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La espiga negra o rayado bacteriano es una enferme-
dad causada por la bacteria Xanthomonas translucens
pv. undulosa. Esta enfermedad se manifiesta sobre las
hojas con manchas estriadas marrones, mientras que
los granos y tallos adquieren un aspecto marrén oscu-
ro de apariencia himeda. Se manifiesta en cultivos de
trigo (Triticum spp), cebada (Hordeum vulgare), cen-
teno (Secale cereale) y avena (Avena sp), donde las
epidemias son de caracter esporadico, dependiendo
del manejo del cultivo, condiciones climaticas y ge-
notipos utilizados. Eventualmente podrian represen-
tar una limitante para la produccion en estos culti-
vos. Hasta el momento, no se ha secuenciado ningin
aislamiento de esta bacteria en Argentina, limitando
estudio y comprensién de su patogenicidad. Con el
objetivo de conocer aspectos genomicos basicos de
dicha bacteria, se purifico ADN a partir de colonias
aisladas a partir de trigo con sintomas y se secuencio
empleando la tecnologia MinlON (Oxford Nanopore),
de pequefio tamafio y bajo costo. Como resultado se
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obtuvieron 2.9x10° lecturas contabilizando un total
de 500Mb secuenciados. En el ensamblaje final se ob-
tuvo un solo contig de aproximadamente 4.5Mb con
una cobertura promedio de 70X y con una identidad
a nivel de nucledtidos cercanas al 96% respecto de la
secuencia referencia de Xanthomonas translucens pv.
undulosa cepa ICMP11055 (CP009750). En el proce-
so de anotacion de genes se identificaron 6 rDNA, 57
RNAt y mas de 5000 CDSs (secuencias codificantes).
Se continda trabajando en la determinacién del re-
pertorio de genes que codifican para proteinas efec-
toras y otras regiones genémicas asociadas a la pato-
genicidad. Los resultados expuestos permiten valorar
el empleo de las nuevas tecnologias de secuenciacion
para el conocimiento de diferentes genomas. Las
mismas deben ser consideradas como una herramien-
ta econdmicamente accesible, versatiles ya que no
requieren de equipo pesado ni condiciones exigentes
para su uso y rapidas, indispensables para el estudio
de diferentes agentes fitopatogenos.
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