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Abstract: During the last years, many evidences have been accumulating about the phytohormone 

indole‐3‐acetic acid (IAA) as a multifaceted compound in the microbial world, with IAA playing a 

role as a bacterial intra and intercellular signaling molecule or as an effector during pathogenic or 

beneficial plant–bacteria interactions. However, pretty much nothing is known on the mechanisms 

that bacteria use to modulate IAA homeostasis, in particular on IAA active transport systems. Here, 

by  an  approach  combining  in  silico  three‐dimensional  (3D)  structural modeling  and  docking, 

mutagenesis, quantitative gene expression analysis, and HPLC FLD auxin quantitative detection, 

for  the  first  time  a bacterial multidrug  and  toxic  compound  extrusion  (MATE)  transporter was 

demonstrated to be involved in the efflux of IAA, as well as of its conjugate IAA–Lysine, in the plant 

pathogenic  hyperplastic  bacterium  Pseudomonas  savastanoi  pv.  nerii  strain  Psn23.  Furthermore, 

according to the role proved to be played by Psn23 MatE in the development of plant disease, and 

to the presence of Psn23 MatE homologs in all the genomospecies of the P. syringae complex, this 

membrane transporter could likely represent a promising target for the design of novel and selective 

anti‐infective molecules for plant disease control. 
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1. Introduction 

Auxin are plant hormones whose correct homeostasis  is pivotal for proper plant growth and 

development,  as well  as  for  plant  defense  [1].  Indole‐3‐acetic  acid  (IAA)  is  the main  and most 

abundant naturally occurring auxin in plants, as well as the best studied, whose de novo biosynthesis 

is mainly through four interlinked pathways having L‐tryptophan (Trp) as a precursor. Generally, 

the  Trp‐dependent  pathways  are  two‐step  reactions,  named  accordingly  to  their  specific  key 

intermediate  molecule,  specifically,  indole‐3‐pyruvic  acid  (IPyA),  indole‐3‐acetamide  (IAM), 

tryptamine (TAM), or indole‐3‐acetaldoxime (IAOX). Less information is definitely available for Trp‐

independent IAA biosynthesis, where indole‐3‐glycerol phosphate or indole are considered the main 

precursors. The IPyA and IAM pathways are considered the most conserved and used routes for IAA 

biosynthesis  in plants. However, many other  important aspects still remain to be fully elucidated, 
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such as which pathways are used in the different plant species and if they are likely to play alternative 

roles [2,3]. 

Firstly  discovered  in  human  urine  and  structurally  similar  to melatonin  in  animals  [4],  in 

addition  to plants  IAA  is  also  produced  by microalgae,  archaea,  bacteria,  fungi,  and  yeasts  [5]. 

Although the ability to synthesize IAA in bacteria and fungi is not restricted to those associated to 

plants, the role of microbial IAA in the interactions between plants and phytopathogenic or beneficial 

bacteria and fungi is the most studied [6]. 

Microbial IAA biosynthesis is strictly Trp‐dependent, according to at least five different routes, 

including the IPyA and TAM pathways, as well as the tryptophan side‐chain oxidase (TSO) pathway 

[7,8]. In gall‐ and tumor‐forming bacteria and fungi, IAA has been shown pivotal for the development 

of hyperplastic symptoms, and its biosynthesis is generally through the IAM pathway. Conversely, 

the  IPyA  pathway  is  mainly  represented  in  beneficial  bacteria  and  fungi.  Interestingly,  the 

hyperplastic plant pathogenic bacterium Pantoea agglomerans has both the IPyA and IAM pathways, 

that  are  preferentially  expressed  during  epiphytic  colonization  and  the  pathogenetic  process, 

respectively [9,10]. 

Phylogenetic  analysis  carried  out  on  key  genes  for  IAA  biosynthesis  in  organisms  and 

microorganisms  indicates  that  an  independent  but  convergent  evolution was  occurred  [5].  This 

finding strongly suggests a universal role of IAA as a signal molecule, both for the producers and 

during  their biotic  interactions at different  taxonomic  levels  (e.g.,  intra and  interspecies and even 

interkingdom)  [11].  Plant  pathogens  have  been  demonstrated  to  produce  IAA  to  hijack  plant 

immunity, by subverting plant auxin signaling to increase host susceptibility to infection [6,12–14]. 

In addition, microbial IAA is also essential as signal molecules within the producer populations, and 

in  plant  pathogenic  bacteria,  IAA was  demonstrated  to  affect  the  expression  of  genes  of  their 

virulence network [7,15–17]. 

However, the multiple effects triggered or dynamically modulated by IAA do not exclusively 

depend on its de novo biosynthesis. In plants, significant and coordinated changes occur over time for 

local IAA concentrations, as well as for its bioactive forms, also as a consequence of the IAA active 

polar  transport  throughout  the  whole  plant  and  of  other  processes,  such  as  its  catabolism, 

conjugation, oxidation, storage, and even  its signal  transduction  [18]. A similar  fine and dynamic 

control of  IAA homeostasis  seems  to occur also  in bacteria, such as clearly demonstrated  for  the 

hyperplastic plant pathogen Pseudomonas savastanoi pv. nerii. Its ability to cause “knots” on its hosts 

relies on a functional Type Three Secretion System (TTSS), as well as on the bacterial IAA biosynthesis 

by  the  IAM pathway  [19–21].  In addition, during  the pathogenetic process, P.  savastanoi pv. nerii 

regulates  free  IAA  levels  in  the  infected  tissues  by  its  conversion  to  the  conjugate  IAA–Lysine 

(hereafter indicated as IAA‐Lys), supposed to be less biologically active than the IAA free form. This 

reaction is mediated by the enzyme IAA‐Lys synthase, encoded by the iaaL gene [17]. Interestingly, 

most of the P. syringae pathovars and strains possess the iaaL gene in their genomes, even if they do 

not  cause hyperplastic  symptoms,  and  this gene  appears  to be very well  conserved  and present 

independently  from  the  genes  for  IAA  biosynthesis  [22,23].  It  is  worth  pointing  out  that  the 

conversion of IAA to IAA‐Lys is an exclusive trait of bacteria belonging to the P. syringae complex, 

and plants neither produce IAA‐Lys nor are able to degrade it. Overall, these findings suggest for the 

bacterial conversion of IAA to IAA‐Lys a widely conserved role in the dynamic regulation of the IAA 

content at and near the infection site. In this frame, it is thus not surprising that in P. savastanoi pv. 

nerii both the expression of the operon for IAA biosynthesis and that of iaaL gene are also under the 

control of TTSS, in addition to being auxin‐regulated, to further stress the involvement of bacterial 

IAA and IAA‐Lys in the plant–pathogen dialogue since the very first steps of their interaction [17]. 

Obviously, if a similar dialogue has to take place, it is reasonable to assume that bacterial IAA, 

and perhaps also its IAA‐Lys conjugate, needs to be transported some way out of the bacterial cell 

into  the  apoplast.  In  the  P.  savastanoi  pv.  nerii  strain  Psn23  genome,  a  gene  coding  a  putative 

multidrug and  toxic compound extrusion  (MATE) efflux  transporter  (hereafter named matE) was 

found upstream to the iaaL gene, and whose expression was demonstrated to be TTSS‐regulated [17]. 

