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La Revista Bioc Scientia se dedica a la publicación de investigaciones originales, revisiones, 

notas cortas y artículos de opinión en las áreas de agricultura, biomedicina, acuacultura, 

biotecnología, ciencias ambientales y salud humana. Su objetivo es difundir avances 

científicos y tecnológicos que contribuyan al desarrollo sostenible y al bienestar humano. 
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Áreas Temáticas: 

 

Ciencia de plantas. El área temática de Ciencias de las Plantas aborda estudios en el 

entendimiento de la biología de plantas. La revista recibe investigaciones originales, 

revisiones y notas cortas en secciones específicas: horticultura, agronomía, cultivo de células 

vegetales, genética y genómica funcional, biología molecular y celular, fisiología y 

metabolismo, sistemática y evolución, interacciones simbióticas, interacciones patogénicas, 

interacciones planta-insecto, fitoquímica, bioinformática de plantas, ciencias ómicas, 

ecología, biotecnología, nutrición vegetal y tecnologías avanzadas de ciencias de las plantas. 

 

Tópicos 

• Biodiversidad y conservación 

• Fitopatología 

• Mejoramiento genético 

• Manejo agrícola y nutrición 

• Interacción planta-microorganismo 

• Biotecnología vegetal 

• Biotecnología agrícola 

• Control biológico 

• Etnobotánica 

  

Ciencias Acuícolas y Pesqueras. El área temática de Acuacultura y Pesquerías aborda estudios 

multidisciplinarios en el entendimiento de los recursos acuícolas y pesqueros. La revista 

recibe investigaciones originales, revisiones, notas cortas en secciones específicas: 

reproducción y desarrollo, genética y genómica funcional, biología molecular y celular, 

fisiología y metabolismo, patología, bioinformática, Ciencias Ómicas, ecología, biotecnología, 

nutrición, sistemas de producción y manejo, conservación y sustentabilidad marina, 

biotecnología marina y bio-productos, inmunología, contaminación acuícola, ecología de  

población y comunidades marinas. 

 

Tópicos 

• Eco-fisiología 

• Sistemas de producción 

• Patología y manejo de enfermedades 
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• Biología y manejo de recursos pesqueros 

• Nutrición 

  

Ciencias Ambientales. El área temática de Ciencias Ambientales aborda publicaciones de 

investigación sobre los cambios que ocurren en nuestro ambiente natural debido a las 

actividades antropogénicas. La revista recibe investigaciones originales, revisiones y notas 

cortas en secciones específicas: Toxicología y salud ambiental, contaminación y manejo de 

residuos, conservación ambiental, riesgo ambiental, vida silvestre, restauración ecológica, 

procesamiento de suelos, biorremediación, biomarcadores y bio-monitores, química 

ambiental, análisis ambientales, nanomateriales, microbiología ambiental. 

 

Tópicos 

• Biodiversidad y servicios ecosistémicos 

• Protección y prevención de la contaminación 

• Impacto ambiental y análisis de riesgos 

• Biorremediación 

• Manejo de recursos. 

  

Ciencias Biomédicas. Estudios en áreas que son fundamentales para entender mejor la 

biología humana, desarrollar tratamientos más efectivos y mejorar la prevención y manejo 

de enfermedades a nivel individual y poblacional como son la biología molecular y la 

genómica, salud pública y el desarrollo de pruebas de diagnóstico y terapias innovadoras, 

entre otras.   

 

Tópicos: 

• Biotecnología biomédica 

• Epidemiología y Salud Pública 

• Microbiología 

• Farmacología 

• Nutrición 

• Actividad Física y Salud 

  

Estas áreas temáticas permiten abarcar una amplia gama de investigaciones que contribuyan 

significativamente al avance del conocimiento en las áreas de Ciencias de las plantas, Ciencias 

Acuícolas y Pesqueras, Ciencias Ambientales y Ciencias Biomédicas. 
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Artículo Científico 

Predictores de estrés, recuperación y dolor asociado 

al running en corredores amateur 
Luis F. Reynoso-Sánchez1, Noel A. Sepúlveda-Soto2, Pedro J. Flores-Moreno3, José O. Lagunes-Carrasco4 
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Resumen: El running se ha establecido como una actividad física de alta popularidad, caracterizada por su 
accesibilidad y su contribución significativa al bienestar físico y psicológico. Sin embargo, investigaciones 
han señalado que una práctica inadecuada puede generar consecuencias negativas, afectando tanto el rendi-
miento como el disfrute de quienes lo practican. Esta investigación analizó cómo la influencia de la calidad 
del sueño, la calidad total de recuperación y la disposición a la atención plena influyen en la percepción de 
estrés y recuperación en corredores de fondo, así como en la presencia de dolor asociado al running. Se realizó 
un estudio transversal con 84 participantes (34.5% mujeres, 65.5% hombres; 34.55 ±12.52 años; 170.08 ±9.15 
cm de estatura; 72.84 ±12.80 kg de peso). Se evaluaron variables como la Escala de Recuperación y Estrés 
Agudo, el Índice de Calidad de Sueño de Pittsburg, la Calidad Total de Recuperación (TQR), la disposición a 
la Atención Plena y la percepción de dolor asociado al running. Los datos se analizaron mediante regresión 
logística para determinar relaciones predictivas. Los resultados revelaron que el TQR y la atención plena 
predicen positivamente la percepción de recuperación física, mental y total, mientras que el sueño deficiente 
se asocia con mayores niveles de estrés emocional y general. La disposición al mindfulness también mostró 
efectos positivos en la regulación del estrés muscular, evidenciando su potencial para favorecer estados ópti-
mos de relajación y autoconciencia corporal. Asimismo, la percepción de estrés muscular predijo el dolor 
asociado al running. No obstante, variables como la calidad de sueño no predijeron significativamente el dolor 
asociado al running. En conclusión, la calidad de recuperación, el sueño y la atención plena son factores clave 
en la preparación de corredores, destacando la necesidad de estrategias que optimicen estos aspectos para 
mejorar su rendimiento y bienestar psicológico. 

Palabras clave: Calidad de sueño, dolor, lesiones, atención plena, entrenamiento. 
 

Abstract: Running has established itself as a highly popular physical activity, characterized by its accessi-
bility and significant contribution to physical and psychological well-being. However, research has pointed 
out that inappropriate practice can have negative consequences, affecting both performance and enjoyment. 
This study analyzed how sleep quality, total recovery quality, and mindfulness disposition influence the per-
ception of stress and recovery in long-distance runners, as well as the presence of running-related pain. A 
cross-sectional study was conducted with 84 participants (34.5% women, 65.5% men; 34.55 ±12.52 years old; 
170.08 ±9.15 cm in height; 72.84 ±12.80 kg in weight). Variables such as the Acute Recovery and Stress 
Scale, the Pittsburgh Sleep Quality Index, Total Quality Recovery (TQR), mindfulness disposition, and the 
perception of running-related pain were evaluated. Data were analyzed using logistic regression to determine 
predictive relationships. Results revealed that TQR and mindfulness positively predicted the perception of 
physical, mental, and total recovery, while poor sleep was associated with higher levels of emotional and 
general stress. Mindfulness also demonstrated positive effects on regulating muscular stress, highlighting its 
potential to promote optimal states of relaxation and body awareness. Additionally, the perception of muscular 
stress predicted running-related pain. However, variables such as sleep quality did not significantly predict 
running-related pain. In conclusion, recovery quality, sleep, and mindfulness are key factors in runners' prep-
aration, emphasizing the need for strategies to optimize these aspects to enhance their performance and psy-
chological well-being. 

Keywords: Sleep quality, pain, injuries, mindfulness, training. 
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INTRODUCCIÓN 

El running es una actividad física altamente demandada en la última década, 
posiblemente debido a que por sus características resulta de fácil acceso para un 
gran porcentaje de la población mundial (Hulteen et al., 2017; Campos-Uscanga et 
al., 2022). Algunos autores como Chávez-Guillermo (2024), señalan que en los 
últimos años ha existido un aumento importante en la práctica del running, proba-
blemente gracias a su efectividad en el desarrollo del bienestar físico y psicológico, 
así como a la asociación de esta práctica en la prevención y tratamiento de enfer-
medades cardio metabólicas. Adicionalmente, también se vincula con un riesgo 
reducido de mortalidad prematura y una mayor longevidad, con corredores que 
viven aproximadamente tres años más que los no corredores (Lee et al., 2017). 
Durante la pandemia por COVID-19 se observó una disminución en la tendencia 
a la práctica del ejercicio físico en lugares cerrados, sin embargo, como respuesta 
a la disminución de la actividad física resultante del confinamiento y ante la nece-
sidad de mitigar los efectos del sedentarismo en la salud física y mental, hubo un 
aumento en la práctica de actividades físicas al aire libre como el running (Boullosa 
et al., 2020; DeJong et al., 2021). 

Dentro de los principales beneficios del running, podemos señalar su impor-
tancia tanto a nivel físico como a nivel mental. Diversos estudios han demostrado 
una mejoraría en la salud cardiovascular, reduciendo los factores de riesgo tales 
como la hipertensión arterial, dislipidemia y obesidad (Arnett et al., 2019), además 
de propiciar la reducción de los niveles de estrés y una mejora en el estado de 
ánimo promoviendo el bienestar psicológico de las personas que practican el run-
ning (Valera-Sanz et al., 2024). 

De acuerdo con la literatura, el aumento de la participación en esta práctica se 
ha hecho notorio mayormente en personas que lo hacen de forma amateur, enfren-
tándose constantemente a desafíos relacionados con la falta de experiencia para 
llevarlo a cabo de forma estructurada y planificada, por lo que se sugiere acercarse 
a personas capacitadas para planificar el entrenamiento del running (Hernández-
Cruz et al., 2017; Matos et al., 2020). Sin embargo, esto no ocurre en la mayoría 
de los casos, lo que aumenta el riesgo de no lograr los objetivos de salud y rendi-
miento deseados. 

Por otro lado, tanto en corredores amateur como expertos, existen diversos 
factores que pueden afectar su proceso durante la preparación para alguna carrera 
o durante su desarrollo en la práctica del running. Estudios previos señalan que 
algunas variables como el estrés y la recuperación percibidas por los corredores 
(Hernández-Cruz et al., 2017), así como sensaciones de dolor pueden estar presen-
tes durante sus periodos de preparación para una competición (Kluitenberg et al., 
2015; Kakouris et al., 2021). Respecto a esto Boullosa et al. (2020) señalan que el 
estrés y altas demandas psicológicas tienen un impacto significativo en el rendi-
miento físico y recuperación de los corredores. Así mismo, la planificación de en-
trenamiento y el apoyo social son esenciales para prevenir sensaciones altas de 
dolor durante la preparación pre-competencia. Las consecuencias de percibir dolor 
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y estrés se alejan de los objetivos principales que suelen llevar a las personas a la 
práctica del running. Estudios recientes han señalado que estas pueden estar aso-
ciados con una mala calidad de sueño y la incapacidad de recuperarse debidamente 
después del ejercicio, lo que puede generar una disminución en el rendimiento de-
portivo y la salud general de los individuos, aumentando el riesgo de lesión a largo 
plazo (Mousavi et al., 2021; Joachim et al., 2024). 

A menudo, los corredores amateurs no cuentan con los recursos y materiales 
necesarios para realizar de forma adecuada sus entrenamientos, el control de la 
carga del entrenamiento y su recuperación óptima, lo que los vuelve más propensos 
a sufrir mal adaptaciones físicas y psicológicas por sobrecarga. Hernández-Cruz et 
al. (2017) analizaron los cambios en las cargas del entrenamiento y su efecto en la 
percepción de estrés y recuperación en un grupo de corredores de fondo, encon-
trando que existe una influencia directa de la carga interna de entrenamiento (re-
flejo psicofisiológico individual del esfuerzo físico y cognitivo realizado durante 
los entrenamientos) con el balance de la recuperación y el estrés; enfatizando que 
la comprensión de cómo los atletas experimentan la recuperación puede desempe-
ñar un papel crucial en la administración de las cargas del entrenamiento con el fin 
de mejorar su desempeño deportivo. 

De acuerdo con lo mencionado previamente, la calidad del sueño es funda-
mental para la recuperación de los deportistas. En este sentido, Bird (2013) men-
ciona que el sueño es un componente importante de la recuperación y el rendi-
miento deportivo. La calidad del sueño desempeña un papel crucial al influir di-
rectamente en la restauración de los niveles de energía, reducción de la fatiga y del 
estrés acumulado, entre otros. Lo anterior sugiere que la pérdida de sueño o el 
sueño de baja calidad tiene un efecto negativamente significativo en la recupera-
ción, así como una relación con el aumento del nivel de dolor en corredores (Mo-
seley et al., 2018), destacando que esta tendencia debe evitarse para optimizar la 
recuperación del atleta (Mousavi et al., 2021). 

Además de la importancia que tiene el monitoreo de la recuperación y el cui-
dado de la calidad de sueño para el desempeño óptimo de los corredores, se ha 
reportado que la capacidad de estar centrados en el aquí y el ahora, manteniendo 
una postura no enjuiciadora de la situación y una alta conciencia de sí mismos, 
promueve un manejo más apropiado de las emociones negativas derivadas de la 
exigencia de los entrenamientos (Anderson et al., 2021) y facilita la recuperación 
de los deportistas (Coimbra et al., 2021). Las características señaladas se conocen 
como disposición a la atención plena (mindfulness), cuya capacidad para ayudar 
en la mejora del rendimiento deportivo ha sido ampliamente descrita en investiga-
ciones previas (Birrer et al., 2012; Bühlmayer et al., 2017; Jekauc et al., 2017), 
principalmente por el apoyo en la gestión emocional (Gu et al., 2022) y el manejo 
del dolor ante la recuperación de lesiones (Mohamed et al., 2018). 

De acuerdo con lo antes mencionado, la práctica del running tiene múltiples 
beneficios para la salud de las personas, sin embargo, es necesario realizarla de 
manera adecuada, con objetivos realistas e individualizados, así como el cuidado 
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de diversos factores como la recuperación, calidad de sueño y la capacidad de aten-
ción al presente para lograr una práctica más satisfactoria y conseguir las metas 
que se establezcan. Por tanto, el presente estudio busca analizar la influencia de la 
calidad de sueño, calidad de recuperación total y la disposición a la atención al 
presente sobre la percepción de recuperación y estrés, así como la percepción de 
dolor asociado al running en un grupo de corredores de fondo previo a su partici-
pación en una competición. 

 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 
Se realizó un estudio transversal con alcance correlacional-explicativo en una 

muestra de corredores de fondo (N = 84, 34.5% mujeres, 65.5% hombres) con una 
edad media de 34.55 años (±12.52, rango = 18 – 72 años), estatura de 170.08 cm 
(±9.15, rango = 151 – 187 cm) y peso de 72.84 kg (±12.80, rango = 46 – 104 kg). 
La muestra se seleccionó mediante un método no probabilístico por conveniencia 
previo a la realización de una carrera local. Los criterios de inclusión para formar 
parte del estudio fueron: a) Participar en la carrera en una distancia de 5km, 10km 
y 21km; b) Ser mayor de 18 años al momento de participar en el estudio. Para 
determinar el tamaño de muestra necesario, se realizó un análisis de potencia uti-
lizando el software G-Power 3.1.9.7, considerando un análisis de regresión lineal 
múltiple de modelo aleatorio con un α = 0.05, potencia estadística deseada de 0.95 
y una potencia estadística de (H1 p2) = 0.2, en línea con los estándares para detec-
tar efectos sutiles en estudios similares. Los resultados del análisis indicaron que 
una muestra de 78 participantes sería suficiente para alcanzar la potencia estadís-
tica deseada de 0.95, asegurando una probabilidad adecuada de detectar un efecto 
verdadero en las condiciones de este estudio. 

 

Instrumentos 

Datos sociodemográficos 
Para obtener información relevante de los participantes, se aplicó un cuestio-

nario ad hoc con preguntas que facilitaron el acceso a datos sociodemográficos 
como el género, edad, experiencia competitiva, distancia en la que participan, tipo 
de entrenamiento realizado e historial de lesiones deportivas. 

 

Escala de Recuperación-Estrés Aguda 

La Escala de Recuperación y Estrés Agudo (Acute Recovery Stress Scale, 
ARSS) diseñada por Nässi et al. (2017), se compone de 32 adjetivos relacionados 
con la recuperación y el estrés, precedidos por la frase "en este momento me 
siento/estoy". Cada ítem describe un estado específico de recuperación o estrés 
(por ejemplo, "fuerte" o "agotado muscularmente"). Los ítems se agrupan en ocho 
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escalas que se promedian para obtener distintas dimensiones; cuatro de ellas co-
rresponden a Recuperación: i) Capacidad de Rendimiento Físico, ii) Capacidad de 
Rendimiento Mental, iii) Equilibrio Emocional, y iv) Recuperación Global; mien-
tras que las otras cuatro describen el Estrés: v) Estrés Muscular, vi) Falta de Acti-
vación, vii) Estado Emocional Negativo, y viii) Estrés Global. La respuesta a cada 
ítem se mide mediante una escala de Likert de 7 puntos, que va de 0 (no aplica en 
absoluto) a 6 (aplica completamente). Los coeficientes de fiabilidad de alfa de 
Cronbach para las sub-escalas y el global del ARSS en este estudio oscilaron entre 
α = 0.90 y α = 0.97. 

 

Calidad de Total de Recuperación 
La evaluación individual de la percepción de recuperación se llevó a cabo 

mediante una escala de 10 puntos (Laurent et al., 2011), adaptada de la escala de 
Calidad Total de Recuperación (Total Quality Recovery, TQR). Siguiendo el mé-
todo propuesto por Kenttä y Hassmén (1998), los corredores debían señalar su ni-
vel percibido de recuperación al momento de responder la encuesta, tomando en 
cuenta tanto indicadores físicos (como dolor muscular y fatiga) como mentales 
(como el estado de ánimo). De acuerdo con los autores, entre más alto el puntaje, 
mayor percepción de recuperación de los deportistas. 

 

Índice de Calidad de Sueño de Pittsburg 

Para evaluar la calidad del sueño de los atletas, se utilizó la traducción al es-
pañol (Hita-Contreras et al., 2014) de la escala de Índice de Calidad de Sueño de 
Pittsburgh (Pittsburg Sleep Quality Index, PSQI, Buysse et al., 1989). Este cues-
tionario consta de siete dimensiones que engloban un total de 19 preguntas: i) Ca-
lidad subjetiva del sueño, ii) latencia del sueño, iii) duración del sueño, iv) eficien-
cia habitual del sueño, v) alteraciones del sueño, vi) uso de medicación para dor-
mir, y vii) disfunción diurna. Cada dimensión se puntúa en una escala de 0 a 3, y 
la suma total proporciona un índice general que varía de 0 a 21 puntos. Un puntaje 
global del PSQI superior a 5 indica una baja calidad de sueño. La validez y fiabi-
lidad del PSQI en población de atletas ha sido reportada como aceptable (Claudino 
et al., 2019; Driller et al., 2022). 

 

Cuestionario de Atención Plena en Deportistas 
Para evaluar la disposición a la atención plena en los corredores participantes, 

se utilizó la versión mexicana del Cuestionario de Atención Plena para Deportistas 
(Tuda et al., 2018). Este instrumento, diseñado y validado originalmente por Zhang 
et al. (2017), contiene 16 ítems distribuidos en tres dimensiones: i) Atención al 
presente (5 ítems), ii) conciencia (6 ítems) y iii) aceptación (5 ítems). Las respues-
tas se recogen en una escala Likert de cinco puntos, donde 1 significa "nunca" y 5 
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"siempre". Los puntajes de cada dimensión se suman para obtener valores especí-
ficos, y un puntaje más alto indica una mayor disposición a la atención plena. En 
este estudio, el cuestionario mostró una fiabilidad adecuada con coeficientes alfa 
de Cronbach de α = 0.96 para la atención plena global, α = 0.91 para la dimensión 
de atención al presente, α = 0.88 para la conciencia y α = 0.89 para la aceptación. 
Para los análisis en esta investigación, se utilizó el global de atención plena como 
un único factor. 

 

Dolor percibido asociado al running 

Para determinar la experiencia de dolor durante el proceso del entrenamiento 
como parte de su preparación para la carrera, se solicitó a los participantes respon-
der a la pregunta “¿En qué porcentaje de los días de entrenamiento experimentaste 
dolor inducido por el running?” cuyas opciones de respuesta se presentaron en un 
formato tipo Likert de cinco puntos que iban desde 0 % de días hasta > a 75% de 
días. 

 

Procedimiento 
El estudio se realizó respetando los principios éticos de la Declaración de Hel-

sinki (World Medical Association, 2013) y los estándares para la investigación en 
medicina deportiva y ciencias del ejercicio (Guelmami et al., 2024). Primero, se 
estableció contacto con los organizadores de la carrera que fue realizada en la Ciu-
dad de Los Mochis, Sinaloa, en noviembre de 2023. Tras obtener autorización, se 
acudió al lugar donde se realizó la entrega de los números y kits de competencia 
para establecer un espacio donde los corredores pasaban a que se les explicara so-
bre los objetivos del estudio y variables a evaluar. Los atletas que aceptaron parti-
cipar ingresaron a un formulario electrónico mediante la plataforma de Google 
Forms, evitando la recopilación de cualquier información personal como nombre 
o correo electrónico. Previo a responder los cuestionarios, los participantes leyeron 
y firmaron el consentimiento informado de participación mediante la selección de 
una casilla de verificación. El tiempo promedio para responder a los cuestionarios 
fue de 15 minutos, teniendo un rango de respuesta del 41%. 

 

Análisis estadístico 
Los datos fueron analizados mediante estadísticas descriptivas e inferenciales 

en SPSS (v.25). La fiabilidad de los cuestionarios se evaluó usando el coeficiente 
alfa de Cronbach, considerando adecuados los valores superiores a 0.60 (Hair et 
al., 2014). La homogeneidad de los datos se verificó con la prueba de Kolmogorov-
Smirnov, determinando que los datos no siguen una distribución normal. Para ana-
lizar la influencia de la calidad total de recuperación, calidad de sueño y la atención 
plena sobre la percepción de estrés-recuperación, se realizó un análisis de regresión 
logística binaria. Las variables dependientes se dicotomizaron mediante el uso de 
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terciles para poder llevar a cabo el análisis. Para las sub-escalas del ARSS se asignó 
valor de 1 a las puntuaciones ubicadas en el tercer tercil, mientras que al primer y 
segundo tercil se les asignó el valor de 0. De forma similar, en el caso de la per-
cepción de dolor inducido por el running, se asignó el valor de 0 para las puntua-
ciones ubicadas en el primer tercil y valor de 1 para el segundo y tercer tercil. 

 

 

RESULTADOS 
El Cuadro 1 muestra los datos sociodemográficos de los participantes en fre-

cuencia y porcentajes para cada parámetro. La media (± DE) del PSQI fue de 5.38 
(±3.11), mientras que la disposición la atención plena fue de 3.80 (±0.88) y 6.74 
(±2.32) para el TQR. Con respecto a las escalas del ARSS, se observaron los si-
guientes valores descriptivos: i) Capacidad de recuperación física: 3.66 (±1.92); ii) 
Capacidad de recuperación mental: 3.50 (±1.93); iii) Equilibrio emocional: 3.45 
(±1.86); iv) Recuperación total: 3.19 (±1.77); v) Estrés muscular: 1.30 (±1.21); vi) 
Falta de activación: 0.94 (±1.17); vii) Estado emocional negativo: 0.87 (±1.08); 
viii) Estrés general: 1.10 (±1.26). 

Cuadro 1. Datos sociodemográficos de la muestra. 

Variable Parámetros 

Distancia de competencia 
5 km 10 km 21 km 

22 (26.2%) 26 (31.0%) 36 (42.9%) 

Experiencia en carreras 
1ª vez 1 – 5 veces > 5 veces 

25 (29.8%) 36 (42.9%) 23 (27.4%) 

Nivel 
Novato Recreativo Experimentado 

15 (17.9%) 53 (63.1%) 16 (19.1%) 

Practica otro deporte 
Sí No 

59 (70.2%) 25 (29.8%) 

Semanas entrenadas 
< 4 semanas 4 – 8 semanas 9 – 12 semanas > 12 semanas 

14 (16.7%) 34 (40.5%) 16 (19%) 20 (23.8%) 

Km por semana entrena-

dos 

< 20 km / semana 20 – 40 km / semana 40 – 60 km / semana > 60 km / semana 

37 (44%) 33 (39.3%) 8 (9.5%) 6 (7.1%) 

Lesiones en el running 
Nunca Sí antes Sí durante el proceso 

40 (47.6%) 37 (44%) 7 (8.3%) 

En los Cuadros 2 y 3 se muestran los resultados de los análisis de regresión 
logística binomial múltiple en las que se puso a prueba la capacidad predictiva del 
TQR, la disposición a la atención plena y la calidad de sueño sobre las sub-escalas 
del ARSS (Cuadro 2). Asimismo, se determinó como todas estas variables predicen 
la aparición de dolor asociado al running durante la preparación de los corredores 
evaluados (Cuadro 3). 
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Cuadro 2. Coeficientes de regresión logística binomial múltiple sobre las dimensiones de la Escala de Recuperación-Estrés Agudo. 

Variable 
Dependiente 

Variables Independientes 
R2 

Negelkerke 
B Sig. OR 

95% IC Exp (B) 
Bajo Alto 

Capacidad de 
Recuperación 

Física 

Calidad total de recuperación 
0.150 

0.222 .045 1.249 1.005 1.553 
Atención plena 0.677 .044 1.967 1.017 3.806 

Calidad de sueño 0.017 .834 1.017 .868 1.193 
Capacidad de 
recuperación 

mental 

Calidad total de recuperación 
0.195 

-0.049 .658 .952 .767 1.182 
Atención plena 1.157 .003 3.179 1.500 6.739 

Calidad de sueño 0.021 .792 1.022 .872 1.197 

Equilibrio 
Emocional 

Calidad total de recuperación 
0.070 

.103 .321 1.109 .904 1.360 
Atención plena .504 .097 1.656 .913 3.002 

Calidad de sueño -.015 .845 .985 .845 1.148 

Recuperación 
total 

Calidad total de recuperación 
0.257 

.300 .012 1.350 1.068 1.707 
Atención plena .852 .021 2.345 1.138 4.830 

Calidad de sueño -.178 .067 .837 .691 1.012 

Estrés muscular 
Calidad total de recuperación 

0.220 
-.339 .009 .712 .552 .920 

Atención plena .818 .033 2.265 1.070 4.795 
Calidad de sueño .097 .243 1.102 .936 1.298 

Falta de 
activación 

Calidad total de recuperación 
0.281 

-.179 .135 .836 .661 1.058 
Atención plena .574 .122 1.776 .858 3.675 

Calidad de sueño .302 .001 1.353 1.127 1.625 

Estado emocional 
negativo 

Calidad total de recuperación 
0.199 

-.204 .079 .816 .649 1.024 
Atención plena .330 .319 1.390 .727 2.660 

Calidad de sueño .223 .009 1.249 1.057 1.476 

Estrés general 
Calidad total de recuperación 

0.196 
-.283 .024 .754 .590 .963 

Atención plena .428 .219 1.534 .776 3.035 
Calidad de sueño .176 .037 1.192 1.011 1.406 

  

Nota. B = Coeficientes de regresión beta; Sig. = Significancia; OR = Odds ratio; IC = Intervalos de confianza. 

 

Cuadro 3. Coeficientes de regresión logística binomial múltiple sobre la percepción de dolor durante los entrenamientos. 

Variable De-

pendiente 
Variables Independientes 

R2 Negel-

kerke 
B Sig. OR 

95% IC Exp (B) 

Bajo Alto 

Dolor durante 

los entrena-

mientos 

Capacidad de recuperación Física 

0.481 

-0.603 .428 0.547 0.123 2.427 

Capacidad de recuperación mental 0.349 .682 1.417 0.267 7.517 

Equilibrio emocional -0.868 .339 0.420 0.071 2.490 

Recuperación total 0.314 .673 1.369 0.319 5.882 

Estrés muscular 2.410 .010 11.129 1.772 69.876 

Falta de activación 0.542 .556 1.720 0.283 10.469 

Estado emocional negativo -0.846 .357 0.429 0.071 2.594 

Estrés general -1.130 .211 0.323 0.055 1.895 

Calidad de sueño 0.093 .316 1.097 0.915 1.316 

Atención plena 0.172 .566 1.187 0.660 2.136 

Calidad total de recuperación 0.033 .766 1.034 0.830 1.289 

Nota. B = Coeficientes de regresión beta; Sig. = Significancia; OR = Odds ratio; IC = Intervalos de confianza. 
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DISCUSIÓN 
El presente artículo tuvo como objetivo analizar cómo la calidad del sueño, la 

calidad total de recuperación y la disposición hacia la atención plena influyen en 
la percepción de recuperación y los niveles de estrés en corredores de larga distan-
cia, así como en la percepción de dolor asociado al running. Los resultados mues-
tran evidencia sobre la influencia que variables como la calidad de sueño, la dis-
posición a la atención plena y la calidad total de recuperación percibida por un 
grupo de corredores amateur influye sobre sus niveles de estrés y recuperación 
percibidos, atribuyéndose a este un efecto sobre el dolor percibido de los partici-
pantes asociado al running durante el proceso de preparación para una carrera. 

El running es una actividad deportiva cuya popularidad ha ido en aumento por 
la facilidad que presenta para realizarse, así como los beneficios físicos y mentales 
que esta genera. Sin embargo, diversos estudios han señalado que ese auge ha 
traído consigo un aumento de consecuencias negativas como malestares físicos y 
lesiones asociadas al running (Mousavi et al., 2021). Además de los factores rela-
cionados con la planificación del entrenamiento, la calidad de sueño ha emergido 
como una variable de suma importancia en el proceso de preparación deportiva por 
su capacidad para ayudar a la recuperación de los atletas (Drew et al., 2018; Morán 
et al., 2024; Sim et al., 2024). De acuerdo con Buysse et al. (1989), los resultados 
encontrados en el grupo de corredores evaluados muestran una tendencia en la que 
la media de la calidad de sueño se encuentra por encima del límite considerado 
como deficiente calidad del sueño (puntuación PSQI > 5). 

El sueño es un estado del ciclo circadiano del ser humano cuya función prin-
cipal se enfoca en promover la restauración física del organismo, consolidar la me-
moria, regular las emociones y reducir el estrés, así como lograr una homeostasis 
cerebral eliminando toxinas y restableciendo un balance químico (Patel et al., 
2024). En el presente estudio, la calidad de sueño de los participantes mostró un 
efecto predictivo positivo sobre las sub-escalas falta de activación, estado emocio-
nal negativo y estrés general que forman parte de la dimensión de estrés del ARSS. 
Considerando que la interpretación del PSQI indica que a mayor puntuación peor 
calidad de sueño, los resultados permiten inferir que, en los participantes observa-
dos en este estudio, la mala calidad de sueño repercute en el aumento de los niveles 
de estrés de los corredores. Estudios previos han reportado la influencia que la 
calidad de sueño tiene sobre los estados emocionales en deportistas, propiciando 
el aumento en los niveles de estrés (Brandt et al., 2017; Benjamin et al., 2020; 
Facer-Childs et al., 2021) y afectando a su capacidad de recuperación (Drew et al., 
2018; Driller et al., 2022). 

Con respecto a la disposición a la atención plena, esta puede ser vista como 
un rasgo de su personalidad, refiriéndose a la tendencia natural a estar consciente 
y plenamente presente en el momento actual, con una actitud abierta, receptiva y 
libre de juicios hacia sus pensamientos, emociones y experiencias. Este rasgo im-
plica una capacidad innata para enfocarse en el presente y responder a las situacio-
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nes de manera reflexiva, en lugar de reactiva, lo que contribuye al bienestar emo-
cional, la regulación del estrés y una mejor adaptación a los desafíos diarios (Birrer 
et al., 2012; Rau y Williams, 2016). En el presente estudio, la disposición a la 
atención plena de los corredores analizados y su influencia sobre la percepción de 
recuperación y estrés muestra un efecto positivo sobre tres de las sub-escalas de la 
dimensión de recuperación (calidad de recuperación física, calidad de recuperación 
mental y recuperación total). Estos resultados se orientan bajo la misma línea que 
lo reportado en otras investigaciones similares, en las que se explica cómo la dis-
posición a atender plenamente con apertura a la experiencia, sin una mirada enjui-
ciadora, centrado en el momento presente y con consciencia de lo que sucede den-
tro de nuestra mente y cuerpo, facilitan a los deportistas una mejor recuperación y 
menores niveles de estrés a consecuencia de un estado de relajación óptima (Jose-
fsson et al., 2019; Coimbra et al., 2021; Sánchez-Sánchez et al., 2023). 

De la misma manera, la disposición a la atención plena presentó un efecto 
positivo significativo sobre la percepción de estrés muscular en el grupo de corre-
dores evaluados. Este hallazgo es relevante debido a que refuerza una de las prin-
cipales características de la atención plena, que es la capacidad de ser consciente 
de sí mismo y del propio cuerpo (Anderson et al., 2021). Estudios previos han 
puesto en evidencia que la capacidad de un deportista para ser consciente de sí 
mismo y sus sensaciones como el dolor o la fatiga, le permiten regularse de manera 
más eficiente y prevenir posibles problemáticas derivadas de una inadecuada aten-
ción de estos factores (Coimbra et al., 2021; Cao et al., 2022; O’Connor et al., 
2022). 

 Siguiendo con los síntomas de dolor asociados al running durante los entre-
namientos, se observó en el grupo estudiado que la variable estrés muscular tiene 
un efecto positivo estadísticamente significativo sobre el dolor percibido, lo que 
indica que, ante el cambio en la percepción de estrés muscular de los corredores, 
se presenta un incremento en la tendencia a percibir dolor asociado al running. Las 
alteraciones en las sensaciones físicas son comunes en la práctica deportiva, sin 
embargo, esto no significa que se deban pasar por alto, ya que la incapacidad para 
monitorear estos cambios en los malestares físicos puede provocar lesiones depor-
tivas moderadas o severas (Horgan et al., 2021). Por tanto, promover estrategias 
adecuadas de recuperación y reducción del impacto que tiene el entrenamiento a 
través de herramientas como la práctica de la atención plena será crucial para su 
prevención (Kathri et al., 2023; Wang et al., 2023). 

De acuerdo con lo anterior, el monitoreo del balance entre el estrés y la recu-
peración de los deportistas es fundamental para lograr la consecución de los obje-
tivos de rendimiento establecidos (Kellmann et al., 2018), siendo escalas como el 
ARSS una opción fiable, al igual que el TQR (Miranda-Mendoza et al., 2023). En 
el presente estudio, los resultados del TQR demostraron una tendencia a predecir 
positivamente la capacidad de recuperación física y la recuperación total en el 
grupo de corredores evaluados, mientras que de manera contraria se observa un 
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efecto negativo sobre la percepción de estrés muscular y estrés general. Este resul-
tado continúa abonando evidencia al uso del TQR como un instrumento confiable 
y válido para evaluar la recuperación de los deportistas, siguiendo lo reportado por 
otros estudios (Sansone et al., 2020, 2021; Miranda-Mendoza et al., 2023) en los 
que se señala la sensibilidad del TQR para identificar los niveles de recuperación 
de los deportistas y la capacidad para predecir cambios en los niveles de estrés 
percibido por los deportistas durante periodos de preparación. 

La presente investigación a pesar de mostrar resultados relevantes sobre va-
riables que influyen en el balance de estrés-recuperación y percepción del dolor en 
los corredores amateur evaluados no está exenta de limitaciones. Es importante 
puntualizar que los hallazgos expuestos se deben tomar con cautela debido al di-
seño transversal del estudio que no permite realizar un análisis de los cambios en 
los comportamientos de estas variables a través del tiempo, sino que solo explora 
estas relaciones en un periodo específico del tiempo, específicamente, previo a una 
competición. Asimismo, el tamaño de la muestra se podría considerar como pe-
queño para este tipo de estudios, lo que a su vez limitó la posibilidad de realizar 
análisis que comparasen a los corredores según su experiencia, edad, género y dis-
tancia en la que participaron. Futuros estudios deberían considerar atender estas 
limitantes, obteniendo muestras más amplias y heterogéneas, así como realizar el 
seguimiento de una cohorte de corredores para poder ejecutar análisis con mayor 
profundidad y así responder a preguntas más complejas. 

 

CONCLUSIONES 

Los hallazgos del presente estudio sugieren que en el grupo de corredores ob-
servados la calidad de sueño y la disposición a la atención plena tienden a influir 
sobre el comportamiento de la recuperación y el estrés percibido por los partici-
pantes como parte de su proceso de preparación para la carrera. Al mismo tiempo, 
se observa que la percepción de estrés muscular de los corredores muestra una 
tendencia a la presencia de síntomas de dolor asociados al running. Además, es 
importante señalar la sensibilidad que el TQR ha mostrado para evaluar la percep-
ción de recuperación. 

 

Disponibilidad de datos 
Los conjuntos de datos generados para el presente estudio están a disposición bajo 
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Resumen: Se considera que las actitudes hacia el medio ambiente y las percepciones hacia el 
cambio climático determinan en gran medida las decisiones de los agricultores, que a su vez están 
relacionadas con su actitud de riesgo. Hay varios enfoques metodológicos utilizados para medir el 
nivel de riesgo declarado de un agente económico. En esta investigación se utilizó el método de 
Listas de Precios Múltiples (MPL) implementado mediante una encuesta presencial, aplicada a un 
grupo de 370 productores agrícolas del distrito de riego 075 ubicado en la región noroeste de Mé-
xico. Los resultados mostraron un riesgo promedio de alrededor de 0.317, ubicando a los produc-
tores agrícolas de la región en un grupo con leve aversión al riesgo, de acuerdo con la escala utili-
zada. El análisis de heterogeneidad mostró que los factores socioeconómicos y, en particular, las 
percepciones hacia el cambio climático están relacionados con el nivel de riesgo declarado por los 
agricultores. Las agricultoras jóvenes con preferencia a usar el apoyo público para invertir, demos-
traron tener mayor aceptación al riesgo. Los agricultores de la región han percibido el cambio cli-
mático en mayor medida en forma de inundaciones, granizadas, enfermedades y plagas, así como, 
cambio de vegetación. 
 
Palabras clave: agricultura, actitudes ambientales, aversión al riesgo. 

 
 

Abstract: It is considered that attitudes towards the environment and perceptions towards climate 
change largely determine the farmers’ decisions that in turn are related to their risk attitude. There 
are several methodological approaches used to measure the level of stated risk of an economic 
agent. In this research we used the Multiple Price List (MPL) method implemented by means of a 
face-to-face survey carried out for a group of 370 agricultural producers of the irrigation district 
075 located in the northwest region of Mexico. Results showed an average risk of about 0.317, 
locating the agricultural producers of the region in a group whit risk aversion, according to the 
scale used. The heterogeneity analysis showed that the socioeconomic factors and, in particular, 
the perceptions towards climate change are related to farmers stated risk level. Farmers who are 
young women with propensity to use public support to invest were shown to be more risk lovers. 
Farmers in the region have perceived climate change to a greater extent like a flood, hail, diseases 
and pests, as well as changing vegetation. 
 
Keywords: agriculture, environmental attitudes, risk aversion.   
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INTRODUCCIÓN 
El clima es un factor crucial en la producción agrícola, y el cambio climático 

perturba continuamente las actividades del sector, aumentando la incertidumbre so-
bre la producción (Rivera y Di Paola, 2013). Los agricultores perciben ciertos fac-
tores climáticos que se relacionan con el nivel de riesgo que enfrentan. Sus actitudes 
y percepciones hacia el cambio climático, así como las estrategias de mitigación y 
adaptación que adoptan, pueden influir significativamente en el desarrollo de polí-
ticas públicas y en las acciones individuales relacionadas con el consumo energé-
tico, permitiendo evitar, disminuir o aprovechar los impactos del cambio climático 
en la agricultura (Orduño, 2020). 

