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La reserva de la bidsfera Los Tuxtlas, es una region que se localiza en el Centro Sur del Estado
de Veracruz entre el Golfo de México y los pantanos formados por los rios Coatzacoalcos y
Papaloapan. Esta region comprende diversas zonas agroecoldgicas, desde el nivel del mar hasta
los 1700 msnm, en los cuales se encuentran diversos tipos de vegetacién. Uno de los objetivos de
la Reserva es la conservacion de la compleja biodiversidad presente en la region, la cual esta
constituida por organismos pertenecientes a diferentes grupos taxonomicos. Con la finalidad de
contribuir al conocimiento de la diversidad microbioldgica de hongos y oomycetos presentes en
el suelo, se selecciond la comunidad de Adolfo Lopez Mateos perteneciente al Municipio de
Catemaco, debido a que cuenta con muy poco terreno cultivable, pendientes superiores a 30%
cubiertas de selva alta perennifolia y sobre esta altitud por bosque mesofilo. Esta zona incluye
cuatro usos de suelo: pastizal, acahual, selva y maizal. De esta zona, se tomaron 135 muestras de
suelo y raices de diversos cultivos. Las raices se lavaron, desinfestaron con una solucién de
hipoclorito de sodio al 1% y se enjuagaron con agua destilada estéril. Pequefias porciones de
tejido radical se sembr6 en medio PARPH, después de 48 h se procedidé a purificar los
aislamientos por la técnica de punta de hifa para obtener cultivos puros. La identificacion
filogenética de los aislamientos, se realizd mediante la extraccion de DNA y la amplificacion de
la region correspondiente al Espacio Transcrito Interno del ribosoma (ITS). Los productos de
PCR amplificados se verificaron por electroforesis en geles de agarosa al 1.2%, y se secuenciaron
en ambas direcciones. Para la identificacion de las especies se construyo un arbol filogenético
utilizando el método de Méaxima Parsimonia con 1000 repeticiones Bootstrap. El arbol resultante
mostrd tres grupos filogenéticamente diferentes, en el primero se agruparon las especies de
Mortierella, un zigomiceto cuyas secuencias eran homologas a las secuencias depositadas en

GenBank EUS877758 encontradas en Suiza y otros paises europeos, el segundo grupo
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correspondi6 a nuevas especies de Pythium con un porcentaje de similitud de 95% con P.
cucurbitacearum y Pythium sp. nv. aislada de la selva del Ecuador y el tercer grupo formado por
especies de hongos completamente desconocidos. Para verificar las diferencias entre las especies
de Pythium presentes en el Municipio de Lopez Mateos con las especies mas cercanas depositas
en el GenBank, se realiz6 una comparacion entre las secuencias obtenidas en el presente trabajo
con las accesiones AY598667 correspondientes a P. cucurbitacearum y FJ801998 a Pythium sp.
nv. utilizando el programa Dottup del European Molecular Biology Open Software Suite
(EMBOSS). Los resultados obtenidos confirmaron las diferencias en nucleétidos de ambas
secuencias. Con relacién a las especies desconocidas, representa un gran reto establecer su
correcta identidad mediante estudios basados en morfologia y la amplificacion de otros genes
nucleares, los cuales nos permitiria tener un mejor conocimiento de la estructura de las

poblaciones en esta region.





