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1. RESUMEN

El gen phcA actua como regulador maestro en R. solanacearum, controlando la
produccion de EPS esenciales para la infeccién en el hospedador y desempenando un
papel central en la manifestacion de la enfermedad del moko. Esta bacteria presenta una
alta complejidad biolégica, ya que puede vivir como saprdfita alimentandose de materia
organica, persistiendo en el ambiente hasta reiniciar el ciclo infeccioso. En este contexto,
phcA constituye un elemento clave en los mecanismos de patogenicidad y virulencia.

El presente estudio tuvo como objetivo analizar la filogenia del gen phcA en cepas
de R. solanacearum de Ecuador y de otras regiones del mundo mediante la identificacion
de SNPs, con el fin de detectar variaciones genéticas entre individuos de una misma
especie. Para ello, se emple6 una metodologia basada en el analisis de genomas
completos de cepas aisladas en Ecuador, Brasil, Colombia, Peru, China, Corea del Sur,
Filipinas, Estados Unidos y el Caribe, asi como una cepa de referencia internacional
(IBSBF1503), obtenida del repositorio NCBI. Adicionalmente, se incluydé una cepa de
Ralstonia syzygii (NZ_CP174148.1) como grupo externo (outgroup). Las secuencias fueron
alineadas utilizando la herramienta MEGA para la deteccién y clasificacion de SNPs se
realizé con Geneious Prime®.

Los resultados revelaron la presencia de multiples SNPs no sindnimos en la region
codificante de phcA, asociados a cambios en aminoacidos con posible implicacién
funcional, especialmente en cepas provenientes de Asia (Corea del Sury China) y América
(Colombia y el Caribe). A diferencia de las cepas de Ecuador, Peru y algunas de Colombia
no presentaron variaciones, lo que sugiere una conservaciéon genética del gen en estas
regiones. En el analisis filogenético por maxima verosimilitud (ML) mostré clados bien
definidos que agrupan a las cepas sudamericanas (Ecuador, Colombia y Peru) junto con la
cepa de referencia de Brasil, las cuales compartieron un nodo interno, evidenciando una
estrecha relacion evolutiva. En cambio, las demas cepas se ubicaron en clados mas

distantes, indicando divergencias filogenéticas. Este estudio aporta evidencia sobre



patrones evolutivos diferenciales del gen phcA en funcion de la region geografica y destaca
su relevancia en la dinamica de virulencia.
Palabras clave: Ralstonia solanacearum, phcA, polimorfismos de nucleétido Unico,

evolucion, sindnima, no sinénima.
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2. ABSTRACT

The phcA gene acts as a master regulator in R. solanacearum, controlling the
production of EPS essential for infection in the host and playing a central role in the
manifestation of moko disease. This bacterium presents a high biological complexity, as it
can live as a saprophyte feeding on organic matter, persisting in the environment until
restarting the infectious cycle. In this context, phcA constitutes a key element in the
mechanisms of pathogenicity and virulence.

The present study aimed to analyze the phylogeny of the phcA gene in R.
solanacearum strains from Ecuador and other regions of the world through the identification
of SNPs, in order to detect genetic variations among individuals of the same species. For
this, a methodology based on the analysis of complete genomes of strains isolated in
Ecuador, Brazil, Colombia, Peru, China, South Korea, the Philippines, the United States,
and the Caribbean was used, as well as an international reference strain (IBSBF1503),
obtained from the NCBI repository. Additionally, a strain of Ralstonia syzygii
(NZ_CP174148.1) was included as an external group (outgroup). The sequences were
aligned using the MEGA tool and the detection and classification of SNPs were carried out
with Geneious Prime®.

The results revealed the presence of multiple nonsynonymous SNPs in the coding
region of phcA, associated with amino acid changes with possible functional implications,
especially in strains from Asia (South Korea and China) and America (Colombia and the
Caribbean). Unlike the strains from Ecuador, Peru, and some from Colombia, no variations
were found, suggesting a genetic conservation of the gene in these regions. The
phylogenetic analysis by maximum likelihood (ML) showed well-defined clades that group
the South American strains (Ecuador, Colombia, and Peru) together with the reference
strain from Brazil, which shared an internal node, evidencing a close evolutionary
relationship. In contrast, the other strains were located in more distant clades, indicating

phylogenetic divergences. This study provides evidence of differential evolutionary patterns
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of the phcA gene depending on the geographical region and highlights its relevance in the
dynamics of virulence.
Keywords: Ralstonia solanacearum, phcA, single nucleotide polymorphisms, evolution,

sSynonymous, non-synonymous.
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3. INTRODUCCION

Ralstonia solanacearum es una bacteria Gram-negativa altamente patégena que
infecta a mas de 200 especies vegetales, incluidas tanto monocotiledéneas como
dicotileddneas. Entre estas se encuentran cultivos de alto valor econémico, como platano,
banano, papa y tomate (Alvarez et al., 2010). Esta bacteria puede persistir en diversos
habitats naturales, como aguas superficiales y diferentes tipos del suelo, donde actia como
saprdfita hasta colonizar un nuevo hospedero susceptible (Paudel et al., 2020). Esta
capacidad de adaptacién ecolégica compromete la eficacia de las estrategias de control y
facilita su diseminacién en zonas agricolas.

La infeccion en las plantas se produce a través de heridas radiculares o en zonas
de crecimiento activo. Una vez en el interior, la bacteria coloniza el sistema vascular,
especialmente los vasos del xilema, lo que induce sintomas de marchitez (De Pedro Jové
et al,, 2021). Esta sintomatologia estd asociada con la produccién de polisacaridos
extracelulares (EPS), los cuales obstruyen el flujo de agua en los tejidos conductores
(Genin et al., 2005).

Segun los estudios de Genin y Boucher (2004) la expresion de los factores de
virulencia en R. solanacearum esta controlada por una compleja red reguladora que
responde a las condiciones ambientales, la presencia de células hospedadoras y la
densidad bacteriana. Dentro de estos mecanismos, PhcA codifica un regulador
transcripcional de tipo LysR, cuya actividad depende del sistema de deteccion por quorum
sensing (QS). Este sistema, a su vez, se controla por la molécula autoinductora especifica,
el éster metilico del acido 3-hidroxipalmitico (3-OH PAME), un compuesto que se produce
durante la acumulacién de la poblacion bacteriana (Peeters et al., 2013).

La dinamica del sistema regulador PhcA se caracteriza por su inactividad durante
las etapas iniciales de la infeccion, fase en la que la motilidad flagelar y la secrecion tipo Il
(TTSS) son determinantes para la colonizacion. Conforme la poblacién bacteriana alcanza

altas densidades celulares, se activa PhcA, lo que induce la sintesis de EPS y
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simultaneamente reprime la expresion de genes asociados a la virulencia aguda. Este
cambio transcripcional favorece la obstruccion vascular y el posterior colapso de los tejidos
vegetales (Yoshimochi et al., 2008).