El riesgo es un aspecto inherente al comportamiento humano, especialmente 
en la toma de decisiones. Generalmente, las personas buscan rentabilidad y son 
aversas al riesgo, aunque el nivel de aversión varía entre individuos, definiendo sus 
decisiones de inversión (Vejar et al., 2019). Para analizar el riesgo, se han desarro-
llado diversas herramientas y metodologías que miden la tolerancia o aversión al 
riesgo, especialmente en la agricultura. Estos métodos incluyen escalas de autoeva-
luación y enfoques empíricos basados en la teoría de la utilidad esperada, que ana-
lizan las decisiones bajo riesgo como opciones entre alternativas, considerando la 
preferencia a no arriesgar (Dyer y Sarin, 1982; Keller, 1985; Smidts, 1997).  

El riesgo es esencial en todas las decisiones bajo incertidumbre, y cada indivi-
duo tiene una actitud diferente hacia él. Es necesario cuantificar el grado de aver-
sión al riesgo para identificar diferencias y similitudes entre las personas. Existen 
numerosos métodos exitosos en economía y administración agrícola para medir la 
actitud de riesgo, que se dividen en: métodos basados en escalas actitudinales, mé-
todos basados en la teoría de la utilidad esperada y combinaciones de ambos (An-
dersen et al., 2008). Los métodos de escala actitudinal asignan puntajes a múltiples 
afirmaciones, considerando la actitud de riesgo como un constructo latente. Los 
métodos empíricos estiman el indicador de aversión al riesgo en función de proba-
bilidades, sin depender de la utilidad que rige el comportamiento de los agricultores 
(Allub, 2001; He, 2008; y Olbrich et al., 2009). 

Para identificar el nivel de actitud de riesgo de los agricultores del distrito de 
riego 075 en el noroeste de México, se aplicó el método de Lista de Precios Múlti-
ples (MPL por sus siglas en inglés: Multiple Price list) “Loterías”. Se diseñó un 
cuestionario semiestructurado para cuantificar la tolerancia o aversión al riesgo de 
cada agricultor, relacionándolo con sus características socioeconómicas y percep-
ciones hacia el cambio climático. 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 
A través de una encuesta se recopilaron un total de 370 observaciones, corres-

pondientes a una muestra representativa de los productores agrícolas de la sección 
de riego 075, ubicada en la región noroeste de México. El tamaño de la muestra se 
determinó en base a la fórmula de poblaciones finitas, con un nivel de confianza 
del 95% y un nivel de error de 4.99 %. (Rojas, 2005). La recolección de dichos 



Orduño-Torres et al., 2025 3 de 13 
 

 

datos se realizó con la finalidad de identificar las variables o atributos que mejor 
explican el nivel de riesgo. 

A cada productor agrícola se le presento una encuesta con preguntas divididas 
en bloques según el tipo de información que contienen, tales como: i) características 
del productor agrícola, del predio agrícola y sobre la siembra que realizan, si-
guiendo la clasificación presentada por Kallas et al. (2010), ii) actitudes y opiniones 
medio ambientales, iii)  percepción del cambio climático, resultado de la revisión 
de diversa literatura y iv) actitudes hacia el riesgo usando el método de listas de 
precios múltiples. 

 
Medición de la percepción hacia el cambio climático 

La percepción del cambio climático ya sea de forma independiente o de forma 
conjunta conlleva al análisis, de acuerdo con cada individuo, de si ha observado 
variabilidad en determinados factores o eventos meteorológicos relacionados con 
el clima. Para abordar la problemática y tratar de conocer la percepción de los pro-
ductores agrícolas de la zona de estudio, se incluyó dentro de la entrevista semies-
tructurada una serie de afirmaciones, a través de las cuales se plantea al entrevistado 
un conjunto de factores relacionados con el cambio climático, para que sean eva-
luados de acuerdo a la propia percepción del agricultor en una escala de Likert entre 
1 a 9, en el Cuadro 1 se muestra el significado de cada uno de los valores de la 
escala y se enlistan las afirmaciones utilizadas. 

 
Medición del nivel de aversión al riesgo 

Se seleccionó el método MPL “loterías” propuesto por Holt y Laury (2002), 
en concreto la variante desarrollada por Brick, Visser y Burns (2012). El método 
MPL “loterías”, consiste en un formato de lista de precios múltiples, por medio del 
cual a cada entrevistado se le presenta un conjunto de distintos pares de loterías, 
dentro de los que se debe elegir una de las opciones de lotería para cada par (An-
dersen, 2006). Relaciona lo niveles de aversión al riesgo con un premio o ganancia. 
En la definición del modelo se generó una lista de 8 escenarios con un par de lote-
rías hipotéticas denominadas opción A y opción B, similar al modelo teórico utili-
zado por Brick et al. (2012). En dicho modelo se mantienen constantes las proba-
bilidades de cada una de las opciones para mantener el experimento lo más simple 
posible. En la opción A la probabilidad de obtener la cantidad presentada se fijó a 
un 100% (opción segura) y dentro de la opción B (opción riesgosa) se fijó a un 50% 
la probabilidad de obtener la cantidad de ($100) y la con misma probabilidad de 
50% no obtener nada ($0) (lanzamiento de una moneda a Cara o Cruz) en todos los 
escenarios; mientras que la cantidad segura presentada en la opción A, en cada una 
de los 8 escenarios se va modificando de forma decreciente de acuerdo con las 
siguientes cantidades ($100, $75, $60, $50, $40, $30, $20 y $10). 
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Cuadro 1. Diseño experimental para la ponderación de las afirmaciones sobre percepción del cambio climático. 

Absolutamente en de-

sacuerdo 

Muy en 

desacuerdo 

Moderadamente 

en desacuerdo 

Poco en 

desacuerdo 
Neutral 

Poco de 

acuerdo 

Moderadamente 

de acuerdo 

Muy de 

acuerdo 

Absolutamente 

de acuerdo 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 
1. En los últimos 10 años ha notado que ha aumentado la temperatura: (Altieri. 2002; IPCC 2014)  
2. En los últimos 10 años ha notado que ha variado el nivel de precipitación: (Altieri. 2002; Doering et al., 

2002) 

 

3. En los últimos 10 años ha notado que los periodos de lluvia han cambiado su temporalidad: (Altieri y 

Nicholls, 2009; Bates et al., 2008, Ocampo, 2011) 

 

4. En los últimos 10 años ha notado que el suelo ha perdido fertilidad: (Rivera y Di Paola 2013, Altieri y 

Nicholls, 2009) 

 

5. En los últimos 10 años ha notado que se han incrementado los periodos de sequía: (Altieri 2002, Doering 

et al., 2002) 

 

6. En los últimos 10 años ha notado que ha disminuido la cosecha: (Araus et al., 2008)   

7. En los últimos 10 años ha notado que ha habido más episodios de sequías: (Rivera y Di Paola, 2013; 

Altieri,2002)  

 

8. En los últimos 10 años ha notado que ha habido más episodios de heladas: (Rivera y Di Paola, 2013)   
9. En los últimos 10 años ha notado que ha habido más episodios de inundaciones: (Doering, et al., 2002)  
10. En los últimos 10 años ha notado que ha habido más episodios de Granizadas: (Stocker et al., 2013)  
11. En los últimos 10 años ha notado que ha habido más enfermedades y plagas: (Orduño, 2020; Vásquez, 

2011) 

 

12. En los últimos 10 años ha notado que ha observado cambios de la vegetación: (Galindo, 2013)  

 

Este método está diseñado para medir el nivel de aversión al riesgo en fun-
ción del número de respuestas seguras (opción A) que realiza el entrevistado.  
Una vez establecida la estructura del experimento, se deben estimar los paráme-
tros de la función de aversión relativa al riesgo constante (CRRA- por sus siglas 
en inglés: Constant Relative Risk Aversion), que permiten modelar el comporta-
miento o preferencias de riesgo de los participantes (Holt y Laury, 2002; Ander-
sen, 2008). La Utilidad Esperada (EU) de cada lotería se calcula por medio de la 
función: 

))U(X* (pEU ii
i  

Siendo pi la probabilidad de ocurrencia de la utilidad del premio Xi, y U(Xi) 
la utilidad del premio Xi. La función CRRA está definida sobre un premio de 
lotería no negativo, de acuerdo con la siguiente ecuación:  

r1

x
U(x)

r1






 



Orduño-Torres et al., 2025 5 de 13 
 

 

Donde: x corresponde al premio de la lotería, r es el coeficiente de aversión 
al riesgo latente, en la que r=0 indica neutralidad de riesgo, r> 0 indica aversión 
al riesgo y r <0 indica aceptación del riesgo (Andersen et al., 2008).  

El nivel de aversión al riesgo está determinado por el primer cambio de la 
opción A por la opción B. Por esto se puede eliminar cualquier inconsistencia 
posterior a la decisión de B. Los valores esperados de las opciones A y B de cada 
uno de los escenarios del diseño experimental se pueden observar en el Cuadro 2. 

      

Cuadro 2. Matriz de pagos en el experimento de aversión al riesgo. 

Lotería Opción A Opción B Valor Esperado 
Intervalo 

de CRRA* 
Pregunta 

(escenario) 
A PA* B1 PB1* B2 PB2* E(A) E(B) 

DIFE-

RENCIA 

1 100 1 100 0.5 0 0.5 100 50 50 -1.71, -0.95 

2 75 1 100 0.5 0 0.5 75 50 25 -0.95, -0.49 

3 60 1 100 0.5 0 0.5 60 50 10 -0.49, -0.15 

4 50 1 100 0.5 0 0.5 50 50 0 -0.15, 0.14 

5 40 1 100 0.5 0 0.5 40 50 -10 0.14, 0.41 

6 30 1 100 0.5 0 0.5 30 50 -20 0.41, 0.68 

7 20 1 100 0.5 0 0.5 20 50 -30 0.68, 0.97 

8 10 1 100 0.5 0 0.5 10 50 -40 0.97, 1.37 

PA* Probabilidad de la opción A 

PB1* probabilidad de ganar la cantidad B1 de la opción B.  

PB2* probabilidad de ganar la cantidad B2 de la opción B. 

CRRA* Aversión relativa al riesgo constante 

 

 

Una vez estimados los valores CRRA, se toman las elecciones hechas por 
cada individuo sobre cada par de opciones presentadas en los 8 escenarios y se 
estima su nivel de aversión al riesgo individual y luego para el total de las obser-
vaciones. El software utilizado para el procesamiento de los datos y la estimación 
de los resultados fue el IBM SPSS statistics, versión 23.0. 

 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
Los resultados estadísticos nos permiten observar que, el tipo de recolección 

de cultivo en esta región de estudio en su mayoría es mecánico. El 68% de los 
productores, recibe un subsidio que se destina principalmente para cubrir los gas-
tos de operación, el 8% lo utilizan para invertir en el predio agrícola. El 63% no 
acostumbran a contratar seguro agrícola. Relacionan el calentamiento global con 
el aumento de temperatura y el calentamiento de la tierra. La mayoría han adqui-
rido su formación agraria en base a la experiencia (88.9%), muy pocos tienen una 
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formación agraria profesional (6.7%). El 11% de los agricultores son mujeres. El 
79% opera bajo el régimen de propietario y el principal producto cultivado por los 
productores agrícolas entrevistados es el trigo con 29%, seguido por la alfalfa con 
24%.  

El análisis de los datos recolectados nos da como resultado un nivel de aver-
sión al riesgo de 0.3176, que define de forma global a la población de estudio 
dentro del rango de 0.14 y 0.41, correspondiente a una actitud ligeramente aversa 
al riesgo conforme a la escala de Holt y Laury (2002). El resultado obtenido es 
comparable con investigaciones aplicadas en actividades agrarias mediante el uso 
de herramientas similares, como la realizada por Trujillo et al. (2012) sobre pe-
queños productores de piña en Santander, Colombia, en la que se identificó a los 
productores como aversos al riesgo; la investigación de Brick et al. (2012), apli-
cada al sector productivo pesquero, en la que obtuvieron un coeficiente de aver-
sión al riesgo de 0.393, muy similar al obtenido en este trabajo, o la investigación 
de Galarza (2009), aplicada a productores de algodón en el sur de Perú, en la que 
los resultados presentaron un coeficiente de aversión al riesgo de 0.45, lo que 
también los ubica en un rango averso al riesgo, otro ejemplo comparativo, es el 
estudio realizado por Pennings y García (2001), aplicado a 373 agricultores, en el 
cual, el nivel de riesgo promedio en al que se ubicaron fue de 0.371. 

Los resultados presentados en la Figura 1, permiten ver cómo está confor-
mada la distribución de los diferentes niveles de actitud de riesgo, en base a la 
ponderación obtenida para cada uno de los 370 productores agrícolas entrevista-
dos. 

 

                 

Figura 1. Distribución de los productores entrevistados de acuerdo con su actitud de riesgo. 
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Con un análisis basado en la escala de Holt y Laury (2002), podemos ob-
servar que el 34% de los productores agrícolas son extremadamente aversos al 
riesgo, su coeficiente de aversión al riesgo se encuentra dentro del rango de (0.97, 
1.37), en contraste con el 22% de los agricultores que son amantes del riesgo, para 
los cuales su coeficiente de aversión al riesgo se encuentra dentro del rango de (-
1.71, -0.95) de a la misma escala antes mencionada. 

El análisis de heterogeneidad mediante las tablas de contingencia, indica 
que las variables relacionadas con el nivel de aversión al riesgo son: la finalidad 
de la ayuda recibida (p valor= 0.002), el género del productor agrícola (p va-
lor=0.046) y el rango de edad (p valor= 0.000). A diferencia que en otros estudios 
encontramos que en promedio las mujeres son menos aversas al riesgo. Es impor-
tante destacar que del total de los productores agrícolas entrevistados un 11% de 
la muestra corresponde a mujeres (41), las cuales, en base a los resultados arroja-
dos a través de este estudio, a pesar de que algunas presentan aversión al riesgo, 
en comparación con los resultados sobre el nivel de aversión de los hombres, se 
declaran un poco más arriesgadas que sus contrapartes (porcentaje de hombres 
amantes del riesgo =39%, porcentaje de mujeres amantes del riesgo= 61%). El 
promedio del nivel de riesgo estimado para las mujeres resultó en -0.035 y el nivel 
de aversión al riesgo de los hombres en 0.361. Esta situación es poco característica 
ya que en estudios donde se toma en cuenta el género, como el de Brick et al., 
(2012) relacionado con pescadores, indican que las mujeres son las que mayor 
aversión al riesgo presentan, con un nivel de aversión de 0.254.  

La finalidad de la ayuda también está relacionada con el nivel de riesgo, 
dejando en claro que los productores agrícolas que reciben ayuda y la utilizan para 
invertir, es porque son más amantes del riesgo mientras que los que no reciben 
ninguna ayuda tienen un perfil más averso al riego. 

Con respecto a la edad, vemos que está asociada al riesgo, al igual que en 
los resultados obtenidos por Brick et al., (2012) en su experimento sobre comuni-
dades pesqueras de África, en nuestro caso de forma más específica encontramos 
que dentro de los rangos de edades de los agricultores “mayores de 60 años” se 
observa que la experiencia adquirida con los años les permite tener en promedio 
menor aversión al riesgo, siendo los agricultores dentro del rango de los 41 a 60 
años (que es donde está la mayoría, 52%) los que son más conservadores con 
mayor nivel de aversión al riesgo. 

En el Cuadro 3, se muestran las variables que corresponden en función del 
análisis de heterogeneidad mediante la prueba Anova, a aquellas que resultaron 
relacionadas con el nivel de riesgo, con base a un nivel de significancia menor al 
0.05. 
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Cuadro 3. Variables relacionadas con el nivel de riesgo en base al ANOVA, clasificadas por tipo 

de información (bloque). 

Tipo de información Variables 

Socioeconómicas Cantidad de hectáreas de cultivo de temporal 

Volumen de agua regada (m3 por hectárea) 

Porcentaje de ingresos provenientes de la agricultura 

Actitudes y Opiniones 

hacia el medio ambiente 

Considera exagerado una crisis ecológica global 

El equilibrio de la naturaleza soporta el impacto de los países industria-

lizados 

Los seres humanos pueden ser capaces de controlar la naturaleza 

El ingenio humano asegura que no sea inhabitable la tierra 

La inferencia del ser humano en la naturaleza tiene consecuencias 

desastrosas 

El ser humano abusa gravemente del medio ambiente 

El equilibrio de la naturaleza es delicado y fácilmente alterable 

Nos estamos aproximando al número límite de personas que la tierra 

puede albergar 

La tierra tiene recursos limitados 

La tierra tiene recursos abundantes, solo tenemos que aprender a explo-

tarlos 

El desarrollo sostenible necesita situación equilibrada que controle el 

crecimiento Industrial 

Actitudes hacia el cam-

bio climático 

Nivel de disposición para realizar solo riego nocturno 

Nivel de disposición para usar maquinaria de bajas emisiones contami-

nantes 

Nivel de disposición para realizar producción agroecológica 

Nivel de disposición para el uso de fuentes de energía renovable 

Nivel de disposición para no quemar biomasa (rastrojo) 

Nivel de disposición para usar fertilizantes no nitrogenados 

Nivel de disposición para utilizar labranza cero 

Percepción del cambio 

climático 

Nivel de afectación del calentamiento global sobre sus cultivos 

Porcentaje de influencia del cambio climático sobre costos de produc-

ción 

Aumento de temperatura 

Más episodios de inundaciones 

Más episodios de granizadas 

Mas enfermedades y plagas 

Cambios de vegetación 
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Los resultados del Análisis de Componentes Principales sobre las variables 
relacionadas con la percepción del cambio climático, permitieron identificar que 
con las dos primeras componentes se logra obtener una explicación de la variabi-
lidad del 51%, las variables climáticas como: inundaciones, granizadas, enferme-
dades y plagas, así como, cambio de vegetación, están ampliamente ligadas a la 
primera componente (0.76, 0.71, 0.63, 0.67) respectivamente, mientras que la in-
fluencia del cambio climático sobre costos de producción esta mayormente corre-
lacionada con la segunda componente (0.84), indicándonos que se puede suponer 
que la primera componente caracteriza a la percepción de los productores agríco-
las sobre mayores eventos negativos (efectos del cambio climático), que afectan 
su productividad agraria; constituyendo la primera componente. 

En la Figura 2 se observa la distribución de la nube de puntos que representa 
a los productores agrícolas sobre las dos componentes principales. Identificando 
que los productores agrícolas que han percibido mayores afectaciones a causa del 
cambio climático se ubican más cargados hacia la derecha sobre el plano factorial 
y hacia el lado izquierdo se ubican los que han percibido en menor medida tales 
efectos del cambio climático. Así mismo, entre más hacia arriba sobre la segunda 
dimensión estén ubicados los puntos, significará que ha percibido en mayor me-
dida la influencia del cambio climático sobre costos de producción. 

 

 

Figura 2. Distribución de los productores entrevistados en función de su nivel de riesgo. 
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Figura 3. Distribución de los agricultores entrevistados dada su percepción del cambio climá-

tico. 

 
De acuerdo a los resultados obtenidos, en la Figura 3 observamos que los 

agricultores de la región son en su mayoría aversos al riesgo, lo que puede generar 
algunas de las implicaciones relacionadas con su actividad productiva, tales como 
una menor adopción de nuevas tecnologías o prácticas agrícolas innovadoras de-
bido a la incertidumbre de los resultados, menor interés para acceder a créditos u 
otros servicios financieros percibidos como arriesgados por este grupo de agricul-
tores, o una menor participación en mercados más lucrativos debido a la incerti-
dumbre y el miedo a las pérdidas. Otra implicación puede ser una menor inversión 
en insumos como fertilizantes, semillas mejoradas y equipo mecánico, lo que 
puede repercutir en la calidad y la cantidad de producción.  Con todo lo anterior, 
la aversión al riesgo puede afectar la seguridad alimentaria al limitar la produc-
ción, disponibilidad de alimentos, así como disminuir el bienestar económico. En 
virtud de lo anterior, es necesario que se implementen políticas y programas que 
apoyen a los agricultores en la adopción de prácticas agrícolas más seguras y ren-
tables, tales como programas de capacitación de gestión de riesgos y sobre finan-
zas agrícolas que les permitan tomar decisiones informadas, acceso a microcrédi-
tos y seguros agrícolas, generación de redes de apoyo y asociaciones que permitan 
aumentar su productividad. 

Estos enfoques pueden ayudar a los agricultores, potenciando su actividad 
productiva además de mejorar la percepción del cambio climático y aumentar la 
resiliencia agrícola en la región. De esta manera, se genera confianza entre los 
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B) Porcentaje de influencia del cam-

bio climático sobre costos de pro-

ducción 

C) Aumento de temperatura 

D) Más episodios de inundaciones 
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F) Mas enfermedades y plagas 
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agricultores con mayor aversión al riesgo, para mejorar su capacidad adaptativa 
frente al cambio climático. 
 
 
CONCLUSIONES 

Aunque existen diversos métodos para medir la aversión al riesgo, el mé-
todo de listas de precios múltiples (MPL) "loterías" es uno de los más utilizados 
debido a su fácil comprensión por parte de los agricultores, quienes generalmente 
no tienen una alta preparación académica. Los resultados indican que el MPL es 
una herramienta eficaz para comparar los niveles de riesgo entre diferentes indi-
viduos enfrentados a un mismo juego. Empíricamente, se observa que los produc-
tores agrícolas de la región de estudio son aversos al riesgo (nivel = 0.3176), si-
milar a productores de otras regiones, y la mayoría muestra una alta aversión al 
riesgo. 

El estudio destaca la importancia de variables como la comercialización de 
productos, el tipo de labranza y el control de plagas en el entorno agrícola. En 
cuanto a la percepción del cambio climático, los efectos adversos más percibidos 
por los agricultores son las enfermedades y plagas en los cultivos, cambios en la 
vegetación, aumento de la temperatura y alteración de los periodos de lluvia. El 
análisis de la heterogeneidad revela que tanto el sexo como la edad influyen en el 
nivel de aversión al riesgo, con las mujeres siendo más amantes del riesgo que los 
hombres, y los agricultores menores de 60 años mostrando mayor aversión al 
riesgo. 

Los hallazgos sugieren que los agricultores amantes del riesgo son los más 
conscientes del cambio climático y los más sostenibles, lo que aumenta la resi-
liencia en la región. Se recomienda involucrarlos en la creación de políticas pú-
blicas orientadas a la producción agrícola. Además, es importante incluir a las 
mujeres en la toma de decisiones agrícolas y generar políticas que aumenten la 
confianza de los agricultores más aversos al riesgo, mejorando su percepción y 
capacidad adaptativa al cambio climático. 

Una limitación del estudio es que la comparabilidad de los resultados sobre 
el nivel de riesgo depende del uso del método MPL bajo un mismo esquema de 
pagos, ya que las diferencias en los pagos pueden generar sesgos. 
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Resumen: Este estudio examina la relación entre el índice de masa muscular esquelética (IMME) y diferentes 
aspectos de la condición física en adultos mayores (AM) de Guasave, Sinaloa, destacando su importancia para 
la funcionalidad y calidad de vida de esta población. Con el envejecimiento poblacional, es fundamental man-
tener la masa muscular para preservar la movilidad y autonomía, ya que su pérdida se asocia con debilidad 
muscular, fragilidad y reducción de la independencia. La muestra consistió en 36 adultos mayores (20 hom-
bres, 16 mujeres), con una edad promedio de 71.06 años. El IMME se evaluó mediante bioimpedancia, y se 
emplearon herramientas como el Cuestionario Internacional de Actividad Física (IPAQ), la escala FRAIL para 
la fragilidad, y el Senior Fitness Test para medir la condición física. Además, la fuerza de prensión manual se 
evaluó con un dinamómetro JAMAR. Los resultados revelaron una correlación positiva significativa entre el 
IMME y la fuerza de prensión manual, así como con la fuerza en extremidades inferiores, medida a través de 
la prueba de sentarse y levantarse de la silla. Sin embargo, no se hallaron correlaciones significativas entre el 
IMME y la resistencia aeróbica ni la flexibilidad. Estos hallazgos destacan la relevancia del IMME como 
indicador de fuerza muscular en los AM, sugiriendo que mantener o aumentar la masa muscular es crucial 
para prevenir la fragilidad y mejorar la funcionalidad física. Este estudio aporta evidencia valiosa para el 
diseño de programas de ejercicio específicos para esta población. 

Palabras clave: ejercicio, envejecimiento, movimiento, músculo, bienestar. 

 
 

Abstract: This study investigates the relationship between skeletal muscle mass index (SMMI) and various 
physical fitness factors in older adults (OA) from Guasave, Sinaloa, highlighting its significance for function-
ality and quality of life in this population. As the population ages, maintaining muscle mass becomes crucial 
to preserving mobility and autonomy, as its loss is associated with muscle weakness, frailty, and reduced 
independence. The sample consisted of 36 OA (20 men, 16 women) with an average age of 71.06 years. SMMI 
was assessed using bioimpedance, and tools such as the International Physical Activity Questionnaire (IPAQ), 
the FRAIL scale for frailty, and the Senior Fitness Test were employed to assess physical condition. Addi-
tionally, handgrip strength was measured with a JAMAR dynamometer. The results showed a significant pos-
itive correlation between SMMI and handgrip strength, as well as with lower limb strength, assessed using 
the sit-to-stand test. However, no significant correlations were found between SMMI and aerobic capacity or 
flexibility. These findings emphasize the importance of SMMI as an indicator of muscular strength in OA, 
suggesting that maintaining or increasing muscle mass is crucial for preventing frailty and improving physical 
functionality. This study provides valuable evidence for the development of exercise programs tailored to this 
population. 

Keywords: exercise, aging, movement, muscle, wellness 
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INTRODUCCIÓN 

En el contexto del envejecimiento poblacional, el mantenimiento de una 
adecuada condición física en los adultos mayores (AM) es esencial para preservar 
su calidad de vida, reducir la dependencia y mejorar su bienestar general (Cruz-
Jentoft et al., 2019; Morley et al., 2020). El envejecimiento produce cambios 
significativos en la composición corporal de los adultos mayores, entre los que 
destacan el aumento de la masa grasa, especialmente la visceral, y la pérdida de 
masa muscular, condición conocida como sarcopenia. Esta última incrementa el 
riesgo de caídas, fracturas y dependencia funcional (Gómez-Cabello et al., 2012). 

La fragilidad y el bajo nivel de actividad física (AF) se asocian estrechamente 
con la pérdida de masa y función muscular, elementos críticos para la movilidad y 
la independencia en esta etapa de la vida (Cesari et al., 2015). 

Estudios previos sugieren que el índice de masa muscular esquelética (IMME) 
puede ser un indicador relevante del estado funcional y el riesgo de fragilidad, ya 
que una menor masa muscular se vincula con disminuciones en la fuerza, 
resistencia aeróbica y equilibrio, factores esenciales para la funcionalidad física 
(Chen et al., 2020; Landi et al., 2018). 

En el estado de Sinaloa, México según datos del Instituto Nacional de 
Estadística y Geografía (INEGI, 2020), en 2020, la población de adultos mayores 
en Sinaloa representaba aproximadamente el 8.92% del total, lo que refleja una 
tendencia al envejecimiento poblacional. Este aumento en la población adulta 
mayor plantea un reto significativo, ya que la sarcopenia y la fragilidad son 
comunes en este grupo y están asociadas con un mayor riesgo de caídas, 
discapacidad y muerte (Ávila-Funes y Gutiérrez-Robledo, 2011). Además, la 
actividad física regular se ha identificado como una intervención efectiva para 
mitigar los efectos negativos de la pérdida de masa muscular (Cadore y Rodríguez-
Mañas, 2014).  

En este sentido, la realización de este estudio en Sinaloa es trascendental para 
conocer la situación generando datos locales que respalden el diseño de políticas 
públicas y programas de salud dirigidos a promover un envejecimiento activo y 
saludable en esta región. Estudios similares describen una correlación positiva entre 
un mejor IMME y una mayor fuerza muscular, una mejor prensión manual y un 
mejor equilibrio dinámico, subrayando la importancia del mantenimiento de la 
masa muscular para la funcionalidad y la calidad de vida en adultos mayores (Dent 
et al., 2019; Cruz-Jentoft et al., 2019).  

Comprender la relación entre el índice de masa muscular esquelética (IMME), 
la actividad física y la fragilidad en esta población permitirá no solo identificar las 
características específicas que afectan la funcionalidad física de los adultos 
mayores en la región, sino también proporcionar datos que puedan guiar la creación 
de intervenciones y políticas públicas efectivas. Este conocimiento es crucial para 
el diseño de programas de salud que promuevan la actividad física, el 
fortalecimiento muscular y la prevención de la sarcopenia, con el objetivo de 
mejorar la calidad de vida y reducir la dependencia en los adultos mayores (Cesari 
et al., 2015; Cadore y Rodríguez-Mañas, 2014).  

Además, los resultados del estudio contribuirán al campo científico al aportar 
evidencia empírica sobre la relación entre la masa muscular y la fragilidad en un 
contexto local, lo que podría tener implicaciones para futuras investigaciones y 
acciones en otras regiones con características similares (Gómez-Cabello et al., 
2012; Chen et al., 2020). En última instancia, este estudio no solo tiene el potencial 
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de impactar la salud pública en Sinaloa, sino también de ser un referente para otras 
regiones en México y América Latina, donde el envejecimiento poblacional es un 
desafío creciente (INEGI, 2020; Ávila-Funes y Gutiérrez-Robledo, 2011). El 
propósito de este estudio fue identificar la relación del índice de masa muscular 
esquelética (IMME) con nivel de actividad física (AF), fragilidad, condición física 
y fuerza de prensión manual en una muestra preliminar de AM de Guasave, Sinaloa.  

 
 

MATERIALES Y MÉTODOS 
Se realizó un estudio no experimental, de diseño transversal, en 36 adultos 

mayores (AM) de Guasave, Sinaloa, durante agosto de 2023, para analizar relacio-
nes entre las siguientes variables: índice músculo-masa esquelética (IMME), nivel 
de actividad física (AF), fragilidad, condición física y fuerza de prensión manual. 
Los criterios de inclusión exigían ser mayor de 60 años, residir en Guasave y no 
presentar discapacidades graves o enfermedades terminales. Los participantes fir-
maron un consentimiento informado, y el estudio se apegó a las directrices de la 
Declaración de Helsinki.  

Se empleó un muestreo por conveniencia. El IMME fue evaluado con una bás-
cula de bioimpedancia OMRON HBF-514C, en posición de pie y descalzo, asegu-
rando la medición en la mañana antes de la ingesta de alimentos, también una hi-
dratación adecuada y evitando ejercicio en las 24 horas previas. Este dispositivo 
está validado para medir la composición corporal (Kyle et al., 2004). La AF se 
determinó mediante el Cuestionario Internacional de Actividad Física (IPAQ, ver-
sión corta), un instrumento confiable con un intervalo de confianza del 95% de .73 
a .77 (Tolosa y Gómez-Conesa, 2007), para la clasificación de los niveles de AF se 
tomó en cuenta a Hall et al. (2013), asignando los siguientes valores: caminata = 
3.3 MET * minutos de caminata * número de días caminados, para la actividad 
física moderada = 4 MET * minutos de actividad física moderada * número de días 
practicados, para la actividad física vigorosa = 8 MET * minutos de actividad física 
vigorosa * número de días practicados para obtener la cantidad total de METs se 
suma la puntuación de caminata, actividad física moderada y actividad física vigo-
rosa ya que se obtiene la suma, se clasifica el nivel de actividad física según los 
siguientes criterios: nivel de AF alta = por lo menos 3 días a la semana obteniendo 
mínimo un total de 1500 MET-minuto/semana, o bien siete días de cualquier com-
binación de caminata con actividad física vigorosa y/o moderada sumando un total 
de al menos 3000 MET-minutos/semana; nivel de actividad física moderada se cla-
sificó usando los siguientes criterios, 3 o más días de actividad física vigorosa al 
menos 20 minutos por día, cinco o más días de actividad física moderada o cami-
nata al menos 30 minutos al día, 5 o más días de cualquiera de las combinaciones 
de caminata, actividad física vigorosa o moderada con al menos 3000 MET-minu-
tos/semana; Nivel de actividad física baja se clasificó a las personas que habían 
caminado o realizado actividad física de intensidad vigorosa o moderada con una 
duración diaria de al menos 10 minutos pero que no cumplieron con los criterios 
para ser catalogadas en nivel alto o moderado. 

La fragilidad se evaluó con la escala FRAIL, que mide cinco dominios: fati-
gabilidad, deambulación, resistencia, pérdida de peso y comorbilidad. Los resulta-
dos clasifican a los individuos como robustos, prefrágiles o frágiles (Morley et al., 
2013). La condición física se midió utilizando el Senior Fitness Test (SFT), una 
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batería de pruebas con alta confiabilidad test-retest (.80-.98) y validez contrastada 
frente a métodos estándar (Rikli y Jones, 2013).  

Las pruebas incluyeron fuerza de extremidades superiores e inferiores, resis-
tencia aeróbica, flexibilidad de extremidades superiores e inferiores y agilidad. La 
fuerza de prensión manual se midió con un dinamómetro JAMAR, considerado un 
estándar por su precisión, portabilidad y facilidad de uso (Roberts et al., 2011). Para 
garantizar resultados precisos, se realizó preparando al participante ya que debía 
estar sentado, con la muñeca alineada con el antebrazo y los pies apoyados en el 
suelo, la mano relajada antes de la presión y la medición se realiza en tres repeti-
ciones con descansos de 30 a 60 segundos entre cada medición con la mano domi-
nante. 

Los datos recolectados fueron analizados con el software estadístico SPSS 
v25.0, empleando estadística descriptiva e inferencial. Las asociaciones entre el 
IMME y las variables dependientes se analizaron mediante la prueba de Spearman 
debido a la falta de normalidad en los datos, utilizando un nivel de significancia de 
p < 0.05. Finalmente, los resultados y recomendaciones personalizadas fueron en-
tregados a los participantes. 

 

 

RESULTADOS 
El estudio incluyó a 36 adultos mayores (AM) de Guasave, Sinaloa, 

conformado por 20 hombres (55.6%) y 16 mujeres (44.4%). La edad promedio fue 
de 71.06 años (±6.5), la talla media de 164.25 cm (±11.84), y el peso promedio de 
79.16 kg (±11.96). Respecto al estado civil, el 18.8% de los participantes eran 
solteros, el 50% casados y el 31.3% viudos. En términos de dependencia 
económica, el 12.6% dependía de su pareja, el 31.2% de sus hijos/as, y el 56.2% no 
dependía económicamente de nadie. La media de años de escolaridad fue de 8.94 
años (±4.18) 

El nivel de AF de los AM de acuerdo con los resultados del IPAQ es el 
siguiente:  el 50% de los AM se clasifica con nivel de AF baja, 37.5% con nivel 
de AF moderada, solamente el 12.5% se encuentra con nivel de AF alta. La cantidad 
de adultos mayores en la clasificación de prefrágil fue del 56.3%, el 37.5% se 
encuentra en una clasificación normal y solamente el 6.3% se clasifica como frágil. 

La prueba Shapiro-Wilk determinó la distribución de las variables: 
Distribución normal: sentarse y levantarse de la silla, flexión de brazo, dos minutos 
de marcha, y juntar manos tras la espalda. Distribución no normal: IMME, fuerza 
de prensión manual, flexión del tronco, y agilidad y equilibrio dinámico. Se 
aplicaron pruebas no paramétricas según la distribución identificada (Cuadro 1). 
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Cuadro 1. Análisis de normalidad de las variables 

Variable W p 

IMME .849 .013 

Fuerza de prensión manual .886 .049 

Agilidad y equilibrio dinámico .719 <.001 

Sentarse y levantarse de la silla .935 .294* 

Flexión de brazo .954 .554* 

Dos minutos de marcha .953 .532* 

Flexión del tronco .870 .028 

Juntar manos tras espalda .948 .546* 

Fragilidad .756 .001 

Actividad física .901 .084* 

Nota. W= Estadístico; p = Significancia; *= Distribución normal 

 

Correlación entre IMME y otras variables 

1. Fuerza de prensión manual: Se observó una correlación positiva signifi-
cativa (r = 0.503, p = 0.047), lo que indica que un mayor IMME se asocia con una 
mayor fuerza de prensión manual (Cuadro 2). 

2. Agilidad y equilibrio dinámico: No se encontró correlación significativa 
entre el IMME y la agilidad y equilibrio dinámico (r = 0.249, p = 0.353). 

3. Fuerza en miembros inferiores: La prueba de sentarse y levantarse de la 
silla mostró una correlación positiva significativa con el IMME (r = 0.499, p = 
0.049), indicando que los participantes con mayor IMME presentaron mejor fuerza 
en extremidades inferiores. 

4. Fuerza en miembros superiores: La flexión de brazo presentó una corre-
lación positiva significativa con el IMME (r = 0.576, p = 0.019), lo que sugiere que 
un mayor porcentaje de masa muscular está asociado con mayor fuerza en extremi-
dades superiores (Cuadro 3).  

5. Resistencia aeróbica: No se observó correlación significativa entre el 
IMME y los resultados de la prueba de dos minutos de marcha (r = 0.317, p = 
0.232).  

6. Flexibilidad: Las pruebas de flexión del tronco (r = 0.010, p = 0.970) y 
juntar manos tras la espalda (r = 0.006, p = 0.983) no mostraron correlación signi-
ficativa con el IMME, indicando que esta variable no influye en la flexibilidad. 
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  Cuadro 2. Correlación entre IMME y fuerza de prensión manual 

  IMME Fuerza de prensión 

manual 

IMME Coeficiente de correlación 

Rho de Spearman  

Sig. (bilateral) 

1 

 

 

.503 

 

.047 

Fuerza de prensión 

manual 

Coeficiente de correlación 

Rho de Spearman  

.503 1 

 Sig. (bilateral) .047  
  Nota. IMME = Índice de masa muscular esquelética 

   

  Cuadro 3. Correlación entre IMME y sentarse y levantarse de la silla 

  IMME Sentarse y levantarse 

de la silla 

IMME Coeficiente de correla-

ción Rho de Spearman  

Sig. (bilateral) 

1 

 

 

.499 

 

.049 

Sentarse y levantarse 

de la silla 

Coeficiente de correla-

ción Rho de Spearman  

.499 1 

 Sig. (bilateral) .049  
  Nota. IMME = Índice de masa muscular esquelética 

 

Estos resultados destacan la asociación entre el IMME y la fuerza muscular, 
tanto en extremidades superiores como inferiores, mientras que no se evidenció 
relación con la resistencia aeróbica ni la flexibilidad. No se presentó correlación 
entre la AF y el IMME (Cuadro 4). 

