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Tabla 1 Datos generales del proyecto  

Marco de 

referencia 

Carta de Colaboración entre el Instituto Nacional de Conservación y 

Desarrollo Forestal, Áreas Protegidas y Vida Silvestre (ICF) y la Universidad 

Nacional Autónoma de Honduras (UNAH).  

Instituciones 

participantes 

Universidad Nacional Autónoma de Honduras a través del Instituto de 

Investigaciones en Microbiología (IIM).  

Instituto Nacional de Conservación y Desarrollo Forestal, Áreas Protegidas y 

Vida Silvestre (ICF). 

Fuente de 

financiamiento 
 Manejo Sostenible de Bosques (3878/BL-HO). 

actividad: Investigación “Diagnóstico molecular de hongos fitopatógenos”.  

Responsable 

Universidad Nacional Autónoma de Honduras a través del Instituto de 

investigaciones en Microbiología (IIM).  

Instituto Nacional de Conservación y Desarrollo Forestal, Áreas Protegidas y 

Vida Silvestre (ICF). 

Apoyo en 

gestión: 
Enlace Institucional ICF-Red Solidaria. 

Lugar y fecha 

de la actividad 

Tegucigalpa, M.D.C, previsto iniciar en julio 2023 a marzo 2024. 

 

Periodo de 

ejecución  
6 meses  



 

1. ANTECEDENTES 

 

os bosques juegan un papel crucial en la salud del planeta y de sus habitantes, 

albergando una gran diversidad de especies y contribuyendo al equilibrio 

climático global. Según la Organización de las Naciones Unidas para la 

Alimentación y la Agricultura (FAO), los bosques cubren aproximadamente el 31% de la 

superficie terrestre y albergan alrededor del 80% de la biodiversidad terrestre (1). 

Además, proporcionan servicios ecosistémicos vitales, como la regulación del clima, la 

conservación del suelo y el agua, y la captura de carbono atmosférico (2, 3). 

Sin embargo, los bosques enfrentan una serie de amenazas que afectan su salud y 

su capacidad para brindar estos servicios. Estas amenazas pueden ser causadas por 

agentes bióticos y abióticos (4). Dentro de los agentes bióticos virus, bacterias, hongos, 

insectos, parásitos suelen ser los principales agentes causantes de enfermedades en los 

bosques, lo que compromete su apariencia, uso comercial y recreativo (5), por lo que 

cualquier amenaza a la salud del bosque debe ser identificada y tratada con prontitud. Las 

infecciones por estos organismos se han visto exacerbado por el cambio climático y la 

actividad humana, lo que ha llevado a una disminución significativa de la salud forestal 

en todo el mundo (6, 7). El término "enfermedad de los árboles" hace referencia a una 

amplia gama de infecciones, anomalías y/o alteraciones de la estructura normal y el 

crecimiento de un árbol (1, 5). Las principales características de enfermedades forestales 

se aprecian en la figura 1.  

En este contexto, la salud y la sanidad forestal han adquirido una importancia cada 

vez mayor como área de investigación y acción. La salud forestal se refiere al estado 

general de los bosques y su capacidad para funcionar como ecosistemas saludables, 

mientras que la sanidad forestal se centra en la prevención, el control y la gestión de 

enfermedades y plagas forestales (8, 9). Ambas disciplinas son fundamentales para 

garantizar la sostenibilidad de los bosques y para proteger los servicios ecosistémicos que 

proporcionan (1, 9). En este sentido varios organismos agrupados en diferentes dominios, 

familias, órdenes y géneros pueden causar enfermedades en los árboles que comprometen 

el crecimiento, calidad de la madera y/o causar la muerte o predisponer a los diferentes 

árboles al ataque de otras plagas (10).  

L 



 

Dentro de estos los hongos son organismos eucariotas heterótrofos que forman 

parte fundamental de la composición ecológica de los ecosistemas forestales (5). Si bien 

algunos de ellos ejercen un importante rol en la naturaleza, muchos otros tienen efectos 

devastadores en los ecosistemas forestales (11).  

Figura 1. Características de las enfermedades de los árboles. Tomado de Callan B. 

2001 (5).  

Los hongos tienen múltiples formas de interactuar con las plantas (12). Sus 

distintos estilos de vida exhiben diversos rasgos, como mecanismos de dispersión, tipos 

de reproducción, crecimiento, asimilación de nutrientes y parasitismo (13-15). Los 

hongos patógenos están adaptados para poder invadir plantas, superar mecanismos de 

defensa y colonizar tejidos para crecer, sobrevivir y reproducirse (16, 17). Para que un 

patógeno infecte una planta, debe poder penetrar y atravesar los tejidos (16). El viento, el 

agua y algunos insectos sirven como vector de esporas y propágulos fúngicos, en donde 

estos penetran el tejido gracias a la presencia de heridas o a través de las estomas de la 

planta o mediante la secreción de adhesinas colonizan el colonizar el tejido vegetal para 

iniciar el proceso de infección (18, 19). El proceso de penetración del tejido vegetal ocurre 

gracias a la secreción de enzimas o mediante cambios morfológicos que resultan en la 

formación de apresorios y clavijas con las cuales el hongo penetra el tejido vegetal (20, 

21). Una vez el hongo logra penetrar el tejido los hongos pueden obtener nutrientes de la 

planta como biotrofos o necrótrofos (22).  



 

La figura 2A, resume los pasos de la invasión fúngica. La figura 2B ilustra el proceso de 

invasión y entrada de los hongos en el tejido vegetal.   