MATE transporters are widely distributed in Gram‐positive and Gram‐negative bacteria, where they 
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are usually associated with the efflux of organic cations for multidrug resistance. Conversely, MATE 

pumps found so far in plants have been demonstrated to be involved in the transport of a broader 

range of substrates than in bacteria, and having many other roles beyond detoxification, including 

the efflux of plant hormones and the regulation of plant disease resistance to pathogens, respectively 

[24,25]. 

The aim of this study was to analyze the structure of the putative MATE transporter identified 

in  Psn23  (hereafter  named  Psn23 MatE)  through  the  application  of  bioinformatics  tools  and  to 

evaluate the role played by Psn23 MatE in the development of plant disease and its relationship with 

the IAA efflux and homeostasis. 

2. Materials and Methods 

2.1. Bacterial Strains and Growth Conditions 

The bacterial strains used in this study are  listed  in Table S1. Pseudomonas savastanoi pv. nerii 

strain Psn23 and its mutants were routinely grown at 26 °C on King’s B (KB) [26] or hrp‐inducing 

minimal medium (MM) [27], while Escherichia coli strains TOP10 and ER2925 were grown on Luria‐

Bertani (LB) [28], as liquid or agarized cultures. Bacterial growth in liquid media was monitored by 

measuring optical density  (OD) at 600 nm  (OD600) with a spectrophotometer  (Infinite® M200 PRO 

Multimode Reader, Tecan Group Ltd., Männedorf, Switzerland), while the concentration of viable 

bacteria  was  evaluated  by  plate  counts  and  expressed  as  colony  forming  units  per  milliliter 

(CFU/mL). For long‐term storage, bacteria were maintained at −80 °C on 40% (v/v) glycerol, and P. 

savastanoi cultures were periodically monitored by using specific PCR‐based assays to exclude any 

bacterial contamination [29,30]. Antibiotics were added to growth medium if needed, and used at the 

following  final  concentrations:  20  μg/mL  streptomycin,  50  μg/mL  nitrofurantoin,  10  μg/mL 

gentamicin, and 50 μg/mL kanamycin.   

2.2. Molecular Techniques 

Unless otherwise stated, routine DNA manipulations and PCR were carried out using standard 

procedures  [31] or according  to manufacturers’  instructions. The plasmids used  in  this  study are 

reported in Table S1. Genomic DNA from P. savastanoi strains was extracted from single bacterial 

colonies using thermal lysis [29], or from bacterial cultures (OD600  =  0.8), using Puregene® Genomic 

DNA  Purification  Kit  (QIAGEN,  Hilden,  Germany).  DNA  concentration  was  evaluated  both 

spectrophotometrically with NanoDrop™ ND‐1000  (NanoDrop Technologies  Inc., DE, USA)  and 

visually by standard agarose gel electrophoresis on 1% agarose (w/v)  in TBE 1×  [31]. For plasmid 

DNA extraction, NucleoSpin® Plasmid (Macherey‐Nagel GmbH & Co. KG, Düren, Germany) was 

used according  to  the manufacturer’s protocol. Amplicons were purified  from agarose gel using 

NucleoSpin® Gel and PCR  clean‐up  (Macherey‐Nagel GmbH & Co. KG) and  then double‐strand 

sequenced  at  Eurofins  Genomics  (Ebersberg,  Germany).  Primers  were  designed  using  Beacon 

Designer 7.7 software (Premier Biosoft International, Palo Alto, CA, USA), and their sequences and 

features are reported in Table S2.   

2.3. Construction of Psn23 Mutants for matE Gene 

Five mutants were here produced from the wild‐type strain Psn23 [30] for the matE gene. The 

primers  were  designed  according  to  the  matE  nucleotidic  sequence  of  Psn23  strain  (GenBank 

Accession Number KU351686), and here used to generate and analyze the mutants listed in Table S2. 

The suicide vector for P. syringae sensu lato pK18‐ΔhrpA [17,32] was used to clone the mutated matE 

constructs into E. coli cells, and then for their transfer into electrocompetent Psn23 cells by using Gene 

Pulser XCell™ (Bio‐Rad Laboratories Inc., Hercules, CA, USA) to replace the native matE gene by 

marker exchange [17]. A preliminary PCR screening of the putative matE mutants was carried out on 

transformed Psn23 SucR/KanS colonies,  and  then  the marked mutations were  confirmed by DNA 

sequencing. A stable knockout ΔmatE mutant was constructed by an in‐frame deletion of matE gene 

from the Psn23 genome. Three alanine‐substituted mutants for the putative Psn23 MatE were also 
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generated. The matE gene  from Psn23 was cloned  into  the PstI and EcoRI sites of pK18‐ΔhrpA  to 

produce  the pK18‐matE recombinant vector  (Table S1). On  this plasmid,  the alanine substitutions 

D182A, Y200A,  and  T17035A were  introduced  into matE  by  using mutagenic  PCR  primers  and 

QuickChange  II  Site‐Directed Mutagenesis  Kit  (Agilent  Technologies,  La  Jolla,  CA,  USA).  The 

overexpressing mutant Psn23_pT3‐matE was also constructed. The recombinant plasmid pT3‐matE 

(Table S1) was produced starting from the vector pLPVM‐T3A, which contains the native promoter 

of  hrpA  gene  for  Psn23  [33].  The  matE  gene,  amplified  from  pK18‐matE  using  the  primers 

pT3_matE_BamHI_For/pT3_matE_KpnI_Rev, was cloned into the KpnI and BamHI restriction sites of 

pLPVM‐T3A and then electroporated into Psn23 cells.   

2.4. In Planta Phenotypic Characterization of Psn23 matE Mutants 

Hypersensitive Response (HR) assay was carried out on 2 months old Nicotiana tabacum plants 

(var. Burley White), grown at 24 °C and at 75% relative humidity with a photoperiod of 16/8 h of 

light/dark. Bacterial cultures, grown overnight in KB medium at 26 °C, were washed twice in sterile 

physiological solution (SPS, 0.85% NaCl in distilled water) and then resuspended to reach an OD600 = 

0.5. Bacteria were then injected into the mesophyll of fully expanded leaves of Tobacco plants, using 

a 2 mL blunt‐end syringe pressed against the abaxial surface (approximately 100 μL/spot) [34]. The 

appearance of macroscopic symptoms associated to the development of HR was monitored in the 

next 48 h post‐infiltration, taking photographic records of the results obtained. Pathogenicity trials 

with Psn23 and its mutants were carried out on in vitro micropropagated oleander plants (var. Hardy 

Red), grown on Murashige–Skoog medium (MS) [35] without addition of any phytohormone for 3 

weeks, at 26 °C and with a photoperiod of 16 h/light and 8 h/dark, as described previously [30,36]. 

Plants  were  periodically  monitored  for  symptoms  appearance,  and  the  bacterial  growth  was 

estimated  at  7,  14,  and  21  days  post  inoculation  (dpi).  Three  independent  experiments  were 

performed, and three plants for each P. savastanoi strain were used in each run. 

