Diversidade genética e desenvolvimento de primers especificos para deteccio de
Pseudomonas syringae pv. tomato
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Resumo

O género Pseudomonas compreende diversas espécies bacterianas com ampla
distribuicdo ambiental, muitas das quais estdo associadas a doengas de importancia
econdmica em culturas agricolas. No tomateiro (Solanum lycopersicum), doengas de
espécies de Pseudomonas como agentes causais, como a pinta bacteriana causada por
Pseudomonas syringae pv. tomato, e a necrose da medula, associada com vdrias espécies,
P. corrugata, P. mediterranea, P. viridiflava, P. cichorii e P. marginalis, todas com
relatos no Brasil. Além do tomateiro, elas afetam outras culturas de importancia
econdmica, sdo passiveis de transmissao via sementes infectadas e tém sido responsaveis
por perdas de produtividade. A identificagdo precisa dessas espécies, no entanto, ainda
apresenta desafios, dada a sua diversidade genética e similaridade fenotipica. Diante
disso, esta pesquisa tem como objetivo caracterizar isolados de Pseudomonas syringae
pv. tomato em tomateiro através de reacdes de PCR com primers especificos e
desenvolvendo uma ferramenta molecular precisa para seu diagndstico. Foram utilizados
isolados da colegdo de trabalho da Embrapa Hortalicas, obtidos de plantas sintomaticas
provenientes de diferentes estados brasileiros. Foram utilizados 187 genomas completos
de diversas espécies de Pseudomonas fitopatogenicas e Pseudomonas de vida livre no
solo, retirados do banco de dados GenBank, e para a espécie alvo P. syringae pv. tomato
foram utilizados 10 genomas completos para a sele¢do e identificagdo de regides
exclusivas através do programa RUCS (rapid identification of PCR primers for unique
core sequences) com o intuito de desenhar primers especificos para a criagdo de uma
capaz de identificar o patdgeno. Esses novos primers especificos foram desenvolvidos
através da plataforma GeneiousPrime e PrimalScheme e testados. A validacdo dos
primers desenhados usou como controle positivo o DNA extraido do isolado IBSBF 432,
conhecidamente da patovar tomato de P. syringae, juntamente com isolados

representativos das demais espécies/patovares que afetam o tomateiro. Apos a



confirmacao da especificidade dos primers, 121 isolados da cole¢ao foram utilizados para
verificar a presenga do patogeno, onde 42 amostras foram positivas para Pseudomonas
syringae pv. tomato. O par de primers confirmado como especifico ¢ mais uma opgao
para um método de diagnostico rapido, confidvel e aplicavel a diferentes contextos
agricolas. Contribuindo de forma significativa para o entendimento da presente populagao
da espécie de Pseudomonas syringae pv. tomato associada ao tomateiro no Brasil e para
o aprimoramento das estratégias de deteccdo e manejo dessas doencas bacterianas,

promovendo maior eficiéncia no controle fitossanitario e producao agricola.
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