 

Figura 2. A. Mecanismos de invasión fúngica del huésped. B. Representación del proceso 

de invasión de hongos en el tejido vegetal. Tomado y modificado de: Gomdola et al., 

2022 (11).  

En este sentido, desde el último episodio de plaga del gorgojo de pino en el año 2015 al 

2017, los esfuerzos por proteger el bosque de plagas y enfermedades forestales se ha 

incrementado exponencialmente por parte del ICF y otras organizaciones. Es por esto que 

se ha organizado el Plan Nacional de Protección Contra Plagas y Enfermedades Forestales 

(PNPCPEF) liderado por el Instituto Nacional de Conservación y Desarrollo Forestal, 

Áreas Protegidas y Vida Silvestre (ICF), este se fundamenta en los procesos de Salud y 

Sanidad Forestal como en la programación operativa anual de la Estrategia Nacional de 

Salud y Sanidad Forestal, la que comprende seis (6) Ejes Estratégicos que son (23):  



 

➢ Gobernanza y Fortalecimiento Institucional 

➢ Formación y Capacitación 

➢ Sistemas de Información y de Alerta Temprana 

➢ Investigación 

➢ Silvicultura Preventiva 

➢ Visibilidad 

La implementación del PNPCPEF involucra todos los aspectos relevantes para garantizar 

el éxito de las actividades de prevención, control y manejo de plagas y enfermedades 

forestales, planificadas para que su ejecución se realice liderado por el ICF a través del 

Departamento de Salud y Sanidad Forestal y las doce (12) Regiones Forestales del ICF, 

involucrando a las municipalidades a través de las Unidades Ambientales Municipales 

UMAs (23).  

Pinaceae es la más importante de las ocho familias de las coníferas. En esta familia se 

encuentran agrupados 11 géneros distribuidos en los ecosistemas de bosques boreales, 

áridos, subalpinos, templados y tropicales. El género Pinus es uno de los más importantes 

dentro de esta familia y en él se agrupan más de 100 especies distribuidas principalmente 

en los bosques de los países que pertenecen al hemisferio norte en Europa, Asia, África 

del Norte, Norte América y América Central. Los “pinos”, como comúnmente son 

llamados, tienen una alta importancia ecológica ya que en muchos de los países de estas 

regiones geográficas son la especie arbórea predominante (3). Asimismo, el pino 

representa un pilar fundamental en las economías de varios países, y sus subproductos 

contribuyen en gran manera al Producto Interno Bruto (PIB), principalmente en aquellos 

países de medianos y bajos ingresos que exportan madera como materia prima (4, 5).  

Los hongos endófitos son microorganismos que residen en el tejido interno de las plantas 

sin causar ningún efecto negativo inmediato manifiesto, y que junto con otros 

microorganismos forman parte integral de la comunidad microbiana de la planta (6, 7). 

La asociación entre los hongos y las plantas representa un fenómeno omnipresente y 

críptico en la naturaleza (6). En su mayoría estos microorganismos se transmiten de 

manera horizontal mediante la producción de conidios u otras esporas que gracias a 

agentes físicos o mecánicos se extienden a otras plantas adyacentes no infectadas (6). La 

mayoría de los hongos endófitos pertenecen al phylum Ascomycota y sus anamorfos, sin 

embargo, algunos géneros que pertenecen a los phylum Glomeromycota, Basidiomycota 



 

y Zygomycota también han sido reportados (6, 8). La presencia de hongos endófitos en 

las plantas puede asociarse a tres escenarios: 1) saprofitismo, 2) mutualismo, o 3) 

parasitismo (7, 9, 10). Aunque la mayoría de las enfermedades de las coníferas son 

causadas por hongos patógenos (11), por lo general estos hongos se encuentran en el 

tejido del hospedador en condición de mutualistas (9), sin embargo, factores como el 

estrés, cambios físicos, y nivel de maduración de las plantas son algunas causas que 

podrían estar involucradas en el desarrollo de infecciones por parte de estos 

microrganismos (7).  Los hongos endófitos han sido reconocidos como potenciales 

agentes causantes de enfermedades en coníferas, principalmente en pinos (12-14). Las 

enfermedades causadas por estos hongos pueden reducir significativamente la 

supervivencia, el vigor y rendimiento de bosques naturales completos y plantaciones (11, 

15). En la tabla 1 se muestran las enfermedades y los principales patógenos forestales 

fúngicos.  

 

Tabla 1. Principales patógenos fúngicos forestales y especies que afectan. 

Hongo Enfermedades que se asocia  Especie afectada  

Lophodermium spp Yeso de la aguja Pinus spp 

Lecanosticta acicola Tizón de la aguja de la 

mancha marrón 

Pinus spp 

Dothistroma Tizón de la aguja de banda 

roja 

Pinus spp 

Diplodia sapinea Tizón de la punta/brote del 

pino 

Pinus spp 

Cenangium 

ferruginosum 

Muerte regresiva Pinus spp 

Gremeniella abietina Muerte regresiva Pinus spp 

Gremmenia 

infestans 

Tizón de la nieve Pinus spp 

Cronartium spp Roya del pino Pinus spp 

Herpotrichia 

pinetorum 

Moho negro de la madera Pinus spp 



 