2.5. Reverse Transcription‐Quantitative PCR (qRT‐PCR) and Gene Expression Analysis   

Liquid cultures of the wild‐type strain Psn23 and its mutants were grown overnight at 26 °C in 

KB, on an orbital shaker (100 rpm), then washed twice with SPS and transferred into MM medium 

supplemented with L‐Trp (0.25mM) to reach an OD600 = 0.5. After 24 h at 26 °C and under shaking 

condition,  bacterial  cultures  were  collected  and  used  for  RNA  extraction,  performed  with 

NucleoSpin® RNA Plus  (Macherey‐Nagel GmbH & Co. KG), after a  treatment with NucleoSpin® 

gDNA Removal Column (Macherey‐Nagel GmbH & Co. KG) to eliminate any genomic DNA. Then, 

RNA Reverse transcription was carried out on about 5 μg of total RNA per sample, by using iScript™ 

Advanced  cDNA  Synthesis  kit  (Bio‐Rad  Laboratories  Inc.).  Diluted  cDNA  was  analyzed  with 

SsoFast™ EvaGreen® Supermix (Bio‐Rad Laboratories Inc.), according to manufacturer’s protocols, 

using  the  CFX96  Real‐Time  PCR  Detection  System  and  CFX Manager  software  v1.6  (Bio‐Rad 

Laboratories  Inc.). The  specific primers pairs here designed and used are  listed  in Table S2. The 

expression of each monitored gene was quantified using the 2−ΔΔCt method, and the 16S rRNA gene 

for normalization. For each sample, three biological replicates were processed in each of the three 

independent qRT‐PCR experiments here carried out.   

2.6. Quantification of Bacterial IAA Synthesis 

The amount of IAA produced in vitro by the wild‐type strain Psn23 and its mutants was assessed 

both by the colorimetric Salkowski’s method [37] and by high‐performance liquid chromatography 

coupled with fluorescence detection (HPLC FD). Bacterial cultures were grown overnight at 26 °C in 

KB  on  an  orbital  shaker  (100  rpm),  then  washed  twice  with  SPS  and  transferred  into  MM 

supplemented with L‐Trp (0.25 mM). At 24 and 48 dpi, bacterial growth was recorded as OD600. The 

bacterial cultures were centrifuged in a microcentrifuge at 5,000 rpm for 10 min. The supernatants 

were collected, filter‐sterilized on 0.2 μm pore size membranes (Sarstedt, Nümbrecht, German), and 

then used as such for IAA determination both by Salkowski’s assay and HPLC FD. Standards for 
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IAA, L‐Trp, and IAM at high purity grade  (98%) for analytical applications were purchased  from 

Sigma‐Aldrich Co. (St. Louis, MO, USA), while IAA–Lysine was kindly synthesized by Department 

of Chemistry of  the University of Padova,  Italy. Standard  curves were prepared by  five  ten‐fold 

dilutions of each molecule, starting from 100 ppm in 35% MeOH. The HPLC analyses were performed 

on a HP 1100 Series chromatograph (Agilent Technologies, Waldbronn, Germany), equipped with 

diode array (DAD) and fluorescence (FLD) detectors. Chromatographic separations were carried out 

using a reverse‐phase HPLC column ZORBAX ODS (4.6 mm x 250 mm; 5μm) (Agilent Technologies), 

whose temperature was set up at 40 °C. A 50 μl injection volume and flow rate at 0.9 mL/min were 

selected.  Analytes  were  separated  with  an  isocratic  elution  in  35% MeOH.  The  detection  was 

performed in absorbance at 273 nm and in fluorescence using λex 280 nm and λem 340 nm. The HPLC–

DAD/FLD  system  control,  as  well  as  data  acquisition  and  analysis  were  performed  using  the 

ChemStation A.10.01 software (Agilent Technologies). 

2.7. Bioinformatic Analysis 

Multiple sequence alignments and comparisons were performed by using the computer package 

Clustal Omega (https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/) [38] and basic local alignment search tool 

(BLAST)  (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast)  [39].  Phylogenetic  analyses were  carried  out  using 

neighbor‐joining statistical method [40], and phylogenetic trees were generated in MEGA, version 

7.0.18 [41]. Bootstrap analysis used 500 replications, Poisson model for substitutions and pairwise 

deletion method for data treatments (gaps). The cut‐off value for condensed tree was 90%. According 

to the putative MATE protein from Psn23, three‐dimensional (3D) structural models were produced 

by  Phyre2  (http://www.sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2/html/page.cgi?id=index)  [42]  and  RaptorX 

(http://raptorx.uchicago.edu/)  under  default  settings  [43].  Molecular  models  visualization  was 

performed using the software USCF Chimera (https://www.cgl.ucsf.edu/chimera/) [44]. The in silico 

prediction of ligand‐binding sites for the interaction with target molecules was made by molecular 

docking, using the GEMDOCK software (BioXGEM) [45] and AutoDock Vina [46], and the molecular 

structure of L‐Trp, IAM, IAA, and IAA–lysine were assembled in digital format using MarvinSketch 

17.6 software (ChemAxon, Budapest, Hungary) (http://www.chemaxon.com). 

2.8. Data Collection and Statistical Analysis 

The experiments reported in this study were always carried out in triplicate, and at least three 

independent  experiments were performed. The  results  are  reported  as means  values  ±  standard 

deviation (SD). PAST software version 3.11 was used [47] to perform one‐way ANOVA followed by 

Tukey–Kramer’s post‐test analysis, and p values <0.05 were considered to be statistically significant.   

3. Results 

3.1. In Vitro IAA Production by Psn23 Depends from a Functional matE Gene 

Upstream  to  the gene  iaaL, an ORF encoding a putative MATE efflux  transporter  (GenBank 

AOR51355) was  found near  the  iaaM/iaaH operon  in P.  savastanoi pv. nerii Psn23, having a TTSS‐

dependent expression and hypothesized to mediated IAA efflux, in addition to confer resistance to 

drugs such as 8 hydroxyquinoline [17]. To test this hypothesis, the in‐frame deleted mutant matE 
was produced. As a control, the overexpressing mutant pT3‐matE also was generated. Here, the matE 

gene was under the control of an inducible promoter, that is, the promoter driving the expression of 

hrpA in the TTSS of Psn23, hereafter named pT3. This promoter can be switched on  in vitro when 

Psn23 is grown on minimal medium (MM), mimicking the apoplast conditions [27]. No significant 

differences were observed between the in vitro growth of Psn23 and its mutants matE and pT3‐matE, 
when incubated at 26 °C on MM or on KB, during the first 72 h in shaking condition (100 rpm) (data 

not shown). Similarly, no differences were found in the ability of the wild‐type strain Psn23 and of 

its mutants matE and pT3‐matE to cause HR after their infiltration into the mesophyll of Tobacco 

leaves (Figure 1). 
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Figure 1. Hypersensitive Response assay on N. tabacum. Tobacco leaves were infiltrated with bacterial 

suspensions of ΔmatE and pT3‐matE mutants. For comparison, the wild‐type Psn23 (WT) was also 

tested. As negative control, sterile physiological solution was used (Neg.Ctrl). Picture was taken 48 h 

post‐infiltration. 

Conversely,  strongly  statistically  significant  differences were  found  between  Psn23  and  its 

mutants as far as the in vitro production of IAA is concerned. After 24 and 48 h of incubation at 26°C 

on MM supplemented with Trp, the concentration of IAA in the bacterial free culture supernatants 

was evaluated by the colorimetric assay based on Salkowski’s reagent [17,48]. As shown in Figure 2, 

after 24 h the amounts of IAA released into the culture medium by the mutants matE and pT3‐matE 
were significantly lower and higher, respectively, than that of the wild‐type Psn23. The exceptionally 

increased  value  in  IAA  production  obtained  for  the mutant  pT3‐matE  was  then  confirmed  as 

statistically significant also after 48 h.   

