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La especie Pseudomonas savastanoi se engloba dentro del complejo Pseudomonas
syringae, constituido por un conjunto de bacterias fitopatdgenas Gram (-) de gran interés
agricola y econdémico. Dentro de esta especie, hay descritos actualmente 4 patovares
capaces de infectar plantas lefiosas: pv. savastanoi (aislados de olivo), pv. nerii (aislados
de adelfa), pv. fraxini (aislados de fresno) y pv. retacarpa (aislados de retama). Ademas,
se han aislado cepas de P. savastanoi de otros huéspedes, entre los que se encuentra la
dipladenia (Mandevilla spp.), aunque los aislados de esta planta no se han asignado atiin
a un patovar concreto. Dentro del complejo P. syringae, uno de los factores mas
importantes para el establecimiento de la enfermedad es el sistema de secrecion tipo 111
(T3SS), asi como su repertorio de efectores (T3E), los cuales han sido identificados como
uno de los factores mas relevantes en la determinaciéon del rango de huésped.
Actualmente, los genomas de varios aislados de los patovares savastanoi, nerii, fraxini y
retacarpa estdn disponibles en NCBI. Ademads, hemos obtenido el borrador de la
secuencia de aislados adicionales de P. savastanoi, incluyendo el de una cepa patogena
en dipladenia. En la actualidad, estamos llevando a cabo ensayos de patogenicidad
cruzada de todas estas cepas en diferentes huéspedes de P. savastanoi, con el objetivo de
poder relacionar su especificidad de huésped con sus diferencias gendémicas. Analisis
bioinformaticos comparativos del T3SS de todas estas cepas y de su repertorio de T3E,
nos ha permitido identificar el conjunto de T3E compartido entre todas las cepas, asi
como los especificos de cada una de ellas. Ademas, hemos construido mutantes en cepas
modelo de cada patovar, asi como en el aislado de la dipladenia, del gen hrpA, que
codifica la principal proteina estructural del pilus del T3SS, y del gen ArpL, que codifica
un activador transcripcional de los genes del T3SS y de la mayoria de sus T3E. En la
actualidad, estamos analizando el papel de ambos genes en la patogenicidad de las cepas
de P. savastanoi seleccionadas y la expresion de varios T3E que podrian estar implicados
en el rango de huésped.
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