Cyclaneusma minus Yeso de la aguja Pinus spp 

Lophodermella 

sulcigena 

Muerte regresiva del pino Pinus spp 

Sydowia polyspora Muerte regresiva del pino Pinus spp 

Coleosporium 

tussilaginis 

Roya de la aguja del pino Pinus spp 

Ophiostoma novo-

ulmi 

Enfermedad del Olmo  Ulmus sp 

Ceratocystis 

fimbriata 

Rapid ʻŌhiʻa Death Metrosideros 

polymorpha 

Fusarium 

circinatum 

Cancro resinoso Pinus spp  

Hymenoscyphus 

fraxineus 

Muerte regresiva o 

descendente de las plantas 

leñosas 

Fraxinus excelsior 

Phyllosticta 

citricarpa 

Mancha negra de los cítricos Citrus spp 

Neonectria faginata Enfermedad de la corteza Fagus grandifolia 

Sphaerulina musiva Septoria, mancha foliar y del 

tallo, llaga gangrenosa 

Populus spp 

Phytophthora 

pluvialis 

Aguja roja 

enfermedad del yeso 

Agathis 

australis 

Melampsora spp  

 

Roya de la hoja  Populus spp 

Fuente. Elaboración propia 

Fusarium spp. es uno de los principales géneros de hongos endófitos de pinos. Este 

género incluye importantes patógenos de plantas que afectan tanto a especies forestales 

como agrícolas, dentro de las principales especies responsables de causar enfermedad en 

los pinos se encuentran Fusarium oxysporum, Fusarium circinatum, Fusarium solani. 

(16-18). Entre las principales enfermedades asociadas a estos géneros se encuentran 

marchitamiento y pudrición de raíces en viveros, que repercute en un establecimiento 

deficiente de las plántulas fuera de la plantación (19). Asimismo, este género se encuentra 



 

asociado a enfermedades en árboles maduros como por ejemplo el chancro resinoso del 

pino, la cual ha sido reportada en varias partes del mundo (15, 19, 20).  

En Honduras la información sobre las especies de Fusarium que causan infecciones en 

pinos es limitada, solo existe un reporte de hongos endofíticos aislados de pinos enfermos, 

donde se identificó a nivel de especie dos aislamientos de Fusarium lateritium, pero en 

este estudio no se determinó si estos hongos eran el agente causal de la infección (15). 

Los métodos disponibles para el diagnóstico de los agentes causales de enfermedades 

fúngicas en pinos se encuentran basados tradicionalmente en cultivos y la observación 

directa de las estructuras macro y microscópicas de los hongos, si bien en cierto la 

microscopia  era, y sigue siendo, una prueba tangible de la existencia del microorganismo, 

estas técnicas cuentan con varias limitaciones, dentro de ellas es que en muchos es difícil 

determinar con seguridad a nivel de género y especie los agentes causales de 

enfermedades en pinos únicamente utilizando un enfoque fenotípico, esto debido a la alta 

diversidad genética que existe en el reino de los hongos (21, 22). Por esta razón, el uso 

de marcadores moleculares ha sido reconocido como una gran herramienta 

complementaria para el diagnóstico de estos hongos, ya que una de las principales 

ventajas de las técnicas basadas en biología molecular es la identificación precisa a nivel 

de género y especie, lo que contribuye a una mejor comprensión de la epidemiología de 

las infecciones causadas por estos hongos (20-22). Por lo que, para mejorar el control y 

manejo de las enfermedades causadas por hongos es de vital importancia su identificación 

a nivel de género y especie (20-22).  

En este sentido, el espaciador transcrito interno (ITS por sus siglas en inglés) ha sido 

reconocido como un marcador universal para la identificación de hongos (24). Por otro 

lado, para la identificación de especies que se agrupan dentro del género Fusarium se ha 

recomendado sumar la amplificación y secuenciación parcial del factor de elongación 1α 

(EF-1α) ya que este marcador ofrece mayor discriminación entre especies que se agrupan 

dentro del género Fusarium. (23, 24).  

Honduras cuenta con una cobertura forestal calculada en alrededor de 6,314,815 hectáreas 

de bosque, de las cuales 1,951,978 hectáreas (30.91%) son bosque de pino (25).  Para 

Honduras el pino es la especie conífera más importante, ha sido seleccionado como árbol 

nacional debido a su importante papel económico e importancia escénica. Dado el 



 

potencial patogénico que podrían representar algunas especies de Fusarium para los 

pinares hondureños, este proyecto tiene como principal objetivo caracterizar especies de 

hongos particularmente del género Fusarium las cuales se aíslen de árboles de pino y 

árboles latifoliados que se encuentran en tres escenarios: viveros, plantaciones y bosque 

natural, mediante métodos moleculares.   

 

 

  



 

2. OBJETIVOS 

 

2.1. Objetivo general 

 

Realizar la identificación molecular de microorganismos a partir de cultivos monoxénicos 

aislados de muestras de especies forestales procedentes de distintas regiones de Honduras, 

caracterizando las especies de Fusarium en tres escenarios forestales: viveros, 

plantaciones y bosque natural en el periodo comprendido de julio 2023 a marzo 2024. 

 

2.2. Objetivos específicos 

 

• Caracterización fenotípica de aislamientos del género Fusarium provenientes de 

muestras de árboles de pino y árboles latifoliados colectadas en viveros, bosque 

natural y plantaciones en diversas regiones de Honduras. 

 

• Caracterización molecular de especies del género Fusarium aisladas de muestras 

de árboles de pino y árboles latifoliados colectadas en viveros, bosque natural y 

plantaciones en diversas regiones de Honduras. 

 

 

• Determinar la frecuencia de hongos endofíticos aislados de árboles de pino y 

árboles latifoliados que se encuentran en tres escenarios: viveros, plantaciones y 

bosque natural en diversas regiones de Honduras.  



 

3. METODOLOGÍA 

3.1. Colección de muestras o aislamientos  

En este estudio tanto muestras como aislamientos fueron proveídos por personal del Instituto 

de Conservación Forestal (ICF).  