En el contexto del desarrollo agricola, Ecuador se posiciona como uno de los
principales exportadores de musaceas a nivel global, lo que convierte a este sector en una
actividad estratégica para la economia nacional. De acuerdo con el Instituto Nacional de
Investigaciones Agropecuarias (2010), la produccion bananera contribuye con el 3,84 % al
Producto Interno Bruto (PIB) total del pais, representa el 50 % del PIB agricola y genera el
20 % de las exportaciones privadas. Ademas, este cultivo constituye una fuente relevante
de empleo para la poblacion, lo que refuerza su papel en la seguridad econémica y social
de Ecuador.

Sin embargo, la sostenibilidad de las plantaciones bananeras se han visto afectadas
por la enfermedad del moko, lo que ha impactado significativamente en la productividad y
en la calidad del cultivo. Esta patologia, ocasionada por la bacteria fitopatdgena R.
solanacearum raza 2, genera importantes pérdidas econdmicas y afecta de manera directa
la estabilidad del sistema agricola nacional.

La investigacién cientifica en Ecuador ha experimentado una evolucién progresiva
en el estudio de R. solanacearum. Desde el primer reporte de Delgado et al. (2014), que
documentd la deteccién de este patdégeno mediante diagndstico molecular por PCR
utilizando los marcadores OLI-1/Y-2, Ps-1/Ps-2 y 759/760, hasta la actualidad, con la
disponibilidad de siete genomas de cepas ecuatorianas disponibles en el repositorio
National Center for Biotechnology Information (NCBI).

Los genomas constituyen un recurso fundamental para comprender los procesos
evolutivos y la alta diversidad genética de las especies. La cepa GMI1000 fue la primera
en ser secuenciada completamente; posteriormente, se publicaron numerosos genomas
de cepas aisladas de diferentes hospedadores y regiones geograficas, lo que ha

incrementado la informacion disponible en la base de datos del NCBI y facilita el estudio
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poblacional del patégeno (Paudel et al., 2020). Lo mas importante aun, destaca la enorme
posibilidad de variacion presente en este complejo de especies (Liu et al., 2022).

Considerando lo anterior, las secuencias de cepas ecuatorianas representan un
recurso clave para analizar el comportamiento poblacional, las adaptaciones locales y las
posibles implicaciones en los ambitos agricolas. Ademas, esta informacion proporciona una
perspectiva mas precisa y contextualizada del panorama epidemiolégico de la bacteria en
el pais.

En Ecuador no se dispone de estudios filogenéticos que analicen el gen phcA en
cepas locales de R. solanacearum. Se desconoce si estas cepas presentan variantes
Unicas del gen phcA, si tales diferencias tienen implicaciones funcionales en los niveles de
virulencia o si se relacionan con factores como la distribucién geografica o el tipo de cultivo
hospedero. La ausencia de esta informacién limita el diseio de estrategias de manejo
basadas en caracteristicas genéticas del patégeno.

Es importante destacar que, previamente, no se han desarrollado estudios que
evaluen esta region reguladora en cepas nacionales de R. solanacearum. En la literatura
cientifica se han enfocado en la funcionalidad del gen; por ejemplo, se ha demostrado que
la pérdida de la funcion de PhcA favorece la adaptacién de la bacteria en ambientes &cidos
(Liu et al., 2022).

Por ello, el presente estudio analizara la variabilidad genética del gen PhcA en
genomas de cepas ecuatorianas e internacionales (Brasil, Colombia, Peru, Caribe,
Filipinas, Estados Unidos, China y Corea del Sur) registradas en el NCBI y
correspondientes a distintos filotipos. Mediante la busqueda de polimorfismos de nucleétido
unico (SNPs) se identificara la variacion en la secuencia de ADN entre individuos de una
misma especie. La recopilacion de estos SNPs permitira la construccion de arboles
filogenéticos, los cuales constituyen herramientas analiticas fundamentales para examinar
las relaciones evolutivas entre cepas de R. solanacearum (Steiner et al., 2014). Este

analisis situara la diversidad genética local en un contexto global y permitira evaluar si las



15

variantes ecuatorianas difieren funcional o estructuralmente de aquellas reportadas en
otros paises productores de musaceas.

Finalmente, la investigacion contribuira a la originalidad académica mediante el
primer analisis comparativo del gen phcA en cepas ecuatorianas de R. solanacearum,
integrando un enfoque de filogenia y genética de poblaciones que fortalecera las

capacidades locales y sentara las bases para futuras lineas de investigacion.
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4. OBJETIVOS

OBJETIVO GENERAL:

Comparar la filogenia del gen phcA en cepas ecuatorianas de Ralstonia
solanacearum mediante la identificacién de polimorfismos de nucleétido unico (SNPs), con
el fin de determinar variaciones en la secuencia de ADN entre individuos de una misma

especie.

OBJETIVOS ESPECIFICOS:
a) Identificar los SNPs presentes en el gen phcA de cepas ecuatorianas e
internacionales.
b) Analizar las relaciones filogenéticas de las cepas ecuatorianas e internacionales

de R. solanacearum a partir de las secuencias del gen phcA.
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5. MATERIALES Y METODOS

5.1 TIPO DE ESTUDIO

El estudio se llevé a cabo mediante un enfoque in silico, y se centré en el analisis
comparativo del gen phcA en cepas de R. solanacearum originarias de Ecuador. Se
utilizaron herramientas bioinformaticas avanzadas para procesar secuencias genémicas
disponibles en la base de datos del NCBI. El disefo de la investigacion fue de tipo

descriptivo, exploratorio y comparativo, de caracter no experimental.

5.2 SELECCION DE CEPAS Y OBTENCION DE SECUENCIAS GENOMICAS
La busqueda de genomas se realizd en el repositorio del NCBI

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov). Inicialmente, se selecciond la opcion "All Databases" y se

utilizé la cadena de busqueda: "Ralstonia solanacearum [Organism] AND Ecuador [All
Fields]", modificando unicamente el nombre del pais segun la region de interés.

Posteriormente, se accedi®é a la seccidbn BioProject, donde se seleccionaron
exclusivamente las entradas cuyo nivel de ensamblaje correspondia a “Chromosome” o
“Complete genome”, con el objetivo de garantizar la calidad y comparabilidad de las
secuencias. Las secuencias seleccionadas se descargaron en formato FASTA.

En total, se seleccionaron 28 cepas aisladas de diversas especies vegetales,
principalmente de Musa spp. (platano y banano), dada su importancia agricola vy
econdmica. La muestra incluyd seis cepas de Ecuador; veinte cepas representativas de
China, Colombia, Peru, Estados Unidos, Filipinas y el Caribe; y una cepa de referencia
internacional (IBSBF1503), obtenida del repositorio del NCBI y aislada en Brasil.
Adicionalmente, se incorpord una cepa de Ralstonia syzygii (NZ_CP174148.1). Los datos
detallados sobre el hospedero y el pais de aislamiento de cada cepa se presentan en la

Tabla 1.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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5.2 IDENTIFICACION DEL GEN PHCA EN GENOMAS COMPLETOS DE R.

solanacearum.

