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INTRODUCCION 

 

Las plantas establecen relaciones con microorganismos bajo 

condiciones naturales, estas relaciones pueden ser benéficas o 

patogénicas, dependiendo de los microorganismos y las 

condiciones ambientales en las que estas interacciones estén 

sucediendo. En los últimos 50 años, se ha reportado que 

diferentes especies de microorganismos aislados de la rizósfera, 

al ser reintroducidos en campo pueden producir un efecto 

benéfico de promoción de crecimiento tanto en las plantas de las 

que fueron aisladas como en otras. Hay una gran variedad de 

hongos de diferentes generos identificados que actúan como 

benéficos como son Trichoderma (Schuster y Schmoll, 2010), 

Penicillium (Babu et al., 2015), Glomus spp (Whipps et al., 
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2004), entre otros. Sin embargo, uno de los géneros que ha sido 

poco estudiado es Fusarium spp, ya que la mayoría de las 

especies son patogénicas para plantas, animales y humanos.  

 

Actualmente, existen pocos reportes del genero de Fusarium spp 

como promotor de crecimiento vegetal, tal es el caso de F. 

oxysporum y F. equiseti, que promueven el crecimiento en 

lechuga y pepino, respectivamente (Thongkamngam y 

Jaenaksorn, 2017, Saldajeno y Hyakumachi, 2011).  

 

En un trabajo previo se aislaron a partir de tallo y raíz diversas 

colonias de hongos filamentosos provenientes de plantas 

enfermas de maíz en el estado de Aguascalientes, con 

manifestaciones de diferente grado de desarrollo de pudrición de 

tallo relacionada a Fusarium spp, así como de plantas 

aparentemente sanas de maíz, con la finalidad de identificar la 

variabilidad molecular y grado de virulencia de los posibles 

agentes causantes de la enfermedad. 

 

Por lo tanto, el objetivo del presente trabajo fue evaluar la 

capacidad benéfica de estas cepas aisladas de maíz, utilizando 
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como modelo Arabidopsis thaliana, así como identificar las 

mismas mediante técnicas moleculares a nivel de especie.  

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Identificación y cultivo de hongos  

Para la identificación del genero de Fusarium spp de las cepas de 

los hongos aislados, se utilizaron las claves descritas por Nelson 

et al. (1983), que consiste en utilizar aislamientos monosporicos 

y observar las estructuras en el microscopio. Este trabajo lo 

realizó la Dra. Dolores Briones en el Campo Experimental de 

Pabellón Arteaga del INIFAP.  

Las cepas de los hongos fueron cultivadas en medio Agar Papa 

Dextrosa (PDA), de los cuales se realizaron réplicas de todos los 

hongos con los que se trabajaron. Se cortó el agar con el hongo y 

se transfirieron a cajas nuevas con PDA, y se incubaron a 28 °C 

durante 8 días. 

 

Extracción de ADN genómico de hongos  

Se congeló el micelio con nitrógeno líquido, y este se macero en 

un mortero frío hasta obtener un polvo fino, éste se transfirió a un 

tubo eppendorf para continuar con el protocolo de extracción que 

se maneja en el laboratorio de Diagnóstico Molecular en Sanidad 
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Vegetal del Campo Experimental Zacatecas. Se evaluó la calidad 

e integridad del gADN mediante la lectura en un nanodrop 

(Thermo Scientific™ NanoDrop™ 2000c) y por electroforesis en 

geles de agarosa al 2%.  

 

Amplificación de la región intergénica del hongo mediante la 

Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) 

La identificación de cada uno de los hongos, se basó en la 

amplificación de la región intergénica (ITS; internal transcribed 

spacer) del ADN ribosomal 18S en hongos, ya que estas regiones 

varían entre género y especie. Para ello, se amplificó el ITS 

mediante PCR y se utilizaron los siguientes oligonucleótidos:  

ITS-4 Fw 5’–TCCTCCGCTTATTGATATGC–3’ 

ITS-5 Rv 5’–GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG–3’ 

(White et al., 1990), los cuales amplifican un fragmento 

aproximadamente de 600 pb que abarca la región ITS-1 e ITS-2 

y el gen 5.8S del rDNA.  