3.2. Aislamiento de las cepas  

Se selecciono por cada árbol muestreado aproximadamente 3 cm tejido vegetal. Con el 

objetivo de eliminar contaminantes que se encuentren en el exterior de las muestras a 

analizar, estas se esterilizaron con una solución de hipoclorito de sodio al 3% durante 3 min, 

posteriormente se lavaron tres veces con agua destilada estéril. Una vez desinfectado el tejido 

vegetal, fue cultivado de forma independiente en Agar papa dextrosa (PDA) (Potato Dextrose 

Agar) suplementado con gentamicina y cloranfenicol. Las cajas de Petri se incubaron a 25ºC 

y se observaron diariamente por un periodo de 3 a 15 días para detectar la aparición de 

colonias. Todos los aislados obtenidos se purificaron utilizando el método de punta de hifa o 

espora única. Procedimiento Operativo Estándar (POE) de procesamiento de muestras 

(Anexo 1).  

Tejido vegetal Tomar 3 cm de 
tejido vegetal Desinfectar 

hipoclorito de sodio 
al 3% por 3 min 

Desinfectar 
Alcohol al 70% por 3 

min 

Retirar el exceso 
de agua 

Lavar con agua 
destilada estéril 

Sembrar el 
tejido vegetal 

Incubar a T ambiente y revisar 
el crecimiento de 3 a 15 días 

Purifica, identificación 
fenotípica y molecular 

 

Figura 3. Esquema del procesamiento de muestras 

 

 

 

 



 

3.3. Caracterización fenotípica de especies del género Fusarium  

El género Fusarium fue identificado según las claves taxonómicas previamente descritas por 

Leslie et al., 2008 y Marasas et al., 1984 (25, 26). Otros hongos diferentes al género Fusarium 

se identificaron de acuerdo con las claves taxonómicas descritas por Samson et al., 2014, 

Barnnet et al., 1998 y Piontelli et al 2011 (27-29), siempre y cuando fue posible. El Anexo 2 

muestra fotografías de la morfología celular de los principales hongos encontrados.  

3.4. Extracción de ADN e identificación molecular de especies del género 

Fusarium  

La extracción de ADN se realizó siguiendo el protocolo previamente publicado (30). La 

amplificación parcial de las regiones ITS, el EF-1α y el gen de la beta-tubulina (BT2A) se 

realizó de acuerdo con los protocolos previamente publicados (27, 31).  Todos los protocolos 

tanto de extracción de ADN como la amplificación de los diferentes marcadores moleculares 

se describen en los anexos 3,4,5 y 6 respectivamente. Las amplificaciones se visualizaron en 

electroforesis en gel de agarosa al 1.5% con bromuro de etidio.  

3.5. Análisis de secuencias  

Los productos amplificados se secuenciaron por ambos lados con sus respectivos cebadores 

según los protocolos de la empresa Psomagen (https://lims.psomagen.com/). La calidad de 

las secuencias se analizó con el software Geneious®9.1.7 y se comparó contra bases de datos 

internacionales contenidas en NCBI (Centro Nacional para la Información Biotecnológica 

por sus siglas en ingles) para confirmar la identidad de las secuencias. Las secuencias se 

compararon con secuencias depositadas en GenBank, registrándose el resultado con mayor 

porcentaje de similitud como la identificación más probable de cada aislado. En el Anexo 7, 

se muestran fotografías del análisis bioinformático realizado en este estudio.  

A continuación, se muestra el esquema de los fragmentos de las regiones de interés, 

indicando los sitios de hibridación de los cebadores, y los tamaños de los productos esperados 

para el género Fusarium.  

Figura 4. Análisis in silico de los fragmentos de las regiones de interés, indicando los sitios 

de hibridación de los cebadores, y los tamaños de los productos esperados para el género 

Fusarium

https://lims.psomagen.com/


 

4. RESULTADOS 

4.1 Identificación de hongos  

En este estudio se trabajaron un total de ochenta y seis (n=86) aislamientos, de los 

cuales: catorce (n=14) de ellos fueron previamente aislados e identificados 

morfológicamente en Escuela Agrícola Panamericana conocida también como 

Universidad Zamorano y posteriormente enviadas al Instituto de Investigaciones en 

Microbiología de la Universidad Nacional Autónoma de Honduras para su análisis 

molecular. Asimismo, ocho (n=8) aislamientos fueron proporcionados por la Fundación 

Hondureña de Investigación Agrícola (FHIA). Cincuenta y seis muestras (n=56) 

provenientes de diferentes sitios del país y diferentes especies arbóreas fueron 

transportadas al Instituto de Investigaciones en Microbiología para su procesamiento, de 

estas, un total de setenta y siete (n=77) aislamientos presuntivos fueron obtenidos para 

identificación molecular. Del mismo modo, se recibieron nueve (n=9) estróbilos de 

árboles del género Pinus spp con abundantes aeciosporas, de donde se realizó extracción 

de ADN directamente para determinar el agente causal. 

 En la figura 5 se muestra la cantidad de muestras trabajadas por especie forestal, de donde 

se obtuvieron los 86 aislamientos trabajados. En una muestra no hubo crecimiento de 

hongos y otra únicamente hubo crecimiento bacteriano.  



 

Figura 5. Cantidad de muestras trabajadas por especie forestal.  

 

Los resultados de la secuenciación evidenciaron 15 géneros y 22 especies distintas. Los 

hongos aislados e identificados se muestran en la tabla 2, junto con el resultado más 

probable obtenido mediante la herramienta Blast de la base de datos del NCBI.  