Para identificar el gen phcA en los genomas completos seleccionados, se utilizé como
referencia la secuencia con nimero de acceso AF184046.1 del NCBI, correspondiente a
un regulador transcripcional putativo con dominio de uniéon al ADN (phcA) de R.
solanacearum. Esta secuencia presenta una longitud de 1044 pares de bases, localizadas
entre las posiciones 133 y 1176 del registro GenBank. Se utilizé la herramienta Nucleotide
BLAST (BLASTnN), la cual permitié localizar regiones homologas al gen de referencia en
cada uno de los genomas previamente seleccionados. Las secuencias correspondientes

fueron extraidas en formato FASTA para su posterior alineamiento.

5.3  ALINEAMIENTO DE SECUENCIAS Y ANALISIS DE VARIANTES TIPO SNPs

Las secuencias obtenidas fueron alineadas utilizando el software Molecular
Evolutionary Genetics Analysis (MEGA), mediante la funcién “Align by ClustalW”. El
alineamiento se exporté en formato FASTA con el objetivo de conservar el marco de lectura

abierto (ORF) y facilitar la deteccion precisa de variaciones nucleotidicas entre los aislados.

Posteriormente, el archivo alineado fue importado en el software Geneious Prime® (Kearse
etal., 2012), donde se empled la herramienta “Find Variations/SNPs” para identificar SNPs.
Esta funcién genero una tabla con la posicion de cada variante, el nucleétido mutado y su
localizacion dentro del alineamiento. A partir de esta tabla, se seleccionaron los SNPs
mutados y se analizaron en detalle los codones afectados, permitiendo visualizar los

cambios a nivel de la secuencia codificante.

Adicionalmente, se utilizdé Google Colab (Google Research, 2023) como entorno
computacional para el procesamiento de los datos. Se desarrollaron scripts en Python que
permitieron extraer y organizar la informacion en una tabla estructurada, la cual incluyo las

siguientes variables: posicion del SNP, codén de referencia y mutado, aminoacido
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correspondiente, tipo de mutacion (sinbnima o no sinébnima), y la cepa en la que se detectd

la variante.

Cada variante fue evaluada en funcion de su impacto sobre la secuencia de aminoacidos.
Se clasificaron como sinénimos los SNPs que no produjeron cambios en el aminoacido
codificado, y como no sinénimos aquellos que generaron un cambio en el residuo

aminoacidico, lo que podria implicar alteraciones funcionales en la proteina resultante.

54  ANALISIS FILOGENETICO BASADO EN MAXIMA VEROSIMILITUD

La construccion del arbol filogenético se llevo a cabo mediante el método de maxima
verosimilitud (Maximum Likelihood, ML) en el software MEGA X, empleando el modelo de
sustitucion Tamura-Nei. Para evaluar la robustez de los agrupamientos, se realizé un
analisis de bootstrap con 1000 réplicas, considerando valores de soporte iguales o
superiores al 70 % como estadisticamente confiables. Los agrupamientos obtenidos fueron
interpretados con base en el origen geografico de las cepas, su filotipo y las caracteristicas

genéticas compartidas.

5.5 VALIDACION Y CONTROL DE CALIDAD DE LOS DATOS

La calidad y confiabilidad de los datos se garantizé mediante la utilizacion de
secuencias provenientes del repositorio RefSeq Assembly (RefSeq), las cuales han sido
curadas para asegurar su precision. Se excluyeron secuencias parciales o con bajo nivel
de ensamblaje, y todos los analisis se realizaron exclusivamente sobre regiones genémicas

bien conservadas.
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6. RESULTADOS Y DISCUCIONES
6.1 IDENTIFICACION DE SNPs EN LA REGION CODIFICANTE DEL GEN phcA EN

CEPAS LOCALES E INTERNACIONALES

Los datos obtenidos en este estudio confirman la ausencia de polimorfismos en la
region codificante de phcA en 15 cepas aisladas de plantas del género Musa (musaceas)
procedentes de Ecuador, Brasil, Colombia y Peru, incluida la cepa de referencia
IBSBF1503 (Cucumis sativus, Brasil). Esta alta conservacion se debe principalmente que
el gen phcA es fundamental para el sistema de patogenicidad y virulencia de R.
solanacearum durante la infeccion en las plantas. Kai (2023) confirma que el gen controla
la expresion de aproximadamente el 30 % del transcriptoma bacteriano. Ademas, Su et al.
(2020) identificaron a phcA como uno de los once genes exclusivos dentro de un conjunto
de 465 genes esenciales presentes en distintas variantes del complejo de especies
Ralstonia solanacearum (RSSC). Los genes esenciales son indispensables para el
funcionamiento adecuado de los procesos celulares en los organismos. Debido a esta

funcién son fundamentales para la viabilidad celular (Luo et al., 2015).

Por el contrario, la alta conservacion del gen phcA en las cepas ecuatorianas podria
reflejar una funcion estabilizada en su nicho ecoldgico local, posiblemente asociada a una
adaptacion especifica a hospederos como Musa spp. cultivados en el pais. Esta
observacién coincide con estudios previos sobre fitopatégenos, en los que se ha reportado
que ciertos genes reguladores esenciales presentan una menor diversidad genética en

regiones ecolégicamente homogéneas (Molinari y Quintana, 2025).

En el analisis de SNPs se identificaron un total de 99 posiciones con variantes
sinbnimas y 13 con variantes no sindnimas. Las mutaciones no sinénimas producen un
cambio en el aminoacido codificado, mientras que las sinbnimas implican una sustituciéon
de nucledtido sin alterar la secuencia proteica resultante. En la Tabla 2 se observa que en
la posicion 185 del gen, cuyo codoén de referencia es GGC (glicina, G), se identificaron dos

variantes: CGC, presente en ocho cepas, que origina un cambio de glicina (G) a arginina
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(R); y CAC, detectada en dos cepas, que genera un cambio de glicina (G) a histidina (H).
Por otra parte, en la posicién 306, el codon TCC (serina, S) fue reemplazado de manera
recurrente por GCC (alanina, A) en las 13 cepas analizadas. En cuanto a las variantes
sinénimas, la mas frecuente fue la sustitucion del codén TTG por CTG, ambos codificantes

para leucina (L), como se detalla en la Tabla 3.