 

El programa del termociclador utilizado fue: desnaturalización 

inicial de cinco min a 94°C, seguida de 35 ciclos de 30 s a 94ºC, 

45 s a 60 ºC, y 1.5 min a 72 ºC, con una extensión final de ocho 

min a 72 ºC en un termociclador marca Bio-Rad.  
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Ligación de los productos de PCR y transformación por 

choque térmico en células de Escherichia coli  

Cada uno de los productos de 600 pb correspondientes a la región 

del ITS de hongo, se clonaron en el vector pGEM-T Easy y se 

transformaron en células de E. coli por choque térmico. Los 

procedimientos se realizaron en base a la metodología descrita 

por Santos-Rodríguez con algunas modificaciones. 

 

Extracción de ADN plasmídico y confirmación del inserto en 

el vector  

Después de plaquear la transformación, se seleccionaron las 

colonias blancas, las cuales contienen el plásmido (vector más 

inserto) y se prosiguió a realizar los pre-inóculos para poder 

extraer el ADN plasmídico de cada uno de los minipreps. Una vez 

aislado el ADN plasmídico (clonas), se confirmó mediante PCR 

el producto de amplificación del ITS de cada uno de los hongos.  

 

Secuenciación y análisis del ITS de hongo 

Las clonas positivas (las cuales se presume que tienen el 

fragmento de 600 pb correspondiente a la región ITS específico 

del hongo), se mandaron a secuenciar al Laboratorio Nacional de 

Biotecnología Agrícola, Medica y Ambiental (LANBAMA) en 
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San Luis Potosí. Las secuencias obtenidas se compararon en la 

base de datos del GenBank del National Center for Biotechnology 

Information (NCBI), utilizando el programa Blastn. 

 

Evaluación de la interacción directa de los hongos con 

plántulas de Arabidopsis thaliana. 

Para la germinación de las semillas de A. thaliana, primero se 

esterilizaron con 500 µL de cloro al 20% en agitación a 1,000 rpm 

durante cinco minutos, después se retiró el cloro y se prosiguió a 

lavar las semillas agregando agua destilada estéril en agitación 

por cinco minutos a 1,000 rpm, este paso se repitió cinco veces. 

Las semillas esterilizadas se colocaron a 4°C por tres días para 

vernalización, transcurrido el tiempo se sembraron en cajas Petri 

que contienen medio MS 0.2X (Murashigue y Skoog; Phyto 

Technology Laboratories), agar al 1% y sacarosa al 0.6% ajustado 

a un pH de 7. Las cajas Petri con las semillas de A. thaliana, se 

colocaron verticalmente en un ángulo de 70o en cámaras 

bioclimáticas con fotoperiodos de 16 horas de luz y ocho de 

oscuridad a una temperatura de 23 ± 2 oC durante siete días, para 

permitir su crecimiento. Posteriormente, para la interacción 

directa de los hongos de Fusarium spp con Arabidopsis thaliana, 

se cortó un trozo homogéneo de cada uno de los hongos y se 
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colocaron en la parte inferior de las cajas Petri con las ocho 

plántulas de A. thaliana a los diez días de edad, y se colocaron de 

nuevo en cámaras de crecimiento bajo las mismas condiciones 

mencionadas anteriormente.  

 

RESULTADOS 

 

Aislamientos 

Se aislaron un total de 37 cepas de hongos pertenecientes al 

género de Fusarium spp, causante de la pudrición de tallo, raíz y 

mazorca en plantas de maíz (Zea mays). En la Tabla 1, se 

muestran los datos de las 37 cepas de hongos, de las cuales 17 y 

12 fueron aisladas de tallo y raíz, respectivamente de plantas 

enfermas, cuatro de tallo y una de raíz, de plantas sanas y tres de 

semillas enfermas, además el porcentaje de incidencia fue entre 2 

al 100 % de la enfermedad. 

 

Tabla 1. Cepas de hongos aislados de semillas y planta de 

maíz. 