Tabla 2. Hongos analizados en este estudio 

No. Codigo 

IMM 

Procedencia Codigo ICF Planta ID BLAST RESULTADO/ 

NUMERO DE ACCESO 

1 P-1A ZAMORANO N/A Pinus spp Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MT605001.1 

2 P-2A ZAMORANO N/A Pinus spp Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MH393359.1 

3 P-3A ZAMORANO N/A Pinus spp Neopestalotiopsis 

spp 

Neopestalotiopsis / 

OR898390.1 

4 P-4A ZAMORANO N/A Pinus spp Neopestalotiopsis 

spp 

Neopestalotiopsis / 

OR898390.1 

5 P-1 ZAMORANO N/A Vochysia 

guatemalensis 

Fusarium solani Fusarium solani / 

MN795744.1/ 

MN411316.1/ CP090035.1 

6 P-2 ZAMORANO N/A Vochysia 

guatemalensis 

Fusarium solani Fusarium solani / 

JN411816.1/ MN223440.1 

/ CP090035.1 

7 P-3 ZAMORANO N/A Vochysia 

guatemalensis 

Fusarium solani Fusarium solani / 

JN411816.1 / MN411316.1 

/ CP090035.1 

0 5 10 15 20 25 30 35
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8 P-4 ZAMORANO N/A Vochysia 

guatemalensis 

Fusarium solani Fusarium solani / 

JN411816.1 / MN411316.1 

/ CP090035.2 

9 P-5 ZAMORANO N/A Vochysia 

guatemalensis 

Fusarium solani Fusarium solani / 

JN411816.1 / MN411316.1 

/ CP090035.3 

10 P-6 ZAMORANO N/A Vochysia 

guatemalensis 

Fusarium solani Fusarium solani / 

JN411816.1 / MN411316.1 

/ CP090035.4 

11 P-5 FHIA N/A Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) #3, 

raiz Caoba 1-

8 

Fusarium solani Fusarium solani / 

OR803745.1 / 

MN692917.1 

12 P-6 FHIA N/A Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) #3, 

raiz Caoba 1-

9 

Fusarium solani Fusarium solani / 

MK968001.1 / 

MN692917.1 

13 P-7 FHIA N/A Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) #3, 

raiz Caoba 1-

10 

Fusarium solani Fusarium solani / 

OR815278.1 / 

KU507112.1 / 

AM419384.1 

14 P-8 FHIA N/A Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) #3, 

raiz Caoba 1-

11 

Fusarium solani Fusarium solani / 

OR815278.1 / 

MN689879.1 / 

MZ409524.1 

15 P-9 FHIA N/A Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) #3, 

raiz Caoba 1-

12 

Fusarium solani Fusarium solani / 

OR815278.1 / 

MN692917.1 / 

MZ409524.1 

16 P-10 FHIA N/A Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) #3, 

raiz Caoba 1-

13 

Fusarium solani Fusarium solani / 

OR815278.1 /MN689879.1 

/ OL855848.1 

17 P-11 FHIA N/A Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) #3, 

Caoba tallo, 

1-8, 23-181 

Fusarium solani Fusarium solani / 

OR815278.1 / 

KU507134.1 / OL855848.1 

18 P-12 FHIA N/A Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) #3, 

raiz Caooba 

1-13 

Fusarium solani Fusarium solani / 

OR815278.1 / 

KU507134.1 / OL855848.1 

19 P-13 ZAMORANO N/A Pinus spp Fusarium solani Fusarium solani / 

OR815278.1 / 



 
MN692917.1 / 

OL855848.1 

20 P-14 ZAMORANO N/A Pinus spp Colletotrichum 

fioriniae 

Colletotrichum fioriniae 

KU847414.1 

21 P-15 ZAMORANO N/A Pinus spp Aspergillus sydowii Aspergillus sydowii / 

MK805444.1 / 

XM_040848640.1 

22 P-16 ZAMORANO N/A Pinus spp Lasiodiplodia 

theobromae 

Lasiodiplodia theobromae 

/ OR770084.1 / 

OP172845.1 

23 P-17 A1 02-2023 Pinus spp Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

MT420633.1 / 

MN756524.1 

24 P-18 A1 02-2023 Pinus spp Fusarium circinatum Fusarium circinatum / 

KX276637.1 / 

KX364414.1 / U61625.1 

25 P-19 A2 01-2023 Pinus spp Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

OQ803291.1/ GU250608.1 

26 P-20 A2 01-2023 Pinus spp Fusarium circinatum Fusarium circinatum / 

MT464451.1 / U61625.1 / 

U61625.1 

27 P-21 A2 01-2023 Pinus spp Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

GU250608.1 

28 P-22 A2 01-2023 Pinus spp Fusarium circinatum Fusarium circinatum 

MN326463.1 / 

KX364414.1 / U61625.1 

29 P-23 A2 01-2023 Pinus spp Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

OQ820161.1 / 

GU250608.1 / 

30 P-24 A4 06-2023 Enterolobium 

cyclocarpum 

(Guanacaste) 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

CP052043.1 / PP217446.1 

31 P-25 A4 06-2023 Enterolobium 

cyclocarpum 

(Guanacaste) 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

CP052043.1 / OR915474.1 

32 P-26 A6 09-2023 Pinus spp Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

MT530269.1 / 

MH582351.1 

33 P-27 A6 09-2023 Pinus spp Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

MK966033.1 / 

MT177222.1 

34 P-28 A2 01-2023 Pinus spp Fusarium circinatum Fusarium circinatum / 

OR905648.1 / 

KX364414.1 

35 P-29 A4 06-2023 Enterolobium 

cyclocarpum 

(Guanacaste) 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

CP052043.1 / OR915474.1 

36 P-30 A4 06-2023 Enterolobium 

cyclocarpum 

(Guanacaste) 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

CP052043.1 / OR915474.1 



 
37 P-31 A6 09-2023 Pinus spp Fusarium circinatum Fusarium circinatum / 

OR905648.1. 