 
  Cuadro 4. Correlación entre IMME y actividad física 

  IMME AF 

IMME Coeficiente de correla-

ción Rho de Spearman  

Sig. (bilateral) 

1 

 

 

-.170 

 

.528 

AF Coeficiente de correla-

ción Rho de Spearman  

-.170 1 

 Sig. (bilateral) .528  

  Nota. IMME = Índice de masa muscular esquelética; AF = Actividad física 
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DISCUSIÓN 
Se obtuvieron resultados significativos sobre la relación entre el índice de 

masa muscular esquelética (IMME) y la función física en esta población. Estos 
hallazgos coinciden con lo que han reportado varios autores sobre la importancia 
de la masa muscular para el mantenimiento de la movilidad y la independencia en 
la vejez. Por ejemplo, Cadore y Rodríguez-Mañas (2014) subrayan que la masa 
muscular esquelética es un predictor clave de la capacidad funcional en los adultos 
mayores, ya que los músculos son esenciales para realizar las actividades 
cotidianas, como caminar, levantarse de una silla o subir escaleras. De acuerdo con 
estos autores, la preservación de la masa muscular es uno de los factores más 
importantes para prevenir la discapacidad física y la dependencia en este grupo de 
población. Por otro lado, Ávila-Funes y Gutiérrez-Robledo (2011) enfatizan que la 
sarcopenia, que implica la pérdida progresiva de masa muscular, está estrechamente 
relacionada con el deterioro de la función física y la fragilidad, un estado de 
vulnerabilidad que aumenta el riesgo de caídas y discapacidad. Estos efectos son 
más pronunciados cuando la masa muscular es baja, lo que contribuye a una función 
física reducida y a un aumento en la dependencia de los adultos mayores. La 
literatura también respalda la idea de que la actividad física, especialmente el 
entrenamiento de fuerza puede mejorar la masa muscular y, en consecuencia, la 
función física. Según Gómez-Cabello et al. (2012), el ejercicio regular tiene un 
impacto positivo en la preservación de la masa muscular en los adultos mayores, y 
programas de entrenamiento de fuerza específicos pueden mitigar la sarcopenia y 
mejorar significativamente la capacidad funcional.  

La muestra de AM, con una edad promedio de 71.06 años, una talla media de 
164.25 cm y un peso promedio de 79.16 kg, refleja las características 
sociodemográficas típicas de los AM en la región. Este estudio contribuye a este 
cuerpo de conocimiento, identificando asociaciones entre el IMME y la fuerza 
muscular, especialmente en los miembros superiores e inferiores. 

Uno de los hallazgos más destacados fue la correlación positiva significativa 
entre el IMME y la fuerza de prensión manual (r = 0.503, p = 0.047), lo cual 
concuerda con estudios previos que sugieren que la masa muscular esquelética es 
crucial para mantener la fuerza funcional en los miembros superiores, un aspecto 
esencial para las actividades cotidianas de los AM (Harada et al., 2020; Sultana et 
al., 2019). La fuerza de prensión manual se asocia con la independencia funcional, 
ya que se requiere para actividades como abrir frascos, agarrar objetos o incluso 
moverse con mayor autonomía (Beaudart et al., 2014). La pérdida de fuerza en los 
adultos mayores está directamente relacionada con la sarcopenia, un proceso de 
pérdida muscular que afecta la calidad de vida y puede aumentar la dependencia 
(González et al., 2020). 

Otro hallazgo relevante fue la correlación positiva significativa entre el IMME 
y la fuerza en los miembros inferiores, medida a través de la prueba de sentarse y 
levantarse de la silla. Este resultado subraya la importancia de la masa muscular 
en la preservación de la movilidad funcional y la prevención de caídas, factores 
clave en el envejecimiento saludable (Cruz-Jentoft et al., 2019). De hecho, 
investigaciones realizadas en población sinaloense han reportado que la pérdida de 
fuerza en los miembros inferiores es un factor determinante para la fragilidad y las 
caídas en los AM, lo que resalta la importancia de estos resultados en el contexto 
local (Méndez et al., 2021). 
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En cuanto a la relación entre IMME y flexión de brazo (r = 0.576, p = 0.019), 
nuestros resultados están en línea con investigaciones que indican que el 
mantenimiento de la masa muscular en los miembros superiores está asociado con 
una mayor capacidad para realizar actividades de la vida diaria, como vestirse o 
levantarse de una silla (Kim et al., 2020). Esto resulta particularmente importante 
en los AM, ya que la pérdida de masa muscular en estas áreas puede generar una 
dependencia funcional significativa (Rodríguez-Rodríguez et al., 2022). 

Por otro lado, los resultados de este estudio no encontraron una correlación 
significativa entre el IMME y la agilidad y equilibrio dinámico (r = 0.249, p = 
0.353), lo que sugiere que la masa muscular por sí sola no es suficiente para influir 
directamente en la capacidad de equilibrio en los AM. La agilidad y el equilibrio 
son factores multifactoriales que incluyen aspectos neurológicos y sensoriales, 
como la propiocepción y la coordinación motora (Beaudart et al., 2014). Estos 
hallazgos coinciden con estudios previos que han indicado que el entrenamiento 
de fuerza, por sí solo, no mejora necesariamente el equilibrio a menos que se 
complemente con ejercicios específicos de equilibrio (González et al., 2020). 

Asimismo, la falta de correlación entre IMME y la resistencia aeróbica (r = 
0.317, p = 0.232), medida mediante la prueba de dos minutos de marcha, respalda 
la idea de que la masa muscular no influye significativamente en la capacidad 
aeróbica. La resistencia aeróbica está más vinculada a la función cardiovascular y 
pulmonar, donde factores como la capacidad cardiorrespiratoria pueden ser más 
determinantes para esta capacidad física (Sultana et al., 2019). De igual manera, la 
flexibilidad, que no mostró correlaciones significativas con el IMME (flexión del 
tronco, r = 0.010, p = 0.970; juntar manos tras la espalda, r = 0.006, p = 0.983), 
parece estar influenciada más por la elasticidad de los tejidos y la movilidad 
articular, que por la masa muscular esquelética (Buchbinder et al., 2017). 

Estos hallazgos revelan la necesidad de un enfoque multifacético para mejorar 
la funcionalidad en la vejez, que incluya no solo el mantenimiento de la masa 
muscular, sino también ejercicios de equilibrio, flexibilidad y resistencia aeróbica. 
Estos hallazgos ofrecen información valiosa para futuras intervenciones de salud 
pública y programas de ejercicio para adultos mayores, especialmente en contextos 
regionales como Sinaloa, donde la prevalencia de la fragilidad y la sarcopenia es 
alta (Méndez et al., 2021). 

Algunas limitaciones del estudio, por ser un diseño no experimental y 
transversal, solo es posible observar las relaciones entre las variables en un único 
punto en el tiempo, lo que impide establecer causalidad. Además, considerando la 
importancia de la dieta, el no evaluar la alimentación en los participantes, no fue 
posible observar la relación del IMME con factores nutricionales.  

Para superar estas limitaciones, se recomienda realizar un estudio longitudinal 
para identificar relaciones causales entre las variables y observar su evolución a lo 
largo del tiempo. Sería importante considerar patrones dietéticos y factores 
contextuales, como el entorno social y económico, que pueden influir en las 
conductas relacionadas con la actividad física y la fragilidad, lo que ayudaría a 
desarrollar intervenciones más efectivas y personalizadas en futuras 
investigaciones. 
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CONCLUSIONES 
Este estudio refuerza la relevancia de la masa muscular esquelética (IMME) 

en la función física de los adultos mayores, especialmente en lo que respecta a la 
fuerza en los miembros superiores e inferiores, lo cual es esencial para la 
autonomía y la prevención de caídas. Los resultados muestran que el IMME está 
estrechamente relacionado con la fuerza muscular, particularmente en las 
extremidades, lo que subraya la importancia de mantener una adecuada masa 
muscular para preservar la funcionalidad y la independencia en esta población. Sin 
embargo, se observó que otros factores, como la agilidad, el equilibrio y la 
resistencia aeróbica, no se vieron significativamente influenciados por el IMME. 
Estos hallazgos proporcionan información valiosa para entender la relación entre 
la masa muscular y diversas capacidades físicas, aunque indican que el IMME no 
es un indicador único para evaluar todos los aspectos del funcionamiento físico. 

El IMME se presenta como un marcador clave para evaluar la fuerza muscular 
en adultos mayores, destacando su relevancia en las extremidades superiores e 
inferiores. La relación entre el IMME y las pruebas de fuerza (como la prensión 
manual, sentarse y levantarse de la silla, y la flexión de brazo) subraya la 
importancia de conservar y, si es posible, aumentar la masa muscular para 
optimizar la función física. Sin embargo, es necesario realizar un análisis más 
detallado de factores como la agilidad, el equilibrio y la flexibilidad, con el fin de 
comprender mejor cómo se interrelacionan con el IMME y su impacto en la salud 
funcional de los adultos mayores. 

Este estudio tiene implicaciones significativas para el diseño de 
intervenciones y programas de salud pública, especialmente en regiones como 
Sinaloa, donde el envejecimiento poblacional está en aumento. Los datos 
obtenidos podrían ser utilizados para desarrollar políticas públicas que fomenten 
la actividad física y el mantenimiento de la masa muscular en los adultos mayores, 
con el fin de prevenir la fragilidad, la discapacidad y las caídas. Además, estos 
hallazgos pueden contribuir al desarrollo de pautas y recomendaciones específicas 
para la evaluación de la composición corporal en esta población, promoviendo un 
envejecimiento saludable y activo. 
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Resumen: Los líquenes son asociaciones simbióticas mutualistas entre hongos y microalgas o 
cianobacterias que pueden prosperar en un amplio margen de ecosistemas, incluyendo aquellos con 
condiciones desérticas o altitudes elevadas. Debido a su sensibilidad a contaminantes atmosféricos 
y a su capacidad para absorber y retener elementos metálicos, éstos han sido utilizados como 
bioindicadores de la salud ecosistémica. A pesar de su relevancia ecológica, existe poca 
información respecto a la diversidad de líquenes en ciertas regiones de México, como el estado de 
Sinaloa. En este estudio se realizó un muestreo dirigido en la playa “El Maviri”, ubicado en el 
municipio de Ahome, Sinaloa, en el que se obtuvieron cinco morfotipos de líquenes. Para su 
identificación, se extrajo su ADN mediante el método CTAB, se amplificó la región ITS y se realizó 
un análisis filogenético mediante el método de Máxima Verosimilitud. En el análisis, tres muestras 
se identificaron como Ramalina sp., dos de ellas formaron un clado hermano a R. complanata y 
una a R. stenospora. Por otra parte, una muestra se identificó como Dirinaria consimilis, mientras 
que la última muestra se identificó como Lecanora sp., misma que formó un clado cercano a L. 
argopholis. Estos resultados enfatizan la importancia de la playa “El Maviri” como un hábitat para 
la diversidad de líquenes, sin embargo, se necesitan más estudios para explorar los roles ecológicos 
de estas especies, así como evaluar su potencial para fines médicos o biotecnológicos. 
Palabras clave: Liquen, identificación molecular, Ramalina, Dirinaria, Lecanora 
 

Abstract: Lichenized fungi are a part of lichen symbiotic associations, in which a fungus and a 
microalgae or cyanobacteria form a mutually beneficial relationship. This relationship allows 
lichenized fungi to thrive in a wide range of environments, including extreme conditions such as 
deserts and high altitudes. Due to their sensibility to atmospheric pollutants and their ability to 
absorb and retain metallic elements, they have been used as bioindicators of the ecosistem health. 
Despite their ecological significance, little is known about the species diversity of lichenized fungi 
in certain regions of México, such as the state of Sinaloa. In this study, a directed sampling was 
performed in “El Maviri” beach, located in the municipality of Ahome, Sinaloa, in which five 
lichen morphotypes were obtained. For their identification, their DNA was extracted through the 
CTAB method, the ITS region was amplified and a phylogenetic analysis was performed using the 
Maximum Likelihood method. In the analysis, three samples were identified as Ramalina sp., 
where two of them formed a sister clade with R. complanata and one with R. stenospora. On the 
other hand, one sample was identified as Dirinaria consimilis, while the last sample was identified 
as Lecanora sp., which formed a sister clade with L. argopholis. These findings emphasize the 
importance of “El Maviri” beach as a habitat for lichen diversity. Further studies should be 
conducted to explore the potential ecological roles of these lichen species and to assess their 
potential for medicinal or other practical uses. 
Keywords: Lichenized fungi, molecular identification, Ramalina, Dirinaria, Lecanora.   
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INTRODUCCIÓN 
Los líquenes se definen como sistemas simbióticos autosustentables derivados 

de la interacción mutualista entre hongos y algas, conocidos como micobiontes y 
fotobiontes, respectivamente (Muggia y Grube, 2018). También, se describen como 
ecosistemas complejos que son hospederos de múltiples microorganismos, tales 
como bacterias, algas verdes, diatomeas, cianobacterias y otros hongos 
liquenizados asociados como parásitos, saprófitos o comensales (Cardinale et al., 
2008; Lawrey y Diederich, 2003; Moya et al., 2017; Zachariah y Varghese, 2018). 

Esta diversidad microbiana influye en la condición y la función de las 
comunidades de líquenes. Por ejemplo, las microalgas y cianobacterias contribuyen 
a la actividad fotosintética de líquenes, que les provee de energía a través de la 
producción de carbohidratos (Grimm et al., 2021). Por otra parte, las diatomeas 
contribuyen a su integridad estructural de los líquenes a través de la formación de 
corazas silíceas que protegen al organismo del estrés ambiental (Brochhardt et al., 
2017). Por otra parte, algunos hongos liquenizados pueden actuar como parásitos, 
alimentándose de los nutrientes y los recursos de los líquenes, ocasionando su 
debilitamiento y su muerte potencial. Sin embargo, otros hongos presentan una 
relación simbiótica mutualista. Esta interacción es fundamental para la 
supervivencia de muchos líquenes, ya que les permite adaptarse a diferentes 
condiciones ambientales y aumentar su capacidad de colonización (Lawrey y 
Diederich, 2003). El hongo aporta nutrientes adicionales, ayudándolo a crecer y 
reproducirse de manera más eficiente. Además, puede proteger al liquen de posibles 
depredadores o patógenos, lo que aumenta su longevidad y su capacidad de 
dispersión (Grube, 2010; Magyar et al., 2016). La relación simbiótica entre ciertos 
hongos y los líquenes es esencial para mantener el equilibrio ecológico en los 
ecosistemas donde habitan. 

Estos organismos son un grupo cosmopolita que pueden encontrarse en 
diferentes microhábitats y microclimas dependiendo del taxón o grupo de taxones 
a los que pertenecen (Galloway, 1992). Los líquenes son considerados extremistas 
debido a su habilidad para crecer en ambientes extremos, así como desiertos secos, 
cálidos y fríos (Herrera-Campos et al., 2014; Knudsen et al., 2017). Algunos 
hongos liquenizados prefieren habitar líquenes de regiones árticas, en donde lo 
protegen de las temperaturas frías extremas (Etayo et al., 2023). Otros se 
desarrollan en bosques tropicales, donde contribuyen a la retención de la humedad 
y previenen la desecación del liquen (Lücking, 1999). Además, pueden crecer en 
diferentes sustratos como rocas, costras del suelo, detritus, corteza de árboles o 
arbustos e, incluso, cemento, plástico y vidrio; también, presentan distintos tipos 
de crecimiento, como incrustante, el folioso y el fruticoso, las cuales son las formas 
más prevalentes (Shukla et al., 2013). Por consiguiente, los hábitats en los que los 
líquenes se encuentran influencian su morfología, permitiendo la formación de 
diferentes estructuras, tamaños y colores (Hawksworth, 1988).  

Adicionalmente a su adaptabilidad y sus beneficios ecológicos, se ha 
observado que los líquenes presentan una relación con la calidad del aire. Debido a 
su sensibilidad a contaminantes industriales y atmosféricos, así como a su habilidad 
para acumular metales y otros contaminantes en su talo, los líquenes han sido 
utilizados como biondicadores para evaluar la salud ecosistémica y el impacto de 
las actividades antropogénicas en el ambiente (Bergamini et al., 2005; McCune et 
al., 2018; Benítez et al., 2019). Sin embargo, distintas especies de líquenes han 
mostrado capacidades diferentes para absorber o tolerar contaminantes (Asplund y 
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Wardle, 2016). Esto resalta la importancia de su identificación, convirtiéndose en 
un paso esencial previo al uso de estos organismos para monitorear un área.  

A nivel mundial, se estima que se han descrito más de 20,000 especies de 
líquenes (Hawksworth y Lücking, 2017). En México, la investigación sobre la 
diversidad de líquenes se encuentra en crecimiento y se estima que existen 
alrededor de 2,833 taxa, que incluyen 2,722 especies y 111 categorías 
infraespecíficas, siendo el grupo de los ascomicetes más diverso en comparación 
con el de los basidiomicetes (Herrera-Campos et al., 2014). Actualmente, existe 
poca información respecto a las especies de líquenes presentes en Sinaloa y no 
existen estudios extensos en donde se estime su diversidad y distribución (Ponce 
de León, 1908; Culberson, 2002). Esta falta de conocimiento representa una barrera 
para el entendimiento de la biodiversidad de líquenes en la región. Debido a que 
estos organismos son importantes indicadores de la salud ambiental, se considera 
esencial llevar a cabo más estudios. Por lo tanto, el objetivo del presente estudio 
fue identificar molecularmente especies de líquenes en la playa “El Maviri”, 
Sinaloa, México. 

 
 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Área de estudio 
La zona turística “La playa El Maviri” (25°34´47.1 N - 109°6´57.24 O) está 

localizada en el municipio de Ahome al norte de Sinaloa, entre la Bahía de 
Topolobampo y el Mar de Cortés, y presenta aproximadamente 2 km de costa. El 
terreno es plano con la presencia de montañas con elevaciones ligeras. La 
vegetación del área se compone mayoritariamente de herbáceas, arbustos, 
chaparrales y vegetación tropical, por ejemplo, mangles y palmas. El tipo de clima 
es cálido-seco y su temperatura promedio es de 33°C la mayor parte del año 
(INFAED, 1988). 

Toma de muestras  
Se llevó a cabo un muestro dirigido durante marzo del 2021 en el que se 

obtuvieron cinco morfotipos de líquenes. Las muestras se recolectaron de arbustos 
utilizando un cuchillo para cortar las ramas y fueron transportadas en bolsas de 
papel al Laboratorio de Biotecnología y Biología Molecular de la Universidad 
Autónoma de Occidente en Los Mochis, Sinaloa, México. Las muestras se secaron 
al aire y se almacenaron a 25°C previo a la extracción de ADN. El mapa del área 
de estudio se muestra en la Figura 1, y las coordenadas de los sitios de muestreo se 
encuentran en la Cuadro 1. 
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Figura 1. Mapa del área de estudio. En la imagen se presentan los sitios de muestreo y los nombres correspondientes a 

cada aislado. 

 

Cuadro 1. Número de muestras y coordenadas de los sitios de muestreo. Se muestran las cinco 

muestras que fueron analizadas con su correspondiente coordenada. 

 

 

 

 

 

 

Métodos de extracción de ADN y PCR 

El ADN genómico se extrajo mediante el método CTAB (Doyle, 1991), en el 
que se utilizaron 100 mg de cada muestra. Para visualizar la calidad del ADN se 
realizó una electroforesis en un gel de agarosa al 1% elaborado con Buffer TAE 1X 
(Tris-actetate-EDTA 0.5 M pH 8.0) y teñido con bromuro de etidio (C21H20BrN3). 
Las muestras se corrieron a 85V, 25 m/A por 35 min, y se visualizaron en un 
fotodocumentador Gel DocTM XR (BIORAD). Para la identificación molecular, 
las regiones ITS fueron amplificadas utilizando el par de cebadores ITS1 (5’-TCC 
GTA GGT GAA CCT GCG G-3’) e ITS4 (5’-TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC-

Muestra Coordenadas 

Lich1 25°35´05.30 N - 109°07´33.90 O 

Lich3 25°32´07.19 N - 109°07´34.58 O 

Lich4 25°32´07.19 N - 109°07´34.58 O 

Lich5 25°35´08.41 N - 109°07´33.66 O 

Lich6 25°35´9.89 N - 109°07´35.92 O 
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3’) (Martin y Rygiewicz, 2005). El PCR se llevó a cabo en un termociclador Apollo 
ATC-201 (Nyx Technik, San Diego, California, EUA). La reacción de PCR constó 
de un volumen de 25 µL, el cual contenía 1 µL de templado de ADN (1:10), 2.5 µL 
de solución Buffer 10X, 1 µL de MgCl2 1.5 mM, 0.5 µL de dNTPS 10 mM, 0.5 µL 
de cada cebador 10 mM, 0.2 µL de Taq ADN Polimerasa (Invitrogen) y 18.8 µl 
H2O Ultra Pura. Las condiciones para las amplificaciones consistieron de una 
desnaturalización inicial de 5 min a 95°C, seguido de 35 ciclos de 40 s a 95°C, un 
alineamiento de 45 s a 57°C, una extensión de 45 s a 72°C, y una extensión final de 
5 min a 72°C. Los productos de PCR se separaron mediante electroforesis y se 
visualizaron de acuerdo a la metodología descrita previamente. 

 

Análisis filogenético 

Los productos de PCR se secuenciaron unidireccionalmente en MacroGen Inc, 
en Seúl, Corea del Sur. Las secuencias de ADN fueron editadas en el programa 
BioEdit 7.2.5 (Hall, 1999) y los alineamientos se llevaron a cabo con el algoritmo 
MUSCLE (Edgar, 2004) implementado en el programa Mega 11, utilizando 
secuencias de referencia de todas las especies reportadas para cada uno de los 
géneros identificados, así como secuencias de grupos externos para enraizar los 
filogramas. Las secuencias de referencia fueron recuperadas de Pérez-Ortega et al. 
(2010), Hayward et al. (2014), Lee y Hur (2020), Rangsiruji et al. (2020), Arup et 
al. (2023), Li et al. (2023) y Park et al. (2023) (Cuadro 2 en anexo). El árbol 
filogenético se construyó por el método de Máxima Verosimilitud, utilizando el 
modelo General Time Reversible con distribución gama (cuatro categorías) y sitios 
invariantes (GTR + G + I). La topología del árbol se evaluó con 1000 réplicas 
bootstrap y se editó en FigTree 1.4.0. 

  
 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

En este estudio, cinco hongos liquenizados fueron identificados mediante la 
amplificación del marcador ITS. El tamaño de los amplicones osciló entre 500 y 
600 pb. Las secuencias de los organismos identificados fueron depositadas en la 
base de datos GenBank (Cuadro 2 en Anexo). Las morfologías observadas durante 
el muestreo se muestran en la Figura 2. En cuanto a los aislados de Ramalina, la 
comparación de secuencias en la base de datos GenBank reveló un 96.4% de 
identidad de los aislados Lich1 y Lich3 con Ramalina complanata y un 95.7% de 
identidad entre el aislado Lich6 y R. peruviana. Sin embargo, en el análisis 
filogenético, los aislados Lich1 y Lich3 se agruparon en un cluster independiente 
con un alto valor de soporte bootstrap (100%), formando un clado hermano con R. 
complanata, mientras que la cepa Lich6 se agrupó con R. stenospora 
(MN954853.1) con un alto valor de soporte bootstrap (85%), indicando una cercana 
relación genética entre las especies (Figura 3).  



Guerra-Meza et al., 2025 6 de 19 
 

 

 

Figura 2. Líquenes identificados en el presente estudio. A. Ramalina sp. (Lich1 y Lich3) B. Ramalina sp. (Lich6) C. 

Dirinaria consimilis (Lich4) D. Lecanora sp. (Lich5). 

 

Por otra parte, el aislado Lich4 mostró un 97.1% de identidad con Dirinaria 
consimilis. Esto se confirmó a través del análisis filogenético, en el que formó un 
clado con las secuencias de referencia de dicha especie (bootstrap 100%) (Figura 
4). En cuanto a Lich5, la comparación de secuencias en la base de datos GenBank 
reveló un 86.1% de identidad con el orden Lecanorales. En el árbol filogenético, la 
cepa formó un clado independiente cercano a Lecanora argopholis (bootstrap 
100%) (Figura 5). De acuerdo al análisis, Lich1, Lich3 y Lich6 fueron identificados 
como Ramalina sp., Lich4 como D. consimilis y Lich5 como Lecanora sp.  

Los líquenes son conocidos por sus complejas interacciones mutualistas con 
hongos, algas y cianobacterias (Morillas et al., 2022). Estos organismos se 
encuentran en diversos hábitats, incluyendo ambientes terrestres, dulceacuícolas 
y marinos, además, poseen funciones ecológicas importantes, así como contribuir 
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en la formación de suelos y en la fijación de nitrógeno. Adicionalmente, proveen 
hábitat y nutrición para numerosas especies (Asplund y Wardle, 2016; Grimm et 
al., 2021; Ellis et al., 2021). Además, los líquenes han sido utilizado para diversos 
propósitos, incluyendo la producción de tintes, fármacos y sustancias comestibles 
(Elkhateeb et al., 2021; Shah et al., 2024; Räisänen, 2023). 

 

Figura 3. Árbol filogenético de especies de Ramalina generado a través del Método de Máxima Verosimilitud. La 

escala representa el número promedio de sustitución por sitio. Se muestran los valores bootstrap ≥50%. Los 

aislados evaluados se encuentran resaltados y en negritas.  
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Figura 4. Árbol filogenético de especies de Dirinaria generado a través del Método de Máxima Verosimilitud. La 

escala representa el número promedio de sustituciones por sitio. Se muestran los valores bootstrap ≥50%. 

Los aislados evaluados se encuentran resaltados y en negritas.  

 
A pesar del interés creciente en la identificación de líquenes en México, aún 

existe escaza información sobre el uso de técnicas moleculares, como 
secuenciación de ADN, para alcanzar una comprensión integral de la diversidad 
de líquenes en el país. Esta falta de información no sólo impide el progreso del 
área, sino que afecta el potencial para nuevos descubrimientos. En este estudio, la 
identificación de cinco hongos liquenizados se logró mediante la amplificación de 
la región ITS, un acercamiento ampliamente aceptado para la identificación de 
hongos (Schoch et al., 2012). Este método permite discernir especies 
genéticamente cercanas y provee valiosas perspectivas sobre sus relaciones 
evolutivas en comparación con la identificación morfológica y química (Raja et 
al., 2017; Tekpinar y Kalmer, 2019). 

En el presente estudio, tres especímenes de hongos liquenizados recolectados 
de la playa “El Maviri” fueron identificados como Ramalina sp., dos de ellos, 
filogenéticamente cercanos a R. complanata (Lich1 y Lich3), y uno cercano a R. 
stenospora (Lich6). Las especies de Ramalina son reconocidas por su distribución 
cosmopolita, que incluye costas rocosas, acantilados y zonas de litoral. Este 
género también se reconoce por incluir especies endémicas o geográficamente 
específicas (LaGreca et al., 2020; Spjut et al., 2020; Poncet et al., 2021). En 
México, las especies de Ramalina han sido descritas en distintos estados, así como 
Baja California (Bowler y Rundel, 1973), Guanajuato (Puy-Alquiza et al., 2018), 
Morelos (Sánchez-Girón et al., 2023), Puebla (Pérez-Pérez et al., 2024) Sonora 
(Kashiwadani y Nash, 2002), y Veracruz (Córdova-Chávez, 2016), entre otros. 
Sin embargo, en el estado de Sinaloa los estudios sobre líquenes son escasos. 
Entre los pocos reportes disponibles, destaca el conducido por Bowler y Rundel 
(1972) donde la especie Ramalina sinaloensis fue descrita en el municipio de 
Elota.  
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Figura 5. Árbol filogenético de especies de Lecanora generado a través del Método de Máxima Verosimilitud. La 

escala representa el número de sustituciones promedio por sitio. Se muestran los valores bootstrap ≥50%. 

Los aislados evaluados se encuentran resaltados y en negritas.  

 
Dirinaria consimilis fue otra especie identificada en este estudio. Ésta es 

conocida por su habilidad para tolerar condiciones ambientales desfavorables, así 
como altos niveles de contaminación atmosférica (Shukla et al., 2013). Esta 
especie ha sido encontrada en zonas urbanas con altos niveles de contaminación, 
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así como en zonas prístinas (Balaji y Hariharan, 2013; Thakur et al., 2022). Esto 
sugiere que D. consimilis posee adaptaciones únicas que le permite sobrevivir y 
desarrollarse tanto en ambientes contaminados como no contaminados. En 
México, las especies de Dirinaria han sido identificadas en distintas zonas, por 
ejemplo, Chiapas (Sipman y Wolf, 1998), Jalisco (Miranda-González et al., 
2023), Puebla (Pérez-Pérez et al., 2024) y Veracruz (Guzmán et al., 2021). Este 
género también ha sido reportado en las áreas de transición desértica de Baja 
California, Sonora y Sinaloa (Nash et al., 2002).  

Además, Lich5 fue identificado como Lecanora sp., un género caracterizado 
por incluir a especies de líquenes crustosos descritos en su mayoría en ambientes 
templados o fríos (Dos Santos et al., 2023). En México, especies de Lecanora han 
sido reportadas en Aguascalientes (Miguel-Vázquez et al., 2021), Morelos 
(Sánchez et al., 2023), Oaxaca (León-González y Pérez-Pérez, 2020) y Sonora 
(Nash y Hertel, 1997).   

Por otra parte, los aislados de Ramalina y Lecanora no pudieron ser 
identificadas hasta la categoría de especie. Esto sugiere que podría haber especies 
sin descripción dentro del género o que el análisis requiere de diferentes 
marcadores moleculares para determinar las especies exactas de estos hongos 
liquenizados. Por ejemplo, algunos estudios han incluido marcadores como 
mtSSU, LSU, RPB1 y RPB2 para la identificación de especies de Ramalina 
(Kistenich et al., 2018; LaGreca et al., 2020), así como mtSSU y LSU para 
especies dentro del género Lecanora (Ivanovich et al., 2021; Park et al., 2022; Li 
et al., 2023). 

En general, la identificación de líquenes es crucial para comprender sus roles 
ecológicos y sus contribuciones al funcionamiento ecosistémico. Adicionalmente, 
es importante para los esfuerzos de conservación ya que ciertas especies de 
podrían ser raras o encontrarse en alguna categoría de riesgo. Por ello, futuras 
investigaciones deberían enfocarse en desarrollar nuevos métodos para la 
identificación y caracterización de la diversidad y distribución de estos 
organismos. El presente trabajo representa el primer reporte de líquenes en esta 
región y provee datos valiosos para futuras investigaciones. Además, sus 
hallazgos resaltan la necesidad de realizar más estudios para comprender la 
importancia ecológica de estos organismos, así como sus interacciones con otros 
seres vivos en los ecosistemas.  

 
CONCLUSIONES 

En este estudio, cinco hongos liquenizados de la playa “El Maviri” en 
Sinaloa, fueron identificados. Tres especímenes fueron identificados como 
Ramalina sp., uno como Dirinaria consumilis y otro como Lecanora sp. La 
información obtenida servirá como base para investigaciones subsecuentes sobre 
las funciones ecológicas de estos hongos, misma que se considera necesaria para 
su preservación. Se considera crucial rastrear y examinar a estos organismos para 
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ganar un mayor entendimiento sobre su participación en el mantenimiento de la 
salud ecosistémica. Este estudio es el primer reporte de identificación molecular 
de líquenes en el estado de Sinaloa, México. 

 

Contribución de los autores 

OGM: Conceptualización del estudio, diseño del muestreo, ejecución del 
muestreo, análisis e interpretación de datos, preparación del manuscrito, edición y 
revisión; LIGP: Ejecución del muestreo, análisis e interpretación de datos, 
preparación del manuscrito; GAMR: Diseño del muestreo, análisis e interpretación 
de datos, preparación del manuscrito, edición y revisión, aprobación de la versión 
final del manuscrito; RFG: Análisis e interpretación de datos, preparación del 
manuscrito, edición y revisión, aprobación de la versión final del manuscrito; 
KYLM: Diseño del muestreo, análisis e interpretación de datos, preparación del 
manuscrito, edición y revisión, aprobación de la versión final del manuscrito; 
LRSP: Análisis e interpretación de datos, preparación del manuscrito, edición y 
revisión, aprobación de la versión final del manuscrito. 

 

Financiamiento 

Este estudio no recibió financiamiento de ninguna organización pública o privada. 

 

Agradecimientos 

Los autores agradecen a la Universidad Autónoma de Occidente, en Los Mochis, 
Sinaloa, por permitir el desarrollo de este proyecto de investigación en sus 
instalaciones. 

Conflicto de interés 

Los autores declaran que no hay conflictos de interés. 

 

 

 
REFERENCIAS 
Arup U, Holien H, Coppins BJ. 2023. Lecanora caledonica – a new species in the Lecanora intumescens group (Lecanoraceae) 

from north-western Europe. The Lichenologist, 55(3–4), 107–114. DOI: 10.1017/s0024282923000233  

Asplund J, Wardle DA. 2016. How lichens impact terrestrial communities and ecosystem properties. Biological Reviews, 92(3), 

1720-1738. DOI: 10.1111/brv.12305  

Balaji P, Hariharan GN. 2013. Diversity of Macrolichens in Bolampatti II Forest Range (Siruvani Hills), Western Ghats, Tamil 

Nadu, India. ISRN Biodiversity, 2013, 1–7. DOI: 10.1155/2013/124020 

Benítez N, Medina J, Vásquez C, Loaiza T, Luzuriaga Y, Calva J. 2019. Lichens and Bromeliads as Bioindicators of Heavy Metal 

Deposition in Ecuador. Diversity, 11(2), 28. DOI: 10.3390/d11020028 



Guerra-Meza et al., 2025 12 de 19 
 

 

Bergamini A, Scheidegger C, Stofer S, et al. 2005. Performance of Macrolichens and Lichen Genera as Indicators of Lichen Species 

Richness and Composition. Conservation Biology, 19(4), 1051–1062. DOI: 10.1111/j.1523-1739.2005.00192.x-i1 

Borchhardt N, Schiefelbein U, Abarca N, Boy J, Mikhailyuk T, Sipman HJ, Karsten U. 2017. Diversity of algae and lichens in 

biological soil crusts of Ardley and King George islands, Antarctica. Antarctic Science, 29(3), 229–237. DOI: 

10.1017/s0954102016000638 

Bowler PA, Rundel PW. 1972. A New Species of Ramalina from Sinaloa, Mexico. The Bryologist, 75(4), 574–576. DOI: 

10.2307/3241213 

Bowler PA, Rundel PW. 1973. Two New Lichens (Ramalina) from Baja California, Mexico. The Bryologist, 76(1), 211–213. DOI: 

10.2307/3241251  

Cardinale M, Vieira de Castro J, Müller H, Berg G, Grube M. 2008. In situ analysis of the bacterial community associated with the 

reindeer lichen Cladonia arbuscula reveals predominance of Alphaproteobacteria. FEMS Microbiology Ecology, 66(1), 63–

71. DOI: 10.1111/j.1574-6941.2008.00546.x 

Córdova-Chávez O, Castillo-Campos G, Pérez-Pérez RE, García-Franco JG, da Silva-Cáceres ME. 2016. Alpha Diversity of 

Lichens Associated with Quercus laurina in a Mountain Cloud Forest at Cofre de Perote Eastern Slope (La Cortadura), 

Veracruz, Mexico. Cryptogamie, Mycologie, 37(2), 193-204. DOI: 10.7872/crym/v37.iss2.2016.193  

Culberson WL. 2002. Lichen Flora of the Greater Sonoran Desert Region—Volume 1. The Bryologist, 105(4), 725–725. DOI: 

10.1639/0007-2745(2002)105[0725:lfotgs]2.0.co;2 

Dos Santos LA, Aptroot A, Lücking R, Cáceres MES. 2023. Lecanora s.lat. (Ascomycota, Lecanoraceae) in Brazil: DNA Barcoding 

Coupled with Phenotype Characters Reveals Numerous Novel Species. Journal of Fungi, 9, 415. DOI: 10.3390/jof9040415 

Doyle J. 1991. DNA Protocols for Plants. Molecular Techniques in Taxonomy, 283–293. DOI: 10.1007/978-3-642-83962-7_18 

Edgar RC. 2004. MUSCLE: multiple sequence alignment with high accuracy and high throughput. Nucleic Acids Research, 32(5), 

1792–1797. DOI: 10.1093/nar/gkh340 

Elkhateeb WA, Daba GM, Sheir D, Nguyen TD, Hapuarachchi, KK, Thomas PW. 2021. Mysterious World of Lichens: Highlights 

on Their History, Applications, and Pharmaceutical Potentials. The Natural Products Journal, 11(3), 275–287. DOI: 

10.2174/2210315510666200128123237 

Ellis CJ, Asplund J, Benesperi R, et al. 2021. Functional Traits in Lichen Ecology: A Review of Challenge and Opportunity. 

Microorganisms, 9(4), 766. DOI: 10.3390/microorganisms9040766 

Etayo J, Sancho LG, Pino-Bodas R. 2023. Taxonomic and phylogenetic approach to some Antarctic lichenicolous fungi. 

Mycological Progress, 22(2). DOI: 10.1007/s11557-022-01860-7 

Galloway DJ. 1992. Biodiversity: a lichenological perspective. Biodiversity and Conservation, 1(4), 312–323. DOI: 

10.1007/bf00693767 

Gerlach ADCL, Toprak Z, Naciri Y, Caviró EA, da Silveira, RMB, Clerc P. 2019. New insights into the Usnea cornuta aggregate 

(Parmeliaceae, lichenized Ascomycota): Molecular analysis reveals high genetic diversity correlated with chemistry. 

Molecular Phylogenetics and Evolution, 131, 125–137. DOI: 10.1016/j.ympev.2018.10.035 

Grimm M, Grube M, Schiefelbein U, Zühlke D, Bernhardt J, Riedel K. 2021. The Lichens’ Microbiota, Still a Mystery? Frontiers 

in Microbiology, 12. DOI: 10.3389/fmicb.2021.623839 

Grube M. 2010. Die Hard: Lichens. In: Seckbach J and Grube M (eds), Symbioses and Stress. Joint Ventures in Biology Vol. XVII: 

Springer, pp. 509–523. DOI: 10.1007/978-90-481-9449-0_26 

Guzmán G, Pérez-Pérez RE, Ramírez-Juárez JA. 2021. La importancia de un jardín doméstico en la conservación de macrolíquenes 

cortícolas en Veracruz, México. Madera y bosques, 27(1), 1-10. DOI: 10.21829/myb.2021.2712068    

Hall TA. 1999. BioEdit: a user-friendly biological sequence alignment editor and analysis program for Windows 95/98/NT. Nucleic 

Acids Symposium Series, 41, 95-98.  



Guerra-Meza et al., 2025 13 de 19 
 

 

Hawksworth DL. 1988. The variety of fungal-algal symbioses, their evolutionary significance, and the nature of lichens. Botanical 

Journal of the Linnean Society, 96(1), 3–20. DOI: 10.1111/j.1095-8339.1988.tb00623.x 

Hawksworth DL, Grube M. 2020. Lichens redefined as complex ecosystems. New Phytologist, 227(5), 1281–1283. DOI: 

10.1111/nph.16630 

Hawksworth DL, Lücking R. 2017. Fungal Diversity Revisited: 2.2 to 3.8 Million Species. Microbiology Spectrum, 5(4). DOI: 

10.1128/microbiolspec.funk-0052-2016 

Hayward GC, Blanchon DJ, Lumbsch HT. 2014. Molecular data support Ramalina ovalis as a distinct lineage (Ramalinaceae, 

Ascomycota). The Lichenologist, 46(4), 553–561. DOI: 10.1017/s0024282913000947  

Herrera-Campos MDLN, Lücking R, Pérez-Pérez RE, Miranda-González R, Sánchez N, Barcenas-Peña A, Carrizosa A, Zambrano 

A, Ryan BD, Nash TH. 2014. Biodiversidad de líquenes en México. Revista Mexicana De Biodiversidad, 85, 82–99. DOI: 

10.7550/rmb.37003 

Ivanovich C, Dolnik C, Otte V, Palice Z, Sohrabi M, Printzen C. 2021. A preliminary phylogeny of the Lecanora saligna-group, 

with notes on species delimitation. The Lichenologist, 53, 63-79. DOI: 10.1017/S0024282921000074  

Kashiwadani H, Nash TH. 2002. New species of the genus Ramalina (Ascomycotina: Ramalinaceae) from the sonoran desert, 

Mexico. Mycotaxon, 83, 385-389. 

