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Resumen
      Los  residuos de cultivos  residentes sobre  la superficie del 
suelo ofrecen protección contra la erosión edáfica, mejoran la 
retención hídrica e influyen sobre la porosidad y la estabilidad 
estructural  del  suelo.  Entre  otras  de  las  bondades  que 
imparten  son  altamente  ricos  en  celulosa,  polímero  que  se 
incorpora  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 homopolisacárido lineal compuesto 
por  subunidades  de  β ­glucosa  unidas  mediante  enlace 
β (1­4)  y  su  degradación  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  producción  de  enzimas  a 
nivel industrial. El análisis de diversidad genética de las cepas 
fúngicas  provenientes  del  suelo  es  importante  entre  otros 
aspectos para conocer su  identificación  taxonómica  luego de 
comprobar su capacidad funcional.
El  objetivo  de  nuestro  trabajo  fue  realizar  la  búsqueda  de 
hongos capaces de degradar celulosa y estudiar la diversidad 
genética  de  las  diferentes  cepas  fúngicas  aisladas  de  la 
rizósfera  del  cultivo  de  soja  bajo  residuos  de  avena.  Para 
lograr  este  objetivo  se  utilizaron  herramientas  de 
microbiología  clásica  para  la  etapa  de  aislamientos 
enriquecimiento,  selección  y  mantenimiento  de  las  cepas 
obtenidas,  y  de  microbiología  molecular  para  acceder  a  la 
identificación de las cepas seleccionadas por su competencia 
en la función buscada.
Un  total  de  15  aislamientos  presentaron  elevada  capacidad 
para metabolizar celulosa. El análisis de clusters jerárquico de 
los  caracteres  morfológicos  y  funcionales  analizados  indicó 
que  las  cepas  pertenecían  a  cinco  grupos  diferentes  con  un 
coeficiente  de  similitud  del  88%.  Actualmente  se  está 
realizando  la  caracterización  molecular  de  las  cepas 
obtenidas  mediante  la  amplificación  de  los  espaciadores 
ITS­1,  ITS­2  e  IGS.  Las  zonas  no  codificantes  del  rDNA 
nuclear  (ITS­1,  ITS­2  e  IGS)  son  más  susceptibles  de 
acumular mutaciones y por  lo  tanto  tienen gran  interés en el 
estudio de la identificación y tipificación de especies fúngicas.

•  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  mínimo 
conteniendo papel de filtro de celulosa como única fuente de carbono (Fig. 2a), y  caldo mínimo conteniendo papel como única fuente de carbono ambos medios suplementados 
con 30 mg.L­1 de Sulfato de Estreptomicina (Fig. 2b).
• Diferentes aislamientos del género Aspergillus fueron clasificados sobre la base de los caracteres morfológicos observados (Fig. 3a y Fig. 3b).
• Para su caracterización molecular se extrajo ADN a partir de 0.8 g de micelio mediante el método Fast DNA (Qbiogene, CA). 
• Para la amplificación de la región ITS del rDNA se utilizaron los primers ITS­1 (TCCGTAGGTGAACCTGCGG) e ITS­2 (TCCTCCGCTTATTGATATGC) (White et al. 1990). 
• Se determinó la existencia de patrones de bandas específicos para la identificación de aislamientos.
• Caracteres morfológicos y moleculares se consideraron binarios y se evaluaron como "1" para referir presencia y "0" para referir ausencia. 
• La matriz de similitud se analizó a través del "Sequential, agglomerative, hierarchical and nested clustering" (SAHN) (Sneath y Sokal, 1973). Los dendrogramas se generaron 
usando el método jerárquico y el algoritmo de agrupamiento de UPGMA (Fig. 4).
• El  programa R se usó para  calcular  la matriz de  correlación  cofenética entre  la matriz de similitud y  la matriz original  para determinar  si  los datos originales estaban bien 
representados en el análisis 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 análisis de clusters jerárquico de los caracteres morfológicos y funcionales analizados indicó que las cepas pertenecían a cinco grupos 
diferentes con un coeficiente de similitud del 88%.
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Figura 1. Muestreo de suelo cultivado con soja (Glycine max L.) cubierto por residuos superficiales de avena (Avena sativa L.)

Figura 2a. Cultivo de hongos en medio sólido conteniendo papel 
como única fuente de carbono. 28 °C, 14 días.

Figura 2b. Cultivo de hongos en medio líquido conteniendo papel 
como única fuente de carbono. 28 °C, 14 días, 180 rpm.

Figura  3a.  Estructura  morfológica  característica  de 
Aspergillus,  métulas,  fiálides  y  conidios  dispuestos  sobre 
vesícula. 400X

Figura 3b. Conidios característicos de Aspergillus. 1000X

Figura  4.  Los  dendrogramas  se  generaron  usando  el  método 
jerárquico y el algoritmo de agrupamiento de UPGMA.

Figura  5.  Los  alineamientos  de  las  secuencias  de  ADN  mostraron 
similitud entre los Aspergillus observados.
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