epidemiological modelling
methods and show how they can help us to answer important surveillance questions such
as: where and when should we look for a pest? How intensively do we need to sample?

Which detection methods should | use?
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Predicting establishment and adaptation to invasive forest pathogens of the

genus Phytophthora using functional traits of the pathogen and the host

Miguel Angel Redondo', Johanna Boberg', Jan Stenlid?, Jonas Oliva'-?"

"Department of Forest Mycology and Plant Pathology, Swedish University of Agricultural Sciences,
Box 7026, 750 07 Uppsala, Sweden; 2Department of Crop and Forest Sciences, University of
Lleida, Alcalde Rovira Roure, 191, 25198 Lleida, Spain

Globalization and climate change are bringing together host and pathogen that lack a co-
evolutionary past. Amongst those, pathogens of the genus Phytophthora are responsible of
some of the most dramatic outbreaks worldwide. Within the EU-funded RESIPATH project,
we tested whether functional traits could be used to predict which Phytophthora species
would establish in Sweden. Also, we studied Phytophthora uniformis/alni-Alnus glutinosa
pathosystem to understand whether naive host populations will adapt or not to a new
pathogen. Resistant structures was a key functional trait to predict establishment in Sweden.
Once established, we saw that invasive Phytophthora species distributed in Sweden
following a climatic gradient. Temperature was the main driver for aquatic Phytophthora
species, while precipitation was the main driver for terrestrial species. We saw signs of
natural selection in alder stands invaded by P. uniformis, but not in those invaded by P. alni.
The increase in resistance observed in P. uniformis occurred in conjunction with a reduction
in broad sense heritability for resistance. Our work encourages the use of functional traits
for risk assessment. It highlights the importance of considering the physical environment
(water or soil) where pathogens complete their life cycle when predicting their response to
climate. Concerning adaptation, it seems that the amount of initial genetic resistance in the

naive host, and not the aggressiveness of the pathogen, determines natural selection.
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Nematodos entomopatégenos, interacciones multitréficas y su impacto
en la mejora de la proteccion y produccién de cultivos

Raquel Campos-Herrera

Instituto de Ciencias de la Vid y del Vino (CSIC, Universidad de La Rioja, Gobierno de La Rioja).

Finca La Grajera, Carretera de Burgos km 6, 26007 Logrofio, Spain.

Numerosas plagas y enfermedades amenazan los cultivos y provocan pérdidas
significativas en su produccion. No obstante, también son numerosos los organismos
beneficiosos que permiten limitar el dafio y mejorar los rendimientos. Conocer cémo
interactuan dichos organismos es imprescindible para desarrollar estrategias de manejo
optimizadas a cada escenario ecoldgico. Dentro de los organismos beneficiosos, los
nematodos entomopatogenos (NEP) estan considerados excelentes agentes de control
biolégico de plagas de insectos. Sin embargo, el desconocimiento de los factores
ecoldgicos que afectan su eficacia limita enormemente su empleo. El desarrollo de nuevas
herramientas moleculares basas en PCR cuantitativa a tiempo real (QPCR) ha permitido
avanzar en el estudio de la ecologia de los NEP y su interaccion con otros organismos,
interconectados en complejas redes troficas. Ejemplos de Florida, Suiza y Portugal
ilustraran como la combinacion de estas herramientas moleculares con el analisis de
variables edaficas y ambientales permite establecer factores clave que incrementen el
potencial de los NEP como agentes de control biolégico. La puesta en practica de estas
observaciones permite establecer los escenarios ecoldgicos que disminuyan el impacto de
los herbivoros del suelo y otros organismos (p.ej. Phythophthora), favorezcan el crecimiento
y produccidén de cultivos y, a su vez, permitan reducir nuestra dependencia de los

agroquimicos convencionales.
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Panorama actual de Xylella fastidiosa en las Islas Baleares
Diego OImo?, Alicia Nieto', David Borras', Marina Montesinos', Francesc Adrover",
Alejandro Urbano?, Aura Pascual?, Eduardo Moralejo*, Juan de Dios Garcia*, Omar

Beidas3, Andreu Juan3.

"Laboratorio Oficial de Sanidad Vegetal de las Islas Baleares. Serveis de Millora Agraria i
Pesquera. Conselleria de Medi Ambient, Agricultura i Pesca. Govern Balear. ’TRAGSA. Empresa
de Transformacion Agraria. Delegacion de Baleares. *Servicio de Agricultura. Conselleria de Medi

Ambient, Agricultura i Pesca. Govern Balear. *Investigador colaborador con el Servicio de

Agricultura. Conselleria de Medi Ambient, Agricultura i Pesca. Govern Balear.

La primera deteccion de X. fastidiosa en Espafia se produjo en las Islas Baleares en octubre
de 2016, en la localidad de Porto Cristo (Manacor), al este de la isla de Mallorca, en 3
muestras de cerezos tomadas en un centro de jardineria. Inmediatamente se aplicaron las
medidas que contempla la Decision de Ejecucion (UE) 2015/789. Se han intensificado las
prospecciones y analisis, en los que se han obtenido numerosas nuevas detecciones tanto
en la propia isla de Mallorca como en las islas de |biza y Menorca, en un elevado numero
especies vegetales distintas, tanto silvestres como cultivadas, incluyendo almendro, olivo y
vid. Los estudios moleculares basados en MLST han mostrado la presencia de distintos
genotipos de X. fastidiosa, de las subespecies fastidiosa (ST1), multiplex (ST81y ST7) y
pauca (ST80). Este hecho, unido al elevado numero de brotes positivos y su amplia
distribucion en las islas, hace suponer que se produjeron varias entradas de material
vegetal infectado a lo largo de los ultimos afos.

Los sintomas que se observan son variados y con distintos grados de virulencia segun la
especie vegetal y la subespecie de X. fastidiosa. En algunos casos se corresponden
claramente con los descritos en la bibliografia (p. ej.: enfermedad de Pierce, ‘almond leaf
scorch’), aunque también se ha detectado la presencia de la bacteria en muestras
asintomaticas (p. ej.: adelfa, olivo).

Durante el afo 2018 se estan llevando a cabo estudios relacionados con la estructura
genética de las cepas, la patogenicidad en distintas variedades de almendro, olivo y vid,
la mejora del muestreo y el diagndstico, el conocimiento de la gama de huéspedes y los

vectores presentes o la caracterizacion del proceso de infeccion, entre otros.
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Impact of RNA-directed DNA methylation during plant biotic interactions

Virginia Ruiz-Ferrer

Department of Environmental Sciences, Faculty of Environmental Sciences and Biochemistry,
Universidad de Castilla-La Mancha, Avenida Carlos Ill, s/n, 45071, Toledo, Spain

It is stated that key epigenetic mechanisms such as DNA methylation control innate
immunity against microbial pathogens in plants. However, knowledge of DNA methylation
pathways responding to viral or nematode infections is still very scarce. To identify putative
crosstalk mechanisms between epigenetic silencing and virus infections we performed
bisulfite sequencing, small RNAs (sRNAs) and transcriptomics analysis in Arabidopsis
infected with Tobacco rattle virus (TRV). Our results show a significant repression of DNA
methylation genes in the infected Arabidopsis plants that coincides with changes in
methylation at the whole genome level. In this regard, we also provide evidences that targets
of DNA methylation such us transposable elements (TEs) induced by TRV infection are an
additional factor controling the expression of nearby disease resistance genes.
Interestingy, TRV is also transmitted by root-knot nematodes (RKN). RKNs penetrate within
the root elongation zone, stablish within the vascular cylinder and nourish from specialized
feeding cells named giant cells (GCs) from repeated mitosis with partial cytokinesis. Cells
around GCs start to proliferate developing a pseudo-organ called gall. We used
transcriptomics, sRNAs and immunolocalization analysis in galls formed by Meloidogyne
Javanica versus uninfected Arabidopsis roots to characterize the epigenetic regulation
during the RKN interaction. Our study showed that at early time of infection there is a general
gene repression that correlate with an increase of rasiRNAs at retrotransposons (LINE,
SINE, COPIA, ATHYLA) in galls.

Therefore, TRV and M. javanica infection affects sSRNA accumulation, interferes with DNA

methylation and alter the transcriptional silencing of TEs.
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Papel de la matriz extracellular en el ataque y defensa de Bacillus en la

interaccién con plantas

Diego Romero

Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora” —Departamento de
Microbiologia, Universidad de Méalaga. Centro de Supercomputacion y Bioinnovacién, Universidad

de Mélaga, Calle Severo Ochoa 34, Parque Tecnoldgico de Andalucia, 29590 Malaga, Espana.

En su ciclo de vida las bacterias se organizan en comunidades multicelulares, a las que se
les ha dado el nombre de biofilms. Concebidos como negativos, dada su implicacion en
problemas de salud de publica o la industria alimentaria, la realidad es que también pueden
resultar beneficiosos. La especie Bacillus subtilis esta constituido por miembros no
patégenos, y muchas cepas viven en asociacion con plantas a las que proporciona una
serie de beneficios: i) defensa frente al ataque de patdgenos, ii) acceso a ciertos
micronutrientes o iii) adaptacién a ambientes estresantes. Ademas los estudios realizados
con cepas de esta especie han contribuido a nuestro conocimiento sobre el intrincado
programa de desarrollo que desemboca en el ensamblaje de los biofilms, que empieza con
las células pegandose a una superficie, seguido de un proceso de diferenciacion celular, y
la formacion de un complejo entramado de moléculas llamado matriz extracelular y que a
modo de tejido recubre a las bacterias, proporcionando estabilidad a la arquitectura de los
biofilms, o proteccion frente a agentes estresantes.

Estudios en nuestro laboratorio han demostrado que las rutas genéticas implicadas en la
formacion de biofilms son funcionales en la superficie de plantas, asi como su relaciéon con
la proteccion que ofrece Bacillus frente al ataque por el hongo fitopatégeno Podosphera
xanthii. Estos resultados nos llevaron a plantear la hipétesis de que la matriz extracelular
debe jugar un papel relevante en la ecologia de Bacillus en la parte aérea de la planta. Los
resultados obtenidos nos han permitido confirmar nuestra hipétesis, y ademas afinar en la
contribucion especifica de cada componente a la multifuncionalidad de la matriz. La
proteina amiloide TasA juega un doble papel, ensamblaje de la matriz y control del estado
fisiolégico de las bacterias, dos aspectos que afectan a la persistencia, colonizacion y
antagonismo directo de Bacillus frente a P. xanthii. El polisacarido y la proteina hidrofébica
BslA son mas esenciales en |la defensa de Bacillus frente a otros competidores bacterianos
que puede encontrar en la superficie vegetal, y con los que puede convivir de forma conjunta

pero quiza no revuelta.
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MicroRNAs artificiales como fuente de resistencia antiviral y diversidad

Frida Mesel, Mingmin Zhao, David San Ledn, Lorenzo Burgos, Juan Antonio Garcia,

Carmen Simon-Mateo

Departamento de Genética Molecular de Plantas.
Centro Nacional de Biotecnologia, UAM-CSIC, Madrid.

La tecnologia de los microRNAs artificiales (amiRNAs) utiliza el mecanismo natural de
silenciamiento de RNA para conseguir un efectivo silenciamiento post-transcripcional de
genes endogenos o de patdogenos. Hemos estudiado la utilidad de esta tecnologia para la
proteccion frente al potyvirus Plum pox virus (PPV) (genoma ssRNA de polaridad positiva)
causante de la sharka, una de las enfermedades mas importantes de los arboles frutales
de frutos con hueso. Un objetivo fundamental de nuestro estudio ha sido caracterizar
factores relevantes para la actividad de los amiRNAs y evaluar su influencia sobre el
potencial evolutivo del virus. Mientras que las construcciones disefadas para producir un
amiRNA maduro dirigido contra el RNA gendmico del virus proporcionaban una proteccion
altamente efectiva frente al PPV en plantas transgénicas de Nicotiana benthamiana, las que
estaban dirigidas contra la hebra de RNA complementaria solo producian una resistencia
parcial. El analisis de las secuencias de las variantes virales que escapaban de la
resistencia, asi como el analisis de los extremos de los fragmentos de RNA viral que se
acumulan en lineas con resistencia parcial transformadas con los dos tipos de
construcciones ha mostrado que tanto el amiRNA maduro como su banda complementaria
son capaces de actuar sobre las dos hebras de RNA viral. Hemos comprobado que la
resistencia mediada por amiRNAs, genera una amplia variedad de mutantes de escape,
que son capaces de mantenerse en plantas que expresan amiRNA y en plantas silvestres.
Ademas, hemos comenzado a caracterizar lineas transgénicas del huésped natural Prunus
domestica transformadas con amiRNAs que también son potencialmente resistentes al
PPV.
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Diversidad de bacterias fitopatégenas: del diagnéstico a la genédmica y

mas alla

Maria Milagros Lopez y Colaboradores

Instituto Valenciano de Investigaciones Agrarias (IVIA) Valencia

Conocer la diversidad de bacterias fitopatdgenas a nivel especifico o infra especifico es
esencial desde el punto de vista microbiologico, pero también tiene implicaciones clave
para su deteccion, diagndstico e identificacion, asi como para estudios epidemiolégicos.
Estos, a su vez, sirven de base para el disefio de estrategias de control preventivo y de
gestion integrada adaptados a las condiciones locales. Los estudios de diversidad
requieren la disponibilidad de amplias colecciones de cepas de distintos origenes y
huéspedes, que sean representativas de la variabilidad existente. Desde la década de
1970 las técnicas utilizadas en estos estudios han ido variando segun las herramientas
disponibles, desde los analisis de taxonomia numérica basados en caracteristicas
bioquimicas y fisiolégicas hasta la comparacion de genomas completos, que permite
realizar estudios de epidemiologia forense. Como ejemplos, se presentan los resultados
de los estudios de variabilidad realizados en cepas espafnolas de tres patégenos de
cuarentena como Erwinia amylovora, Xanthomonas arboricola patovar pruni y Xylella
fastidiosa, utilizando distintas técnicas. Las cepas o secuencias utilizadas se han obtenido
en proyectos de investigacion y/o recibido en el Laboratorio de Referencia de Bacterias
Fitopatogenas del MAPAMA, desde el principio de la deteccion de cada una en Espana.
Se ha analizado la diversidad en los tres casos, que ademas de hacer posible la
descripcion de nuevas especies bacterianas, como Erwinia piriflorinigrans o Xanthomonas
prunicola, ha permitido inferir el posible origen de la introduccién de los tres patégenos de
cuarentena en nuestro pais y servido de base para aconsejar los programas de

prevencion, erradicacion o contencion, mas apropiados para cada patosistema.
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Sesioén Plenaria | Oral 01

La infeccidén viral y su impacto sobre un caracter de desarrollo de la planta

infectada, la produccién y elongacion del tallo floral

1

Silvia Lépez-GonzéIez1#, José Antonio Navarro-BohiguesZ#, Luis F. Pacios ', Papaiah

1 2 1 1*

Sardaru', Vicente Pallas4, Flora Sanchez', Fernando Ponz

TCentro de Biotecnologia y Genémica de Plantas (UPM-INIA). Autopista M-40, km 38 28223

Pozuelo de Alarcon. 2 Instituto de Biologia Molecular y Celular de Plantas (UPV-CSIC). IBMCP.

Ingeniero Fausto Elios s/n. 46022 Valencia. #: Ambos primeros autores

Las infecciones virales suelen cursar con la induccién de sintomas, locales o sistémicos, que
conducen al desarrollo de una enfermedad. Pese a que un numero importante de estos sintomas
estan ligados a alteraciones especificas en caracteres del plan de desarrollo vegetal, los
estudios vinculando especificamente ambos procesos, enfermedad infecciosa vy
desarrollo, no son frecuentes asi planteados.

En esta ponencia se abordara la caracterizacién a distintos niveles (fenotipico, celular y
molecular) de la alteracion de un caracter de desarrollo, como es la produccién y elongacion
del tallo floral en el patosistema formado por el Virus del mosaico del nabo, TuMV, un
potyvirus, y Arabidopsis thaliana. Dos aislados distintos de TuMV inducen alteraciones
opuestas en el caracter. Mientras uno de ellos, aislado JPN 1 -un aislado de rabano-,
permite la elongacion del tallo dando ademas lugar a la proliferacion de ramas y tallos
adicionales, el otro, aislado UK 1 -un aislado de colza-, inhibe completamente la
elongacion del tallo ocasionando una esterilidad practicamente absoluta en las escasas
flores producidas. El estudio detallado de este patosistema ha permitido identificar la proteina
viral responsable de uno u otro fenotipo y su determinante a nivel de aminoacido. También
las diferencias de comportamiento subcelular de esta proteina no estructural. Finalmente, se
discutira la relacién del fenotipo macroscopico diferencial de la infeccién con las

alteraciones celulares y subcelularesinducidas porunoyotroaislado.
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La heteroplasmia mitocondrial explica la resistencia a fungicidas Qol en

Podosphaera xanthii, agente causal de oidio de cucurbitaceas.

1 1 1 2

, Antonio de Vicente<,
2*

, Davinia Bellé6n-Gémez', Juan A. Torés

2

Alejandra Vielba-Fernandez

Alejandro Pérez-Garcia“, Dolores Fernandez-Ortufio

Tinstituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora”, Universidad de Malaga —

Consejo Superior de Investigaciones Cientificas (IHSM-UMA-CSIC). Estaciéon Experimental “La

Mayora”, 29750 Algarrobo-Costa (Malaga), Espana. 2|HSM-UMA-CSIC “La Mayora”. Departamento de
Microbiologia, Facultad de Ciencias, Universidad de Malaga, 29071 Malaga, Esparia.

En Espafa, el control del oidio de las cucurbitdceas (Podosphaera xanthi)) depende
principalmente del empleo de fungicidas como los inhibidores de la quinona externa (Qol).
En un trabajo anterior, se observd una resistencia generalizada a los fungicidas Qol en
poblaciones de P. xanthii en el centro-sur de Espafia, pero no se terminaron de aclarar los
mecanismos moleculares implicados. En este trabajo hemos estudiado el papel de la proteina
de Rieske-FeS (risp) y de las mutaciones en el gen del citocromob (cytb) enlaresistencia
a fungicidas Qol en P. xanthii. No se detectaron mutaciones en el gen risp en los aislados
resistentes analizados. Para cytb, el andlisis de las secuencias reveld la presencia de la
sustitucion G143A, previamente descritay asociada alaresistencia a Qol en varias especies.
Esta mutacion siempre se detectaba en aislados resistentes a Qol; sin embargo, también se
detectaba en aislados sensibles, aunque con menor frecuencia. Para comprobar si la
heteroplasmia del gen cytb estaba implicada en la resistencia a los fungicidas Qol en P.
xanthii, se desarroll6 una reaccion en cadena de la polimerasa especifica de alelo y
cuantitativa, para determinar la abundancia relativa de los alelos G143 (sensible) y A143
(resistente). En los aislados resistentes a los fungicidas Qol se observd una abundancia
relativa de los alelos A143 del 70%. En los aislados sensibles estas frecuencias variaban
entre el 10% y el 60%. Nuestros datos sugieren que la mutacion G143A en el gencytbesel
principal factor implicado en la resistencia a Qol en P. xanthii, pero la proporcién de los alelos
G143 y A143 en cada aislado puede determinar su nivel de resistencia.

Financiacion: AGL2016-76216-C2-1-R
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The evolution of host-range: genetic mechanisms associated to the

acquisition of a new host by a plant virus

Sayanta Bera, Aurora Fraile and Fernando Garcia-Arenal*

Centro de Biotecnologia y Gendmica de Plantas UPM-INIA & Escuela Técnica Superior de Ingenieria
Agronoémica, Alimentaria y de Biosistemas, Universidad Politécnica de Madrid, Campus de

Montegancedo.