 

Figure 2. IAA in vitro production by Psn23 and its ΔmatE and pT3‐matE mutants. Bacteria were grown 

on minimal medium  (MM)  supplemented with L‐tryptophan  (Trp, 0.25mM),  at  26  °C  in  shaking 

condition. Salkowski’s assay was carried out on bacterial supernatants collected after 24 h (blue) and 

48 h (red) of growth. The data represent the average of three  independent experiments, each with 
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replicates ± standard deviation (SD). Different letters indicate significant differences among means of 

mutants at p < 0.05, according to Tukey’s test. 

3.2. Expression of matE Gene Influences Expression of Genes for IAA Production and Pathogenicity 

The expression of genes related to IAA biosynthesis (iaaM and iaaH) and metabolism (iaaL), to 

the activation of the master pathogenicity system TTSS (hrpRS and hrpA) as well as to the putative 

Psn23 MatE transporter here studied (matE), was then evaluated by real‐time PCR on Psn23 and its 

matE mutants,  grown  on MM  supplemented with Trp. The mutants iaaM  and iaaL were  also 

included for comparison. The expression of iaaM and iaaH was statistically significantly reduced in 

the  mutant  matE  in  comparison  with  the  wild‐type  Psn23,  while  it  was  upregulated  in  the 

overexpressing mutants pT3‐matE (Figure 3). These results are in accordance with the data obtained 

on the in vitro IAA production for the same bacteria, and with the feedback inhibition of IAA on its 

own biosynthesis, as known for Psn23 [17]. 

 

Figure 3. In vitro gene expression analysis of the Psn23 mutants matE, pT3‐matE, iaaL, and iaaM. 
Bacteria were grown in vitro on MM for 24 h, and their gene expression was compared with that of 

the wild‐type Psn23, for the genes hrpA (light blue), hrpRS (orange), iaaH (grey), iaaM (yellow), iaaL 

(blue), and matE (green). Data are averages of triplicates ± standard deviation (SD). Asterisks indicate 

significant differences compared with the untreated sample at p < 0.05. 

Interestingly, in the mutant matE, also the genes related to the TTSS were downregulated, and 

just the gene iaaL appeared to be overexpressed in comparison with the wild‐type Psn23. The gene 

expression profile of the matE mutant resulted here quite close to that of iaaM mutant, with the 

exception of the gene iaaL. 

Similarly  to  the pT3‐matE mutant, the genes  for IAA biosynthesis and matE were statistically 

significantly  overexpressed  in  the  iaaL  mutant.  Overall,  these  findings  strongly  suggest  the 

involvement  of  the putative Psn23 MatE membrane protein  also  in  the  IAA  homeostasis of  this 

bacterium, in particular to mediate IAA efflux. 

3.3. Virtual 3D Modelling of Psn23 MatE, and Prediction of IAA and IAA‐Lys as Putative Substrates 

Concerning microbial  IAA, up  to now  just  the  fungal MATE  transporter Mte1 of Tricholoma 

vaccinum has been demonstrated to have a role in IAA efflux, by an indirect approach based on the 

use of the IAA transport inhibitor 2,3,5‐triiodobenzoic acid [49]. Unfortunately, the crystal structure 
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of  Mte1  is  not  yet  available  to  perform  the  most  appropriate  structure–activity  studies  to 

unequivocally  demonstrate  its  involvement  in  IAA  active  transport.  Conversely,  the  crystal 

structures of some bacterial MATE transporters are already available, and all of them are membrane 

proteins  characterized  by  the  presence  of  twelve  transmembrane  helices  (TM  1–12),  forming  an 

internal cavity. In this pocket, several quite specific and conserved residues provide the binding sites 

for the substrates and for those ions (H+ or Na+) whose gradient across the membrane serves as energy 

source [50]. As shown in Figure 4, also the putative Psn23 MatE transporter consists of twelve TMs 

arranged as two bundles (TM 1–6 and TM 7–12), one at the N‐ and the other at the C‐terminal domain, 

forming the above‐mentioned pocket with a typical V‐shaped conformation.   

 

Figure 4. Predicted membrane  topology and  structure of  the Psn23 MatE  transporter. A) Twelve 

putative transmembrane (TM) domains were predicted for Psn23 MatE, on the basis of amino acid 

hydrophobicity; B) Ribbon  three‐dimensional  (3D) model  of  Psn23 MatE,  viewed  parallel  to  the 

membrane (left) and along the membrane normal from the periplasmic side (right), with the twelve 

TM helices numbered starting from the first N amino acid (methionine). 

According to  this 3D model,  in the TM1 and TM5 of the N  lobe of Psn23 MatE two negative 

amino acids (E35 and D182) were found to be located, as occurring in the same TMs (D41 and D184) 

of the H+‐driven MATE transporter from Pyrococcus furiosus (known as PfMATE) to give the cation‐

binding site [51,52]. In contrast, no negative‐charged amino acids were found in the TM7 and TM10 

of Psn23 MatE  as well  as of PfMATE,  as occurring  in  the NorM‐type MATE  transporters which 

usually use the Na+ motive force to drive the substrate transport across the membrane [52,53].   

Overall, these findings support the hypothesis of Psn23 MatE transporter belonging to the DinF 

subfamily of  the prokaryotic MATE  transporters. On  these bases, a virtual structure‐based  ligand 

analysis was then performed to assess if IAA and its conjugate IAA‐Lys could be substrates for Psn23 

MatE, by using the GEMDOCK software (BioXGEM) and PfMATE as comparative protein structure 

model  [45].  The  binding  free  energy  calculations  showed  that  free  IAA  and  IAA‐Lys  could  be 

realistically considered among the potential substrates transported by Psn23 MatE across the bacterial 

membrane, and  that  the Y200, T170, T173, and T175  residues are  important  in  substrate binding 

(Table 1).    
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Table 1. Energy values of interaction between selected Psn23 MatE amino acids and several putative 

ligands. The value for each amino acid residue represents the energy of the single bond (expressed as 

kcal/mol). H = hydrogen bonding; V= van der Waals forces. 

Ligand  Energy  H T175  H Y200  V T170  V T173  V T175  V Y200 

L‐Trp  −72.1  0  0  0  0  0  −11.1 

IAM  −71.2  −2.9  −1.4  0  0  −0.9  −10.6 

IAA‐free  −102.5  0  0  0  0  −1.5  −28.5 

IAA‐lysine  −95.1  −5.9  0  −2.1  −3.5  −3.9  −16.8 

While Y200 has to be considered potentially involved in the binding of both free IAA and of its 

conjugate with Lysine, the residues T170, T173, and T175 showed to have a stronger interaction with 

IAA‐Lys than with IAA, probably because of a specific affinity of polar uncharged amino acids for 

lysine, such as occurring for threonine. 

3.4. Site‐Directed Mutagenesis of Psn23 MatE to Confirm Its Involvement in Pathogenicity and IAA 

Secretion   

According  to  the data  from virtual 3D modelling and docking analysis performed on Psn23 

MatE, site‐directed mutagenesis was then carried out on those residues of its N‐lobe supposed to be 

involved  in cation‐binding  (i.e., D182) or  in substrate recognition and  interaction  (i.e., T170, T173, 

T175, and Y200). Therefore,  the alanine‐substituted mutants D182A and Y200A were obtained by 

single  substitution  events, while by  a  triple  substitution  the mutant T17035A was generated. As 

previously reported for the Psn23 mutants matE and pT3‐matE, the in vitro growth of the alanine‐

substituted mutants D182A, Y200A, and T17035A was not impaired in comparison with the wild‐

type Psn23, when incubated at 26 °C on MM or on KB in shaking condition (data not shown). 

