
Estría Bacteriana de Trigo causada por 
Xanthomonas translucens: herramientas para control 

y caracterización de poblaciones en Uruguay

Clavijo, F.1; Pianzzola, M. J.1; Pereyra, S.2; Siri, M. I.1
1. Área de Microbiología, Departamento de Biociencias, Facultad de Química, UdelaR

2. INIA-La Estanzuela

OBJETIVOS

El trigo es uno de los dos cultivos de invierno, junto con cebada, de mayor importancia en Uruguay, con 200,000 has cultivadas en 2018. Xanthomonas translucens es la causante de la
principal enfermedad de origen bacteriano que afecta cultivos de trigo: la estría bacteriana (BLS). Ha ocupado un papel secundario en comparación con otras enfermedades causadas por
hongos, sin embargo, en los últimos años se ha observado un aumento progresivo en su incidencia tanto en Uruguay como a nivel mundial. Las pérdidas en rendimiento de los cultivos
rondan el 10% y llegan hasta un 40% en los brotes más severos. Dado que en Uruguay no existen antecedentes de investigación en esta problemática resulta esencial generar
conocimiento sobre las poblaciones presentes para luego desarrollar e implementar medidas de control eficientes.

INTRODUCCION

1. Caracterizar las poblaciones de X. translucens que afectan los cultivos
de trigo en Uruguay.

2. Determinar patogenicidad en condiciones de invernáculo sobre una
variedad de trigo susceptible a BLS
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Hojas de trigo con 
síntoma de BLS

10 minutos con agitación en 1 mL de SF

Trozos de 5-10 mm 
tomados de zona de 

avance de lesión

100 μL en medio 
Wilbrink

Incubación por 
72 hs a 28°C

Reaislamiento de cepas con 
morfología característica

Identificación por 
secuenciación de región 

16S ARNr

Identificación por qPCR
con primers específicos 
T1/T2 para patovares de 

X. translucens

Identificación a nivel de especie y 
variación intraespecífica por MLSA 

con secuencias parciales de los genes 
dnaK, fyuA, rpoD y gyrB

RESULTADOS

2

3

Aislamientos de X. translucens 
representativos de la diversidad 

existente. X. translucens pv. 
undulosa ClX88 como control 

positivo.

Variedad de trigo 
susceptible a BLS 

(Tijereta).
6 plantas inoculadas 

por cada cepa.

Incubación a 24°C con 
fotoperíodo de 12 hrs y 

100% de
humedad relativa por 9 

días

AGRADECIMIENTOS

En noviembre de 2018 se muestrearon 30 chacras, obteniéndose muestras en los departamentos de
Colonia, Soriano, Río Negro, Flores y San José. Estas muestras fueron de 7 distintas variedades de trigo:
Algarrobo, Baguette 11, Curupay, Fuste, Génesis 6.28, Génesis 2375 y Génesis 2438.
Se trabajó también con muestras de hojas colectadas a partir de un muestreo realizado en octubre de
2017, provenientes de 4 chacras del departamento de Colonia
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CONCLUSIONES
• Se obtuvo una colección de 76 cepas de Xanthomonas sp. a partir de muestras recolectadas en 2017 y

2018.
• Se identificaron 15 cepas como X. translucens pv. undulosa.
• Se identificaron cepas de Xanthomonas sp. que generan síntomas típicos de X. translucens pv.

undulosa pero no pertenecen a ninguno de los patovares reportados para la especie.
• Se aislaron cepas de Xanthomonas sp. que generan síntomas atípicos en trigo.

Aislamiento e identificación del patógeno

Evaluación de patogenicidad 

1 Recolección de muestras

Infiltración hojas jóvenes 
con suspensión 107 

ufc/mL.
Solucion de NaCl 0,9% 
como control negativo

METODOLOGIA

Muestreo de chacras de trigo en
Uruguay, seleccionando 20 puntos
georreferenciados en cada chacra
y tomando 20 hojas por punto.

Se seleccionan chacras en las que
se haya reportado síntoma de BLS
por los productores, la variedad de
trigo cultivada y la localización de
la chacra, tratando de tener
muestras que abarquen una
amplia región del territorio y de las
distintas variedades de trigo
cultivadas en el país.

Se asilaron 76 cepas putativas
de Xanthomonas sp. de 22 de
las 34 chacras evaluadas

En una primera etapa, se
realizó identificación por
secuenciación de la región
16S rRNA y las cepas se
identificaron como
Xanthomonas sp.

Se utilizó una estrategia de
identificación por qPCR
utilizando los primers T1/T2
específicos para la especie.
La identificación fue
positiva para 36 de las 76
cepas.

Se seleccionaron 28 cepas según su
origen y los resultados de
identificación por qPCR.
Se observaron diferentes síntomas
entre las cepas evaluadas: 14 cepas
causaron necrosis marrón al igual
que la cepa control. 9 cepas
causaron necrosis seca no
característica. 2 cepas causaron
colorosis. 3 cepas resultaron no
patogénicas.

Necrosis marrón   Necrosis seca         Clorosis            Sin reacción

Árbol filogenético construido por método de Maximum Likelihood, bootstrap = 500.
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▪ Se realizará un nuevo muestreo en octubre de 2019 tratando de abarcar chacras al norte del Río Negro
▪ Se aislarán y caracterizarán nuevas cepas.
▪ Se realizarán ensayos de agresividad a nivel de invernadero con cepas representativas de la diversidad

existente en la colección y variedades de trigo con reacción diferencia a BLS
▪ Se desarrollará un método molecular por qPCR para diagnóstico y cuantificación del patógeno en

semilla.

PERSPECTIVAS

Necrosis marrón

Necrosis seca

Clorosis

Sin reacción

Se realizó MLSA para las cepas
evaluadas en el ensayo de
patogenicidad, y el resto de las
cepas positivas para qPCR con
primers específicos T1/T2

15 cepas se alinean con
Xanthomonas translucens pv.
Undulosa, el principal patovar
de la especie causante de
estría bacteriana de trigo

Se observa gran diversidad en
la colección