The acquisition of new hosts, or host range expansion, provides a pathogen with more
opportunities for transmission and survival, but may be limited by across-host fitness trade-
offs. A major cause of across-host trade-offs in viruses is antagonistic pleiotropy, that is,
different phenotypic effects of mutations in different hosts, a Genotype x Environment
interaction. In addition, epistasis (a Genotype x Genotype interaction) also may play a role in
generating across-host fithess trade-offs. We have analysed if there are fitness trade-offs, and
their cause, associated to the acquisition of a new host by a plant virus, Tobacco mild green
mosaic virus (TMGMV), which infects pepper and Nicotiana glauca in SE Spain. Worldwide,
TMGMYV has been reported in N. glauca since the early XX century, while in pepper only
since the 1980s, so that pepper can be considered the new host. TMGMYV accumulation level
differed in both hosts, and the assay of field isolates in the homologous and heterologous hosts
showed adaptation of N. glauca isolates, but not of pepper isolates, to their original host,
with asymmetrical fitness trade-offs. The role of the amino acid at two dimorphic positions
in the coat protein, and of a duplication in the 3’'UTR, in the differential multiplication in pepper
and N. glauca was analysed in the collection of field isolates and by mutagenesis of cDNA
clones derived from two TMGMV isolates. Results showed host-specific effects of the
analysed mutations on virus multiplication, which in addition depended on the genetic
background. Thus, both pleiotropy and epistasis, and their interaction, play a role in TMGMV

host-range evolution.
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Etiologia del decaimiento del almendro en plantaciones jovenes. Una

nueva enfermedad en Andalucia.
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Desde 2017, se viene observando una nueva problematica en las plantaciones jovenes de
almendro en Andalucia asociada con produccion de goma, y necrosis y decoloracion interna
de la madera que culmina con el decaimiento y la muerte de la planta. Las muestras
analizadas pornuestroserviciode diagnostico, asi como las obtenidas de las prospecciones
realizadas en Cérdoba, Huelva y Sevilla durante los dos ultimos afios revelan que nos
encontramos ante una compleja enfermedad. De todas ellas se han aislado gran diversidad
de especies fungicas de las familias Botryosphaeriaceae y Diatrypaceae;y de los géneros
Aspergillus, Diaporthe, Fusarium, Macrophomina, Phaeoacremonium y Pleurostomophora.
Con el objetivo de dilucidar la etiologia de esta enfermedad, aislados representativos de
estos géneros se han descrito morfoldgicamente en base al color de la colonia, crecimiento
micelial y caracteristicas de sus conidios. La identificacion de estos aislados se confirm6 por
analisis filogenéticos de la ITS y de las proteinas ACT, TUB y TEF. La patogenicidad se
esta evaluando en rama cortada y en campo, sobre ramas de la variedad Soleta inoculadas
condiscosde micelio. En rama cortada se han observado claras diferencias en virulencia,
mostrando mayores lesiones las ramas inoculadas con hongos de la familia
Botryosphaeriaceae. La elevada demanda de material vegetal para establecer nuevas
plantaciones, la escasez de medidas preventivas tanto en vivero como en los primeros
estados de la plantacion, y el cambio del sistema de cultivo tradicional a intensivo han
propiciado la emergencia de esta compleja y grave enfermedad que requiere ser
estudiada condetalle en busca de unasolucién adecuaday practica que logre paliarlamuerte

delas plantaciones jovenes.
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El endéfito Rhodotorula-P5 produce un efecto tipo “priming” sobre
Ulmus minor que puede ser clave para la tolerancia a Ophisotoma

novo-ulmi.
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El antagonismo de ciertos enddfitos contra el hongo patégeno Ophiostoma novo-ulmi, causante
de la grafiosis del olmo, sugiere que podrian ser usados como herramienta de biocontrol
de esta enfermedad. Para testar esta capacidad, en un primer ensayo, genotipos de
olmo tolerantes y susceptibles a la grafiosis fueron inoculados por separado con O. novo-
ulmi y con Rhodotorula sp. cepa P5 (enddfito antagonico) con el propdsito de estudiar las
respuestas de defensa a nivel molecular. Se cuantificd la presencia de ambos hongos y la
expresion de 13 genes. En todos los genotipos, independientemente de su grado de
tolerancia, se observd que con ambos hongos se producia una respuesta de defensa tipica
mediada por salicilico, siendo mayor la provocada por el patdégeno. En un segundo ensayo, se
incorpord un tercer tratamiento que consistio en una pre-inoculaciéon con P5 una semana antes
de inocular Ophiostoma. En esta ocasion, ademas de cuantificar la presencia de los hongos
y analizar la expresion de los mismos genes, se midieron los contenidos totales de fenoles 'y
flavonoides y el estrés oxidativo. Todos los genotipos tuvieron una sobreexpresion de distintos
genes cuando se inocularon con el patdégeno, entre ellos, los que codifican para proteinas
relacionadas con la patogénesis (PR), sin embargo, ésta fue inexistente o reducida con
el tratamiento de doble inoculacién. Este efecto positivo de la pre-inoculacién con P5 se
observo también con la acumulacién de fenoles y flavonoides y con el estrés oxidativo, que fue
mayor en genotipos susceptibles inoculados con patégeno en comparacion con la doble
inoculacion. Estos efectos beneficiosos de laasociacién de Rhodotorula-P5 con U. minor podrian

ser claves en futuros ensayos de biocontrol de la grafiosis.
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Caracterizacion del microbioma del xilema del olivo mediante

secuenciacion masiva
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El conocimiento del microbioma asociado a la endosfera de olivo puede ayudar a una
mejor comprension de los factores determinantes de enfermedades causadas por patdgenos
restringidos al xilema, como Verticillium dahliae y Xylella fastidiosa. Los objetivos de este trabajo
son: 1) La puesta a punto de una metodologia de extraccion del fluido y ADN microbiano
presente en el xilema de olivo. 2) La caracterizacién del microbioma contenido en el fluido
xilematico y sus factores determinantes mediante secuenciacion masiva (NGS).

La extraccion de savia de xilema se llevd a cabo mediante una camara de presion de
Scholander. Se evaluaron 10 protoclos de extraccion de ADN y cinco combinaciones de
parejas de iniciadores especificos del gen 16S rRNA mediante la comparacién de los
resultados de NSG obtenidos.

Existieron diferencias significativas en los valores de la diversidad microbiana alfa- y beta en
funcion de los kits y métodos de extraccion de ADN y en menor medida en funcion de los
iniciadores PCR utilizados. Estos resultados han permitido seleccionar los kits y procedimientos
de extraccion de ADN o6ptimos para estimar la diversidad bacteriana en el xilema. Se han
identificado untotalde 961 OTUsquecorrespondena137 6érdenes,209familias, 356 géneros
y 143 especies bacterianas (dos de ellas representadas en mas del 70% de las muestras).
Ademas existieron diferencias significativas en las estructura de pobaciones bacterianas en
funcién de la variedad del olivo. La metodologia desarrollada permitira determinar los
factores determinates de estas diferencias: la planta madre de origen, el ambiente edafico y
condiciones agrondmicas donde crecen las plantas, y/o la composicion del fluido xilematico
(iomoma y metaboloma), entre otras; asi como la posibilidad de manipular el microbiomadel

olivo para prevenir o suprimir el desarrollo de enfermedades vasculares.
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Bacillus firmus strain 1-1582, a nematode antagonist by itself and through

the plant
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Bacillus firmus strain 1-1582 is the active substance of biological based nematicide
formulations. Several studies were conducted in order to determine the cardinal temperatures of
growth kinetics and biofilm formation; the interaction with tomato and cucumber roots, and with
Meloidogyne incognita eggs; and the capability to induce systemic resistance againstM.
incognita on tomato and cucumber in a split-root system. The bacterial growth kinetics and biofilm
formation were assessed in the range from 10 to 50°C. The interaction with both tomato and
cucumber roots, and with nematode eggs were studied under confocal laser microscopy
after transformation of the bacterial isolate with the green fluorescent protein. For the split-
root system, plant roots were divided into two 200 cm3 pots, the inducer was inoculated with
2x108 CFUs of B. firmus or not (control) and the responder with 1 juvenile of M. incognita per
cm3 of soil and maintained in a growth chamber at 25°C and 16:8h (light:dark) photoperiod
during 40 days. At the end of the experiment, the bacterial root colonization from the inducer,
and the number of egg masses and the total nematode eggs from the responder root were
assessed. The minimal, optimal and maximal growth temperatures were 10, 35, and
50°C, respectively. The biofilm formation was also related to cardinal temperatures. The
transformed B. firmus colonized profusely the tomato but poorly the cucumber roots. The
bacteria colonized and degraded nematode eggs. In the split root experiments, the number of
CFUs in the inducer was higher in tomato than in cucumber. Inthe responder, less numbers of
egg masses and total nematode eggs were produced in the tomato roots compared with the

control, however no differences were found in cucumber.
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Gendmica comparativa e historia evolutiva de razas de Pseudomonas syringae

pv. phaseolicola
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La resistencia vertical es el método mas deseable de control de enfermedades de plantas,
aunque suele ser superada con facilidad en campo por la emergencia de nuevas razas del
patogeno. Lagrasa de la judia, causada por Pseudomonas syringae pv. phaseolicola
(Pph) se ha controlado tradicionalmente con resistencia vertical, lo que previsiblemente
ha favorecido la emergencia y prevalencia de las 9 razas descritas actualmente. El
analisis de 45 genomas de cepas de Pph pertenecientes a las diversas razas indica un
contenido de entre 24 y 31 efectores tipo lll, de los cuales solo 8 estan presentes en
todas las cepas. El gen avrPphB define las razas 3 y 4, y demostramos que ha sido
incorporado a las poblaciones de Pph en tres eventos evolutivos independientes,
indicando un origen polifilético de laraza 3. El gen avrPphF confiere avirulencia en cultivares
con el gen Pse-71; nuestros analisis indican que ha habido dos eventos evolutivos
independientes que han conducido a la pérdida de este gen y a la generacion de la raza 2.
Por su parte, el genavrPphE se ha postulado que interacciona con el gen de resistencia Pse-
2y que se ha inactivadoindependientementeenlasrazas1, 3,6,8y9. Sinembargo, nuestros
analisisindican que ha habido al menos 9 eventos independientes de inactivacién de la funcién
de avirulencia de este gen, con el correspondiente cambio de raza. En conjunto, nuestros datos
indican una alta homogeneidad genomica de Pph, una alta variabilidad en el repertorio de
efectores y el origen polifilético de diversas razas de este patégeno. Este trabajo ha sido
financiado por los proyectos AGL2014-53242 y AGL2017-82492 del MINECO
(cofinanciados por FEDER).
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Bacterias indigenas de la rizosfera de olivo son agentes de control

biolégico eficaces de Verticillium dahliae
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El uso de agentes de control biolégico (ACBs) es una medida de interés dentro de una
estrategiade manejo integrado de la Verticilosis del olivo (VO). Es conocido que la raiz/rizosfera
de olivos de vivero esunaexcelentefuente de antagonistas bacterianos, conlaventajade que
estos estan adaptados al nicho en el que pudieran aplicarse como bioformulaciones efectivas
frente a la VO. De una coleccion de bacterias aisladas de raices de la variedad Picual se han
caracterizado en profundidad 6 cepas, tres Bacillales (PIC28, PIC73 y PIC167) y tres
Pseudomonas spp. (PIC25, PIC105 y PICF141), todas ellas antagonistas in vitro de
Verticillium dahliae y otros patégenos de olivo. La caracterizacién se efectué a nivel
morfoldgico, bioquimico, metabdlico y de sensibilidades quimicas, ademas de llevar a cabo la
secuenciacion de sus genomas, lo que permitidé identificarin silico caracteristicas
tradicionalmente asociadas a interacciones bacteria-planta y descartar la presencia de
fenotipos no deseables. El analisis multilocus de sequencias conservadas posibilitod la
identificacion a nivel de especie de tres cepas: Paenibacillus polymyxa (PIC73), Paenibacillus
terrae (PIC167) y Pseudomonas indica (PIC105). Las 6 rizobacterias estudiadas demostraron
buena capacidad para colonizar raices, particularmente PIC73. Enlos ensayos in planta, las
6 cepas controlaron al patotipo defoliante de V. dahliae, siendo PIC73 y PICF141 los ACBs
mas eficaces. Por primera vez se decribeP. indica como ACB. Finalmente se demostro la
compatibilidad in vitro de algunas de ellas, lo que posibilita su formulacién en forma de
consorcios. Financiado porlos proyectos P12-AGR667 (Junta de Andalucia)y RECUPERA 2020
(contrato MINECO/CSIC), ambos con cofinanciacion FEDER.
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El gen Thkel1 de Trichoderma harzianum, hongo beneficioso utilizado
en control biolégico, como herramienta en la creacion de plantas

resistentes a patégenos
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Trichoderma es un género de hongos ampliamente estudiados y utilizados como agentes de
control bioldgico en agricultura, debido a mecanismos de accién como el micoparasitismo, la
antibiosis, la competencia y la activacion de las defensas vegetales. En ellos, estan
implicados gran cantidad de genes susceptibles de ser aislados y utilizados en la
transformacion de plantas, con el fin de conferirles una mayor resistencia frente a patégenos.
Ejemplos de esto ultimo podemos encontrarlos en numerosos genes de quitinasas y R-
glucanasas expresados en cultivos tan diversos como algodon, zanahoria, patata o arroz,
confiriéndoles reistencia frente a patégenos como Botrytis cinerea, Alternaria alternata,
Rhizoctonia solanio Magnaporthe grisea. En este sentido, hemos descrito un gen presente en
el hongo beneficioso Trichoderma harzianum, denominado Thkel1, el cual parece jugar un
papel clave en la tolerancia del hongo frente a estreses de caracter abidtico, gracias a un
aumento en la actividad R-glucosidasa, algo observado también en plantas de Arabidopsis
thaliana y Brassica napus (colza) tras su transformacion con el gen. Ademas, ensayos de
infeccion in vitro e in planta con los hongos fitopatdégenos Botrytis cinerea y Phoma lingam,
respectivamente, mostraron como estas plantas transgénicas presentan un aumento
significativo en su capacidad defensiva frente a este tipo de patégenos, relacionado, a su
vez, con un aumento en la expresion de las rutas defensivas hormonales de las plantas.
Por lo tanto, parece ser que el gen Thkel1 de T. harzianum mejora la capacidad defensiva
vegetal frente a patdgenos, gracias a un aumento en la actividad R-glucosidasa y a la

modulacién de sus rutas hormonales de defensa.



51

Sesidn Simultanea |I: Gestion de Enfermedades Oral 11

Tomato yellow leaf curl Sardinia virus, un begomovirus que evoluciona

por recombinacidn: riesgo para el control basado en resistencia.
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Los begomovirus (familia Geminiviridae) implicados en la enfermedad del rizado amarillo del
tomate (tomato yellow leaf curl disease, TYLCD) ocasionan importantes pérdidas
economicas en amplias zonas del mundo. Se han descrito hasta 10 especies asociadas con
TYLCD, entre ellas Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV). TYLCV es la especie mas difundida,
disponiéndose de una amplia informacion sobre su dispersién mundial y la diversidad de sus
poblaciones. En Espafia, las epidemias de TYLCD se iniciaron con infecciones de la especie
Tomato yellow leaf curl Sardinia virus (TYLCSV). Sin embargo, TYLCV se ha ido
imponiendoa TYLCSV, aunque el mantenimiento del ultimo sigue siendo una preocupacion
y causa de intercambios genéticos que pueden comprometer las resistencias comerciales.
Hay poca informacién sobre la diversidad de TYLCSV. En este estudio se muestra que la
poblacién mundial de TYLCSV contiene aislados de dos cepas diferentes con dos subgrupos
en una de ellas. La comparacién de las secuencias disponibles, pone en evidencia el
intercambio genético a través de la recombinacién como un mecanismo importante de la
evolucion de TYLCSV. Se ha detectado un aislado en las epidemias espafiolas resultado de
la recombinaciéon entre aislados de las dos cepas de TYLCSV (una de ellas no descrita en
Espafa) cuya caracterizacion genética se ha llevado a cabo y se ha obtenido un clon
infectivo. Se mostraran resultados indicando que, si bien no existen diferencias bioldgicas
significativas respecto a TYLCSVs previamente descritos en Espafa, este nuevo aislado
puede manifestar mayor agresividad en algunas de las fuentes de resistencia contra TYLCD

disponibles para la mejora de tomate. Se discutiran las posibles implicaciones de cara al control.
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Los cultivares de vid presentan distintos niveles de tolerancia a virus asociados al enrollado de
la vid (GLRaV) pero no hay una buena fuente de resistencia. La intensidad de sintomas de la
enfermedad inducidos por un virus del enrollado deberia corresponder con los dafos
inducidos pero no se han hecho estudios detallados. El analisis de imagenes digitales tomadas
a lo largo del ciclo vegetativo es una forma objetiva de medida de superficie foliar afectada
(enrojecida) que puede ser util para evaluar y predecirdafios.

En 2012 se establecié una coleccion plantas con GLRaV-3 de zonas viticolas gallegas en un
viiiedo experimental en Portomarin (Lugo); la seleccién se hizo en base a sintomatologia
y dafos en el cultivar y localizacion original. Diez aislados se transmitieron por injerto a plantas
del indicador Pinot noir: 9 plantas por aislado, en 3 bloques de 3 plantas. Se tomaron datos
de sintomatologia y desde 2016 se hicieronfotografias digitales alolargo del ciclo vegetativo
para analizarlas con el programa ASSESS 2.0 (APS Press). Desde 2015 se evalud la
produccion (numero de racimos y peso)y calidad del mosto (°Brix, acidez total y pH).

La sintomatologia fue muy variable, en precocidad e intensidad, pero consistente afo tras
ano. F49BR6 fue el mas precoz en mostrar sintomas y mas intensos y MP4.11 fue
asintomatico en Pinot noiry también en la planta original y en la plantada directa en el mismo
vifiedo. Los otros aislados se agrupan en dos bloques con sintomatologia media/alta y
media/baja. La correspondencia entre superficie foliar afectada y dafios en cosecha fue
consistente y significativa para produccién, niumero de racimos y contenido en azucar.

El GLRaV-3 de MP4.11 esta siendo evaluado porque podria tener potencial como aislado

hipovirulento a utilizar en proteccién cruzada.
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Estudio de la interaccion tritrofica Penicillium rubens 212, Fusarium
oxysporum f.sp. lycopersici y planta de tomate durante el proceso de

biocontrol
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Este trabajo demuestra que Penicillium rubens cepa 212 (PO212) es competente para la
transformacion via protoplastos mediada por Calcio y PEG. Se trasformé PO212
empleando un sistema basado en la complementacién de mutaciones causando auxotrofia de
pirimidina. Gracias a este sistema podemos expresar proteinas de fluorescencia sGFP y
DsRed empleando plasmidos integrativos y replicativos. Las cepas transformadas no muestran
diferencias significativas con la cepa silvestre ni en su eficacia de control de Fusarium
oxysporum f.sp.lycopersici (FOL) en plantas de tomate ni en sus caracteristicas culturales.
Esto nos abre nuevas vias para futuras modificaciones en PO212 que nos permitan aclarar sus
modos de biocontrol.

