Analisis gendmico y transcriptémico de los efectores del sistema de
secrecion tipo 111 en Pseudomonas savastanoi pv. savastanoi NCPPB 3335.
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La especie Pseudomonas savastanoi pertenece al complejo Pseudomonas syringae, el cual
esta constituido por un conjunto de bacterias fitopatogenas Gram (-) de alto interés agricola
y econdmico. Dentro de esta especie se han descrito hasta la fecha cuatro patovares capaces
de infectar huéspedes lefiosos: pv. savastanoi (aislados de olivo), pv. nerii (aislados de
adelfa), pv. fraxini (aislados de fresno) y pv. retacarpa (aislados de retama). La cepa NCPPB
3335 del patovar savastanoi (Psv), establecida como modelo para el estudio de la interaccion
de Pseudomonas patdgenas con plantas lefiosas, es el agente causal de la tuberculosis del
olivo, enfermedad caracterizada por la aparicion de tumores en las partes aéreas de la planta.
Uno de los factores de patogenicidad de Psv mas relevante es el sistema de secrecion tipo Il1
(T3SS) y su repertorio de efectores (T3E). La disponibilidad de la secuencia de Psv NCPPB
3335 nos ha permitido la prediccion bioinformatica de los genes que codifican su T3SS y su
repertorio de T3E en base a la homologia con otros efectores previamente descritos. Esta
cepa presenta un repertorio de efectores constituido por 28 T3E. Con el objetivo de analizar
la expresion del repertorio de T3E en Psv, se ha llevado a cabo un andlisis RNAseq
comparativo entre la cepa silvestre Psv NCPPB 3335 y un mutante de la misma del gen hrpL,
el cual codifica un activador transcripcional de los genes del T3SS y de la mayoria de sus
T3E. Las secuencias procedentes de este RNAseq se estan analizando actualmente y los
resultados gque se obtengan del mismo nos permitird no sélo analizar la expresion de los T3E
que hemos identificado en esta cepa, sino también caracterizar el regulon HrpL completo en
la misma y quizas identificar nuevos posibles T3E. Los resultados obtenidos, se compararan
con una prediccion de promotores regulados por HrpL (hrp-box), que se llevara a cabo
utilizando una herramienta bioinformatica generada por nuestro equipo.
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