Kistenich S, Timdal E, Bendiksby M., Ekman S. 2018. Molecular systematics and character evolution in the lichen family 

Ramalinaceae (Ascomycota: Lecanorales). Taxon, 67(5), 871-904. DOI: 10.12705/675.1  

Knudsen K, Lendemer JC, Schultz M, Kocourková J, Sheard JW, Pigniolo A, Wheeler T. 2017. Lichen biodiversity and ecology in 

the San Bernardino and San Jacinto Mountains in southern California (EUA). Opuscula Philolichenum, 16, 15-138.  

LaGreca S, Lumbsch HT, Kukwa M, Wei X, Han JE, Moon KH, Kashiwadani H, Aptroot A, Leavitt SD. 2020. A molecular 

phylogenetic evaluation of the Ramalina siliquosa complex, with notes on species circumscription and relationships within 

Ramalina. The Lichenologist, 52(3), 197–211. DOI: 10.1017/S0024282920000110  

Lawrey JD, Diederich P. 2003. Lichenicolous Fungi: Interactions, Evolution, and Biodiversity. The Bryologist, 106(1), 80–120. 

DOI: 10.1639/0007-2745(2003)106[0080:lfieab]2.0.co;2 

Lee BG, Hur JS. 2020. A new lichenized fungus, Lecanora baekdudaeganensis, from Corea del sur, with a taxonomic key for 

Corean Lecanora species. MycoKeys, 70, 39–58. DOI: 10.3897/mycokeys.70.51569  

León-González D, Pérez-Pérez RE. 2020. Líquenes epífitos en Juniperus flaccida Schltdl. (Cupressaceae) - componente importante 

de los bosques templados de Oaxaca, México. Acta Biológica Colombiana, 25(2), 235-245. DOI: 10.15446/abc.v25n2.77238  

Li L, Zhang Y, Printzen C. 2023. Phylogeny, morphology and chemistry reveal two new multispored species in the Lecanora 

subfusca group (Lecanoraceae, Ascomycota). MycoKeys, 99, 25–43. DOI: 10.3897/mycokeys.99.108462  

Lücking R. 1999. Folicolous lichens and their lichenicolous fungi from Ecuador, with a comparison of lowland and montane rain 

forest. Willdenowia, 29(1–2), 299–335. DOI: 10.3372/wi.29.2924 

Magyar, D., Vass, M., Li, D. (2016). Dispersal strategies of microfungi. Fungal biology (pp. 315–371). https://doi.org/10.1007/978-

3-319-29137-6_14 

Martin KJ, Rygiewicz PT. 2005. Fungal-specific PCR primers developed for analysis of the ITS region of environmental DNA 

extracts. BMC Microbiol, 5, 28. DOI: 10.1186/1471-2180-5-28 

McCune B. 2018. Biodiversity and ecology of lichens of Katmai and Lake Clark National Parks and Preserves, Alaska. Mycosphere, 

9(4), 859–930. DOI: 10.5943/mycosphere/9/4/10 

Miguel-Vázquez MI, Simijaca D, Pérez-Pérez RE, Ocampo G. 2021. Lichenized fungi of the arid zones of central Mexico: new 

records for the country and the state of Aguascalientes. Sydowia, 74, 15-31. DOI: 10.12905/0380.sydowia74-2021-0015  

Miranda-González R, McCune B, Moldenke AR. 2023. Lichens as material for Lepidoptera's housing: A molecular approach to a 

widespread and highly selective interaction. Fungal Ecology, 61. DOI: 10.1016/j.funeco.2022.101195  



Guerra-Meza et al., 2025 14 de 19 
 

 

Morillas L, Roales J, Cruz C, Munzi S. 2022. Lichen as Multipartner Symbiotic Relationships. Encyclopedia, 2(3), 1421–1431. 

DOI: 10.3390/encyclopedia2030096 

Moya P, Molins A, Martínez-Alberola F, Muggia L, Barreno E. 2017. Unexpected associated microalgal diversity in the lichen 

Ramalina farinacea is uncovered by pyrosequencing analyses. PLOS ONE, 12(4), e0175091. DOI: 

10.1371/journal.pone.0175091 

Muggia L, Grube M. 2018. Fungal Diversity in Lichens: From Extremotolerance to Interactions with Algae. Life, 8(2), 15. DOI: 

10.3390/life8020015 

Nash TH, Ryan BD, Gries C, Bungartz F. 2004. Lichen Flora of the Greater Sonoran Desert Region. Vol 2. Lichen Unlimited: 

Tempe, AZ, Arizona State University. 

Nash TH, Hertel H. 1997. Lecanora comoduensis (Lecanorales: Lecanoraceae), a New Species of Lichenized Fungi from the 

Sonoran Desert Region. The Bryologist, 100(3), 377–379. DOI: 10.2307/3244508 

Park JS, Han SK, Oh SO. 2023. Lecanora neobarkmaniana (Lecanorales, Lecanoraceae), A New Lichen Species from Corea del 

sur. Mycobiology, 51(1), 16–25. DOI: 10.1080/12298093.2023.2168349  

Pérez-Ortega S, Spribille T, Palice Z, Elix JA, Printzen C. 2010. A molecular phylogeny of the Lecanora varia group, including a 

new species from western North America. Mycological Progress, 9(4), 523–535. DOI: 10.1007/s11557-010-0660-y  

Pérez-Pérez RE, Silva-Espejo R, Figueroa-Castro DM, Castañeda-Posadas C. 2024. Riqueza y composición de líquenes de los 

pueblos mágicos de Cuetzalan y Tlatlauquitepec, Puebla, México. Polibotánica, 58, 31-47. DOI: 10.18387/polibotanica.58.3  

Ponce de León R. 1909. Ligeros apuntes sobre la flora del Estado de Sinaloa. Talleres Tipográficos de Julio G. Arce “Rosales” 24. 

Poncet R, Lohezic-Le Dévéhat F, Ferron S, Hivert J, Fontaine C, Picot F, Bidault E, Kervran L. 2021. The genus Ramalina Ach. 

(Ascomycota, Lecanoromycetes, Ramalinaceae) from the Scattered Islands (French Southern and Antarctic Lands), with 

description of three new species. Plant and Fungal Systematics, 66 (2), 211-224. 

Puy-Alquiza MJ, Gómez-Peralta M, Reyes-Zamudio V, Gregorio-Cipriano MR, Miranda-Avilés R, Rios-Ureña DN, Cortés-

Hernández V. 2018. Diversidad de macrolíquenes saxícolas en México: caso de estudio del distrito minero de Guanajuato. 

Acta botánica mexicana, 123. DOI: 10.21829/abm123.2018.1246  

Räisänen R. 2023. Natural Colorants from Lichens and Mushrooms. In: Stevens C, Bechtold T, Manian A and Pham T (eds). 

Handbook of Natural Colorants Vol. II, John Wiley & Sons, pp. 317–331. DOI: 10.1002/9781119811749.ch14 

Raja HA, Miller AN, Pearce CJ, Oberlies NH. 2017. Fungal Identification Using Molecular Tools: A Primer for the Natural Products 

Research Community. Journal of Natural Products, 80(3), 756–770. DOI: 10.1021/acs.jnatprod.6b01085 

Rangsiruji A, Meesim S, Buaruang K, Boonpragob K, Mongkolsuk P, Binchai S, Pringsulaka O, Parnmen S. 2020. Molecular 

systematics and species distribution of foliose lichens in the gulf of thailand mangroves with emphasis on Dirinaria picta 

species complex. Songklanakarin Journal of Science & Technology, 42(3). 504-514. 

Sánchez-Girón X, Cerros-Tlatilpa R, Pérez-Pérez RE. 2023. Diversidad de líquenes epífitos en bosques de Quercus de Morelos, 

México. Revista Bosque, 44(3), 581-594. DOI: 10.4067/S0717-92002023000300581  

Schoch CL, Seifert KA, Huhndorf S et al. 2012. Nuclear ribosomal internal transcribed spacer (ITS) region as a universal DNA 

barcode marker for Fungi. Proceedings of the National Academy of Sciences, 109(16), 6241–6246. DOI: 

10.1073/pnas.1117018109 

Shah AA, Badshah L, Muhammad M, Basit A, Ullah I, Mohamed HI, Khan A. 2024. Secondary metabolites of lichens and their 

application. Fungal Secondary Metabolites, 91–115. DOI: 10.1016/b978-0-323-95241-5.00013-7 

Shukla V, Upreti DK, Bajpai R. 2013. Lichen Diversity in Different Lichenogeographical Regions of India. Lichens to Biomonitor 

the Environment, 61–96. DOI: 10.1007/978-81-322-1503-5_4 

Sipman HJM, Wolf JHD. 1998. Provisional checklist for the lichens of Chiapas. Acta Botanica Mexicana, 45, 1-29. 

Spjut R, Simon A, Guissard M, Magain N, Sérusiaux E. 2020. The fruticose genera in the Ramalinaceae (Ascomycota, 

Lecanoromycetes): their diversity and evolutionary history. MycoKeys, 73, 1–68. DOI: 10.3897/mycokeys.73.47287  



Guerra-Meza et al., 2025 15 de 19 
 

 

Tekpinar AD, Kalmer A. 2019. Utility of various molecular markers in fungal identification and phylogeny. Nova Hedwigia, 109(1–

2), 187–224. DOI: 10.1127/nova_hedwigia/2019/0528 

Thakur M, Shrikhandia SP, Kumar V. 2022. A Lichens-Mediated Mechanism for Environmental Biodeterioration. Air, Soil and 

Water Research, 15, 1-11. DOI: 10.1177/11786221221131004 

Zachariah SA, Varghese SK. 2018. The Lichen Symbiosis: A Review. International Journal of Scientific Research and Review, 

7(3), 1160-11169. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Guerra-Meza et al., 2025 16 de 19 
 

 

ANEXO 
Cuadro 2. Secuencias de referencia utilizadas para el análisis filogenético en el presente estudio. Las especies, cepas, país y los 

números de acceso del GenBank para las secuencias ITS están enlistadas. Los datos de las secuencias obtenidas en el 

presente estudio se resaltan en negritas.  

Especies Aislado País Número de acceso en GenBank 

Dirinaria 

D. aegialita RAMK031278 Tailandia MK028196.1 

D. applanata Hur 041637 N/A EU670217.1 

D. confluens Loetberg (UPS L-159685) Tanzania OQ866146.1 

D. consimilis s.n.-5 México OP104860.1 

D. consimilis B135-1 México OP104847.1 

D. consimilis RMG354 México OP104844.1 

D. consimilis RMG346 México OP104857.1 

D. consimilis RMG189 México OP104858.1 

D. consimilis A4-6 México OP104845.1 

D. consimilis B25-3 México OP104842.1 

D. consimilis B78-1 México OP104840.1 

D. consimilis Lich4 México PP069828 

D. leopoldii A16-3 México OP104861.1 

D. leopoldii 18-2-3 México OP104892.1 

D. leopoldii A13-2 México OP104873.1 

D. leopoldii RMG178 México OP104870.1 

D. picta RAMK031274 Tailandia MK028192.1 

Dirinaria sp. Thulin et al. (UPS L-056358) Somalia OQ867272.1 

Lecanora 

L. achroa Papong 6458 F Tailandia JN992700.1 

L. albella Malicek 7336 República Checa KY502423.1 

L. alboflavida Coppins Reino Unido KY502427.1 

L. allophana Malicek 9491 Finlandia KY502416.1 

L. anhuiensis L1454 China OR098679.1 

L. argentata Malicek-7 República Checa KT630264.1 

L. argopholis LYF14-108 Rusia MH512978.1 

L. argopholis SK C93 Ucrania MK672829.1 

L. argopholis GN0033 China ON159758.1 

L. austropica Papong6407 Tailandia JQ782706.1 

L. baekdudaeganensis BDNA-L-0000065 Corea NR_184912.1 

L. barkmaniana Malicek-159 Austria KT630257.1 

L. bicincta eb38 Austria AY541263.1 

L. caesiorubella Lumbsch 19094a Australia JN992710.1 

L. calendonicola U1251 Reino Unido OQ945702.1 

L. californica HTL19914a F EUA JQ782707.1 

L. campestris U225 Suiza DQ787361.1 

L. careilea eb70 Austria AY541250.1 

L. carpinea U507 Suiza DQ787364.1 

L. cenisia Malicek 5869 Austria KY502425.1 
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L. chlarotera U3640 Países bajos OQ945709.1 

L. chlorophaeodes U210 Austria AF159927.1 

L. cinereofusca NY1521 EUA KP224470.1 

L. concolor U266 Austria AF070037.1 

L. confusa SPO9 Alemania GU480120.1 

L. dispersoareolata M124 Austria AF070016.1 

L. ecorticata NMW GBR_:C2015.005.77 Reino Unido KT962184.1 

L. elatinoides HTL19992d F Australia JQ782709.1 

L. epibryon m120 Austria AF070038.1 

L. excludens Palice 21929 Noruega MK541647.1 

L. expallens JM 9599 República Checa MG076968.1 

L. expersa Vondrak 12339 Eslovaquia KY502452.1 

L. farinaria Tonsberg 46170 Noruega KY502433.1 

L. flavopallida Lumbsch 20031a Australia JN987935.1 

L. flavoviridis Papong6539 F Tailandia JQ782675.1 

L. formosa ZX 20129045-2 China KT453978.1 

L. galabrata U444 Suiza OQ945712.1 

L. gangaleoides HTL19923a F EUA MG554660.1 

L. helva HTL19809h F Fiyi JQ782713.1 

L. horiza u332 Austria AY541252.1 

L. hybocarpa N/A EUA EF105412.1 

L. impudens LIFU088-16 Suiza KX132996.1 

L. imshaugii HTL19273b F EUA KT453904.1 

L. intumescens Malicek 8480 República Checa KY502441.1 

L. Keniana 1179E Kenia JQ900618.1 

L. kohu UNITEC 7497 Nueva Zelanda MF116001.1 

L. layana NY Lendemer 38131 EUA NR_158472.1 

L. leproplaca HTL19815r f Fiyi JQ782719.1 

L. leprosa Papong 6443 F Tailandia JQ782720.1 

L. leptyrodes eb15 Austria AY541255.1 

L. loekoesii L1476 China OR098694.1 

L. lojkaeana jbNoruega Austria AY541256.1 

L. neobarkmaniana KL19-0111 Corea del sur OP099444.1 

L. orientoafricana 2205E Kenia JQ900619.1 

L. orosthea U244 Austria AF070035.1 

L. pacifica HTL19901c F EUA JQ782722.1 

L. paramerae N/A EUA EF105413.1 

L. phaeocardia Papong3473 F Tailandia JQ782723.1 

L. plumosa Papong6965 F Tailandia JQ782726.1 

L. poliophaea 4822 Noruega MG926178.1 

L. polytropa KRAM:Flakus 29565b Bolivia OK665617.1 

L. praesistens LIFU083-16 Suiza KX132991.1 

L. pringlei OSC 134697 EUA KF024739.1 

L. pseudogangaleoides subs. verdonii HTL19103a F Australia JQ782727.1 

L. pseudojaponica L1424P1 China OR098686.1 

L. pulicaris Malicek 9484 Finlandia KY548052.1 

L. queenslandica HTL19113j F Australia JQ782728.1 
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L. rugosella N/A Austria AY398712.1 

L. rupicola subsp. Sulphurata eb71 Austria AY541260.1 

L. salicicola U3536 Suiza OQ945718.1 

L. saxigena NY1445 EUA KP224466.1 

L. somervellii YO10109 Rusia MH512979.1 

L. sorediomarginata Lsore1 Portugal GU480121.1 

L. stanislai UGDA-L17315 Polonia KY586039.1 

L. strobilina LIFU089-16 Suiza KX132997.1 

L. strobilinoides S3500 España MG973238.1 

L. subcarnea u274 Austria AY541267.1 

L. subimmergens Papong 6431 F Tailandia JQ782732.1 

L. subimmersa HTL19103b F Australia JQ782733.1 

L. substerilis Malicek-202 Eslovaquia KT630254.1 

L. sulphurea U212 Austria AF070030.1 

L. swartzii U178 Austria AF070036.1 

L. symmicta Daydov 18083 Rusia ON553209.1 

L. thysanophora 17188 Polonia MN387222.1 

L. toroyensis Papong 7197 F Tailandia JQ782734.1 

L. tropica Papong 6440 Tailandia JN992714.1 

L. ussuriensis KL22-0036 Corea del sur OP099452.1 

L. vainioi Papong 6957 Tailandia JN992716.1 

L. variolascencs Malicek 8422 Austria KY502445.1 

Lecanora sp. Lich5 México PP064011 

Ramalina 

R. almquistii S1 EUA MN954826.1 

R. americana 1c EUA AF109238.1 

R. asahinae S5 México MN954828.1 

R. aspera 06-26100 China JF923601 

R. calicaris L.S.WangCH050038 N/A JF937045.1 

R. celastri UNITEC 4617 Nueva Zelanda KF583544 

R. complanata LMCC 2 Brasil FJ356152.1 

R. complanata S7 EUA MN954829 

R. conduplicans 06-26202 China JF923600 

R. confirmata 06-26195 China JF923609 

R. culbersoniorum S3 EUA MN954827.1 

R. cuspidata S32 EUA MN954841 

R. dasypoga S14 EUA MN954831.1 

R. decipiens HBG:17046 Alemania FJ871078 

R. europaea GLM-L 34284 N/A KY362397.1 

R. exilis TNS:HK:48229 Japón AB362790 

R. farinacea S17 Dinamarca MN954833.1 

R. farinacea S16 Canadá MN954832.1 

R. fastigiata S19 EUA U84582.1 

R. fraxinea SN066.34/1 Austria AY462054.1 

R. glaucescens voucher UNITEC 5429 Nueva Zelanda KF594455.1 
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R. inflexa voucher UNITEC 5331 Nueva Zelanda KF594457.1 

R. intermedia intermedia_NC EUA MN954836.1 

R. intermedia intermedia NC EUA AF109239.1 

R. labiosorediata Chris Lewis 341a N/A KY362421.1 

R. labiosorediata S28 EUA MN954837.1 

R. laevigata 5046 Brasil KY171864.1 

R. leiodea TNS:YO:5436 Japón AB362791 

R. leptocarpha S54 EUA MN954851.1 

R. litoralis TNS:HK:48126A Japón AB362792 

R. mannii SE-462 EUA MG926208.1 

R. menziesii 1 EUA AF249909.1 

R. montagnei N/A EUA AF249911.1 

R. ovalis UNITEC 4659 Nueva Zelanda KF594458.1 

R. pacifica HBG:17065 N/A FJ871095.1 

R. paludosa N/A EUA AF109240.1 

R. panizzei N/A EUA U84584.1 

R. peruviana H. Kashiwadani 51490 Japón KT698325.1 

R. pollinaria TNS:AA:67802 Japón AB362794 

R. roesleri S29 Canadá MN954838.1 

R. sayreana S30 México MN954839.1 

R. sekika TNS:HK:48222A Japón AB376966 

R. semicuspidata A024 Japón MN954814.1 

R. siliquosa S31 Reino Unido MN954840.1 

R. sinensis S21 EUA MN954835.1 

R. sprengeli 539a Brasil KY171868.1 

R. stenospora S56 EUA MN954853.1 

R. subbreviuscula TNS:YO:5926A Japón AB362798 

R. subfarinacea LG R338 España GU827307.1 

R. subleptocarpha S55 EUA MN954852.1 

R. subwebbiana LG R68 Portugal GU726333.1 

R. terebrata KOPRI L5 Antártica EU161239.1 

R. thrausta S42 Canadá MN954846.1 

R. unifolia S59 EUA MN954863.1 

R. usnea S43 EUA MN954847.1 

R. webbii LG R73 España GU726334.1 

R. willeyi s44 EUA MN954783.1 

R. yasudae TNS:HK:48122A Japón AB362799 

Ramalina sp. Lich1 México PP064008 

Ramalina sp. Lich3 México PP064009 

Ramalina sp. Lich6 México PP064010 

Calicium abietinum (Outgroup) MP40 N/A KX512872.1 

Ramboldia stuartii (Outgroup) Elix 28664 F Australia EU075549.1 

Usnea articulata (Outgroup) articulata_01  JN086277.1 
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 Resumen: Las globinas, es decir, las hemoglobinas y las proteínas hemo-relacionadas, están ampliamente 
distribuidas en los tres dominios: Archaea, Bacteria y Eukarya. En el reino Plantae se han identificado dos 
clases de hemoglobinas, las simbióticas y las no-simbióticas. Las simbióticas fueron descubiertas en Glycine 
max en 1939, se expresan principalmente en los nódulos simbióticos y están involucradas en la unión y el 
transporte del oxígeno dentro del nódulo. Por otro lado, las hemoglobinas no-simbióticas, se clasifican en tres 
clases. La clase 1, es la de mayor ancestría, están involucradas en la respuesta a hipoxia y también regula la 
concentración de óxido nítrico, un gas que tiene grandes implicaciones en las plantas tales como: la morfogé-
nesis, señalización hormonal, la determinación del destino celular, el metabolismo del nitrógeno y en la inter-
acción simbiótica planta-microorganismo. Las clases 2 y 3 están involucradas en el metabolismo y/o trans-
porte de oxígeno y óxido nítrico. A pesar de haber sido identificadas hace 85 años en leguminosas, aún no se 
tiene una clasificación amplia de las hemoglobinas en las especies de leguminosas con el genoma secuenciado. 
En un análisis bioinformático identificamos los genes homólogos de las hemoglobinas en 18 especies de plan-
tas incluyendo ocho especies de leguminosas. Se identificaron los dominios conservados en las hemoglobinas 
como son el E7, CD1 y C2, sitios claves en la unión al grupo hemo y de otros ligandos como el oxígeno y el 
óxido nítrico. De acuerdo con el análisis filogenético se identificaron cuatro clusters, el primero y de mayor 
ancestría se denominó NsAHb3 y corresponde a las no simbióticas, seguido del cluster SAHb en el que se 
agruparon exclusivamente especies que tienen interacciones simbióticas. En los últimos dos clusters identifi-
camos NsAHb1 y NsAHb2, también reportadas como no simbióticas. De manera interesante, las PvNsAHb2 
y PvNsAHb3 tienen una expresión diferencial mayor en raíz, mientras que SAHb tienen mayor expresión 
diferencial en el nódulo. Estos resultados sugieren la especificidad tejido-estadio de las AHb´s en Phaseolus 
vulgaris. 
Palabras clave: Hemoglobina, leguminosas, simbióticas, no simbióticas, nodulación e hipoxia. 
 

Abstract: Globins, meaning hemoglobins and heme-related proteins, are widely distributed in the three do-
mains Archaea, Bacteria and Eukarya. In the Plantae kingdom, two classes of hemoglobins have been identi-
fied, symbiotic and non-symbiotic. Symbiotic hemoglobins discovered in the legume Glycine max in 1939, 
are mainly expressed in symbiotic nodules and are involved in the oxygen transport within the nodule. Non-
symbiotic hemoglobins are classified into three classes. Class 1, with higher ancestry are involved in the hy-
poxic responses and modulate the concentration of nitric oxide, a gas with key roles in morphogenesis, hor-
mone signaling, cell fate determination, nitrogen metabolism and in the symbiotic plant-microorganism inter-
action. The classes 2 and 3 have been related to metabolism and/or transport of oxygen and nitric oxide. 
Despite hemoglobins were identified 85 years ago in legumes, there is still no comprehensive classification 
of hemoglobins in legume species with sequenced genomes. In this bioinformatics analysis, we identified the 
homologous genes of hemoglobins in 18 plant species including eight legume species. The canonical con-
served domains in hemoglobins such as E7, CD1 and C2 were recognized, which are heme group binding and 
ligand binding sites such as oxygen and nitric oxide. According to the phylogenetic analysis, four clusters 
were identified, the first and most ancestral cluster was called NsAHb3, followed by the SAHb cluster, which 
exclusively grouped the legumes that establish symbiotic interactions. In the last two clusters we identified 
NsAHb1 and NsAHb2. Interestingly, PvNsAHb2 and PvNsAHb3 have higher differential expression in root, 
whereas PvSAHb have higher differential expression in nodules. These results suggest a tissue-stage specific-
ity for AHb´s in Phaseolus vulgaris. 
 
Keywords: Hemoglobin, legume, symbiotic, non-symbiotic, nodulation and hypoxia. 
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INTRODUCCIÓN 

Hace 3500 millones de años, la atmósfera de la Tierra mantenía un ambiente 
predominantemente anóxico. Sin embargo, el surgimiento de las cianobacterias in-
crementó los niveles de oxígeno (O2), el cual resultaba tóxico para los primeros 
organismos unicelulares. Por lo tanto, la aparición de las primeras proteínas hemo-
globinas (AHbs) ocurrió como una adaptación al cambio ambiental para poder 
controlar y reducir las concentraciones de dicho gas (Borroto y Arredondo-Peter, 
2015; Vinogradov et al., 2007). Las AHbs son una superfamilia de metaloproteínas 
ampliamente distribuidas entre los tres dominios: Archaea, Eubacteria y Eukarya 
(Hardison, 1996). Se estima que alrededor del 25% de las arqueas y aproximada-
mente el 65% de las bacterias cuentan con genes que codifican para AHbs, mien-
tras que en los organismos eucariotas se presentan en un 90% (Vinogradov et al., 
2006). 

A estas proteínas se les denominó “hemoglobinas” debido a su estructura glo-
bular compacta y a la presencia de un grupo hemo (Figura 1A y 1B). El plega-
miento de tipo globina está constituido por un empalme de 6 a 8 α hélices (A-H), 
el cual forma una región hidrofóbica en donde se localiza el grupo hemo (Figura 
1A). Este grupo prostético contiene un átomo de Fe unido a cuatro grupos pirroles 
y su proximidad a una histidina conservada conllevan a que la sexta posición del 
Fe quede libre, lo que permite su unión a ligandos gaseosos como el O2 y/o el óxido 
nítrico (NO) (Borroto y Arredondo-Peter, 2015; Vinogradov y Moens, 2008). A 
pesar de que las AHbs poseen estructuras altamente conservadas, estas proteínas 
presentan una elevada variabilidad en la identidad entre secuencias cercana al 80%, 
además del grado de multimerización (Borroto y Arredondo-Peter, 2015). De ma-
nera general, dentro de las funciones principales de las Hbs se incluye el transporte, 
el almacenamiento o el secuestro de oxígeno; el transporte y el almacenamiento de 
sulfuro; y la detoxificación de NO y halofenoles (Hunt et al., 2001). Las AHbs se 
pueden clasificar con base en su secuencia, su expresión y su grado de afinidad por 
el O2 de la siguiente manera: 

 AHbs y mioglobinas de vertebrados (mAHbs). 

 FHbs. Flavohemoglobinas (proteínas quiméricas): el dominio globina 
está unido a FAD o NAD (Escherichia coli y levaduras). 

 SAHbs. Hemoglobinas simbióticas.  

 NsAHbs. Hemoglobinas no simbióticas.  

o Clase 1 

o Clase 2 

o Clase 3 (truncada) 

En los vertebrados, las AHbs presentes en los eritrocitos son las encargadas 
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de transportar O2 de los pulmones a los tejidos aeróbicos y las mioglobinas extraen 
el O2 de la sangre para transportarlo a los tejidos musculares (Kundu et al., 2003). 
En el caso del reino Plantae, las AHbs se encuentran ampliamente distribuidas en 
las algas verdes, las briofitas y las plantas vasculares (Becana et al., 2020; Vino-
gradov et al., 2006) y están implicadas en diversos aspectos del desarrollo y la 
respuesta al estrés, debido a su capacidad de secuestrar NO, que es una molécula 
de señalización (Figura 1C). La primera hemoglobina de plantas fue descubierta 
por Kubo en 1939 en la planta leguminosa de soya (G. max), pero fue hasta 1974 
que se le relacionó con la fijación simbiótica/biológica del nitrógeno (N2) en las 
plantas leguminosas, por lo que se les denominó como leghemoglobinas o hemo-
globinas simbióticas (SAHbs). Posteriormente, en la década de los 80´s, se identi-
ficaron otras AHbs en nódulos de raíces de Parasponia andersonii, una especie no 
leguminosa, y en Trema micrantha, una especie no leguminosa y no nodulante. 
Estos hallazgos sugirieron que el grupo de las hemoglobinas podría extenderse más 
allá del clado de las leguminosas y de las no-leguminosas nodulantes, por lo tanto, 
a este grupo se le denominó hemoglobinas no simbióticas (NsAHbs) (Larrainzar 
et al., 2020). 

Por un lado, los miembros del grupo de las SAHbs se cuantifican en concen-
traciones milimolares, preferencialmente dentro de los nódulos fijadores de N2 que 
se forman en las raíces de las plantas (Figura 1C). Las SAHbs presentan una unión 
reversible con el O2, lo cual les permite movilizar a esta molécula del citosol de las 
células infectadas hacia las bacterias fijadoras de N2, de manera baja y constante 
para mantener la respiración bacteriana sin inhibir la actividad de la nitrogenasa 
(Hunt et al., 2001). Por otro lado, las NsAHbs se pueden localizar en cualquier 
órgano de las plantas y poseen una unión altamente estable al oxígeno, lo que las 
hace funcionar como transportadores, almacenadores y sensores de dicho elemento 
(Hoy y Hargrove, 2008; Hunt et al., 2001). Algunos de los miembros de las 
NsAHbs se inducen durante la respuesta al estrés en condiciones de hipoxia y se 
ha sugerido que están involucrados en modular los niveles de NO en la célula en 
condiciones hipóxicas (Figura 1C). Las NsAHbs se distinguen en tres clases, cuya 
categorización está relacionada con su origen evolutivo, además de sus propieda-
des bioquímicas y funcionales. Las NsAHbs de clase 1 poseen una alta afinidad 
por el O2 (Kd ~2nM), una baja constante de disociación de este y sus funciones 
principales consisten en la eliminación del NO y la regulación del potencial redox. 
Este mecanismo de secuestro del NO conlleva a la formación de un compuesto no 
tóxico, el nitrato y a la oxidación del NADPH para mantener la síntesis glucolítica 
de ATP en condiciones de hipoxia (Igamberdiev y Hill, 2004). En el caso de las 
NsAHbs de la clase 2, tienen una menor afinidad por el O2 y se han visto involu-
cradas en el mantenimiento del suministro de este gas a los tejidos en desarrollo 
(Hoy y Hargrove, 2008; Hunt et al., 2001). Sin embargo, ambas clases de NsAHbs 
se inducen también por la aplicación de ácido abscísico y citocininas. Asimismo, 
algunos genes homólogos de las NsAHbs se han identificado altamente expresados 
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en especies como el arroz, que crece en condiciones de anegamiento y de estrés 
hipóxico. En cuanto a las NsAHbs de la clase 3, es decir, las isoformas truncadas, 
representan un clado ancestral con menor similitud a las NsAHbs 1 y 2. Este grupo 
está formado por secuencias de AHbs de longitud menor a 130 aminoácidos. Este 
tipo de NsAHbs se han identificado en protozoarios, cianobacterias, nemertinos, 
bacterias, protozoos y algas (Vinogradov et al., 2006; Watts et al., 2001).  

 

Figura 1. Estructura y función de las hemoglobinas en plantas. En el panel A, se observa el modelamiento molecular de 

una hemoglobina simbiótica de P. vulgaris (PvSAHb) y en el panel B una hemoglobina no simbiótica de la 

misma especie (PvNsAHb). En ambas estructuras están etiquetados los residuos de las regiones involucradas 

en la unión al grupo hemo y la unión a ligandos: región CD1 en cian, región C2 en morado y región E7 en rosa; 

el amino-terminal de las proteínas está resaltado en naranja. En el panel C se ilustran las funciones principales 

de las AHbs descritas en plantas. En las plantas no leguminosas las NsAHbs están implicadas en el desarrollo, 

la respuesta a hipoxia, el estrés abiótico y el estrés biótico (ataque por patógenos como Pseudomonas syringae 

y Fusarium spp.). Además, parte de la función de las NsAHbs está relacionada con la señalización del NO 

debido a que estas proteínas modulan la concentración de dicha molécula; a su vez, el NO induce la expresión 

de las NsHbs. En cuanto a las plantas leguminosas, además de tener NsAHbs, presentan las SAHbs, las cuales 

están mayormente expresadas y localizadas en los nódulos simbióticos fijadores de nitrógeno. 
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Hasta ahora se han sugerido diversas funciones para las AHbs de plantas 
que van más allá del transporte de oxígeno, por ejemplo, se les han atribuido su 
participación en la formación embrionaria, la arquitectura de las plantas, el tiempo 
de floración, la respuesta a estreses bióticos y abióticos, así como durante las in-
teracciones simbióticas (Bahmani et al., 2019; Bai et al., 2016; Maassen Hennig, 
2011; Mur et al., 2012; Seregélyes et al., 2003). A pesar de haber sido descubiertas 
en una especie de leguminosa, aún no se tiene la identificación y la clasificación 
completa de las hemoglobinas en las especies de leguminosas con genoma secuen-
ciado. Así como también hace falta profundizar en la información disponible res-
pecto a la participación tanto de las SAHbs como de las NsAHbs durante la nodu-
lación de las plantas leguminosas. Es por ello que, en este análisis in silico se iden-
tificaron y clasificaron filogenéticamente las AHbs en 18 especies de plantas in-
cluidas ocho especies de leguminosas nodulantes. De manera particular nos intere-
samos en el modelo de estudio de P. vulgaris, por ser un cultivo que posee un alto 
interés comercial y con un alto contenido proteico y de fácil acceso. Adicional-
mente, reconstruimos el paisaje transcripcional de las AHbs en algunos tejidos, 
durante las interacciones simbióticas y con patógenos en P. vulgaris. Los resulta-
dos de los perfiles transcripcionales nos permiten sugerir que la expresión de las 
AHbs podría ser tejido-estadio-interacción específicas. Es importante destacar que 
las pruebas de hipótesis generadas a partir de datos in silico se pueden corroborar 
en organismos in vivo, y el modelo de frijol permite el uso de genómica funcional 
mediante el sistema de generación de plantas compuestas donde es posible generar 
raíces transgénicas. 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Análisis filogenético 

Para el análisis filogenético, se utilizaron las secuencias aminoacídicas de 

AtNsAHb1, AtNsAHb2 y AtNsAHb3 como referencia para identificar las secuen-

cias homólogas en 18 especies de plantas, incluyendo el clado de las leguminosas. 

Respecto a este clado, se incluyeron ocho especies de la familia Fabaceae, P. vul-

garis, Lotus japonicus, G. max, Medicago truncatula, Lens culinaris, Vicia faba, 

Vigna unguiculata y Arachis hypogea. Todas las secuencias se descargaron de la 

base de datos Phytozome v. 13 (https://phytozome-next.jgi.doe.gov). La alineación 

de las secuencias de aminoácidos se realizó con MUSCLE en JalView (Water-

house et al., 2009). 

  

Análisis de dominios y motivos 

Los dominios y motivos característicos de las secuencias AHb se identifi-

caron en MEME Suite (https://meme-suite.org/meme/) e InterPro-Pfam 

(https://www.ebi.ac.uk/interpro/). El análisis de las relaciones filogenéticas entre 
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secuencias se realizó con IQ-TREE (http://iqtree.cibiv.univie.ac.at) utilizando el 

método de Máxima Verosimilitud con 1000 réplicas bootstrap. El análisis identi-

ficó que el modelo de mutación que mejor explica las relaciones filogenéticas de 

estas secuencias fue JTTDCMut+G4 (Log-likelihood: -14736.054). A partir de las 

réplicas se generó un árbol consenso. Dicho árbol consenso se editó en iTOL 

(https://itol.embl.de) (Letunic y Bork, 2024). 

 

Paisaje transcripcional 

Los perfiles transcripcionales de AHb1, AHb2, AHb3 y SAHb en los tejidos 

se obtuvieron a partir de los datos depositados en Phytozome v. 13. Para los perfiles 

transcripcionales de la nodulación, los datos se tomaron de un análisis metatrans-

criptómico realizado en nuestro laboratorio, de diferentes estadios del desarrollo 

del nódulo. Además, los perfiles de interacción con patógenos provienen de datos 

transcriptómicos descritos en Khankhum et al. (2016) para Endornavirus, y Chen 

et al. (2020) para Fusarium solani.  

 

Modelamiento molecular  

Las estructuras terciarias basadas en las secuencias de aminoácidos se ana-

lizaron en AlphaFold3 (https://deepmind.google/technologies/alphafold/alp-

hafold-server/). Las estructuras de las hemoglobinas se descargaron en formato 

PDB de AlphaFold3, se realizó el modelo de mejor ajuste de la proyección terciaria 

de la proteína. La optimización del modelo de estructura terciaria se realizó en 

Avogadro (https://avogadro.cc/). El archivo PDB se analizó en PyMOL (https://py-

mol.org/2/). El ángulo de proyección de las proteínas fue frontal. PyMOL también 

se utilizó para resaltar los aminoácidos involucrados en la unión al grupo hemo y 

la unión a ligandos (Schrödinger y DeLano, 2020). 

 

RESULTADOS  

Se realizó la búsqueda en Phytozome v13.1 de las secuencias homólogas de 

las hemoglobinas en 18 especies de plantas, considerando AT2G16060.1-ATHb1, 

AT3G10520-ATHb2 y AT4G32690-ATHb3 como secuencias de referencia. Se 

incluyeron organismos del clado de las briofitas, gimnospermas y angiospermas. 

Particularmente nos interesamos en el grupo de las leguminosas incluyendo ocho 

especies en la búsqueda. Las secuencias homólogas aminoacídicas se descargaron, 

ordenaron y alinearon para identificar las regiones conservadas.  

En el alineamiento de las secuencias múltiples se identificaron 10 regiones 
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conservadas (Figura 2A), que incluyen los sitios de unión al grupo hemo y de unión 

a ligandos como la región E7 (KLKAHA) que se encuentra en el dominio 1 y re-

saltado en color rojo (Figura 2A y 2B).  

 

 

Figura 2. Análisis de las secuencias aminoacídicas de las AHb´s. En el panel A, se observa el alineamiento de las secuencias 
NsAHb´s y las SAHb´s. Se identificaron 10 dominios conservados, de los cuales resaltan los dominios 1 y 2. Los 
residuos conservados de unión al grupo hemo y de unión a ligandos, en los sitios E7 dentro del dominio 1 resaltado 
en color rojo, así como los residuos de los sitios CD1 y C2 ubicados en el dominio 2 resaltados en cian en el panel 
B. Las secuencias de las proteínas que se muestran en los diagramas se descargaron del repositorio de Phytozome 
v13.1. 
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Además, de las regiones CD1 (KMFSF) y C2 (IFEAIP), ambas en el domi-

nio 2 y resaltado en cian (Figura 2A y 2B). También podemos identificar algunos 

motivos conservados en cada clase de hemoglobinas. En el clado AHB3 identifi-

camos residuos de los dominios 3, 4, 6 y 7 conservados. De manera particular en 

el dominio 5 identificamos los residuos W/L/MF con un porcentaje de conserva-

ción del 100%. Posteriormente, a partir de las similitudes de las 142 secuencias 

aminoacídicas se reconstruyó la historia evolutiva de las hemoglobinas en las 18 

especies de plantas. 

De acuerdo con los resultados del análisis filogenético identificamos cuatro 

clados. El clado NsAHb3, también denominado clado de hemoglobinas truncadas 

que es el de mayor ancestría conformado por secuencias aminoacídicas de menor 

longitud con respecto al resto de hemoglobinas. En este clado se conservan los 

residuos de aminoácidos de los dominios 3, 5, 8 y 10. Es importante destacar que 

basalmente este clado está representado por 6 isoformas en Physcomitrium patens, 

en el que se observa el dominio 10 conservado en el extremo amino-terminal (Fi-

gura 3A, 3B y 3C), seguido de eventos de duplicación en las gramíneas y las legu-

minosas. Específicamente, en P. vulgaris se identificaron dos genes con una iso-

forma cada uno.  

