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RESUMEN 

La pudrición radicular es uno de los principales problemas fitosanitarios que se presenta en 

sandía cultivada en Sonora, el principal productor en México. La presente tesis se planteó con 

la finalidad de identificar mediante análisis morfológico y filogenético a especies fúngicas 

asociadas a la pudrición de raíz en el cultivo de sandía en cuatro campos ubicados en la Costa 

de Hermosillo y Valle de Guaymas. Durante el ciclo primavera-verano 2013 y 2014 se observó 

pudrición de raíz, marchitez, colapso y muerte de guías de sandía. Se aislaron 45 cepas puras de 

hongos que en base a la comparación de estructuras con claves taxonómicas fueron identificados 

como pertenecientes a los géneros Fusarium y Rhizoctonia. Las reacciones de amplificación de 

ADN por PCR y el análisis filogenético por Máxima Verosimilitud de las secuencias 

concatenadas (ITS, TEF y RPB2), permitieron la agrupación de los aislados en 7 clados. Tres 

clados identificaron a Fusarium falciforme (Fusarium solani species complex), F. 

brachygibbosum (Fusarium sambucinum species complex) y F. oxysporum (Fusarium 

oxysporum species complex); dos clados correspondieron a los grupos anastomósicos AG-A y 

AG-F de Ceratobasidium sp., y otros dos a AG-4 y AG-6 de Rhizoctonia solani. Se describieron 

cuatro morfotipos de F. brachygibbosum y se compararon con los de F. falciforme y F. 

oxysporum, lo que permitirá mejorar el diagnóstico morfológico de la enfermedad. Finalmente, 

se desarrollaron protocolos de PCR múltiple y qPCR para la identificación y cuantificación en 

menos de tres horas para cada ensayo de las especies fúngicas del género Fusarium. Las pruebas 

de patogenicidad realizadas con aislados representativos de cada especie demostraron que la 

pudrición radicular y marchitez de plantas de sandía puede ser causada, de manera individual o 

en conjunto, por un grupo diverso de hongos. La información generada servirá de base para 

implementar el manejo integrado de la enfermedad. 
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ABSTRACT 

Root rot is one of the main phytosanitary problems that occur in watermelon cultivated in 

Sonora, the main producer in Mexico. The present thesis was proposed with the purpose of 

identifying by morphological and phylogenetic analysis the fungal species associated with root 

rot in watermelon cultivation in four fields located in the Coast of Hermosillo and Valle de 

Guaymas. During the spring-summer 2013 and 2014 cycle, root rot, wilting, collapse and death 

of watermelon guides were observed. We isolated 45 pure strains of fungi that based on the 

comparison of their structures with taxonomic keys were identified as belonging to the genera 

Fusarium and Rhizoctonia. The amplification reactions of DNA by PCR and the phylogenetic 

analysis by Maximum Likelihood of the concatenated sequences (ITS, TEF and RPB2) allowed 

the grouping of the isolates in 7 clades. Three clades were identified as F. falciforme (Fusarium 

solani species complex), F. brachygibbosum (Fusarium sambucinum species complex) and F. 

oxysporum (Fusarium oxysporum species complex); two clades corresponded to the 

anastomotic groups AG-A and AG-F of Ceratobasidium sp., and two to AG-4 and AG-6 of 

Rhizoctonia solani. Four morphotypes of F. brachygibbosum were described and compared with 

those of F. falciforme and F. oxysporum, which will improve the morphological diagnosis of 

the disease. At the same time, protocols of multiple PCR and qPCR were developed for the 

identification and quantification of the fungal species of the genus Fusarium in less than three 

hours each assay. The pathogenicity tests performed with representative isolates of each species 

showed that the root rot and wilting of watermelon plants can be caused, individually or 

together, by a diverse group of fungi. The information generated will serve as a basis to 

implement the integrated management of the disease. 
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INTRODUCCIÓN 

 

El cultivo de sandía (Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum & Nakai) genera alrededor de 300 

millones de USD anuales en México. Sonora es su principal productor, en 2017 la producción 

de sandía redituó más de 30 millones de USD de utilidad en dicho estado. No obstante, algunos 

factores como: la falta de rotación en los cultivos y los inadecuados planes de manejo de plagas 

y enfermedades en las zonas productoras de la región, han permitido el arraigo de diversos 

patógenos en las principales zonas productoras.  

En Sonora, la marchitez y muerte de plantas de sandía por pudrición de raíz ha sido 

asociada principalmente a Fusarium oxysporum; sin embargo, a nivel mundial se ha reportado 

que Fusarium solani y a Rhizoctonia solani también son capaces de causar dicha enfermedad.  

Con base en lo anterior, con el fin de determinar con precisión cuáles son las especies de 

hongos fitopatógenos causantes de pudrición radicular en el cultivo de sandía en Sonora, en el 

presente trabajo se planteó la identificación morfológica y molecular de aislados provenientes 

de plantas sintomáticas del Valle de Guaymas y la Costa de Hermosillo, los principales 

productores del fruto en el estado. Adicionalmente, se propone realizar una descripción 

detallada de las características macroscópicas y microscópicas distintivas de las diferentes 

especies responsables de daño radicular, con el fin de contribuir a las metodologías tradicionales 

de identificación y desarrollar protocolos para una rápida identificación y cuantificación de los 

hongos fitopatógenos mediante PCR múltiple y qPCR cuantitativa. 
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I. ANTECEDENTES 

  

El cultivo de sandía (Citrullus lanatus) está entre los de mayor importancia en el mundo ya que 

se estima que alrededor del 6% del área cultivable total se dedica a la producción de esta 

cucurbitácea (http://faostat.fao.org, 2016). Es una de las frutas más importantes en el comercio 

agroalimentario de México y hoy ocupa el primer lugar en las exportaciones en el mundo, a las 

que se destina, en promedio, 33.6 por ciento de la producción. Además de la generación de 

divisas, este cultivo es social y económicamente significativo porque es una fuente importante 

de empleo, ya que su proceso demanda de forma intensiva la mano de obra (García-Vázquez et 

al., 2011). 