De acuerdo con la literatura cientifica, los codones que se conservan en regiones
funcionales suelen desempefiar un papel clave en la estabilidad estructural y funcional de
las proteinas. Por ello, cuando se presentan mutaciones en estas posiciones, como ocurre
en phcA, puede producir efectos que alteran la virulencia bacteriana. En un estudio
realizado por Poussier et al. (2003), demostraron que las mutaciones en este gen
desencadenan un cambio en el fenotipo bacteriano, conocido como conversién fenotipica,
caracterizada por la transicion del estado mucoide a un estado no mucoide.
Aproximadamente el 50 % de los mutantes que presentaron este fenotipo mostraron
alteraciones en phcA, lo cual redujo su capacidad para sintetizar EPS. Esta reduccion
compromete la capacidad de la bacteria para inducir la marchitez en las plantas

hospedadoras, una de las manifestaciones mas severas de la enfermedad.

Aunque la pérdida de funcién del gen phcA reduce la virulencia en R. solanacearum,
diversos estudios han sefialado que esta mutacion puede estar asociada a la aparicion de
otros fenotipos, como necrosis en tallos o retraso en el desarrollo de la planta hospedera.
Ademas, ciertas cepas no patogénicas muestran ventajas adaptativas, como una mayor
motilidad y la capacidad de persistir en nichos ambientales ricos en materia organica,
incluyendo suelos y residuos vegetales, lo cual sugiere un posible comportamiento
saprofitico. Tal como lo demuestran los resultados de Peyraud et al. (2016) una cepa
avirulenta con mutacion en el gen phcA fue capaz de metabolizar 17 sustratos adicionales
en comparacion con la cepa silvestre. Este hallazgo sugiere que la pérdida de virulencia
puede conferir una mayor versatilidad metabdlica, posiblemente debido a una redistribucion

de recursos energeéticos al no invertirse en mecanismos asociados a la patogenicidad. En
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esta linea, Liu et al. (2022) evidenciaron que la inactivacion del gen phcA otorgdé a R.
solanacearum la capacidad de sobrevivir bajo condiciones de estrés acido, permitiéndole
crecer en medios con un pH inferior a 5 en contraste con cepas silvestres funcionales que

no mostraban esta tolerancia.

Perach et al. (2021) indican que la redundancia del cédigo genético permite que
varios codones diferentes codifiquen para un mismo aminoacido. No obstante, el uso de
estos codones sindnimos no es aleatorio, sino que responde a un sesgo especifico en cada
organismo, lo que puede influir en procesos como la eficiencia de traduccién o el
plegamiento correcto de las proteinas. En este sentido, las sindnimas, aunque no
modifiquen la secuencia de aminoacidos, pueden generar efectos funcionales sutiles a
nivel celular. Este tipo de variantes puede reducir la aptitud del organismo, incluso en un

margen del 1 %.

Por otro lado, las mutaciones no sindénimas suelen asociarse con un mayor impacto
sobre la aptitud del organismo, ya que alteran directamente la secuencia de aminoacidos.
Sin embargo, se han reportado que en la mayoria de los casos, las variantes sinébnimas
son mas frecuentes que las no sindnimas. Este patron también se refleja en los resultados
obtenidos en el presente estudio, donde se identific6 un mayor niumero de variantes
sinbnimas en comparaciéon con las no sinénimas dentro de la region codificante del gen
phcA. Cabe destacar que tanto las mutaciones sindbnimas como las no sinénimas pueden
influir en la expresion del ARNm vy, en consecuencia, en la funcionalidad del
microorganismo. Esto respalda la nocion de que ambos tipos de SNPs, aunque con

mecanismos distintos, pueden generar efectos bioldgicos relevantes (Shen et al., 2022).

Otro aspecto relevante es la naturaleza de los aminoacidos afectados por las
mutaciones. Aquellos clasificados como conservados, por compartir propiedades
fisicoquimicas similares como la hidrofobicidad, el tamafo o la carga, suelen generar un
impacto menor en la funcidon de la proteina (Herrgard etal., 2003). En cambio, las

sustituciones que involucran aminoacidos no conservados pueden alterar
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significativamente la estructura tridimensional o la actividad de la proteina (Zhang, 2000).
Por esta razon, seria recomendable llevar a cabo un analisis mas profundo para identificar
cuales de los aminoacidos presentes en la secuencia del gen phcA y cdmo las mutaciones

detectadas podrian influir en su actividad reguladora.

6.2 FILOGENIA DE AISLADOS DE Ralstonia solanacearum

Los resultados filogenéticos obtenidos mediante el método de maxima verosimilitud
(ML) respaldan el patron evolutivo observado en los analisis anteriores, como se muestra
en la Figura 1, al evidenciar las relaciones entre las cepas de R. solanacearum a partir de
las secuencias del gen phcA. La cepa NZ_CP174148.1, correspondiente a Ralstonia
Syzygqii y originaria de Indonesia, fue empleada como taxén externo (outgroup), debido a
su relacion evolutiva distante con respecto a los demas aislamientos analizados. Esta
especie no forma parte del complejo de especies Ralstonia solanacearum (RSSC). Segun
el analisis fenotipico, R. syzygii pertenece al filotipo IV y se caracteriza por su distribucion
geografica en el Sudeste Asiatico, donde ha sido clasificada en funcion de biovares y otros

rasgos distintivos (Paudel et al., 2020).

En el clado correspondiente a las cepas sudamericanas, se agrupan principalmente
aislados provenientes de Ecuador, Brasil, Peru y Colombia, obtenidos en su mayoria de
hospedadores pertenecientes a las familias Musaceae (platano y banano) y Cucurbitaceae
(pepino), los cuales representan aproximadamente el 99 % del total analizado. Estas cepas
comparten un nodo comun, por lo que se consideran taxones hermanos, lo que refleja una
estrecha relacion genética entre ellas. Esta cercania filogenética podria estar asociada
tanto a la similitud de los hospedadores como a la proximidad geografica. Cabe senalar
que las plantas del género Musa cultivadas en América del Sur son en su mayoria, clones,
lo que implica que poseen una composicion genética altamente homogénea (Reina et al.,

2024).
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En el subclado interno que agrupa a las cepas colombianas UA-1579 y UA-1609,
se observa que estas conforman un par de taxones hermanos, lo cual indica una relacion
evolutiva particularmente cercana. Esta proximidad puede explicarse por la presencia de
un unico polimorfismo en la secuencia del gen phcA. En contraste, las cepas UA-1611y
UA-1612, también provenientes de Colombia, se ubican en un nodo diferente del arbol
filogenético, mas alejado del grupo anterior. No obstante, ambas comparten un nodo
interno entre si, lo que sugiere que estdn mas estrechamente relacionadas entre ellas que
con las otras cepas colombianas. Ademas, se identificd que este par de cepas presenta
una relacién filogenética cercana con la cepa BA7, aislada en el Caribe, al formar un grupo
de taxones hermanos, lo cual podria indicar un origen comun o eventos evolutivos

compartidos.

