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INTRODUCAO

Xyldlafastidiosa (Xf) € uma bactéria gram-negativa que se desenvolugeror dos vasos
xileméaticos de uma ampla variedade de espéciedaiegealguns de seus isolados estédo
associados a doencas em diferentes culturas, ¢ta® alfafa, ameixa, améndoa, café,
citros, péssego e uva (HOPKINSMOLLENHAUER, 1973; WELLSet al., 1987). No
Brasil esta bactéria afeta importantes culturassaado as doencas Clorose Variegada de
Citros (CVC), e a Requeima foliar do Cafeeiro (€@efL.eaf Scorch, ou CLS) (PURCELL

et al., 1999; DA SILVA et al.,, 2007). As pressbes econdmicas associadas assperda
decorrentes da CVC fizeram com que o isolXfi®a5c, obtido no interior do Estado de
Séo Paulo, tivesse seu genoma completamente séapengossibilitando a proposigéo de
um abrangente metaboloma virtual (SIMPS@&Nal., 2000). Embora os isolados &
relacionados a CLS e CVC representem grupos gangiate distintos, podem ocorrer
eventos de recombinacdo genética, estabelecengatassistema conjunto (ALMEIDAt
al.,2008). Recentemente, Barbosa (2011) em um estudmarativo entre diversos
isolados obtidos de cafeeiros coth9ab5c, evidenciou que a estrutura gendmica destes €
divergente. Este estudo permitiu avaliar genesresesntre cada isolado e a referéncia,
restando apenas caracterizar genes exclusivogldasmado de café.

OBJETIVOS
Obter sequéncias génicas exclusivas de um isokadgldla fastidiosa denominado 33 em
relacdo a linhagem 9a5c, através do método dedditikb Subtrativa Supressiva.

METODOLOGIA

O DNA genbmico de&Xf 9a5c¢ eXf 33 foi extraido e posteriormente digerido com areaz
Rsa I. Entdo, o DNA def 33 foi ligado a duas sequéncias adaptadoras diése
(desenhadas de acordo com a enzima utilizada pdigestéo) e os fragmentos produzidos
foram subtraidos através de uma série de hibridagbamplificacdes. Apds a SSH os
fragmentos resultantes foram clonados no vetor p@EMtransformados em bactérias
coli. Os clones obtidos foram crescidos e foi feita aag#@pb plasmidial através de lise



alcalina. Por fim todas as amostras de DNA extradourificado foram submetidas a
reacao de sequenciamento e as sequéncias obtidasdnalisadas.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Foram obtidos 35 contigs, que foram classificados r@ve categorias, com base na
classificacédo feita por Simpsetal. (2000) para a linhageXf 9a5c (Figura 1). Dentre as
sequéncias encontradas podem-se destacar proteiacisnadas a profagos: bacteriéfago
terminase e uma integrase; genes relacionados arfigip e estrutura celular:
peptidoglicano glicosiltransferase, liproteina,tpiva de biossintese de lipopolissacarideo,
polissacarideo deacetilase e antigeno de membré@aa& e uma proteinas de secrecao,
associada a mecanismos de patogenicidade e adaptaca

Portanto, as sequéncias exclusivas obtidas nodso88 mostram que as principais
diferencas estéo relacionadas a genes de fagosina® de superficie e genes associados a
patogenicidade.

A presenca de genes relacionados a Lipopolissaariddica que estas moléculas além de
ser um importante fator na mediacdo de interagdescomo o reconhecimento e adeséo
das bactérias no inseto vetor e na planta hospedpwdem estar relacionados a
especificidade aos seus diferentes hospedeiros.

Figura - 1. Distribuicdo funcional das ORFs exclusivas idécdilas no genoma do isolado Xf 9c
através da Hibridacdo Subtrativa Supressiva. Asifleacdo de acordo com a funcéo foi feita de
acordo com Simpsoet al. (2000).
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CONCLUSOES

Os resultados mostram que embora constituam unmeza lespécie, os isolados &e
fastidiosa de diferentes hospedeiros apresentam apresentardegvariabilidade genética
devido principalmente a elementos moveis, obtidoavés da transferéncia génica
horizontal e que as principais diferencas entréadss obtidos de cafeeiros e citros
provavelmente estejam relacionadas a elementaspaaficie celular
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