Pathogenicity tests were then carried out on these mutants, as well as on the matE and pT3‐
matE  mutants,  by  using  in  vitro  micropropagated  oleander  plants  (var.  Hardy  Red)  [17].  For 

comparison, the wild‐type Psn23 was also used. Plants were periodically monitored for symptoms 

appearance, and the development of the typical hyperplastic knot was firstly visible at naked eyes at 

about 7 dpi. The in planta bacterial growth was also periodically evaluated at 7, 14, and 21 dpi.   

The results obtained at 21 dpi are shown in Figure 5, where it is obvious the significant reduction 

in the size of the knots occurring in the matE‐inoculated plants, as well as on those infected by the 

alanine‐substituted mutants D182A and Y200A.   
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Figure  5.  Hyperplastic  symptoms  obtained  at  21  dpi  in  pathogenicity  tests  carried  out  on 

micropropagated oleander plants with Psn23 wild  type and  its mutants matE, pT3‐matE, D182A, 
Y200A, and T17035A. Control:  sterile physiological  solution  (SPS, NaCl 0.85%)  inoculated plants. 

Complemented mutant for matE: matE(matE). 

Their hypovirulent phenotype was  further  confirmed by  the data on  their growth  in planta, 

which was statistically significantly reduced in comparison with the wild‐type Psn23 (Figure 6). A 

reduction in their in planta growth ability was also observed at 21 dpi for the mutants T17035A and 

pT3‐matE, although the hyperplastic galls they generated on infected plants were slightly bigger or 

comparable in size to those for the wild‐type Psn23, for pT3‐matE and T17035A, respectively (Figure 

6). 
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Figure 6.  In planta bacterial growth of Psn23 wild  type and  its mutants matE, pT3‐matE, D182A, 
Y200A,  and T17035A,  at  7  (green),  14  (blue),  and  21  (yellow) dpi. Values  are  the mean  of  three 

independent experiments, with nine replicates for run and for each strain ± standard deviation (SD). 

Different  letters  indicate statistically significant differences among means at p < 0.05, according  to 

Tukey’s test. Complemented mutant for matE: matE(matE). 

These findings undoubtedly demonstrated that the putative MATE transporter coded in Psn23 

by the matE gene is definitely involved in the virulence of this plant pathogen, expressed as ability to 

cause  symptoms  and  to  grow  inside  the  infected  plant  host  tissues. Most  importantly,  this  role 

appears  to depend on Psn23 MatE ability  to  transport bacterial biosynthesized  IAA using  the H+ 

motive  force, similarly  to PfMATE [52]. It was  therefore essential to  increase the resolution of  the 

analysis  for  the quantification of IAA and  its conjugate IAA‐Lys, as well as  its  intermediate IAM, 

synthesized  in  vitro  by  Psn23  and  its  MatE  mutants  by  using  high‐performance  liquid 

chromatography coupled with a fluorescent detector (HPLC–FLD). In Figure 7, the data related to 

the in vitro production of IAA and IAA‐Lys are evaluated by HPLC–FLD on the cell‐free filtrates of 

Psn23 and the mutants matE and pT3‐matE, after 24 and 48 h of growth on MM supplemented with 

Trp. For comparison, the hypovirulent iaaM and the hypervirulent iaaL mutants were also tested, 

thus to confirm what was already known and expected, that is the iaaM inability to synthesize IAA 
as well as the hyperproduction of free IAA obtained by iaaL. The mutants matE and pT3‐matE have 
been here shown to have a behavior similar to that of iaaM and iaaL, respectively, for both IAA 
production and virulence. 
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Figure 7. IAA  in vitro production by  the wild‐type Psn23  (WT) and  its mutants matE, pT3‐matE, 
iaaM, and iaaL. After 24 h (A) and 48 h (B) of in vitro growth on MM supplemented with Trp, free 

IAA and IAA‐Lys were quantified in the bacterial supernatants by HPLC–FLD. Data are averages of 

triplicates ± standard deviation (SD). Different letters indicate significant differences among means of 

mutants at p < 0.05, according to Tukey’s test. 

As  far as  the Psn23 MatE alanine‐substituted mutants are  concerned,  in Figure 8  the  results 

obtained are reported. As expected, the hypovirulent mutants D182A and Y200A showed a reduced 

production of IAA and increased levels of IAA‐Lys, with a behavior coherent to that ofmatE, that is 
the other hypovirulent mutant. Accordingly, no particular differences were found in the biosynthesis 

of IAA and its metabolite for the T17035 mutant in comparison with the Psn23 wild type, as occurring 

also for its ability to cause symptoms on the host plant. 

 

Figure  8.  IAA  in  vitro production by  the wild‐type Psn23  (WT)  and  its MatE  alanine‐substituted 

mutants D182A, Y200A, and T17035A. For comparison, the mutant matE was also used. After 24 h 

of  in vitro growth on Minimal Medium MM supplemented with Trp,  free  IAA and  IAA‐Lys were 
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quantified  in the bacterial supernatants by HPLC–FLD. Data are averages of triplicates ± standard 

deviation (SD). Different letters indicate significant differences among means of mutants at p < 0.05, 

according to Tukey’s test. 

4. Discussion 

In plants, phytohormones are known to finely regulate plant morphogenesis and development, 

and their involvement in plant–microbe interactions has been demonstrated as well [1]. In this frame, 

a pivotal role is played by the auxin IAA, whose levels in planta can be modulated by phytopathogens 

to promote susceptibility in their potential hosts. Gram‐negative phytopathogenic bacteria belonging 

to the so called P. syringae complex have been shown to hijack IAA accumulation or auxin signaling 

by specific virulence  factors, such as several TTSS effectors.  In addition, most P.  syringae bacteria 

produce  IAA,  even  if  they do not  cause  any hyperplastic  symptoms,  and  its  role  as  a  signaling 

molecule able to regulate bacterial gene expression as well as virulence has been ascertained [9,10]. 

The hyperplastic activity of P. savastanoi pv. nerii strain Psn23 on oleander was shown to depend on 

the balance between free IAA and its conjugate IAA‐Lys in the infected tissues, and this process was 

demonstrated to be under the control of TTSS [17]. In this auxin‐based dialogue with plants, up to 

now the aspect definitely less investigated has been how IAA‐producing phytopathogenic bacteria 

secrete this phytohormone into the apoplast.   

Here, for the first time, a bacterial MATE transporter was demonstrated to mediate IAA efflux 

in the plant pathogen P. savastanoi pv. nerii strain Psn23, as already known  for some plant MATE 

membrane proteins which mediate transport of several phytohormones, including auxins [24]. The 

same role has been demonstrated just for a microbial MATE, that is Mte1 from T. vaccinum [49]. By 

targeted mutagenesis, several amino acid residues involved in Psn23 MatE functionality have been 

identified. According to these data and to its putative structure, obtained by in silico 3D modeling, 

Psn23 MatE appears to belong to the DinF subfamily of the prokaryotic MATE transporters, such as 

the H+‐driven MATE transporter from P. furiosus [51].   