Utilizando técnicas de microscopia confocal espectral estudiamos la colonizacion de las raices
de las plantas de tomate y la interaccion entre FOL y agente de biocontrol (ACB) en distintas
secciones longitudinales y transversales de plantas de tomate. Se confirma que P0O212
permanece en la superficie radicular de las plantas de tomate sin penetrar en el sistema
vascular. Los resultados sobre la cuantificacion de la colonizacidn superficial indican que la
distribucién de ambos hongos es mayor cuando ambos se inoculan por separado. En
condiciones de co-inoculacion, la presencia de PO212 reduce el desarrollo de FOL, sin
eliminarlo, lo que indica competencia por espacio y/o nutrientes. En presencia de FOL la
colonizacién de PO212 es significativamente mayor que en su ausencia. Ademas, se observa
una pérdida de fluorescencia de PO212 en ausencia de FOL lo que sugiere que el
metabolismo del ACB puede estar comprometido. La relacion ACB-patégeno parece ser
jerarquicamente superior a la relacion ACB-planta. Investigacién financiada por proyectos
RTA2013-00060-C05-01 y RTA2013-00060-C05-02 (Ministerio de Economiay Competitividad-

INIA, co-financiado con fondos FEDER de la Unién Europea).
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Capacidad adaptativa de Castanea sativa ante Phytophthora
cinnamomi evaluada a través de marcadores EST-SSRs y parametros
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En las ultimas décadas, Castanea sativa ha sufrido un fuerte declive estrechamente relacionado
con la enfermedad de la tinta causada por Phytophthora cinnamomi. Los castafiares pueden
respondera perturbaciones de tipo bidtico o abidtico a través de su elevada diversidad genética
intrapoblacional, plasticidad fenotipica, o la combinacion de ambas. Dentro del proyecto
AGL2014-53822-C2-1-R se evalud la diversidad genética adaptativa de C. sativa a P.
cinnamomien 120 arboles de poblaciones silvestres procedentes de Galicia, Extremadura,
Andalucia y Catalufia usando nueve EST-SSR polimérficos y efectuando un analisis
fenotipico de la descendencia de 12 arboles por region, previamente genotipados. Los
analisis mostraron una elevada variacién entre poblaciones (FST=0,184) y dos grupos genéticos
distintos, uno formado por arboles de Andalucia y Catalufia y otro compuesto porarbolesde

Extremadura y Galicia. En cuanto a la esperanza de vida de los brinzales inoculados se

observaron diferencias significativas entre poblaciones y familias, y valores significativos

de heredabilidad (ﬁ2=0,21) y diferenciacién poblacional (QsT=0,68). A partir de los alelos

de siete marcadores EST-SSR, se logré discriminar arboles madre de progenies tolerantes de
arboles madre de progenies susceptibles (DFA; P=0.0008). El uso combinado de marcadores
funcionales junto con la evaluacién fenotipica de material vegetal es una herramienta valida para
determinar variacion genética a nivel adaptativo y permitir una seleccion temprana de castafios

tolerantes a P. cinnamomi.
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Metaviromics meets ecology: spatial and environmental structuring in
plant virus transmission dynamics and estimating prevalence-diversity

relationships
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(Madrid), S in. 2Depart to de Biologia Vegetal Il, Facultad de F. ia, Uni idad
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Agricultural practices are predicted to increase plant virus transmission and infection risk, as
they reduce biodiversity and alter host species community composition in agricultural
ecosystems, conditions that promote infection heterogeneity. Large-scale studies of the
ecological processes underlying infection heterogeneity and pathogen transmission have
shown that the evolution of virulence and resistance can differ at local scales among host
communities. However, biases derived from species identification, and environmental variation
among experimental sites, may interfere with predictions of infection risk and transmission
dynamics. We tested the hypothesis that spatial variation among sites representing four habitats
within a diversity gradientin an agroecosystem in central Spain, interferes with the prediction of
infection distributions. Species relative abundance, and spatial and environmental variables
were used in a multivariate autocorrelation approach to test plant community distinctions among
habitats. We then selected the more explanatory spatial variables and simulated infection
prevalence data to use in predictive models. Multivariate tests showed that there was
significant spatial structuring among the study sites at fine spatial scales. Models showed
that a random factor for habitat had a strong effect on the prevalence-diversity relationships,
but which showed non-significant spatial effects. These findings validated our habitat
categories, but also demonstrated that the spatial predictor could be used as a proxy variable
for variation in host species community composition among experimental sites. Models were

then tested against data of virus prevalence in the analysed field sites.



56

Sesion Simultanea I: Epidemiologia Oral 16

Los Closterovirus se inoculan por pulgones durante breves inserciones

intracelulares de los estiletes en células de floema

2 1, Aranzazu Moreno1*
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En investigaciones recientes hemos demostrado que la inoculacién por el pulgon Myzus
persicae del virus semipersistente y restringido a floema Beet yellows virus (BYV,
Closterovirus) se asocia a un nuevo tipo de inserciones intracelulares (pd tipo-Il), diferente a las
anteriormente descritas asociadas a la inoculacion de virus de transmision no persistente
(“potential drops” o pds tipo-1). Estas pd tipo-Il son siempre detectadas antes de la salivacion
continuada en los vasos cribosos del floema (E1), la cual se suponia responsable de la
inoculacion de virus restringidos a floema.

El objetivo de este trabajo fue detectar la posicion del extremo distal de los estiletes de M.
persicae durante la pd de tipo-Il. Se monitorizé el comportamiento alimenticio de M. persicae
en remolacha azucarera (Beta vulgaris L.) mediante la técnica de Graficos de Penetracion
Eléctrica (EPG). El proceso de alimentacion del pulgodn fue interrumpido mediante criofijacion
durante las siguientes ondas EPG: 1) diez 0 mas pds tipo-l, 2) una pd tipo-Il, 3) una onda
E1. Para determinar el tipo de célula penetrada por los estiletes se usé la microscopia
confocal (CLSM). Durante la realizacién de las pd tipo-I, el extremo distal de los estiletes se
hall6 en células del mesdfilo o en la vaina del haz vascular. Sin embargo, los estiletes
aparecieron penetrando vasos cribosos o células acompafiantes de floema durante la pd tipo-II.
Los estiletes siempre se observaron insertados en un vaso criboso durante la fase de salivacion
en floema (E1). Todo ello corrobora nuestros resultados previos donde demostramos que los
Closterovirus se inoculan durante inserciones de menos de 5 segundos en células floematicas

(pds tipo-Il) antes de la salivacion continuada en floema (onda E1).
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Spore dispersal patterns of conidia of the fungal pathogen Gremmeniella
abietina
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The ascomycete fungus Gremmeniella abietina is a pathogen that cause damage and tree
mortality in forest plantations and natural forests worldwide. It mainly affects to conifers from
Pinus genus. In Spain, it has been detected in Pinus pinaster and in P. halepensis in the
northern plateau. In northern Europe G. abietina completes its lifecycle in two years including
both the sexual and asexual stages. However, in Spain only the asexual spores dispersed by
rain drops have been described and its life cycle and dispersal pattern remain unknown. The
general objective of the research was to study the seasonal pattern of conidia’s dispersion
(asexual spores) and its relation with meteorological variables. For this purpose two in house
spore traps were placed in aP. halepensis stand with presence of the disease and monitored
during two years. The traps were changed weekly and spores were observed and counted
under the microscope. A weather station was also placed in the stand to record
environmental variables. The results of our study showed that spores were dispersed mainly
during spring and autumn. We found a correlation between the number of captured
spores and the precipitation, average and maximum temperature, leaf wetness, dew point and
relative humidity. It was known that the presence of water and high relative humidity is
important to carry out the spore discharge although some spore’s dispersion was found in
days without rain. Furthermore, the temperature influenced the number of spores collected
and determined the beginning of the spore discharge which had a maximum at 17°C. Results
from this research could provide valuable information forforest managersto plan forestoperations

such as pruning or thinning and in disease risk modeling.
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Factores climaticos asociados a la disponibilidad y dispersion del inéculo
aéreo de Phaeomoniella chlamydospora agente causal de la yesca de la
vid
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La falta de informacion sobre la biologia y epidemiologia de los hongos asociados a las
enfermedades fungicas de lamaderade lavid (EFMV) supone una dificultad afiadida para su
control. Conelobjetivo de mejorar el conocimiento sobre la epidemiologia de Phaeomoniella
chlamydospora, se analizaron los factores climaticos asociados a la disponibilidad y dispersion
de su indculo aéreo. Este patdgeno se reproduce asexualmente mediante conidios que se
producen en conidioforos libres en el micelio o en picnidios. El muestreo se llevé a cabo de
octubre a mayo durante 2015-2016 y 2016-2017 en tres parcelas de vid con historial de
EFMV localizadas en Valencia, Logrofio y Ourense. En cada parcela se instalé una estacion
climatica, 5 capturadores de esporas y colectores de agua de lluvia que fueron reemplazados
semanalmente. Se determind la concentracion de ADN de P. chlamydospora presente en las
muestras utilizando un protocolo especifico de PCR a tiempo real previamente validado
mediante conteo de conidios. En todas las localidades se detecté ADN de P. chlamydospora
durante el periodo muestreado. No se registraron lluvias en un 26% de los casos en los que
se detectd el patdgeno, indicando que la liberacion de conidios no se relaciona exclusivamente
con la lluvia y que su produccioén a partir de conidiéforos libres puede tener también un papel
importante enla epidemiologia de P.chlamydospora.Noobstante, elanalisis ROC de los datos
determiné que la lluvia puede ser un buen predictor de la dispersion del inéculo
(AUROC=0579). El valor acumulado de ADN a lo largo del periodo de estudio se ajusto a

distintas ecuaciones, tanto en funcién del tiempo como de grados dias: los mejores resultados

se obtuvieron con una ecuacion Gompertz funcion del tiempo (R2=O.9).
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Estudio a largo plazo de los repilos del olivo: variables agroclimaticas claves

para modelos empiricos amigables.
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El repilo (OS), la antracnosis (OA) y el emplomado (OC), tradicionalmente denominadas
“‘Repilos”, son consideradas las tres enfermedades aéreas mas relevantes del olivo. Sin
embargo, el efecto de las variables claves en el desarrollo de sus epidemias en condiciones
naturales no ha sido estudiado. Paracello, la severidad de 92, 76 y 120 epidemias de OS, OA
y OC, respectivamente, fue evaluada en diferentes localizaciones (14, 13y 3), cultivares (11,
9y 22)yafios (16, 13y 8). El periodo de estudio estuvo comprendido entre 1994 y 2016,
realizandose una (OS) o dos (OA y OC) evaluaciones anuales. Los coeficientes de
correlacion de Pearson (r) 6 Spearman (p) fueron calculados entre la severidadde OS,OAy
OC vy variables climaticas de los meses previos, la severidad de la enfermedad
correspondiente en los afios previos (n-1y n-2) y la categoria de resistencia del cultivar.
Algunas de estas variables fueron seleccionadas para ajustar modelos de regresion lineal de
OS y OA que eviten problemas de multicolinealidad. Se observé presencia de OS, OAy OC
enun 90,2%,57,9% Yy 75,8% de los casos. La severidad de OS, OA y OC estuvo correlacionada
con diferentes variables climaticas. El sentido de la correlacion indicé que algunas
condiciones estresantes para el huésped pueden favorecer el desarrollo epidémico de OA
y OC. La severidad de OS y OA se correlacioné con la severidad del afion-1,ylade OC

con la del afno n-2. A su vez, la severidad de las tres enfermedades estuvo correlacionada

con las categorias de resistencia. Los modelos de OS (R2 =0,725)y OA (R2 = 0,825) fueron
significativos. La aproximaciéon de este estudio proporciona informacién facilmente
interpretable sobre la epidemiologia de los “Repilos” y complementa a la metodologia

mecanistica empleada hasta ahora.
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La estructura espacial y propiedades del suelo determinan las
comunidades locales de nematodes fitoparasitos en el olivo cultivado en

Andalucia
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Numerosos estudios han demostrado estructuras espaciales en la distribucion de
comunidades de plantas y animales, pero se conoce muy poco sobre la estructura de la
diversidad de organismos del suelo, como los nematodos fitoparasitos (NF). En este
estudio, se ha evaluado la influencia de variables ambientales (suelo, clima y manejo
agrondémico) y de la estructura espacial que determinan lariquezay diversidad beta de NF que
infestan suelos de olivar en Andalucia. Para ello, utilizamos técnicas de particion de la
varianza para evaluar las contribuciones relativas y compartidas de los diferentes bloques
de variables. Con objeto de identificar areas y especies de particular interés, la diversidad
beta se dividié en dos indices relacionados con la contribucion de los puntos de muestreo
(LCBD) y las especies (SCBD) en la variacion de comunidades de NF.
Sorprendentemente, encontramos que una gran parte de la variacion de comunidades de
NF permanece sin poder ser explicada con las variables utilizadas. La estructura espacial y
las propiedades de suelo fueron los factores mas importantes, mientras que el manejo
agronomico mostré una influencia escasa en la riqueza de especies y nula en ladiversidad
beta. Se ha encontrado un fuerte gradiente espacial de las variables ambientales que
determina la variacion de las comunidades de NF. El indice SCBD se correlacion6 conla
prevalencia y rango de densidad de NF, lo que sugiere que el SCBD podria estar relacionado
con la posicion de nicho ecolégico como ocurre en otros sistemas. Nuestros resultados revelan
nuevos conocimientos sobre la estructura espacial de comunidades de NF en olivar, y
muestran que su diversidad beta estd determinada en menor grado por la estructura
espacial y factores ambientales en comparacién con otros organismos.

Investigacion financiada por P12-AGR-1486-CICE y AGL-2012-37521.
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Transcriptomic and proteomic approaches to study bacterial wilt
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Ralstonia solanacearum is a [3-proteobacterium that causes bacterial wilt on important crops
such as tomato and potato. We applied two complementary approaches to study R.
solanacearum virulence determinants.

First, we carried out transcriptomic to define the genetic programme deployed by the
bacterium to infect plants. We detected expression for >90% R. solanacearum genes both from
isolated bacteria or in silico selected transcripts sequenced from infected plant tissues. Global
transcriptional profiling provided insight into the intercellular environment encountered by this
plant pathogen and the carbon and energy sources it utilizes during plant infection. In addition,
we identified several R. solanacearum genes that are significantly up-regulated during
infection but had not been previously identified as virulence factors.

Second, we applied of activity-based protein profiling to dissect changes in protein activity
changes that occur in tolerant or susceptible tomato plants in response to R. solanacearum. Our
work reveals specific activation of papain-like cysteine proteases and serine hydrolases in the
leaf apoplast of the tolerant tomato Hawaii 7996 upon R. solanacearum infection. In addition,
protein network analysis showed that deeper changes in network topology take place in
the susceptible tomato variety,suggesting that the tolerant cultivar might be more prepared
to face R. solanacearum in its basal state.

Our work will help identifying bacterial virulence genes key for successful plant infection, which
can be targets for novel antibacterial drugs, and plant response activities that can assist in
breeding for disease resistance.
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El analisis mediante RNA-seq y técnicas de captura de imagen de la
interaccién meldn-Podosphaera xanthii revela modulacion de la

fotosintesis y del metabolismo secundario de la planta por el patégeno
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La familia de las cucurbitaceas incluye especies con gran relevancia econémica entre
las que destacan meldn, sandia, calabacin, pepino y calabaza. Estos cultivos se ven
afectados, entre otros, por el hongo biotrofo obligado Podosphaera xanthii, principal
agente causal del oidio de las cucurbitaceas. El conocimiento sobre las bases moleculares
de las interacciones entre P. xanthii y las diferentes especies de cucurbitaceas es, aun, muy
limitado. Porello, en este trabajo se harealizado un analisis RNA-seq con el fin de conocer
los cambios de expresion génica ocurridos en meldén durante los primeros estadios de la
enfermedad (24,48 y 72 hpi). Ademas, estas fases tempranas de la enfermedad también
fueron estudiadas usando técnicas de captura de imagenes como fluorescencia
multiespectral y termografia. El analisis bioinformatico permitié detectar 1.114 genes de laplanta
diferencialmente expresadosa24 h,3.785a48 hy4.226 a 72 h. El posterior enriquecimiento
funcional revelé que los principales procesos que se estaban viendo modulados durante la
infeccion eran la fotosintesis y varias rutas metabdlicas relacionadas con la defensa vegetal,
resultados que fueron corroborados mediante las técnicas de captura de imagen. La
combinacion de ambas técnicas nos ha permitido comprender mejor el desarrollo de esta
enfermedad desde dos enfoques diferentes pero complementarios e integradores.

Este trabajo ha sido financiado por el Ministerio de Economia y Competitividad (AGL2013-
41939-R; AGL2016-76216-C2-1-R) cofinanciado con fondos FEDER (UE). Alvaro Polonio es
beneficiario de un contrato predoctoral para laformacion de doctores del Ministerio de Economia
y Competitividad.
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Percepcion de compuestos implicados en la patogenicidad de

Pseudomonas syringae pv.tomato DC3000
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La ausencia de estructuras para romper la pared vegetal obliga a las bacterias fitopatégenas
foliares como Pseudomonas syringae pv.tomato DC3000 (PsPto) a encontrar aperturas en la
hoja para poder entrar en el apoplasto. El movimiento hacia estas aperturas esta guiado en
funcion de un gradiente de compuestos producidos tanto por la planta como por la propia
bacteria. La percepcion de estos gradientes se realiza a través de proteinas
quimiorreceptoras (MCP, Methyl-accepting Chemotaxis Protein), cuya especificidad de
ligando esta definida por su domino no conservado, también llamado dominiode uniénaligando.
En este trabajo se describe por primera vez un MCP capaz de unirse a D-aminoacidos. Dado
que los D-aminoacidos no son producidos por la planta, y que se ha observado en otras
bacterias que forman parte tanto de la estructura como de la dinamica del biofilm, hemos
estudiado el impacto de su deteccion en la motilidad, formacion de biofilm y finalmente en el
proceso de infeccion.

Por otra parte, a partir de un analisis in silico de los 48 MCPs de PsPto desarrollado
previamente por el grupo, se han seleccionado y estudiado 3 MCPs de esta bacteria por
presentar las siguientes caracteristicas: alta asociacion a plantas y baja distancia taxondmica.
Estas caracteristicas les hacen candidatos a percibir compuestos con un posible papel durante la

infeccion.
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Horizontal gene transfer contributes to virulence in a plant pathogenic fungus
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Horizontal gene transfer (HGT) is the stable transmission of genetic material between
organisms by means other than vertical inheritance. HGT has an important role in the evolution
of prokaryotes but is relatively rare in eukaryotes. We studied the importance of HGT in plant
pathogenic fungi by identifying horizontally transferred genes in the genomes of members of the
genus Colletotrichum. We identified eleven HGT events from bacteria and one from plants to
Colletotrichum spp. or their ancestors. The horizontally transferred genes from bacteria
encode proteins involved in amino acid, lipid and sugar metabolism as well as lytic enzymes.
Four of the eleven genes have homology to known virulence factors, suggesting that HGT
may be important for niche adaptation and virulence. The putative minimal dates of the HGT
events were calculated using a time calibrated phylogenetic tree, revealing a constant flux of
genes from bacteria to fungi throughout the evolution of subphylum Pezizomycotina. HGT
appears to be a constant, albeit rare phenomenon in the Pezizomycotina, occurring at a
steady rate during their evolution. The gene acquired from plants encodes a protease which
we call CPLS (Colletotrichum plant-like serine protease). Transcriptional profiling and
pathogenicity assays of CPLS null mutants show that CPLS is expressed at the early stages
of pathogenesis and has a role in virulence. Together, our results suggest that HGT is an

important evolutionary process in fungi that contributes to the evolution of plant pathogens.
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Identificacion de pequefios RNAs artificiales altamente efectivos contra virus
y viroides
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Los microRNAs artificiales (amiRNAs) y los pequerios RNAs interferentes transactivos sintéticos
(syn- tasiRNAs) son pequefios RNAs (sRNAs) disefiados para silenciar especificamente
RNAs con secuencias complementarias. La expresion estable en plantas de amiRNAs y syn-
tasiRNAs dirigidos contra RNAs virales ha demostrado ser un método eficaz de protecciéon de
cultivos. Sin embargo, el desarrollo de resistencia antiviral basado en la expresion de estos
sRNAs sintéticos es un proceso laborioso de resultado incierto. Factores como la eficiencia
de procesamiento del precursor y la incorporacion del sSRNA maduro en el complejo efector
de silenciamiento, la accesibilidad de la diana en el RNA viral o la capacidad del virus para
albergar mutaciones en esta diana provocan que la eficacia de un determinado sRNA
antiviral sea poco predecible aprioristicamente. Este trabajo describe el desarrollo de una
metodologia para la seleccién in silico y ensayo in vivo de sSRNAs contra virus y viroides que
permite escoger rapidamente aquéllos mas eficaces para ser incorporados mediante
transformacion genética en la planta huésped. Primero se seleccionan sRNAs candidatos
aplicando la herramienta bioinformatica P-SAMS sobre regiones del genoma viral con baja
entropia de Shanon. El programa evita dianas colaterales en el transcriptoma de la
planta huésped. A continuacion, se generan las construcciones genéticas en los vectores de
expresion B/c. Finalmente, se ensaya la proteccidn conferida por los sRNAs mediante
expresion transitoria en Nicotiana benthamiana. La aplicacién de esta metodologia nos
ha permitido identificar sSRNAs altamente eficaces contra el virus del broceado del tomate y el

viroide del tubérculo fusiforme de la patata.
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Vanillylnonanoate induced resistance in Arabidopsis against Botrytis cinerea: a

story of lignification and hormones
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Botrytis cinerea Pers.:Fr.is one of the most destructive pathogens, infecting more than 1000
plant species, including dicotyledonous and monocotyledonous plants, and it is considered a
necrotroph model pathogen. Vanillylnonanoate (VNT), a synthetic analogue of capsiate, is able
to induce systemic resistance in pepper and Arabidopsis against B. cinerea, reducing significantly
the symptoms. The aim of this study was to reveal which defensive mechanisms are involved
in the induced resistance in Arabidopsis, a well-known model plant.The compound was
applied to basal leaves of Arabidopsis thaliana, and systemic leaves were inoculated withB.
cinerea 24 hours after treatment. Besides the wild type Col-0, several Arabidopsis mutants
(NahG, jin4, ein3) were tested in order to find out the defense pathways involved. Moreover,
several plant hormones (salicylic acid, jasmonic acid and jasmonoyl isoleucine) were
measured in the Arabidopsis leaves, as well as PR1 and PDF1.2 gene expression as
markers of different hormone signalling pathways. Phenolic defences both structural (lignin)
and biochemical (soluble phenolics) were determined, as well as peroxidase activity and
peroxidase gene expression, both related to lignin deposition. Overall, the results point to a
role of lignification and plant hormones in the VNT-induced resistance. These observations are
similar but not equal to the mechanisms we previously described in pepper (Capsicum annuum)
treated with VNT. Acknowledgements: This project was financed by Xunta de Galicia (Project
10MRU103009PR). T.G. had a scholarship from Fundacién Barrié.
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Detection and identification of new mycoviruses in Rosellinia necatrix isolates

from avocado crops

Juan Manuel Ariona-Lc’>pez1 '2, Nobuhiro Suzuki2, Carlos José Lépez-Herrera*1
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Obispo s/n, Apartado 4084, Cérdoba.?Institute of Plant Science and Resources, Okayama University,
Chuo 2-20-1, Kurashiki, 710-0046, Japan.

