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Objectivos:

A evolugdo de bactérias tem sido amplamente estudada na ultima década, beneficiando da enorme quantidade de sequéncias gendmicas
obtidas através de plataformas NGS e de dedicadas analises bioinformaticas. Independentemente do facto de as populagGes bacterianas
terem, em geral, uma estrutura clonal devido ao seu ciclo de vida assexuado, é desde ha muito conhecido que, além de mutagdes, os
procariontes possuem engenhosos mecanismos de variabilidade genética, como por exemplo a transferéncia horizontal de genes,
plasmideos, ilhas gendmicas, sequéncias de insercdo (IS), transposdes (TN), entre outros.

Todos estes mecanismos sdo importantes para favorecerem um consorcio de sub-populagdes, entre as quais podem surgir algumas com
uma maior aptiddo do que a populagdo parental, quando expostas a novos nichos. Os reduzidos tempos de duplicagdo das bactérias,
permitirdo entdo garantir que a subpopulagdo bem-sucedida ira colonizar rapidamente esse novo nicho, e esse gendtipo torna-se
dominante. Entramos na era pds gendmica, onde a quantidade incomensuravel de informagdo gendmica é cuidadosamente escrutinada
do ponto de vista funcional e evolutivo, utilizando recursos bioinformaticos inovadores e métodos moleculares adequados. Embora
as principais ocorréncias gendmicas que moldam a evolugdo estejam bem caracterizadas para inimeras espécies de bactérias, ndo existe
ainda uma compreensdo abrangente dos mecanismos de especiagdo em bactérias.

Acreditamos que as principais razGes para esta falha sdo, em primeiro lugar, porque esses estudos evolutivos tém sido fortemente
enviesados para bactérias isoladas em cultura, subestimando a diversidade da populacdo bacteriana que é uma caracteristica essencial
para as espécies evoluirem; e em segundo lugar, porque os estudos evolutivos tém sido centrados numa pequena fragdo do genoma
bacteriano,

assumindo que as filogenias de genes individuais, em particular dos gene 16S rRNA e dos chamados genes "housekeeping", reproduziriam
com fidelidade a filogenia dos organismos, negligenciando, por exemplo, o papel da transferéncia horizontal de genes na evolugdo dos
procariontes.

A presente proposta tem por objectivo resolver estas questdes ao mesmo tempo que tenta desvendar a evolugdo de Xanthomonas
arboricola pv. juglandis (Xaj) para além dos isolados disponiveis em cultura, determinando a diversidade e aptiddo das populagdes de Xaj
a partir de amostras de plantas infectadas, utilizando marcadores moleculares especificos para a espécie e com resolugdo para
genotipagem. Xanthomonas pv arboricola. juglandis é o agente etioldgico da bacteriose da nogueira (Juglandis regia L.), tendo sido
recentemente associada a outras sintomatologias como a necrose apical dos frutos e o exsudado dos troncos, afectando severamente a
producdo mundial de nozes.

Independentemente dos esforgos de investigacdo realizados no passado recente, atualmente existe um fraco conhecimento da biologia
de Xaj, incluindo a sua diversidade, estrutura da populagdo, e aptiddo ao hospedeiro e ao ambiente. Nestes Gltimos anos, 0 nosso grupo
de investigacdo tem trabalhado na selecgdo e validagdo de marcadores moleculares especificos para varias bactérias, e que permitem
conciliar a detecgdo da bactéria com a resolugdo clonal da genotipagem, devido a sua variagdo alélica. Embora estes marcadores tém
sido usados principalmente para o diagndstico, a sua utilidade para aceder as bactérias directamente em amostras ambientais, i.e. nos
ecossistemas, pode contribuir para estudos evolutivos mais abrangentes e fidedignos. Estudar a evolugdo de Xaj para além dos isolados