Just one other bacterial MATE transporter has been identified so far in plant pathogenic bacteria, 

particularly  in  Erwinia  amylovora.  The  norM  gene  from  E.  amylovora  codes  for  a  protein  highly 

homologous  to  the NorM MATE  transporter  of  E.  coli  and  Vibrio  parahaemolyticus,  and  it was 

demonstrated  to confer resistance  to  toxins produced by several epiphytic bacteria colonizing  the 

same habitat in addition to the canonical resistance to some hydrophobic cationic antibiotics [54].   

Here, for the first time, a bacterial MATE transporter was demonstrated to be involved in the 

molecular dialogue between a phytopathogenic bacterium and its potential host plant, by modulating 

IAA homeostasis in Psn23 through the MATE‐mediated auxin transport. It is well established that in 

P. savastanoi the expression of several TTSS genes is downregulated by IAA. Therefore, in the first 

step  of  the  infection  process  induced  by  P.  savastanoi  it  is  reasonable  to  hypothesize  that  the 

intracellular IAA levels have to be carefully modulated by some homeostatic mechanisms, for the 

most part unknown but which certainly include IAA conjugation, to give auxin metabolites having a 

lower biological activity than IAA, such as IAA‐Lys. In the iaaL mutant, unable to conjugate IAA 

with Lysine, IAA secretion is strongly increased in association with a hypervirulent phenotype [17]. 

The  same  phenotype  was  here  found  for  the  overexpressing  mutant  pT3‐matE.  Conversely,  a 

hypovirulent phenotype was scored for the Psn23 mutants having their MATE transporter somehow 

impaired, as occurring for the deleted mutant matE and for the alanine‐substituted mutants D182A 

and Y200A. In addition, these mutants also showed a reduced in vitro IAA production in comparison 

with the wild‐type Psn23. Overall, these data demonstrated that Psn23 MatE mediates IAA efflux, 

thus to contribute to maintain the most appropriate IAA intracellular concentrations in each step of 

the  whole  infective  process,  as  also  suggested  by  its  TTSS‐dependent  expression,  in  order  to 

maximize the chances of success. This regulation of IAA homeostasis is played together with IAA‐

Lysine synthase. The iaaL expression is also TTSS‐dependent, as well as coordinated with that of matE 

and IAA‐inducible [17]. According to the experimental data obtained by HPLC–MS on the IAA in 

vitro production by Psn23 and its MATE‐mutants, Psn23 MatE can be fairly hypothesized to transport 
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IAA but not its conjugate IAA‐Lys, for which additional secretion mechanisms have to be taken into 

consideration. 

However, in addition to the virtual structure‐based ligand analysis here carried out, the crystal 

structure determination and analysis of Psn23 MatE is the next key step to definitely elucidate those 

substrates specifically recognized and transported by this membrane protein, as well as the actual 

antiporter cation (H+ or Na+). A deeper understanding of mechanisms underlying the physiology and 

the activity of these evolutionarily conserved transport proteins also in bacterial plant pathogens is 

advisable. For  its role  in  the efflux of a virulence  factor such as IAA and also  in  the resistance  to 

several antimicrobials [17], Psn23 MatE has indeed to be considered an important promising target 

for the development of innovative and ecofriendly strategies for the control of Psn23 as well as of 

other pathogenic bacteria, possibly by the use of natural indole‐mimicking competitors. 

Supplementary Materials: The  following are available online at www.mdpi.com/xxx/s1, Table S1: Bacterial 

strains, mutants, and plasmids used in this study; Table S2: Primers used in this study.   

Author Contributions: conceptualization and experiment design, S.T. and L.B.; investigation and data analysis, 

L.B.; C.B.; S.C.; M.C.; S.T.; draft preparation, S.T.; S.C.; C.B.; M.C.; writing, review and editing, S.T.; S.C.; L.B.; 

supervision,  project  administration  and  funding  acquisition,  S.T. All  authors  have  read  and  agreed  to  the 

published version of the manuscript. 

Funding: This research was funded by European Commission, project “Environmentally friendly biomolecules 

from  agricultural  wastes  as  substitutes  of  pesticides  for  plant  diseases  control”,  EVERGREEN,  LIFE13 

ENV/IT/000461, and Fondazione Cassa di Risparmio di Firenze (ref. 2014/0724). 

Acknowledgments: Thanks are due to Alessio Sacconi for his support in HPLC analysis, to Marta De Zotti and 

Fernando  Formaggio,  Università  di  Padova,  for  the  synthesis  of  IAA–Lysine,  and  to  Fattoria  Autonoma 

Tabacchi, Città di Castello, Perugia, for kindly providing Tobacco seeds and plants. 

Conflicts of Interest: The authors declare no conflict of interest. The funders had no role in the design of the 

study; in the collection, analyses, or interpretation of data; in the writing of the manuscript, or in the decision to 

publish the results. 

References 

1. Naseem, M.; Kaltdorf, M.; Dandekar, T. The nexus between growth and defence signalling: Auxin and 

cytokinin  modulate  plant  immune  response  pathways.  J.  Exp.  Bot.  2015,  66,  4885–4896, 

doi:10.1093/jxb/erv297. 

2. Enders,  T.A.;  Strader,  L.C.  Auxin  activity:  Past,  present,  and  future.  Am.  J.  Bot.  2015,  102,  180–196, 

doi:10.3732/ajb.1400285. 

3. Di, D.W.; Zhang, C.; Luo, P.; An, C.W.; Guo, G.Q. The biosynthesis of auxin: How many paths truly lead 

to IAA? Plant Growth Regul. 2016, 78, 275–285, doi:10.1007/s10725‐015‐0103‐5. 

4. Kögl, F.; Haagen‐Smit, A.J.; Erxleben, H. Über ein neues Auxin (Heteroauxin) aus Harn. Hoppe‐Seyler’s Z. 

Physiol. Chem. 1934, 228, 90–103, doi:10.1515/bchm2.1934.228.1‐2.90. 

5. Fu,  S.F.; Wei,  J.Y.;  Chen,  H.W.;  Liu,  Y.Y.;  Lu,  H.Y.;  Chou,  J.Y.  Indole‐3‐acetic  acid:  A  widespread 

physiological code in interactions of fungi with other organisms. Plant Signal. Behav. 2015, 10, e1048052, 

doi:10.1080/15592324.2015.1048052. 

6. Kunkel, B.N.; Harper, C.P. The roles of auxin during interactions between bacterial plant pathogens and 

their hosts. J. Exp. Bot. 2018, 69, 245–254, doi:10.1093/jxb/erx447. 

7. McClerklin,  S.A.;  Lee,  S.G.; Harper, C.P.; Nwumeh,  R.;  Jez,  J.M.; Kunkel,  B.N.  Indole‐3‐acetaldehyde 

dehydrogenase‐dependent auxin synthesis contributes to virulence of Pseudomonas syringae strain DC3000. 

PLoS Pathog. 2018, 14, e1006811, doi:10.1371/journal.ppat.1006811. 

8. Zhang,  P.;  Jin,  T.; Kumar  Sahu,  S.; Xu,  J.;  Shi, Q.;  Liu, H.; Wang, Y. The distribution  of Tryptophan‐

dependent Indole‐3‐Acetic Acid synthesis pathways in bacteria unraveled by large‐scale genomic analysis. 

Molecules 2019, 24, E1411, doi:10.3390/molecules24071411. 

9. Duca, D.; Lorv,  J.; Patten, C.L.; Rose, D.; Glick, B.R.  Indole‐3‐acetic  acid  in plant‐microbe  interactions. 

Antonie Van Leeuw. J. Microb. 2014, 1, 85–125, doi:10.1007/s10482‐013‐0095‐y. 