 

Núm Lugar Tejido Incidencia (%) Aislados 

1 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2016 
T/E 100 P3.T 

2 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2016 
T/S 2 P4.TS 
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3 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2016 
T/E 13 P33.T 

4 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2016 
T/S 0 P34.TS 

5 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2016 
T/E 68 P70.T,  

6 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2016 
T/E 76 P85.T 

7 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 
Lote Eval-2016 

T/E 76 P85.1.T 

8 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 
Lote Eval-2016 

T/S 0 P86.TS 

9 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2016 
T/S 0 P119.TS 

10 San Francisco de los Romo 2017 R/E 30 M1.1.R 

11 San Francisco de los Romo 2017 R/E 30 M1.3.R 

12 Hacienda, Teocaltiche, Jalisco T/E 12 M2.1E.T 

13 Hacienda, Teocaltiche, Jalisco R/E 12 M2.1E.R 

14 Hacienda, Teocaltiche, Jalisco R/S 12 M2.2S.R 

15 Hacienda, Teocaltiche, Jalisco R/E 12 M2.3R 

16 
Cuatro cienegas, Salitrillo, 

Rincón de Romos, 2017 
T/E 40 M3.1.1.T 

17 
Cuatro cienegas, Salitrillo, 

Rincón de Romos, 2017 
R/E 40 M3.2.R 

18 
Salitrillo, Rincón de Romos, 

2017 
T/E 40 M3.2.T 

19 
Granja Galilea Pozo 19, 

Pabellón de Arteaga, 2017 
T/E - M4.1.1.T 

20 
Granja Galilea Pozo 19, 
Pabellón de Arteaga, 2017 

T/E - M4.1.R 

21 
Granja Galilea Pozo 19, 

Pabellón de Arteaga, 2017 
T/E - M4.2.T 

22 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2017 
T/E 100 M5.1.1.T 
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23 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2017 
R/E 100 M5.1.1.R 

24 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2017 
SEM/E 100 M5.SEM 

25 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2017 
R/E 60 M6.1R 

26 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2017 
R/E 60 M6.2R 

27 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 
Lote Eval-2017 

T/E 60 M6.2.1T 

28 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 
Lote Eval-2017 

R/E 100 M7.1R 

29 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2017 
R/E 100 M7.2.1R 

30 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2017 
SEM/E 100 M7.SEM 

31 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2017 
R/E 100 M8.2.R 

32 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 

Lote Eval-2017 
R/E 50 M9.1.R 

33 
Pabellón de Arteaga-INIFAP 
Lote Eval-2017 

SEM/E 50 M9.SEM 

34 Salitrillo Rincón de Romos 2017 T/E 30 M10.2.T 

35 Salitrillo Rincón de Romos 2017 T/E 30 M10.2.R 

36 Salitrillo Rincón de Romos 2017 T/E 30 M10.3.T 

37 Salitrillo Rincón de Romos 2017 T/E 30 M11.T 

M: Muestra, R: Raíz, T: Tallo, SEM: Semilla, S: Sano, P: Planta 

 

 

Capacidad benéfica 

Para evaluar la capacidad benéfica o patogénica de las cepas de 

los hongos, se estableció la interacción planta-microorganismo. 
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Para esto, se utilizaron ocho plántulas de Arabidopsis thaliana de 

diez días de edad, las cuales fueron inoculadas con cada una de 

las cepas aisladas de los hongos, con la finalidad de observar el 

fenotipo de desarrollo y crecimiento de las plántulas. Los 

resultados de la interacción mostraron que, de las 37 cepas de los 

hongos aislados de maíz, 21 cepas mostraron efectos benéficos 

sobre las plántulas de Arabidopsis. En la Figura 1, se observa el 

fenotipo de las plántulas de Arabidopsis a los 12 días después de 

la inoculación (dpi) con 21 cepas beneficas, donde se observa que 

las plántulas mostraron un mayor crecimiento y desarrollo de la 

parte área, además un incremento en el desarrollo de las raíces 

secundarias, comparadas con las plántulas sin inocular (control). 

 



11 

 

 

Figura 1. Análisis del fenotipo de crecimiento y desarrollo vegetal de 21 

cepas de hongos del genero de Fusarium spp en A. thaliana a los 12 dpi. 

