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Resumen 

El huanglongbing(HLB) es una enfermedad, que afecta principalmente a los cítricos (Citrus spp.) 

causada por bacterias Gram negativas, llamadas liberibacterias (

clase aphaproteobacterias. Evolucionaron a su forma actual h

diferencias en el genoma de los organismos se puede inferir su trayectoria evolutiva y reconstruir la 

filogenia de la especie.  En la actualidad es común el uso de herramientas computacionales para 

reconstruir árboles filogenéticos de organismos en base al análisis de la secuencia parcial o total de 

su genoma. En el presente estudio se utilizó el conjunto completo de proteínas de 

(Clasi), Ca. L. africanus (Clafr), 

(Libcre) y un grupo externo 

identificó el mejor modelo evolutivo para la construcción de los árboles filogenéticos. Los árboles 

obtenidos resultaron topológicame

16S. Del conjunto de genes ortólogos se identificaron árboles discordantes, basados en distancias 

topológicas y geodésicas. Se aislaron 48 árboles de los cuales 11 sugieren eventos evolutivo

comunes tales como transferencia horizontal entre, 

Libcre, y en el caso de la chaperona dependiente de ATP ClpB en Clafr, una aceleración evolutiva. 
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El huanglongbing(HLB) es una enfermedad, que afecta principalmente a los cítricos (Citrus spp.) 

causada por bacterias Gram negativas, llamadas liberibacterias (Candidatusliberibacterspp.

clase aphaproteobacterias. Evolucionaron a su forma actual hace más de 300 Ma. Analizando las 

diferencias en el genoma de los organismos se puede inferir su trayectoria evolutiva y reconstruir la 

filogenia de la especie.  En la actualidad es común el uso de herramientas computacionales para 

genéticos de organismos en base al análisis de la secuencia parcial o total de 

su genoma. En el presente estudio se utilizó el conjunto completo de proteínas de 

(Clafr), Ca. L. americanus (Clame), Ca. L. solanacearun

(Libcre) y un grupo externo Bartonellabovis (Barto). Se identificaron 516 genes ortólogos. Se 

identificó el mejor modelo evolutivo para la construcción de los árboles filogenéticos. Los árboles 

obtenidos resultaron topológicamente idénticos  entre sí y con el árbol de la sub unidad ribosomal 

16S. Del conjunto de genes ortólogos se identificaron árboles discordantes, basados en distancias 

topológicas y geodésicas. Se aislaron 48 árboles de los cuales 11 sugieren eventos evolutivo

comunes tales como transferencia horizontal entre, Rhizobiumspp.→ Clame y 

Libcre, y en el caso de la chaperona dependiente de ATP ClpB en Clafr, una aceleración evolutiva. 

CandidatusLiberibacter, filogenia, evolución molecular

CandidatusLiberibacterspp. causantes del HLB 

en cítricos y otras enfermedades en plantas vasculares. 

El huanglongbing(HLB) es una enfermedad, que afecta principalmente a los cítricos (Citrus spp.) 

Candidatusliberibacterspp.) , de la 

ace más de 300 Ma. Analizando las 

diferencias en el genoma de los organismos se puede inferir su trayectoria evolutiva y reconstruir la 

filogenia de la especie.  En la actualidad es común el uso de herramientas computacionales para 

genéticos de organismos en base al análisis de la secuencia parcial o total de 

su genoma. En el presente estudio se utilizó el conjunto completo de proteínas de Ca. L. asiaticus 

run (Clsol), Ca. L. crescens 

(Barto). Se identificaron 516 genes ortólogos. Se 

identificó el mejor modelo evolutivo para la construcción de los árboles filogenéticos. Los árboles 

nte idénticos  entre sí y con el árbol de la sub unidad ribosomal 

16S. Del conjunto de genes ortólogos se identificaron árboles discordantes, basados en distancias 

topológicas y geodésicas. Se aislaron 48 árboles de los cuales 11 sugieren eventos evolutivos poco 

→ Clame y Arsenophonussp.→ 

Libcre, y en el caso de la chaperona dependiente de ATP ClpB en Clafr, una aceleración evolutiva.  

ución molecular 