El siguiente clado es el de las hemoglobinas simbióticas (SAHb), en el 

cual identificamos secuencias homólogas de Quercus rubra y Eucalyptus grandis, 

ambas especies tienen interacciones simbióticas con cianobacterias fijadoras de 

nitrógeno. Evidentemente, también identificamos diversos eventos de duplicación 

en las ocho leguminosas incluidas en el análisis, en algunas especies como A. 

hypogea y V. faba identificamos siete isoformas, mientras que, en M. truncatula 

y G. max existen 3 isoformas. Finalmente, en V. unguiculata, L. culinaris y P. 

vulgaris existen 2 isoformas por cada especie (Figura 3A). Por último, se agrupa-

ron los clusters NsAHb1 y 2. En el NsAHb1 observamos isoformas de organismos 

ancestrales, por ejemplo, de P. patens, Marchantia polymorpha y Ceratopteris 

richardi. Cabe destacar que es el único clado en el que se identifican isoformas 

de M. polymorpha y C. richardi. De más reciente aparición observamos el cluster 

NsAHb2, en el que identificamos eventos de duplicación en las leguminosas y las 

gimnospermas (Figura 3A). Respecto al paisaje transcripcional de las hemoglobi-

nas simbióticas y no simbióticas, en algunos tejidos de P. vulgaris, identificamos 

que la PvSAHbA está mayormente expresada en los nódulos. Mientras que, las 

hemoglobinas no simbióticas PvNsAHb tienen una mayor expresión en raíz. En el 
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caso de los perfiles transcripcionales durante la interacción con patógenos, obser-

vamos que en la interacción con F. solani se expresa más la PvSAHbA y con En-

dornavirus la PvNsAHb3B (Figura 3D). 

 

 
Figura 3. Análisis filogenético y paisaje transcripcional de las AHb´s. Se observa la reconstrucción de las relaciones evolu-

tivas entre las AHb´s, realizadas a partir de las secuencias aminoacídicas. En el panel A, identificamos cuatro 
grupos: las NsAHb3 como el grupo de mayor ancestría en el que observamos los dominios 3, 5, 8 y 10 conserva-
dos. Mientras que en los grupos SAHb´s, NsAHb1 y NsAHb2 están conservados los dominios 1, 2, 3, 4, 7 y 9 
representados en los paneles B y C, aunque en diferentes posiciones, respectivamente. En el cluster AHB1 se 
observan las especies ancestrales como P. patens, M. polymorpha y C. richardi y de gramíneas como O. sativa y 
Z. mays. Finalmente, en el cluster NsAHb2 de más reciente aparición, se identifican diversos eventos de duplica-
ción. Las réplicas bootstrap están representadas en porcentaje con círculos lilas en los nodos de la filogenia. En el 
panel D, se observa el paisaje transcripcional de las hemoglobinas simbióticas y no simbióticas en tejidos de P. 
vulgaris, como en el nódulo y en interacción con patógenos 
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DISCUSIÓN 

Los resultados sugieren la formación de cuatro clusters filogenéticos de las 

hemoglobinas en las especies de plantas analizadas. De acuerdo con la reconstruc-

ción de las relaciones evolutivas entre las secuencias, identificamos cuatro clados: 

un clado de mayor ancestría, el NsAHb3, seguido de SAHb, NsAHb1 y NsAHb2. 

En estos clados, los sitios canónicos E7, CD1 y C2 están conservados. Se ha des-

crito que los residuos de aminoácidos de dichos sitios están involucrados en la 

unión al grupo hemo y a ligandos (Hoy et al., 2007). Adicionalmente, el paisaje 

transcripcional evidenció la mayor expresión diferencial de la PvSAHbA en nódu-

los de P. vulgaris, mientras que los genes que codifican las PvNsAHb´s tuvieron 

mayor expresión en tejidos no simbióticos.   

Respecto al análisis bioinformático de las relaciones evolutivas entre las 

AHb´s de las especies de briofitas, angiospermas y gimnospermas analizadas, los 

resultados son consistentes con los clusters filogenétios descritos en Vinogradov 

et al., 2006, Vázquez-Limón et al., 2012, Becana et al., 2020 y Hunt et al., 2001. 

Se han realizado análisis filogenéticos con diferentes métodos de la historia evo-

lutiva de las AHb´s en organismos de los tres dominios, en los que se pueden ob-

servar las formaciones de los clusters de hemoglobinas simbióticas y no simbióti-

cas de manera consistente, pero presentan inconsistencias en la nomenclatura de 

los clados entre los diferentes análisis. Es decir, en todos los casos se formaron: un 

cluster de hemoglobinas simbióticas y tres de hemoglobinas no simbióticas en 

plantas. Sin embargo, hay una discrepancia en la nomenclatura. Cabe destacar que, 

en cada una de las filogenias reportadas se han considerado criterios diversos para 

nombrar los clusters. Por ejemplo, en el análisis realizado por Hunt et al., 2001, el 

criterio de clasificación para nombrar los clusters fue por especie, lo que podría 

minimizar el grado de similitud entre secuencias al momento de etiquetarlas. En el 

presente análisis es de gran importancia mencionar que la metodología usada reúne 

los criterios específicos novedosos que se sugieren para reconstruir las historias 

evolutivas. Una de las perspectivas de este análisis es aumentar de manera signifi-

cativa el número de especies de plantas e incluir otros organismos para tener una 

visión más amplia de la clasificación de las AHbs en organismos de los tres domi-

nios, usando herramientas bioinformáticas novedosas para su análisis.   

En el caso del grado de conservación de los dominios canónicos E7, CD1 y 

C2 de unión al grupo hemo y a ligandos, identificamos que están conservados en 

un alto grado en las 142 secuencias de plantas analizadas. Estos dominios también 

los identificamos en las estructuras terciarias del modelamiento molecular de 
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PvSAHb y de PvNsAHb. Es importante mencionar que la estructura terciaria está 

conformada por α-hélices y láminas-β, dentro de las cuales se encuentran los do-

minios conservados formando una cavidad proximal F8 y distal E7 que contiene 

un residuo histidina (His), este aa es uno de los sitios de unión del hierro al grupo 

hemo. El residuo His está conservado en el 95% de las secuencias que conforman 

los clados de las hemoglobinas SAHb y NsAHb1 y 2, sin embargo, no está presente 

en ninguna de las secuencias del clado de mayor ancestría NsAHb3. Este resultado 

es consistente con la historia evolutiva de la terrestrialización de las plantas, en 

donde se plantea que el oxígeno fue la molécula modeladora que permitió la colo-

nización de nichos terrestres.  

Adicionalmente, se ha sugerido que un mecanismo opuesto se presenta en 

organismos evolutivamente más recientes como los vertebrados. En dichos orga-

nismos, la estructura molecular de las hemoglobinas tiene una cavidad proximal y 

otra distal alrededor del grupo hemo en las SAHbs y las mAHbs esto sugiere un 

mecanismo opuesto de regulación a sus ligandos. En las mAHbs, se ha descrito un 

mecanismo de compuerta donde la histidina distal unida de manera estable a una 

molécula de agua genera un impedimento estérico, restringiendo su unión a otros 

ligandos. Además, la presencia de una serina conservada en la cavidad proximal 

restringe su movimiento, esto no ocurre en las SAHbs donde el movimiento de la 

histidina proximal al grupo hemo no se obstaculiza, lo que aumenta la afinidad por 

su ligando y la constante de asociación con el O2 (Kundu et al., 2003).  

Además, se encontró que ninguna de las AHbs de P. vulgaris se agrupó 

dentro del cluster NsAHbs1 (clase 1), mientras que cuatro de sus AHbs se agrupa-

ron dentro de la clase 2 y dos en la clase 3, las cuales tienen una mayor expresión 

en la raíz. En este sentido, Larrainzar y colaboradores (2020) reportaron que algu-

nas NsAHbs de M. truncatula presentan niveles de expresión muy altos en las raí-

ces, y se sugiere que dentro de sus principales funciones está la de mantener el 

estado redox y energético de las células, lo cual se requiere para la supervivencia 

de las plantas en condiciones hipóxicas. Aunado a esto, es importante mencionar 

que la sobreexpresión de las NsAHbs de clase 1 y 2 de A. thaliana incrementa la 

supervivencia de las plantas ante condiciones de anoxia (Hebelstrup et al., 2006), 

mientras que el silenciamiento de una NsAHbs de clase 1 en Arabidopsis compro-

mete la supervivencia de las plantas ante condiciones de hipoxia y genera anorma-

lidades en el desarrollo de los hidatodos de las hojas y en las inflorescencias (He-

belstrup et al., 2006).  

Además, se ha reportado que las NsAHbs de clase 1 son inducidas en tejidos 
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de rápido crecimiento. En Arabidopsis, la actividad del promotor de un tipo de 

estas hemoglobinas se ha reportado en hipocotilos y cotiledones de plántulas jóve-

nes y en plantas en proceso de senescencia, mientras que las NsAHbs de clase 2 se 

observó en plantas adultas (Hunt et al., 2001). En Arabidopsis, la sobreexpresión 

de las NsAHb clase 1 y 2 conllevan al incremento en el tamaño de las hojas y el 

diámetro de la roseta de las plantas (Kuruthukulangarakoola et al., 2017). Además, 

la sobreexpresión de la NsAHbs 1 de espinaca en A. thaliana incrementó la velo-

cidad de floración, pero las plantas resultaron más susceptibles al estrés osmótico 

y salino (Bai et al., 2016). Por su parte, en M. truncatula, una NsAHb de clase 1 

se activa transcripcionalmente bajo condiciones de hipoxia y se expresa preferen-

cialmente en los meristemos, los haces vasculares de las raíces y los nódulos (Vi-

llar et al., 2020). Sin embargo, su localización no es restrictiva y se ha sugerido 

que podría cambiar en función de estímulos y disponibilidad de O2. Por ejemplo, 

los promotores provenientes de las NsAHbs de Parasponia andersonii y Trema 

fomenfosa mostraron actividad de su promotor en los nódulos simbióticos de Lotus 

corniculatus cuando se expresan de manera heteróloga (Andersson et al., 1997).  

En el caso de las SAHbs, se encontró que P. vulgaris tiene dos representan-

tes, PvSAHbA y PvSAHbB, siendo PvSAHbA la que presenta una mayor expresión 

en los nódulos. En L. japonicus, el silenciamiento de una SAHbs da como resultado 

la formación de nódulos blancos, los cuales presentan una elevada concentración 

de oxígeno libre y exhiben una proporción ATP/ADP reducida; además en estos 

nódulos se observan alteraciones en la ultraestructura y en la diferenciación de los 

bacteroides (Ott et al., 2005, 2009). De manera relevante, en L. japonicus existe 

una NsAHbs de la clase 1 que se expresa en los nódulos, y su sobreexpresión in-

crementa el número de nódulos y la fijación de nitrógeno (Shimoda et al., 2009). 

Además, las líneas estables sobreexpresantes del mismo gen, tienen niveles redu-

cidos de NO e incrementan la fijación de N2 en nódulos maduros y senescentes 

(Fukudome et al., 2019). 

Por otra parte, se encontró que PvSAHbA y PvNsAHb3B incrementan sus 

niveles de expresión ante la infección con F. solani y Endornavirus. De manera 

interesante, existen diversos reportes que describen la relación entre las Hbs y la 

respuesta inmune de las plantas. En este sentido, se ha reportado que la expresión 

de los genes que codifican para NsAHbs de la clase 1 en algodón son inducidas 

por hormonas relacionadas con la defensa de las plantas como el ácido salicílico 

(SA), el ácido jasmónico (JA) y el etileno (ET) (Seregélyes et al., 2003). Además, 



Palacios-Martínez et al., 2025 13 de 16 
 

 

en las plantas que presentan alguna alteración en la expresión endógena de las he-

moglobinas, se ve afectada positiva o negativamente la respuesta de defensa ante 

diferentes patógenos. La sobreexpresión de una NsAHb de algodón en Arabidopsis 

incrementó la expresión de genes implicados en la defensa de las plantas (PR) y 

genes de la vía biosintética de JA, lo cual conlleva a una mayor resistencia ante 

patógenos como Verticillium dhaliae (Qu et al., 2006). Asimismo, la sobreexpre-

sión de una NsAHb de la clase 1 de Medicago sativa en tabaco conlleva al incre-

mento de la resistencia al virus de la necrosis del tabaco (TNV) y a la infección de 

Pseudomonas syringae (Seregélyes et al., 2003).  Sin embargo, en el 2012, Mur y 

colaboradores reportaron que la sobreexpresión de una NsAHb de clase 1 de Ara-

bidopsis regula negativamente la respuesta contra Pseudomonas syringae y Botry-

tis cinerea. Los autores relacionaron el incremento de la susceptibilidad de la línea 

sobreexpresora (35S-GLB1) a esos patógenos, debido a una menor producción de 

ET y del JA. Por otra parte, el silenciamiento de esta hemoglobina causó un incre-

mento de NO y H2O2 en las plantas mutantes (Mur et al., 2012). En este sentido se 

ha reportado que, las NsAHbs, al modular la concentración de NO, pueden regular 

la respuesta de defensa de las plantas debido a que el NO es regulado por la vía de 

SA e incrementa los niveles de JA por la inducción de tres genes biosintéticos: 

LOX2, AOS y OPR3 (Wally et al., 2013). 

 

CONCLUSIÓN 

Los análisis filogenéticos evidencian la formación de cuatro clusters de he-

moglobinas en 18 especies de plantas. El de mayor ancestría NsAHb3, seguido de 

SAHb, NsAHb1 y el NsAHb2 de reciente aparición. En el cluster SAHb se agru-

paron especies que tienen interacciones simbióticas como las leguminosas y dos 

gimnospermas. Al igual que en el cluster NsAHb2, en el cluster NsAHb1 especies 

ancestrales y gramíneas. Los sitios canónicos E7, CD1 y C2 que están involucrados 

en la unión al grupo hemo y en la interacción con los ligandos están conservados 

en la mayoría de las 142 secuencias de plantas analizadas. El paisaje transcripcio-

nal evidenció la sobreexpresión de la PvSAHbA en los nódulos de P. vulgaris, 

mientras que las PvNsAHb´s tuvieron mayor expresión en los tejidos no simbióti-

cos. En la interacción con patógenos identificamos que durante la infección con F. 

solani se sobreexpresa la PvSAHbA y con Endornavirus la PvNsAHb3B. Estos re-

sultados nos permiten sugerir que, además de ser específicas de un proceso sim-

biótico o infeccioso, las hemoglobinas tienen una expresión estadio-tejido especí-

ficas en P. vulgaris. 
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Resumen: El objetivo de este estudio fue examinar el estrés parental antes y después de una 
intervención de baile en madres de hijos con discapacidad intelectual. La discapacidad es una 
condición que afecta a las personas independientemente de la edad, que puede ser de origen 
congénita o adquirida. La discapacidad de un hijo genera estrés, mayormente en las mamás, debido 
a que son ellas quienes adquieren el rol de atención y cuidados a la condición de discapacidad. Esta 
investigación es un estudio con un diseño cuasiexperimental. La intervención de baile fue de 60 
minutos, cuatro sesiones por semana, durante 8 semanas. La muestra incluyó a 21 sujetos, fueron 
asignados de la siguiente manera, nueve en el grupo experimental y 12 en el grupo control.  Se 
analizaron las variables de estrés parental mediante el índice de estrés parental versión corta (PSI-
SF, por sus siglas en inglés). En la prueba posterior, los participantes mostraron niveles reducidos 
de estrés (p = .011). Se concluyó que el baile puede ser efectivo para disminuir el estrés en madres 
de hijos con discapacidad intelectual. 

 

Palabras clave: Baile, Discapacidad, Estrés, Hijos, Madres. 
 

 
 

Abstract: The objective of this study was to examine parenting stress before and after a dance 
intervention in mothers of children with intellectual disabilities. Disability is a condition that affects 
people regardless of age, which can be of congenital or acquired origin. The disability of a child 
generates stress, mostly in mothers, because they are the ones who assume the role of attention and 
care for the disability condition. This research is a quasi-experimental design study. The dance 
intervention was 60 minutes, four sessions per week, for 8 weeks. The sample included 21 subjects; 
they were allocated as follows, nine in the experimental group end 12 in the control group. 
Parenting stress variables were analyzed using the short form of the Parenting Stress Index (PSI-
SF). In the post-test, participants showed reduced levels of stress (p =.011). It was concluded that 
dance can be effective in reducing stress in mothers of children with intellectual disabilities. 
 
Keywords: Dance, Disability, Stress, Sons, Mothers. 
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INTRODUCCIÓN 

La discapacidad es una condición que afecta a las personas 
independientemente de la edad, que puede ser de origen congénita o adquirida, la 
Organización Mundial de la Salud (OMS) la define como “cualquier restricción o 
impedimento de la capacidad de realizar una actividad en la forma o dentro del 
margen que se considera normal para el ser humano” (2013).  En el mundo existen 
más de mil millones de personas con algún tipo de discapacidad, en México las 
personas con discapacidad representan el 6.8% de la población, en el estado de 
Sinaloa se reporta a 147 958 personas (4.9% de la población) y en el municipio de 
Guasave, las personas con discapacidad significan más del 5% de la población y 
se identifican 16594 casos, de los cuales el 31.73% corresponde a niños y jóvenes 
en edades comprendidas entre 0 y 19 años (Data México, 2024; INEGI, 2023). 

En el pasado se utilizó el término retraso mental para definir a las personas 
que presentaban problemas para interactuar y llevar a efecto las funciones en la 
vida cotidiana, en la actualidad a la discapacidad intelectual se define como una 
condición multidimensional del funcionamiento humano como todas las 
actividades vitales de un individuo, estructuras y funciones corporales, actividades 
personales y participación (Wehmeyer et al., 2008). El diagnóstico clínico de la 
discapacidad intelectual se basa en tres criterios: 1) limitaciones significativas en 
el funcionamiento intelectual, 2) limitaciones significativas en la conducta 
adaptativa que se manifiestan en las habilidades conceptuales, sociales y prácticas 
y 3) inicia antes de la mayoría de edad (Luckasson et al., 2004). La discapacidad 
intelectual se reconoce como las limitaciones en el funcionamiento mental 
originadas por daño a nivel estructural y funcional (Wehmeyer et al., 2008). Muñoz 
y Marín (2005) mencionan experiencias obtenidas de padres de hijos 
diagnosticados con discapacidad intelectual como la negación de la expresión de 
la carga emocional que sienten los padres después del diagnóstico, escasa ayuda a 
los padres, no se toma en cuenta al cuidador que presenta con frecuencia problemas 
físicos y psicológicos, también ausencia de protocolos preventivos para el binomio. 

Se sabe que la relación entre padres e hijos da origen a un núcleo familiar 
funcional y armónico, en condiciones de salud, sin embargo, cuando la labor y 
responsabilidad de los padres excede ante las demandas y necesidades de cuidados 
y atención de los hijos, aparecen niveles de estrés elevados (Pérez y Santelices, 
2016). Sepa et al., (2004), definen el estrés parental como una reacción emocional 
desagradable de los padres hacia la demanda que representa la crianza de los hijos. 
Se ha demostrado que la exposición al estrés, afecta en diferente medida la salud 
(Donna, 2019). De tal manera que con frecuencia las mamás cuidadoras presentan 
síntomas de estrés psicológico como tensión, cefalea, inquietud entre otros (Hegde 
et al., 2020). Las mamás son quienes presentan un mayor nivel de estrés en la 
crianza del hijo en relación con el padre, ya que son ellas quienes principalmente 
adquieren el rol de atención y cuidados (Vera, 2011).  

Tras las consideraciones históricas de Págola (2016), dentro de las 
comunidades primitivas, el baile fue visto como un vínculo para comprender y 
dirigir los ritmos del universo, en la mayoría de las culturas, según la autora, el 
baile desempeñó un papel en los rituales de curación y también se reconoció su 
capacidad para promover el vínculo social. Este tipo de intervención está 
relacionada culturalmente con el género femenino (Muro y Artero, 2017). La 
práctica de baile como actividad física ha sido asociada con beneficios al 
organismo en diferentes aspectos, esto ha permitido a los profesionales de la salud 
recurrir a terapias no farmacológicas buscando mejorar la calidad de vida de las 
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personas, implementando el baile como terapia (Ali et al., 2017; Dos Santos et al., 
2017). 

La supervivencia del ser humano sea ha dado gracias a los procesos 
adaptativos, favorecidos por los diferentes sistemas que lo conforman, incluyendo 
al sistema locomotor responsable de los movimientos corporales, así también la 
actividad física ha evolucionado donde los movimientos corporales dieron origen 
a expresiones organizadas, generando la diversidad de actividades físicas, 
deportivas y recreacionales, que hoy en día realiza el hombre (Luarte, 2016). La 
función del sistema locomotor es el movimiento corporal y este es una 
característica importante del hombre (Altuve, 2016). El movimiento forma parte 
de la transformación que ha presentado la actividad física a lo largo del tiempo, 
donde el hombre ha podido modificar estilos de vida, para mejorar diferentes 
aspectos de su vida, tanto en el ámbito deportivo como en la salud (Toledo, 2015). 

La fusión de movimiento y de música da lugar a reacciones placenteras que 
desencadenan respuestas fisiológicas sobre la función del sistema parasimpático 
(Bernardi et al., 2017). Por su parte el estrés mantiene una relación estrecha con la 
desregulación de este sistema (Dennis et al., 2014). En ese sentido el baile tiende 
a mantener una activación del sistema simpático atenuada, con la consiguiente 
activación parasimpática, manteniendo esta relación de antagonismo fisiológico 
(Lee et al., 2009). Investigaciones resientes se están enfocando al estudio de la 
viabilidad del baile como terapia innovadora para tratar diversos problemas de 
salud. dando soporte a la idea de que el baile rehabilita y tiene efectos positivos en 
la salud (Fernández et al., 2019; Serrano-Guzmán et al., 2016; Demers y McKinley, 
2015). 

Considerando la falta de información actualizada, sólida y suficiente al 
respecto, nace el interés por estudiar la influencia del baile sobre variables como 
el estrés parental en madres de hijos con discapacidad, con la intención de generar 
soporte empírico, que sirva de base a futuras investigaciones que permitan 
implementar el baile para disminuir las condiciones de riesgo en el bienestar, de 
estos grupos vulnerables. Por lo anterior, el objetivo del presente estudio fue 
analizar la influencia que tiene el baile sobre el estrés parental, en madres de hijos 
con discapacidad. 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 
 

Sujetos 

Se evaluaron a 21 mujeres mayores de edad, el promedio de edad de la muestra 
de estudio fue de 33.86 ± 4.54 años. Todas eran mamás de un niño con 
discapacidad intelectual con una edad promedio de 9.48 ± 1.43 años, inscrito en un 
Centro de Atención Múltiple (CAM) en el Municipio de Guasave. Se obtuvo una 
tasa de participación del 100%. El muestreo de selección de los elementos se llevó 
a cabo por conveniencia, fueron asignados de la siguiente manera 9 sujetos en el 
grupo experimental y 12 en el grupo control, se consideró que no hubiera daño 
físico que imposibilitara el movimiento y que las participantes fueran las 
principales responsables de cuidados y atención al niño, así mismo que contaran 
con un dispositivo móvil conectado a internet, para que pudieran contestar el 
cuestionario y enviar las respuestas desde su domicilio. Se invitó a través de 
mensajes de texto y llamadas de teléfono a las participantes que cumplían con los 
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criterios. Se les explicó en lenguaje claro las características del protocolo. Una vez 
que aceptaron firmaron la carta de consentimiento informado. Se informó a las 
participantes sobre los beneficios y posibles riesgos que pudieran presentarse con 
la intervención de acuerdo con el Reglamento de la Ley General de Salud en 
Materia de Investigación para la Salud (1983) y la Declaración de Helsinki (World 
Medical Association, 2024). Finalmente, el proyecto fue aprobado por el Comité 
de Ética de la Universidad Autónoma de Occidente (CM-UAdeO 09.10/2020).  

Instrumentos 

 

Estrés parental 

El estrés parental se puede evaluar mediante diferentes escalas, una de las más 
utilizadas y validadas en diferentes poblaciones internacionales es el Parenting 
Stress Index PSI-SF (por sus siglas en inglés), elaborada por Richard R. Abidín 
(1992). El PSI-FS se puede aplicar a padres de hijos con diferentes grados de 
discapacidad intelectual y abarca un amplio rango de edades y brinda una 
puntuación de estrés total de tres escalas: angustia de los padres, interacción 
disfuncional padre-hijo e hijo difícil (Jenaro y Gutiérrez-Bermejo, 2015). Evalúa 
el estrés que sufren los padres, secundario al cuidado diario de los hijos, ya sea por 
las características propias de los padres, por las conductas de los hijos o por 
diferentes condiciones situacionales (Díaz-Herrero et al., 2010). 

Para medir el estrés parental se utilizó el índice de Estrés Parental de Abidin 
(1992) versión corta (PSI-SF), el cual consta de 36 elementos divididos en tres 
subescalas con 12 ítems para cada una de ellas. Se trata de una medida de 
autoinforme, que se evaluó mediante una escala tipo Likert de 5 puntos donde 1 = 
totalmente en desacuerdo, 2= en desacuerdo, 3= no estoy seguro, 4= de acuerdo, 
5= totalmente de acuerdo; las tres subescalas que lo componen son: Angustia 
Parental, Interacción Disfuncional Padre-Hijo e Hijo Difícil, la suma de estas tres 
subescalas proporciona la puntuación final del estrés total (Díaz-Herrero et al., 
2010).   

Procedimientos 

 El protocolo experimental consistió en dos etapas de evaluación, la primera 
se llevó a cabo previa a la intervención de baile, donde se evaluó el estrés parental, 
posterior a la intervención se llevó a cabo la segunda evaluación. 

El programa de actividad física fue diseñado por una Licenciada en ciencias 
del ejercicio, con maestría en actividad física y deporte en gestión deportiva, la 
intervención fue de carácter individual, en el domicilio particular de cada una de 
las participantes, se grabaron 4 videos cada uno con una sesión de baile de diferente 
intensidad en memoria flash, donde la intensidad del baile se fue incrementando 
de manera paulatina del video 1 al 4. Solo el grupo experimental participó de la 
aplicación de la intervención de baile durante 8 semanas, 4 sesiones por semana de 
60 minutos de duración cada una. Las sesiones de baile combinaron diferentes 
géneros e intensidades. Se dividieron en tres momentos: Calentamiento y 
activación con movimientos de miembros pélvicos y desplazamientos laterales, 
anteriores y posteriores, estiramientos de miembros torácicos y cuello (10 min), en 
la parte intermedia se trabajó a intensidad moderada, con movimientos rítmicos de 
todo el cuerpo (40 min) y la parte de recuperación, mediante movimientos ligeros 
(10 min).  
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Análisis estadístico 

Para el procesamiento de datos se utilizó el programa Statistical Package for 
Social Sciences (SPSS) por sus siglas en inglés, versión 21. Todos los datos se 
informaron como media y desviación estándar. Para conocer si los datos se 
ajustaban a una distribución normal se utilizó la prueba de Shapiro-Wilk debido al 
número de la muestra < 50.  

Los valores del estrés parental no presentaron una distribución normal. Para 
describir el nivel de estrés parental, se eligió la prueba no paramétrica U de Mann-
Whitney, mediante la cual se realizó́ un análisis comparativo de las diferencias 
entre grupos. Mientras que la prueba de Wilcoxon se empleó para describir el nivel 
de estrés parental, previo y posterior a la intervención de baile. Se aceptó un nivel 
de confianza del 95% (significación de p ≤ .05). 

 

 

RESULTADOS 

Estrés parental 

Se observaron los valores de las medias y la DE en ambos grupos de estudio. 
El grupo experimental tuvo puntuaciones medias más altas en la evaluación previa 
en las tres subescalas: Angustia parental (M = 43.44 ; DE = 6.94), interacción 
disfuncional padre e hijo (M = 39.22 ; DE = 6.64) e hijo difícil (M = 38.66; DE = 
7.41), obteniendo una media alta del estrés parental total (M = 121.33; DE = 19.03) 
con relación a la evaluación posterior (M = 76.22; DE = 17.61), donde se 
obtuvieron medias más bajas en las tres subescalas angustia parental (M = 23.66; 
DE = 7.43), interacción disfuncional padre e hijo (M = 28.44; DE = 2.69) e hijo 
difícil (M = 24.11; DE = 8.03).  

Las participantes del grupo control tuvieron una puntuación media alta en la 
evaluación previa del estrés parental total (M = 122.75; DE = 13.98) y una 
puntuación media más alta en la evaluación posterior (M = 129; DE = 10.02).  

Al realizar la comparación de los grupos experimental y control se 
encontraron diferencias significativas en las tres subescalas y en el estrés total en 
la evaluación posterior, angustia parental U = 3, P < .001, interacción disfuncional 
padre hijo U = 0.00, P < .001, hijo difícil U = 4.0, P < .001, estrés total U = 1.0, P 
< .001. En donde el grupo experimental presentó menores niveles de estrés parental 
en la evaluación posterior a la intervención con relación al grupo control. 

En la prueba de muestra relacionadas en el grupo experimental encontramos 
diferencias estadísticamente significativas en el estrés parental, donde los valores 
de la evaluación posterior fueron más bajos en las tres subescalas angustia parental 
(Mdn=20;Rango=22), Interacción disfuncional padre hijo (Mdn=28;Rango=9), 
Hijo difícil (Mdn=21;24) y estrés total (Mdn=69;Rango=51), en relación con la 
evaluación previa de angustia parental (Mdn=44;Rango=20), Interacción 
disfuncional padre hijo (Mdn=40; Rango=24), Hijo difícil (Mdn=40;Rango=21) y 
estrés total (Mdn=126;Rango=64) Z=-2.54, P <.011. 
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Figura 1. Comportamiento del estrés por subescalas y total del estrés parental previo y posterior a la intervención de 

baile en los grupos experimental y control. 

 

 

DISCUSIÓN 

La principal contribución de este estudio fue proporcionar datos de estrés 
parental posterior a una intervención de baile en madres que atienden hijos con 
discapacidad. 

Fernández y col. (Fernández et al., 2019) estudiaron una muestra de 14 madres 
de niños con discapacidad. El propósito de ese estudio piloto fue examinar la 
viabilidad de implementar la intervención de baile, la satisfacción de las madres 
con la intervención y los cambios en el nivel de estrés experimentados por las 
madres al completar la intervención, se utilizó un diseño pretest-postest de un 
grupo. En la prueba posterior, los participantes mostraron niveles reducidos de 
estrés (p = .028). 

Los resultados de la evaluación previa a la intervención de baile, que reporta 
el índice de Estrés Parental de Abidin (1992) versión corta (PSI-SF), muestran que 
las participantes del grupo experimental y del grupo control presentan una media 
alta, lo que es de esperarse, de acuerdo con la literatura, debido a que las madres 
cuidadoras se enfrentan a retos constantes de diversa índole en su vida diaria, o a 
una falta de vínculo adecuado con su hijo y problemas relacionados con las 
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características de la condición de discapacidad del niño, quizá también la falta de 
adaptación a la maternidad (Perez y Santelices, 2016; Sarmiento-Bolaños y 
Gómez-Acosta, 2013; Davis y Carter, 2008). 

Al realizar la comparación de los grupos experimental y control en la 
evaluación posterior a la intervención, sugiere que la reducción significativa en las 
tres subescalas y en el estrés total de las participantes, podría mostrar que al 
concientizarse de sí mismas y de las respuestas de su propio cuerpo, logran 
encontrar formas diferentes de socializar e interactuar con sus hijos (Aithal et al, 
2019). Por el contrario, las madres que no participaron de la intervención continúan 
con la falta de adaptación de afrontamiento y la falta de aceptación de la realidad 
(Palacios y Pinzón, 2017). 

Asimismo, la reducción en la evaluación posterior a la intervención del grupo 
experimental, con relación a la evaluación previa, sugiere que el baile permite a las 
participantes relajarse y expresar sus sentimientos de forma no verbal, asimismo 
liberan tensión emocional (Ho et al, 2018). La reducción significativa de estrés 
parental puede estar relacionado al cambio en la forma de interacción con el niño 
y a la disminución de la angustia hacia la condición de discapacidad. Por otra parte, 
este hallazgo es semejante a los resultados de estudios previos que apoyan la 
intervención de baile para disminuir el estrés parental en condiciones de hijos con 
discapacidad (Leyva et al., 2022; Aithal et al., 2019). 

 

CONCLUSIONES 

Los hallazgos de este estudio muestran que el estrés parental es una constante 
en madres que atienden hijos con discapacidad intelectual, lo que permite sugerir 
que la atención y cuidados que brinda la mamá al hijo en condición de discapacidad 
origina en su organismo un desequilibrio emocional que requiere ser atendido 
mediante diferentes formas de apoyo. En segundo término, concluimos que el baile 
es una forma de actividad física prometedora para disminuir el estrés parental, 
debido a su naturaleza divertida. Por último, sería conveniente a través de los 
departamentos de prevención en las diferentes instituciones de salud, incorporar 
programas de baile en casa en estos grupos vulnerables, estableciendo rutinas de 
manera permanente y corroborar el efecto preventivo y terapéutico a largo plazo. 
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 Resumen: La calosa es un polisacárido formado por glucosa en enlaces β-1,3 que forma parte de la pared 
celular vegetal y está implicado en una variedad de procesos fisiológicos. Su síntesis se regula por las calo-
sas/glucano sintasa (CalS/GSL), un grupo de enzimas localizadas en la membrana plasmática. La calosa no 
solo es fundamental en la estructuración de la pared celular, sino que también participa en la regulación del 
crecimiento celular, la división celular, en el transporte de moléculas y la defensa contra microorganismos 
patógenos. Durante las interacciones planta-microorganismo, la calosa se acumula en sitios de infección, for-
mando barreras que limitan la propagación de los patógenos. Además, su acumulación está asociada con el 
establecimiento de respuestas de defensa, como la hipersensibilidad inducida por asociaciones simbióticas 
como la nodulación y la micorrización. Desde el punto de vista evolutivo, las CalS presentan una distribución 
generalizada en plantas tanto monocotiledóneas como dicotiledóneas y mediante un análisis filogenético de-
tallado de diversas proteínas CalS, se identificaron cinco clados principales que agrupan a las proteínas de 
acuerdo con su relación evolutiva. Estos clados se organizan en un árbol filogenético que revela una estructura 
parafilética, lo que sugiere que ciertos grupos de CalS no comparten un ancestro común más reciente, desta-
cando la complejidad y diversidad evolutiva de estas enzimas en Arabisopsis thaliana, Glycine max, Hordeum 
vulgare, Sorghum bicolor, Brassica rapa ssp. Pekinensis, Brassica napus, Gossypium hirsutum, Gossypium 
barbadense, Gossypium raimondii, Prunus mume y Citrus sinensis. En el presente artículo se presenta una 
actualización exhaustiva sobre las CalS más relevantes para la síntesis de calosa, en el contexto de los procesos 
de desarrollo y crecimiento vegetal. Así mismo, se ha profundizado en las respuestas moleculares asociadas a 
las interacciones planta-microorganismo, donde las CalS no solo contribuyen a la integridad celular, sino 
también a la activación de mecanismos de defensa que incluyen la formación de barreras físicas contra pató-
genos. 
Palabras clave: Calosa, Calosa sintasa, Plasmodesmo, Defensa, Simbiosis. 
 

Abstract: Callose is a polysaccharide composed of glucose linked by β-1,3 bonds, which is part of the plant 
cell wall and is involved in various physiological processes. Its synthesis is regulated by callose/glucan syn-
thases (CalS/GSL), a group of enzymes located in the plasma membrane. Callose is not only crucial for the 
structural integrity of the cell wall, but it also plays a role in regulating cell growth, cell division, molecular 
transport, and defense against pathogen microorganisms. During plant-microorganism interactions, callose 
accumulates at infection sites, forming barriers that limit pathogen spread. Furthermore, its accumulation is 
associated with the establishment of defense responses, such as hypersensitivity induced by symbiotic asso-
ciations such as nodulation and mycorrhization. From an evolutionary perspective, CalS are widely distributed 
in both monocots and dicots plants, and through a detailed phylogenetic analysis of various CalS proteins, 
have been identified five main clades that group the proteins according to their evolutionary relationships. 
These clades are organized into a phylogenetic tree that reveals a paraphyletic structure, suggesting that certain 
groups of CalS do not share a more recent common ancestor, highlighting the evolutionary complexity and 
diversity of these enzymes in Arabisopsis thaliana, Glycine max, Hordeum vulgare, Sorghum bicolor, Bras-
sica rapa ssp. Pekinensis, Brassica napus, Gossypium hirsutum, Gossypium barbadense, Gossypium rai-
mondii, Prunus mume, and Citrus sinensis. In this paper a thorough update on the most relevant CalS involved 
in callose synthesis, in the context of plant development and growth processes is presented. Also, it has been 
explored the molecular responses associated with plant-microbe interactions, where CalS not only contributes 
to cellular integrity but also activates defense mechanisms, including the formation of physical barriers against 
pathogens. 
Keywords: Callose, Callose synthase, Plamodesmata, Defense, Symbiosis 
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INTRODUCCIÓN 

El descubrimiento de los procesos endosimbióticos ha sido clave para com-
prender el origen de la vida y la evolución de las plantas, las cuales fueron funda-
mentales para la transición de los ecosistemas acuáticos a los terrestres y para la 
transformación de la atmósfera, favoreciendo el desarrollo de formas de vida com-
plejas (de Vries y Archibald, 2018). Sin embargo, las plantas, al ser organismos 
sésiles, enfrentan diversos factores de estrés biótico y abiótico, como la escasez de 
nutrientes y los ataques de microorganismos patógenos, lo que representa un reto 
para la agricultura, especialmente con el aumento de la demanda alimentaria debido 
al crecimiento poblacional (Tenhaken, 2015). Estos procesos están regulados por 
complejos mecanismos celulares y moleculares que responden a las condiciones 
ambientales, las cuales influyen en la actividad genética y las vías de señalización 
(Bacete et al., 2018). 

Para enfrentar estos desafíos, las plantas han desarrollado mecanismos com-
plejos de resistencia, como sistemas de monitoreo molecular que detectan señales 
de estrés y activan respuestas específicas. Uno de estos sistemas es la pared celular, 
cuya composición y propiedades fisicoquímicas pueden cambiar según el tipo de 
estrés al que se exponga la planta, afectando su capacidad de crecimiento y adap-
tación frente a condiciones adversas (Cosgrove, 2005). 

La pared celular de las plantas es una estructura polimérica compleja, princi-
palmente constituida por celulosa, hemicelulosa y lignina, cuya concentración va-
ría considerablemente según el tipo de tejido y la especie vegetal (Cosgrove, 2022; 
Voiniciuc, 2022). Aunque la composición y la organización de la pared celular 
pueden variar en respuesta a factores ambientales y señales de desarrollo, los poli-
sacáridos como la celulosa y la hemicelulosa son fundamentales para proporcionar 
la rigidez y la estructura básica de la pared. A diferencia de los tres componentes 
'canónicos' de la pared celular, la calosa es un polisacárido estructuralmente similar 
a la celulosa, pero químicamente distinto (Zhang et al., 2021b; Ušák et al., 2023). 
El papel funcional de la calosa ha sido objeto de diversos estudios recientes, que 
han demostrado que su presencia en la pared celular modifica las propiedades físi-
cas y mecánicas en las regiones donde se deposita, modulando así la resistencia de 
las plantas frente a factores bióticos y abióticos. A diferencia de la síntesis de ce-
lulosa y hemicelulosa, que ocurre en el aparato de Golgi, la calosa se sintetiza en 
la membrana plasmática de la célula mediante proteínas conocidas como calosa 
sintasa (CalS) o glucano sintasa (GSL, por sus siglas en inglés, Glucan Synthase-
Like) (McFarlane et al., 2014; Ellinger y Voigt, 2014; Drábková y Honys, 2017).  