Los datos del Servicio de Información Agropecuaria y Pesquera (SIAP) de la Secretaría 

de Agricultura, Ganadería, Desarrollo Rural, Pesca y Alimentación (SAGARPA) 

(http://www.siap.gob.mx/.) indican que en 2018 se sembraron casi 277 mil hectáreas de sandía 

en México y se cosecharon más de diez millones de toneladas. La situación geográfica del país 

y el uso de tecnologías diferentes permiten su cultivo en 29 estados en todos los ciclos agrícolas 

y modalidades hídricas. En 2008, 61.5 por ciento de la producción se obtuvo en el ciclo otoño-

invierno (OI) y el restante 38.5 en el de primavera-verano (PV). Así mismo, 70.1 por ciento fue 

de riego y 29.9 de temporal. 

 En Sonora, la superficie de sandía cosechada por año casi se ha duplicado en 10 años, ya 

que ha pasado de 6 509 ha en 2008, a 10 245.4 ha en 2018, mientras que el valor comercial se 

ha quintuplicado durante el mismo lapso de tiempo; lo que ubica al estado como el primer 

productor de sandía en México, con 37.6% de la producción nacional (SNIDRUS-SAGARPA). 

El valor de la producción llegó a sus niveles más altos en 2018, con 2 043 132 000 pesos 

generados por 477 612.65 ton de producto (Tablas 1 y 2). La producción ha venido mejorando 

con rendimientos promedios regionales en siembras de primavera de 70 toneladas por hectárea 

y de 40 toneladas por hectárea en la siembra de verano gracias al manejo agroquímico de plagas, 

tecnificación del riego, uso de porta injertos, uso de variedades adaptadas al clima de la región. 

Las dos épocas de siembra le permiten al agricultor incursionar tanto en el mercado de 
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exportación como en el nacional, lográndose un beneficio social y económico por la generación 

de empleos y la derrama económica (Sabori et al., 2015). 

 

Tabla 1. Producción estatal de sandía durante el ciclo OI. Serie histórica 2008-2018. 

Otoño-Invierno Superficie en hectáreas Producción Obtenida Valor de la Producción 

Año Sembrada Cosechada (Ton) (Miles de $) 

2008 2,153.00 2,113.00 80,998.00 83,072.55 

2009 1,681.00 1,681.00 61,340.00 75,320.00 

2010 3,110.00 3,110.00 108,690.00 177,521.00 

2011 2,723.00 1,953.00 67,133.56 94,788.86 

2012 2,736.00 2,736.00 96,757.58 202,025.35 

2013 2,327.00 2,271.00 85,413.80 199,152.31 

2014 3,061.00 3,061.00 112,597.21 247,795.59 

2015 3,443.00 3,443.00 132,833.45 336,079.72 

2016 4,081.00 4,079.00 193,708.02 585,367.52 

2017 5,523.00 5,523.00 254,166.37 895,394.66 

2018 4,729.20 4,729.20 232,307.65 854,951.09 

http://oiapes.sagarhpa.sonora.gob.mx/datosagp/concultivosxano.asp 
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Tabla 2. Producción estatal de sandía durante el ciclo PV. Serie histórica 2008-2018. 

Primavera verano Superficie en hectáreas Producción Obtenida Valor de la Producción 

Año Sembrada Cosechada (Ton) (Miles de $) 

2008 4,398.00 4,396.00 159,527.43 321,876.15 

2009 3,445.50 3,438.25 134,078.00 266,203.00 

2010 3,513.00 3,513.00 134,583.00 265,861.70 

2011 3,973.00 3,836.00 115,865.70 278,456.93 

2012 4,462.00 4,462.00 153,492.70 267,414.11 

2013 4,629.00 4,629.00 152,900.60 340,168.84 

2014 3,962.00 3,950.00 136,766.50 351,454.61 

2015 3,893.00 3,893.00 158,718.00 347,571.00 

2016 5,046.00 4,951.00 246,398.00 771,638.08 

2017 5,248.50 5,248.50 233,927.88 816,601.24 

2018 7,802.40 5,516.40 245,305.00 1,188,231.16 

http://oiapes.sagarhpa.sonora.gob.mx/datosagp/concultivosxano.asp 

 

 Como se muestra en la Tabla 3, los municipios de Hermosillo y Guaymas son los 

principales productores de sandía en Sonora, concentrando el más del 90% de la superficie 

destinada a este cultivo, realizado en dos ciclos, PV y OI (SAGARHPA-Sonora, 2019). Ambas 

regiones tienen condiciones climáticas similares: de 50 a 300 mm de precipitación media anual 

y clima cálido a semicálido.  

La sandía es una planta anual herbácea, de porte rastrero o trepador, con sistema radicular 

muy ramificado, raíz principal profunda y raíces secundarias distribuidas superficialmente. El 

tallo es rastrero. Es un cultivo que requiere un subsoleo para facilitar el desarrollo de las raíces 

seguido de un barbecho profundo. Para desmenuzar los terrones con un rastreo cruzado es 

suficiente y posteriormente nivelar y trazar las camas, todas estas prácticas proporcionan un 

medio adecuado para el desarrollo de las raíces y absorción del agua, además si se va a hacer 

uso de la plasticultura, el suelo debe de estar bien mullido para facilitar la colocación del 

acolchado (Sabori et al., 2015). 
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 Actualmente, las variedades que se siembran son las determinadas por el principal 

mercado, los Estados Unidos. Esto hace que alrededor del 80 % de la sandía cultivada en el 

estado sean variedades sin semilla o triploides, de forma redonda, con peso de 6 a 10 kg o 

variedades de sandías personales. Para el mercado nacional se eligen variedades con semillas, 

de forma ovalada y de 8 a 16 kg por fruto (Ing. Horacio Agramón Ochoa, com. pers.).   

Debido al alto costo de la semilla híbrida y su bajo porcentaje de germinación y 

requerimientos críticos de humedad y temperatura, se recomienda trasplantar y evitar la siembra 

directa; es necesario sembrar en forma alternada una variedad de sandía con semilla como 

polinizador (fruto sin valor comercial) y se recomienda plantar con una frecuencia de plantación 

de 2-3:1, es decir dos a tres plantas del triploide por una del polinizador. Las sandías triploides 

deben cosecharse con una madurez óptima puesto que no continúan madurando después del 

corte, como sucede con las sandías con semilla. Se debe tratar de cosechar durante los periodos 

más frescos del día para mantener la calidad y vida de anaquel del fruto (Sabori et al., 2015). 