38 P-32 A10 07-2023 Inga Spuria 

(Paterna) 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

OR758520.1 

39 P-33 A7 04-2023 Tabebuia 

donnel-

smithii (San 

Juan 

primavera) 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

CP052043.1 / OR915474.1 

40 P-34 A8 08-2023 Erythrina 

cepium 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

OR123329.1 

41 P-35 A7 04-2023 Tabebuia 

donnel-

smithii (San 

Juan 

primavera) 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

OM876888.1 

42 P-36 A5 10-2023 Enterolobium 

cyclocarpum 

(Guanacaste) 

Fusarium 

incarnatum 

Fusarium incarnatum / 

MT560227.1 

43 P-37 A7 04-2023 Tabebuia 

donnel-

smithii (San 

Juan 

primavera) 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

PP110806.1 

44 P-38 A5 10-2023 Enterolobium 

cyclocarpum 

(Guanacaste) 

Fusarium equiseti Fusarium equiseti / 

PP216655.1 

45 P-39 A22 54-2023 Tabebuia 

rosea 

(Macuelizo) 

Lasiodiplodia 

iranensis 

Lasiodiplodia iranensis / 

OL453203.1 

46 P-40 A31 48-2023 Gliricidia 

sepium 

(Madreado) 

Epicoccum 

sorghinum 

Epicoccum sorghinum / 

MT487838.1 

47 P-41 A32 49-2023 Pinus spp Lasiodiplodia 

pseudotheobromae 

Lasiodiplodia 

pseudotheobromae / 

KY655207.1 

48 P-42 A32 49-2023 Pinus spp Epicoccum 

sorghinum 

Epicoccum sorghinum / 

MT487838.1 

49 P-43 A33 50-2023 Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) 

Lasiodiplodia 

theobromae 

Lasiodiplodia theobromae 

/ MK934699.1 

50 P-44 A38 16-2023 Cedrela 

odorata 

(Cedro) 

Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MT043803.1 

51 P-45 A45 31-2023 Gravillea 

robusta 

(Gravillea) 

Lasiodiplodia 

theobromae 

Lasiodiplodia theobromae 

/ OR116089.1 

52 P-46 A47 21-2023 Cedrela 

odorata 

(Cedro) 

Lasiodiplodia 

theobromae 

Lasiodiplodia theobromae 

/ OR116021.1 



 
53 P-47 A51 28-2023 Cupressus 

spp (Cipres) 

Lasiodiplodia 

theobromae 

Lasiodiplodia theobromae  

MK934699.1 / 

CP141755.1 

54 P-48 A45 31-2023 Gravillea 

robusta 

(Gravillea) 

Lasiodiplodia 

iranensis 

Lasiodiplodia iranensis / 

MT103323.1 / CP141755.1 

55 P-49 A56 56-2023 Gravillea spp Sordaria fimicola Sordaria fimicola / 

MN341415.1 

56 P-50 A40 18-2023 Pinus spp Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MH393359.1 

57 P-51 A47 21-2023 Tabebuia 

rosea 

Lasiodiplodia 

theobromae 

Lasiodiplodia theobromae 

/ OR116089.1 

58 P-52 A44 30-2023 Swietenia 

macrophylla 

(Caoba) 

Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MH393359.1 

59 P-53 A37 15-2023 Vochysia 

guatemalensis 

Curvularia clavata Curvularia clavata / 

MT565489.1 / CP089274.1 

60 P-54 A47 21-2023 Cedrela 

odorata 

(Cedro) 

Poitrasia circinans Poitrasia circinans / 

MN629207.1 

61 P-55 A48 23-2023 Tabebuia 

rosea 

(Macuelizo) 

Pseudopestalotiopsis 

spp 

Pseudopestalotiopsis / 

MT322088.1 

62 P-56 A25 43-2023 Syzigium 

cumini (Uva 

de la India) 

Neopestalotiopsis 

foedans 

Neopestalotiopsis foedans / 

MT605379.1 

63 P-57 A31 48-2023 Gliricidia 

sepium 

(Madreado) 

Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MT561433.1 

64 P-58 A30 47-2023 Gliricidia 

sepium 

(Madreado) 

Phoma herbarum Phoma herbarum / 

MN452486.1 

65 P-59 A31 48-2023 Gliricidia 

sepium 

(Madreado) 

Nigrospora 

vesicularifera 

Nigrospora vesicularifera / 

MN215816.1 

66 P-60 A29 46-2023 Tabebuia 

rosea 

(Macuelizo) 

Fusarium 

oxysporum 

Fusarium oxysporum / 

OR915474.1 

67 P-61 A36 14-2023 Pinus spp Epicoccum 

sorghinum 

Epicoccum sorghinum / 

MK247371.1 

68 P-62 A54 27-2023 Tectona 

grandis 

(Teca) 

Lasiodiplodia 

theobromae 

Lasiodiplodia theobromae 

/ OR902423.1 

69 P-63 N/A N/A N/A N/A N/A 

70 P-64 A46 32-2023 Cordia 

alliodora 

(Laurel 

blanco) 

Didymella bellidis Didymella bellidis / 

MN274963.1 

71 P-65 A38 16-2023 Cedrela 

odorata 

Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MH393359.1 



 
(Cedro) 