Plántulas sin inocular (Control) y Plántulas inoculadas con las 21 cepas de 

hongos aislados de maíz (P4.TS, P33.T, P34.TS, P70T, P85.T, P85.1.T, 

P119.TS, M2.2S.R, M2.3.R, M3.1.1.T, M4.1.1.T, M4.2.T, M6.2.R, M6.2.1.T, 

M7.1.R, M7.2.1.R, M8.2.R, M10.2.T, M10.2.R, M10.3.T y M11.T). 

 

El resto de las cepas de los hongos mostraron efectos patogénicos 

en plántulas de Arabidopsis. En la Figura 2, se observa el fenotipo 

de las plántulas con las 16 cepas de hongos patogénicos para A. 
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thaliana, los cuales mostraron una disminución en el crecimiento 

y desarrollo, así como síntomas de clorosis, amarillamiento, y la 

presencia de manchas moradas en la base de las hojas 

(producción de antocianinas), en comparación con las plantas no 

inoculadas (control). 

 

 

Figura 2. Análisis del fenotipo de crecimiento y desarrollo vegetal de 16 

cepas de hongos del genero de Fusarium spp en A. thaliana a los 12 dpi. 

Plántulas sin inocular (Control) y Plántulas inoculadas con las 16 cepas de 

hongos aislados de maíz (P3.T, P86.TS, M1.1.R, M1.3.R, M2.1E.T, M2.1E.R, 

M3.2.T, M3.2.R, M4.1.R, M5.1.1.T, M5.1.1.R, M5.SEM, M6.1.R, M7.SEM, 

M9.1.R y M9.SEM). 
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En la Figura 3, se muestra la gráfica de los pesos (g) de ocho 

plántulas de Arabidopsis en interacción con las 37 cepas aisladas 

de plantas de maíz. Las cepas PP33.T, P34.TS, P70T, P85.T, 

P85.1.T, P119.TS, M2.2S.R, M2.3.R, M3.1.1.T, M4.1.1.T, 

M4.2.T, M6.2.R, M6.2.1.T, M7.1.R, M8.2.R, M10.2.T, M10.2.R 

y M10.3.T, que resultaron ser benéficas, mostraron un 

incremento en el peso de las plántulas comparados con el control, 

excepto las cepas P4.TS, M7.2.1R y M11.T (Figura 3), sin 

embargo, se consideraron como benéficas ya que al observar el 

fenotipo no hubo algún síntoma de daño (véase Fig. 1). Respecto 

a las cepas P86.TS, M1.1.R, M1.3.R, M2.1E.T, M2.1E.R, 

M3.2.T, M3.2.R, M4.1.R, M5.1.1.T, M5.1.1.R, M5.SEM, 

M6.1.R y M7.SEM, los pesos fueron menor que las plantas 

control, excepto las cepas P3.T, M9.1.R y M9.SEM (Figura 3). 

Sin embargo, se consideraron patogénicas debido a que al 

observar el fenotipo mostraron síntomas de clorosis, 

amarillamiento y producción de antocianinas (véase Figura 2). 
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Figura 3. Grafica de los pesos de plántulas de Arabidopsis thaliana en 

interacción con las 37 cepas de Fusarium spp Peso en gramos de 8 plántulas 

de A. thaliana sin inocular (Control; barra en color negro), e inoculadas con 

las 21 cepas benéficas (P4.TS, P33.T, P34.TS, P70T, P85.T, P85.1.T, 

P119.TS, M2.2S.R, M2.3.R, M3.1.1.T, M4.1.1.T, M4.2.T, M6.2.R, M6.2.1.T, 

M7.1.R, M7.2.1.R, M8.2.R, M10.2.T, M10.2.R, M10.3.T y M11.T; barras en 

color gris) y las 16 cepas patogénicas (P3.T, P86.TS, M1.1.R, M1.3.R, 

M2.1E.T, M2.1E.R, M3.2.T, M3.2.R, M4.1.R, M5.1.1.T, M5.1.1.R, M5.SEM, 

M6.1.R, M7.SEM, M9.1.R y M9.SEM; barra en color blanco). 