Otro criterio para seleccionar la variedad de sandía a sembrar es la resistencia a 

enfermedades. Las enfermedades más comunes en sandía cultivada bajo un sistema de 

producción intensivo y continuo, que utiliza semilla híbrida son las transmitidas por hongos del 

suelo. Las pérdidas en las cosechas dependen de la concentración de inóculo, el cultivar, el 

ambiente y la interacción planta-patógeno (Krikun et al., 1982). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



6 

 

Tabla 3. Datos sobre la producción de sandía en Sonora en 2018, totales y por distrito de 
Desarrollo Rural.  

Otoño-Invierno Superficie en hectáreas Producción 
Obtenida 

Valor de la 
Producción 

Distritos de Desarrollo Rural Sembrada Cosechada (Ton) (Miles de $) 

Hermosillo 1,977.00 1,977.00 104,740.00 509,019.50 

Guaymas 1,970.50 1,970.50 90,561.75 210,733.18 

Cajeme 649.00 649.00 31,963.30 114,975.07 

Navojoa 132.70 132.70 5,042.60 20,223.35 

Subtotal 4,729.20 4,729.20 232,307.65 854,951.09 

Primavera-Verano 
   

Caborca 75.00 75.00 2,275.00 12,464.74 

Agua prieta 110.00 110.00 3,500.00 10,098.20 

Hermosillo 6,350.00 4,363.00 192,845.00 1,035,364.92 

Guaymas 1,079.00 780.00 37,265.00 106,753.30 

San Luis Río Colorado 188.40 188.40 9,420.00 23,550.00 

Subtotal 7,802.40 5,516.40 245,305.00 1,188,231.16 

TOTAL 12,531.60 10,245.60 477,612.65 2,043,182.25 

 Fuente: http://oiapes.sagarhpa.sonora.gob.mx/datosagp/concultivosoi.asp 

Hasta el 2018, no existían publicaciones arbitradas con información acerca de las especies 

causantes de pudrición radicular en sandía en Sonora y mucho menos hay trabajos publicados 

acerca de la cuantificación de los niveles de infestación en las zonas de producción. Para evadir 

los problemas fúngicos presentados en la raíz, los principales productores de sandía en Sonora 

han adoptado técnicas como el injerto de plantas de sandía sobre portainjertos de calabaza 

(López-Elías et al., 2010). La resistencia de estas plantas a múltiples enfermedades provee al 

agricultor de una estrategia viable y una alternativa a la rotación de cultivos y a la fumigación 

con bromuro de metilo, prohibido actualmente (Bulathsinghala y Shaw, 2014). Sin embargo, el 

precio de la plántula injertada oscila entre 12 y 16 pesos por pieza, dependiendo de la variedad 

y del volumen de compra, en comparación con 6 a 8 pesos de las plántulas sin injertar. La 

inversión necesaria para implementar esta tecnología ocasiona que sea inaccesible para muchos 
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productores. Además, es indispensable el tratamiento químico con al menos dos fungicidas para 

prevenir patógenos foliares (Ing. Horacio Agramón Ochoa, com. pers.).   

 Por otro lado, la resistencia genética que ofrecen las productoras de semillas es 

principalmente a marchitez por Fusarium y a algunos virus. Las compañías han basado sus 

programas de mejoramiento genético en F. oxysporum, sin mucho éxito, ya que regularmente 

se presenta en campo en las etapas tardías de la producción cuando la mayoría de los costos se 

ha ejercido, por lo que no se invierte más en el cultivo y éste es abandonado (Ing. Leonel Ibarra 

Chaparro, com. pers.). Se ha especulado que la carencia de resistencia a un amplio rango de 

enfermedades en cultivares de sandía modernos es el resultado de muchos años de cultivo y 

selección que se han enfocado en características deseables en los frutos a expensas de la 

resistencia a enfermedades (Levi et al., 2001; Harris et al., 2009). 

 De igual forma debe considerarse que plantas como la sandía, son cultivos que requieren 

alta humedad en el suelo. Con frecuencia se desconocen los requerimientos de agua óptimos 

para no comprometer el rendimiento, por lo que estos niveles se mantienen por arriba de la 

capacidad de campo. Lo anterior contribuye a crear las condiciones idóneas para el desarrollo 

de hongos transmitidos por el suelo. La humedad relativa óptima para la sandía se sitúa entre el 

60 y el 80 %, siendo un factor determinante para la floración. La sandía no es muy exigente en 

suelos, aunque le va bien en suelos bien drenados ricos en materia orgánica y fértil. 

 

I.1. Hongos fitopatógenos causantes de pudrición radicular en sandía. 

A nivel mundial, diversos hongos causantes de pérdidas económicas debido a la muerte de 

plantas de sandía han sido reportados en las últimas décadas. Los síntomas inician con 

amarillamiento foliar seguido de un colapso gradual de guías, generalmente justo antes de la 

cosecha. En la zona radicular se observa necrosis de raíces principales y secundarias. Estos 

síntomas por lo regular son ocasionados por Monosporascus cannonballus, Acremonium 

cucurbitacearum, Plectosporium tabacinum y Rhizopycnis vagum. Adicionalmente, otras 

especies asociadas con esta enfermedad son: Pyrenochaeta lycopersici, Fusarium spp., 

Macrophomina phaseolina, Rhizoctonia solani, Pythium spp., y Verticillium dahliae (Chilosi et 

al., 2008; Infantino et al., 2004; Aiello et al., 2012). 
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En la costa de Hermosillo y el Valle de Guaymas en Sonora, la producción de sandía se 

ha visto limitada por la presencia de Fusarium oxysporum, F. solani, Rhizoctonia solani (Ing. 

Jesús Ávila Salazar, com. pers., M. S. Sergio Garza Ortega, com. pers., Fernández et al., 2013). 

 

I.1.1 Fusarium spp.  

Las especies de hongos filamentosos dentro del género Fusarium, forman parte de la familia 

Nectriaceae perteneciente al orden Hypocreales de la clase Sordariomycetes. Son de gran 

impacto económico debido a que sus miembros están implicados en la salud humana, animal y 

vegetal, ya que producen un amplio rango de metabolitos secundarios que son peligrosos en los 

productos agrícolas y ganaderos, en la vida silvestre y en humanos. Fusarium es un grupo muy 

diverso que incluye especies saprobias, patogénicas y especies productoras de toxinas. Algunas 

especies dentro de este grupo son responsables de pudrición radicular y marchitez vascular en 

muchas especies vegetales económicamente importantes (Nelson et al., 1994).  