72 P-66 A56 56-2023 Gravillea 

robusta 

(Gravillea) 

Neopestalotiopsis 

spp 

Neopestalotiopsis spp / 

MN625279.1 

73 P-67 A49 29-2023 Pinus spp Epicoccum 

sorghinum 

Epicoccum sorghinum / 

MK762588.1 

74 P-68 N/A N/A N/A N/A N/A 

75 P-69 A31 48-2023 Gliricidia 

sepium 

(Madreado) 

Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MH393359.1 

76 P-70 A42 20-2023 Cedrela 

odorata 

(Cedro) 

Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MT605001.1 

77 P-71 A21 53-2023 Tabebuia 

donnel-

smithii   

(San Juan 

primavera) 

Nigrospora 

sphaerica 

Nigrospora sphaerica / 

MH393359.1 

78 CRO-1 ICF N/A Pinus spp Cronartium 

quercuum 

Cronartium quercuum / 

DQ185028.1 

79 CRO-2 ICF N/A Pinus spp Cronartium 

quercuum 

Cronartium quercuum / 

DQ185028.1 

80 CRO-3 ICF N/A Pinus spp Cronartium 

quercuum 

Cronartium quercuum   / 

DQ185028.1 

81 CRO-4 ICF N/A Pinus spp Cronartium 

quercuum 

Cronartium quercuum   / 

DQ185028.1 

82 CRO-5 ICF N/A Pinus spp Cronartium 

quercuum 

Cronartium quercuum    / 

DQ185028.1 

83 CRO-6 ICF N/A Pinus spp Cronartium 

quercuum 

Cronartium quercuum    / 

DQ185028.1 

84 CRO-7 ICF N/A Pinus spp Cronartium 

quercuum 

Cronartium quercuum   / 

DQ185028.1 

85 CRO-8 ICF N/A Pinus spp Cronartium 

quercuum 

Cronartium quercuum   / 

DQ185028.1 

86 CRO-9 ICF N/A Pinus spp Cronartium 

quercuum 

Cronartium quercuum   / 

DQ185028.1 

Fuente: Elaboración propia. 

Se seleccionó un representante de cada especie identificada y se generaron números de 

acceso para cada una de ellas. Estos se muestran en la tabla 3.  

  



 

 

Tabla 3. Especies identificadas de hongos endófitos y números de acceso asignados por 

Gen Bank 

Numero de muestra Numero de acceso Gen Bank 

NCBI 

Microorganismo 

P-2A PP339844 Nigrospora sphaerica 

P-3A PP339875 Pestalotiopsis spp 

P5 PP343279/ PP351755 Fusarium solani 

P8 PP373379 Fusarium solani 

P9 PP373380 Fusarium solani 

P15 PP373656 Aspergillus sydowii 

P16 PP373663 Lasiodiplodia theobromae 

P40  PP373706 Epicoccum sorghinum 

P44 PP373710 Nigrospora sphaerica 

P49 PP373711 Sordaria fimicola 

P53 PP373713 Curvularia clavata   

P54 PP373714 Poitrasia circinans 

P55 PP373716 Pseudopestalotiopsis spp 

P56 PP373717 Neopestalotiopsis foedans 

P59 PP373718 Nigrospora vesicularifera 

P22 PP453646 / PP351756.1 Fusarium circinatum 

P-64 PP373719 Didymella bellidis 

P23 PP453660 Fusarium oxysporum 

 

 

 

 

 

 

Fuente: Elaboración propia 



 

 

Figura 6. Distribución de las diferentes especies de hongos aisladas de diferentes 

especies forestales 

  



 

4.2 Actividades formativas y de divulgación producto de este proyecto  

 

4.2.1. Actividad Formativa: Con este proyecto se apoyó el desarrollo de la tesis de 

Licenciatura del ahora Ing. Edgardo Vicente Girón Argueta, con su tesis titulada 

“Impacto del género Cronartium spp. en la viabilidad y germinación de las 

semillas de Pinus oocarpa en el sitio las arenas, municipio de Yamaranguila, 

departamento de Intibucá”, donde contribuimos en la Caracterización molecular 

del Hongo Cronartium quercuum. Anexo 8. 

 

4.2.2 Actividad Formativa: Producto de este proyecto desarrollamos una pasantía 

orientada a capacitar al personal del ICF, Lic. Isis Umaña, Lic. Santos Jiménez y 

al Dr. Kevin Amaya en la caracterización fenotípica y molecular de hongos 

fitopatógenos, esta pasantía tuvo una duración de 40 horas de formación 

presencial. Anexo 9 

 

4.2.3. Actividad de divulgación científica:  

4.2.3.1. Producto de este proyecto el Instituto de Investigaciones en 

Microbiología y el Instituto de Conservación Forestal, mediante su 

personal representaron a Honduras en el XXI Simposio Nacional dé 

Parasitología Forestal que se llevó a cabo en la Ciudad de México, 

México 2023, con el trabajo “Identificación molecular de especies de 

Cronartium en Honduras” autores: Ortiz B; Argueta V; Yanez-Euceda 

Y; Amaya-Funes K.; Umaña-Valle I, Reyes-Molina E, Aime MC. 

Anexo 10. 