 

Identificación molecular  

La identificación especifica de las especies de Fusarium spp 

aisladas de plantas maíz, se llevó a cabo mediante técnicas 

moleculares, las cuales permiten amplificar la región intergénica 

(ITS) de los genes ribosomales, la cual varía entre género y 

especie. Por lo tanto, se extrajo el ADN de las 21 cepas de hongos 

que mostraron tener un efecto benéfico en A. thaliana. A partir 
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del ADN se realizó el PCR con oligonucleótidos específicos para 

la región ITS, los cuales amplifican un tamaño de banda de 600 

pb aproximadamente. En la Figura 4, se muestran los resultados 

del gel de PCR de 13 muestras analizadas (P4.TS, P33.T, P34.TS, 

P70T, P85.T, P85.1.T, P119.TS, M2.2S.R, M2.3.R, M3.1.1.T, 

M4.1.1.T, M4.2.T y M6.2.R), en donde se observa la 

amplificación de una banda de 600 pb, que corresponde al ITS de 

hongos. 

 

 

Figura 4. Amplificación del ITS de las cepas de los hongos aislados de maíz 

mediante la PCR. Carril M: Marcador de peso Molecular 1 kb; Carriles 2-14: 

muestras de las cepas P4.TS, P33.T, P34.TS, P70T, P85.T, P85.1.T, P119.TS, 

M2.2S.R, M2.3.R, M3.1.1.T, M4.1.1.T, M4.2.T y M6.2.R; Carril 15: Control 

negativo (agua). 

 

M    1   2    3   4   5    6    7   8   9   10  11  12 13 14  15  16
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Cabe mencionar que el mismo procedimiento se realizó para las 

cepas M6.2.1.T, M7.1.R, M7.2.1.R, M8.2.R, M10.2.T, M10.2.R, 

M10.3.T y M11.T, dando como resultado la amplificación de la 

región del ITS (datos no mostrados). Posteriormente, los 

productos de PCR de las 21 cepas de hongos, se clonaron en el 

vector pGEM-T Easy, y se transformaron por método de choque 

térmico en células competentes TOP-10 de Escherichia coli. 

Después, se extrajo el ADN plasmídico de las colonias blancas 

mediante la técnica de minipreps. Es importante señalar que las 

cepas P85.1.T, M7.2.1.R, M7.1.R, M4.2.T y M11.T, no se 

obtuvieron clonas para mandar secuenciar.  

 

Análisis de las secuencias obtenidas y comparación con las 

presentes en la base de datos del GenBank 

 

Para la secuenciación de las clonas, se seleccionaron tres clonas 

de cada ligación, y se mandaron a secuenciar al Laboratorio 

Nacional de Biotecnología Agrícola, Médica y Ambiental 

(LANBAMA) en el estado de San Luis Potosí. Los resultados 

obtenidos fueron las secuencias, las cuales se ensamblaron y 

editaron usando DNASTAR Lasergene EditSeq versión 7.1.0. De 

esta manera, las secuencias se compararon con las secuencias 

depositadas en el GenBank del National Center for 
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Biotechnology Information (NCBI), mediante el programa 

Blastn. Los resultados de la secuenciación fue que las 16 cepas 

pertenecen al género de Fusarium spp, de las cuales fueron: F. 

napiforme (1), F. gaminearum (3), F. lichenicola (1), F. cf 

graminearum (1), F. oxysporum (2), F. acuminatum (1), F. 

equiseti (5), F. rodolens (1) y Gibberella moniliformis (1). En la 

Tabla 2, se enlista la identificación de las especies de las cepas de 

Fusarium, así como el porcentaje de identidad y el número de 

acceso del NCBI de cada una de ellas. 

 

Tabla 2. Resultados de secuenciación de las cepas de los hongos 

aislados de maíz. 