10. Ludwig‐Müller, J. Bacteria and fungi controlling plant growth by manipulating auxin: Balance between 

development and defense. J. Plant Physiol. 2015, 172, 4–12, doi:10.1016/j.jplph.2014.01.002. 



Microorganisms 2020, 8, 156  15  of  17 

 

11. Spaepen,  S.;  Vanderleyden,  J.;  Remans,  R.  Indole‐3‐acetic  acid  in microbial  and microorganism‐plant 

signaling, FEMS Microbiol. Rev. 2007, 31, 425–448, doi:10.1111/j.1574‐6976.2007.00072.x. 

12. Ma, K.W.; Ma, W. Phytohormone pathways as targets of pathogens to facilitate infection. Plant Mol. Biol. 

2016, 91, 713–725, doi:10.1007/s11103‐016‐0452‐0. 

13. Dermastia,  M.  Plant  hormones  in  phytoplasma  infected  plants.  Front.  Plant  Sci.  2019,  10,  477, 

doi:10.3389/fpls.2019.00477. 

14. Han,  X.;  Kahmann,  R.  Manipulation  of  phytohormone  pathways  by  effectors  of  filamentous  plant 

pathogens. Front. Plant Sci. 2019, 10, 822, doi:10.3389/fpls.2019.00822. 

15. Yang, S.; Zhang, Q.; Guo, J.; Charkowski, A.O.; Glick, B.R.; Ibekwe, A.M.; Cooksey, D.A.; Yang, C.H. Global 

effect of indole‐3‐acetic acid biosynthesis on multiple virulence factors of Erwinia chrysanthemi 3937. Appl. 

Environ. Microbiol. 2007, 73, 1079–1088, doi:10.1128/AEM.01770‐06. 

16. Castillo‐Lizardo, M.G.; Aragón, I.M.; Carvajal, V.; Matas, I.M.; Pérez‐Bueno, M.L.; Gallegos, M.T.; Barón, 

M.; Ramos, C. Contribution  of  the  non‐effector members  of  the HrpL  regulon,  iaaL  and matE,  to  the 

virulence  of  Pseudomonas  syringae  pv.  tomato DC3000  in  tomato  plants.  BMC Microbiol.  2015,  15,  165, 

doi:10.1186/s12866‐015‐0503‐8. 

17. Cerboneschi,  M.;  Decorosi,  F.;  Biancalani,  C.;  Ortenzi,  M.V.;  Macconi,  S.;  Giovannetti,  L.;  Viti,  C.; 

Campanella, B.; Onor, M.; Bramanti, E.; et al. Indole‐3‐acetic acid in plant‐pathogenic interactions: A key 

molecule  for  in  planta  bacterial  virulence  and  fitness.  Res.  Microbiol.  2016,  167,  774–787, 

doi:10.1016/j.resmic.2016.09.002. 

18. Leyser, O. Auxin Signaling. Plant Physiol. 2018, 176, 465–479, doi:10.1104/pp.17.00765. 

19. Sisto, A.; Cipriani, M.G.; Morea, M. Knot formation caused by Pseudomonas syringae subsp. savastanoi on 

olive plants is hrp‐dependent. Phytopathology 2004, 94, 484–489, doi:10.1094/PHYTO.2004.94.5.484. 

20. Pérez‐Martínez, I.; Rodríguez‐Moreno, L.; Lambertsen, L.; Matas, I.M.; Murillo, J.; Tegli, S.; Jiménez, A.J.; 

Ramos, C. Fate of a Pseudomonas savastanoi pv. savastanoi Type III Secretion System mutant in olive plants 

(Olea europaea L.). Appl. Environ. Microbiol. 2010, 76, 3611–3619, doi:10.1128/AEM.00133‐10. 

21. Caballo‐Ponce, E.; Murillo,  J.; Martínez‐Gil, M.; Moreno‐Pérez, A.; Pintado, A.; Ramos, C. Knots Untie: 

Molecular determinants  involved  in knot formation  induced by Pseudomonas savastanoi  in woody hosts. 

Front. Plant Sci. 2017, 8, 1089, doi:10.3389/fpls.2017.01089. 

22. Glickmann, E.; Gardan, L.; Jacquet, S.; Hussain, S.; Elasri, M.; Petit, A.; Dessaux, Y. Auxin production is a 

common feature of most pathovars of Pseudomonas syringae. Mol. Plant Microbe Interact. 1998, 11, 156–162, 

doi:10.1094/MPMI.1998.11.2.156. 

23. Xin, X.F.; Kvitko, B.; He, S.Y. Pseudomonas syringae: What it takes to be a pathogen. Nat. Rev. Microbiol. 2018, 

16, 316–328, doi:10.1038/nrmicro.2018.17. 

24. Sun, X.; Gilroy, E.M.; Chini, A.; Nurmberg, P.L.; Hein, I.; Lacomme, C.; Birch, P.R.; Hussain, A.; Yun, B.; 

Loake, G.J. ADS1  encodes  a MATE‐transporter  that negatively  regulates plant disease  resistance. New 

Phytol. 2001, 192, 471–482, doi:10.1111/j.1469‐8137.2011.03820.x. 

25. Remy, E.; Duque, P. Beyond cellular detoxification: A plethora of physiological roles for MDR transporter 

homologs in plants. Front. Physiol. 2014, 5, 201, doi:10.3389/fphys.2014.00201. 

26. King, E.O.; Ward, M.K.; Raney, D.E. Two simple media for the determination of pyocianine and fluorescein. 

J. Lab. Clin. Med. 1954, 44, 301–307, doi:10.5555/uri:pii:002221435490222X. 

27. Huynh, T.V.; Dahlbeck, D.; Staskawicz, B.J. Bacterial blight of soybean: Regulation of a pathogen gene 

determining host cultivar specificity. Science 1989, 245, 1374–1377, doi:10.1126/science.2781284. 

28. Experiments in Molecular Genetics; Miller, J.H., Ed.; Cold Spring Harbor Laboratory: New York, NY, USA, 

1972; pp. 1–466. 

29. Sisto, A.; Cipriani, M.; Tegli, S.; Cerboneschi, M.; Stea, G.; Santilli, E. Genetic characterization by fluorescent 

AFLP of Pseudomonas savastanoi pv. savastanoi strains isolated from different host species. Plant Pathol. 2007, 

56, 366–372, doi:10.1111/j.1365‐3059.2007.01567. 

30. Tegli, S.; Cerboneschi, M.; Marsili Libelli, I.; Santilli, E. Development of a versatile tool for the simultaneous 

differential detection of Pseudomonas savastanoi pathovars by End Point and Real‐Time PCR. BMC Microbiol. 

2010, 10, 156, doi:10.1186/1471‐2180‐10‐156. 

31. Sambrook,  J.; Fritsch, E.F.; Maniatis, T.A. Molecular Cloning: A Laboratory Manual, 2nd ed.; Cold Spring 

Harbor Laboratory Press: New York, NY, USA, 1989; pp. 1–1469. 



Microorganisms 2020, 8, 156  16  of  17 

 

32. Schäfer, A.; Tauch, A.; Jäger, W.; Kalinowski, J.; Thierbach, G.; Pühler, A. Small mobilizable multi‐purpose 

cloning vectors derived from the Escherichia coli plasmids pk18 and pk19: Selection of defined deletions in 

the chromosome of Corynebacterium glutamicum. Gene 1994, 145, 69–73, doi:10.1016/0378‐1119(94)90324‐7. 