En consecuencia, los estudios sobre las CalS han abarcado diversos campos 
de la biotecnología, desde la biología celular y molecular hasta su implicación en 
la fisiología del crecimiento de las plantas y su respuesta a distintos tipos de estrés. 
Esta revisión aborda los diversos aspectos de las funciones de las CalS en plantas, 
destacando su relevancia y singularidad funcional dentro de estos organismos. 
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BIOSÍNTESIS DE CALOSA EN LAS PLANTAS 

La calosa es un polisacárido presente en la pared celular de las plantas, y al 
igual que otros componentes principales de esta estructura, como la celulosa, he-
micelulosa, lignina y pectina, su composición puede variar considerablemente se-
gún el tipo de tejido, la estructura celular y el tipo específico de pared celular. A 
nivel molecular, tanto la calosa como la celulosa comparten una estructura química 
similar, ya que ambas están formadas por cadenas lineales de glucosa, aunque pre-
sentan diferencias en su organización y grado de cristalinidad (Cosgrove, 2022; Li 
et al., 2023). A diferencia de la celulosa, que posee una estructura cristalina alta-
mente organizada, la calosa se caracteriza por una disposición menos ordenada, 
adoptando una estructura helicoidal o amorfa. Esta falta de una forma definida se 
debe a la variabilidad en la orientación de sus cadenas de glucosa, lo que resulta 
en una mayor flexibilidad y menor rigidez comparada con la celulosa. La calosa 
está constituida por una cadena de glucanos compuestos por residuos de glucosa 
unidas en enlaces β-1,3, mientras que la celulosa está compuesta principalmente 
por cadenas de glucosa unidad a través de enlaces β-1,4 (Figura 1A) (Cosgrove, 
2022; Wang et al., 2022). 

Para la biosíntesis de la calosa se usa UDP-glucosa (un nucleótido azucarado) 
como sustrato, y su síntesis está estrechamente asociada con varios procesos clave 
en el crecimiento y desarrollo celular, así como con respuestas a diferentes tipos 
de estrés, tanto biótico como abiótico. Diversos estudios han demostrado que la 
calosa se sintetiza en momentos específicos del desarrollo celular, como durante 
la formación de la pared celular y la generación de las placas celulares durante la 
división celular (Verma y Hong, 2001; Brownfield et al., 2007; Brownfield et al., 
2008) (Figura 1B). Además, la producción de calosa se ve incrementada en situa-
ciones de estrés, donde cumple un papel clave en la respuesta defensiva de las 
plantas. Su síntesis contribuye a la formación de barreras físicas y moleculares que 
protegen a la planta de patógenos y condiciones ambientales adversas (Voigt, 
2014; Pérez-de-Luque et al., 2017). En este contexto, diversos estudios han seña-
lado que la calosa juega un papel particularmente relevante en los haces vasculares 
y en los plasmodesmos, dos sitios críticos para la defensa (Figura 1B). En estos 
lugares, la calosa forma estructuras que actúan como barreras, limitando la propa-
gación de microorganismos patógenos y regulando el paso de señales intercelula-
res, lo que refuerza la capacidad de la planta para responder a desafíos biológicos 
y abióticos (Wang et al., 2013; Zhang et al., 2015; Wu et al., 2018).  

Como han señalado diversos autores, la calosa está implicada en una amplia 
gama de procesos celulares, especialmente en la respuesta defensiva frente a fac-
tores bióticos y abióticos, así como en la transmisión de información entre las cé-
lulas vegetales y regula el crecimiento y desarrollo de las plantas en diferentes 
etapas (Wang et al., 2021; Li et al., 2023). Así mismo, su monitoreo in vivo ha 
representado un reto continuo, dado que la distribución de calosa varía según el 
tipo de tejido y las condiciones experimentales. Sin embargo, con los avances en 
microscopía, es posible detectar y seguir la acumulación de calosa en diferentes 
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tejidos vegetales mediante tinción histoquímica con azul de anilina (Ellinger y 
Voigt, 2014). Esta técnica, que ha sido ampliamente empleada, permite visualizar 
la presencia de calosa en plantas sometidas a estrés, tanto en hojas como en raíces, 
proporcionando una herramienta valiosa para estudiar la dinámica de esta molécula 
en respuesta a infecciones o condiciones ambientales adversas (Ellinger y Voigt, 
2014).  

 

Figura 1. Composición química de la calosa y sus principales sitios de síntesis en las células vegetales. A) Comparación 

química entre la calosa y la celulosa, B) Procesos celulares de síntesis y acumulación de calosa en la célula. 

 

La formación de calosa en diversas etapas del desarrollo, en distintos tipos de 
tejidos y en respuesta a diversos factores de estrés, es mediada por las CalS, un 
grupo de proteínas codificadas por genes específicos. Estas enzimas están locali-
zadas en la membrana plasmática de las células vegetales, donde catalizan la sín-
tesis de calosa a la unión de monómeros de glucosa. Al igual que las celulosas 
sintasa (CesAs), las calosas sintasas pertenecen a una familia de genes, conocidos 
como genes GSL (Glucan Synthase-Like) o CalS (Callose synthase), dependiendo 
de la nomenclatura utilizada por diferentes grupos de investigación (Richmond y 
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Somerville, 2000; Brownfield et al., 2007), que generalmente incluyen varios 
miembros, constituyendo una familia génica de tamaño moderado. En Arabidopsis 
thaliana, se han identificado 12 genes GSL, que están numerados de GSL1 a 
GSL12 (Verma y Hong, 2001). Finalmente, la variabilidad en los miembros de esta 
familia permite una regulación precisa de la producción de calosa en respuesta a 
distintos estímulos, lo que refleja su importancia en una amplia gama de funciones 
celulares, fisiológicas y adaptativas en las plantas. 

 

DIVERSIDAD DE CALOSAS SINTASA EN PLANTAS  
Desde el punto de vista químico, la calosa es muy similar a la celulosa. Al 

igual que esta última, la calosa se sintetiza en la membrana plasmática mediante 
un complejo proteico compuesto por múltiples subunidades. La subunidad catalí-
tica clave en este proceso es la calosa sintasa (CalS), una proteína de membrana 
integral de gran peso molecular. En la planta modelo Arabidopsis thaliana, las 
CalS/GSL son una familia multigénica que contienen entre 40 y 50 exones, y su 
producto génico da lugar a una cadena polipeptídica de 2000 aminoácidos, con un 
peso molecular aproximado de 200 kDa (Verma y Hong, 2001). Este peso elevado 
las convierte en las proteínas de mayor masa molecular en las plantas, lo que difi-
culta notablemente su análisis bioquímico (Figura 2A). 

Las CalS son proteínas que presentan entre 14 y 16 dominios transmembra-
nales hidrofóbicos, ubicados en los extremos carboxilo (C) y amino (N) de la ca-
dena polipeptídica (Figura 2A y 2B). Estos dominios funcionan como sitios espe-
cíficos de anclaje, permitiendo la integración de la proteína en la membrana plas-
mática celular. Además, las CalS contienen un bucle central, una región hidrofílica 
que se orienta hacia el citoplasma, en la que tiene lugar la síntesis de calosa (Figura 
2B). Diversos autores sugieren que las CalS forman parte de una estructura más 
grande conocida como el complejo CalS (CALSC). Este complejo incluye la par-
ticipación de la sacarosa sintasa (SuSy) y la UDP-glucosiltransferasa, enzimas 
clave en la incorporación de azúcares necesarios para la formación y ensamblaje 
de la calosa (Amor et al., 1995; Hong et al., 2001a; Albrecht y Mustroph, 2003).  

Adicionalmente, ROP1, una proteína Rho en plantas, es reclutada por las 
glucosiltransferasas (UGT) mediante interacciones proteína-proteína, lo que regula 
la síntesis de calosa en diversos modelos celulares, como levaduras y plantas. Este 
proceso probablemente involucra el control de la actividad de las UGT (Hong et 
al., 2001b). El complejo CalS (CALSC) también incluye la participación de una 
anexina, una proteína que regula la actividad de la sintasa mediante oscilaciones 
en los niveles de Ca²⁺ intracelular, modulando así la síntesis de calosa (Figura 2B) 
(Kauss y Jeblick, 1991). Wu et al. (2006) describieron que la composición de cada 
complejo CalS y su interacción con otras proteínas depende en gran medida de la 
localización subcelular y del tipo específico de calosa sintasa en las distintas espe-
cies vegetales.  
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Las CalS presentan tres regiones funcionales: el dominio Vta1 (PF04652), 
el dominio FKS1 (PF14288) y el dominio glucano sintasa (PF02364) (Figura 2C), 
los cuales son responsables de definir la actividad catalítica de estas proteínas. Con 
el creciente número de secuencias de genomas de plantas disponibles, estos tres 
dominios funcionales han sido fundamentales para la identificación y caracteriza-
ción de las CalS en diversas especies vegetales, tanto monocotiledóneas como di-
cotiledóneas (Verma y Hong, 2001; Schober et al., 2009; Liu et al., 2018; Pu et al., 
2019; Granato et al., 2019; Feng et al., 2021; Zhang et al., 2023; Zaynab et al., 
2024; Zou et al., 2024). 

   

Figura 2. Características topológicas de las proteínas calosa sintasa (CalS) en plantas. A) Modelaje tridimensional de las 
proteínas calosa sintasa, B) Representación esquemática de la estructura proteica de la calosa sintasa con sus 16 
dominios transmembranales, y C) Dominios funcionales de las CalS en plantas. En la figura ROP corresponde a 
Proteínas Rho de plantas, ANN a Anexina, UGT a glucosiltransferasas, SUSY a sacarosa sintasa, aa a aminoáci-
dos, KDa a kilodalton y CALSC a complejo calosa sintasa. 

 

La amplia diversidad de los genes CalS ha sido estudiada en profundidad en 
plantas modelo como Arabidopsis thaliana, así como en cultivos de interés agrí-
cola, incluyendo soja (Glycine max), cebada (Hordeum vulgare), sorgo (Sorghum 
bicolor), col china (Brassica rapa ssp. Pekinensis), nabo (Brassica napus), algo-
dón mexicano (Gossypium hirsutum), algodón pima (Gossypium barbadense), al-
godón nativo de Perú (Gossypium raimondii), ciruelo japonés (Prunus mume) y 
naranja dulce (Citrus sinensis). Estos estudios han revelado una gran diversidad de 
CalS en plantas superiores, con un número variable de isoformas dependiendo del 
tipo de planta (Cuadro 1). Por ejemplo, en especies vegetales con un grado mayor 
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de ploidía (tetraploides) como la soja y diferentes variedades de algodón se han 
identificado desde 28 a 24 miembros génicos, respectivamente. Por otro lado, al-
gunas especies con un grado menor de ploidía presentan un número de genes más 
reducido incluyendo 12 genes para nabo (Brassica napus), 11 en sorgo (Sorghum 
bicolor), 11 en ciruelo japonés (Prunus mume), 9 en naranja dulce (Citrus sinensis) 
y 7 en cebada (Hordeum vulgare). Estas diferencias demuestran que existe una 
dominancia genética del número de genes que integran la familia CalS entre las 
plantas monocotiledóneas y dicotiledóneas (Paterson et al., 2004). En general, las 
monocotiledóneas tienden a presentar un número menor de genes CalS en compa-
ración con las dicotiledóneas, que muestran una mayor diversidad en cuanto a la 
cantidad de estos genes. Por ejemplo, el número de genes CalS en la cebada (mo-
nocotiledónea) es inferior al observado en el nabo (dicotiledónea), como se ilustra 
en la Cuadro 1. Esta variabilidad refleja las distintas estrategias evolutivas y adap-
tativas de ambos grupos dentro del reino vegetal. 

 

Cuadro 1. Diversidad y número de la familia de genes Calosa sintasa (CalS) presentes en especies vegetales con genoma secuen-
ciado 

Especie Nombre Común Número de 

CalS 

División angiosperma Referencia 

Arabidopsis thaliana Berro oreja de ratón 12 Dicotiledónea Verma y Hong, 2001 

Glycine max Soja 24 Dicotiledónea Zaynab et al., 2024 

Gossypium hirsutum  Algodón mexicano 27 Dicotiledónea Feng et al., 2021 

Gossypium barbadense Algodón de pima 28 Dicotiledónea Feng et al., 2021 

Gossypium raimondii Algodón nativo de Perú 16 Dicotiledónea Feng et al., 2021 

Brassica rapa  Col China 15 Dicotiledónea Pu et al., 2019 

Brassica napus Nabo 12 Dicotiledónea Liu et al., 2018 

Hordeum vulgare Cebada 7 Monocotiledónea Schober et al., 2009 

Sorghum bicolor Sorgo 11 Monocotiledónea Zou et al., 2024 

Prunus mume Ciruelo Japonés 11 Dicotiledónea Zhang et al., 2023 

Citrus sinensis Naranja dulce 9 Dicotiledónea Granato et al., 2019 

 

Desde una perspectiva evolutiva, el análisis de las 172 proteínas CalS de 
diversas especies reveló que estas se agrupan en cinco clados distintos: el grupo A 
(clado rosa), el grupo B (clado verde), el grupo C (clado azul), el grupo D (clado 
amarillo) y el grupo E (clado negro) (Figura 3). De estos, el grupo E se destacó por 
albergar el mayor número de proteínas, incluyendo CalS11, CalS7 y CalS2 de A. 
thaliana. Como se muestra en la Figura 3, este grupo también concentró la mayoría 
de las proteínas CalS de las especies representadas en el Cuadro 1. Los grupos A 
y C concentraron la mayoría de las proteínas CalS de soja (G. max) y de las diver-
sas variedades de algodón (G. hirsutum, G. barbadense, G. raimondii), lo que re-
sulta coherente con los niveles de ploidía característicos de estas especies vegeta-
les. Las proteínas restantes de A. thaliana se agruparon en el grupo B y C, junto 
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con las CalS de todas las especies evaluadas (Figura 3). La clasificación de estas 
cinco familias de CalS en diferentes plantas proporciona una perspectiva integral 
sobre la evolución de las CalS en monocotiledóneas y dicotiledóneas. La diversi-
dad genética observada en las CalS también refleja la notable dinámica de los ge-
nomas de las plantas. Aunque algunos grupos de CalS se han perdido en ciertos 
linajes vegetales, como es el caso de algunos receptores RLKs en monocotiledó-
neas y dicotiledóneas (Chang et al., 2024), los reordenamientos genómicos clave 
han impulsado la expansión general de esta familia en las plantas (Figura 3). Estos 
eventos evolutivos han tenido lugar en diversas etapas a lo largo de la historia de 
las plantas. La subdivisión de las CalS en cinco grupos probablemente ocurrió tem-
pranamente, dado que se conserva en todas las plantas superiores. Por ejemplo, 
mientras que especies como la soja poseen un mayor número de genes CalS, en 
especies como la naranja este número es notablemente menor (Cuadro 1).  

De manera interesante, el grupo E podría haber evolucionado más reciente-
mente, ya que presenta divergencias dentro de clados taxonómicos muy específi-
cos. En las brasicáceas, como Brassica rapa, 7 de los 15 genes CalS están organi-
zados en pares de genes (Figura 3). A diferencia de otros grupos, donde la mayoría 
de los genes se distribuyen como resultado de duplicaciones genómicas, en B. rapa 
estos genes parecen haber surgido mediante duplicaciones en tándem.  

Estos avances demuestran que la evolución de las CalS en las plantas con-
tinúa en curso, como lo refleja la distribución filogenética mostrada en la figura 3. 
En particular, se ha evidenciado que la expresión de las CalS desempeña un papel 
crucial en la respuesta a estrés hídrico, sequía y frío en algodón (Feng et al., 2021), 
así como en el desarrollo de la soja y en la defensa contra insectos y microorganis-
mos patógenos en sorgo y naranja, respectivamente (Granato et al., 2019; Zou et 
al., 2024). Esto sugiere que las diferencias en la regulación de las CalS están estre-
chamente relacionadas con los procesos adaptativos de las plantas. La variación en 
la expresión y función de las CalS proporciona una base prometedora para inves-
tigar de manera integral el papel de estas enzimas en las plantas. 
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Figura 3. Análisis filogenético de las calosas sintasas en diferentes especies vegetales. Las proteínas CalS en el 

árbol filogenético corresponden a 11 especies vegetales diferentes. El árbol se construyó mediante el 

método neighbor joining con 1000 réplicas Bootstrap utilizando el programa Mega X. Los clados de 

diferente color corresponden a los cinco grupos filogenéticos y los cuadros de diferente color indican 

CalS de diferentes especies vegetales. 

 

PROCESOS CELULARES Y DE DESARROLLO REGULADOS POR LA 

CALOSA 

La calosa en procesos de desarrollo celular 

Todos los procesos que implican crecimiento polar requieren de mecanismos 
subyacentes, como el aflojamiento local de la pared celular, la exocitosis y la reor-
ganización del citoesqueleto (Rounds y Bezanilla, 2013). Estos mecanismos se han 
asociado con la señalización de CalS en las plantas; sin embargo, su rol preciso en 
los procesos de desarrollo, crecimiento y defensa aún no está completamente defi-
nido. La calosa fue identificada por primera vez hace más de un siglo en las placas 
cribosas de los elementos del floema, así como en las células madre del polen, los 
granos de polen y en los tubos polínicos, utilizando su tinción específica con azul 
de anilina (Evans et al., 1984: Nishikawa et al., 2005).  

Varios estudios han demostrado que las CalS juegan un papel crucial en el 
crecimiento y elongación de los pelos radicales en las plantas. Además, en los tu-
bos polínicos, estructuras celulares similares a los pelos radicales, se ha encontrado 
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que los genes GSL2 (CALS5) y GSL5 (PMR4, CALS12) de A. thaliana contribu-
yen, respectivamente, a la acumulación basal y a la deposición de calosa en res-
puesta a la disponibilidad de hierro (O’Lexy et al., 2018). Como se mencionó pre-
viamente, GSL2 es responsable de la síntesis de calosa en el tapete (capa especia-
lizada de células que recubren la antera, previo a la liberación del polen) y la pared 
exterior del polen en Arabidopsis (Nishikawa et al., 2005), mientras que la calosa 
en la pared interna es sintetizada conjuntamente por GSL1 y GSL5 (Enns et al., 
2005) (Figura 4A).  

 

Figura 4. Participación funcional de la calosa en los diferentes procesos de desarrollo celular. A) Las deposiciones de calosa 
en el desarrollo y crecimiento del tubo polínico y de la raíz lateral, B) Las deposiciones de calosa en la división 
celular y C) Las deposiciones de calosa en el transporte activo en los plasmodesmos. 

 

Por otro lado, la pérdida del gen GSL2 genera un fenotipo caracterizado por 
la incapacidad de formar tubos polínicos, lo que resalta la importancia funcional 
de las CalS en los procesos reproductivos de las plantas (Huang et al., 2009). Lo 
anterior ha sido respaldado por Xie et al. (2011), quienes demostraron que la acu-
mulación de calosa en los tubos cribosos interfiere con el transporte de sustancias, 
lo que afecta el crecimiento y desarrollo de las plantas, provocando una reducción 
moderada en su altura. 

En el desarrollo de las raíces, tanto los plasmodesmos (PD) como la síntesis 
de calosa son fundamentales para el alargamiento de las raíces y los pelos radicales 
(Vatén et al., 2011), así como para la determinación del patrón de formación de 
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raíces laterales (Benitez-Alfonso et al., 2013). Esto cobra relevancia, ya que du-
rante el desarrollo y crecimiento de las raíces se produce una reprogramación mo-
lecular en la que las CalS juegan un papel crucial. De hecho, en el estudio realizado 
por Drs et al. (2024), se describe cómo la participación de GSL5/PMR4 es esencial 
para la síntesis y deposición de calosa en la raíz lateral, aunque no es fundamental 
para el crecimiento de la raíz (Figura 4A). Esto sugiere una regulación precisa, en 
la que la calosa se produce como resultado de una señalización mediada por la 
adición de quitosano, probablemente en respuesta a la activación de mecanismos 
de defensa en las células. Este tipo de respuesta también se ha observado tras la 
inducción de lesiones en la raíz lateral, lo que demuestra que la calosa puede de-
positarse localmente en la pared celular en el sitio de la herida (Galway et al., 
2011). Recientemente, se ha demostrado que la calosa sintasa PMR4 (GSL5), aso-
ciada con la defensa, es responsable de la deposición de calosa en la raíz lateral 
bajo condiciones de deficiencia de fosfato (Okada et al., 2023). 

Durante la división celular, la calosa es el componente luminal predominante 
de la nueva pared transversal. Se produce una deposición transitoria de calosa en 
la placa celular, y la pared celular primaria o placa celular se forma cuando la ca-
losa se acumula hasta un nivel determinado (Dong et al., 2005; Thiele et al., 2009). 
Dado que el crecimiento celular implica la constante formación de nuevos compo-
nentes de la pared celular, como celulosa, hemicelulosa y pectinas (Cosgrove, 
2022), no es sorprendente que exista una estrecha relación con la síntesis de calosa. 
De manera destacada, las CalS codificadas por GSL5, GSL7 y GSL12 desempeñan 
un papel esencial en el fortalecimiento de la integridad estructural de la pared ce-
lular, especialmente durante la división celular (Figura 4B) (Schneider et al., 
2016). En concordancia con lo anterior, se ha descrito que las mutantes de Atgsl8 
presentan un fenotipo claramente deficiente en citocinesis (Thiele et al., 2009), lo 
que refleja perturbaciones en la división celular y, en consecuencia, afecta el cre-
cimiento de las plantas. 

Los plasmodesmos (PD) son estructuras características de las células vegeta-
les que atraviesan la pared celular, funcionando como canales de comunicación y 
transporte entre las células. Los PD se originan a partir de la contracción del re-
tículo endoplasmático durante la división celular, dando lugar a una estructura tu-
bular. En las plantas, se ha descrito que el principal mecanismo de control del ta-
maño de los poros de los plasmodesmos está relacionado con las deposiciones de 
calosa. En este contexto, Han et al. (2014) encontraron que el gen GSL8 es el res-
ponsable de la síntesis de calosa en los PD y en donde el silenciamiento de este 
gen reduce la calosa en la periferia del PD, lo que impide el transporte selectivo de 
auxinas (Figura 4C). Los plasmodesmos (PD) no solo desempeñan un papel crucial 
en el transporte de moléculas necesarias para el crecimiento, sino también en el 
flujo de material genético para la regulación transcripcional de genes. De hecho, 
se ha observado una correlación positiva a nivel genético y celular entre la partici-
pación de GSL12 y el transporte simplástico de ARN pequeños, como miR165 a 
través de los PD (Figura 4C) (Yan et al., 2019). Un tipo especial de PD son los 
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tubos cribosos del floema en plantas vasculares. Durante la formación de estas es-
tructuras, la membrana de los plasmodesmos se degrada, lo que permite que las 
deposiciones de calosa regulen el transporte en el floema alrededor de los poros 
cribosos. En este proceso, se ha reportado que GSL7 desempeña un papel esencial. 
Esta función ha sido respaldada por estudios de genética reversa, que muestran que 
la pérdida de función de GSL7 impide que el floema transporte nutrientes hacia las 
hojas (Figura 4C) (Paul Barratt et al., 2011; Xie et al., 2011).  

 

La calosa en los procesos de defensa de las plantas 

Con el descubrimiento de los plasmodesmos y su relación con la síntesis de 
calosa, se ha establecido que los PD son esenciales para el transporte de nutrientes 
y moléculas de señalización involucradas en el crecimiento. Sin embargo, los PD 
también sirven como puntos de entrada específicos para una amplia variedad de 
microorganismos, incluidos virus, bacterias y hongos. En este contexto, se ha re-
portado que los receptores tipo cinasa (NCRK) son esenciales en la señalización 
de Arabidopsis para la deposición de calosa en los plasmodesmos (PD) en res-
puesta al estrés causado por las especies reactivas de oxígeno (EROs). De hecho, 
las EROs actúan como moduladores químicos de las respuestas inmunológicas de 
las plantas, lo que explica su estrecha relación con la síntesis de calosa (Liu et al., 
2023). Estudios por Vu et al. (2023), han mostrado una estrecha relación entre 
NCRK y proteínas tipo calmodulinas (CML41) con GSL4, modulando la apertura 
y cierre de los PD mediante la generación de EROs. En el caso de infecciones 
virales, se ha descrito que la expresión de GSL4 y GSL6 modulan la síntesis de 
calosa en los PD, reduciendo el tráfico intercelular, restringiendo la propagación 
de los virus (Figura 5) (Cui y Lee, 2016; Yi et al., 2021; Li et al., 2021; Da silva et 
al 2023). 

En diversos estudios se ha demostrado la formación de deposiciones de calosa 
tanto en hojas como en raíces de plantas, con el fin de frenar la infección por bac-
terias y hongos patógenos. Este mecanismo induce la acumulación de calosa en las 
células epidérmicas, lo que engrosa la pared celular y, a su vez, actúa como una 
barrera física contra las infecciones. En este sentido, en Citrus sinensis se ha re-
portado la expresión diferencial de genes CalS, donde CscalS2 y CscalS7 fueron 
sobreexpresados en respuesta a la inoculación con Candidatus Liberibacter asia-
ticus, lo cual estuvo asociado con un aumento en las deposiciones de calosa en las 
plantas infectadas (Granato et al., 2019). De manera similar, se demostró que la 
aplicación de flagelina 22 (flg22), un inductor de la respuesta inmune incrementó 
la expresión de GmGSL23, lo que subraya el papel esencial de este gen en la sín-
tesis de calosa como mecanismo de defensa en la soja. PMR4 (del inglés: Powdery 
Mildew Resistant 4) es un gen regulador de gran importancia durante las infeccio-
nes patogénicas, ya que induce la síntesis de calosa para fortalecer la pared celular 
de las áreas infectadas o dañadas por patógenos (Figura 5). La pérdida de función 
de PMR4 ha demostrado aumentar la susceptibilidad al ataque de microorganismos 
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patógenos, debido a la incapacidad de sintetizar calosa (Jacobs et al., 2003; Nishi-
mura et al., 2003; Ellinger et al., 2014; Kulich et al., 2018).  

 

 

Figura 5. Representación esquemática de las vías de regulación molecular de las CalS implicadas en los procesos de defensa 
celular ante el ataque de virus, hongos y bacterias. 

 

En B. napus y S. bicolor se ha observado que las deposiciones de calosa jue-
gan un papel crucial en la defensa contra el ataque de insectos fitopatógenos (Liu 
et al., 2018; Zou et al., 2024). En el caso de B. napus, se han identificado 12 genes 
CalS con expresión diferencial en respuesta a Leptosphaeria biglobosa, lo que des-
taca su importancia en la defensa de las plantas. En S. bicolor, de los 11 genes 
identificados, solo SbCalS5 mostró una expresión diferencial durante la infección 
con Melanaphis sacchari en variedades de sorgo resistentes y susceptibles, lo que 
respalda el papel funcional de las CalS en la síntesis de calosa en condiciones pa-
togénicas. El gen GhCalS5 en el algodón (Gossypium hirsutum) se indujo tras la 
alimentación de pulgones y desempeñó un papel clave en la resistencia del algodón 
contra el ataque de estos insectos, al mediar en la acumulación de calosa (Mbiza et 
al., 2022). 

La calosa también desempeña un papel esencial ante la defensa contra hongos 
patogénicos, en el caso de arroz (Oryza sativa) se ha demostrado que durante el 
proceso de infección de Magnaporthe oryzae se incrementan las deposiciones de 
calosa en los sitios de infección, actuando como una barrera física, impidiendo la 
progresión de las hifas de los hongos, mejorando la resistencia del arroz (Kanka-
nala et al., 2007; Wang et al., 2019). La quitina, un polisacárido comúnmente pre-
sente en las paredes celulares de los hongos, es reconocida por las plantas durante 
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una infección fúngica, lo que activa sus respuestas inmunológicas. En este con-
texto, Cheval et al. (2020), identificaron quinasas receptoras específicas del tipo 
LysM, como LYK4, LYK5 y LYM2, que son fundamentales en la respuesta a la 
quitina en las plantas. Su investigación reveló que la señalización de la quitina 
provoca cambios dinámicos en la localización y movilidad de estos receptores den-
tro de la membrana plasmática plasmodesmal (MP). Esta respuesta inicia la pro-
ducción de especies reactivas de oxígeno y calosa, lo que finalmente conduce al 
cierre de los plasmodesmos, regulando la acumulación de calosa y mejorando así 
la capacidad de las plantas para defenderse de la invasión interna de las hifas fún-
gicas (Figura 5). Por otro lado, en el melón se han demostrado mecanismos de 
resistencia posthaustorial contra la enfermedad del mildiú polvoriento generada 
por Podosphaera xanthii, en donde la acumulación de calosa redujo significativa-
mente los sitios de infección del hongo y el número de conidióforos desarrollados 
(Beraldo-Hoischen et al., 2021). El gen PMR4 ha demostrado ser crucial para la 
resistencia a patógenos en diversas especies vegetales. En estudios realizados en 
cebada, se evidenció que la sobreexpresión de PMR4 confiere mayor resistencia a 
la penetración del mildiú polvoriento causado por Blumeria graminis en las hojas 
(Blümke et al., 2013). Estos hallazgos llevaron al desarrollo de líneas transgénicas 
de expresión estable de PMR4 en cebada, trigo (Triticum aestivum) y la planta 
modelo Brachypodium distachyon, para determinar si la resistencia a la penetra-
ción inducida depende de la sobreexpresión de los genes de calosa sintasa PMR4 
de las diferentes especies vegetales.  

Estos estudios contribuyen a establecer las bases para el desarrollo de estrate-
gias de mejoramiento de cultivos, especialmente cuando se combinan con los avan-
ces en genómica y la disponibilidad de genomas secuenciados. Esto abre nuevas 
oportunidades para la generación de enfoques dirigidos a mejorar la resistencia de 
los cultivos, como la inducción constitutiva de genes como PMR4 frente a infec-
ciones causadas por microorganismos patógenos. 

 

La calosa en las interacciones simbióticas 

Además de su papel en la respuesta de las plantas a los estímulos provenientes 
de microorganismos patógenos, las calosas también juegan un papel fundamental 
en las interacciones simbióticas de las plantas. Ejemplos bien documentados de 
estas interacciones son la simbiosis micorrízica arbuscular y la simbiosis Rhizo-
bium-leguminosa. La primera involucra la asociación entre hongos del filo Glome-
romycota y la mayoría de las plantas terrestres, facilitando el intercambio de nu-
trientes, particularmente fósforo del hongo hacia la planta a cambio de fuente de 
carbono y ácidos grasos de la planta hospedera al hongo. En la segunda, las bacte-
rias del género Rhizobium establecen una relación mutualista con plantas legumi-
nosas, en la que las bacterias fijan nitrógeno atmosférico, un recurso esencial para 
la planta, a cambio de carbono proporcionado por la planta huésped (Oldroyd, 
2013; Sarmiento-Lopez et al., 2020). El establecimiento de ambas interacciones 
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simbióticas (micorrización y nodulación) está estrechamente relacionado con la 
participación de los procesos de endocitosis y exocitosis, los cuales forman parte 
del aumento en el tráfico vesicular. Este aumento permite la formación de nuevas 
membranas plasmáticas necesarias para el desarrollo del aparato de pre-penetra-
ción y del hilo de infección para la micorrización y nodulación, respectivamente 
(Harrison e Ivanov, 2017). Además, la pared celular de la célula vegetal, aunque 
mantiene su rigidez estructural, se reconoce actualmente como una entidad diná-
mica, capaz de ser remodelada en respuesta a las interacciones entre la planta y los 
microorganismos, facilitando así los procesos de simbiosis. De manera interesante, 
se ha reportado que durante el establecimiento de las interacciones simbióticas no 
se observa la deposición de calosa, lo que sugiere que las plantas son capaces de 
diferenciar entre interacciones benéficas y patogénicas. Este hallazgo indica que 
las plantas pueden regular de manera selectiva la respuesta de la calosa en función 
de la naturaleza de la interacción, favoreciendo las asociaciones simbióticas mien-
tras inhiben las respuestas asociadas con la defensa contra patógenos.  

En plantas de tomate, se ha demostrado que la simbiosis micorrízica arbuscu-
lar induce la expresión de la calosa sintasa RPM4, lo que incrementa las deposi-
ciones de calosa como respuesta ante la infección por Botrytis cinerea (Sanmartín 
et al., 2020). Este fenómeno sugiere que las interacciones simbióticas no solo fa-
vorecen la absorción de nutrientes, sino que también modulan las respuestas de 
defensa de la planta, aumentando su capacidad para enfrentar patógenos. Así 
mismo, la colonización micorrízica ha demostrado proporcionar protección sisté-
mica a las plantas de tomate frente a la infección por Phytophthora parasitica. Solo 
las plantas micorrizadas formaron estructuras similares a papilas en los sitios de 
infección, como resultado de la deposición de pectinas no esterificadas y calosa, lo 
que impidió la propagación del patógeno. Además, estas plantas mostraron una 
expresión significativamente mayor de los genes PR-1a y de la β-1,3 glucanasa, en 
comparación con las plantas no micorrizadas, tras la infección por Phytophthora 
(Figura 6) (Cordier et al., 1998; Pozo et al. 1999; Pozo et al., 2002).  

La formación de nódulos fijadores de nitrógeno en las leguminosas implica el 
inicio de programas sincronizados en la epidermis y la corteza de la raíz para per-
mitir la infección rizobiana y el desarrollo de nódulos. No es de extrañarse que la 
modificación de la pared celular, particularmente la síntesis y remodelación de po-
lisacáridos, es fundamental para permitir la formación de los nódulos y la posterior 
invasión bacteriana. Este fenómeno fue observado en las paredes laberínticas de 
las células de transferencia en el nódulo de plantas de chícharo (Pisum sativum), 
donde se detectó acumulación de calosa en las células infectadas mediante micros-
copia electrónica de transmisión. Estos hallazgos demostraron que la calosa 
desempeña un papel esencial en los mecanismos celulares involucrados en el desa-
rrollo de las estructuras simbióticas, ya que su presencia y localización en las pa-
redes celulares parecen ser fundamentales para el establecimiento de la simbiosis 
entre la planta y los rizobios (Dahiya y Brewin, 2000). De hecho, estudios realiza-
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dos por Gaudioso-Pedraza et al. (2018) demostraron que la interacción con rizo-
bios promueve una reducción en los niveles de calosa en los tejidos internos donde 
se originan los nódulos. Esta disminución de calosa está asociada con la regulación 
negativa de la expresión de un gen β-1,3-glucanasa 2 (BG2) en Medicago trunca-
tula, el cual codifica una enzima encargada de degradar la calosa en los plasmo-
desmos (Figura 6). Esta reducción en la calosa permite una mayor flexibilidad en 
las paredes celulares, facilitando la infección y el establecimiento de la simbiosis 
entre la planta y los rizobios, crucial para la formación de los nódulos fijadores de 
nitrógeno. Dahiya y Brewin, 2000). En plantas de frijol (Phaseolus vulgaris) ino-
culadas con Rhizobium etli, se observó un aumento sustancial en las deposiciones 
de calosa como respuesta a la infección por Pseudomonas syringae pv. phaseoli-
cola, en sinergia con la expresión de genes de defensa (Figura 6). Este hallazgo 
demostró que la interacción simbiótica con los rizobios actúa como un inductor de 
la respuesta inmune en la planta, potenciando su capacidad para defenderse de ata-
ques por microorganismos patógenos (Díaz-Valle et al., 2019). En soja (G. max) 
como en M. truncatula, el BG2 ha sido identificado como un elemento clave en el 
establecimiento y desarrollo de la organogénesis del nódulo. En ambas especies 
vegetales, se ha demostrado que este gen desempeña un papel crucial en la síntesis 
y degradación de calosa. Además, en soja, se ha observado que la expresión del 
gen BG2 está modulada por el balance nutricional entre carbono y nitrógeno, lo 
que regula la cantidad de calosa presente en los plasmodesmos. Esta regulación 
tiene un impacto directo en la programación celular y molecular necesaria para la 
formación del nódulo, influyendo así en la eficiencia de la simbiosis nitrogenada 
(Gutjahr, 2018; Cao et al., 2022). 

 

Figura 6. Representación esquemática de las vías de regulación molecular de las CalS implicadas en los procesos de de-
fensa inducida por la nodulación y micorrización. 

 



Cesario-Solis y Sarmiento-López, 2025 17 de 22 
 

 

La regulación de la calosa en las paredes celulares y plasmodesmos es crucial 
para la invasión bacteriana y fúngica para la formación de los nódulos fijadores de 
nitrógeno y de arbúsculos. La síntesis y degradación de calosa, mediadas por genes 
como el β-1,3-glucanasa 2 (BG2), no solo facilitan la estructuración de las células 
involucradas en el proceso, sino que también están relacionadas con la capacidad 
de las plantas para responder a estímulos ambientales y patógenos (Figura 6). En 
este sentido, tanto la micorrización como la nodulación son interacciones que re-
gulan la respuesta inmune y la defensa frente a agentes patógenos, en las cuales la 
calosa desempeña un papel esencial en la modulación de estas respuestas, permi-
tiendo un equilibrio entre la simbiosis y la protección frente a amenazas externas. 

 

CONCLUSIONES 
La calosa, un polisacárido descubierto hace más de un siglo, desempeña un 

papel crucial en los procesos de desarrollo y crecimiento celular, además de actuar 
como un regulador clave de las interacciones entre plantas y microorganismos. A 
nivel sistémico, la calosa se activa como un mecanismo de defensa frente a infec-
ciones virales, bacterianas y fúngicas, acumulándose en la pared celular para for-
mar una barrera física que protege a la planta de diversas invasiones de organismos 
patógenos. No es extraño que, además de su función en los procesos de diferencia-
ción celular, la calosa juegue un papel fundamental en la respuesta de las plantas a 
diferentes condiciones ambientales, ayudando a regular la interacción con agentes 
externos y contribuyendo a la adaptación y resistencia frente a estrés biótico y 
abiótico. En términos genómicos, la calosa es el producto de la expresión de genes 
pertenecientes a la familia de las CalS, cuya diversidad varía considerablemente 
según la especie vegetal, su clasificación y su evolución. Por ejemplo, la cebada 
(H. vulgare) posee siete miembros génicos de esta familia, mientras que el algodón 
mexicano (G. hirsutum) tiene hasta 27, lo que ejemplifica la considerable diversi-
dad de las CalS entre las plantas. Esta variabilidad refleja la adaptación de las plan-
tas a sus entornos y su capacidad para regular de manera precisa las interacciones 
con los microorganismos, un proceso esencial para el desarrollo de estructuras sim-
bióticas como los nódulos y los arbúsculos. Si bien existe una gran cantidad de 
información sobre la funcionalidad de la calosa en los procesos adaptativos de las 
plantas, las investigaciones sobre la calosa y su biosíntesis se encuentra aún en 
ascenso. 
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Resumen: El uso de microorganismos benéficos en la agricultura ha cobrado gran importancia 
como una opción sostenible al uso de fertilizantes y plaguicidas sintéticos, fomentando prácticas 
agrícolas más amigables con el ambiente. No obstante, su efectividad en campo puede verse in-
fluenciada por factores como el clima, el tipo de suelo y la presencia de microorganismos autócto-
nos, lo que resalta la necesidad de investigación y pruebas previas. Las ciencias ómicas, como la 
genómica, transcriptómica, proteómica y metabolómica, ofrecen herramientas avanzadas para un 
estudio integral de estos microorganismos. La genómica permite identificar y predecir las funcio-
nes microbianas, facilitando la selección de cepas con aplicaciones agrobiotecnológicas, mientras 
tanto, la metagenómica analiza comunidades microbianas completas en su entorno natural. Por otro 
lado, la transcriptómica examina la expresión génica para comprender las interacciones entre plan-
tas y microorganismos, en determinadas condiciones. La proteómica estudia las proteínas produci-
das, revelando mecanismos clave para el crecimiento vegetal y el control biológico, y la metabo-
lómica se centra en los metabolitos implicados en estas interacciones. Estas disciplinas, combina-
das, contribuyen a optimizar el uso de microorganismos benéficos, impulsando prácticas agrícolas 
más efectivas y sostenibles. En esta revisión, se abordarán estos temas, discutiendo las aplicaciones 
de las ciencias ómicas en la investigación de microorganismos promotores de crecimiento vegetal 
(MPCV) y ejemplos de éxito en agricultura sostenible.  