Avocado white root rot (AWRR) caused by the soil-borne Rosellinia necatrix, is an important
disease in the southern coast of Spain. Physical, chemical and biological methods have been
described to control the disease. Virocontrol is a recent method using micoviruses that confer
hypovirulence to R. necatrix isolates. The purpose of this work is to investigate possible
correlation between the presence of mycoviruses in and the low virulence of isolates of R.
necatrix. To this end, we collected 63 isolates from different avocado orchards with typical
symptoms of AWRR. The fungus was isolated in potato dextrose agarfrom infected roots and
from infested soil using the baiting avocado twig method, and identified morphologically and
molecularly as R. necatrix. Extraction of dsRNA was carried out for all these isolates to prove
the presence of RNA mycovirus. We found 9 isolates of the 63 fungal isolates (14 %) to be
infected, mostly co-infected, by multiple viruses. Many of detected mycoviruses were
identified as strains of new virus species based on phylogenetic and sequence analyses. Six
fungal isolates were infected with hipoviruses, two with partitiviruses, and two with
megabirnaviruses, five with fusagraviruses and two with yadokariviruses. These nine virus-
positive isolates, with a huge morphological variability, were compared with four virus-
free isolates in an in vitro growth rate experiment. Also, virulence assay with avocado
plants showed that three of them showed low pathogenicity. Currently, experiments are
being carried out to transfect virus particles from these low pathogenicity isolates to the

virus-free standard isolate.
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Determination of the complete 5’-UTR of the ipomovirus Cucumber
vein yellowing virus (CVYV), and its relevance for infectivity in cucurbit

plants
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Ipomoviruses are whitefly-transmitted viruses causing serious economic losses in many
important crops. As in most monopartite members of the family Potyviridae, the genome of
ipomoviruses is composed by a positive-sense single-stranded RNA with two untranslated
regions (UTRs), a VPg protein covalently linked at its 5’-end, a polyadenylated tail at its 3'-
end, and a typical large open reading frame (ORF) translated into a polyprotein, further
processed autoproteolitically into usually 9-10 mature gene products. Also, a partially out-of-
frame additional gene product P3N-PIPO was expected to be expressed through a conserved
polymerase slippage mechanism.

The ipomovirus Cucumber vein yellowing virus (CVYV) has a characteristic RNA genome of
about 9.7 kb, with a polyprotein and the embedded PIPO region. As a peculiarity, the
available complete sequences of CVYV isolates showed a slightly shorter 5-UTR compared
to similar regions of other members of the genus Ipomovirus and the family Potyviridae. To
explore these important regions in the genome of a Spanish isolate of CVYV from Almeria, we
performed 5’-and 3’-RACE experiments with total RNA extracted from CVYV-infected plants.
While the 3’-UTR was identical to other sequences, in the 5’-UTR we found the presence
of several additional upstream nucleotides, not reported previously. This extra sequence
adds up a total length much closer to the average size of 5-UTRs, and the alignments revealed
a reasonable good conservation with other ipomoviruses. Since UTRs are considered
important to regulate gene expression and replication, we believe this region might be
relevantforthe infectivity of CVYV infectious cDNA clonesin susceptible cucurbit plants.

(Funded by AGL2016-75529-R)
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Polyvalent detection of members of the Potyvirus genus by molecular
hybridization using a ‘Genus-probe’

2

Jesus A. Sanchez-Navarro' , Christopher N. Cooper< and Vicente Pallas’
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Plantas (IBMCP) (UPV-CSIC). Universitat Politécnica de Valencia, Ingeniero Fausto Elio s/n, 46022

Valencia, Spain. 2 Georygia Institute of Technology. School of Chemistry & Biochemistry, Atlanta, GA
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The use of a unique riboprobe named “polyprobe’, carrying partial sequences of different plant
viruses or viroids fused in tandem, has permitted the polyvalent detection of up to ten different
pathogens by using a non-radioactive molecular hybridization procedure. In the present analysis,
we have developed a unique polyprobe with the capacity to detect all members of the
Potyvirus genus, which we have named ‘genus-probe’ (GP). Todothis, we have exploited the
capacity of the molecular hybridization assay to cross-hybridize with related sequences by
reducing the hybridization temperature. We observed that sequences showing a percentage
similarity of 68% or higher, could be detected with the same probe by hybridizing at 50-55°C,
with a detection limitof picograms of viral RNA, comparable to the specific individual probes.
According to this, we developed several polyvalent polyprobes, containing 3, 5 or 7
different 500-nucleotide fragments of a conserved region of the NIb gene. The polyprobe
carrying 7 different conserved regions was able to detect all the 32 potyviruses assayed in the
present work with no signal in the healthy tissue, indicating the potential capacity of the polyprobe
to detect all described, and probably uncharacterized, potyviruses being then considered as a
genus- probe. The present approach represents an interesting tool for the routine diagnosis

not only for Potyvirus butalso, probably, to other viral genera.
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Small RNA-Seq to characterise viruses responsible of Lettuce big-vein
disease
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Lettuce big-vein disease (LBVD) is an emerging disease causing losses ranging from 30 to
70% in lettuce production worldwide. Several studies have associated this disease with Mirafiori
lettuce big- vein virus (MiLBVV; genus Ophiovirus), alone or in mixed infection with Lettuce big-
vein associated virus (LBVaV; genus Varicosavirus). We used lllumina small RNA
sequencing (sRNA-seq) to detect viruses present in symptomatic lettuce plants from
commercial fields in Southern Spain. Data analysis showed the presence of MiLBVV and
LBVaV in samples from different plant tissues. Additionally, Ranunculus white mottle virus
(RWMV; genus Ophiovirus) was also identified in these samples, but its presence could notbe
further demonstrated by RT-gPCR. Sequences of the coat protein genes were used to infer
MILBVV and LBVaV nucleotide diversities within the analysed samples and to differentiate
potential strains. Comparison of the sequences determined in this work with those
available in databases allowed us to design universal primers for the detection and
quantification of the accumulation of both MiLBVV and LBVaV. Subsequent analysis of multiple
samples from symptomatic lettuce plants of several plots located in Southern Spain showed
high rates of MiLBVV and LBVaV mixed infections, with 72.3% of the positive samples
infected with both viruses, but also significant proportions of single infections, which were more
frequent for LBVaV (26.2%). Moreover, the presence of one or both viruses was detected in 7
out of 10 commercial seed lots obtained from different providers, suggesting the possibility

of their seed transmission.
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Analisis para la deteccion de ‘Candidatus Liberibacter africanus’

vinculados al programa de control biolégico contra Trioza erytreae
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Trioza erytreae (TE) es uno de los vectores del huanglongbing (HLB), la enfermedad mas
grave que afecta a los citricos y que esta asociada a tres especies bacterianas de
Candidatus Liberibacter. Concretamente, TE transmite la especie asociada al HLB africano,
Ca. L. africanus (CaLAf), en las regiones en las que se encuentran conjuntamente, como
ocurre enelsuryeste de Africa. Lazonade distribucién de TE es mas amplia que la de CalLAf,
encontrandose en paises en los que no ha sido citada la bacteria. TE fue detectada en 2002
en las Islas Canarias y en el oeste de la peninsula ibérica en2014. Tamarixiadryi(TD)es el
principalagente de control bioldgicode TE. Este ectoparasitoide ha controlado al psilidoenla
Isla Reunién. En Espafia se ha puesto en marcha un programa de control biolégico clasico
para el control de TE utilizando TD. Para ello se han importado a Tenerife adultos del parasitoide
desde Sudafrica, pais con HLB asociado a CalLAf. Para evitar la importacién accidental de
CalLAf se adoptaron diversas medidas en el proceso de introduccién y, entre ellas, los
analisis recomendados por el protocolo EPPO (2014) para la deteccién del patdgeno. Se
analizaron individuos de la cria en cautividad mediante dos procedimientos de deteccion
utilizando PCR en tiempo real. En una primera fase, se realizé un cribado rapido con el
protocolo de deteccidon universal para Ca. Liberibacter, obteniéndose resultados positivos
en el 8,8% de las muestras. Se secuenciaron los amplificados de dichas muestras, y se
comprob6é que no habia homologia con ninguna de las especies d e Ca. Liberibacter
depositadas en la base de datos del NCBI y que sus secuencias coincidian
mayoritariamente con bacterias endosimbiontes de insectos. Las mismas muestras fueron
analizadas con iniciadores especificos de CalLAf, Ca. L. asiaticus y Ca. L. americanus, no
detectandose ninguna de las tres especies asociadas a HLB.

Este trabajo ha sido financiado por los proyectos INIA E-RTA2015-00005-C6 vy
TROPICSAFE (727459)
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Detecciones de Xylella fastidiosa en Espaia y analisis de las diferentes

situaciones derivadas de las mismas.
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En 2016 se detectd por primera vez en Espafia Xylella fastidiosa (Xf) en las Islas Baleares,
en tres plantas de cerezo de un centro de jardineria, caracterizandose como la subespecie
fastidiosa. Desde ese momento se implementaron las medidas descritas en la Decision
de Ejecucion (DE) (UE) 2015/789, vigente en ese momento, realizandose cientos de
prospecciones en la zona demarcada e intensificandose en el resto del territorio de las islas.
Como consecuencia, se detectaron nuevos casos positivos en plantas cultivadas, ornamentales
y silvestres (actualmente, hasta 18 hospedadores), no so6lo en Mallorca, sino también en
Menorca e Ibiza. Los analisis de caracterizacién de las subespecies ampliaron la gama,
detectandose tanto la subespecie multiplex como pauca.

En junio de 2017 se detectd por primera vez Xf subsp. multiplex en territorio peninsular,
en una muestra asintomatica de una parcela de almendros de Alicante, y, desde entonces,
se han seguido detectando mas casos positivos solo enalmendro, que delimitan, hasta mayo
del presente afno, una zonademarcadade 87.814 hectareas, segun la ultimamodificaciénde
laDE (EU)2017/2352.

En abril de 2018, se detecta Xf subsp. multiplex en un olivo de la Comunidad de Madrid y Xf
en un vivero de Andalucia en tres plantas de Polygala myrtifolia. En ambos casos, ya es
aplicablelanueva DE (2017), que reduce la extension de la zona demarcada e intensidades de
prospeccion.

Esta comunicacion pretende analizar las consecuencias derivadas de las detecciones de Xf en
cada comunidad autébnoma, ya que representan diferentes escenarios de aplicacion de
la normativa europea vigente conimplicacionesy consecuencias distintas para el sectoragricola

y viverista.
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Estudio del efecto interactivo de los bosques mixtos mediterraneos
sobre la capacidad infectiva y de supervivencia de Phytophthora

cinnamomi

*
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Instituto de Recursos Naturales y Agrobiologia de Sevilla, Avd. Reina Mercedes, 10, 41012, Sevilla.

La supervivencia de los bosques mixtos mediterraneos, donde conviven en equilibrio
alcornoques, quejigos y acebuches, esta seriamente amenazada por la muerte masiva de
alcornoques por la podredumbre radical causada por Phytophthora cinnamomi (Pc).
Aunque hasta la fecha se han descrito al alcornoque, quejigo y acebuche como susceptible,
tolerante y resistente a Pc, se conoce muy poco sobre el efecto interactivo que estas
especies tienen sobre la epidemiologia de la enfermedad radical, lo cual es fundamental
para entender la dinamica evolutiva de los bosques afectados. Por ello, el objetivo de este
trabajo es analizar de forma experimental el efecto interactivo que alcornoques, acebuches y
quejigos tienen sobre la capacidad multiplicativa y de supervivencia de Pc. Para ello, mediante
ensayos in planta combinando las tres especies dos a dos, se evalud su capacidad para
estimular la produccién de zoosporas de Pc, obteniendo que el alcornoque combinado consigo
mismo era capaz de producir significativamente mas zoosporas que el quejigo, y el acebuche, con
efecto nulo. Sin embargo, cuando se disponen alcornoque y acebuche, la produccién de esporas
no difiere del alcornoque solo. En cuanto a la combinacion alcornoque-quejigo, la produccion
de zoosporas fue significativamente mas elevada que para los demas tratamientos,
incluidos el alcornoque y quejigo de forma independiente, lo cual supone un efecto sinérgico
sobre Pcy, por lo tanto, un mayor riesgo para la supervivencia de los bosques mixtos integrados
por estas dos especies. Actualmente, se estan realizando ensayos en invernadero para
determinar el efecto que la combinacién de estas especies tiene sobre la viabilidad de las
clamidosporas de Pc y el progreso de la enfermedad radical.

Trabajo financiado por el Programa Europeo H 2020, proyecto N° 706055
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Estrategia bioldgica para el control de la podredumbre parda: validacion a

nivel Europeo
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La podredumbre parda causada por Monilinia spp. es la enfermedad postcosecha mas
importante de la fruta de hueso. La principal estrategia de control utilizada se basa en la
aplicaciénde productos en campo. Sin embargo, los nuevos enfoques para la produccion de
fruta requieren del desarrollo de estrategias mas sostenibles. En el presente estudio, se
han validado dos estrategias de campo basadas en la aplicacion de los agentes de control
biologico (BCA), Bacillus amyloliquefaciens CPA-8 (CPA-8) y Penicillium frequentans 909
(Pf909) en cuatro paises diferentes (Bélgica, Francia, Italiay Espafia)durante 2 campanias.
Los resultados obtenidos, en un total de 16 ensayos, indicaron que el grado de efectividad de
las estrategias dependia del nivel de presion de indculo presente en el campo. En este sentido,
se han definido tres escenarios diferentes: Escenario 1, no se observé enfermedad; Escenario
2, enfermedad elevada e incontrolable; Escenario 3, nivel de enfermedad controlable. En
este ultimo Escenario, se demostré que con presién de indculo baja-media o media-
alta, las estrategias basadas en la aplicacion de los BCAs controlaron la podredumbre parda,
y los niveles de eficacia fueron, en general, comparables a los de las estrategias de control
quimico. La gran mayoria de los ensayos realizados se incluyeron en el Escenario 3 (62.5 %),
mientras que solo el 12.5 y 25 % de los ensayos se incluyeron en el Escenario 1y 2,
respectivamente. Estos resultados alentadores permitieron concluir que los productos
formulados a base de CPA-8 y Pf909 estan listos para ser registrados y comercializados para
el control de la podredumbre parda, en un futuro cercano. Esta investigacion fue financiada por
el proyecto BIOCOMES FP7-612713 y por la Generalitat de Catalunya con la beca de
doctorado 2014-FI-B00367 (Amparo Gotor) y el programa CERCA.
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Disefio y desarrollo de un sistema de predicciéon de la mancha
bacteriana de los frutales de hueso y almendro causada por

Xanthomonas arboricola pv. pruni
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La mancha bacteriana de los frutales de hueso y almendro causada por Xanthomonas
arboricola pv. pruni es una enfermedad de gran importancia econdémica en las principales
zonas de produccidén de estos cultivos. El patdogeno se considera una bacteria de
cuarentena en la Uniéon Europea (UE), presente endeterminadas zonas de Europa. Hasta
el momento no se dispone de métodos de control eficaces, porlo que se aplican medidas de
cuarentena que eviten la introduccion y diseminacioén del patégeno. El control de la
enfermedad en las plantaciones afectadas se realizada mediante aplicaciones
preventivas de derivados cupricos, con eficacia moderada. La aplicacion racional de los
derivados cupricos, mediante el guiado por un sistema de prediccion de la enfermedad
podria incrementar su eficacia. El objetivo de este trabajo fue el desarrollo de un sistema de
prediccién de la enfermedad basado en tres componentes: i) el potencial de inéculo
epifito, ii) las condiciones ambientales favorables al desarrollo de infecciones, yiii) la aparicion
de sintomas de la enfermedad.

Se realizaron ensayos en condiciones de ambiente controlado en los que se cuantificaron y
modelaron los efectos de parametros ambientales y de poblaciones de inéculo en distintas
fases del ciclo de la enfermedad. A partir de los resultados obtenidos se generaron
modelos de i) prediccion del crecimiento bacteriano en funcién de la temperatura, ii)
prediccién del riesgo de infeccion en base a parametros climaticos (temperatura y duracion
del periodo de humectacién), y iii) prediccion del desarrollo de sintomas basado en los
grados dia acumulados. Estos modelos fueron validados en condiciones de ambiente
controlado.

Financiado con los proyectos AGL2013-41405-R y EU FP7 613678 (DROPSA).
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Analisis multifactorial de la presiéon de enfermedades y el uso de
pesticidas en viticultura: posibilidades de reduccién en el sudoeste de
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Las preferencias de los consumidores de vino, sumados a las regulaciones del uso de
pesticidas, cada vez mas restrictivas, representan un desafio para los viticultores europeos
y sus practicas viticolas, asi como para la competitividad del sector. El proyecto
VINOVERT integra Fitopatologia, Agronomia, Economia y Enologia para elaborar
soluciones factibles para los viticultores de Espaia, Francia y Portugal.

Este estudio evalua las posibilidades de reduccidén del uso de pesticidas a escala de la
parcela y el efecto de estas reducciones en la calidad del vino elaborado. Para ello, se ha
estudiado un dispositivo de 32 parcelas durante de 2017 y 2018, distribuidas en las DO Rias
Baixas, Penedés y Bordeaux. Las parcelas son gestionadas por el viticultor sin ninguna
recomendacion. Las observaciones incluyen: 1) Variables epidemioldgicas, como las perdidas
por plagas y enfermedades, integradas en el indicador AIDB; 2) Variables agronémicas,
referentes al rendimiento y caracterizacion de la parcela; 3) Variables del viticultor, registrando
las practicas agricolas a través del indice de Frecuencia de Tratamientos (IFT) y un indice de
Practicas culturales de Proteccion (IPP); 4) Variables enoldgicas, como presencia deresiduosy
calidad organoléptica, mediante analisis quimicos y degustaciones.

