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Introducción. El cultivo de jitomate (S. lycopersicum 
L.) es uno de los principales productos con importancia 
económica y cultural en México (1). A pesar de ello, 
diversas plagas y enfermedades influyen en su 
productividad, entre ellas se consideran a los 
nemátodos, que atacan a las raíces del cultivo, 
comprometiendo la disponibilidad de absorción de 
nutrientes e impactando en la calidad del fruto 
cosechado. Conocer la especie del nemátodo aislado 
de tomate permitirá desarrollar productos específicos 
para su control. 
El objetivo de este trabajo fue identificar de forma 
molecular y realizar el análisis filogenético de un 
nemátodo aislado de raíz de jitomate. 
 
Metodología. La muestra de raíz de jitomate grape 
orgánico se tomó de un invernadero y se evaluó la 
presencia de nemátodos. Una vez obtenidos los 
nemátodos se realizó la extracción del ADN de un 
nemátodo hembra empleando un kit específico 
(Qiagen cat #69506). Se llevó a cabo la amplificación 
del ADNr de la subunidad pequeña (18S) (2) 
empleando los iniciadores Nem_18S_F 
CGCGAATRGCTCATTACAACAGC y Nem_18S_R 
GGGCGGTATCTGATCGCC. Se purificó el amplicón 
con el kit Zymobiomics D4305 y se secuenció en un 
equipo AB3130 empleando la Técnica de Sanger y 
tecnología capilar. La secuencia obtenida se comparó 
con las reportadas en las bases de datos del NCBI (3). 
El análisis filogenético se realizó haciendo pruebas de 
alineamiento múltiple en el programa Jalview (4). 
 
Resultados. Se obtuvo una concentración de ADN de 
25.31 ng/µL y se ajustó a 50 ng por reacción de PCR. 
El fragmento de ADNr amplificado por PCR tuvo un 
tamaño de ∼900pb (figura 1). De acuerdo al análisis de 
alineamiento con las secuencias en el NCBI, la muestra 
del nemátodo resultó tener una identidad del 100% con 
Meloidogyne enterolobii y un valor E de 0.00. 
El análisis filogenético (figura 2) demostró que existe 
una gran similitud de las muestras con las secuencias 
del gen 18s del ADNr de nemátodos del género 
Meloidogyne reportadas en el NCBI. Se pueden 

observar 4 grandes grupos correspondientes a las 
diversas especies de Meloidogyne. La secuencia del 
ADNr aislado tiene mayor grado de homología al 
grupo de la especie enterolobii y menor grado de 
homología con la especie luci. 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Conclusiones. El uso de secuencias de 18s para la 
identificación taxonómica es una herramienta 
molecular con gran precisión. De esta forma se logró 
identificar como Meloidogyne enterolobii al nemátodo 
aislado de cultivo de jitomate.  
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Fig. 1. Amplificación de región 18S de 
ADNr en muestras de nemátodo aislado 
de raíz de jitomate. M: marcador de peso 

molecular 1 kb. AG: amplicón. 

Fig. 2. Análisis filogenético 
de comparación de 

secuencias del gen 18s 
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