 
Palabras clave: genómica, transcriptómica, proteómica, metabolómica, MPCV. 
 

Abstract: The use of beneficial microorganisms in agriculture has gained great importance as a 
sustainable option to the use of synthetic fertilizers and pesticides, promoting more environmen-
tally friendly agricultural practices. However, its effectiveness in the field can be influenced by 
factors such as climate, soil type, and the presence of native microorganisms, which highlights the 
need for research and prior testing. Omic sciences, such as genomics, transcriptomics, proteomics, 
and metabolomics, offer advanced tools for a comprehensive study of these microorganisms. Ge-
nomics allows the identification and prediction of microbial functions, facilitating the selection of 
strains with agrobiotechnological applications, meanwhile, metagenomics analyzes complete mi-
crobial communities in their natural environment. On the other hand, transcriptomics examines 
gene expressions to understand the interactions between plants and microorganisms, under certain 
conditions. Proteomics studies the proteins produced, revealing key mechanisms for plant growth 
and biological control, and metabolomics focuses on the metabolites involved in these interactions. 
These disciplines, combined, contribute to optimize the use of beneficial microorganisms, promot-
ing more effective and sustainable agricultural practices. In this review, these topics will be ad-
dressed, discussing the applications of omics sciences in the research of plant growth-promoting 
microorganisms (PGPM) and examples of success in sustainable agriculture. 

 
Keywords: genomics, transcriptomics, proteomics, metabolomics, PGPM. 
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INTRODUCCIÓN 

Hoy en día, el uso de microorganismos benéficos para la agricultura se ha in-
crementado a nivel mundial, ya que esta es una alternativa sostenible al uso de fer-
tilizantes y plaguicidas sintéticos. Los microorganismos benéficos tienen la capa-
cidad de promover el crecimiento de las plantas a través de mecanismos como la 
producción de fitohormonas, sideróforos y la solubilización de compuestos mine-
rales del suelo; además, éstos pueden competir con otros microorganismos y así 
proteger a las plantas del ataque de patógenos (de los Santos-Villalobos et al., 
2021).  

Sin embargo, el éxito de la aplicación de estos microorganismos en campo, se 
puede ver afectada negativamente debido a diferentes factores como el clima, el 
tipo de suelo, la humedad y los microorganismos nativos que se encuentran en la 
zona de aplicación. Es por esto que el estudio y la investigación previa de estos 
microorganismos es de vital importancia, para poder comprender a profundidad las 
interacciones y los efectos que se puedan observar una vez en campo. 

En este sentido, el uso de las ciencias ómicas ha brindado poderosas herra-
mientas para el estudio de los microorganismos benéficos, sus interacciones, res-
puestas al medio ambiente y efectos en el agroecosistema. Las ciencias ómicas son 
un conjunto de disciplinas que estudian los diferentes tipos de moléculas que com-
ponen a los organismos, como lo son el ADN y ARN, las proteínas y los metaboli-
tos, así como las redes de interacciones de las mismas, de una manera integral y 
masiva (Campos-Avelar et al., 2023). El término “ómica” proviene del inglés 
“omic” y se utiliza para referirse al estudio de la totalidad o del conjunto de algo. 

Así, el objetivo de esta revisión es describir las ciencias ómicas más utilizadas 
y como se pueden aplicar en el campo de la agrobiotecnología para la obtención, 
producción y aplicación de microorganismos benéficos para la agricultura sosteni-
ble. 

 

CIENCIAS ÓMICAS  

Como se mencionó anteriormente, las ciencias ómicas estudian las moléculas 
que componen a los organismos de forma holística. Estas ciencias se dividen según 
la molécula en la cual enfocan su estudio, ya sean las proteínas, los ácidos nuclei-
cos, los metabolitos, entre otras (Figura 1). 

 

Genómica 

La genómica, es la primera que fue reconocida como ciencia ómica y se trata 
sobre el estudio de los genomas. Esto significa que el trabajo de la genómica es 
estudiar todo el material genético de un organismo, utilizando tecnologías como la 
secuenciación (lecturas del genoma nucleótido por nucleótido), la bioinformática 
(análisis de información biológica por medio de informática y computación) y sus 
diversas herramientas basadas en algoritmos que permiten analizar características 
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o genes de interés específicos (Morales-Sandoval et al., 2021). La genómica tiene 
gran utilidad en la búsqueda o bioprospección de microorganismos benéficos para 
la agricultura, ya que a través de ella es posible identificar taxonómicamente (iden-
tificar el género y especie) a los microorganismos de interés y a su vez predecir sus 
potenciales funciones y capacidades. Por ejemplo, los estudios genómicos han fa-
cilitado la selección de microorganismos benéficos con capacidades de control bio-
lógico y promoción de crecimiento vegetal, a través de la anotación del genoma y 
la minería genómica (Campos-Avelar et al., 2023; Sekurova et al., 2019). Gracias 
a estas herramientas es posible determinar si una cepa bacteriana tiene el potencial 
de controlar a otros microorganismos a través de mecanismos como la producción 
de metabolitos antimicrobianos (Valenzuela-Ruiz et al., 2022; Villa-Rodriguez et 
al., 2021) o de promover el crecimiento vegetal a través de mecanismos como la 
solubilización de nutrientes (Morales-Sandoval et al., 2024) (Cuadro 1).  

 

Figura 1. Resumen de las ciencias ómicas, sus objetos de estudio y aplicaciones en la agricultura. 
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Cuadro 1. Ejemplos de genes involucrados en mecanismos de promoción de crecimiento y biocontrol en la agricultura sos-
tenible.  

Genes Microorganismo Función Referencia 

phoA, phoD, phoX Pseudomonas, Ochrobactrum, 
Acinetobacter 

Producción de fosfatasas al-
calinas, promoción de la so-
lubilización del fosforo inor-
gánico y orgánico. 

Pan y Cai, 2023 

ipdC Azospirillum brasilense, Pseu-
domonas agglomerans 

Producción de indolpiruvato 
decarboxilasa, parte de la 
ruta de biosíntesis de ácido 
indolácetico. 

Patten et al., 2013 

srfA-A-D Bacillus spp. Biosíntesis del lipopéptido 
surfactina. 

Ongena y Jacques, 
2008 

ppsA-D Bacillus spp. Biosíntesis del lipopéptido 
plipastatina. 

Ongena y Jacques, 
2008 

dhbA, dhbB, dhbC, 
dhbE, y dhbF 

Bacillus spp. Biosíntesis del sideróforo 
bacilibactina. 

May et al., 2001 

paeG, paeA, paeC, 
paeE, paeB, paeF 

Paenibacillus polimyxa Biosíntesis del sideróforo 
paenibactina. 

Wen et al., 2011 

 
Esta herramienta ha sido utilizada en diversas cepas de especies del género 

Bacillus. En un estudio de 2023, Montoya-Martínez et al. analizaron el genoma de 
la bacteria B. cabrialesii subsp. tritici TSO2T para encontrar los mecanismos de 
acción involucrados en el control biológico de Fusarium causante de marchitez en 
chile. A través de minería genómica, se encontró que TSO2T posee clústeres de 
genes biosintéticos para la producción de los lipopéptidos fengicina y surfactina, 
reportados con actividad antimicrobiana (Ongena y Jacques, 2008), además de 
otros grupos de genes que codifican para el sideróforo bacilibactina, la proteasa 
subtilisina A, entre otros potenciales metabolitos (Montoya-Martínez et al., 2023). 
La bioactividad de estos potenciales metabolitos fue probada en un ensayo in vitro 
contra el patógeno de chile Fusarium languescens, donde se usó el sobrenadante 
libre de células de TSO2T para biocontrolar al hongo. Los resultados demostraron 
que éste fue capaz de reducir la biomasa fúngica en hasta un 30% (Montoya-
Martínez et al., 2023). De manera similar al ejemplo anterior, la genómica ha sido 
utilizada para elucidar mecanismos de acción en especies del género Pseudomonas, 
por ejemplo, en un estudio de 2020, Chlebek et al. analizaron la actividad de bio-
control de Pseudomonas fluorescens BRZ63 aislado de Brassica napus (canola), 
contra Rhizoctonia solani, Colletotrichum dematium, Sclerotinia sclerotiorum y 
Fusarium avenaceum; en pruebas in vitro, P. fluorescence BRZ63 mostró una im-
portante inhibición del crecimiento de estos hongos y mejoró la germinación y cre-
cimiento de plántulas de canola. Al realizar una minería de su genoma, se encontró 
que éste contiene genes cruciales para la biosíntesis de fenanzina y genes implica-
dos en la síntesis de acetoína y butanodiol, que actúan como factores promotores 
del crecimiento y aumentan la resistencia de las plantas contra patógenos. Además, 
el análisis del genoma de la cepa BRZ63 también reveló la presencia de varios 
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genes involucrados en la producción y el transporte de sideróforos, junto con genes 
que codifican bacterioferritina, enterobactina y pioverdina. Este estudio dilucidó 
los potenciales mecanismos de acción involucrados en la promoción de crecimiento 
y biocontrol observados en las pruebas in vitro (Chlebek et al., 2020). 

Una variante de la genómica es la metagenómica, la cual analiza el conjunto 
de genomas presentes en una muestra ambiental. Esto significa que permite analizar 
una comunidad completa de microorganismos. Aplicada a la agricultura, la meta-
genómica permite estudiar el microbioma de las plantas identificando qué micro-
organismos están presentes y qué funciones están desempeñando, lo que puede pro-
porcionar información valiosa para mejorar las prácticas agrícolas, como el uso de 
biofertilizantes o el control biológico (Lutz et al., 2020). Los estudios metagenómi-
cos han permitido elucidar el papel que juega el microbioma en la respuesta de las 
plantas a los estreses bióticos y abióticos, ya que éstos pueden generar alteraciones 
en los exudados de raíces y hojas y, a su vez, modifican la comunidad microbiana 
asociada a la planta. Evidencias emergentes demuestran que estos cambios, espe-
cialmente el aumento en la abundancia de microbios comensales tras situaciones 
de estrés, pueden ser benéficos para la supervivencia de la planta. En este sentido, 
Dindhoria et al. (2024) analizaron el potencial de tolerancia a la sal y promoción 
del crecimiento vegetal en dos ecosistemas hipersalinos con concentraciones ma-
yores a 32,900 ppm iones de Na+, reconstruyendo un total de 67 genomas ensam-
blados metagenómicamente. Se identificaron géneros como Salinarchaeum, Natro-
nomonas, Halorubrum, Spiribacter y Longimonas, entre otros, los cuales presenta-
ron en sus genomas varias características promotoras del crecimiento vegetal, como 
la solubilización de fosfatos y la producción de ácido indol-3-acético (AIA). Por 
otro lado, características como la adquisición de hierro y la solubilización de pota-
sio se observaron en una mayoría sustancial. Este estudio sugiere que el micro-
bioma hipersalino puede ser utilizado como agentes biofertilizantes en prácticas 
agrícolas en áreas salinizadas, aliviando los estreses prevalentes (Dindhoria et al., 
2024).  

La genómica ha demostrado ser de gran utilidad para la identificación taxonó-
mica de microorganismos benéficos para la agricultura y la elucidación de sus po-
tenciales mecanismos de acción con el fin de aprovecharlos de una manera efi-
ciente; sin embargo, por si sola, esta tecnología no permite ver el panorama com-
pleto de las interacciones planta-microorganismo, por lo que suele ser complemen-
tada con otras ciencias ómicas, de las cuales se hablará a continuación.  

 

Transcriptómica 

La transcriptómica es una disciplina que se enfoca en el estudio del ácido ri-
bonucleico (ARN), particularmente del ARN mensajero (ARNm), que contiene la 
información necesaria para la síntesis proteica. Este campo se fundamenta en el 
principio de que el ADN se transcribe en ARNm, el cual regula la traducción de 
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proteínas esenciales para las funciones celulares. Mediante el análisis transcriptó-
mico, es posible investigar el ARNm para identificar los mecanismos moleculares 
subyacentes a la producción de proteínas y las condiciones específicas que modu-
lan estos procesos. 

Los estudios transcriptómicos, como el análisis de expresión diferencial de 
genes, permiten la comparación y caracterización de las condiciones que regulan 
funciones biológicas específicas en un organismo. Bajo el enfoque de la biopros-
pección de microorganismos benéficos, herramientas como la transcriptómica son 
esenciales para comprender las interacciones planta-microorganismo. Esta disci-
plina permite analizar los genes expresados en las plantas durante su interacción 
con microorganismos, sean benéficos o patógenos, revelando señales moleculares 
clave y sus impactos en la fisiología y los mecanismos de defensa de la planta 
hospedera (Plett y Martin, 2018; Tao et al., 2023). Por ejemplo, un estudio reali-
zado por Caradonia et al. (2022) en hojas de plántulas de tomate (Solanum lyco-
persicum) injertadas, tras la inoculación de raíces con Paraburkholderia graminis 
y Azospirillum baldaniorum, reveló que las interacciones planta-microorganismo 
son específicas de cada especie. Cada microorganismo activó diferentes vías y me-
canismos en la planta, sin embargo, ambos tratamientos estimularon rutas relacio-
nadas con la absorción de agua y nutrientes, respuestas de defensa al estrés biótico 
y abiótico, y la regulación hormonal de la maduración del fruto. El tratamiento con 
A. baldaniorum indujo principalmente genes asociados con factores de transcrip-
ción MYB, asociados a respuestas al estrés, mientras que P. graminis reguló posi-
tivamente genes relacionados con proteínas de resistencia al tizón tardío. Estos ha-
llazgos destacan la importancia de comprender los mecanismos moleculares de las 
interacciones planta-microbio para optimizar el uso de microorganismos benéficos 
en la agricultura. Otro ejemplo es el estudio realizado por Chaparro-Encinas et al. 
(2022), donde se analizó el transcriptoma de plántulas de trigo inoculadas con Ba-
cillus paralicheniformis. Los resultados mostraron que esta interacción regula el 
crecimiento celular multidimensional, suprime los mecanismos de defensa, induce 
receptores de estímulos centrales, y promueve el metabolismo de carbohidratos y 
el transporte relacionado con fitohormonas. Esto sugiere que B. paralicheniformis 
es un bioinoculante prometedor para mejorar el crecimiento y desarrollo del trigo 
al reprogramar simultáneamente las respuestas resistencia sistémica inducida 
(ISR) y resistencia sistémica adquirida (ASR), suprimiendo la defensa e indu-
ciendo respuestas a estímulos centrales.  

Asimismo, la transcriptómica permite caracterizar las interacciones entre mi-
croorganismos benéficos y patógenos, analizando la expresión de genes involucra-
dos en la síntesis de metabolitos antimicrobianos que contribuyen a la defensa del 
hospedero o a la competencia microbiana permitiendo evaluar su potencial meta-
bólico bajo condiciones definidas (Shaw et al., 2021). Por ejemplo, el estudio de 
transcriptomas ha revelado genes que codifican enzimas líticas en hongos como 
Trichoderma, conocidos por su capacidad para degradar materia orgánica y bio-
controlar enfermedades en plantas (Atanasova et al., 2013). Otro ejemplo de esto 
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es el estudio realizado por Tian et al. (2021) donde se señala que la bioactividad 
antifúngica de Bacillus amyloliquefaciens contra la marchitez causada por Fusa-
rium oxysporum está relacionada con grupos de genes asociados con la producción 
de dificidina, bacilibactina y bacilisina, los cuales se encontraron significativa-
mente regulados de manera positiva. Esta información es crucial porque permite 
un entendimiento profundo de los mecanismos moleculares que subyacen al bio-
control, lo que es fundamental para diseñar estrategias más precisas, sostenibles y 
efectivas en la gestión de enfermedades agrícolas. Por otro lado nos permite anali-
zar interacciones específicas en relación a escenarios futuros, por ejemplo, en un 
estudio realizado por Chaparro-Encinas et al. (2021) se analizó la regulación trans-
cripcional de procesos metabólicos y celulares en trigo duro (Triticum turgidum 
subsp. durum) bajo estrés térmico, identificando los principales mecanismos de 
aclimatación molecular. Estos incluyen la regulación de la fotosíntesis mediante la 
acumulación de ATPasas, la biosíntesis de lípidos para reforzar la pared celular y 
ajustar la fluidez de la membrana, y la actividad de peroxidasa a través de la ex-
presión de citocromo P450. Estos procesos facilitan la adaptación y tolerancia de 
las plantas al aumento de temperatura. Asimismo, se observó un mayor transporte 
de biomasa hacia las raíces como estrategia de protección. 

La transcriptómica emerge como una herramienta fundamental para compren-
der y optimizar las interacciones entre organismos en diversos contextos biológi-
cos y ambientales. Su capacidad para revelar los mecanismos moleculares subya-
centes a procesos clave, como la defensa vegetal, la promoción del crecimiento o 
la adaptación al estrés, permite no solo un entendimiento más profundo de estos 
fenómenos, sino también el diseño de estrategias innovadoras y sostenibles en 
campos como la agricultura y la biotecnología. Al integrar este conocimiento con 
tecnologías avanzadas como RNA-seq, es posible abordar desafíos actuales y fu-
turos relacionados con la producción agrícola, el biocontrol y la adaptación al cam-
bio climático, contribuyendo al desarrollo de soluciones más eficientes y sosteni-
bles. 

 

Proteómica 

La proteómica, como su nombre sugiere, se dedica al estudio del conjunto de 
proteínas que son producidas por un organismo. Estos estudios incluyen la estruc-
tura, función, localización, expresión y modificaciones de las proteínas, y tiene 
como objetivo tener una visión global de los procesos celulares y biológicos. La 
proteómica puede tener un papel crucial en la bioprospección de microorganismos 
benéficos, especialmente en el contexto de la agricultura sostenible y la biotecno-
logía. Ésta permite identificar y caracterizar proteínas que están asociadas con fun-
ciones de interés agrícola como la producción de enzimas degradadoras, la promo-
ción del crecimiento vegetal, o el control de fitopatógenos (Wang et al., 2021). De 
la misma forma explora cómo un organismo interactúa con su entorno, incluyendo 
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su capacidad para sobrevivir en condiciones extremas, lo que es vital para seleccio-
nar microorganismos que puedan ser efectivos en ambientes agrícolas adversos. 
Además, a través de la proteómica es posible analizar las respuestas de los cultivos 
a diferentes condiciones y comprender las interacciones que suceden durante la co-
lonización por microorganismos promotores del crecimiento vegetal. (Rodríguez-
Vázquez y Mesa-Marín, 2023). 

En este sentido, cambios proteómicos asociados con la mejora del crecimiento 
vegetal después de la inoculación de microorganismos benéficos se han observado 
en maíz, arroz, chícharo, tabaco, lechuga, tomate, entre otras plantas modelo 
(Rodríguez-Vázquez y Mesa-Marín, 2023). Por ejemplo, cuando se inoculó Pries-
tia megaterium y Enterobacter sp. C7 en plantas de tomate se observó un aumento 
en el crecimiento de las plantas y un cambio en el perfil proteómico, modificando 
los niveles de proteínas relacionadas con estrés, contenido de antioxidantes y capa-
cidad de adquisición de fósforo; con la inoculación de P. megaterium se observó 
que 21 proteínas fueron inducidas y 18 fueron reprimidas, y con Enterobacter sp. 
C7, 11 proteínas fueron inducidas y 18 fueron reprimidas en comparación con los 
controles; estos cambios afectaron significativamente la ruta de detoxificación me-
diada por glutionato (Ibort et al., 2018). 

La proteómica también permite elucidar los mecanismos de las interacciones 
planta-patógeno, con un enfoque en las proteínas asociadas con defensa. Diversos 
estudios proteómicos se han realizado en maíz tratando de explicar estas interac-
ciones. Éstos han encontrado grupos de proteínas que comúnmente responden 
cuando el maíz está en interacción con patógenos como Aspergillus flavus, Fusa-
rium verticillioides, F. graminearum, Curvularia lunata, el virus del enanismo de 
estrías negras del arroz (RBSVD) o el virus del mosaico de la caña de azúcar 
(SCMV) (Pechanova y Pechan, 2015). En la revisión de estudios proteómicos rea-
lizada por Pechanova y Pechan (2015) se encontró que la respuesta del maíz a estos 
patógenos tenía en común: i) proteínas relacionadas a patógenos como quitinasas y 
glucanasas (Chen et al., 2006); ii) enzimas detoxificantes como la superoxido des-
mutasa (SOD), catalasa y antioxidante peroxirredoxina (PER) (Pechanova et al., 
2011); iii) proteínas relacionadas con metabolismo secundario como la fenilalanina 
amoniaco-liasa (PAL), cafeoil-CoA-3-O-metiltransferasa y calcona-flavonona iso-
merasa (Wu et al., 2013); iv) proteínas relacionadas con las rutas de producción de 
energía como la GAPDH y ADP-glucosa pirofosforilasa (Mohammadi et al., 2011); 
v) proteínas relacionadas con síntesis, plegamiento y estabilización de proteínas 
como chaperoninas (Huang et al., 2009; Pechanova y Pechan, 2015). 

El estudio del proteoma puede ser una tecnología útil para elucidar los meca-
nismos clave en las respuestas de las plantas a la inoculación con microorganismos 
promotores de crecimiento vegetal. Sin embargo, el análisis proteómico en las in-
teracciones planta-microorganismo es un campo en el que aún queda mucho por 
hacer para llegar a conclusiones sólidas. 
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Metabolómica 

Finalmente, la metabolómica, estudia integralmente los metabolitos produci-
dos por las células, su dinámica y composición. Ésta permite elucidar los mecanis-
mos de acción involucrados en las interacciones entre organismos, como aquellas 
entre microorganismos benéficos y patógenos, descifrando con precisión aquellos 
metabolitos y compuestos involucrados en la inhibición y competencia (Villa-
Rodriguez et al., 2021). La metabolómica, como ciencia ómica multidisciplinaria, 
se centra en la detección cualitativa y cuantitativa de los metabolitos producidos 
dentro de un sistema biológico, así como en el estudio integral de su composición 
y dinámica (Yan et al., 2022). Las técnicas empleadas para el estudio de dichos 
metabolitos incluyen principalmente la espectroscopía de resonancia magnética nu-
clear (RMN), las cromatografías líquida y de gases con espectrometría de masas 
(LC-MS y GC-MS, respectivamente) y la electroforesis capilar (CE-MS), las cuales 
se basan en la separación de los distintos metabolitos en función de sus propiedades 
fisicoquímicas (Alawiye y Babalola, 2021). El conjunto de metabolitos (aminoáci-
dos, aminas, lípidos, carbohidratos, vitaminas, hormonas, etc.) primarios y secun-
darios resultantes de los distintos procesos biológicos se conoce como metaboloma; 
éste se interpreta como el lenguaje químico del metabolismo y constituye el mejor 
acercamiento ómico de la caracterización fenotípica (Nephali et al., 2020). A su 
vez, el metaboloma es afectado por factores genéticos y ambientales, siendo alta-
mente sensible a cambios en el flujo metabólico y la actividad enzimática dentro 
del sistema. Por ende, los cambios en el metaboloma juegan un papel fundamental 
durante los procesos de adaptación y resistencia al estrés (Choudhury et al., 2021). 

Como mencionado previamente, la genómica, transcriptómica y proteómica 
aplicadas a la producción agrícola permiten estudiar cómo los factores bióticos y 
abióticos alteran la expresión génica de la planta (Tyagi et al., 2022). Sin embargo, 
no todos los genes son expresados y no todos los incrementos en mRNA resultan 
en el aumento de una proteína, así como no todas las proteínas traducidas son acti-
vas enzimáticamente. Por lo anterior, el complemento que aporta la metabolómica 
es crucial, ya que refleja el estatus bioquímico de la planta ante la influencia de 
factores que regulan su metabolismo, así como la subsecuente reprogramación mo-
lecular necesaria para mantener el equilibrio celular (Nephali et al., 2020). Así pues, 
un enfoque que involucre de forma integral al conjunto de ciencias ómicas permite 
un mejor entendimiento y aprovechamiento de los procesos bioquímicos tripartitas 
(organismo benéfico-planta-agente de estrés) que definen el bienestar de los culti-
vos (Adeniji et al., 2020). En un estudio realizado por Villa-Rodríguez et al. (2021), 
en el cual combinaron genómica y metabolómica, se encontró que el efecto anti-
fúngico de Bacillus cabrialesii TE3T contra Bipolaris sorokiniana, patógeno cau-
sante de la mancha borrosa en trigo, era producido por un complejo lipopéptidos de 
surfactina y un homólogo de la fengicina, ambos compuestos antifúngicos (Villa-
Rodriguez et al., 2021).  

Una gran diversidad de metabolitos está involucrada en las interacciones entre 
la planta hospedera y los microorganismos asociados a ésta, las cuales pueden ser 
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tanto benéficas como perjudiciales. Mediante estudios metabolómicos, se pueden 
descifrar los mecanismos de inmunidad y defensa de las plantas contra patógenos 
y condiciones ambientales adversas (Carrera et al., 2021). Por ejemplo, en un estu-
dio metabolómico no dirigido, Zeiss et al. (2019) demostraron que durante la infec-
ción de plantas de tomate por la bacteria fitopatógena Ralstonia solanacearum, ésta 
produce la poliamina putrescina, la cual acelera el proceso infeccioso. Por su parte, 
la planta contra ataca produciendo ácidos químicos y flavonoides con capacidad 
antimicrobiana (Zeiss et al., 2019). Por otro lado, la metabolómica permite identi-
ficar biomarcadores que generen efectos bioestimulantes para el cultivo, entre los 
que destacan la mejora en su aprovechamiento de recursos, crecimiento, rendi-
miento y/o calidad, así como el incremento de su resistencia a diversas fuentes de 
estrés (Nephali et al., 2020). Un ejemplo de esto fue un estudio realizado por Gun-
daraniya et al. (2020) en plantas de cacahuate (Arachis hypogaea), en donde se 
encontró que diversos metabolitos fueron producidos por la planta bajo condiciones 
de estrés hídrico, principalmente alcoholes y azúcares tales como: pentitol, fitol, 
ácido xilónico, D-xilopiranosa, ácido esteárico y D-ribosa. Además de dos poliami-
nas: agmatina y cadaverina, las cuales fueron asociadas a la resistencia al estrés 
hídrico de una variedad de cacahuate tolerante a las sequías (Gundaraniya et al., 
2020). Así pues, la información proporcionada por los perfiles metabolómicos de 
diversos cultivos puede ser empleada durante los procesos de selección de varieda-
des mejoradas y más resistentes (Al-Khayri et al., 2023). Tal fue el caso de un es-
tudio realizado por Shi et al. (2020) en el que analizaron la relación entre los niveles 
de distintos metabolitos y los rasgos agronómicos deseables en plantas de trigo. En 
dicho estudio, se encontró que un gen modulador de la producción de auxina podía 
tener un impacto en el número de granos por espiga. De igual forma, se descubrió 
una fuerte relación entre la cantidad de betaína y la altura de la planta, lo que posi-
ciona esta molécula como un bioindicador eficaz para predecir este rasgo biomé-
trico en las plantas de trigo seleccionadas (Shi et al., 2020). 

Los estudios metabolómicos enfrentan distintos retos, siendo los principales la 
identificación de compuestos desconocidos y la distinción entre los metabolitos 
producidos por cada uno de los integrantes de un sistema biológico en interacción 
(Castro-Moretti et al., 2020). Por esta razón, actualmente se estudian diversos pun-
tos de mejora, desde una correcta planeación del diseño del estudio hasta la inter-
pretación biológica de los resultados. Los puntos críticos incluyen principalmente 
i) los métodos de extracción y análisis de los metabolitos (mediante marcado iso-
tópico, por ejemplo), así como ii) la selección de datos apropiados entre la gran 
cantidad de datos obtenidos, y por último, la interpretación e integración de los 
resultados complementados por otras ciencias ómicas (Nephali et al., 2020). Por 
consiguiente, la optimización de los análisis metabolómicos y su combinación con 
el resto de ciencias ómicas facilitará un mejor entendimiento de las interacciones 
entre la planta y su entorno y contribuirá a la formulación de estrategias innovado-
ras para mejorar la calidad y rendimiento de los cultivos de forma sostenible 
(Adeniji et al., 2020).   
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CONCLUSIONES 

Las ciencias ómicas ofrecen herramientas poderosas para explorar y compren-
der profundamente las dinámicas moleculares de los microorganismos benéficos. 
Al integrar disciplinas como la genómica, transcriptómica, proteómica y metabo-
lómica, es posible no solo identificar y caracterizar microorganismos prometedores, 
sino también optimizar su uso en la agricultura sostenible. Estas disciplinas permi-
ten un enfoque integral y masivo, elucidando las complejas interacciones entre mi-
croorganismos, plantas y su entorno, facilitando así el desarrollo de soluciones bio-
tecnológicas más eficientes y adaptadas a las necesidades específicas de cada 
agroecosistema. 
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Resumen: La simbiosis entre leguminosas y bacterias fijadoras de nitrógeno, comúnmente nom-
brados rizobios, es fundamental para proveer de nitrógeno asimilable a la cadena alimenticia. Du-
rante dos décadas se han estudiado intensivamente los mecanismos genéticos que controlan el es-
tablecimiento y funcionamiento de esta simbiosis, la cual es afectada por la disponibilidad de fos-
fato. Estudios en diferentes leguminosas indican que la deficiencia de fosfato reduce significativa-
mente la fijación simbiótica de nitrógeno. A pesar de estos avances, se desconocen los mecanismos 
genéticos que controlan el establecimiento y funcionamiento de esta simbiosis en condiciones de 
deficiencia de fosfato. Actualmente se empiezan a conocer parte de los mecanismos genéticos que 
controlan esta simbiosis en condiciones de deficiencia de fosfato. Conocer estos mecanismos es 
fundamental para seguir aprovechando los beneficios ecológicos de la simbiosis leguminosa-rizo-
bio. Por lo anterior, el objetivo de esta revisión es discutir los avances recientes sobre el control 
genético de esta simbiosis en condiciones deficientes de fosfato.  

Palabras clave: deficiencia de fosfato, rizobia, nódulos, fijación simbiótica de nitrógeno, legumi-
nosas, señalización molecular 
 

Abstract: The symbiosis between legumes and nitrogen-fixing bacteria, collectively named rhizo-
bia, is fundamental to feeding the food chain with fixed nitrogen. Significant progress has been 
made in the past two decades in understanding the genetic mechanisms underlying the establish-
ment and functioning of this symbiosis. The legume-rhizobia symbiosis is negatively impacted by 
phosphate availability. Phosphate deficiency significantly reduces the nitrogen-fixing activity in 
diverse legumes. Despite this knowledge, the genetic mechanisms that control the establishment 
and functioning of the legume-rhizobia symbiosis remain elusive. However, the recent progress in 
identifying these genetic mechanisms, particularly in the past five years, has opened up new possi-
bilities and instilled a sense of hope and optimism in the field. Knowing the genetic mechanisms 
that control the legume-rhizobia symbiosis under phosphate-deficient conditions is crucial to better 
harnessing this symbiosis's ecological benefits. Therefore, in this review, we discuss the available 
knowledge on the genetic control of the legume-rhizobia symbiosis under phosphate-scarcity con-
ditions.  

Keywords: phosphate deficiency, rhizobia, nodules, symbiotic nitrogen fixation, legumes, signal 
transduction. 
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INTRODUCCIÓN 

El nitrógeno (N) y fósforo (P) son dos elementos fundamentales en la 
biosíntesis de diversas biomoléculas, incluyendo los ácidos nucleicos, proteínas, y 
metabolitos secundarios. Aunque el N es abundante en la atmósfera y el P en el 
suelo, ambos elementos no pueden ser metabolizados directamente por la mayoría 
de los seres vivos. Ellos pueden únicamente metabolizar formas asimilables de 
estos elementos. Por ejemplo, aminoácidos para obtener N, y fosfato inorgánico 
(Pi) para adquirir P (Vance et al., 2003; Zhong et al., 2023). Las plantas también 
pueden obtener N en forma de nitrato, mientras que el Pi es la única forma que ellas 
pueden obtener el P del suelo. Sin embargo, tanto el nitrato como el Pi son escasos 
en el suelo, lo cual impacta negativamente en el crecimiento, desarrollo, y 
productividad de las plantas. 

Los fertilizantes sintéticos han sido por décadas la principal estrategia para 
incrementar la productividad agrícola. Desafortunadamente, su uso excesivo ha 
salinizado los suelos y contaminado cuerpos de agua. Además, la roca fosfórica, 
principal fuente para adicionar Pi a los fertilizantes sintéticos, es un recurso no 
renovable que está pronosticado a agotarse en menos de treinta años (Brown, 2022). 
Por lo que es imperante modificar las prácticas agrícolas para reducir los impactos 
negativos al ambiente. El aprovechamiento de las endosimbiosis entre plantas y 
microorganismos del suelo representa una estrategia sostenible para reducir nuestra 
dependencia de los fertilizantes sintéticos (Singh et al., 2023). Por ejemplo, las 
leguminosas establecen simbiosis con bacterias fijadoras de nitrógeno, las cuales 
son conocidas como rizobios. Las leguminosas “hospedan” a los rizobios dentro de 
raíces laterales modificadas denominadas nódulos, dentro de los cuales los rizobios 
transforman el nitrógeno atmosférico (N2) en formas asimilables, principalmente 
amonio (NH4

+) a través de la actividad del complejo nitrogenasa (Roy et al., 2020). 
Las leguminosas obtienen N asimilable a través de esta simbiosis, mejorando 
significativamente su crecimiento y desarrollo en suelos deficientes de N, además, 
esta simbiosis funciona como biofertilizante natural. A cambio, los rizobios 
obtienen carbohidratos como fuente de carbono, así como diferentes nutrimentos 
minerales, incluyendo P (Roy et al., 2020). Al igual que el 80% de las plantas 
vasculares, las leguminosas también pueden establecer simbiosis con hongos 
micorrícicos, y a través de esta simbiosis obtienen diversos nutrimentos minerales, 
siendo P el principal de ellos (Zhong et al., 2023). 

El primer paso para establecer una simbiosis exitosa con rizobios es el 
reconocimiento molecular de estos microorganismos por parte de la planta 
hospedera. Una vez que esto ocurre, en la leguminosa se llevan a cabo diversos 
eventos moleculares que le permiten desarrollar nódulos y albergar a los rizobios 
en ellos (Roy et al., 2020). Uno de estos eventos son las rápidas y constantes 
oscilaciones de calcio nuclear y perinuclear denominados “spiking de calcio” (Roy 
et al., 2020). La decodificación de estas firmas de calcio activa la transcripción de 
una serie de factores de transcripción, entre ellos “Nodule Inception” (NIN) 
(Schauster et al., 1999). NIN regula la expresión de genes que participan en 
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diferentes etapas de esta simbiosis, incluyendo la infección rizobial, la 
organogénesis, el funcionamiento y control de número de nódulos, el metabolismo 
y la senescencia (Schauster et al., 1999, Marsh et al., 2007, Breakspear et al., 2014, 
Liu et al., 2019, Feng et al. 2021). 

Las leguminosas que se desarrollan en asociación simbiótica con rizobios 
requieren más P que aquellas que son fertilizadas artificialmente. Incluso se ha 
estimado que alrededor del 30% del P total de la planta es canalizado hacia el 
nódulo (Suleiman y Tran, 2015). Esta alta demanda de P por parte de los nódulos 
es fundamental para asegurar una eficiente fijación de nitrógeno (Kouas et al., 
2005). Debido a la importancia del P en la fijación simbiótica de nitrógeno, las 
leguminosas regulan finamente su transporte y homeostasis para asegurar las 
concentraciones necesarias para mantener su crecimiento y el buen funcionamiento 
de la simbiosis con rizobios. Defectos en el transporte u homeostasis del P puede 
comprometer el establecimiento y funcionamiento de la simbiosis leguminosa-
rizobio.  

El Pi es escaso en la mayoría de los suelos arables del mundo; por lo que la 
deficiencia de Pi es uno de los principales factores que limita el crecimiento, 
desarrollo, y producción de las plantas de interés agronómico (Vance et al., 2003). 
En el caso particular de las leguminosas, la deficiencia de Pi reduce 
significativamente la formación de nódulos y la fijación simbiótica de nitrógeno en 
diferentes especies de leguminosas (Isidra-Arellano et al. 2021). Este impacto 
negativo de la deficiencia de Pi no solo afecta el crecimiento y productividad de las 
leguminosas, sino que también se afecta el flujo de N asimilable en la cadena 
alimenticia. Por lo que es imperante entender como la disponibilidad de Pi regula 
genéticamente el establecimiento y funcionamiento de la simbiosis leguminosa-
rizobio. Debido a la importancia del P en esta simbiosis, en los años recientes se 
han hecho avances que permitirán entender su control genético acorde a los niveles 
de Pi. Por lo que en esta revisión resumimos y discutimos el conocimiento 
disponible sobre como los niveles de Pi regulan genéticamente la simbiosis 
leguminosa-rizobio.       

 

Establecimiento de la simbiosis leguminosa-rizobio 

Bajos niveles de N es un requisito indispensable para que las leguminosas es-
tablezcan simbiosis con rizobios. Ante esta condición nutrimental, las leguminosas 
liberan flavonas a la rizósfera, en donde son reconocidos por los rizobios compati-
bles. En respuesta, los rizobios producen lipo-quito-oligosacaridos conocidos como 
Factores de Nodulación (FN) (Figura 1) (Roy et al., 2020). La leguminosa detecta 
los FN a través de receptores tipo cinasa ubicados en la membrana plasmática de la 
punta del pelo redicular denominados “Nod Factor Receptor 5” (NFR5) y NFR1 en 
la leguminosa modelo Lotus japonicus (Madsen et al., 2003, Radutoiu et al., 2003). 
NFR5 y NFR1 forman un complejo proteico para detectar a los FNs, la formación 
de este complejo proteico es mediada por la proteína “Rhizobia infection Receptor-
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like Kinase 1” (RinRK1) en L. japonicus (Figura 1) (Zhou et al., 2024). La detec-
ción de los FNs promueve la reubicación y compartimentalización del complejo 
NFR5/NFR1 junto a “Flotillin 1” (Flot1) en nanodominios que se ubican en la 
membrana plasmática de los pelos radiculares (Zhou et al., 2024). 