 

Complejo de especies Fusarium oxysporum (FOSC) 

FOSC comprende diferentes formae speciales (f.sp.) que infectan más de 100 diferentes 

hospederos provocando severos daños en cultivos como sandía, melón, tomate, algodón y 

plátano. Los miembros de FOSC colectivamente representan el complejo de especies más 

encontrado y económicamente importante. A nivel mundial se considera que la marchitez 

causada por Fusarium oxysporum f.sp. niveum es la principal limitante para la producción de 

sandía (Zhou et al., 2003). La enfermedad es conocida como colapso o declive de las guías 

maduras de la planta (marchitez repentina de sandía). De manera conjunta, las plantas también 

pueden estar infectadas con Fusarium solani, Macrophomina phaseolina, Rhizoctonia solani, 

Monosporascus cannonballus y Pythium spp., además de F. oxysporum (Boughalleb y El 

Mahjoub, 2006).  

 Debido a las pérdidas económicas generadas mundialmente por los miembros de FOSC, 

existe bastante literatura sobre la caracterización genética y patogénica de formae speciales 

individuales dentro de grupos de compatibilidad vegetativa (VCG) y están definidas en base a 

la patogenicidad de uno o más hospederos vegetales, mientras que los VCG están definidas en 
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base a su habilidad para la anastomosis y para formar heterocariontes (Gordon y Martyn, 1997). 

Los VCG son excelentes predictores del origen evolucionario (Elias et al., 1993) y parecen ser 

predominantemente linajes clonados. Algunas formae speciales se dividen en razas debido a la 

virulencia mostrada en un grupo de cultivares de una o más especies vegetales. Dado el alto 

nivel de diversidad filogenética y el gran número de formae speciales, la tipificación de 

secuencias de ADN multilocus (MLST) es actualmente la técnica más robusta para caracterizar 

la diversidad genética de FOSC (Taylor y Fisher 2003) 

 

Complejo de especies Fusarium solani (FSSC) 

Los miembros del complejo de especies Fusarium solani (FSSC) son saprófitos comunes, 

aislados frecuentemente de suelo, aire y plantas. Estos hongos son bien conocidos como 

patógenos de vegetales, animales y humanos, son causantes de dos terceras partes de la 

fusariosis en humanos y animales alrededor del mundo (Zhang et al., 2004). Al menos 60 

diferentes especies filogenéticamente distintas están incluidas en este complejo y debido a la 

alta especificidad al hospedero, han sido subdivididas en formae speciale. Análisis filogenéticos 

recientes han revelado que cada formae speciale corresponde a una especie, biológica y 

filogenéticamente distinta (Coleman, 2016; O’Donnell et al., 1998). F. falciforme ha sido 

reportado sólo recientemente como agente causal de marchitamiento y pudrición de raíz en frijol 

lima y garbanzo en Brasil (Sousa et al., 2017, Cabral et al., 2016). 

 

Complejo de especies Fusarium sambucinum (FSAMSC) 

El complejo de especies Fusarium sambucinum incluye al menos 35 individuos que incluyen a 

F. graminearum, F. sporotrichioides, F. culmorumson y F. brachygibbosum, entre otras. Este 

último es agente causal de podredumbre del tallo del maíz (Shan et al., 2017), marchitez y 

muerte regresiva en Euphorbia larica y olivo (Al-Mahmooli et al., 2013; Trabelsi et al., 2017) 

y de podredumbre y cancros en almendro y nogal (Stack et al., 2017; Marek et al., 2013). 
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I.1.2 Rhizoctonia spp. 

Rhizoctonia spp. son un grupo diverso de teleomorfos ubicados en diferentes familias, órdenes 

y clases. Rhizoctonia fue descrito inicialmente por su habilidad de infectar plantas y formar 

esclerosios (Stalpers y Andersen 1996). Sin embargo, estos hongos también pueden crecer como 

saprobios o como simbiontes micorrícicos benéficos en orquídeas (Masuhara et al., 1993; 

Cubeta y Vilgalys 2000; Jiang et al., 2015). Tienen una distribución cosmopolita. Son 

plurívoros, comúnmente tienen como sustrato raíces, tallos, hojas y frutos de más de 500 

especies vegetales (Farr y Rossman 2019).  

Por la amplia variación en cuanto a localización geográfica, morfología, especificidad a 

hospedera y patogenicidad de subpoblaciones genéticamente diferentes, estos hongos forman 

un complejo de especies (Vilgalys y Cubeta 1994). Rhizoctonia y Ceratobasidium representan 

a los géneros más estudiados debido a su importancia económica como patógenos de plantas y 

ambos forman un clado monofílico perteneciente a la familia Ceratobasidiaceae (González et 

al., 2016).  

Rhizoctonia solani y otras Rhizoctonia spp. no producen esporas asexuales, por lo que 

las características morfológicas de las células vegetativas (hifas y esclerocios), tales como la 

presencia o ausencia de septos, patrones de ramificación y constricción, número de núcleos por 

célula, pigmentación y ancho de las hifas fueron utilizadas para clasificarlos e identificarlos 

(Prillieux y Delacroix 1891). Posteriormente, cuando se descubrió que este hongo podría llevar 

a cabo la reproducción sexual (Rolfs 1903), el color, la forma y el tamaño de las estructuras 

sexuales también fueron utilizados como caracteres taxonómicos. Además, también se 

estableció una relación entre las etapas del anamorfo (asexual) y del teleomorfo (sexual). Sin 

embargo, los caracteres morfológicos de anamorfos y teleomorfos son variables y de valor 

limitado para definir y delimitar especies (Andersen y Stalpers1994; Vilgalys y Cubeta 1994; 

Roberts 1999). 

Rhizoctonia solani es la especie más reconocida de este complejo. Causa enfermedades 

en más de 200 plantas incluyendo a arroz, maíz, trigo, soya, papa, algodón, frutas, arboles, 

pastos y ornamentales. El modo de patogenicidad es parasitismo necrotrófico, una invasión no 
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específica de los tejidos de las plantas donde la hospedera muere a medida que es gradualmente 

consumida.  