Ramirez et al. (2019) sefalan que R. solanacearum es una bacteria altamente
compleja y diversa. Esta diversidad se manifiesta en distintos niveles, incluyendo la
amplitud de hospedadores, la distribucion geografica, la variabilidad en la patogenicidad y
las diferencias genéticas. Estos factores son fundamentales para comprender los procesos
evolutivos dentro del complejo RSSC. En este contexto, es importante destacar que, en
nuestra investigacion, las cepas colombianas no se agruparon dentro del mismo nodo
interno, lo cual podria explicarse por las adaptaciones especificas que han desarrollado en
funcién del hospedador, del sequevar al que pertenecen y de la zona agroecoldgica de
origen. Un aspecto relevante a considerar es que las reintroducciones del patégeno en
diferentes regiones podrian haber contribuido a la diferenciacién ecolégica observada entre

las cepas colombianas.

Cabe destacar que los clados con mayor valor de soporte bootstrap (100 %)
corresponden a las cepas EP1 y FJAT15249.F50 (China, Solanaceae), junto con T51
(Corea del Sur, Solanaceae). Este agrupamiento altamente robusto podria atribuirse al
elevado numero de variantes de un solo nucleétido identificadas, especialmente en la cepa

EP1, que presento un total de 87 posiciones polimérficas. Le siguen FJAT15249.F50 y T51,
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con 86 y 83 posiciones respectivamente. Las mutaciones detectadas comprenden tanto
variantes sinénimas como no sinénimas. En Asia se ha demostrado que R. solanacearum
es un patégeno endémico que ha evolucionado progresivamente debido al contacto
constante con multiples hospedadores y a la diversidad de condiciones ambientales. En
particular, en China, el control de la marchitez bacteriana se ha visto dificultado por la
elevada diversidad genética de las cepas circulantes, las cuales pertenecen al filotipo |

(Geng et al., 2022).

Por otro lado, se ha establecido que R. solanacearum se divide en cuatro filotipos
principales, los cuales corresponden a su origen geografico. El filotipo | (Ralstonia
pseudosolanacearum) agrupa cepas asiaticas; el filotipo Il (R. solanacearum), cepas
originarias de Ameérica; el filotipo Il corresponde a cepas africanas; y el filotipo IV, (R.
syzygii) presente en el sudeste asiatico. Cabe sefialar que las cepas ecuatorianas
utilizadas en este estudio han sido recientemente incorporadas a la base de datos del
NCBI, por lo que aun no cuentan con una asignacion filotipica definida; sin embargo, han

sido clasificadas como raza 2.

Dentro del filotipo Il, se reconocen dos subgrupos: IIA y IIB. La principal diferencia
entre ambos radica en su diversidad genética, rango de hospedadores y nivel de
patogenicidad. El subgrupo 1B es el mas predominante en América del Sur, lo cual coincide

con estudios previos sobre su amplia distribucion y agresividad en esta region.

Finalmente, este estudio abre la posibilidad de desarrollar futuras investigaciones
orientadas a la validacion funcional de los SNPs identificados, mediante ensayos de
expresion génica, mutagénesis dirigida y experimentos in planta. Estos podrian
complementarse con enfoques transcriptémicos o epigenémicos que permitan esclarecer
los mecanismos de regulacién del sistema Phc, como lo sugieren investigaciones recientes

en patologia vegetal integrativa (Rotty, 2020).
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7. CONCLUSIONES

El gen phcA present6 un 97 % de identidad entre las cepas analizadas, lo que indica
una alta similitud en su secuencia codificante. Este hallazgo refuerza su rol como
regulador maestro en la patogenicidad y virulencia de R. solanacearum, especialmente
por su participacién en la sintesis de EPS durante el proceso de infeccion.

Las variantes sindbnimas también pueden afectar la aptitud del organismo, a pesar de
no modificar la secuencia de aminoacidos. Ademas, son las mas frecuentes dentro de
una regién codificante del ADN. En cambio, las variantes no sinénimas fueron menos
numerosas, tienen el potencial de alterar funciones esenciales, como la expresién o
actividad del gen phcA.

En el analisis filogenético se observd que el gen phcA permanece altamente
conservado en las cepas Sudamericanas. Esta homogeneidad genética podria estar
vinculada al cultivo clonal de musaceas, lo que conlleva una baja variabilidad entre
individuos. En contraste, las cepas de Asia mostraron mayor diversidad genética, lo
cual se atribuye a que R. solanacearum es endémica en esta regién y ha
coevolucionado con multiples hospedadores y ambientes diversos.

La pérdida de funcionalidad del gen phcA debido a una mutacién reduce la virulencia
de R. solanacearum, al disminuir la produccién de EPS necesarios para la infeccién del
hospedador. No obstante, un phcA inactivo también confiere ventajas adaptativas,
como mayor motilidad bacteriana y capacidad de supervivencia en condiciones de
estrés acido (pH < 5).

En conjunto, estos hallazgos resaltan la relevancia funcional de los SNPs en la
dinamica evolutiva del patdgeno, asi como su papel en la adaptacion a distintos nichos
ecoldgicos.

La complejidad taxondmica de R. solanacearum ha dificultado el control eficaz de la
enfermedad, debido a su elevada diversidad genética y clasificacion jerarquica. Dentro

del complejo de especies RSSC, las cepas se agrupan por filotipos, subfilotipos y
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sequevar. Cada linaje porta variantes Unicas de genes asociados con la virulencia y el
metabolismo, lo que complica su tipificacién y diagndstico.

7. Aunque se han propuesto diversas estrategias para el manejo de la marchitez
bacteriana, aun son escasos los estudios centrados en comprender su diversidad
genética. Esta comprensién es crucial para interpretar como influyen en los factores
geograficos y ambientales en la evolucion, diseminacion y patogenicidad del patégeno.

8. Seria necesario desarrollar estudios que permitan identificar si los aminoacidos
afectados por los SNPs alteran la funcionalidad de las proteinas implicadas en la red
reguladora del sistema PhcA, contribuyendo asi a una mejor comprension de los

mecanismos de patogenicidad de R. solanacearum.
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partir de las secuencias del gen phcA de cepas de Ralstonia solanacearum. El analisis

se realizé en MEGA X con 1000 réplicas de bootstrap. Los colores indican los filotipos y

regiones geograficas: verde para filotipo | (Asia), morado para filotipo IIA (América del Sur),

rosado para filotipo 1IB (América del Sur, América del Norte y Asia), azul para filotipo IV

(Asia), y amarillo para cepas sin clasificacion filotipica confirmada.



10.

