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Introduccién. Los hongos del género Pycnoporus
pueden presentar caracteristicas morfolégicas variables
dentro de la misma especie por distintos factores por lo
que la identificacion morfolégica es poco fiable. En
México, se determindé que P. sanguineus es la Unica
especie reportada, sin embargo, no hay estudios
moleculares que lo avalen. Por otra parte, hay reportes
de Pycnoporus coccineus donde se ha encontrado la
presencia de fenoxazinona sintasa siendo, hasta ahora,
la Unica especie del género (2); esta es una enzima que
fue identificada por primera vez en la produccion de
antibidticos en Streptomyces antibioticus ya que utilizan a
las lactonas pentapéptidas acidas y al 4-metil-3-HAA
como precursores para la sintesis de actinomicinas,
ademas también se sabe que comparte Vvarias
caracteristicas bioquimicas y estructurales con las
lacasas, enzimas presentes en el género Pycnoporus. La
importancia de seguir estudiando a esta enzima y su
papel en Pycnoporus coccineus es por su capacidad para
generar nuevos antibiéticos o derivados de actinomicina-
D. En hongos se han usado diferentes marcadores
moleculares para evaluar la biodiversidad de especies tal
como: regiones ITS o el gen B-tubulina y mas
recientemente el gen que codifica para lacasas (1). En
México muy pocas cepas del género Pycnoporus han
sido identificadas mediante técnicas moleculares. No
obstante existen dos trabajos donde tres cepas distintas
fueron identificadas como Pycnoporus sanguineus
mediante la técnicas moleculares.

El objetivo de este trabajo es diferenciar las especies de
Pycnoporus spp. con el uso de las regiones ITS y los
genes para B-tubulina, lacasas y fenoxazinona sintasa
como marcadores moleculares para determinar la
presencia de la especie P. coccineus en la coleccién
HEMIM, CEIB-UAEM del Estado de Morelos.

Metodologia. Las cepas fueron sembradas en medio
agar HIT e incubadas a 28 °C. El método de extraccion
de ADN utilizado fue con base a Lomascolo et al., 2002
(3). La amplificacion por PCR se hizo con oligos pre-
disefados para la region ITS, y los genes que codifican
para RB-tubulina y lacasas (1), asi como el gen de la
fenoxazinona sintasa (2). Se enviaron los productos de
PCR para su secuenciacion a la Unidad de Sintesis y
Secuenciacién IBT-UNAM. Finalmente, se hicieron los
analisis filogenéticos utilizando los programas 4Peaks y

la herramienta BLASTn, para la construccion de los
arboles filogenéticos se uso el programa MEGA?7.0.26.

Resultados. Se presentan los resultados para la cepa
HEMIM-51 de Pycnoporus. Tanto los resultados del
BLAST (Tabla 1) como el arbol filogenético con base en
las secuencias 3-tubulina (Figura 1).

Tabla 1. Resultados del analisis BLAST de las secuencias obtenidas de
la region ITS y B-tubulina de la cepa HEMIM-51.

Region ITS B-tubulina
P | o hames |8 | rocomnes
'\"jlucgfggg;z 94 P. coccineus PMﬂ'é'Laggzggs 85 P. coccineus
e | hnsts | e | rocosanos
P | o bt | e | potoocomms
P. cg(c:aigeus 94 P”V\Issngglgjgs 85 P. cf. coccineus

Lesage-Meessen, L., et al. (2011)*

FU410341.1 Pycnoporus sanguineus strain CIRM-BRFM 862 beta-tubuin gene partial cds
FJ410344.1 Pycnoporus sanguineus strain CIRM-BRFM 896 beta-tubuiin gene partial ods
FJ410343.1 Pycnoporus sanguineus strain CIRM-BRFM 895 beta-tubuin gene partial ods
FU410342.1 Pycnoporus sanguineus strain CIRM-BRFM 893 beta-tubuln gene partial ods
FJ410345.1 Pycnoporus sang guineus st train CIRM-BRFM 869 beta-tubulin gene partial cds
FU410355.1 Pycnoporus of sanguineus strain CIRM-BRFM 943 beta-tubuin gene partial cds
FJ410354.1 Pycnoporus of sanguineus strain CIRM-BRFM 880 beta-tubuiin gene partial ods
FU410363.1 Pycnoporus of sanguineus strain CIRM-BRFM 879 beta-tubuin gene partial ods
FU410354.1 Pycnoporus of sanguineus strain CIRM-BRFM 842 beta-tubuin gene partial ods
F410385.1 Pycnoporus of sanguineus strain CIRM-BRFM 981 beta-tubuiin gene partial cds
18304. CEPA HEMIM-51

FJ410358.1 Pycnoporus cocsineus strain MUCL 38420

FJ410373.1 Pycnoporus coccineus strain MUCL 38525

FU410374.1 Pycnoporus coccineus strain MUCL 38525

FU410375.1 P strain CBS 355.63

FU410356.1 P o strain IMB W3008 beta-tubulin gene partial ods
F410353.1 Pycnoporus of.coccineus strain CIRM-BRFM 542 beta-tubuiin gene partal ods
FU410357.1 Pycnoporus of. coocineus strain IMB G53 beta-tubulin gene partial cds

in IMB 0062 beta-tubuiin gene partial cds

FJ410380.1 Pycnoporus of coccineu:
FU410381.1 Pycnoporus o coccineus strain IMB G05.10 beta-tubulin gene partial cds
FJ410376.1 Pycnoporus puniceus strain MUCL 47083 beta-tubuiin gene partial ods
FU410377.1 Pycnoporus puniceus strain MUCL 47087 beta-tubuin gene partial ods
FU410371.1 Pycnops strain CIRM-BRFM 645

FU410357.1 Pycnoporus cinnabarinus strain MUCL 30555

FU410368.1 Pycnoporus cinnabarinus strain CIRK-BRFM 137

FJ410370.1 Pycnoporus cinnabarinus strain CIRM-BRFM 237

FU410376.1 Trametes suaveolens strain CBS 446 61

Fig. 1. Arbol filogenético de Maxima verosimilitud, con un bootstrap de
1000 interacciones, usando el método de Hasegawa-Kishino-Yano con
base a las secuencias B-tubulina de la cepa HEMIM-51.

Conclusiones. Los resultados sugieren que se cuenta
con una cepa afin a P. coccineus y podria tratarse de uno
de los primeros reportes de esta especie en México,
ademas podria ser alguna variante de esta especie.
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