El criterio más importante para delimitar las especies de Rhizoctonia es el concepto de 

grupos anastomósicos. Este se basa en la premisa de que las hifas de aislados relacionados de 

las mismas especies (independientemente de la capacidad para aparearse) tienen la habilidad 

para reconocerse y fusionarse entre sí. Existen al menos 13 grupos anastomósicos en el género 

Thanatephorus (Rhizoctonia polinucleada con 3 a 21 núcleos) de AG-1 a AG-13 y 21 grupos en 

Ceratobasidium (Rhizoctonia binucleada) de AG-A a AG-U (Sharon et al., 2008). La 

agresividad entre los diferentes grupos anastomósicos es variable (Erper et al., 2016; Mathew 

et al., 2012; Oliveira et al., 2014). 

Mediante la reconstrucción filogenética usando fragmentos de secuencias de ADN de: 

dos genes codificantes nucleares (RPB2 y TEF1), un gen codificante mitocondrial (ATP6) y dos 

del operón del ADN ribosomal, el espaciador transcrito interno y la subunidad más grande del 

ribosoma (ITS y LSU), se ha comprobado la monofilia de Ceratobasidiaceae y que los clados 

dentro de esta familia son consistentes con la separación previa basada en criterios de 

anastomosis (González et al., 2016). 

Ceratobasidium spp. ha sido reportado como causante de pudrición y muerte de 

manzanos (Mazzola 1997), damping off en plántulas de tabaco (Mazuka 1998), tizón foliar en 

pinos (Putnam 1999), pudrición del hipocotilo en canola (Khangura et al., 1999), pudrición 

negra en raíz de fresa (Martin 2000), pudrición de raíz y tallo en rosa (Priyatmojo et al., 2001), 

pudrición del pedúnculo en maíz (Lovell et al., 2003), damping off en acelga (Yang et al., 2007), 

pudrición de raíz en sandía (Meza et al., 2014), etc. 

 

I.2. Diagnóstico de enfermedades causadas por hongos en plantas. 

El diagnóstico de las enfermedades en las plantas ha cambiado a lo largo de los años. Las 

técnicas aplicadas se engloban en tres categorías: tradicionales, serológicas y ácidos nucleicos. 

En el presente trabajo se emplean sólo técnicas tradicionales y de ácidos nucleicos, pero todas 

contribuyen al diagnóstico y control efectivo de la enfermedad y conducen a la adecuada 

intervención química y/o biológica. 
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I.3. Métodos tradicionales para la identificación de patógenos fúngicos en plantas. 

Los métodos tradicionales incluyen el uso de plantas indicadoras para producir síntomas 

visuales de la enfermedad en plantas susceptibles y el uso de medios sintéticos para favorecer 

el crecimiento de microorganismos que pueden ser identificados por la morfología de las 

colonias, mediante la descripción de los detalles y características de crecimiento, color del 

micelio, pigmentos en el agar y tipo de crecimiento. Microscópicamente, es posible la 

diferenciación hasta nivel de género y en ocasiones hasta especie cuando es posible la 

observación de elementos vegetativos de resistencia como esclerocios y clamidosporas o de 

nutrición como haustorios o de sostén o de fijación como las fiálides y conidióforos; de 

estructuras de fructificación sexuales como basidiosporas, oosporas, zigosporas o de estructuras 

fructificaciones asexuales como conidias (Agrios, 2011). Sin embargo, los caracteres 

morfológicos usados anteriormente en taxonomía, no permiten muchas veces la discriminación 

entre especies. En algunos casos, es complicado hasta para el fitopatólogo más entrenado debido 

a las similitudes que estas estructuras presentan. 

Un ejemplo de la dificultad en la identificación morfológica es el género Fusarium. 

Muchas especies de Fusarium identificadas por medio de caracteres morfológicos son en 

realidad complejos de especies, con poca o ninguna diferencia en su morfología. Basado en las 

características morfológicas y en la tipificación de secuencias multilocus, el género Fusarium 

ha sido clasificado en varios complejos de especies como el complejo de especies Fusarium 

solani (FSSC), complejo de especies Fusarium oxysporum (FOSC) y el complejo de especies 

Fusarium fujikuroi (FFSC). Con menos frecuencia son encontrados los miembros de los 

complejos de especies Fusarium incarnatum-equiseti (FIESC), Fusarium dimerum (FDSC) y 

Fusarium chlamydosporium (FCSC), Fusarium sambucinum (FSAMSC) (Nelson et al.,1994; 

O’Donnell et al., 2007, 2008, 2009). 

Por otra parte, las especies pertenecientes al género Rhizoctonia y similares, no producen 

esporas asexuales, por lo que se utilizan características morfológicas de células vegetativas, 

como hifas y esclerosios, para identificarlas y clasificarlas, tales como patrones de ramificación 

y constricción, número de núcleos por célula, pigmentación, grosor de las hifas. Para el caso de 

las formas sexuales se utilizan la forma, el color y el tamaño de los cuerpos fructificantes. 

Algunos hongos resupinados como es el caso del género Ceratobasidium, están relacionados al 
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anamorfo Rhizoctonia; sin embargo, los caracteres morfológicos del anamorfo y teleomorfo son 

variables y de valor limitado para definir especies (Andersen y Stalpers 1994; Roberts 1999; 

Vilgalys y Cubeta 1994). 

 

I.4. Métodos basados en los ácidos nucleicos para la identificación de patógenos fúngicos 

en plantas.  

En años recientes, el uso de métodos moleculares en la identificación y diagnóstico de hongos 

fitopatógenos se ha incrementado con el fin de resolver los problemas asociados a los sistemas 

de identificación morfológica. Estas técnicas están basadas en que los fragmentos de algún ácido 

nucleico dentro del genoma son únicos para cada individuo y pueden indicar su presencia. Una 

de las técnicas más empleadas es la reacción en cadena de la polimerasa o PCR, que permite la 

rápida detección e identificación de patógenos sin las desventajas de los métodos clásicos. Una 

variante avanzada de esta técnica es la PCR en tiempo real, que puede medir el nivel de 

fluorescencia a medida que un colorante fluorescente se intercala en la doble hebra de ADN.  

