ANALISIS FILOGENETICO DE AISLADOS DE Aspergillus flavus NO AFLATOXIGENICOS
COMO POTENCIALES AGENTES DE BIOCONTROL EN MAIZ, EN SANTIAGO DEL ESTERO ' g
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INTRODUCCION
Aspergillus flavus es un hongo patégeno de maiz
responsable de la contaminacion con aflatoxinas. Por

medio del analisis filogenético se establecieron
relaciones entre aislados de A. flavus a través de la
secuenciacion de segmentos del gen de la
calmodulina (CaM).

MATERIALES Y METODOS

Se colecto el micelio de aislados cultivados en medio
Lixiviado Papa y Glucosa, se extrajo el ADN por
CTAB y se amplificd y secuencié un segmento del
gen CaM. Las secuencias obtenidas se alinearon con
Clustal X2, se seleccion6 el mejor modelo de
sustituciéon nucleotidica con MEGA v.7 y se
obtuvieron arboles filogenéticos por Neighbor-Joining
(NJ) y Maximum-Likelihood (ML). Las secuencias
obtenidas se compararon con la de referencia
NW _002477238.1 y A. niger MH645004.1 del

GeneBank. Fig. 1. Arbol filogenético Neighbor-Joining. Fig. 2. Arbol filogenético Maximum Likelihood.