33. Biancalani, C.; Cerboneschi, M.; Tadini‐Buoninsegni, F.; Campo, M.; Scardigli, A.; Romani, A.; Tegli, S. 

Global analysis of Type Three Secretion system and Quorum Sensing inhibition of Pseudomonas savastanoi 

by polyphenols extracts from vegetable residues. PLoS ONE 2016, 11, doi:10.1371/journal.pone.0163357. 

34. Baker, C.J.; Atkinson, M.M.; Collmer, A. Concurrent  loss  in  Tn5 mutants  of  Pseudomonas  syringae  pv. 

syringae of the ability to induce the Hypersensitive Response and host plasma membrane K+/H+ exchange 

in Tobacco. Phytopathotogy 1987, 77, 1268–1272, doi:10.1094/Phyto‐77‐1268. 

35. Murashige, T.; Skoog, F. A revised medium for rapid growth and bioassays with tobacco tissue cultures. 

Physiol. Plant 1962, 5, 473–497, doi:10.1111/j.1399‐3054.1962.tb08052. 

36. Gori, A.; Cerboneschi, M.; Tegli, S. High‐Resolution Melting Analysis as a powerful tool to discriminate 

and  genotype  Pseudomonas  savastanoi  pathovars  and  strains.  PLoS  ONE  2012,  7,  e30199, 

doi:10.1371/journal.pone.0030199. 

37. Ehmann, A. The Van Urk‐Salkowski reagent ‐ a sensitive and specific chromogenic reagent for silica gel 

thin‐layer chromatographic detection and identification of indole derivatives. J. Chromatogr. 1977, 132, 267–

276. 

38. Thompson, J.D.; Higgins, D.G.; Gibson, T.J. ClustalW: Improving the sensitivity of progressive multiple 

sequence alignment through sequence weighting, position‐specific gap penalties and weight matrix choice. 

Nucleic Acids Res. 1994, 22, 4673–4680, doi:10.1093/nar/22.22.4673. 

39. Altschul, S.F.; Gish, W.; Miller, W.; Myers, E.W.; Lipman, D.J. Basic local alignment search tool. J. Mol. Biol. 

1990, 215, 403–410, doi:10.1016/S0022‐2836(05)80360‐2. 

40. Tajima, F.; Nei, M. Estimation of evolutionary distance between nucleotide sequences. Mol. Biol. Evol. 1984, 

1, 269–285, doi:10.1093/oxfordjournals.molbev.a040317. 

41. Kumar, S.; Stecher, G.; Tamura, K. MEGA7: Molecular Evolutionary Genetics Analysis Version 7.0  for 

Bigger Datasets. Mol. Biol. Evol. 2016, 33, 1870–1874, doi:10.1093/molbev/msw054. 

42. Kelley, L.A.; Mezulis, S.; Yates, C.M.; Wass, M.N.; Sternberg, M.J.E. The Phyre2 web portal  for protein 

modeling, prediction and analysis. Nat. Protoc. 2015, 10, 845–858, doi:10.1038/nprot.2015.053. 

43. Källberg, M.; Wang, H.; Peng, J.; Wang, Z.; Lu, H.; Xu, J. Template‐based protein structure modeling using 

the RaptorX web server. Nat. Protoc. 2012, 7, 1511–1522, doi:10.1038/nprot.2012.085. 

44. Pettersen, E.F.; Goddar, T.D.; Huang, C.C.; Couch, G.S.; Greenblatt, D.M.; Meng, E.C.; Ferrin, T.E. UCSF 

Chimera: A visualization system for exploratory research and analysis. J. Comput. Chem. 2004, 25, 1605–

1612, doi:10.1002/jcc.20084. 

45. Jacobson, M.; Sali, A. Comparative protein structure modeling and its applications to drug discovery. Annu. 

Rep. Med. Chem. 2004, 39, 259–276, doi:10.1016/S0065‐7743(04)39020‐2. 

46. Trott, O.; Olson, A.J. AutoDock Vina: Improving the speed and accuracy of docking with a new scoring 

function,  efficient  optimization  and  multithreading.  J.  Comput.  Chem.  2010,  31,  455–461, 

doi:10.1002/jcc.21334. 

47. Hammer, Ø.; Harper, D.A.T.; Paul, D.; Ryan, P.D. PAST: Paleontological Statistics Software Package for 

Education and Data Analysis. Palaeontol. Electron. 2001, 4, 1–9. 

48. Gordon, S.A.; Weber, R.P. Colorimetric estimation of  indoleacetic acid. Plant Physiol. 1951, 26, 192–196, 

doi:10.1104/pp.26.1.192. 

49. Krause, K.; Henke, C.; Asiimwe, T.; Ulbricht, A.; Klemmer, S.; Schachtschabel, D.; Boland, W.; Kothe, E. 

Indole‐3‐acetic acid biosynthesis, secretion, and  its morphological effects on Tricholoma vaccinum‐Spruce 

ectomycorrhiza. Appl. Environ. Microb. 2015, 81, 7003–7011, doi:10.1128/AEM.01991‐15. 

50. Du, D.; Wang‐Kan, X.; Neuberger, A.; Van Veen, H.W.; Pos, K.M.; Piddock, L.J.V.; Luisi, B.F. Multidrug 

efflux pumps: Structure, function and regulation. Nat. Rev. Microbiol. 2018, 16, 523–539, doi:10.1038/s41579‐

018‐0048‐6. 

51. Jin, X.; Shao, Y.; Bai, Q.; Xue, W.; Liu, H.; Yao, X.  Insights  into  conformational  regulation of PfMATE 

transporter from Pyrococcus furiosus induced by alternating protonation state of Asp41 residue: A molecular 

dynamics simulation study. Biochim. Biophys. Acta 2016, 1860, 1173–1180, doi:10.1016/j.bbagen.2016.02.007. 

52. Tanaka, Y.; Hipolito, C.J.; Maturana, A.D.; Ito, K.; Kuroda, T.; Higuchi, T.; Katoh, T.; Kato, H.E.; Hattori, 

M.;  Kumazaki,  K.;  et  al.  Structural  basis  for  the  drug  extrusion mechanism  by  a MATE multidrug 

transporter. Nature 2013, 496, 247–251, doi:10.1038/nature12014. 



Microorganisms 2020, 8, 156  17  of  17 

 

53. Miyauchi, H.; Moriyama, S.; Kusakizako, T.; Kumazaki, K.; Nakane, T.; Yamashita, K.; Hirata, K.; Dohmae, 

N.; Nishizawa, T.; Ito, K.; et al. Structural basis for xenobiotic extrusion by eukaryotic MATE transporter. 

Nat. Commun. 2017, 8, 1633, doi:10.1038/s41467‐017‐01541‐0. 

54. Burse, A.; Weingart, H.; Ullrich, M.S. NorM, an Erwinia amylovora multidrug efflux pump involved in in 

vitro  competition  with  other  epiphytic  bacteria.  Appl.  Environ.  Microbiol.  2004,  70,  693–703, 

doi:10.1128/aem.70.2.693‐703.2004. 

 

© 2020 by the authors. Licensee MDPI, Basel, Switzerland. This article is an open access 

article distributed under the terms and conditions of the Creative Commons Attribution 

(CC BY) license (http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/). 

 