 
Hongo Identificación % Identidad 

(NCBI) 

Acceso 

P4.TS  Fusarium napiforme  100 MH874278.1 

P33.T Fusarium graminearum 99 HG970335.2 

P34.TS Fusarium lichenicola  99 AY154716.1 

P70.T Fusarium graminearum 100 HG970335.2 

P85.T Fusarium cf graminearum 100 HG970335.2 

P119.TS Fusarium oxisporum 99 KJ082096.1 

M2.2S.R  Fusarium acuminatum 99 EU177123.1 

M2.3.R  Fusarium equiseti 100 HQ630996.1 

M3.1.1.T  Fusarium equiseti  100 KR094440.1 

M4.1.1.T  Gibberella moniliformis 94 CP032052.1 

M6.2.R  Fusarium oxisporum 100 HG936879.1 
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M6.2.1.T  Fusarium graminearum 100 HG970335.2 

M8.2.R  Fusarium equiseti  100 KR094440.1 

M10.2.T  Fusarium equiseti  100 KR094440.1 

M10.2.R Fusarium equiseti    

M10.3.T  Fusarium redolens 98 KY910892.1 

 

DISCUSIÓN  

 

En el suelo existe una gran variedad microorganismos 

interactuando de una manera benéfica y/o perjudicial para las 

plantas. Diversos estudios han realizado el aislamiento de 

microorganismos de la rizosfera de una gran variedad de plantas 

con importancia económica, y han determinado sí alguno de los 

aislados puede ser considerado como un microorganismo 

benéfico con el fin de obtener un biofertilizante o inoculo para 

incrementar el rendimiento del cultivo (Amaresan et al., 2012; 

Allu et al., 2014; Kumar y Audipudi, 2015). En varios estudios, 

se reportan una gran cantidad de cepas de microorganismos que 

se consideran benéficos, como son algunas especies del género 

Trichoderma (Schuster y Schmoll, 2010), Penicillium (Babu et 

al., 2015), Glomus spp (Whipps et al., 2004), Pseudomonas 

(Richardson et al., 2001, Mehnaz et al., 2006), Rhizobium (Huang 

et al., 2007), entre otros. Otro de los géneros que se tiene escasa 
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información como promotores de crecimiento es Fusarium spp y 

Alternaria spp, ya que la mayoría son patógenos 

(Thongkamngam y Jaenaksorn, 2017, Zhou et al. 2018).  

 

En un trabajo previo en el 2016 y 2017, se colectaron y aislaron 

37 cepas del genero de Fusarium spp en lotes de plantas de maíz 

con incidencia superior al 30% hasta el 100% de la enfermedad 

de podredumbre del maíz, en el Estado de Aguascalientes en el 

Campus Pabellon, INIFAP (datos no publicados). Por lo tanto, 

nuestro objetivo fue evaluar la capacidad benéfica de las 37 

cepas, así como realizar la identificación molecular de la especie 

de cada una de las cepas del genero Fusarium spp aisladas de raíz, 

tallo y semillas de maíz.  

 

Los resultados de la evaluación de la capacidad benéfica y/o 

patogénica de las cepas al estar en contacto con Arabidopsis 

thaliana, se identificaron 21 cepas benéficas y 16 cepas 

patogénicas. Las plantas con cepas benéficas no mostraron algún 

daño en su crecimiento y ni en su desarrollo, incluso algunas de 

las éstas mostraron efectos de promoción de crecimiento. En 

cambio, con las cepas patogénicas las plantas de Arabidopsis 

mostraron daños (amarillamiento y clorosis).  
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Es importante señalar que las cepas que resultaron ser benéficas 

en Arabidopsis, fueron aisladas de plantas enfermas de maíz. Esto 

pudiera darse por diferentes factores como es el tipo de planta 

(dicotiledonea o monodicotiledonea), la interacción planta-

microorganismo, las condiciones del suelo, entre otras. Las cepas 

que ejercieron un efecto negativo en plantas de maíz (planta 

monocotiledónea), en las plantas de Arabidopsis (planta 

dicotiledónea) ejercieron un efecto positivo. 