Los datos obtenidos durante la campafia de 2017 en las tres regiones de estudio nos permiten
revelar algunos factores determinantes para la reduccion del uso de pesticidas sin una pérdida
significativa de rendimiento y de la calidad del producto final. Los analisis de estadistica
multivariante son complementados con analisis en profundidad de algunos casos de estudio,

para la comprension de la relacion entre las variables observadas.
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Fitoplasmas 16srl-A y 16SrVII-B infectan los arboles de Bogota, afectando sus servicios
ecosistémicos y valor estético. Q. humboldtii es una especie endémica colombiana y en
Bogota hay 15000 individuos. Los fitoplasmas (Mollicutes) son bacterias sin pared celular,
obligados del floema, transmitidos por insectos y dificilmente cultivables. En Q. humboldtii
los sintomas incluyen: proliferacion de brotes axilares, escobas de bruja, elongacion anormal
de entrenudos, ramas en copo, amarillamiento foliar, hojas pequefias y cambios arquitectura
de las coronas. El objetivo de este trabajo fue evaluar prevalencia y severidad de los
sintomas, y la presencia y distribucién de los diferentes subgrupos de fitoplasmas en Q.
humboldtii de Bogota. Se estudiaron 196 arboles de la ciudad y se clasificaron segun
severidad. La deteccion de fitoplasmas se hizo por PCR anidada de 16SrRNA. Ademas, en
13 arboles se evaluaron los genes LeuS, rp, SecY, SecA, GroEL y Tuf de fitoplasmas. Los
amplicones de 16SrRNA se evaluaron por RFLP y secuenciacién. Con las secuencias de
16SrRNA y LeuS se elaboraron dendogramas y RFLPs virtuales. La prevalencia de la
fitoplasmosis en Q. humboldtiifue del80%;43% presentdinfecciénleve, 23% moderada, 14%
severay 20% fue no sintomatico. Se obtuvieron amplicones para 16SrRNAYy LeuS, pero no
para los otros genes. Hasta el momento, usando el gen 16SrRNA se han identificado 31
arboles infectados con fitoplasmas del subgrupo 16Srl-By 10 con fitoplasmas del subgrupo
16SrVII-A. En siete de los robles en los que se detecté 16SrVII-A con iniciadores para
16SrRNA, usando LeuS se detectd la presencia de 16Srl-B, lo que sugiere infecciones
mixtas no detectadas previamente. La presencia de fitoplasmas fue confirmada por

microscopia electrénica. IMP CIAS 2295.
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Elucidating the role of grapevine rootstock genotypes in shaping
rhizosphere microbiome composition and their interactions with black-foot

disease
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The soil microbiome has a great interest for its potential in improving plant nutrient utilization
and suppressing soil-borne diseases. This study aimed to unravel the effects of rootstock
genotype on microbial communities in the rhizosphere of grapevine. For this purpose, the
rhizosphere of five grapevine rootstocks (110R, 1103P, 140Ru, 41B and 16149C) was
sampled attwo samplingmoments (June and November) in two Spanish vineyards located in
Olite, Navarra (7-year-old) and Aldeanueva del Ebro, La Rioja (25-year-old) over two years. The
composition of bacterial and fungal communities was examined using high-throughput
amplicon sequencing of 16S rDNA gene and ITS region. Quantitative PCR approach was
used to measure the relative abundance and dynamic changes of fungal pathogens
associated with black-foot disease. Host genetic control of the microbiome was evident in
the rhizosphere of the mature vineyard. Microbiome composition also shifted as year of
sampling, and fungal diversity varied with sampling moments. Linear discriminant analysis
identified specific bacterial (i.e., Bacillus) and fungal (i.e., Glomus) taxa associated with
grapevine rootstocks.

Host genotype did not predict any summary metrics of rhizosphere a and b diversities in the
young vineyard. Regarding black-foot associated pathogens, a significant correlation between
sequencing and quantitative PCR was observed. Results proved to be significantly
influenced by rootstock genotype, year of sampling and vineyard location. The findings of
this study provide evidence that rootstock genotype affects the process of microbial recruitment
in the rhizosphere of grapevine, and this could be related to the plant age or the habitat (soil type

and climate).
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Functional study of two tomato proteins interacting with the Pepino

mosaic virus coat protein, a step toward obtaining resistant plants
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Pepino mosaic virus (PepMV; genus Potexvirus) causes large economic losses in tomato
crops worldwide. To identify target genes to engineer loss-of-susceptibility mutants, tomato
proteins that potentially interact with the PepMV coat protein (CP) were identified using a
yeast two-hybrid (Y2H) screening. Preliminary results for two of them (IP10 and IP24) were
encouraging, so further work focused on them. The IP24-CP interaction was validated by a
directed Y2H assay, and in planta by coimmunoprecipitation (ColP) and bimolecular
fluorescence complementation assays. Confocal laser scanning microscopy (CLSM) of N.
benthamiana living cells showed that IP24 and CP colocalize in the cytoplasm of healthy cells,
and both of them relocalized to virus replication complexes (VRC) of infected cells. PepMV
accumulation was reduced in IP24-transiently silenced tomato plants, suggesting a functional
role for|P24 inthe viral cycle. Onthe otherhand, the IP10-CP interaction was validated in vivo
by ColP when the CP was expressed from a full length PepMV clone. In healthy cells,
this interaction could not be observed. These results were in agreement with CLSM results:
Coexpression of both proteins resulted in weak colocalization (IP10 localized mostly in the
nucleus and CP in the cytoplasm), butthey colocalized in the VRC in infected cells. We also
obtained evidence (Y2H, ColP) that PepMV TGB1 additionally interacts with IP10 and CP.
TGB1 and IP10 colocalize in the nucleus, and both relocalize to VRC in infected cells. We
hypothesize that TGB1 recruits IP10 to the VRC leading to the IP10-CP interaction. We
have also generated 1IP24 and IP10 MicroTom knock-out mutants using the CRISPR/Cas9
technology to study their susceptibility to PepMV infection.
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non-plant vs. plant sequence associated to the purified protein
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Previous works had found that small RNAs (sRNAs) of 21-22 nt were associated to HCPro
purified from plants infected by either a potyvirus or a heterologous viral vector that expressed
it (Garcia-Ruiz et al., 2016. PLoS Pathog 524 11: e1004755; del Toro et al., 2017. J Vir
doi:10.1128/JV1.00367-17, respectively). Furthermore, sRNAs of 21-22 nt of viral
sequence with 5°-end adenines were differentially enriched in the latter case. While
preference for sSRNAs of a certain size and 5™-end could be explained by conformational
specificities of the interactions, preference for sSRNAs of non-plant vs. plant sequence would
require their having either different accessibilities within the cell, or chemical properties. To
investigate this further, we expressed HCPro in the absence of viral infection, by
agroinfiltration. In infiltrated tissues sRNAs of non-plant sequence constituted around a quarter
of the total, and were largely of T-DNA sequence, not only to transcribed regions, but also
promoter and other regions. Interestingly, sSRNAs to the bacterial genome were residual.
We then characterized the sRNAs associated to HCPro purified from these tissues, and
found that the proportion of non-plant sRNAs was less than 2%, although within them those
of 21-22 nt having 5°-end adenines were still differentially enriched. Thus, in this context non-
plant sSRNAs were selected against for association to HCPro. We also found that individual
sRNAs of T-DNA sequence were less methylated in the presence of HCPro. These data
shows that the preferential association to HCPro of sRNAs of 21 nt with 5’-end adenines is
confined to those being generated de novo, and suggest that this association could be
counterbalanced by a concurrentblocking by HCPro of their methylation
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Recessive resistance to CMV is usually oligogenic, governed by several Quantitative Trait Loci
(QTLs). In the Korean melon accession "Songwhan Charmi" (SC), we have identified a
gene, cmv1, which confers resistance to strains of subgroup I, like CMV LS by preventing viral
transport from the bundle sheath cells, which surround the vein, to the phloem. However, it cannot
restrict the phloem invasion of strains of subgroup I, like CMV-FNY. This discrimination occurs
depending on the Movement Protein (MP) of the virus. cmv1 encodes a Vacuolar Protein
Sorting 41 (VPS41), a protein involved in intracellular trafficking from late Golgi to the
vacuole. By comparing the VPS41 sequence from the susceptible Piel de Sapo (PS) and
resistant SC melon genotypes, we identified the polymorphism L348R as the causal
mutation. Further analysis of VPS41 genes from 54 new exotic melon genotypes showed that
those resistant to CMV-LS did not carry the L348R polymorphism, but a different causal
mutation (G85E) that causes a strong theoretical effect on the protein.

Transient expression of VPS41 from resistant and susceptible accessions in N. benthamiana
leaves shows thatboth of them are expressed inthe cytoplasm of the epithelial cells. However,
VPS41 from PS shows speckles on nuclear and plasma membranes and "walls" through the
vacuole that are nearly absentin SC and co-localize with late endosomes. VPS41 from two
exotic melon genotypes carrying the polymorphism G85E have the same cellular localization
than that of SC. Therefore, speckles and "walls" might have a role in CMV infection, since they
are presentin VPS41 from the susceptible plant.

Further experiments will address the relationship between the cellular localization of VPS41
and the viral MP.
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1 1 2

,Juan Antonio Diaz Penddn<, Aranzazu

1*

,Ana BeatrizMoreno
3

Maria Luisa Domingo-Calap
3

Moreno®, Alberto Fereres®, Juan José Lopez-Moya

1Centre for Research in Agricultural Genomics CRAG, CSIC-IRTA-UAB-UB, Cerdanyola del Vallés,
Barcelona, Spain. 2 Institute for Mediterranean and Subtropical Horticulture "La Mayora" (IHSM-UMA-
CSIC), Algarrobo-Costa, Méalaga, Spain. 3institute of Agricultural Sciences, ICA, CSIC, Madrid, Spain.

Mixed viral infections in plants are very common in nature, leading to either synergistic or
antagonistic interactions, depending on whether the outcome is positive or negative compared to
single infections. Exceptin some complex diseases causing severe symptoms, mixed infections
often remain unnoticed, and theirimpactoninsectvectortransmissionislargely unknown.

We aim to evaluate how mixed infections could affect the whitefly-transmission of the
crinivirus Cucurbit yellow stunting disorder virus (CYSDV), and the aphid-transmission of
the potyvirus Watermelon mosaic virus (WMV), simultaneously present in a susceptible melon
host.

The dynamics of accumulation of both viruses was analyzed along a 60 days post-inoculation
(d.p.i.) period, showing a much higher accumulation of CYSDV in mixed infected plants, while the
viral load of WMV was consistently reduced along the whole period.

Transmission by the respective vectors using 24 d.p.i. plants as virus source showed
almost no differences in primary transmission rates of CYSDV, although in semi-field
experiments the secondary dissemination was slightly biased towards previously WMV-
infected receptor plants. For WMV, we observed higher aphid-transmission rates when the
virus was acquired from mixed infected plants, despite its lower accumulation. To explain this
unexpected paradox, the feeding behavior of aphids was analyzed by the Electrical
Penetration Graph technique and we found a longer cell sap ingestion phase associated with
enhanced acquisition of non-persistent viruses in the case of aphids feeding on mixed infected
plants. The ecological implications of our results regarding the prevalence of mixed infections
will be discussed. (Funded by AGL2016-75529-R)
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Sterilizing plant pathogens, i.e., those that drain the reproductive resources of infected hosts
eventually leading to castration, may have devastating effects on host populations as
they prevent host reproduction. The two main mechanisms of plant defense against such
pathogens are resistance, i.e., the host’s ability to limit pathogen multiplication, and tolerance,
i.e., the host’s ability to reduce the effect of infection on its fitness regardless of the level of
pathogen multiplication. Theory predicts that selection for tolerance rather than resistance would
be stronger against sterilizing pathogens because the cost of limiting pathogen multiplication
would be much larger than the cost of limiting fitness effects. However, this prediction has been
seldom experimentally tested. We have analyzed the level of resistance and tolerance of
18 Arabidopsis thaliana accessions against its natural sterilizing virus Turnip mosaic virus
(TuMV). For both defense strategies, we have quantified the benefits in terms of increased
plant fitness upon TuMV infection, and the costs as the fitness effects in uninfected
individuals and the trade-offs with resistance/tolerance to other viruses. Results indicate that
increased plant fithess upon TuMV infection is associated with tolerance rather than
resistance, and that tolerance comes at the cost of increased susceptibility to other pathogens,
but not of reduced fitness in uninfected plants. Tolerance also benefits TuMV, as it increases
the virus infectious period and transmission efficiency. Thus, our results support theoretical
predictions on the evolution of host defenses against sterilizing pathogens and contribute to

better the costs of plant defenses against pathogens.
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El virus 1 del marchitamiento del haba (Broad bean wilt virus 1, BBWV-1), del género
Fabavirus y familia Secoviridae, tiene un genoma compuesto por dos moléculas de RNA de
simple cadena de polaridad positiva. EI RNA1 (~ 5.8 kb) codifica una poliproteina que se
procesa en cinco proteinas funcionales, implicadas en la replicacion y expresion del
genoma. EIRNAZ2 codifica, a partir de dos codones de inicio, dos poliproteinas que solo difieren
en la longitud del extremo N-terminal. Estas dos poliproteinas son procesadas por protedlisis
dando lugar a las dos proteinas de cubierta del virus, a una proteina de movimiento (MP) y en
otra proteinamas pequena (VP37) que esigual alaMP, pero sin los primeros 90 aminoacidos.
BBWV-1 se transmite por pulgones de manera no persistente, y esta ampliamente distribuido
por todo el mundo infectando y causando pérdidas en cultivos como haba, tomate y pimiento.
En el sureste espanol es frecuente encontrarlo en cultivos de pimiento.

Estudios previos revelaron que VP37 esta implicada en la especificidad de hospedador, la
intensidad de sintomas, la supresion de silenciamiento génico y la induccién de necrosis
sistémica. En este trabajo se ha estudiado mediante microscopia electronica los cambios
ultraestructurales que se producen en células de Nicotiana benthamiana tras la infeccion
con BBWV-1 expresando y sin expresarVP37. También se haanalizado los cambios enlos
patrones de expresion de proteinas de la planta mediante analisis de espectrometria de
masas LC-MSMS. Estos resultados contribuyen a mejorar el conocimiento sobre los
mecanismos de interaccion que establece BBWV-1 con su hospedador en el desarrollo de

la enfermedad.
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La bacteria Xylella fastidiosa se caracteriza por su gran diversidad genética, plasticidad
patogénica y amplio rango de hospedantes. Respecto a sus requerimientos climaticos, en
EE.UU. se han descrito diferentes niveles de severidad de la enfermedad de Pierce de la vid,
causada por X. fastidiosa subsp. fastidiosa, en funcién de la temperatura minima invernal. No
obstante, se desconoce si estos umbrales de temperatura son extrapolables a otras
subespecies de la bacteria, especies vegetales o regiones geograficas. En este estudio se
analizé la contribucién de los factores climaticos y espaciales en la distribucion geografica de
X. fastidiosa subsp. multiplex en almendro en Alicante. Se utilizaron datos de
presencia/ausencia del patdgeno obtenidos de las prospecciones en la zona demarcada
de Alicante en 2017. Las covariables climaticas se obtuvieron de la base de datos
WorldClim. Se calcularon los umbrales de temperatura minima invernal y otras covariables
como los grados dia acumulados. Tras un proceso de seleccidon de variables, los datos se
analizaron mediante modelos jerarquicos bayesianos con el método anidado de integracion
de Laplace (INLA). La componente espacial se incorporé mediante una estructura condicional
autoregresiva (iCAR). Debido a la reducida extension del area de estudio, las covariables
climaticas presentaron poca variabilidad y fueron poco influyentes en los modelos respecto a la
componente espacial. No obstante, se constaté la presencia del patdégeno a diferentes altitudes
en todos los umbrales de temperatura definidos para la enfermedad de Pierce. Estos
resultados confirman la mayor adaptabilidad climatica de X. fastidiosa subsp. multiplex,

que esta presente en diferentes latitudes a nivel mundial.
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Deltasatellites are small non-coding circular DNA satellites associated with begomoviruses
(genus Begomovirus, family Geminiviridae) which have been recently recognized as a new
class of subviral agents. They have even given a taxonomic status, constituting the genus
Deltasatellite in the family Tolecusatellitidae, the first family of nucleic acid satellites officially
recognized by the ICTV. In recent years our laboratory has been involved in the molecular and
biological characterization of a number of deltasatellites both from the Old World and the New
World and the results obtained will be summarized in this presentation. Main results include: i)
the demonstration that these DNA molecules are true satellites as shown by agroinoculation
of infectious clones in the presence of the helper begomoviruses both in the model plant
Nicotiana benthamiana and the natural host plants, ii) reduction of virus accumulation and
symptoms has been observed in some helper virus/deltasatellite combinations, iii) some
deltasatellites are transreplicated by a range of begomoviruses, and iv) deltasatellites are
transmitted by the whitefly Bemisia tabaci, the vector of their helper begomoviruses. Some
recent results describing new begomovirus/deltasatellite complexes and the behavior of

a number of engineered deltasatellite mutans will be also presented.
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Rosellinia necatrix is responsible for the white rot root, the main disease affecting the
avocado cultivation in Malaga and Granada provinces. Entoleuca sp. is a fungus recently
isolated from roots of these same trees, is not pathogenic in avocado and also seems to exert
a biological control on the pathogenicity of R. necatrix (Arjona-Girona and Lopez-Herrera,
2018). Here, we describe two new species of partitiviruses, Entoleuca partitivirus 1 (PV1) and
Entoleuca partitivirus 2 (EnPV2), detected in isolates of Entoleuca sp. and R. necatrix. Genetic
and phylogenetic analyses showed that one of the partitiviruses (EnPV1) belongs to the genus
Alphapartitivirus while the other (EnPV2) resulted ascribed to the genus Betapatrtitivirus.
Moreover, we have investigated the replication of both viruses in Entoleuca sp. isolates
E97-14 and E112-4 that host different viromes. The dsRNA2 genomic component of
EnPV1, which encodes the cover protein gene, resulted in a concentration two orders of
magnitude higher than the dsRNA1, which encodes the replicase. However, we found
that the concentration of the dsRNA1 genomic component of EnPV1 was in the same range
as the other two genomic segments of EnPV2 (dsRNA1 and dsRNAZ2). In contrast, the
replication rate in R. necatrix of the dsRNA2 component of EnPV1 was in the same
magnitude order as the dsRNA1 and the two genomic components of EnPV2. Besides,
the analysis of partial sequences of the genomic components in different strains revealed
a 100% nucleotide identity for both partitiviruses, in contrast to the variability found in other
viruses present in the same fungal isolates (Velasco et al., 2018). Finally, the presence or
absence of these partitiviruses has no effect on the pathogenicity of R. necatrix or the avirulence
of Entoleuca sp. in avocado.

Funding: AVA2016.01 from Junta de Andalucia (co-financed by FEDER) and AGL-2014-52518-
C2-2- RfromMINECO.
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La heterogeneidad o variacion fenotipica ha sido descrita en poblaciones clonales microbianas
desde hace décadas. Bajo el control de ciertos circuitos regulatorios, la heterogeneidad en
la expresidn génica puede dar lugar a un perfil de expresion bimodal en ambientes homogéneos,
proceso conocido como biestabilidad. La relevancia de este proceso se ha demostrado en
Salmonella entéricay en otros patégenos humanos durante el establecimiento de la resistencia
a antibioticos, y se ha observado la implicacion de este proceso en la expresion de genes de
virulencia. Pseudomonas syringae es una bacteria fitopatdgena de gran importancia
econdmica que requiere del Sistema de Secrecién Tipo Il (T3SS) para suprimir las respuestas
de defensa de la planta. Nuestro equipo ha descrito que genes de diferentes elementos del T3SS
muestran biestabilidad en su expresion en condiciones de induccion en el laboratorio, asociada
a diferencias fenotipicas en virulencia, y que dicha expresion es marcadamente
heterogénea durante la colonizacién de la planta. Por otro lado, el flagelo es otro elemento
importante tanto en el estilo de vida de P. syringae como en su interaccion con el huésped,
donde dispara inmunidad basal, que asimismo presenta expresion heterogénea, tanto en
cultivos, como durante la proliferacién en los espacios intercelulares de la hoja huésped. Dado
que resultados previos de nuestro y otros laboratorios indican la existencia de un cierto grado
de contra-regulacion entre el flagelo y el T3SS, este trabajo pretende profundizar en la relacién
entre la motilidad flagelar y la regulacion de la expresioén génica del T3SS, asi como en el
impacto potencial que la expresion biestable del T3SS puede tener sobre la motilidad a nivel

de una sola célula.
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Geminiviruses are the plant largest family of DNA viruses that cause devastating diseases in
crops worldwide. Upon the infection, viral genomes and transcripts are targeted by the plant
gene silencing machinery, that processes the viral transcripts into viral small interfering RNAs
(vsRNAs) and directs viral DNA methylation. To counteract these plant responses,
geminiviruses encode proteins that are able to supress both, post-transcriptional and
transcriptional gene silencing.

To get an insight into geminiviral infection, the transcriptional and DNA methylation landscape
of the geminivirus TYLCV (Tomato yellow leaf curl virus) from tomato-infected leaves, was
characterized for the first time at high coverage by lllumina high-throughput sequencing during a
time course infection. Three week-old tomato plants (Solanum lycopersicum cv. Moneymaker)
were infected with TYLCV by agroinoculation or using its natural vector, the whitefly Bemisia
tabaci. RNA and DNA were extracted from samples collected at 2, 7, 14 and 21 dpi (days post
ingfection) and RNAseq, smallRNAseq and WGBS (Whole Genome Bisulfite Sequencing) was
performed.