 El primer paso para el desarrollo exitoso de cualquier ensayo de PCR tiempo real es el 

diseño de primers para la amplificación específica del ADN del patógeno objetivo y de un 

control interno, que generalmente es un gen endógeno o constitutivo, que no muestra variación 

entre los aislados. El segundo paso es seleccionar la química, lo cual depende del diseño del 

experimento. Los principales químicos fluorescentes son las sondas Taqman, el compuesto 

SYBR green y las balizas moleculares. Las sondas Taqman son más caras que el SYBR green; 

sin embargo, la sensibilidad es mayor. La validación de los ensayos puede hacerse con cepas de 

referencia, genéticamente cercanas al aislado relacionado y al ADN del hospedero. Para la 

cuantificación de patógenos en suelo o planta, se requiere de ADN de concentración conocida 

para la construcción de una curva estándar. Zhang et al. (2005), identificaron exitosamente con 

sondas Taqman a Fusarium oxysporum niveum y Mycosphaerella melonis en plantas inoculadas 

artificialmente al quinto día de la inoculación, aun cuando las plantas permanecieron 

asintomáticas hasta el día 13. La rápida detección del patógeno ayuda a los agricultores a decidir 

sobre estrategias de prevención y control de la diseminación de la enfermedad. Además, la PCR 

tiempo real se usa también para detectar patógenos directamente del suelo. 
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I.5. Filogenia multilocus de hongos fitopatógenos. 

Actualmente existe un enfoque filogenético para reconocer a las especies fúngicas que causan 

enfermedades en plantas basado en la concordancia de genealogías de diversos genes debido al 

pleomorfismo que presentan la mayoría de los hongos (Taylor et al., 2000). 

 El pleomorfismo o diversidad de propágulos fúngicos, es una característica observada 

en Ascomicetos y Basidiomicetos, tales como Fusarium y Rhizoctonia. En el pasado, los hongos 

Ascomicetos se clasificaban principalmente en base a sus esporas y se les dio un nombre 

separado a las estructuras sexuales (teleomorfo) y a las estructuras asexuales (anamorfo), o si 

existían varias formas asexuales (sinanamorfos). Todas juntas representan al holomorfo. Este 

sistema de nomenclatura dual puede ser confusa para los fitopatólogos y, en muchas ocasiones, 

conduce a un manejo errático y poco preciso de fungicidas (Crous et al., 2015). 

Adicionalmente a lo anterior, en algunos géneros de hongos fitopatógenos, los nombres 

enmascaran la variación en la especificidad al hospedero y la patogenicidad que existe por 

debajo del nivel de especie. Tal variación puede representar especies crípticas. Debido a esto, 

desde 2011, se ha propuesto el fin de la nomenclatura dual y el uso de un único nombre para 

cada especie. La fusión de nombres genéricos de especies sexuales y asexuales es actualmente 

procesada por grupos de trabajo bajo la tutela del ICTF (International Commission on the 

Taxonomy of Fungi), incluyendo un nuevo comité para nombres de hongos fitopatógenos 

(http://www.fungaltaxonomy.org).  

A través de la representación gráfica de árboles filogenéticos que plasman el estudio de 

las relaciones evolutivas usando ADN, ha quedado demostrado que muchas especies de hongos 

fitopatógenos pertenecen a complejos de especies o que están incluidos en géneros polifiléticos 

o parafiléticos. La resolución de estos conceptos de género y especie es de vital importancia 

para la sanidad vegetal y para el mercado global de alimentos y fibras (Crous et al., 2016). 
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II. JUSTIFICACIÓN 

Las pérdidas en la producción de sandía en el estado de Sonora debido a la muerte de plantas 

causadas por hongos en algunos campos alcanzan el 100%. Esto representa considerables 

pérdidas económicas para el sector dados los niveles de producción estatal y el alto valor 

económico del fruto. Entre las especies fúngicas más frecuentes responsables de las pérdidas en 

sandía se encuentra Rhizoctonia solani y Fusarium spp. Sin embargo, se desconoce con 

exactitud la diversidad de especies fúngicas que intervienen en el desarrollo de la enfermedad, 

por lo que en ocasiones las estrategias de control resultan deficientes. Determinar la presencia 

de una especie patogénica, así como el nivel de inóculo presente es indispensable para 

implementar estrategias integradas de control.  
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III. OBJETIVOS 

 

III.1. Objetivo general 

Identificar mediante análisis morfológico y filogenético a las especies fúngicas asociadas a la 

pudrición de raíz en el cultivo de sandía en Sonora, México. 

 

III.2. Objetivos específicos 

III.2.1 Identificar las especies de hongos causantes de pudrición radicular en plantas de sandía 

en la Costa de Hermosillo y Valle de Guaymas en Sonora mediante análisis morfológicos y de 

filogenia multilocus.  

III.2.2 Describir y comparar las características macroscópicas y microscópicas distintivas de las 

diferentes especies responsables de daño radicular. 

III.2.3 Desarrollar protocolos de identificación y cuantificación rápida de hongos fitopatógenos 

mediante PCR múltiple y qPCR cuantitativa. 
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IV. RESULTADOS  

En cumplimiento a los lineamientos de titulación, en el presente escrito se presentan cuatro 

publicaciones científicas, obtenidas como productos de los objetivos particulares planteados. 

Dos corresponden a primeros reportes sobre nuevos patógenos de sandía en la región y los otros 

dos a artículos en extenso. Además, un tercer artículo de investigación ha sido enviado para su 

publicación en Plant Disease, revista de investigación básica y aplicada publicado por la 

American Phytopathology Society. 

 

 

Tabla 4. Relación de artículos científicos en cumplimiento a los objetivos particulares. 

Título de la publicación Incluida en FI Condición 

First Report of Root Rot of Watermelon 
Caused by Ceratobasidium spp. in Sonora, 
Mexico. Plant Disease. Volume 98(6)847. 
2014. 
 

JCR 2.941 Publicado 

First Report of Watermelon Wilting 
Caused by Fusarium brachygibbosum in 
Sonora, Mexico. Plant Disease. 99(5)729. 
2015. 
 

JCR 2.941 Publicado 

Multilocus phylogenetic analysis of fungal 
complex associated with root rot 
watermelon in Sonora, Mexico. Revista 
Mexicana de Fitopatología. 36:233-255. 
2018. 
 

