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Resumen

Los residuos de cultivos residentes sobre la superficie del
suelo ofrecen proteccion contra la erosion edafica, mejoran la
retencion hidrica e influyen sobre la porosidad y la estabilidad
estructural del suelo. Entre otras de las bondades que
imparten son altamente ricos en celulosa, polimero que se
iIncorpora al suelo para ingresar naturalmente en el ciclo del
carbono. La celulosa presente entre 15 y 60 % de la masa
seca de los cultivos es un homopolisacarido lineal compuesto
por subunidades de [3 -glucosa unidas mediante enlace
B (1-4) y su degradacion es compleja. La capacidad de
algunos microorganismos para degradar esta molécula
presenta relevancia tanto por su rol en el ciclado de nutrientes
como por su valor comercial en la produccidon de enzimas a
nivel industrial. El analisis de diversidad genética de las cepas
fungicas provenientes del suelo es importante entre otros
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Figura 2a. Cultivo de hongos en medio solido conteniendo papel Figura 3a. Estructura morfolégica caracteristica de aspectos para conocer su iIdentificacién taxondmica Iuego de
como unica fuente de carbono. 28 °C, 14 dias. Asperglllus métulas, fialides y conidios dispuestos sobre Comprobar sSU Capacidad funcional

Figura 2b. Cultivo de hongos en medio liquido conteniendo papel

El objetivo de nuestro trabajo fue realizar la busqueda de
hongos capaces de degradar celulosa y estudiar la diversidad
genética de las diferentes cepas fungicas aisladas de la
rizosfera del cultivo de soja bajo residuos de avena. Para
lograr este objetivo se utilizaron herramientas de
microbiologia clasica para la etapa de aislamientos
enriquecimiento, seleccion y mantenimiento de las cepas
obtenidas, y de microbiologia molecular para acceder a la
identificacion de las cepas seleccionadas por su competencia
en la funcion buscada.

Un total de 15 aislamientos presentaron elevada capacidad
para metabolizar celulosa. El analisis de clusters jerarquico de

Figura 3b. Conidios caracteristicos de Aspergillus. 1000X

como unica fuente de carbono. 28 °G, 14 dias, 180 rpm. los caracteres morfologicos y funcionales analizados indicd
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o que las cepas pertenecian a cinco grupos diferentes con un
IRl EF = coeficiente de similitud del 88%. Actualmente se esta
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Figura 4. Los dendrogramas se generaron usando el método Figura 5. Los alineamientos de las secuencias de ADN mostraron
jerarquico y el algoritmo de agrupamiento de UPGMA. similitud entre los Aspergillus observados.

- A partir de diluciones seriadas de muestras compuestas de suelo colectadas a 0 — 20 cm de profundidad (Fig. 1) se inocularon superficialmente placas con agar minimo

conteniendo papel

de filtro de celulosa como uUnica fuente de carbono (Fig. 2a), y caldo minimo conteniendo papel como unica fuente de carbono ambos medios suplementados

con 30 mg.L" de Sulfato de Estreptomicina (Fig. 2b).

- Diferentes aislamientos del género Aspergillus fueron clasificados sobre la base de los caracteres morfolégicos observados (Fig. 3a y Fig. 3b).
- Para su caracterizacion molecular se extrajo ADN a partir de 0.8 g de micelio mediante el método Fast DNA (Qbiogene, CA).
- Para la amplificacion de la region ITS del rDNA se utilizaron los primers ITS-1 (TCCGTAGGTGAACCTGCGG) e ITS-2 (TCCTCCGCTTATTGATATGC) (White et al. 1990).

- Se determind la existencia de patrones de bandas especificos para la identificacion de aislamientos.

 Caracteres morfo
- La matriz de simi
usando el método

Ogicos y moleculares se consideraron binarios y se evaluaron como "1" para referir presencia y "0" para referir ausencia.
itud se analiz6 a través del "Sequential, agglomerative, hierarchical and nested clustering" (SAHN) (Sneath y Sokal, 1973). Los dendrogramas se generaron

jerarquico y el algoritmo de agrupamiento de UPGMA (Fig. 4).

- El programa R se usoO para calcular la matriz de correlacion cofenética entre la matriz de similitud y la matriz original para determinar si los datos originales estaban bien
representados en el analisis de agrupamiento, bajo 1000 permutaciones.

- Los alineamientos de las secuencias de ADN mostraron similitud entre los Aspergillus observados (Fig. 5). Un total de 15 aislamientos de Aspergillus presentaron elevada
capacidad para metabolizar celulosa. El analisis de clusters jerarquico de los caracteres morfologicos y funcionales analizados indico que las cepas pertenecian a cinco grupos
diferentes con un coeficiente de similitud del 88%.
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