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Resumo  

O gênero Xanthomonas compreende bactérias patogênicas a aproximadamente 400 espécies vegetais, 

causando manchas e necroses. A classificação infrassubespecífica de patovar (pv.) surgiu como uma 

solução provisória para agrupar bactérias fenotipicamente idênticas, mas patogênico a diferentes 

hospedeiros. Problemas recentes incluem a sobreposição de gamas de hospedeiros e a distribuição de 

um mesmo patovar entre diferentes espécies. Portanto, este estudo avaliou a viabilidade e a 

aplicabilidade da classificação de patovares, utilizando a pv. allii, de Xanthomonas euvesicatoria 

como modelo. Um experimento de gama de hospedeiros foi conduzido com oito isolados de X. 

euvesicatoria pv. allii em 10 espécies vegetais, incluindo hospedeiros clássicos de diferentes 

patovares. Os isolados foram cultivados em meio Nutriente Agar (NA) a 28 °C por 48 h e sua 

identidade confirmada por PCR. A inoculação foi realizada por pulverização foliar (108 UFC mL-1). 

A avaliação dos sintomas foi realizada por observação de alterações foliares visíveis. A confirmação 

da infecção foi realizada por isolamento indireto e PCR. A análise molecular confirmou a identidade 

dos isolados como X. euvesicatoria pv. allii, sendo todos patogênicos à Cebola e/ou Cebolinha. No 

entanto, o estudo revelou uma ampla e significativa sobreposição na gama de hospedeiros. Seis dos 

oito isolados foram patogênicos a hospedeiros de outras pvs., como o Tomate, além de infectarem 

Beterraba e Soja. Nenhum isolado foi patogênico ao Coentro. O isolado A-2019-16 demonstrou a 

maior patogenicidade, infectando nove das dez espécies testadas, enquanto o F-2024-47 infectou 

apenas duas. A patogenicidade em hospedeiros de rotação, como a Soja, é uma descoberta de 

relevância epidemiológica, especialmente em regiões onde a Cebola e a Soja são cultivadas em 

sucessão. Estes resultados demonstram que a pv. allii não possui uma gama de hospedeiros restrita, 

e a patogenicidade é uma característica isolado-específica. A capacidade de infectar múltiplos 

hospedeiros (Tomate, Pimentão, Soja) sob condições controladas questiona a utilidade diagnóstica e 

preditiva da classificação infrassubespecífica de patovares baseada na patogenicidade em campo, 

demandando aprimoramento taxonômico. 
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