We will present the RNA and vsRNA expression profiles along the infection and the complete
DNA methylation landscape of a geminivirus by both inoculation methods, discussing the

correlation with viral transcripts, vsRNA and viral DNA accumulation.
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Coordinated regulation of the immune repressor BIR1 during viral
infections involves transcriptional and post-transcriptional silencing and

is required to preserve host integrity
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In an attempt to identify novel RNA silencing targets associated to viral infections, we conducted
high- throughput degradome studies in Arabidopsis and identified BAK1-INTERACTING
RECEPTOR-LIKE KINASE 1 (BIR1) as undergoing extensive mRNA degradation in virus-
infected plants, but not in non- infected controls. BIR1 is a negative regulator of basal immunity
and cell death, and we found that was upregulated by two RNA viruses. Here we uncover the
mechanism of BIR1 regulation and its biological relevance. We show that RNA-directed DNA
methylation (RdDM) is required to control BIR1 expression albeit the BIR1 promoter is
transcriptionally activated during infections without affecting methylation. We demonstrate that
transcriptional activation of the BIR1 promoter is salicylic acid (SA)- dependent, while SA levels
are increased in infected plants. We further identify 5 degradome signatures diagnostic
of preferential cleavage in the BIR1 mRNA. Mutations within cleavage sites stabilize BIR1
proteins, suggesting that they are critical for BIR7 regulation. Arabidopsis transgenics for BIR1
using a DEX-inducible system show that overexpression of BIR1 leads to severe developmental
defects that correlate with misregulation of the immune response and cell death. Furthermore,
aberrant phenotypes were also observed in Arabidopsis infected with a Tobacco rattle virus
(TRV)-based vector in which BIR1 was overexpressed under a viral promoter. We propose that
double regulation of BIR1 is crucial to maintain BIR1 expression within tight limits beyond which

plantfithess would be compromised due to unregulated expression of plant defense.
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Identificacion de una proteina de Arabidopsis que presenta actividad
desmetilasa m®A y participa en el control del proceso infeccioso del
virus del mosaico de la alfalfa y en la regulacién de los niveles de m°A

en su genoma
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La metilacion del nitrégeno en posicion 6 de la adenosina (m6A) es una de las

modificaciones reversibles fundamentales enla biologia del RNA.

En mamiferos, la metilacion mOA esta regulada por un complejo en el que intervienen
la N6- adenosina-metiltransferasa, proteinas con actividad desmetilasa y proteinas que
reconocen y unen RNAs-m6A y que modulan su estabilidad y/o traduccién. Sin embargo, en
plantas se desconocenla mayoriade los componentesimplicados en este mecanismo. Enel
momento de realizar el presente trabajo solo se conocian dos de las proteinas

pertenecientes al complejo metiltrasferasa en Arabidopsisyno se habiaidentificado ninguna

desmetilasay de reconocimiento mBA.En el presente trabajo se muestra la caracterizacion

de una proteina de Arabidopsis thaliana denominada atALKBH9B. Nuestros resultados

indican que esta proteina presenta actividad desmetilasain vitro sobre residuos mPAen
moléculas de RNA. Ademas, atALKBH9B se acumula en siRNA bodies y parece asociarse a
P-bodies, sugiriendo una posible vinculacidn con procesos de silenciamiento y/o
degradacion de mRNAs. Por otro lado, se ha observado la interaccion entre atALKBH9B

y la proteina de cubierta del virus del mosaico de la alfalfa (AMV) indicando un posible papel
de atALKBHO9B y la metilacién mBA en la infeccion del virus. Mediante diferentes
aproximaciones se ha confirmado la presencia de mBA en el genoma del AMV asi como el

papel de estadesmetilasa enlamodulaciéndelos nivelesde mPAenel genomadelAMVyen

la regulacién de su ciclo viral. Nuestros datos sugieren que la regulacion de los niveles de

mOA en el genoma viral podria representar un nuevo mecanismo de control del proceso

infeccioso del AMV.
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Cell death triggered by the P25 protein in Potato virus X-
associated synergisms results from ER stress in Nicotiana

benthamiana
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The synergistic interaction of Potato virus X (PVX) with a number of potyviruses results in
systemic necrosis i n Nicotiana spp. Previous investigations have indicated that the viral
suppressor of RNA silencing (VSR) protein P25 of PVX triggers systemic necrosis in PVX-
associated synergisms in a threshold-dependent manner. However, little is still known about the
cellular processes that lead to this necrosis, and whether the VSR activity of P25 is involved in its
elicitation. Here, we show that transient expression of P25 in the presence of VSRs from different
viruses, including the HC-Pro of potyviruses, induces endoplasmic reticulum (ER) stress and the
unfolded protein response (UPR), which ultimately lead to ER collapse.However, the host RNA
silencing pathway was dispensable forelicitation ofcell death by P25. Confocal microscopy
studies in leaf patches co-expressing P25 and HC-Pro showed dramatic alterations in ER
membrane structures, which correlated with the up-regulation of bZIP60 and several ER-resident
chaperones including the ER luminal binding protein (BiP). Overexpression of BiP alleviated the
cell death induced by the potexviral P25 proteinwhen expressed together with VSRs derived
from different viruses. Conversely, silencing of UPR master regulator, bZIP60, led to an
increase in cell death elicited by the P25/HC-Pro combination as well as by PVX-
associated synergism. Besides its role as a negative regulator of P25-induced cell death, UPR
partially restricted PVX infection. Thus, systemic necrosis caused by PVX-associated
synergistic infections is likely the effect of an unmitigated ER stress following

overaccumulation of a viral protein, P25, with ER- remodeling activity.
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Geminivirus replication protein impairs SUMO conjugation of PCNA at two

acceptor sites
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Geminiviruses are plant viruses with circular, single-stranded DNA (ssDNA) genomes that
infecta broad range of plants causing substantial crop diseases worldwide. They replicate in nuclei
of infected cells by using host DNA replication machinery and an essential protein encoded
in their genome designated Rep (replication-associated protein). This multifunctional protein
induces the accumulation of the host factors involved in replication and it is capable of
interacting with a lot of plant proteins including PCNA (Proliferating Cell Nuclear Antigen), a
processivity factor that coordinates a wide range of processes involved in maintenance,
duplication and transmission of the genome, and the sumoylation enzyme that conjugates
SUMO to target proteins (SUMO-conjugating enzyme- SCE). PCNA modification by SUMO,
and also ubiquitin, has long been known to be of key importance for determining how DNA
damage is processed by the replisome and for maintenance of overall genome integrity. In yeast,
PCNA sumoylation has been associated to DNA repair involving homologous recombination
(HR). Previously, we reported that Rep ectopic expression does not result in broad changes
in the sumoylation pattern of plant cells, but it modifies the sumoylation state of selected host
proteins. In this work, we show, using a reconstituted sumoylation system in Escherichia col,
that tomato PCNA is sumoylated at two residues, K254 and K164, and that co-expression
of the Rep protein suppresses PCNA sumoylation at these lysines. Finally, we confirm that PCNA
is sumoylated and that Rep also interferes with PCNA sumoylation in planta.
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Azospirillum brasilense Sp7 x Gibberella zeae interactions in early
growth stages of high carotenoid corn activates the MYB transcription
factor to up-regulate the JA and SA hormone response
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High-carotenoid (HC) corn is rich in pro-vitamin A and other nutritionally important
carotenoids. In addition to safety and efficacy studies, HC must be tested to determine fitness to
interact with a diverse array of abiotic and biotic stresses. Gibberella zeae (anamorph
Fusarium graminearum) (GZ) has devastating effects on corn when infection takes place
at early stages. Priming seeds with plant growth-promoting rhizobacteria (PGPR) promotes
seedling survival and reduces posterior detrimental effects of this pathogen. We compared HC
with its near isogenic white corn inbred line (M37W), and tested how the PGPR Azospirillum
brasilense Sp7 (Sp7) interacts with HC by linking specific gene signals with the hormonaland
defense response. HC seedlings were co-inoculated with Sp7 and GZ and grown under
controlled conditions. Four weeks after planting, the seedlings were tested for disease
severity, moisture accumulation, ferric reducing antioxidant power (FRAP), total phenolic
content (TPC), hormone assemblage of the plant immune system, expression of antioxidant
turnover genes and hormonal transcription factors (TFs). Co-inoculation decreased disease
severity in HC, and increased both FRAP and TPC. Co-inoculation had a synergistic effect with
HC, promoting seedling survival and a non-antagonistic relationship between increased levels
(p<0.05) of jasmonic and salicylic acids (JA and SA). Antioxidant and ABA turnover genes
all over-expressed in HC Sp7 and co- inoculated plants, indicating synergy between Sp7 and
the genotype. Synergy observed between HC co-inoculated plants for JA and SA contents

corresponds to over-expression ofthe MYB TF.
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Fusarium circinatum es el causante del chancro resinoso, una de las enfermedades mas
importantes del pino. El sintoma tipico es la muerte regresiva de ramas junto con la
produccion de abundante resina de los chancros. El hongo sobrevive en el terreno en restos de
ramas y aciculas infectadas pero no en el suelo, probablemente por falta de estructuras
especializadas y la no ocurrencia de reproduccion sexual. Recientemente se hadetectado
como endofito de gramineas sin causar dafio aparente. Nuestro objetivo es, en una
plantacion de Pinus radiata con sintomas de la enfermedad, describir la colonizacién
enddfita de (1) plantas herbaceas del tapiz vegetal y (2) raices de pinos asintomaticos, que
puedan actuar como reservorios de indculo. F. circinatum se ha detectado en cinco familias de
dicotiledoneas ademas de 2 familias de Poaceae, colonizando solo la parte aérea de las
plantas y no en sus raices ni en el suelo. Esto sugiere que el hongo coloniza estas plantas a
través de esporas dispersadas por el aire. Se ha encontrado también en raices de arboles
maduros que no mostraban enfermedad, con mayor frecuencia en arboles asintomaticos que
en arboles con chancro. Todos los aislados procedentes de plantas asintomaticas resultaron
ser patogénicos en pino. El analisis de marcadores moleculares SSR revelé un unico
haplotipo, independiente del origen del aislado (pino asintomatico/enfermo y plantas
herbaceas) por lo que concluimos que el mismo haplotipo puede vivir como enddéfito o patdgeno.
El papel que F. circinatum desempefia como enddfito en raices de pino y huéspedes
alternativos es desconocido, pero la posible dispersion delhongo através de estas fuentes de

indculo debe ser considerada en el manejo de la enfermedad.
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New insights in the epidemiology and management of Botrytis bunch rot in

vineyards.
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Botrytis bunch rot (BBR), caused by Botrytis cinerea, is usually managed by routine
application of fungicide sprays at flowering (A), pre-bunch closure (B), véraison (C), and before
harvest (D). Recently, a mechanistic model was developed to predict the severity of BBR
epidemics based on weather conditions, vine growth stages and the different infection paths of
B. cinerea. The model was validated against 21 epidemics by using a discriminant function
analysis (DFA), with 81% accuracy. The model was further validated in 23 epidemics in Italy,
France and Spain (1997-2017); the model correctly predicted 89% of these epidemics when
both visible and latent infections were considered at harvest. The DFA showed that the infection
periods predicted by the model in early stages (developing bunches to fruit set) did play a key
role in the BBR severity on mature bunches. Consistently, a further meta- analysis of 116
studies showed that treatments in A are crucial for achieving efficient and flexible disease
control. The model was finally used to schedule fungicide treatments in three lItalian locations
(2015-2017); in 8 out of 9 cases (location x year) the decisions made by using the model were
correct; in 1 location, the model suggested a treatment when not necessary (i.e., the model
provided an unjustified alarm). The farmer’s schedule was correctin only 3 out of 9 locations,
and in 3 locations fungicides were not applied when necessary. The results overall show that the
model is a useful tool for supporting decision-making in scheduling fungicide treatments for

controlling B. cinerea in vineyards.
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El ajo espafiol es conocido internacionalmente por su alta calidad y sus cualidades culinarias.
Espana es el primer productor y exportador de este producto dentro de la Unién Europea. En los
ultimos afios el cultivo del ajo se ha visto afectado por diferentes patologias vy fisiopatias
postcosecha, poco conocidas entre los técnicos y productores y facilmente confundibles. En
este trabajo se pretende caracterizar las diferentes sintomatologias presentes en los
bulbos de ajo, determinandose la incidencia y gravedad de cada uno de los diferentes
sintomas. Ademas se han identificado los diferentes hongos asociados a cada
sintomatologia y se han realizado pruebas de patogenicidad. Para ello se muestrearon
lotes de bulbos de destrio de diferentes cooperativas ajeras en seis provincias espafolas.
El analisis inicial permitié diferenciar catorce sintomas diferentes en base a sus caracteristicas
morfoldgicas. Tras los andlisis microbioldgicos, la regresidn logistica binaria de los datos
permitié asociar el 42,85% de los sintomas con la presencia de hongos, el 21,43% con bacterias
y un unico sintoma con nematodos. Las pruebas de patogenicidad realizadas con las
especies fungicas aisladas (Penicillium allii, Fusarium proliferatum, F. oxysporumyF. solani,
Stemphylium vesicarium y Embellisia allii) de los dientes sintomaticos permitieron determinar
la etiologia de varias de las sintomatologias observadas. Los resultados del presente trabajo
revelaron que los bulbos de ajo cosechados pueden presentar una amplia diversidad de sintomas
que se corresponden con diferentes agentes causales de origen bioldgico, y en muchas

ocasiones, con alta incidencia.
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The first tier of plant immunity corresponds to pathogen perception via the recognition of
conserved pathogen-associated molecular patterns (PAMPs), which leads to a complex set of
defence responses known as pattern-triggered immunity (PTl). Recognition of elicitor molecules
originating endogenously within the host plant (damage-associated molecular patterns, DAMPS)
also triggers immune responses similar to PTI. Plant elicitor peptides (PEPs) are endogenous
molecules synthesized by the plants that are perceived by plant leucine-rich repeat protein-
kinase receptors (PEPRs) and induce and amplify PTI, contributing to protect plants against
biotic stress. In the model species Arabidopsis PEP topic application and overexpression have
been found to enhance disease resistance.

Here we explored the possible use of PEPs to protect agriculturally relevant species, such as
those of the Rosaceae family, against important pathogens for which the main control
strategy is based on preventive treatments with synthetic chemical compounds of limited
efficacy and strong negative environmental impact.

We identified the PEP precursor (PROPEP), mature PEP and PEPR orthologues of 100
cultivars of 36 Rosaceae species, and we used the Prunus persica and Xanthomonas
vesicatoria pv. pruni (Xap) pathosystem as proof-of-concept to confirm the function of the
PEP/PEPR system. Topic treatment of Prunus plants with PEPs enhanced resistance
against Xap inex vivo andin vivo experiments. Protection was achieved at nanomolar
concentrations and involved the induction of a set of defence- related genes. PEPs from different
Rosaceae species displayed different protection efficiencies. On the basis of the large amount of
Rosaceae PEPs described, work is in progress to characterize their mode of action and rationally
design improved sequences for use against important plant pathogens affecting these plant

species.
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Genética de poblaciones, analisis genético y gendmica: contribuciones en

la caracterizacidn de la interaccidon Boftrytis cinerea — Vitis vinifera
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La vid es un cultivo estratégico en Espafia. Botrytis cinerea es el agente causal de la
podredumbre gris, unade las principales enfermedades de la vid y de numerosos cultivos de
enorme importancia econémica. Es un hongo de estilo de vida necrotrofo y tremendamente
variable. Estas caracteristicas, junto con su capacidad de dispersion y su amplio rango de
huéspedes determinan que su controlen campo resulte muy dificil. Es necesario profundizar en
la caracterizacion genética de los patosistemas en los que participa con el objeto de identificar
posibles dianas sobre las que intervenir.

Nuestro grupo de investigacion ha llevado a cabo un analisis de las poblaciones naturales de
Botrytis spp. de los vifiedos de Castillay Ledn y ha estudiado la diversidad inter- e intraespecifica
asociada a la podredumbre gris. Se ha constatado que predomina la especie B. cinerea,
pero ha sido posible recuperar aislados de al menos dos especies diferentes del género
no descritas previamente en Espana: B. pseudocinerea y B. californica. Este analisis ha
demostrado la existencia de una gran diversidad fisioldgica y genética en las poblaciones
naturales de B. cinerea, en particular en relacion con el caracter “patogenidad”, y durante su
ejecucion han sido identificados aislados del patégeno incapaces de infectar a la planta
huésped. El analisis genético de éstos, basado en la realizacion de cruzamientos, ha
permitido determinar la existencia de un gen con efecto mayor que controla patogenicidad
y esporulacion en esta especie. La aplicacién de herramientas genémicas que hacen uso de
los principios del analisis de segregantes agrupados ha facilitado la caracterizacion del genoma

de diferentes aislados de campo y ha hecho posible la identificacién del gen con efecto mayor.
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Efecto de unaolade caloren castaios estresados hidricamente y

posteriormente infectados por Phytophthora cinnamomi
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Los eventos de estrés hidrico prolongado en combinacion con eventos de estrés térmico
puntual u olas de calor son cada vez mas frecuentes en los ecosistemas forestales. Ante el
debilitamiento que estos eventos generan en planta, es posible que determinados
patdgenos termofilos, tales como Phytophthora cinnamomi(Pc) incrementen la mortalidad del

arbolado. En castafio, dentro del proyecto AGL2014-53822-C2 se plantearon las hipétesis (H1)
los genotipos mas susceptibles al estrés hidrico lo son también al calor, (H2) el estrés hidrico
previo influye en la susceptibilidad de plantas ante una ola de calor y (H3) el estrés hidrico

previo a unaolade calorinfluye en la mortalidad de plantas ante Pc. Durante 2016 y principios
de 2017, seis genotipos de Castanea (tres susceptibles y tres tolerantes a P. cinnamomi; n=40)
fueron sometidos a estrés hidrico prolongado (D) y riego abundante (C). En julio de 2017,
coincidiendo con una ola de calor, la planta fue expuesta a 48-50°C (tratamiento T) y
posteriormente inoculada con Pc. Los clones mas susceptibles a D no fueron los clones
mas susceptibles a T, luego Hq1 no se confirma. Si se observd una relacion entre la
susceptibilidad clonala DyaD+T (r=0,92; p<0.001). Ante T, todos los clones sometidos a D
acusaron mayor marchitamiento foliar que los clones sometidos a C (71y 31% en D+T y
C+T respectivamente; p<0.001), luego se confirma H2. Se registraron mortalidades
similares entre plantas D+T+Pc (72%) y C+T+Pc (66%), luegoH3 nose confirma. Los clones
mas susceptibles a D y D+T fueron los clones mas resistentes a D+T+Pc, y los mas
susceptibles a T fueron los mas resistentes a T+Pc, luego en castano se aprecia un trade-off

entre la resistencia a factores de naturaleza abiotica y a Phytophthora cinnamomi.
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Las bacterias Gram negativas del complejo Pseudomonas syringae, entre las que se
incluye Pseudomonas savastanoi, infectan gran variedad de plantas herbaceas y lenosas
de relevancia agricola y econdmica. Las cepas de P. savastanoi productoras de tumores
0 excrecencias en las partes aéreas de plantas lefiosas se incluyen en los patovares savastanoi
(Psv, aislados de olivo), nerii (Psn, aislados de adelfa), retacarpa (Psr, aislados de retama) y
fraxini (Psf, aislados de fresno). La mayoria de las cepas de P. savastanoi producen acido
indol-3-acético (IAA) a través de la ruta de la indole-3-acetamida, en la cual intervienen los
genes iaaM e iaaH. Esta ruta es la mejor caracterizada en bacterias fitopatdgenas, sin
embargo, estos genes no se codifican en cepas de Psf ni se encuentran ampliamente
distribuidos en el complejo P. syringae. Aunque un mutante de Psv afectado en el operdn
iaaMH reduce drasticamente los niveles de IAA producidos, en el sobrenadante de
cultivos de esta cepa se detecta una cantidad basal de IAA, similaralapresente en cultivos de
cepas de Psfyde P. syringae carentes de estos genes. Esto sugiere la presenciade unaruta
de biosintesis de IAA alternativa en estas cepas. Con el fin de identificar dicha ruta hemos
llevado a cabo un analisis metabolémico de los compuestos inddlicos producidos por cepas
pertenecientes a todos los patovares de P. savastanoi y por la cepa P. syringae DC3000
patdgena de tomate (Pto). El agrupamiento de estas cepas segun sus perfiles metabdlicos es
concordante con sus relaciones filogenéticas. Ademas, hemos observado una mayor similitud
metabdlica entre las cepas de Psfy Pto con un mutante de Psv carente del operén iaaMH.
Financiado por AGL2014-53242-C2-1-R (MINECO-FEDER).
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Estudio comparativo de caracteristicas de las cepas de Pseudomonas

syringae pv. syringae asociadas a mango.