 

De las 21 cepas benéficas en A. thaliana que fueron previamente 

identificadas por su morfología a nivel de genero positivo para 

Fusarium spp, el siguiente paso fue la identificación de la especie 

de los Fusarium spp, mediante técnicas moleculares, ya que son 

las herramientas más confiables para la identificación de 

organismos a nivel de especie. Los resultados de la secuenciación 

de las 16 cepas, fue que pertenecen al género de Fusarium spp, 

de las cuales se identificaron las especies de F. napiforme (1), F. 

gaminearum (3), F. lichenicola (1), F. cf graminearum (1), F. 

oxysporum (2), F. acuminatum (1), F. equiseti (5), F. rodolens (1) 

y Gibberella moniliformis (1). La información reportada de las 

especies que fueron identificadas de Fusarium spp, es que las 

cepas de F. graminearum y F. oxysporum, están asociadas a la 
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enfermedad de pudrición del tallo en maíz (Ares et al., 2004, 

Avedi et al., 2014). Las especies de F. rodolens, F., oxysporum, 

F. equiseti y F. napiforme, han sido reportados que son causantes 

de enfermedades en cultivos como esparrago, pepino, cebada 

sorgo (Marasas et al., 1987; Baayen et al., 2000; Maciá‐Vicente 

et al., 2009; Nosrati et al., 2011).  

 

Los hongos del género Fusarium spp son caracterizados 

principalmente por ser patógenos, por lo tanto, el efecto benéfico 

de este género no está ampliamente descrito, como ocurre con 

algunas cepas del género Trichoderma (Benítez et al., 2004).  

 

La multifuncionalidad de los microorganismos en los sistemas 

agrícolas, se expresa de acuerdo a una serie de factores bióticos, 

como la competencia con otros microorganismos, la composición 

biológica del suelo, el reconocimiento planta microorganismo y 

viceversa. Igualmente, factores abióticos, como el clima, las 

características físicas y químicas del suelo, que influyen 

directamente en el tipo de interacción de estos organismos y la 

expresión de los efectos benéficos o detrimentales, los cuales son 

determinantes en el desarrollo de las especies vegetales 
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(Marschner y Timonen, 2005; Harman, 2006; Hoitink et al. 2006; 

Siddiqui y Akhtar, 2008; Radjacommare et al. 2010). 

 

La interacción de microorganismos rizosféricos, como los hongos 

formadores de micorrizas arbusculares (AMF), hongos del 

género Trichoderma y bacterias del género Pseudomonas, 

usualmente catalogados como agentes de control biológico 

(BCA) y microorganismos promotores del crecimiento vegetal 

(PGPM), dependen de este tipo de factores para expresar sus 

potenciales efectos benéficos; sin embargo, las interacciones 

entre los microorganismos son complejas y se pueden presentar 

efectos sinérgicos que potencialicen los beneficios para la planta 

o, por el contrario, efectos antagónicos o, simplemente, que no 

ocurra ningún efecto. Este fenómeno podría incidir en las cepas 

de Fusarium como benéficas, apoyado por los resultados que en 

este estudio mostraron en plántulas de Arabidopsis.  

 

CONCLUSIÓN 

 

Se evaluó la capacidad benéfica y/o patogénica de las 37 cepas 

de Fusarium spp aisladas de plantas de maíz, de las cuales 21 

cepas mostraron efectos benéficos en el desarrollo y crecimiento 
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(peso fresco) de las plántulas de Arabidopsis thaliana, y mientras 

que el resto fueron patogénicas observando síntomas de clorosis, 

amarillamiento, así como la reducción del crecimiento y 

desarrollo de las plántulas.  

 

Se identificaron molecularmente las siguientes especies del 

genero de Fusarium spp: 1 de F. napiforme. (P4.TS), 3 de F. 

graminearum (P33.T, P70.T y M6.2.1.T), 1 de F. cf graminearum 

(P85.T), 2 de F. oxysporum (P119.TS y M6.2.R), 5 de F. equiseti 

(M2.3.R, M3.1.1.T, M8.2.R, M10.2.T y M10.2.R), 1 de F. 

redolens (M10.3.T), 1 de F. lichenicola (P34.TS), 1 de F. 

acuminatum (M2.2S.R) y 1 Gibberella moniliformis (M4.1.1.T). 

 

PERSPECTIVAS  

 

 Corroborar la identificación molecular de las cepas con otros 

marcadores moleculares como el factor uno alfa de la 

elongación (EF-1α). 

 Evaluar la capacidad de promoción de crecimiento vegetal de 

las cepas benéficas de Fusarium spp en plantas de importancia 

económica frijol, chile, maíz entre otros que generen 

beneficios a los productores.  
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