Índice de Revistas 
Mexicanas de 

Investigación Científica 
y Tecnológica del 

CONACYT 

0.26 Publicado 

Description and comparison among 
morphotypes of Fusarium 

brachygibbosum, F. falciforme and F. 

oxysporum pathogenic to watermelon in 
Sonora, México. Revista Mexicana de 
Fitopatología. 37(1). 2019. 
 

Índice de Revistas 
Mexicanas de 

Investigación Científica 
y Tecnológica del 

CONACYT 

0.26 Publicado 

Molecular markers for multiplex detection 
and quantification of pathogenic Fusarium 
in watermelon. Plant Disease. 2019. 

JCR 2.941 Enviado 

FI = Factor de Impacto 
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V. DISCUSIONES 

 

Los resultados obtenidos y publicados en los manuscritos generados en la presente tesis 

permitieron establecer que individualmente o en forma conjunta, al menos cinco especies 

diferentes de hongos causan pudrición radicular y eventualmente la muerte de plantas de sandía.  

En primera instancia, el análisis de las características morfológicas de los aislados permitió 

identificar a dos géneros de hongos fitopatógenos: Rhizoctonia y Fusarium.  

Posteriormente, mediante el análisis filogenético de secuencias concatenadas de ADN 

(ITS y RPB2) se dilucidó que el grupo de aislados detectados como Rhizoctonia estaba 

conformado por los grupos anastomósicos AG-A y AG-F de Rhizoctonia binucleada 

(teleomorfo: Ceratobasidium sp.), además de AG-4 delimitado como Thanatephorus praticola 

(Mordue et al., 1989; González et al., 2016) y AG-6 de Rhizoctonia solani (teleomorfo: 

Thanatephorus cucumeris). 

 AG-F ha sido reportado como causante de pudrición radicular en sandía en Arizona, EUA 

(Nischwitz et al., 2013) e Italia (Aiello et al., 2012). También es el agente causal de la 

enfermedad en fresa (Sharon et al., 2007), cempaxúchitl (Saroj et al., 2013) y pistache (Alaei et 

al., 2017). Hasta la fecha no existían registros acerca de la patogenicidad de Ceratobasidium 

AG-A en sandía, pero sí en remolacha azucarera y manzano (Wang y Wu, 2012).  

Aiello et al. (2012) encontró que T. praticola y Ceratobasidium sp. AG-F forman parte 

de un complejo de hongos que causan pudrición de raíz y declive de plantaciones de sandía en 

etapa de producción en Italia. 

Los síntomas en raíces y tallos de plantas infectadas con los aislados de Rhizoctonia 

binucleada y polinucleada fueron similares: lesiones localizadas café-rojizas y ligeramente 

hundidas en la base del tallo y de 0.2 a 2.0 cm de largo; llegando a afectar hasta un 90% de 

sistema radicular (Meza-Möller et al., 2014).  

El análisis filogenético de los aislados de Fusarium (con fragmentos de secuencias de los 

genes: ITS, TEF-1α y RPB2) permitió identificar la presencia de F. falciforme, F. oxysporum y 

F. brachygibbosum. 
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La especie predominante fue F. falciforme, inicialmente, este hongo fue identificado 

como la morfoespecie politípica F. solani; sin embargo, en el árbol filogenético formó un clado 

separado dentro del Fusarium solani Species Complex (FSSC). Siendo una de las especies 

crípticas del Complejo. F. falciforme ha sido reportado como agente causal de marchitamiento 

y pudrición de raíz en muy pocos cultivos. 

Se ha reportado que F. oxysporum f. sp. niveum perteneciente al F. oxysporum Species 

Complex (FOSC), es el principal responsable de marchitez vascular y muerte de plantas de 

sandía causantes en el mundo. Los miembros de FOSC afectan a más de 100 diferentes especies 

vegetales (López-Mondéjar et al., 2012). 

Como producto de este trabajo, F. brachygibbosum perteneciente a Fusarium 

sambucinum Species Complex (FSSC) fue reportado por primera vez como agente patógeno, 

causante de marchitez en plantas de sandía (Rentería-Martínez et al., 2015). Los síntomas 

presentados en sandía se parecen mucho a los ocasionados por la invasión de F. oxysporum. 

Este hongo ha demostrado que además de causar marchitez vascular, puede ocasionar también 

podedumbre, cancros y muerte regresiva en diferentes cultivos por lo que es de suma 

importancia describir los morfotipos presentes.  

Ante la falta de información alrededor del complejo de hongos causantes de la pudrición 

radicular en los cultivos de sandía en Sonora y dado que las técnicas de identificación 

morfológica aún son ampliamente utilizadas, se realizó una descripción y comparación sobre 

las características macroscópicas y microscópicas distintivas de las diferentes especies de 

Fusarium encontradas.  

Se encontró que los morfotipos F. brachygibbosum encontrados, presentaron 

clamidosporas sencillas o dobles, de pared gruesa, intercalares y terminales. Monofiálides cortas 

y escasas polifiálides. Macroconidios con células apicales en ligera forma de gancho y células 

basales con forma típica o ligera forma de pie, concordando con lo citado por Padwick (1945). 

El mayor grosor de paredes fue distintivo en las clamidosporas de F. brachygibbosum. La 

morfología de los macroconidios fue diferente en las tres especies. Una característica distintiva 

en los morfotipos de F. falciforme fueron las monofiálides largas y delgadas; mientras que en 

los de F. oxysporum fue la ausencia de septos en los microconidios.  
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El color de la base del medio, el tipo de células conidiógenas, además de la morfología y 

tamaño de las macroconidias pueden hacer que F. brachygibbosum sea identificado 

erróneamente como F. oxysporum, que se considera el más común en la mayoría de los cultivos 

de la región. El grosor en la pared de las clamidosporas y la ausencia o presencia de septos son 

las características que pueden diferenciar entre las dos especies.  

Los posibles errores y lo tardado de la identificación basada en el cultivo y el análisis 

morfológico de los hongos fitopatógenos hacen que se incremente la necesidad de desarrollar 

protocolos de identificación y cuantificación rápida, en ese sentido las herramientas de PCR 

múltiple y qPCR cuantitativa, son las opciones más eficientes. 

Las técnicas de PCR múltiple y PCR en tiempo real se han utilizado para detectar la 

presencia y para cuantificar, respectivamente, complejos de especies de Fusarium (Yli-Mattila 

et al., 2017).  