Aprile F, Gutiérrez-Barranquero J.A, Cazorla F.M, de Vicente A.

Instituto de Hortofruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora” (IHSM-UMA-CSIC),

Departamento de Microbiologia, Facultad de Ciencias, Universidad de Malaga.

Pseudomonas syringae es una bacteria fitopatégena modelo, de la que se dispone de una
gran cantidad de informacién a todos los niveles. Esta especie esta compuesta por mas de
60 patovares diferentes, siendo el patovar syringae uno de los mas importantes. Cepas de P.
syringae pv. syringae (Pss) constituyen el agente causal de la necrosis apical del mango,
enfermedad que afecta a las principales areas de cultivo de clima mediterraneo a nivel mundial.
El objetivo principal de este trabajo es el estudio comparativo de las propiedades
microbianas potencialmente relacionadas con la adaptacién de la bacteria al ambientey a
su huésped. Paracello, se llevara a cabo la comparacién de dos colecciones de cepas de Pss
aisladas de mango en diferentes zonas geograficas, y separadas dos décadas en el tiempo.
Ambas colecciones se han caracterizado desde el punto de vista fenotipico ygenéticoen cuanto
a sus caracteristicas mas relevantes implicadas tanto es su fase epifitica como patogénica.
También se ha analizado la filogenia de las cepas incluidas en nuestro estudio, empleando
secuencias parciales de dos genes housekeeping (gyrB y rpoD). Los resultados hasta el
momento muestran pocas diferencias entre las dos poblaciones tras las pruebas ensayadas.
Este trabajo ha sido financiado por ayuda de la Consejeria de Economia, Innovacién y Ciencia,
Junta de Andalucia (P12-AGR-1473), cofinanciados con fondos FEDER (UE).
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A Verticillium dahliae RNA-dependent RNA polymerase plays an

important role during mycovirus infection

M. Carmen Caﬁizares1, Pilar Prietoz, Encarnacion Pérez-Artés3, M.Dolores Garcia-Pedrajas1*

"Depto. Proteccion de Plantas, Instituto de Hortifruticultura Subtropical y Mediterranea “La Mayora’,
Universidad de Malaga-Consejo Superior de Investigaciones Cientificas (IHSM-UMA-CSIC), Malaga,
Esparia.’Depto. de Mejora Genética, Instituto de Agricultura Sostenible, Consejo Superior de
Investigaciones Cientificas (IAS-CSIC), Cérdoba, Espafia.’Depto. Protecciéon de Cultivos, Instituto
de Agricultura Sostenible, Consejo Superior de Investigaciones Cientificas (IAS-CSIC), Cérdoba,

Espafia

Verticillium dahliae, causal agent of Verticillium wilt, is a pathogen with a broad host range difficult
to control. Virus infection can cause a reduction in virulence in phytopathogenic fungi. Fungal
viruses, or mycoviruses, have therefore an interest as biological control agents. A good
understanding of the complex interaction of mycoviruses and the fungal antiviral defense
molecular mechanisms can contribute to the design of successful mycovirus-based control
strategies. Dicer-like proteins and Argonautes are known to mediate responses to viral infection
in fungi. There is no evidence, however, of the contribution of fungal RNA-dependent RNA
polymerases (RdRps) to antiviral defense. In this work, we have studied the role of RdRp1
from V. dahliae. Forthat, we deleted the RdRp1 generdr1in avirus-free V. dahliae strain. Then,
two mycoviruses were transferred from naturally infectedV. Dahlia isolates to Ardr1 by hyphal
anastomosis. We observed that neither mycovirus infection in the wild type nor deletion of rdr1
in the uninfected strain resulted in any phenotypic alteration. By contrast, mycovirus
infection in Ardr1 induced changes in colony morphology, reduced sporulation rates, an inability
to penetrate cellophane paper, and a significant reduction in virulence. An in vivo analysis of the
colonization of the plant, using confocal microscopy, showed delayed conidium germination on
root surfaces in the mycovirus-infected Ardr1 strain. Our results indicate that the absence of
rdr1 greatly impacts the mycovirus-V. dahliae interaction and that RdRp1, therefore, plays a
relevant role in V. dahliae during mycovirus infection. This is the first report of the involvement

of an RdRp in antiviral defenseresponsesinfungi.
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Papel del HPR como molécula seinal en las interacciones multitréficas.

S.Tienda | ,C. Vida2, E. Arrebola, A. de Vicente y F.M. Cazorla

"1

Instituto de Horticultura Subtropical y Mediterranea "La Mayora"’, Consejo Superior de Investigaciones

Cientificas (IHSM-UMA-CSIC)Z, Departamento de Microbiologia, Facultad de Ciencias, Universidad de
Malaga. Campusde Teatinos s/n, 2907 1 Malaga, Esparia.

Pseudomonas chlororaphis PCL1606 es una rizobacteria aislada de arboles sanos de
aguacate localizados en fincas afectadas de podredumbre blanca radicular, enfermedad
causada por Rosellinia necatrix. PCL1606 muestra capacidad antagonista y de biocontrol
frente a diferentes hongos fitopatégenos de suelo, mediada porla produccién de un compuesto
antifungico denominado 2 hexil, 5 propil resorcinol (HPR), el cual resulta crucial para la
actividad antagonista y de biocontrol caracteristica de esta cepa. Ademas se ha
comprobado que el HPR también influye en los procesos de colonizacionde PCL1606 enla
raizde aguacate.

Estudiosrecientes han demostrado que los resorcinoles, alos que pertenece el HPR, pueden
actuar como molécula senal uniéndose a receptores LuxR y regulando distintos aspectos de la
virulencia del patégeno.

Con estos antecedentes y teniendo en cuenta que el compuesto HPR, participa
activamente en procesos claves de la biologia de PCL1606, se analizaran los fenotipos
dependientes de la produccién de HPR durante el proceso de interaccion multitréfica, que se
produce durante el control bioldgico. Para abordar este objetivo, se llevara a cabo un analisis
tanscriptdmico que determinara el nivel de expresion/represion de los genes cuando se
compara un mutante defectivo en la produccion de HPR (debido alainterrupcién porinsercion
plasmidica del gen darB) frente a la cepa silvestre, durante el control biolégico de la

podredumbre blanca radicular.

*Este trabajo esta siendo financiado por el Plan Nacional de |1+D+l del Ministerio de
Economia (AGL2014-52518-C2-1-R; MINECO, Espafia) y cofinanciado con fondos FEDER
(EV). S. Tienda esta siendo financiada con una ayuda del programa FPI del MINECO.
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La delecién parcial del cromosoma pequeino determina la pérdida de

patogenicidad en Fusarium oxysporum

+1 , Riccardo Baroncelliz, Michael R. Thon1 , Ernesto P. Benito1,
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Virginia Casado del Castillo

José M. Diaz-Minguez

1lnstituto Hispano-Luso de Investigaciones Agrarias (CIALE), Departamento de Microbiologia y

Genética, Universidad de Salamanca, Villamayor de la Armufia, Salamanca, Espafia; 2Laboratoire
Universitaire de Biodiversité et Ecologie Microbienne, ESIAB, Université de Brest, Plouzané, Finistere,

Francia

El cromosoma 14, el mas pequefio, de la estirpe 4287 de F. oxysporum f. sp. lycopersici (cuyo
genoma es el dereferenciade F. oxysporum)se considera un “cromosoma de patogenicidad”
por contener numerosos loci que codifican factores de virulencia/patogenicidad, y por conferir
patogenicidad a una estirpe no patdgena tras ser transferido a la misma desde una estirpe
patégena. Recientemente se ha demostrado que la pérdida de este cromosoma conlleva una
pérdida de patogenicidad, aunque las deleciones parciales que afectan al supercontig 22
(uno de los cuatro que forman el cromosoma) no causan reduccion en la virulencia. Este
cromosoma es probablemente el equivalente al cromosoma pequefio de F. oxsyporum f.sp.
phaseoli (FOP).

La familia génica FTF esta formada por dos factores de transcripcion implicados en la
virulencia/patogenicidad de F. oxysporum: FTF1, gen multicopia con todos sus paralogos
localizados en el cromosoma pequeifo de FOP, y FTF2, gen monocopia localizado en el
genoma central. En este trabajo describimos el aislamiento y la caracterizacion de un
conjunto de estirpes que portan una delecion parcial del cromosoma pequefio (FOP-
SP1sChr-pA) en la estirpe muy virulenta FOP-SP1. Las estirpes FOP-SP1sChr-pA muestran
una peérdida completa de patogenicidad sobre plantas de judiacomun, lo que sugiere que el
fragmento delecionado contiene un conjunto relevante de genes necesarios para la
patogenicidad, incluyendo todos los paralogos FTF1. Aunque las plantas inoculadas con
estas estirpes no presentan sintomas de fusariosis, el analisis mediante microscopia laser
confocal indica que estas estirpes son capaces de colonizar el hospedador mostrando un
comportamiento similar al descrito previamente en estirpes enddfitas de este hongo.
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Evaluacién de la induccion de genes de defensa, mediante ‘priming con estrés

hidrico en portainjertos de aguacate.

Moreno-Ortega G.,Zumaquero A., Martinez-Ferri E., Pliego C.

IFAPA. Centro de Churriana. Cortijo de la Cruz s/n, 29140 Churriana, Malaga, Spain.

Estudios previos han demostrado que la exposicidén de las plantas a un factor inductor de
estrésles permite volverse mas tolerantes frente a futuros eventos de estrés, mecanismo
conocido como ‘priming’. En este trabajo, se ha llevado a cabo un tratamiento de priming en
portainjertos de aguacate, mediante la exposicién a diferentes niveles de estrés hidrico,
para aumentar la tolerancia a la podredumbre blanca radicular (PBR) causada por Rosellinia
necatrix; principal enfermedad que afecta a este cultivo en el litoral andaluz. Las plantas se
sometieron a dos niveles de estrés hidrico; moderado y severo (25% y 50% de la
capacidad de campo, respectivamente) y a continuacién se recuperaron hasta alcanzar su
estatus hidrico inicial. Se cuantificod la expresién relativa en raices y hojas de 20 genes
relacionados con la defensa del aguacate alos hongos patégenos P. cinammoniy R.necatrix.
La cuantificacién se llevo a cabo, mediante qRT-PCR, tanto en las fases de estrés como en la
de recuperacion de las plantas. Las plantas recuperadas tras la induccion de un estrés
moderado fueron las que mostraron mayor expresion de genes relacionados con defensa, tales
como Thaumatin, PR4, NPRI, metallothioniny profilin-like protein.

Para evaluar el efecto del priming en el desarrollo de la PBR, las plantas recuperadas tras la
inducciéon de ambos niveles de estrés se inocularon con R. necatrix. En el grupo sometido a
estrés moderado se observo un retraso en la evolucion de la enfermedad con respecto al
control; por el contrario, el desarrollo de la enfermedad fue mas acusado en las plantas
sometidas a estrés severo. Estos resultados indican que seria recomendable el uso de
‘priming’ mediante estrés hidrico moderado, como herramienta para disminuir la incidencia
de la enfermedad en las explotaciones afectadas por R. necatrix.

Proyectos AVA2016.01.14 y RTA2017-00040-00-00. Dr. C. Pliego disfruta de un contrato
Doctores INIA-CCAA 2017. Guillermo Moreno Ortega disfruta de un contrato MINECO.
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Virome NGS analysis of pests and pathogens for plant protection

Maria A. Ayllén"", Cristina Marzachi? and Massimo Turina?

" Centro de Biotecnologia y Genémica de Plantas, Universidad Politécnica de Madrid (UPM)-
Instituto Nacional de Investigacién y Tecnologia Agraria y Alimentaria (INIA); Departamento de
Biotecnologia-Biologia Vegetal, Escuela Técnica Superior de Ingenieria Agronémica, Alimentaria y

de Biosistemas, Madrid, Spain; ? Institute for Sustainable Plant Protection, Torino, Italy.

Viruses are important pathogens that cause numerous diseases in different hosts, such as
bacteria, fungi, and insects, which are also significant plant pathogens. The H2020
VIROPLANT project (call SFS17) has the aim of applying NGS technology with empirical
biological experiments to develop new environmentally-friendly virus-based control
strategies to manage bacterial, fungal and insect vector-transmitted diseases (phytoplasmas
and viruses) as well as insect pests. Plant protection through viruses has relied on limited
successful model systems, such as baculoviruses for insect pests, and mycoviruses for
fungal diseases; moreover, viruses infecting bacteria (phages) are also state of the art tools
with potential to cope with antibiotic resistant bacterial strains in human and veterinary
medicine. VIROPLANT will create a database of new viruses to increase the arsenal for the
biocontrol of plant diseases caused by the most important biotic stresses. Protocols of risk
assessment will be implemented for virome-based model control strategies. The project will
address the social perception of the use of virome-based techniques as alternatives to
traditional pesticides. A business plan for representative categories of virome-based control
strategies will be included. Small and Medium Enterprises (SME) and Stakeholders will be
involved in bringing the most promising products to the market. Interdisciplinary approaches
involving sociological and communication expertise will specifically address the issue of how
to convey to the general public the complex beneficial aspects that viruses can bring to plant
biotic stress control, overcoming possible societal reluctance towards the use of virus-related
new technologies. The Consortium involves 11 research organizations with complementary
expertise from eight EU Countries, four SMEs and two stakeholders. Acknowledgments:
This project has received funding from the European Union’s Horizon 2020 research and

innovation programme under grant agreement No 773567.
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Efecto del agente de biocontrol Pf909 sobre las poblaciones patdégenas
y ho patégenas de la microbiota epifita de huertos comerciales de fruta

de hueso

Belén Guijarro, Inmaculada Larena, Raquel Castillo, Paloma Melgarejo, Antonieta De Cal

Departamento de Proteccion Vegetal. Instituto Nacional de Investigacion Agraria y Alimentaria (INIA),
CarreteradelLaCorufiaKm7,5, 28040, Madrid.

La comercializacion de biofungicidas requiere conocer su efecto sobre las dinamicas de poblacién
de los patégenos y microorganismos no-diana. Se ha estudiado el efecto del agente de
biocontrol, Penicillum frequentans (Pf909), sobre las poblaciones del patégeno Monilinia spp y la
microbiota epifita de huertos comerciales de diferentes frutales de hueso en cuatro paises
europeos durante cuatro campafias consecutivas. El efecto de la evolucion de estas poblaciones
se analiza sobre la microbiota que convive con ellas en la superficie del fruto como cambios en
su diversidad genética (mediante electroforesis en gradiente desnaturalizante) y densidad
(cuantificacion de la actividad enzimatica) poblacional. La incidencia de enfermedad se evalué
15 dias antes de cosecha (% de infecciones latentes)y en cosecha (% de frutos infectados).
El analisis multivariable de la diversidad genética de bacterias y hongos asi como su
evolucion muestrandiferencias significativas entre tratamientos fungicidas y biolégicos, momentos
de aplicacion y campos. La diversidad microbiana y el patrén de la microbiota dominante se
mantienen constantes para una misma densidad de poblacion de Pf909 estimada en fruto.
Estas poblaciones de Pf909 son adecuadas para un control efectivo de la podredumbre parda
paralas poblaciones de Monilinia spp presentes enfruto.

Investigacion financiada por 612713 BIOCOMES fondos FEDER.
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Efecto del uso de tricomas glandulares en tomate para el control de

Bemisia tabaci en la dispersion del crinivirus Tomato chlorosis virus

2 1*

Isabel M. Fortes1*, Rafael Fernandez-Mufioz=, Enrique Moriones

1Depto. Proteccién Vegetal. 2Depto. Mejora Genética y Biotecnologia, Instituto de Hortofruticultura
Subtropical y Mediterranea "La Mayora", IHSM-UMA-CSIC, Avda. Dr. Wienberg s/n, 29750 Algarrobo-
Costa, Malaga (Espafia)

Hemos demostrado que la presencia en lineas de tomate (Solanum lycopersicum) de
tricomas glandulares tipo IV productores de acilsacarosas introgresados desde el silvestre S.
pimpinellifolium resulta beneficiosa para el control de las poblaciones de Bemisia tabaci
por efectos tanto de antixenosis como de antibiosis. Ademas, la menor preferencia de esta
mosca blanca hacia tomates con tricomas tipo IV y la alteracion del patron de alimentacién en
los mismos se ha revelado efectiva para reducir la dispersion tanto primaria como
secundaria del begomovirus (Begomovirus, Geminiviridae) Tomato yellow leaf curl virus
(TYLCV) asociado a la enfermedad del rizado amarillo del tomate (TYLCD). Gracias a ello, se han
podido demostrar importantes reducciones de la incidencia de TYLCD en tomates portadores
de estos tricomas. La transmision de TYLCV es de tipo persistente, circulativa. Sin embargo,
se plantea la duda de si el empleo de dicha estrategia de control podria alterar el patron de
dispersion de virus transmitidos por B. tabaci de forma semipersistente, que requiere
menores tiempos para la adquisicion e inoculacion del virus. En este trabajo se presentan los
estudios realizados con el crinivirus (Crinivirus, Closteroviridae) Tomato chlorosis virus
(ToCV), transmitido por B. tabaci de forma semipersistente, no circulativa y cuya emergencia
en tomate esta ocasionando graves pérdidas en numerosos paises del mundo. Se mostraran
resultados que indican que la presencia de dichos tricomas no resulta efectiva para el control
de la dispersion primaria de ToCV, al contrario de lo observado con TYLCV, pero tampoco
inducen un incremento de la misma. Se discutiran los resultados obtenidos en el caso de la

dispersion secundaria.



113

Area Tematica: Gestién de Enfermedades Poéster 004

Eficacia nematicida de la Milbemectina sobre Meloidogyne

Soledad Verdejo-Lucas,*, Miguel Talavera

Instituto de Investigacion y Formacion Agraria y Pesquera (IFAPA)

Se evalud la eficacia nematicida de la Milbemectina sobre Meloidogyne javanica en ensayos in
vitro e inplanta para determinar su efecto sobre i) la eclosién de los huevos del nematodo, ii) la
movilidad de los juveniles vy iii) la capacidad infectiva del nematodo en tomate. Se prepararon
diluciones seriadas de Milbeknock ® (0,93% de Milbemectina, p/v), proporcionado por
Belchim Crop Protection Espafa, conteniendo 27,90, 13,95, 6,98, 2,79, 0,79 y 0 ppm de
Milbemectina. Cadatratamiento se repitié cinco vecesy los ensayos se repitieron una vez. La
exposicion de las masas de huevos a la Milbemectina durante 72 h redujo la eclosion de los
huevos en un 19% a la maxima concentracion de 27,90 ppm. El incremento del tiempo de
exposicion a 240 h redujo la eclosion de los huevos a todas las concentraciones
ensayadas, observandose el mayor efecto a 27,90 ppm (38% juveniles eclosionados) respecto al
control no tratado (79% juveniles eclosionados). El efecto inhibidor de la Milbemectina sobre
la movilidad de los juveniles oscil6 entre 41% y 87%, y este efecto era persistente ya que el
porcentaje de recuperacion de la movilidad en agua fue inferior al 2%. El modelo probabilistico
de dosis-respuestaindico que la dosis letal de Milbemectina parala movilidad de los juveniles
DL50era 4,5 ppm y la DL95 era 30,7 ppm. La aplicacién de la Milbemectina a suelos
infestados con el nematodo redujo su capacidad infectiva entre un 97% y 99% respecto a las
plantas no tratadas. La Milbemectina muestra un alto nivel de eficacia frente M. javanica ya
que reduce la eclosién de los huevos, inmoviliza persistentemente a los juveniles del nematodo
y reduce la infeccion en tomate. La actividad nematicida de la Milbemectina debe verificarse en

infestaciones naturales en condiciones de campo.
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Laraiz de Musa acuminata (cv. Pequeiia Enana): un importante reservorio
de endofitos con potencial como agentes de control biolégico frente el Mal

de Panama

1 1 2
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de Tenerife.

