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Резюме  

Род Xanthomonas традиционно известен как таксон бактериальных патогенов широкого круга растений 
(Vauterin et al. 1996). Известно большое число клональных групп штаммов Xanthomonas, не проявляющих 
вирулентности к растениям, из которых они были выделены (Mafakheri et al 2022; Bansal et al 2021; Martins et al 
2020). Хотя большинство исследованных штаммов принадлежат к описанным в настоящее время видам, их 
нельзя однозначно идентифицировать с вирулентными группами штаммов внутри этих видов. Использованный 
в качестве критерия патогенности тест на делецию транспортной системы третьего типа (T3SS) (Vauterin et al. 
1996) не всегда коррелирует с отсутствием вирулентности (Ignatov et al, 2015). Непатогенные штаммы 
Xanthomonas явно образуют гетерогенную популяцию и могут быть использованы для поиска неканонических 
факторов вирулентности при помощи сравнения имеющихся геномов бактерий.  

Материалы и методы 
Нами создана база данных, включающая геномы непатогенных ксантомонад и пангеном патогенных 

штаммов, которая используется для поиска маркерных признаков вирулентости. Чтобы выполнить пангеномный 
анализ Xanthomonas, мы классифицировали гены в 870 геномах Xanthomonas campestris алгоритмом PIRATE 
версии 1.0.4 с настройками по умолчанию и сравнили результат с ранее полученными данными в работе 
Agarwal et al. (2023).  

Результаты 
Полученные данные мы использовали для оценки распределения каждого семейства генов среди 

вирулентных и авирулентных групп ксантомонад. Численные характеристики распределения генов в целом 
соответствовали ранее полученных в работе Agarwal et al. (2023) (Рис. 1). Характеристика генов, специфичных 
для непатогенных Xanthomonas будет способствовать повышению эффективности диагностики бактериальных 
болезней растений и борьбы с ними. 
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Рис. 1 Распределение генов для стержневого генома (А) и штамм-специфичного генома рода Xanthomonas 
(Agarwal et al. 2023).  
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