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Xylella fastidiosa subsp. pauca is the causal agent of Olive Quick Decline Syndrome (OQDS), aserious threat
to olive production across the Mediterranean basin. Understanding the interactions between the pathogen,
host plants, and associated microbial communities is essential for improving disease management and
identifying potential resilience factorsin olive cultivars. Amongthese factors, the influence of rootstocks on
plant-associated microbiomes may play an important role in modulating plant susceptibility or tolerance to
infection. Sampling activities took place in March 2025 in a semi-intensive olive orchard located in the
province of Brindisi (Apulia, Italy). The field included nine different self-rooted olive cultivars, four of which
were also grafted onto three different rootstocks. Foreach cultivar orrootstock combination, ten plants were
selected forthe collection of leaf and root samples. DNA was extracted from leaf and root samplesin order
to prepare sequencing libraries for 16S and ITS2 amplicon sequencing. Through bioinformatics analyses, we
identified olive trees infected by X. fastidiosa, providing information on the distribution of the pathogen
among the different cultivars and rootstock combinations present in the field. We also characterized the
bacterial and fungal communities associated with infected and uninfected plants. Comparing microbial
profiles between different cultivars, rootstocks, and plant health conditions may reveal patterns of microbial
association potentially linked to plant susceptibility or resilience to infection. Overall, this study will
contribute to a better understanding of the complex interactions among X. fastidiosa, olive plants, and their
microbiota. The results may provide usefulinformation for future strategies aimed at mitigating the impact
of 0OQDS and supporting sustainable olive cultivation in affected regions.
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Xylella fastidiosa subsp. pauca € Uagente causale del Complesso del Disseccamento Rapido
dell’Olivo (OQDS), una grave minaccia per la produzione olivicola nell’intero bacino del Mediterraneo.
Comprendere le interazioni tra il patogeno, le piante ospiti e le comunita microbiche associate
fondamentale per migliorare la gestione della malattia e identificare potenziali fattori di resilienza
nelle cultivardiolivo. Tra questi fattori, Uinfluenza dei portinnesti sulmicrobioma associato alla pianta
potrebbe svolgere un ruolo importante nel modulare la suscettibilita o la tolleranza all’infezione.

Le attivita di campionamento sono state condotte nel marzo 2025 in un oliveto semi-intensivo situato
nella provinciadi Brindisi (Puglia, Italia). Il campo sperimentale comprendeva nove diverse cultivar di
olivoautoradicate, quattro delle quali erano anche innestate sutre differenti portinnesti. Per ciascuna
cultivar o combinazione cultivar-portinnesto sono state selezionate dieci piante per il prelievo di
campioni fogliari e radicali.

ILDNA ¢ stato estratto dai campioni di foglie e radici al fine di preparare librerie per il sequenziamento
di ampliconi dei marcatori 16Se ITS2. Attraverso analisi bioinformatiche e stato possibile identificare
gli olivi infetti da X. fastidiosa, ottenendo informazioni sulla distribuzione del patogeno tra le diverse
cultivar e combinazioni di portinnesti presenti nel campo sperimentale.

Sono state inoltre caratterizzate le comunita batteriche e fungine associate alle piante infette e non
infette. Il confronto dei profili microbicitra differenticultivar, portinnesti e condizionifitosanitariedelle
piante potra evidenziare schemi di associazione microbica potenzialmente correlati alla suscettibilita
o alla resilienza delle piante nei confronti dell’infezione.

Nelcomplesso, questo studio contribuira a una migliore comprensione delle complesse interazioni tra
X. fastidiosa, Uolivo e il suo microbiota. | risultati potranno fornire informazioni utili per lo sviluppo di
future strategie volte a mitigare U'impatto del Complesso del Disseccamento Rapido dell’Olivo e a
sostenere una coltivazione dell’olivo piu sostenibile nelle aree colpite dalla malattia.

Il microbioma dell’olivo e la sua relazione con la Xylella
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La Xylella fastidiosa & un batterio che provoca il Complesso del Disseccamento Rapido dell’Olivo
(CoDiRO o OQDS), una malattia che sta causando gravi danni agli uliveti del Mediterraneo.

Oltre al batterio responsabile della malattia, ogni pianta ospita moltissimi altri microrganismi, come
batteri e funghi, che vivono sulle radici, nelle foglie e all’interno dei tessuti vegetali. Linsieme di questi
microrganismi viene chiamato microbioma.

Gliscienziativogliono capirese il microbioma possa aiutare gli ulivi aresistere meglioalla Xylellae sei
portinnesti (la parte della pianta su cui viene innestata una varieta di olivo) influenzino la presenza di
questi microrganismi.

Per questo studio, nel marzo 2025 sono stati raccolti campioni di foglie e radici in un oliveto
sperimentale della provincia di Brindisi, in Puglia. Nel campo erano presenti diverse varieta di olivo,
alcune coltivate sulle proprie radici e altre innestate su differenti portinnesti.

Per ogni combinazione di varieta e portinnesto sono state analizzate dieci piante.

In laboratorio,iricercatori hanno estrattoilDNA dai campioni e utilizzato tecniche di sequenziamento
genetico per identificare:



e lapresenza di Xylella fastidiosa;

e | batteri presenti nelle piante;

e i funghi presenti nelle piante.
Successivamente, sono state confrontate le comunita microbiche degli ulivi infetti con quelle degli
ulivi sani, per capire se alcuni microrganismi siano associati a una maggiore resistenza o tolleranza
alla malattia.

| ricercatori hanno anche studiato se le diverse varieta di olivo e i diversi portinnesti influenzano la
composizione del microbioma.

L'obiettivo finale € individuare combinazioni di varieta, portinnesti e microrganismi che possano
aiutare gli ulivi a difendersi meglio dalla Xylella.

In conclusione, questo studio aiutera a comprendere meglio il rapporto tra il batterio, Uolivo e i
microrganismi chevivono nella pianta. Le conoscenze ottenute potranno essere utilizzate in futuro per
sviluppare metodi piu sostenibili per proteggere gli ulivi e ridurre i danni causati dalla malattia.