Fusarium oxysporumf. sp. cubense (Foc), causante de la Fusariosis de la platanera (Mal de
Panama; MP), constituye uno de los principales problemas bioticos de un cultivo con una amplia
distribucién en regiones (sub)tropicales. Los tratamientos quimicos no son una opcion sostenible
para su control, y muchos de ellos se han retirado del mercado o son de uso restringido.
Actualmente se plantean alternativas mas respetuosas con el medio ambiente, como el uso de
microorganismos beneficiosos con capacidad antagonista frente al patdgeno. Los endofitos
beneficiosos, al ser capaces de colonizar y persistir en el mismo nicho ocupado por Foc, presentan
gran potencial como agentes de biocontrol (ACBs) contra el MP. El objetivo de este estudio fue
aislar,identificary caracterizaruna coleccionde bacterias y hongos enddfitos naturales deraices
de platanera que pudieran usarse como ACBs dentro de una estrategia de control integrado del
MP. Se muestrearon raices de diferentes plantas en 5 fincas representativas del cultivo enlaisla
de Tenerife, generandose a partir de macerados de raices una coleccidén de bacterias (696)
y hongos (162). Ensayos de antagonismo in vitro frente a la raza 4 subtropical de Foc(cepa
Foc CAV-095) indicaron que unos 200 aislados inhibian el crecimiento del patdgeno,
demostrandose que las raices de platanera son unaimportante fuente de potenciales ACBs frente
a Foc. La evaluacion de la efectividad frente al MP (condiciones controladas y de campo) de
aislados representativos de los géneros bacterianos y fungicos de la coleccidén constituyen
nuestros proximos retos. Financiado por el proyecto MUSA (Topic H2020-SFS-2016-2017;
H2020-SFS-2016-2), del programa de la UE “Horizon 2020 Research and Innovation” (No.
727624).
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Sintesis verde in vitro de nanoparticulas de plata porhongos del género
Trichoderma spy su uso como fungicida frente al hongo fitopatégeno de la

vid Neofusicoccum parvum.

Sergio Astudillo-Calderon’, Beatriz Pintos Lopez', Marisa Tello Mariscal?, Luisa Martin

Calvarro', Elena Pérez-Urria Carril’, Arancha Gémez-Garay1*
"Facultad de CC Biolégicas. UCM. Madrid; ?INIA. Madrid

Los hongos fitopatdgenos provocan anualmente graves pérdidas econdmicas y los
meétodos tradicionales de control de dichos hongos, basados en agroquimicos resultan altamente
contaminantes y perjudiciales. Por ello, en los ultimos afios se han desarrollado alternativas
entre las que se encuentralasintesis verde de nanomateriales como nanoparticulas de plata
(AgNPs)poraccionde organismos biolégicos. Entre los organismos que se han utilizado para
este fin, se encuentran los hongos del género Trichoderma. En el presente estudio, se ha
comprobadoin vitro la eficacia de diferentes cepas de especies del género Trichoderma (T.
viride, T. harzianum, T. asperellumy T. virens) para biosintetizar AgNPs, asi como la
capacidad de éstas como agente de control del hongo fitopatégeno Neofusicoccum parvum,
causante de enfermedades en madera de vid (Vitis vinifera). Se ha comprobado que cepas
pertenecientes a la especie T. harzianum, son aquellas que exhiben un rendimiento mayora
la hora de sintetizar AgNPs, asi como N. parvum muestra cierta tolerancia a los diferentes

tratamientos con dichas nanoparticulas.
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Control biolégico invitro de Diplodia seriata

1 1 1

, Beatriz Pintos Lopez ' Marisa Tello

1

Marina Garcia Companys ', Sergio Astudillo-Caldeon

1

Mariscalz, Luisa Martin Calvarro ', Arancha Gomez-Garay

"Facultad de CC. Bioldgicas. UCM; ?INIA. Madrid

Las enfermedades de las plantas, entre ellas, las producidas por hongos fitopatégenos,
resultan daninas para los productos vegetales de los que nos alimentamos y, en definitiva,
para la salud humana. Los métodos tradicionales de control de los hongos fitopatégenos basados
en agroquimicos resultan altamente contaminantes y perjudiciales para nuestra salud. Por ello,
en los ultimos afios se han desarrollado alternativas entre las que se encuentra el control
biolégico mediante organismos antagonistas. El presente estudio se centra en el uso de
hongos enddfitos para controlar las enfermedades producidas por hongos fitopatégenos de
madera de vid (Vitis vinifera), uno de los cultivos con mas importancia econémica a nivel
global. En concreto, se ha escogido el hongo Penicillium chrysogenum, debido a que es
un endofito de la vid y a su conocida capacidad antimicrobiana, para estudiar su potencial

antagonico frente al hongo fitopatégeno de madera de vid Diplodia seriata.
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Fitoquimicos de interés en sanidad vegetal, producidos por

embriones somaticos de Quercus suber

David Gonzalez-Campo, Sergio Astudillo-Caldedn, Beatriz Pintos Lopez, Luisa Martin
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Calvarro, Elena Pérez-Urria Carril, Arancha Goémez-Garay

Facultad de CC. Biolégicas. UCM

Los fitoquimicos son metabolitos secundarios sintetizados de forma natural por las plantas.
Tienen propiedades bioactivas que evitan la aparicion de enfermedades en los vegetales. Varios
estudios han demostrado que el uso de extractos vegetales con elevada cantidad de
fitoquimicos retrasa la aparicién de cepas resistentes de fitopatdogenos, con alta eficacia y
baja toxicidad para el humano, plantas y ambiente. El objetivo de este estudio es analizar la
capacidad antioxidante y los compuestos fitoquimicos en los embriones somaticos de Quercus
suberque han sido producidosin vitro porun proceso de embriogénesis somatica directa.
Para ello, se recogieron bellotas inmaduras de alcornoque de las que se extrajo elembridon
cigéticoinmaduro, enelcual seindujolaembriogénesis somatica directa. El proceso es rapido
y muy eficaz generando una gran cantidad de embriones somaticos. Para analizar la
presencia de fitoquimicos, se prepararon extractos acuosos y mediante test fitoquimicos se
revel6 la presencia de terpenoides, flavonoides, taninos, emodinas, antraquinonas vy
antocianinas. La presencia de compuestos antioxidantes induce actividades antibacterianas
y antifungicas. Los extractos de embriones somaticos de alcornoque se han ensayado en el

control in vitro de diferentes fitopatégenos.
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Inyeccion de desinfectantes quimicos en el agua de riego para combatir la

Verticilosis del olivo

Francisco Jesus Gémez-Galvez, Juan Carlos Hidalgo-Moya, Javier Jesus Hidalgo-Moya,

Victorino Vega-Macias, Dolores Rodriguez-Jurado*

Instituto de Investigacion y Formacion Agraria y Pesquera (IFAPA) Centro “Alameda del Obispo”, Avd.
Menéndez Pidal, s/n. 4080, Cérdoba.

Eltratamiento quimico del suelo através del riego podria ser una practica recomendada dentro

del manejo integrado de la Verticilosis del olivo. OX-VIRIN® (OV) y OX AGUA AL25®
(OA) son dos desinfectantes peroxigenados eficaces frente a Verticillium dahliae en el agua
de riego. Ambos productos han mostrado también potencial en reducir al hongo en el suelo,
ocasionando una reduccion parcial de la enfermedad en condiciones controladas y sin mostrar
indicios de fitotoxicidad. En este trabajo se evaluaron varias estrategias de aplicacion de OV
(mensual, quincenal alterna y quincenal consecutiva) y OA (mensual y quincenal alterna)
sobre la densidad de in6culo de V. dahliae en el suelo (Dl), el desarrollo de la enfermedad y
el crecimiento del olivo en ambiente natural durante 2 afos. Los productos fueron inyectados
(o no, control) a un sistema de riego por goteo que rego olivos ‘Picual’ dispuestos en suelo
infestado (o no, control) por el patotipo defoliante del hongo. Al final del experimento, se observé
una DI significativamente menor (> 70 %) en suelos sujetos a OV en aplicacion quincenal
alterna, o sujetos a cualquier aplicacién de OA, que en suelos del control. La incidencia de
Verticilosis fue del 100% solo cuando se regd con agua no tratada. La aplicacion quincenal
alterna de OA redujo significativamente (47.6%) el desarrollo de enfermedad respecto al
control. La mayoria de los tratamientos promovieron un incremento significativo de la recuperacion
de los sintomas. El riego con agua tratada no afectd al crecimiento del olivo en suelo no
infestado, yla ausencia de fitotoxicidad fue corroborada.

Financiado por el proyecto del IFAPA PP.TRA.TRA201300.5 parcialmente financiado por
FEDER 2007-2013.F.J. Gomez Galvezagradece a FPI-INIA suformacion.
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Exploring new derivatives of pyridine as potential fungicides against

Botrytis cinerea and Phytophthora capsici
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Coruna, Spain.

Botrytis cinerea (a true fungi)and Phytophthora capsici (a fungal-like organism: an oomycete)
are pathogens thatcause diseases in different crops. One of the management practices to fight
against them is the application of fungicides, but usually resistant strains arise in the field after
sometime.In the present study, we have assayed several hydrazone derivatives of pyridine, some
of them holding a metal. The first step in the assays was carried out by growing the pathogensin
Potato Dextrose Agar amended with the compounds at a relatively high concentration. The
second step was to calculate the ED50 for the most active compounds. Two of the compounds (L1
and L2) show strong activity against Botrytis cinerea, but less (L1) or no (L2) activity against
Phytophthora capsici, suggesting strong specificity in the case of L2. ED50 for both
compounds was in the micromolar range when assayed against Botrytis cinerea. Some
additional metabolic assays were done to explore their possible mode of action. Finally, alast step
was to test the ability of the compounds protect bean (Phaseolus vulgaris) against the
pathogens, both locally and systemically. The severity of the diseases was measured as the
diameter of lesions. Our results suggest a possible practical application of these derivatives in the

management of plant diseases, which could be useful in agriculture.
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Evaluacion de extractos vegetales con actividad frente a

Meloidogyne sp.

Cristina Garcia-Cano, Juan Carlos Vera-Urbina, Andrés Pedro Sempere-Hernandez

Grupolnesta, Ctra. de Novelda—La RomanaKm2, Novelda, 03660, Espana.

En este estudio se determiné la efectividad 6 extractos vegetales, ES,EC, EQ, EB, EK1yEK2,
frente a nematodos del género Meloidogyne, evaluando la movilidad y la inhibicion de la eclosién
de huevos en condiciones in vitroy laincidencia del agallado en plantas de tomate.

En ensayos in vitro, nematodos J2 se expusieron a diferentes concentraciones de los extractos
durante 10 dias y huevos sin eclosionar durante 6 dias de incubacién. Nematodos y huevos sin
eclosionar sin tratamiento fueron utilizados como control negativo. El extracto EC a los 6 dias de
incubacién redujo la movilidad hasta un 77% con una posterior recuperacion de la movilidad
similar al control a los10 dias. Elextracto EQinhibi6 la eclosion de huevos a los 4 dias entre un
70-80% enlas tres concentraciones evaluadas (0.25, 0.5y 2%) frente al control (38%).

Plantas de tomate Raf fueron infectadas con nematodos J2 y huevos. 12 dias después
de la inoculacion (ddi) se realizé la aplicacion de los extractos (3 concentraciones por extracto)
viariego frente aun control sin nematodos (CS)y otro con nematodos (CN). La evaluaciéndela
incidencia del agallado se realiz6 a los 34 ddi, Todos los extractos redujeron la incidencia de
agallado en diferente grado frente al control, destacando el EQ, EC y EK1 coincidiendo con un
aumento de la permeabilidad radicularyfavoreciendo el desarrollo vegetativo aéreo.

Por tanto, estos extractos podrian ser incluidos en formulaciones de productos y ser utilizados
como una alternativa para el control de nematodos frente al uso continuado de nematicidas

sin liberar residuos perjudiciales al medio ambiente.
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Evaluacion de extractos de fermentacion obtenidos a partir de residuos

agroalimentarios frente Fusarium oxysporumy Pseudomonas sp.

Juan Carlos Vera-Urbina*, Cristina Garcia-Cano, Andrés Pedro Sempere-Hernandez

Grupolfiesta, Ctra. de Novelda—La RomanaKmZ2, Novelda, 03660, Esparia

Los residuos agroalimentarios son una problematica de gestibn ambiental para muchas
empresas. A pesar de eso, también son una fuente de nutrientes debido a su alto contenido en
nitrégeno y carbono que pueden ser utilizados como materia prima en procesos de
fermentacién. De estos procesos se puede obtener biomasa microbiana, y compuestos con
posibles propiedades bactericidas, fungicidas, bioestimulantes entre otras.

En este trabajo se evaluaron 73 extractos procedentes de fermentaciones fungicas, se
utilizé la técnica de antibiograma frente a dos fitopatdgenos de plantas Fusarium oxysporum'y
Pseudomonas sp para evaluar el efecto fungicida y bactericida; las concentraciones utilizadas de
los extractos con esta técnica fueron 1%, 25%, 50% y 100%, realizandose 3 réplicas de
cada extracto; un fungicida y bactericida comercial fueron utilizados como control positivo y
agua destilada como control negativo; se evaluo el halo de inhibicion producido durante un tiempo
de incubacién de 24 y 48 ha 27°C.

Sélo 4 extractos de 73 presentan actividad bactericida frente a Pseudomonas sp cuando son
aplicados al 50% 0 100% y 11 de ellos presentan actividad fungicida frente a F. oxysporum cuando
son aplicados al 100% y 2 de ellos destacan cuando son aplicados al 50%.

Losresultados obtenidos en este trabajo nos han permitido realizar un cribado de los procesos
de fermentacion, el microorganismo, el residuo agroalimentario y la concentracion utilizada del
mismo que nos permitira optimizar el rendimiento de los compuestos bioactivos y los parametros
del proceso. Por otro lado, se valoriza un residuo como materia prima, contribuyendo a resolver de

esta forma una parte de laproblematica ambiental.
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Efecto de la desinfestacion quimica del suelo de bajo riesgo sobre Sinapis

alba como biofumigante

Dolores Rodriquez-Jurado*, Francisco Jesus Gomez-Galvez, Antonio Santos-Rufo, Juan

Carlos Hidalgo-Moya, Victorino Vega-Macias, Javier Jesus Hidalgo-Moya

Instituto de Investigacion y Formacion Agraria y Pesquera (IFAPA) Centro “Alameda del Obispo”,
Avd. Menéndez Pidal, s/n. 4080, Coérdoba

La aplicacion de desinfectantes de bajo riesgo al suelo y la biofumigacion con Sinapis alba (Sa)
son respectivamente eficaces contra Verticilllium dahliae (Vd) al pie y en la calle de los olivos.
Conocersi los desinfectantes causan perjuicio a la cubierta vegetal de Saes de interés para
integrar ambas medidas. Se planted determinar el efecto de la desinfestacion quimica del suelo

sobre el crecimiento de Say valorar si la desinfestacion modifica la eficacia supresiva de Sa
contra Vd. Suelo infestado y no infestado con Vd tratado con OX-VIRIN® (3 estrategias de

aplicacién)ycon OX-AGUAAL25® (OA; 2 estrategias de aplicacidon) en marzo-septiembre
de 2 anos, fue utilizado como sustrato de crecimiento de Sa(12 macetas por tratamiento)
en dos siguientes periodos noviembre (siembra)- marzo. Las plantas se regaron por goteo
superficial. Sase aplico troceada enfresco al suelode 4 y 8 macetas por tratamiento en marzo
del primer y segundo ano (suelo de 4 macetas enmendado por segunda vez),
respectivamente. El crecimiento de las plantas se estimd en el resto de las macetas y la
densidad de in6culo (DI) de Vd se monitore6 en el suelo enmendado cada afo. Ningun
tratamiento quimico causd perjuicio significativo al crecimiento de Sa o a su potencial
biofumigante. La aplicacion quincenal alterna de OA incrementd significativamente la
emergencia (13%)y el pesofresco (76%)y seco (77%)promedio de Saalfinal del primeranoy
similar tendencia seencontrd en el segundo afio. Los pesos de las plantas en suelo infestado
disminuyeron alrededor del 50% el segundo afio. La DI fue similarmente reducida (>94%) por
la enmienda con Sa para la mayor parte de los tratamientos quimicosambosanos.
Financiado por el proyecto PP.TRA.TRA201600.2 del IFAPA y fondos FEDER 2014-2020.
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Efecto de la desinfeccion anaerébica del suelo y del empleo de agentes
de control biolégico en el cultivo del esparrago en lazona centro de
Espana.
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El sindrome del decaimiento del esparrago es el principal problema fitosanitario del cultivo
del esparrago. Este trabajo pretende evaluar el empleo de diferentes formulados con
Trichoderma y de enmiendas organicas combinadas con solarizacion del suelo

(biosolarizacién) en condiciones de anoxiaparaevitarel problemadelareplantacion. Paraello

se haimplementado undisefio de bloques al azar con 24 parcelas de 48 m?2 (4 repeticiones).
Los tratamientos fueron i) desinfeccion del suelo con Dazomet®, ii) biosolarizacién con pellets
de gallinaza, iii) biosolarizacién con pellets de Brassica,

iv) aplicacion en semillero y campo de Tusal® (T. asperellum y T. atroviride) y v) aplicacion
en semillero y campo de Tribon® (T. saturnisporum). Los efectos de los tratamientos se han
evaluado midiendo la densidad del in6culo de las diferentes especies de Fusarium junto
con parametros relacionados con el crecimiento de la planta, como la intercepcion de la radiacion
PAR o la producciéon de biomasa total. Las colonias de Fusarium fueron mayores en el
tratamiento control que enlos tres tratamientos de desinfeccién del suelo evaluados, siendo
altamente significativa la reduccién de propagulos de Fusarium del suelo tratado con Dazomet.
Aunque en menor medida, la biosolarizacién con pellets de brassica y gallinaza ha demostrado
reducir la infeccién por Fusarium y aumentar el peso secoy la intercepcion de radiacion de las
plantas de esparrago durante el primer afio de cultivo. Los tratamientos con Trichoderma
redujeron las poblaciones de FOA vy la incidencia de la infeccién por Fusarium, pero no
promovieron el crecimiento de las plantas.

Trabajo financiado por el "Programa Operativo de Crecimiento Inteligente” INIA y FEDER 2014-
2020. RTA2015-00008-C02-02.
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Efecto de labiofumigacion con pellets de Brassica carinataenla progresion
de la enfermedad causada por Phytophthora cinnamomi en Lupinus

luteus
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La enfermedad que causaP. cinnamomi en encinas y alcornoques, conocida como Seca,
es actualmente el principal problema fitosanitario de las dehesas. El altramuz amairillo o
tremosilla (Lupinus luteus) es un cultivo habitual en las dehesas y es muy susceptible a este
patégeno, por lo que es un hospedador adecuado para ensayar métodos de control. La
biofumigacion con pellets de B. carinata (BioFence) es una medida potencial de control de
enfermedades causadas por P. cinnamomi. Para determinar su eficacia se plante6 un ensayo
con plantulas de L. luteus que, tras germinar en camara humeda se sembraron en un sustrato
previamente inoculado con P. cinnamomi y al que se habian incorporado dos dosis de
BioFence: (B1):1,5 g de pellets/l de sustratoy (B2): 3 g/I. La inoculacion serealizé mediante
la incorporacion de una dilucion de clamidosporas al sustrato y se incluyeron testigos sin
inocular (TN) e inoculados (TP). Se ensayaron dos concentraciones de inéculo: (D1): 75
clamidosporas/| de sustrato y (D2): 150 clamidosporas/l. Con la dosis D1 se prepararon 4
repeticiones con 5 plantas por repeticion y con la dosis D2 se prepararon 3 repeticiones con 10
plantas porrepeticion. Los sintomas y mortalidad se anotaron cada 4-5dias durante los 45 dias
que durd el ensayo.

Para ambas concentraciones de indculo, la dosis B1 retrasé la mortalidad respecto a los testigos,
pero tras 45 dias la mortalidad total fue similar a la de los testigos. La dosis B2 también reatraso la
aparicion de sintomas y ademas, la mortalidad total se redujo significativamente respecto a los
testigos con las dos concentraciones de indculo ensayadas. Como contrapartida, con la
dosis mas elevada de Biofence (B2) se obse