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Xanthomonas arboricola pv . pruni (Xap) es el agente causal de la mancha bacteriana de los frutales 
de hueso, almendro y diversas especies ornamentales del género Prunus . Desde que en el año 
2002 se detectara Xap por primera vez en España, se han identificado brotes de la enfermedad 
en diferentes regiones productoras, afectando a varios huéspedes (melocotonero, ciruelo japonés, 
albaricoquero y almendro), tanto en plantaciones como en viveros .

En este trabajo se pretende evaluar la diversidad genética de una selección de 255 cepas españolas 
de Xap, procedentes de 10 provincias y aisladas de diversos huéspedes, y 12 cepas de referencia 
obtenidas de colecciones internacionales, para conocer la epidemiología molecular de los brotes de 
la enfermedad en España . Para ello, se ha seleccionado la técnica de análisis “multilocus variable-
number tandem repeat analysis” (MLVA), por ser rápida, reproducible, con un elevado poder 
diferenciador y haberse revelado como un método adecuado para la tipificación y el estudio de 
relaciones epidemiológicas de cepas de X. arboricola . Para llevar a cabo el análisis se han utilizado 
22 microsatélites previamente descritos y 5 minisatélites diseñados para este estudio .

La técnica ha permitido identificar un elevado número haplotipos entre las 267 cepas de Xap 
estudiadas, pudiendo agrupar algunas de ellas en función de su origen geográfico, lo que sugiere 
distintas introducciones de la bacteria . El análisis integrado de los resultados obtenidos con 
las distintas secuencias contribuirá a establecer hipótesis sobre la epidemiología de la mancha 
bacteriana en España .
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