TABLAS

Tabla 1. Secuencias completas de R. solanacearum
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Especie

Cepa

Hospedador

Pais

Bioproyecto

Ensamblaje

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

IBSBF1503

UA-1609

UA-1617

UA-1579

UA-1591

UA-1611

UA-1612

CIAT 078

IBSBF1503

BSBF 2571

SFC

Pepino

Banana

Platano

Banana

Platano

Banana

Banana

Platano

Pepino

Banana

Platano

Brazil

Colombia

Colombia

Colombia

Colombia

Colombia

Colombia

Colombia

Brasil

Brasil

Brasil

PRJNA297402

PRJNA503606

PRJNA503606

PRJNA503606

PRJNA503606

PRJNA503606

PRJNA503606

PRJNAG08676

PRJNA297402

PRJNA431203

PRJNA430893

ASM158715v1

ASM386076v1

ASM386074v1

ASM386072v1

ASM386070v1

ASM386068v1

ASM386066v1

ASM1256246v

1

ASM158715v1

ASM359060v1

ASM359062v2



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/GCF_001587155.1/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/503606
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/503606
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/503606
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/503606
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/503606
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/297402
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/297402
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Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
pseudosola
nacearum

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

RS 489

CRMRs218

RS 48

EP1

Uw16

T51

NCSU_Rs32

MolK2

BA7

FJAT15249.F50

068-2

071-2

Tomate

Berenjena

Tomate

berenjena

Platano

Papa

Tomate

Banana

Banana

Tomate

Platano

Platano

Brasil

Brasil

Brasil

China

Peru

Corea del
Sur

USA

Filipinas

Caribe

China

Ecuador

Ecuador

PRJNA388980

PRJNA388860

PRJNA388430

PRJNA288736

PRJNA297400

PRJNA396777

PRJNA1243438

PRJNA917596

PRJNA917596

PRJNAG22642

PRJNA1109353

PRJNA1109353

ASM254981v1

ASM361297v2

ASM250156v1

ASM189110v1

ASM158713v1

ASM351514v1

NCSU_Rs32

ASM2921998v
1

ASM2922000v
1

ASM1330654v
1

ASM3969333v
1

ASM4171470v
1



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/297400
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/297400
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/917596
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/917596
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/622642
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA1109353/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA1109353/
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Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
solanacear
um

Ralstonia
sSyzygii

077-080

095-3

102-3

144-1

155-4

NZ_CP174148

A

Platano

Platano

Platano

Platano

Platano

Platano

Ecuador

Ecuador

Ecuador

Ecuador

Ecuador

Indonesia

PRJNA1109353

PRJNA1109353

PRJNA1109353

PRJNA1109353

PRJNA1109353

PRJNA580360

ASM3969254v
1

ASM4171472v
1

ASM4171471v
1

ASM4171469v
1

ASM4171468v
1

SPA_Rsc_202
3

Listado de cepas analizadas, incluyendo la especie, cédigo de cepa, hospedador, pais de
aislamiento, numero de bioproyecto y codigo de ensamblaje correspondiente al repositorio

NCBI.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA1109353/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA1109353/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA1109353/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA1109353/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRJNA1109353/
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Tabla 2. Identificacion de SNPs no sinébnimos en el gen phcA de cepas de Ralstonia

solanacearum.
. Codon Codon AA .
Posicién Ref. Mutado AA Ref. Mutado Tipo SNP Cepa

92 GCG CTG A L No EP1
sSinonimo

92 GCG CTG A L _No FJAT15249.F50
sSinonimo

92 GCG  GTG A v No NZ CP174148.1
sSinonimo -

92 GCG GTG A Vv _No T51
Sinonimo

95 GCC  ACC A T _No NZ CP174148.1
Sinonimo -

95 GCC ACC A T _No T51
sinonimo

100 GTC ATC Vv | _No EP1
sinonimo

100 GTC ATC Vv | _No FJAT15249.F50
sinonimo

100 GTC ATC vV | _No NZ CP174148.1
sinonimo -

100 GTC ATC Vv | _No T51
sinonimo

185 GGC  CGC G R No BA7
sinonimo

185 GGC  CGC G R No CRMRs218
sinonimo

185 GGC CAC G H No EP1
sinonimo

185 GGC CAC G H _No FJAT15249.F50
sinonimo

185 GGC  CGC G R No NCSU_Rs32
sinonimo

185 GGC  CGC G R No NZ CP174148.1
sSinonimo -

No

185 GGC  CGC G R gmo RS 489

185 GGC  CGC G R No SFC
sSinonimo

185 GGC  CGC G R No T51
sSinonimo

185 GGC  CGC G R _No UA-1611
Sinonimo

185 GGC  CGC G R _No UA-1612
sSinonimo

206 AGC ACC S T No EP1

sindnimo
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206

206

206

227

227

227

227

227

227

245

247

247

247

247

264

264

264

264

264

264

264

264

264

264

264

306

306

AGC

AGC

AGC

CAC

CAC

CAC

CAC

CAC

CAC

ACG

TTG

TTG

TTG

TG

AGC

AGC

AGC

AGC

AGC

AGC

AGC

AGC

AGC

AGC

AGC

TCC

TCC

ACC

ACC

ACC

TAC

TAC

TAC

TAC

TAC

TAC

ATG

ATG

ATG

ATG

ATG

AAC

GAC

AAC

AAC

GCC

GCC

T T T »W 0w o

T

T

4 T

—

“u o nu unu unu u0uo unu 0o u0uo n6uo u0uo nu o0

> » z z U zZz zZz U zZz zZz zZz zZ zZ T 2 T T 2 <X <X <X =< =< =< A9 4 +H

No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindnimo
No
sindnimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sindénimo
No
sinénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindénimo

FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
BA7
CRMRs218
NZ_CP174148.1
T51
UA-1611
UA-1612
MolK2
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
BA7

CRMRs218
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306

306

306

306

306

306

306

306

306

306

306

314

314

314

314

329

329

329

347

347

TCC

TCC

TCC

TCC

TCC

TCC

TCC

TCC

TCC

TCC

TCC

AAT

AAT

AAT

AAT

GCG

GCG

GCG

GCC

GCC

GCC

GCC

GCC

GCC

GCC

GCC

GCC

GCC

GCC

GCC

GCC

ATC

ATC

ATC

ATC

AGC

AGC

ACC

GTC

GTC

> > » »r » Z Z Z Z O 0O uo 0o 0o 0o uno 0o 0o oo on

> > > >r > » » > » » >

< < 49 o ouw

No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sindnimo
No
sindnimo
No
sindénimo
No
sindénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sinénimo
No
sindénimo

EP1
FJAT15249.F50
MolK2
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 488
RS 489
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
EP1
FJAT15249.F50
T51
EP1

FJAT15249.F50

Polimorfismos de tipo no sinénimo presentes en la regién codificante del gen phcA de cepas
de R. solanacearum y de R. syzygii (NZ_CP174148.1). La columna “Posicion” indica la
localizacion del codon afectado respecto a la secuencia de referencia; “Codon Ref.”
corresponde al codon de referencia; “Codén Mutado” representa el cambio por un solo
nucleodtido; “AA Ref.” indica el aminoacido de referencia; “AA Mutado” sefiala el aminoacido
resultante tras la mutacién; y “Cepa” especifica en qué cepa se identificoé dicha variante.



