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Implicaciones epidemiológicas y de gestión de Xylella fastidiosa subsp. pauca ST53 en Mallorca
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RESUMEN (máximo 400palabras)
En enero de 2024 se detectó por primera vez en Mallorca Xylella fastidiosa subsp. pauca. Los análisis MLST mostraron que se trataba del tipo de secuencia ST53, que ha llevado al arranque de 21 millones de olivos en Apulia (Italia) desde 2013. A fecha 5 de junio se ha detectado en 114 acebuches, 34 olivos, y en otras 18 plantas pertenecientes a 7 especies del ámbito forestal y ornamental. El foco está localizado en Sencelles, en el centro de la isla de Mallorca, en un área aproximada de 1 km2, donde además se encuentran las subespecies fastidiosa (ST1) y multiplex (ST81). En algunos casos se han detectado co-infecciones de ST53 con uno de estos genotipos. El hecho de que en el mismo foco también se encuentran miles de acebuches infectados por el ST81 (multiplex) que muestran síntomas muy parecidos a los causados en las fases iniciales por el ST53 añade mayor dificultad a cualquier plan de erradicación. Debido a que las tres subespecies son transmitidas por el insecto Philaenus spumarius y que, en algunos casos, las tres subespecies pueden infectar el mismo hospedador, el riesgo de recombinación génica es muy alto. A partir de datos actualizados de finales de verano, se podrá caracterizar con mayor precisión la extensión de las infecciones de ST53, el rango de hospedadores y el grado de virulencia en olivo, así como la posible fecha de introducción en la isla y su relación filogenética respecto a otros genotipos de la subespecie pauca. Con toda esta información se evaluarán las implicaciones epidemiológicas de este hallazgo y las posibles medidas de gestión a poner en práctica para tratar de minimizar su impacto.
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