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HISTORIA DEL GRUPO

El grupo comenz6 su andadura en el Area
de Genética de la Universidad de Mala-
ga (UMA) en 2003, dirigido por Carmen R.
Beuzdn y Javier Ruiz Albert, formados en la
Universidad de Sevilla (US), y procedentes
del Imperial College London tras una estan-
cia postdoctoral en un grupo lider en la inte-
raccion molecular entre Salmonella enterica
y su huésped. Centrado en la contribucion a
la virulencia del Sistema de Secrecion Tipo lll
(T3SS), su regulacion, y sus efectores aso-
ciados, este trabajo generd numerosas publi-
caciones, algunas de ellas de referencia en
el campo.

La transicion a la UMA, determin6 un
cambio a una tematica analoga centrada en

la interaccion molecular de la bacteria fito-
patdgena Pseudomonas Syringae con sus
huéspedes vegetales, adaptandonos al nuevo
entorno, pero aprovechando la experiencia de
etapas previas. El grupo desarrolla investiga-
cion a nivel molecular, combinando patosis-
temas modelo planta-bacteria (Arabidopsis)
con patosistemas de relevancia agronémica
(tomate; judia). El grupo forma parte del ndcleo
fundador del Instituto de Hortofruticultura Sub-
tropical y Mediterranea (IHSM-UMA-CSIC).
Hemos obtenido financiacion ininterrumpida
desde 2003 (6 proyectos consecutivos del
Plan Nacional, tres proyectos de excelencia
y uno FEDER de la Junta de Andalucia, y un
contrato con la Fundacion Genoma Espafia).

Disfrutamos de numerosas colaboracio-
nes que han dado lugar a publicaciones con

SEMaloro

investigadores de diversos centros naciona-
les como el propio IHSM-UMA-CSIC, IBM-
CP-CSIC, EEZ-CSIC, o la US; y numerosos
centros internacionales como INRA-CNRS y
LRSV-Université de Toulouse, Francia; FOR-
TH, Grecia; CNR, Italia; SIBS, China; Imperial
College London, CRIB-UWE, y WISB-University
of Warwick; UK; o CIBIO-InBIO-Universidade
do Porto, Portugal. Estas colaboraciones se
amplian mediante nuestra participacion en
redes nacionales (REDFLAG) e internacio-
nales (HUPLANT-COST Action 16110 y SUS-
TAIN-COST Action FA1208).

El grupo constituye un excelente entorno
para la formacion de personal investigador,
contribuyendo a iniciar la carrera investiga-
dora de numerosos alumnos mediante TFGs
y TFMs experimentales (>30 defendidos y
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varios en progreso), y Tésis Doctorales (8
defendidas, 3 con premio extraordinario de
doctorado, y cuatro en progreso), incluyen-
do numerosas estancias externas de inves-
tigacion y con una considerable produccion
cientifica por doctorando. Todos los doctores
egresados contintian en activo en investiga-
cion basica o aplicada, algunos con desta-
cable éxito.

LINEAS DE INVESTIGACION

Nuestra investigacion se centra en la inte-
raccion entre la bacteria patdgena P, syringae
y la planta, abordando los procesos molecu-
lares relevantes tanto por parte del patdgeno
como del huésped. Mantenemos una aproxi-
macion experimental abierta e interdisciplinar
que evoluciona conforme a las necesidades
de los proyectos desarrollados, que nos per-
mite abordar preguntas novedosas que abren
el campo de investigacion. La co-evolucion
patogeno-huésped ha dado lugar a estrate-
gias de invasion y colonizacion bacterianas,
con sistemas dedicados a la introduccion de
proteinas de virulencia (T3SS) para evadir y
suprimir los correspondientes mecanismos
de defensa de la planta. Nuestro trabajo ha
incluido la caracterizacion funcional de efec-
tores y su relacion con las defensas de la
planta, asi como la regulacion de la expresion
del sistema de virulencia. Entre otros hitos,
hemos determinado la contribucion a la viru-
lencia del repertorio de T3Es de P, syringae
1448a, una de las principales estirpes modelo
(1, 2), mejorando técnicas de generacion de
mutantes y desarrollando técnicas de andlisis
genético in planta (competitive index, Cls) (3 y
referencias incluidas). Hemos sido los prime-
ros en describir la capacidad de supresion de
todos los niveles de defensa de la planta (PTI,
ETI, y SAR) por parte de un efector, HopZ1,
analizado las rutas de transduccion de sefial
implicadas en su reconocimiento en plantas
resistentes (4), y caracterizado en su pato-
sistema natural la capacidad de supresion
de defensas del efector de la misma familia
HopZ3 (5).

Hemos descrito mecanismos de regulacion
positiva y negativa de la expresion de los
genes del T3SS en Pph1448a (6, 7), y cola-
borado en establecer un enlace entre regu-
lacion de la expresion y secrecion (8). Hemos
descrito por vez primera en un fitopatdgeno

heterogeneidad fenotipica en la expresion del
T3SS (9) y del flagelo, que da lugar a linajes
bacterianos que difieren en la expresion de
estos aspectos clave de la virulencia de P
syringae. También hemos descrito la dindmi-
ca, clonalidad e interacciones de poblaciones
mixtas in planta (10).

Lineas adicionales en colaboracién con
otros grupos, en torno a la caracterizacion de
la interferencia entre geminivirus y sumoila-
cion en planta, en colaboracion con Eduardo
R. Bejarano (IHSM-UMA-CSIC) y Herlander
Azevedo (Universidade do Porto) ha dado
lugar a cinco articulos, mientras que el desa-
rrollo de herramientas genomicas en olivo y
su aplicacion a calidad del fruto y aceite, y
caracteres de interés agrondmico, dentro del
consorcio OLEAGEN (Genoma Espafia), ha
dado lugar a otros cinco articulos.

PERSPECTIVAS FUTURAS

En nuestro actual proyecto del Plan
Nacional (RTI2018-095069-B-100) esta-
mos analizando el metiloma de P, syringae
en condiciones de laboratorio y en planta y
buscando loci candidatos a presentar hete-
rogeneidad fenotipica. Hemos identificado y
estamos caracterizando las metilasas de DNA
potencialmente asociadas a dicha regulacion.
Estamos ampliando nuestra caracterizacion
del papel de la heterogeneidad fenotipica
en la adaptacion de P, syringae a la planta,
explorando potenciales aplicaciones biotec-
noldgicas.

Dentro del mismo proyecto, y en colabora-
cion con el grupo de Josep Casadesus (US),
analizamos el papel de la heterogeneidad
fenotipica durante la colonizacion de la planta
por Salmonella, asociado a mas del 25% de
los brotes epidémicos de salmonelosis (CDC-
USA), por contaminacion interna de fruta y
verdura fresca destinada al consumo. Esta
linea aprovecha la experiencia en Salmonella
de los investigadores principales previa a la
formacion del grupo, combinada con su expe-
riencia en patogénesis en plantas acumulada
desde entonces.

Finalmente, en el contexto de un proyecto
FEDER y nuestra colaboracion con el grupo
de Eduardo R. Bejarano (IHSM-UMA-CSIC),
estamos caracterizando un mecanismo de
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regulacion en la planta que controla la expre-
sion de genes TIR-NBS-LRR en ausencia de
patogenos, limitando su impacto en fitness
de la planta, permitiendo su activacion en
dos oleadas en presencia de patdgenos. Este
mecanismo de defensa inducible, no ligado
a un Unico gen de avirulencia, tiene gran
potencial para el desarrollo de estrategias de
resistencia eficaces y robustas.
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