Tabla 3. Identificacién de SNPs sindnimos en el gen phcA de cepas de Ralstonia
solanacearum.

Posicion  Cododn Codon  AA Ref. AA Tipo Cepa
Ref. Mutado Mutado SNP

10 GTG GTA V V Sinénimo RS 488
10 GTG GTA V V Sinénimo SFC
13 GTG GTA V V Sinénimo BA7
13 GTG GTA V V Sinénimo CRMRs218
13 GTG GTA V V Sinénimo EP1
13 GTG GTA V V Sinénimo  FJAT15249.F50
13 GTG GTA V V Sinénimo NCSU_Rs32
13 GTG GTA V V Sinénimo  NZ_CP174148.1
13 GTG GTA V V Sinénimo RS 488
13 GTG GTA V V Sinénimo SFC
13 GTG GTA \% \% Sinénimo T51
13 GTG GTA V V Sindénimo UA-1611
13 GTG GTA V V Sindénimo UA-1612
15 TTG CTG L L Sinénimo EP1
15 TTG CTG L L Sinébnimo  FJAT15249.F50
17 AGT AGC S S Sinénimo EP1
17 AGT AGC S S Sinébnimo  FJAT15249.F50
17 AGT AGC S S Sinébnimo NZ_CP174148.1
17 AGT AGC S S Sinénimo T51
21 GCT GCC A A Sinénimo EP1
21 GCT GCC A A Sinénimo  FJAT15249.F50
21 GCT GCC A A Sinénimo  NZ_CP174148.1
21 GCT GCC A A Sindénimo T51
23 TAT TAC Y Y Sinénimo EP1
23 TAT TAC Y Y Sinbnimo  FJAT15249.F50
24 GTG GTC V V Sinénimo EP1
24 GTG GTC V V Sinébnimo  FJAT15249.F50
25 GCG GCA A A Sinénimo  NZ_CP174148.1
25 GCG GCA A A Sinénimo T51
26 GAG GAA E E Sindénimo EP1
26 GAG GAA E E Sinénimo  FJAT15249.F50
26 GAG GAA E E Sinébnimo NZ _CP174148.1
26 GAG GAA E E Sinénimo T51
29 CAC CAT H H Sinébnimo NZ_CP174148.1
29 CAC CAT H H Sinénimo T51
31 ACA ACG T T Sinénimo EP1
31 ACA ACG T T Sinbnimo  FJAT15249.F50
31 ACA ACG T T Sinénimo NZ_CP174148.1
31 ACA ACG T T Sindénimo T51
33 CCT CCC P P Sinénimo EP1
33 CCT cccC P P Sinébnimo  FJAT15249.F50




37
37
40
40
40
40
43
43
43
43
49
49
49
49
49
49
50
50
50
50
53
53
53
53
53
53
53
53
53
53
53
54
54
56
56
57
57
57
57
58
60
60
60
60
62
62
63
63

AXTVUVUUV VT IrFrOOOOIIK<IIIIIININIODDNN-rrrr TV VUV VUV DIIOOOOII

AXTVUVUUV VT IrFrOOOOIIK<IIIIIININIODDNN-rrrr TV VUV VUV DIIOOOOII

Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo

EP1
FJAT15249.F50
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
EP1
FJAT15249.F50
MolK2
NZ_CP174148.1
RS 489
T51
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 488
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
NZ_CP174148.1
T51
NZ_CP174148.1
T51
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
RS 489
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
EP1
FJAT15249.F50
EP1
FJAT15249.F50

41



64
64
65
65
65
66
66
66
66
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
71
71
83
83
87
91
91
91
91
91
91
91
94
94
94
94
94
94
94
94
94
103
103
103
104
104
104
104

GCG
GCG
CTC
CTC
CTC

GCA
GCA
CTT
CTT
CTT
GAG
GAG
GAG
GAG
AAG
AAG
AAG
AAG
AAG
AAG
AAG

AAG
AAG
AAG
GTA
GTA
GAA
GAA
GCT
CCT
CCT
CCT
CCT
CCT
CCT
CCT
GCA
GCA
GCA
GCG
GCA
GCA
GCG
GCA
GCA
GCT
GCT
GCT
GGC
GGC
GGC
GGC

OCOOO>P>TPTPPTPPT>>rr2>P»PPr U0 UV UV T ITITPrPMMLS<XXAXXAXXXXAXXXXXXAXMmMmmMmMmrrr >»>»

OCOOOP>P>TITPPTTPPT>>rrP2>P»PPr U U UV UV T ITITPrPMMLS<XXAXXAXXXXAXXXXXXMmMmmMmMmrrr »>»

Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo

RS 488
SFC
EP1
FJAT15249.F50
T51
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 488
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
NZ_CP174148.1
T51
EP1
FJAT15249.F50
T51
BA7
CRMRs218
NCSU_Rs32
RS 488
SFC
UA-1611
UA-1612
BA7
CRMRs218
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 488
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
BA7
UA-1611
UA-1612
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51

42



43

106
106
106
106
106
106
106
106
106
106
110
110
110
110
110
110
110
110
110
110
110
110
110
113
113
117
117
117
119
120
120
120
120
120
120
120
120
120
120
120
120
120
121
121
121
124
124
124

TTG
TG
TG
TG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TG
TG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
CGT
CGT
CGC
CGC
CGC

CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CTG
CTG
CTG
GGC
GGC
GGC

CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CGC
CGC
CGT
CGT
CGT

CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
TTG
TTG
TTG
GGT
GGT
GGT

Ooaoo0Orrmxyxxyxxyxxxxxxxyxxyxxxxyxxoyx’lxyxixxXxxyxyxaoyxoxxoyrrrrrrrrrr--rHrHrrrCCCCCrrCrrrre

Ooaoo0Orrmxyxxyxxyxxxxxxxyxxyxxxxyxxoyx’lxyxixxXxxyxyxaoyxoxxoyrrrrrrrrrr--rHrHrrrCCCCCrrCrrrre

Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo

BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
RS 488
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
MolK2
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 489
RS 488
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
EP1
FJAT15249.F50
BA7
UA-1611
UA-1612
NZ_CP174148.1
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
MolK2
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 489
RS 488
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
T51
BA7
CRMRs218
EP1




124
124
124
124
124
124
124
124
128
128
128
128
128
128
133
134
138
138
145
145
146
147
147
147
147
149
152
152
152
152
154
154
163
163
166
166
167
167
167
167
167
167
167
167
167
167
167
167

