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Xanthomonas arboricola pv. pruni(Xap), organismo de cuarentena en la UE, es el agente causal de la
mancha bacteriana de frutales de hueso, almendro y ornamentales del género Prunus. En Espaiia se
identificé por primera vez en 2002. Actualmente, la mancha bacteriana de los Prunus se considera
una enfermedad emergente a nivel espafnol y europeo.

En trabajos anteriores se caracterizé molecular y fenotipicamente una coleccién de cepas espariolas
de Xap. Una de ellas, CITA33 (aislada de almendro), se seleccion6é como representativa de las cepas
espanolas, con el objetivo de realizar estudios comparativos con otras cepas de Xap asi como con
cepas de otros patovares de X. arboricola.

El genoma de CITA33 se obtuvo mediante la tecnologia lon Torrent. EL ensamble de novo se realiz6
con el programa informatico CLC Genomics Workbrench 7.0, obteniéndose una secuencia de
5.104.864 pb (G+C, 65,43%), contenida en 501 “contigs”. La anotacién automatica, se llev a cabo
mediante tres plataformas distintas (BASys, RAST, “Prokaryotic Genome Annotation Pipeline”) y
la prediccion de los ARNr y ARNtt mediante los programas RNAmmer 1.2 y tRNAscan-SE 1.21. De
esta manera, se detectaron 4.348 secuencias codificantes, 3 ARNry 50 ARNt, que representan 436
subsistemas. El analisis comparativo del ARNr 16S mediante BLASTn detect6 99-100% de similitud
con otras especies de Xanthomonas. Asimismo, la comparacién del genoma completo determiné
que la secuencia obtenida tiene un 99% de similitud con las secuencias preliminares de tres
genomas de Xap (MAFF301420, MAFF301427 y MAFF31562).

La informacion generada en este estudio contribuira a una mejor comprensién de los mecanismos
moleculares de la interaccién planta-Xap, asi como a la determinacién de las relaciones existentes
entre CITA33 y otras cepas espanolas de Xap consideradas atipicas cuya secuenciacion y analisis se
estd llevando a cabo actualmente.
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