4.2.3.2. Borrador del manuscrito titulado “Primer reporte de Fusarium 

circinatum en Honduras” Short communication. Bryan Ortiz, Keylin 

Mendoza, Lourdes Enríquez, Yensi Yanez-Euceda, Kevin Amaya-

Funes, Isis Umaña-Valle 

  



 

 

5. CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES  

 

En este estudio analizamos la presencia de hongos en los siguientes escenarios 

forestales: viveros, plantaciones y bosque natural en el periodo comprendido de 

agosto 2023 a marzo 2024. Esperamos que nuestros resultados aporten y fortalezcan 

el sistema de salud y sanidad forestal que guía el ICF. La presencia de hongos como 

Colletotrichum fioriniae, Fusarium circinatum, Cronartium quercuum, en los pinos 

de Honduras representa una potencial amenaza para la salud de los pinares. Además, 

es necesario determinar el rol que cumplen los otros aislamientos en las diferentes 

especies forestales estudiadas. 

  

El conocimiento de hongos con potencial patógeno a nivel de género y especie es 

limitado y más estudios son necesarios para aumentar nuestro conocimiento sobre la 

presencia de estos microorganismos y el impacto potencial que podrían tener sobre 

las especies de pino y otras especies de importancia forestal por lo que sugerimos 

fuertemente mantener un programa de vigilancia continua de patógenos (virus, 

bacterias, nematodos, hongos) que involucre la identificación fenotípica y molecular 

de estos.  

 

Es importante destacar que la metodología estandarizada para la realización de este 

estudio ha sido transferida al personal del ICF mediante las actividades de 

capacitación y presentaciones en eventos nacionales e internacionales. 
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Anexo 1 

Proceso Operativo Estándar procesamiento de muestras 

 

Tomado del Manual de prácticas de: Alvarado Rosales D. et al., 202. Patología forestal, 

Laboratorio y Campo, Colpos México 2022.   

 

 

 

 

 

 

 



 

Anexo 2 

Morfología colonial de Fusarium. A1. Anverso morfología colonial de Fusarium soloni 

en agar Sabouraud. A2. Anverso morfología colonial de Fusarium soloni en agar papa. 

B1. Reverso de morfología colonial de Fusarium soloni en agar Sabouraud. B2. Reverso 

de morfología colonial de Fusarium soloni en agar papa.  

Macroconidios fusiformes de Fusarium circinatum  

 

 

 



 

Anexo 3 

Proceso Operativo Estándar extracción de ADN por Fenol-Cloroformo-Ac. 

Isoamílico  

 

  



 

Anexo 4 

Proceso Operativo Estándar extracción amplificación de regiones ITS  

  



 

Anexo 5 

Proceso Operativo Estándar amplificación parcial del gen betatubulina para 

identificación de hongos  

 

  



 

Anexo 6 

Proceso Operativo Estándar amplificación parcial del factor de elongación alfa 

para identificación de hongos  

 

 

 

 

 



 

 

Anexo 7 

Cromatograma que muestra una de las secuencias nucleotídicas obtenidas. 

 

Alineamiento mediante la herramienta Blast que muestra el porcentaje de identidad, 

valor E y porcentaje de cobertura de las secuencias de las regiones ITS.  

 

 



 

 

Alineamiento mediante la herramienta Blast que muestra el porcentaje de identidad, 

valor E y porcentaje de cobertura del gen de la betatubulina. 

 

Alineamiento mediante la herramienta Blast que muestra el porcentaje de identidad, 

valor E y porcentaje de cobertura de la subunidad ribosomal 28s para la identificación 

del género Cronartium. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

Alineamiento mediante la herramienta Blast que muestra el porcentaje de identidad, valor 

E y porcentaje de cobertura de las regiones ITS para la identificación de Fusarium 

circunatum  

Alineamiento mediante la herramienta Blast que muestra el porcentaje de identidad, 

valor E y porcentaje de cobertura del factor de elongación alfa para la identificación de 

Fusarium circinatum  

 

 

 



 
 

Figura 12. Alineamiento de las secuencias de Cronartium obtenidas con secuencias 

previamente reportadas en NCBI. 

Figura 13. Análisis filogenético de aislamientos de Fusarium construido con las 

secuencias parciales del Factor de elongación alfa. En color azul se muestran los 

aislamientos secuenciados y en negro las secuencias con mayor relación.  

 

 

 

 

 



 

 

Anexo 8 

 

 

  



 

Anexo 9 

 

 



 

 

 

  



 

 

 

  



 

 

 

 

  



 

 

Anexo 9 

Resumen que fue enviado al XXI Simposio Nacional dé Parasitología Forestal 

 

  



 

 

Carta de aceptación del trabajo titulado “Identificación molecular de especies de 

Cronartium en Honduras” para participar en XXI Simposio Nacional dé 

Parasitología Forestal 

 

 

 

 



 

 

Cartel del trabajo “Identificación molecular de especies de Cronartium en 

Honduras” con el cual se participó en XXI Simposio Nacional dé Parasitología 

Forestal 

 

  



 

Fotos de la participación y presentación de carteles en el XXI Simposio Nacional 

dé Parasitología Forestal 

 

 

 

 

 

 



 

Anexo 10 

Fotos generales del trabajo de laboratorio que se llevó a cabo en este proyecto  

 

Estróbilos infectados con aeciosporas de Cronartium 

 

Análisis de estróbilos y recolección de aeciosporas de los estróbilos 

 

 

 

 

 



 

 

 

Tejido vegetal sembrado en PDA para aislamiento e identificación de hongos 

Muestras con crecimiento bacteriano después de 10 días de incubación 

 

 



 

Fotografías de algunos hongos aislados en este estudio. 40x 

Electroforesis en geles de agarosa donde se muestran algunos productos de 

amplificación. (M) Marcador de peso molecular. Carriles 1-15 muestras amplificadas 

 