GGT
GGT
GGT
GGT
GGT
GGT
GGT
GGT
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
TCT
TCA
GAC
GAC
AAT
AAT
GAA
CTG
CTG
CTG
CTG
TTG
TCC
TCC
TCC
TCC
TTT
TTT
GAA
GAA
GTG
GTG
ACC
ACC
ACC
ACC
ACC
ACC
ACC
ACC
ACC
ACC
ACC
ACC

44 444444444 4< < mMmMmMmTMTOuOuOonNnrrCErrErmMmMZ2ZZ2Z0000 000000000000 00

44 444444444 4< < mMmMmMmTMTTOuOuOonNnNrrCErrrErmMmMZ2ZZ2Z0000 000000000000 00

Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo

FJAT15249.F50
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 488
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
EP1
FJAT15249.F50
MolK2
NZ_CP174148.1
RS(2)

T51
NZ_CP174148.1
MolK2
EP1
FJAT15249.F50
EP1
FJAT15249.F50
T51
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
MolK2
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
MolK2
NZ_CP174148.1
EP1
FJAT15249.F50
EP1
FJAT15249.F50
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
MolK2
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 489
RS 488
SFC
T51
UA-1611

44



45

167
180
181
181
181
181
184
184
184
184
184
184
184
184
185
191
191
192
193
193
196
196
196
196
199
200
200
201
201
201
201
201
203
203
203
203
203
203
203
203
203
207
207
207
207
207
207
207

ACG
CCG
GTT
GTT
GTT
GTT
GAC
GAC
GAC
GAC
GAC
GAC
GAC
GAC
GGC
TAC
TAC
CTC
GAG
GAG
CAT
CAT
CAT
CAT
ATC
GCG
GCG
CAG
CAG
CAG
CAG
CAG
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT

ACC
CCC
GTC
GTC
GTC
GTA
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GGT
TAT
TAT
CTT
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Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo

UA-1612
NZ_CP174148.1
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
UA-1611
UA-1612
RS 489
UA-1579
UA-1609
RS 489
EP1
FJAT15249.F50
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
NCSU_Rs32
RS 488
SFC
BA7
CRMRs218
NCSU_Rs32
UA-1611
UA-1612
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
T51
UA-1611
UA-1612
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
T51
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209
209
209
209
214
214
216
216
217
222
222
225
225
225
225
225
225
225
225
225
231
231
233
233
234
234
234
234
236
236
240
240
240
240
246
246
252
252
252
252
257
257
258
258
262
262

GAC
GAC
AAT
AAT
AAT
AAT
GAT
GAT
CTG
CTG
GCC
GCC

CGC
CGC
GCG
GCG
GCG
GCG
CCA
CCA
GAC
GAC
TAT
CGT
CGT
AAG
AAG
AAG

AAG
AAG
AAG
AAG
AAG
ACT
ACT
CAT
CAT
GCA
GCA
GCA
GCA
CGG
CGG
GAG
GAG
GAG
GAG
GAT
GAT
AAC
AAC
AAC
AAC
GAC
GAC
TTG
TTG
GCT
GCT
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Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo

UA-1611
UA-1612
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
UA-1611
UA-1612
NZ_CP174148.1
T51
MolK2
EP1
FJAT15249.F50
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
T51
UA-1611
UA-1612
EP1
FJAT15249.F50
EP1
FJAT15249.F50
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
EP1
FJAT15249.F50
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
MolK2
RS 489
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
NZ_CP174148.1
T51
NZ_CP174148.1
T51
CRMRs218
NCSU_Rs32
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270
270
270
270
270
270
270
270
270
270
270
270
270
272
272
276
278
278
278
278
278
278
278
278
278
278
278
286
286
286
286
286
286
286
287
287
287
287
287
287
287
287
287
287
287
288
291
291

TTG
TG
TG
TG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TTG
TCG
TCG
ACC
CTC
CTC
CTC
CTC
CTC
CTC
CTC
CTC
CTC
CTC
CTC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
CGC
AGT
AGT
AGT
AGT
AGT
AGT
AGT
AGT
AGT
AGT
AGT
CGC
CAC
CAC

CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
CTG
TCC
TCC
ACA
CTT
CTT
CTG
CTG
CTT
CTG
CTT
CTT
CTG
CTT
CTT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
CGT
AGC
AGC
AGC
AGC
AGC
AGC
AGC
AGC
AGC
AGC
AGC
CGA
CAT
CAT
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Sinénimo
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Sinénimo
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Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
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Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo

BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
MolK2
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 489
RS
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 488
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
BA7
CRMRs218
NCSU_Rs32
RS 488
SFC
UA-1611
UA-1612
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 488
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
CRMRs218
MolK2
RS 489
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295
295
308
308
308
308
308
308
308
308
309
312
312
314
314
314
314
314
314
314
314
314
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320
320
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324
324
324
324
324
324
324
324
324
324
324
324
324
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329
329
329
329
329
329
329
333

GTG
GTG
TAT
TAT
TAT
TAT
TAT
TAT
TAT
TAT
ACC
GCT
GCT
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
AAT
CCG
CCG
CCG
CCG
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GCG
GCG
GCG
GCG
GCG
GCG
GCG
GCG
GGC
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Sinénimo
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Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
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Sinénimo
Sinénimo
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Sinénimo
Sinénimo
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Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
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NZ_CP174148.1
T51
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
MolK2
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 489
T51
EP1
EP1
FJAT15249.F50
BA7
CRMRs218
MolK2
NCSU_Rs32
RS 489
RS 488
SFC
UA-1611
UA-1612
EP1
FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
BA7
CRMRs218
EP1
FJAT15249.F50
MolK2
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 489
RS
SFC
T51
UA-1611
UA-1612
BA7
CRMRs218
NCSU_Rs32
NZ_CP174148.1
RS 488
SFC
UA-1611
UA-1612
EP1
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333
333
333
334
336
336
336
336
336
336
336
337
337

GGC
GGC
GGC
AAG
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GAT
GCT
GCT

GGT
GGT
GGT
AAA
GAC
GAC
GAC
GAC
GAC
GAC
GAC
GCA
GCA

>>»>0000000X0OGOGO

>>»>0000000X0OGOGO

Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo
Sinénimo

FJAT15249.F50
NZ_CP174148.1
T51
CRMRs218
BA7
CRMRs218
NCSU_Rs32
RS 488
SFC
UA-1611
UA-1612
EP1
FJAT15249.F50

Polimorfismos de tipo sinénimo presentes en la regién codificante del gen phcA de cepas
de R. solanacearum y de R. syzygii (NZ_CP174148.1). La columna “Posicion” indica la
localizacion del codon afectado respecto a la secuencia de referencia; “Codon Ref.”
corresponde al coddn de referencia; “Codén Mutado” representa el cambio por un solo
nucleoétido; “AA Ref.” indica el aminoacido de referencia; “AA Mutado” sefiala el aminoacido
resultante tras la mutacion; y “Cepa” especifica en qué cepa se identificd dicha variante.
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