La precisión y la rapidez del diagnóstico se logran mediante el uso de iniciadores capaces 

de amplificar dos o más fragmentos de ADN específicos en el genoma de una especie. Dichos 

fragmentos funcionan como marcadores moleculares útiles para la identificación de dicha 

especie. Así, el diseño de oligonucleótidos que generen fragmentos amplificados de diferentes 

tamaños en varias especies asociadas a una enfermedad hace posible detectar la presencia de 

dichas especies en forma simultánea.  

La PCR en tiempo real provee información más precisa que la PCR punto final y en 

menor tiempo, ya que prescinde del procesamiento posterior a la amplificación. La tecnología 

desarrollada con los fluoróforos que se intercalan en el ADN, como el SYBR Green, ofrece la 

ventaja del procesamiento de un gran número de muestras en un tiempo máximo de 3 h. 

Los marcadores elegidos han sido previamente estudiados en filogenia de Fusarium. El 

gen TEF-1α tiene la ventaja que es altamente informativo a nivel de especie, no se han detectado 

copias no ortólogas, y es completamente alineable en la filogenia de este género (Al-Hatmi et 

al., 2016). De igual manera, el gen que codifica para la subunidad RPB2 ha sido ampliamente 

utilizado en filogenia y código de barras de Fusarium (O’Donnell et al., 2013) y aunque ambos 

loci son de una sola copia, permiten encontrar diferencias entre especies muy cercanas. La 

cuantificación de la carga de Fusarium en tiempo real ofrece la ventaja de poder realizar el 
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diagnóstico y tomar las decisiones al momento de elegir el campo, el cultivar, el fungicida a 

aplicar, la cantidad y fecha de aplicación, etc.   

De acuerdo a la revisión de literatura, parece ser que este es el primer intento sobre la 

identificación simultánea y cuantificación por PCR tiempo real SYBR Green de una parte del 

complejo de hongos que causa pudrición en raíz y muerte de plantas de sandía. 

Finalmente, de acuerdo a comunicaciones personales con responsables del área de 

producción de plántulas de sandía (Ing. Leonel Ibarra Chaparro, Ing. Agramón, Ing. Wendy) las 

variedades que se cultivan en Sonora son:  Joy Ride, Summer Breeze, Tailgate (Seminis® de 

Bayer Group), Excursion, Fascination, Sugar Red, Sweet Dawn (Syngenta®), 7187, 7197 y 

Embasy (Nunhem®). La información mostrada en las páginas web de las compañías establece 

que la resistencia de estas variedades es principalmente, contra F. oxysporum. En este trabajo, 

de los 45 aislados obtenidos, sólo dos correspondieron a F. oxysporum, ambos provenientes de 

la misma zona de muestreo. Esto explica la alta incidencia de enfermedades radiculares y 

vasculares debido a que estas enfermedades son ocasionadas por un complejo de hongos.   
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VI. CONCLUSIONES 

 

· La pudrición de raíz, marchitez, colapso y muerte en plantas de sandía en la Costa de 

Hermosillo y el Valle de Guaymas (Sonora) es causada por un complejo de hongos 

pertenecientes a los géneros Fusarium, Rhizoctonia y Ceratobasidium. 

· Fusarium oxysporum f sp niveum no es el principal agente causal de marchitez vascular y 

muerte de plantas en la zona de estudio. 

· Fusarium falciforme, F. brachygibbosum, Thanatephorus praticola (Rhizoctonia solani 

AG-4) y Ceratobasidium spp. son reportados por primera vez en el presente trabajo como 

causantes de pudrición radicular y marchitez de plantas de sandía. 

· Es posible identificar grupos anastomósicos de especies de hongos pertenecientes a la 

familia Ceratobasidiaceae mediante filogenia multilocus sin necesidad de contar con los 

cultivos tipo. 

· Características morfológicas microscópicas como el grosor de paredes en las clamidosporas, 

la morfología de los macroconidios, el tipo de células conidiógenas y la presencia o ausencia 

de septos en microconidios son lo suficientemente diferentes entre F. brachygibbosum, F. 

falciforme y F. oxysporum y pueden servir para diferenciarlos. 

· El porcentaje de daño causado por cada especie encontrada y definida por filogenia 

molecular y morfología es diferente. 
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VII. RECOMENDACIONES 

 

· Ampliar y continuar con el diagnóstico con PCR múltiple y qPCR en la temporada otoño-

invierno y aumentando el número de campos muestreados llevando cuidadosamente el 

registro de las variedades cultivadas, incluidas los portainjertos, aun en ausencia de 

síntomas; además, monitorear el comportamiento del inóculo ante las medidas de control 

empleadas en cada campo.  

· Analizar con los protocolos diseñados para la detección y cuantificación de patógenos 

causantes de pudrición radicular las variedades de semillas más utilizadas en la región con 

el objetivo de rastrear y determinar el origen del inoculo.  

· Realizar pruebas específicas con aislados representativos de cada especie y cada grupo 

anastomósico con los fungicidas comerciales existentes para determinar cuál es la dosis más 

efectiva para cada uno de ellos. 

· Realizar análisis filogenéticos orientados a identificar las razas de Fusarium oxysporum 

presentes en los campos agrícolas de la región para determinar los cultivares o variedades 

de sandía susceptibles. 

· Buscar otros morfotipos de Fusarium brachygibbosum para incrementar el conocimiento 

acerca de la morfología de la especie. 

· Estandarizar protocolos de PCR múltiple y qPCR para los hongos patógenos pertenecientes 

a los géneros Rhizoctonia y Ceratobasidium. 

· Cuantificar por qPCR en tiempo real la carga fúngica de las especies de hongos patógenos 

a partir de suelo y planta con el fin de determinar los niveles de inóculo a los cuales se 

presenta la enfermedad. 

· Determinar la influencia de factores edáficos (tipo de suelo, textura, pH, conductividad 

eléctrica, contenido de humedad, temperatura, niveles de nutrientes y microbiología del 

suelo) en la variabilidad de poblaciones de los hongos patógenos encontrados. 

· Realizar estudios del microbioma del suelo y aislar agentes de control biológico de plantas 

sanas de sandía. 
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· Establecer una colección de cultivos con organismos patógenos aislados para contar con 

cultivos tipo en investigaciones posteriores que sean susceptibles de ser manejados con 

agentes de control biológico.  
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