 

Figura 1. Diálogo molecular entre leguminosas y rizobios. En condiciones de deficiencia de N, las leguminosas sintetizan 
y excretan flavonas a la rizosfera. Las flavonas son detectadas por rizobios compatibles, y en respuesta sintetizan y 
excretan Factores de Nodulación (FNs). Los FNs son detectados por la leguminosa mediante los receptores “Nod 
Factor Receptor 5” (NFR5) y NFR1, los cuales forman un complejo proteico. La formación del complejo 
NFR5/NFR1 es mediado por la proteína “Rhizobia infection Receptor-like Kinase 1” (RinRK1). Para continuar con 
la decodificación de señal simbiótica, el co-receptor “Symbiosis Receptor-like Kinase” (SYMRK) es fosforilado 
(representado con un círculo rojo con la letra P). Una vez activo, SYMRK interacciona con la proteína “Early 
Phosphorylated Protein 1” (EPP1) y la fosforila. Se ha especulado que EPP1 participa en la biosíntesis de mensajeros 
secundarios requeridos para activar los “spiking” de calcio. Los “spiking” de calcio son decodificados por la proteína 
cinasa “Ca+2/calmodulin-dependent protein kinase” (CCaMK)”, para lo cual, CCaMK fosforila al factor de 
transcripción CYCLOPS, el cual, a su vez, activa la transcripción de diversos genes simbióticos requeridos para la 
infeción rizobial y formación del nódulo. 
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NFR5 y NFR1 decodifican la señal simbiótica a través del co-receptor 
“Symbiosis Receptor-like Kinase” (SYMRK) (Stracke et al., 2002). Para este pro-
pósito, cuatro residuos de serina, localizados en el motivo alfa-I de SYMRK, son 
fosforilados, lo cual es fundamental para propagar la señal simbiótica hacia el nú-
cleo de las células de la raíz (Figura 1) (Abel et al., 2024). Una vez que SYMRK 
es activado, interacciona con diversas proteínas y las fosforila (Roy et al., 2020). 
Una de estas proteínas es “Early Phosphorylated Protein 1 (EPP1), la cual es fun-
damental para activar los “spiking de calcio” (Figura 1) (Ferrer-Orgaz et al., 2024). 
La proteína cinasa “Ca+2/calmodulin-dependent protein kinase” (CCaMK) decodi-
fica los “spiking de calcio”, para lo cual, CCaMK fosforila al factor de transcripción 
CYCLOPS, el cual, a su vez, activa la transcripción de NIN (Figura 1) (Singh y 
Parniske, 2012; Singh et al., 2014). 

El factor de transcripción NIN activa la expresión de diversos genes que son 
esenciales para la infección rizobial y la formación del nódulo (Soyano et al., 2014; 
Roy et al., 2020). NIN también controla la maduración del nódulo para que este 
órgano radicular pueda llevar a cabo la fijación simbiótica de N (Feng et al., 2021). 
La transición a nódulos funcionales es mediada por el complejo proteolítico DNF1 
(Feng et al., 2021). DNF1 proteoliza a NIN y libera su carboxilo terminal, el cual 
posee el dominio de unión a DNA requerido para la activación de la expresión de 
un conjunto de genes necesarios para la formación de simbiosomas y activar la 
fijación de nitrógeno (Feng et al., 2021). 

En los últimos 20 años se han hecho avances significativos para entender cómo 
las leguminosas traducen la señal simbiótica. Este conocimiento ha ayudado a avan-
zar con el objetivo de que plantas monocotiledóneas (i.e., maíz) puedan fijar N2 en 
simbiosis con rizobios. Sin embargo, aún existen vacíos conceptuales que necesitan 
nuestra atención. Uno de ellos es el impacto que tiene los niveles celulares de Pi en 
las células radiculares en las que se lleva a cabo la decodificación de los FNs. En 
particular se desconoce si los bajos niveles de Pi afectan la decodificación de la 
señal simbiótica. Esta hipótesis está fundamentada por el hecho de que la fosfori-
lación de diversas proteínas es crucial para decodificar la señal de los FNs. Por lo 
que investigar los efectos de la deficiencia de Pi en etapas tempranas de la simbiosis 
leguminosa-rizobio es clave para entender el impacto que tiene este estrés abiótico 
en el establecimiento de la simbiosis entre leguminosas y rizobios. 

Regulación genética de la organogénesis del nódulo 

Diversas fitohormonas participan en la organogénesis del nódulo, incluyendo 
pequeños péptidos con actividad hormonal (Roy et al., 2020). Por ejemplo, los 
péptidos “C-terminal Encoded Peptides” (CEPs) son esenciales para activar la or-
ganogénesis del nódulo (Taleski et al., 2018). La biosíntesis de estos péptidos ocu-
rre en respuesta a la deficiencia de N o a la presencia de rizobios (Figura 2A) (Imin 
et al., 2013, Laffont et al., 2020, Ivanovici et al., 2023). Por ejemplo, la expresión 
de CEP1 es incrementada en condiciones deficientes de N (Imin et al., 2013). El 
péptido CEP1 es transportado vía xilema de las raíces a los tallos donde es detec-
tado por el receptor “Compact Root Architecture 2” (CRA2) (Haul et al., 2014; 
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Mohd-Radzman et al., 2016). La percepción de CEP1 mediada por CRA2 activa 
la biosíntesis del microRNA miR2111, el cual es transportado a la raíz, donde pro-
mueve la degradación del regulador negativo de la formación de nódulos “Too 
Much Love” (TML) (Figura 2A) (Nishimura et al., 2002, Takahara et al., 2013; 
Tsikou et al., 2018; Gautrat et al., 2020). La degradación de TML es fundamental 
para que las leguminosas sean susceptibles a desarrollar nódulos en respuesta a 
rizobios (Figura 2A) (Imin et al., 2013). El péptido CEP7 también es esencial para 
activar la organogénesis del nódulo. A diferencia de CEP1, la expresión de CEP7 
es incrementada en respuesta a rizobios y su expresión es regulada por NIN (Laf-
font et al., 2020; Ivanovici et al., 2023). Interesantemente, CEP1 and CEP7 tam-
bién participan en la percepción de niveles de N y en activar las respuestas de las 
plantas a la deficiencia de N, incluyendo la formación de raíces laterales (Taleski 
et al. 2018). Por lo que las leguminosas han adoptado vías de señalización relacio-
nadas a la percepción de N para promover la formación de nódulos y adaptarse a 
suelos deficientes de este nutrimento mineral (Taleski et al. 2018). 

Obtener N asimilable a través de la simbiosis con rizobios es energéticamente 
costoso para la leguminosa hospedera. Para evitar un desbalance energético que 
comprometa su desarrollo, la leguminosa regula de forma estricta el número de 
nódulos que desarrolla en su sistema radicular (Ferguson et al., 2019). Las legumi-
nosas han desarrollado un complejo sistema de señalización que actúa tanto a nivel 
local como sistémico, el cual es denominado como Autorregulación de la Nodula-
ción (AON, por sus siglas en inglés) (Ferguson et al., 2019). La AON inicia con la 
síntesis de los péptidos CLE “CLE-Related-Root Signal 1” (CLE-RS1) y CLE-
RS2, los cuales son producidos durante la primera división celular de células del 
córtex inducida por rizobios (Ferguson et al., 2019). Al igual que los péptidos CEP, 
la expresión de CLE-RS1 y CLE-RS2 es regulada por NIN (Soyano et al., 2014). 
Los péptidos CLE-RS1 y CLE-RS2 son transportados vía xilema al tallo donde 
son detectados por el receptor tipo cinasa “Hypernodulation and Aberrant Root 
formation 1” (HAR1) (Figura 2B). La percepción de estos péptidos CLE activa 
otra vía de señalización cuya función es sintetizar moléculas señal que son trans-
portadas a la raíz para inhibir la formación de nódulos, como la regulación de la 
expresión de miR2111 la cual controla el número de nódulos acorde a la disponi-
bilidad de N (Figura 2B) (Tsikou et al., 2018, Ferguson et al., 2019, Gautrat et al., 
2020). 

La disponibilidad o exceso de N inhibe la simbiosis con rizobios, y ante este 
escenario las leguminosas emplean mecanismos no simbióticos para obtener el N 
del suelo. Las leguminosas también han desarrollado una vía de señalización para 
inhibir la formación de nódulos cuando existe N asimilable (i.e., nitrato) en el 
suelo. En esta vía de señalización participan dos proteínas “NIN-Like” (NLP), 
NLP1 y NLP4, las cuales regulan la expresión de genes que responden a la dispo-
nibilidad de nitrato (Lin et al., 2018; Nishida et al., 2020). En condiciones óptimas 
de N, NLP1 y NLP4 son translocadas al núcleo en donde interaccionan con NIN, 
lo cual impide que NIN active la expresión de genes que participan en la organo-
génesis del nódulo y en la infección rizobial (Lin et al., 2018; Nishida et al., 2020). 
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Figura 2. Regulación genética de la formación de nódulos. (A) Ante la deficiencia de N y presencia de rizobios se sintetizan los 
péptidos “C-terminal Encoded Peptides” (CEPs) CEP1 y CEP7. Estos péptidos son transportados vía xilema a la parte 
área de la planta, donde son detectados por el receptor “Compact Root Architecture 2” (CRA2). Posterior a la percepción 
de los péptidos, se sintetiza el microRNA miR2111, el cual es transportado vía floema a las raíces, donde promueve la 
degradación del transcrito de “Too Much Love” (TML), lo cual permite a las leguminosas prepararse para formar nódulos 
y albergar a los rizobios. (B) Después de la primera división de las células corticales inducida por rizobios, se producen 
los péptidos “CLE-Related-Root Signal 1” (CLE-RS1) y CLE-RS2, los cuales son transportados vía xilema a la parte 
aérea de la planta, donde son detectados por el receptor “Hypernodulation and Aberrant Root formation 1” (HAR1). 
Posterior a la percepción de los péptidos CLE-RS1 y CLE-RS2 se genera moléculas señales de identidad desconocida 
(representada con un signo de interrogación). Esta molécula señal es transportada vía floema a la raíz, donde inhibe la 
degradación de TML. TML a través de un proceso aún no descrito bloquea la formación de nódulos. 

 
Esta información sobre los diferentes mecanismos de regulación de la orga-

nogénesis del nódulo, indica que las leguminosas han desarrollado mecanismos 
para reducir los costos energéticos asociados a la formación de nódulos y la fija-
ción de N2. Es posible que estas vías de señalización o parte de ellas sean utilizadas 
en condiciones ambientales en las que el costo energético de la simbiosis con rizo-
bios comprometa el crecimiento y desarrollo de las leguminosas. Esta hipótesis ha 
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sido evaluada experimentalmente en condiciones de deficiencia nutrimental, par-
ticularmente en deficiencia de Pi e hierro (Isidra-Arellano et al., 2020; Ito et al., 
2024). Datos recientes indican que la deficiencia de Pi e hierro activa parte de la 
vía AON para regular el número de nódulos en esta condición nutrimental.   

Homeostasis y transporte de Pi en condiciones simbióticas con rizobios 

Además de percibir y decodificar de forma correcta la señal simbiótica, el éxito 
de una simbiosis con rizobios también depende de un eficiente intercambio de nu-
trientes minerales entre ambos simbiontes. Por ejemplo, cuando el rizobio deja de 
enviar N2 asimilable, la leguminosa hospedera termina con la simbiosis. De igual 
forma, si la planta no envía la concentración adecuada de Pi a los nódulos, el rizobio 
deja de fijar N (Udvardi y Poole, 2013). Debido a la importancia del Pi en el fun-
cionamiento del nódulo, la leguminosa regula finamente los procesos de toma, 
translocación, y homeostasis de Pi. 

Las leguminosas han adaptado sus sistemas intrínsecos de transporte y ho-
meostasis de Pi para sostener la formación y funcionamiento del nódulo. Inclusive, 
el sistema de respuesta a deficiencia de Pi denominado “Phosphate Starvation Res-
ponse System” (PSR) se activa en condiciones óptimas de Pi para que los nódulos 
puedan recibir las concentraciones adecuadas de Pi (Isidra-Arellano et al., 2021). 
Asimismo, se ha documentado que el factor de transcripción “Phosphate Starvation 
Response 1” (PHR1), que es un regulador maestro de las respuestas a la deficiencia 
de Pi, se encuentra activo en los nódulos, lo que permite la activación del PSR y a 
su vez asegurar un aporte constante de Pi a estos órganos especializados (Isidra-
Arellano et al., 2021). PHR1 es un activador crucial de la vía de señalización de Pi, 
ya que modula directamente la expresión de transportadores de Pi como “Phosp-
hate transporter traffic facilator” (PHF1) y “Ribonuclease1” (RNS1) regulando de 
esta forma la captación y redistribución de Pi (Isidra-Arellano et al., 2021). 

Mantener el transporte y homeostasis de Pi es fundamental para evitar defectos 
en el desarrollo de la leguminosa y en el funcionamiento del nódulo. En este res-
pecto, la sobreexpresión de genes que codifican para transportadores de alta afini-
dad por Pi incrementa el tamaño del nódulo y la actividad de fijación de nitrógeno 
(Lu et al., 2020). Sin embargo, la sobreexpresión de estos genes reduce el número 
de nódulos (Lu et al., 2020). De forma similar, la sobreexpresión de PHR1 reduce 
el número de nódulos, mientras que su silenciamiento génico lo incrementa (Lu et 
al., 2020). Estas evidencias confirman la importancia del Pi en la simbiosis legu-
minosa-rizobio. Asimismo, estas evidencias indican que mantener niveles óptimos 
de Pi es fundamental para que el nódulo se forme y funcione adecuadamente. Fi-
nalmente, estos estudios proponen que las leguminosas han adaptado sus circuitos 
genéticos para asegurar que el nódulo reciba la concentración adecuada de Pi.   
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Efectos de la deficiencia de Pi en el establecimiento de la simbiosis legumi-
nosa-rizobio 

Como hemos mencionado en los apartados anteriores, el Pi es un nutriente 
fundamental para el funcionamiento óptimo del nódulo. Sin embargo, evidencias 
recientes sugieren que la disponibilidad de Pi también puede modular el estableci-
miento de la simbiosis leguminosa-rizobio. Esta hipótesis es apoyada por el hecho 
de que la disponibilidad de Pi reduce significativamente el número de nódulos en 
diversas leguminosas (Cabeza et al., 2014; Isidra-Arellano et al., 2020). Asimismo, 
estudios recientes han identificado parte de los mecanismos genéticos que contro-
lan el establecimiento de esta endosimbiosis en condiciones deficientes de Pi. Por 
ejemplo, los bajos niveles de Pi reducen la expresión de genes esenciales en la bio-
síntesis de flavonas, las cuales son fundamentales para iniciar la simbiosis con rhi-
zobios (Cabeza et al., 2014). De forma similar, la deficiencia de Pi también reduce 
la expresión de genes importantes en el proceso de infección rizobial, incluyendo 
NIN (Isidra-Arellano et al., 2018). Estas evidencias apoyan la hipótesis de que los 
niveles de Pi son fundamentales en la decodificación exitosa de la señal simbiótica. 

Estudios genéticos en Glycine max y Phaseolus vulgaris han revelado que el 
factor de transcripción PHR1 es fundamental en la regulación del programa gené-
tico encargado de la formación y desarrollo del nódulo (Isidra-Arellano et al. 2020). 
Plantas de G. max que sobreexpresan PHR1 desarrollan menos nódulos que las 
plantas silvestres. En contraste, plantas con bajos niveles de transcritos de PHR1 
no muestran reducción de nódulos en condiciones de deficiencia de Pi (Lu et al., 
2020). Además, componentes genéticos de la AON (i.e. NIN y TML) contienen al 
menos un elemento regulatorio P1BS, al cual PHR1 se une, en sus regiones promo-
toras (Isidra-Arellano et al., 2020). Asimismo, plantas mutantes del receptor NARK 
no muestran reducción en el número de nódulos cuando crecen en condiciones de 
deficiencia de Pi (Isidra-Arellano et al., 2020). En conjunto estas evidencias expe-
rimentales indican que los niveles de Pi de la planta hospedera modulan la activa-
ción de la vía de señalización AON para controlar el número de nódulos en condi-
ciones de deficiencia de Pi, así como PHR1 juega un papel fundamental en la acti-
vación de la vía de señalización AON acorde a los niveles de Pi de la planta hospe-
dera. Estas evidencias recientes sugieren que además de ser un regulador maestro 
de las respuestas de las plantas a la deficiencia de Pi, PHR1 es un elemento genético 
clave en la simbiosis entre leguminosas y rizobios. Esta aseveración es apoyada por 
su papel positivo en garantizar un aporte adecuado y constante de Pi a los nódulos, 
y por su papel negativo en la formación de nódulos cuando los niveles de Pi celu-
lares son bajos. Sin embargo, aún falta más experimentación para entender cómo 
se regula estas dos funciones de PHR1 acorde a los niveles de Pi de la planta hos-
pedera.   
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Figura 3. PHR1, un regulador fundamental en la simbiosis entre leguminosas y rizobios. (A) En condiciones óptimas de fosfato 
(Pi), PHR1 se encuentra activo en los haces vasculares de los nódulos maduros. PHR1 promueve la activación de trans-
portadores y translocadores de Pi, lo que permite un suministro adecuado y constante de Pi al nódulo. El mantenimiento 
del transporte y homeostasis de Pi es crucial para mantener una eficiente fijación simbiótica de nitrógeno atmosférico 
(N2). (B) En condiciones deficientes de Pi, PHR1 puede activar la vía de señalización de Autorregulación de la Nodula-
ción (AON) y disminuir la expresión de genes simbióticos. Estas dos respuestas a la deficiencia de Pi mediadas por PHR1 
conlleva a la reducción del número de nódulos y en la tasa de fijación de N2, probablemente para evitar un desbalance 
energético en condiciones deficientes de Pi.   

 
 
 
 



Mendoza-Soto et al., 2025 11 de 13 
 

 

PERSPECTIVAS Y CONCLUSIONES 

 Durante más de 20 años de investigación se ha logrado entender como la le-
guminosa detecta y decodifica la señal simbiótica, así como la regulación de los 
programas genéticos necesarios para la formación y funcionamiento del nódulo. 
También se ha avanzado en entender como las leguminosas restringen la simbiosis 
con rizobios cuando hay N asimilable disponible. Aunque se ha reconocido la im-
portancia del Pi en el funcionamiento de la fijación simbiótica de N, la investiga-
ción sobre cómo los niveles de Pi de la planta hospedera impactan en el estableci-
miento de la simbiosis y formación del nódulo ha sido poco estudiada. La informa-
ción disponible indica que el factor de transcripción PHR1 es fundamental para 
regular genéticamente esta simbiosis (Figura 3). Las evidencias disponibles sugie-
ren que, en condiciones de deficiencia de Pi, PHR1 activa la AON para reducir el 
número de nódulos y así evitar un desbalance energético en la planta hospedera. De 
forma interesante, cuando la planta crece en condiciones óptimas de Pi, PHR1 se 
comporta como un regulador positivo favoreciendo el transporte de Pi hacia los 
nódulos. Estos datos indican que PHR1 puede comportarse como regulador posi-
tivo o negativo acorde a los niveles de Pi de la planta hospedera. El siguiente paso 
en la investigación sobre los efectos de la deficiencia de Pi en el establecimiento de 
la simbiosis leguminosa-rizobio es entender la regulación genética de las dos fun-
ciones que juega PHR1 en esta simbiosis. También será necesario determinar si el 
promotor de PHR1 contiene elementos regulatorios que controlen su actividad es-
paciotemporal acorde a los niveles de Pi. Manipular la actividad de PHR1 podría 
representar un avance para hacer más eficiente la fijación de nitrógeno en condi-
ciones deficientes de Pi. Finalmente, también es imperante demostrar experimen-
talmente si la deficiencia de Pi afecta la comunicación molecular entre leguminosas 
y bacterias fijadoras de nitrógeno. Contar con esta información será fundamental 
para aprovechar al máximo los beneficios ecológicos de esta simbiosis aún en con-
diciones adversas que ya son comunes en los tiempos actuales. 
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Resumen: Sinaloa es uno de los estados más importantes en la producción agrícola de México, reconocido 
por la diversidad, calidad y volumen de sus cultivos. Su clima favorable, suelos fértiles y el uso de tecnologías 
avanzadas en la agricultura han permitido que se posicione como un líder nacional en la producción de ali-
mentos. Sin embargo, la productividad y sustentabilidad de sus sistemas agrícolas enfrentan un desafío cons-
tante: la incidencia de enfermedades causadas por hongos fitopatógenos, los cuales generan importantes pér-
didas económicas y afectan la calidad de los productos agrícolas. Este artículo de revisión ofrece una lista 
actualizada de los principales hongos causantes de enfermedades en cultivos de alto valor económico en el 
estado de Sinaloa. La identificación de estos patógenos se ha realizado a través de estudios que combinan 
métodos tradicionales basados en caracteres morfológicos, así como técnicas moleculares, como el análisis de 
secuencias de ADN. Este enfoque integrado ha permitido una caracterización más precisa de las especies 
presentes en el estado. Entre los hongos fitopatógenos de mayor relevancia en los cultivos de Sinaloa se en-
cuentran Fusarium spp. y Neocosmospora spp., asociados principalmente con necrosis vascular y pudrición 
de raíces; Lasiodiplodia spp., que causa muerte descendente de ramas en árboles frutales; Alternaria spp., 
conocidas por provocar manchas foliares y pudrición de frutos en diversos cultivos hortícolas; y Colletotri-
chum spp., como agentes causales de antracnosis en frutas y manchas foliares en diversos cultivos. Otros 
patógenos significativos incluyen a Macrophomina phaseolina, responsable de la pudrición carbonosa; 
Agroathelia rolfsii y Sclerotinia sclerotiorum, que afectan los tallos y bases de las plantas; y Rhizoctonia 
solani, un hongo que provoca enfermedades en raíces, tallos y hojas. Además, se destacan las royas, causadas 
por miembros de la familia Pucciniaceae, y las cenicillas, producidas por hongos de la familia Erysiphaceae, 
que afectan cereales, cucurbitáceas, solanáceas, leguminosas y frutales. 

Palabras clave: enfermedades, hongos, fitopatógenos, filogenia, morfología. 
 

Abstract: Sinaloa is one of Mexico's most important agricultural states, renowned for the diversity, quality, 
and volume of its crops. Its favorable climate, fertile soils, and the application of advanced agricultural tech-
nologies have positioned it as a national leader in food production. However, the productivity and sustaina-
bility of its agricultural systems face a constant challenge: the incidence of diseases caused by plant pathogenic 
fungi, which result in significant economic losses and negatively impact the quality of agricultural products. 
This review article provides an updated checklist of the major fungal pathogens causing diseases in econom-
ically important crops in the state of Sinaloa. Identifying these pathogens has been achieved through studies 
combining traditional methods based on morphological characteristics with molecular techniques, such as 
DNA sequence analysis. This integrated approach has enabled a more precise characterization of the fungal 
species present in the region. Among the most relevant plant pathogenic fungi affecting Sinaloa’s crops are 
Fusarium spp. and Neocosmospora spp., primarily associated with vascular necrosis and root rot; Lasiodiplo-
dia spp., which causes branch dieback in fruit trees; Alternaria spp., known for inducing leaf spots and fruit 
rot in various horticultural crops; and Colletotrichum spp., which acts as causal agents of anthracnose in fruits 
and leaf spots in multiple crops. Other significant pathogens include Macrophomina phaseolina, responsible 
for charcoal rot; Agroathelia rolfsii and Sclerotinia sclerotiorum, which affect plant stems and basal structures; 
and Rhizoctonia solani, a polyphagous fungus causing diseases in roots, stems, and leaves. Additionally, rusts 
caused by members of the Pucciniaceae family and powdery mildews produced by fungi of the Erysiphaceae 
family are highlighted, impacting cereals, cucurbits, solanaceous, legumes, and fruits. 

Keywords: diseases, fungi, plant pathogens, phylogeny, morphology. 
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INTRODUCCIÓN 
Sinaloa es uno de los estados más relevantes en la producción agrícola de Mé-

xico, conocido por la diversidad, calidad y volumen de sus cultivos. Este estado se 
ha consolidado como un modelo de alta productividad bajo regímenes tanto de 
riego como de temporal, gracias a su infraestructura, innovación tecnológica y prác-
ticas agrícolas avanzadas (Mancera-González, 2023). En el ámbito nacional, Sina-
loa ocupa el primer lugar en la producción de cultivos estratégicos como maíz 
(6,590,097 t), garbanzo (88,155 t), chile verde (751,839 t) y pepino (226,452 t), 
además del segundo lugar en frijol (92,747 t) (SIAP, 2023). 

A pesar de este panorama favorable, las enfermedades de origen fúngico re-
presentan uno de los principales desafíos para la sostenibilidad y productividad 
agrícola en el estado (Figuras 1-3). Estos patógenos afectan una amplia variedad de 
cultivos y se presentan invariablemente en cada ciclo agrícola (Figuras 1-3). Su 
incidencia y severidad están estrechamente relacionadas con factores ambientales 
como la temperatura, la humedad y la radiación, lo que genera pérdidas significati-
vas en la producción (Félix-Gastélum et al., 2017). 

La recurrencia de estas enfermedades en los cultivos de Sinaloa está influen-
ciada por factores como el monocultivo, el uso excesivo de agroquímicos, y la va-
riabilidad climática, que ha favorecido el aumento de su frecuencia y severidad. 
Esta situación subraya la importancia de desarrollar estrategias de manejo integrado 
de enfermedades, combinando enfoques como la utilización de variedades resisten-
tes, prácticas culturales sostenibles, métodos de control biológico y aplicaciones 
químicas estratégicas (Peinado-Fuentes et al., 2017). La implementación de estas 
estrategias no solo contribuirá a mitigar las pérdidas económicas, sino también a 
promover sistemas agrícolas más resilientes y sustentables en el estado. 

Es importante destacar que existen pocos caracteres morfológicos capaces de 
discriminar entre especies dentro de ciertos géneros de hongos, lo que dificulta su 
identificación. Además, algunos caracteres morfológicos de los patógenos varían 
según el hospedante, las condiciones ambientales y condiciones de cultivo, lo que 
complica aún más una identificación precisa. Esto sugiere que las secuencias de 
ADN constituyen una herramienta adecuada y eficaz para diferenciar especies y 
poblaciones de hongos, independientemente de su plasticidad morfológica, su ca-
pacidad para ser cultivados o sus interacciones patógeno-hospedante. Sin embargo, 
esto no significa que los marcadores moleculares sustituyan los métodos de diag-
nóstico clásicos, ya que los datos genotípicos sin un contexto biológico tienen un 
valor limitado. Por lo tanto, ambos enfoques deben considerarse como herramientas 
complementarias para el diagnóstico y los estudios evolutivos de hongos fitopató-
genos (Tovar-Pedraza et al., 2024). 
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Figura 1. Campos agrícolas en Sinaloa afectados por enfermedades causadas por complejos de hongos fitopatógenos. A) Lote 
con plantas de ajonjolí afectadas por Macrophomina phaseolina y Fusarium spp. B) Lote con plantas de frijol muertas 
por Fusarium spp., Macrophomina phaseolina y Rhizoctonia solani. C-D) Lotes con cultivo de garbanzo afectadas seve-
ramente por Fusarium spp., Neocosmospora falciformis y Macrophomina phaseolina. E-F) Campos con plantas de arán-
dano con síntomas de muerte descendente y tizón de tallos causados por especies de hongos del orden Botryosphaeriales 

 
En el caso de estudios moleculares, el análisis de la región de los espaciadores 

internos transcritos (ITS, por sus siglas en inglés) del ADN ribosomal se ha utili-
zado ampliamente para distinguir y separar especies de hongos. No obstante, se ha 
observado que la región ITS no siempre proporciona una resolución adecuada a 
nivel especie, aunque casi siempre ofrece suficiente precisión para respaldar la asig-
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nación de especies dentro de un complejo de especies. Por ello, actualmente se em-
plean múltiples genes, que suelen incluir una combinación de genes mitocondriales, 
nucleares, ribosomales y codificadores de proteínas. Estos se analizan mediante 
distintos enfoques o criterios, como Máxima Parsimonia, Máxima Verosimilitud 
y/o Inferencia Bayesiana, con el propósito de determinar las relaciones filogenéti-
cas de algunos de los principales géneros de hongos fitopatógenos (Tovar-Pedraza 
et al., 2024). 

 

 
Figura 2. Síntomas ocasionados por los principales hongos fitopatógenos con origen en el suelo presentes en campos agrícolas 

de Sinaloa, México. A) Pudrición de raíz en plantas de frijol causada por Fusarium nygamai. B) Pudrición carbonosa de 
frijol inducida por Macrophomina phaseolina. C) Moho blanco en frijol ocasionada por Sclerotinia sclerotiorum. D) 
Pudrición de tallo en guar ocasionado por Agroathelia rolfsii. E) Pudrición de tallo y raíz de tomate causada por Agroat-
helia rolfsii. F) Pudrición carbonosa del tallo de ajonjolí inducida por Macrophomina phaseolina. G) Pudrición carbonosa 
de raíz y tallo de cártamo causada por Macrophomina phaseolina. H) Pudrición basal del tomate ocasionada por Neocos-
mospora solani. 
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Figura 3. Hongos fitopatógenos causantes de enfermedades foliares en cultivos en Sinaloa. A–B) Roya en hoja de trigo causada 
por Puccinia triticina. C) Roya lineal amarilla en trigo provocado por Puccinia striiformis f.sp. tritici. D) Roya común 
en maíz causada por P. sorghi. E) Cenicilla del garbanzo causada por Leveillula sp. F) Cenicilla en chile causada por 
Leveillula taurica. G) Cenicilla en pepino causada por Podosphaera xanthii. H) Cenicilla en tomate provocada por 
Erysiphe neolycopersici. I) Mancha foliar en pepino inducida por Corynespora cassicola. J) Cenicilla en tomate causada 
por Fulvia fulva. K) Falsa cenicilla en cártamo inducida por Ramularia carthami. L) Tizón temprano en tomate causado 
por Alternaria alternata. M) Antracnosis en hojas de mango causadas por Colletotrichum asianum. 

 
La distribución y prevalencia de hongos fitopatógenos, como Fusarium spp., 

Neocosmospora spp., Lasiodiplodia spp., Alternaria spp., Colletotrichum spp., Ma-
crophomina phaseolina, Agroathelia rolfsii, Sclerotinia sclerotiorum, Rhizoctonia 
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solani, así como royas, cenicillas y carbones, no solo impactan la calidad y el ren-
dimiento de los cultivos, sino que también representan un reto crítico para mantener 
la estabilidad económica de los productores locales. Este artículo revisa los princi-
pales hongos fitopatógenos que afectan cultivos de importancia económica en Si-
naloa, incluyendo el maíz (Zea mays), frijol (Phaseolus vulgaris), tomatillo (Phy-
salis ixocarpa), tomate (Solanum lycopersicum), garbanzo (Cicer arietinum), trigo 
(Triticum spp.), chile (Capsicum annuum), papa (Solanum tuberosum), ajonjolí (Se-
samum indicum), cártamo (Carthamus tinctorius), berenjena (Solanum melon-
gena), guar (Cyamopsis tetragonoloba), sorgo (Sorghum bicolor), cacahuate (Ara-
chis hypogaea), cebolla (Allium cepa), esparrago (Asparagus officinalis), pepino 
(Cucumis sativus), melón (Cucumis melo), sandia (Citrullus lanatus), soya (Gly-
cine max), mango (Mangifera indica), fresa (Fragaria x ananassa), papayo (Carica 
papaya), cítricos (Citrus spp.), guanábana (Annona muricata), pitahaya (Hyloce-
reus spp.), arándano (Vaccinium coymbosum), guayaba (Psidium guajava), y rosal 
(Rosa spp.). Las características biológicas, síntomas asociados y hospedantes de los 
principales hongos fitopatógenos presentes en los campos agrícolas de Sinaloa, se 
describen a continuación:  

 
Fusarium spp. 

Las especies de Fusarium son un grupo vasto y diverso de hongos filamentosos 
ascomicetos (orden Hypocreales, familia Nectriaceae) que han recibido considera-
ble atención, principalmente como patógenos de plantas y saprófitos del suelo. Este 
grupo de hongos es altamente adaptable, lo que les permite prosperar en una amplia 
gama de nichos y ambientes. Los aislados fitopatógenos de Fusarium suelen estar 
presentes en suelos húmedos, ya sea como hifas asociadas a restos de plantas en 
descomposición, fragmentos de hifas o como esporas de resistencia (clamidospo-
ras). Muchas especies producen esporas dispersadas por aire (macro- y microconi-
dios) y/o agua, facilitando tanto los ciclos de infección en los hospedantes como su 
transferencia a nichos no patogénicos adicionales (Armer et al., 2024). 

Las estrategias de infección empleadas por Fusarium generan una amplia gama 
de amenazas a los hospedantes, presentándose a manera de síntomas como marchi-
tez, pudriciones en la base del tallo, raíces y/o frutos, tizones florales, y pudriciones 
de mazorca (Armer et al., 2024). Además, tienen la capacidad para permanecer en 
estado latente en el suelo durante décadas como esporas sexuales (ascosporas), cla-
midosporas o la presencia de hifas en restos de cultivos enterrados que se descom-
ponen lentamente, dificultando su eliminación mediante prácticas como la rotación 
de cultivos. Estas esporas pueden permanecer inactivas por largos periodos, incluso 
décadas, y muchas especies son capaces de mantenerse asintomáticas en plantas no 
hospedantes hasta que un hospedante adecuado esté disponible para su reproduc-
ción (Armer et al., 2024). 

En el caso de Sinaloa, se han reportado diversas especies de Fusarium con base 
en la combinación de estudios morfológicos y filogenéticos (Cuadro 1). Sin em-
bargo, aún existe una gran diversidad de especies de Fusarium causantes de enfer-
medades en hospedantes que no se han estudiado. 
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Cuadro 1. Lista de hongos fitopatógenos identificados mediante análisis morfo-moleculares y reportados en cultivos producidos 
en Sinaloa, México. 

Especie Hospedante Síntoma Referencia 
Agroathelia    
Ag. rolfsii  Frijol Pudrición blanca de raíz, tallo, hojas y 

vainas 
Cota-Rodríguez, 2020 

Ag. rolfsii  Guar Pudrición blanca de tallos y órganos re-
productivos 

García-León et al., 2022 

Ag. rolfsii  Frijol Pudrición de raíz y tallo Rodríguez-Cota et al., 2022 
Ag. rolfsii  Papa Amarillamiento, marchitez Irazoqui-Acosta et al., 2021 
Alternaria     
Al. alternata Tomate Pudrición blanda, lesiones hundidas en 

frutos 
Félix-Gastélum y Gálvez-Figueroa, 
2002 

Al. alternata Jatropha Tizón de inflorescencias Espinoza-Verduzco et al., 2012 
Al. alternata Guar Mancha foliar García-León et al., 2024 
Al. spp. Ajonjolí Mancha foliar García-Espinoza, 2022 
Al. spp. Chile  Pudrición de fruto Guerrero-Santana y Vega-Camargo, 

2024 
Ceratobasidium    
Ce. sp.  AG-A y G Frijol Pudrición de raíz y cancro del tallo Rábago-Zavala et al., 2023 
Ce. sp.  AG-A Papa Cancro del tallo  López-Corrales et al., 2024 
Ce. sp. AG-F Espárrago Pudrición de raíz  Sánchez-Gutiérrez, 2024 
Choanephora    
Ch. cucurbitarum Calabaza Tizón de flores y pudrición de frutos  García-Estrada et al., 2023 
Clonostachys    
Cl. chloroleuca Garbanzo Pudrición de raíz y marchitez Cota-Barreras et al., 2022 
Colletotrichum    
Co. asianum Mango Antracnosis de frutos y hojas Tovar-Pedraza et al., 2020 
Co. coccodes Papa Paño o punteado Pérez-Mora et al., 2020 
Co. gloeosporioides  Antracnosis de flores y frutos Pérez-Mora et al., 2021 
Co. siamense Mango Antracnosis de frutos y hojas Tovar-Pedraza et al., 2020 
Co. siamense  Antracnosis de flores y frutos Pérez-Mora et al., 2021 
Co. siamense Guayaba Antracnosis en fruto Rodríguez-Palafox et al., 2021 
Co. siamense Guanábana Mancha foliar Beltrán-Peña et al., 2023 
Co. tropicale Mango Antracnosis de frutos y hojas Tovar-Pedraza et al., 2020 
Co. tropicale Pitahaya Antracnosis en fruto Nuñez-García et al., 2023 
Co. truncatum Guar Antracnosis en hojas y vainas García-León et al., 2022 
Co. truncatum Ajonjolí Mancha foliar Solano-Báez et al., 2023 
Co. truncatum Esparrago Pudrición de corona Sánchez-Gutiérrez, 2024 
Curvularia    
Cu. muehlenbeckiae Guar Mancha foliar Tovar-Pedraza et al., 2023 
Cu. pisi   Guar Mancha foliar Tovar-Pedraza et al., 2023 
Cu. ahvazensis, Cu. 
muehlenbeckiae, Cu. 
spicifera y Cu. sp. 

Soya Mancha foliar González-Molotla et al.,2021 

Erysiphe    
Er. diffusa Frijol Cenicilla Félix-Gastélum et al., 2017 
Er. quercicola Mango Cenicilla Félix-Gastélum et al., 2013 
Exserohilum    
Ex. turcicum Maíz Tizón foliar Felix-Gastélum et al., 2018; Muñoz-

Zavala et al., 2023 
Fusarium    
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F. annulatum Esparrago Pudrición de raíz y corona Sánchez-Gutiérrez, 2024 
F. brachygibbosum Cebolla Pudrición basal Tirado-Ramírez et al., 2023 
F. incarnatum Pepino Pudrición de fruto García-Estrada et al., 2021 
F. incarnatum Frijol Pudrición de raíz y marchitez Patiño-Espejel, 2021 
F. keratoplasticum Fresa Pudrición de raíz Vega-Gutiérrez et al., 2023 
F. languescens Garbanzo Pudrición de raíz y marchitez Cota-Barreras et al., 2024 
F. languescens Ajonjolí Pudrición de raíz Aguilar-Pérez, 2022 
F. nanum Ajonjolí Pudrición de raíz Aguilar-Pérez, 2022 
F. nanum  Esparrago Pudrición de raíz y corona Sánchez-Gutiérrez, 2024 
F. neocosmosporie-
llum 

Mango Malformación floral Molina-Cárdenas et al., 2021 

F. nirenbergiae Garbanzo Pudrición de raíz y marchitez Cota-Barreras et al., 2024 
F. nygamai  Tomatillo Amarillamiento y marchitez Ayala-Armenta et al., 2020 
F. nygamai  Frijol Pudrición de raíz y marchitez Patiño-Espejel, 2021 
F. nygamai  Frijol Pudrición de raíz y marchitez Vega-Gutiérrez et al., 2022 
F. nygamai  Esparrago Pudrición de raíz y corona Sánchez-Gutiérrez, 2024 
F. oxysporum Tomatillo Amarillamiento y marchitez Ayala-Armenta et al., 2020 
F. oxysporum Frijol Pudrición de raíz y marchitez Patiño-Espejel, 2021 
F. oxysporum Chile Necrosis vascular y marchitez Velarde-Félix et al., 2018 
F. pernambucanum Esparrago Pudrición de raíz y corona Sánchez-Gutiérrez, 2024 
F.  proliferatum Mango Malformación floral Molina-Cárdenas et al., 2023 
F. sulawense Esparrago Pudrición de raíz y corona Sánchez-Gutiérrez, 2024 
F. thapsinum Sorgo Tizón Félix-Gastélum et al., 2022 
F. verticillioides Frijol Pudrición de raíz y marchitez Patiño-Espejel, 2021 
F. verticillioides Pepino Pudrición de fruto Cruz-Lachica et al., 2022 
F. verticillioides Sorgo Tizón Félix-Gastélum et al., 2022 
F. verticillioides Cártamo Pudrición de raíz Tirado-Ramírez et al., 2023 
F. verticillioides Papaya Pudrición de tallo y raíz Vega-Gutiérrez et al., 2023 
F. verticillioides Garbanzo Pudrición de raíz y marchitez Cota-Barreras et al., 2024 
Gilbertella    
G. persicaria Pitahaya Pudrición de flores y frutos Carrillo-Fasio et al., 2022 
Lasiodoplodia    
L. brasiliense Limón Persa Muerte descendente y cancros Nuñez-García et al., 2024 
L. iraniensis Limón Persa Muerte descendente y cancros Nuñez-García et al., 2024 
L. pseudotheobromae Limón Persa Muerte descendente y cancros Nuñez-García et al., 2024 
L. subglobosa Limón Persa Muerte descendente y cancros Nuñez-García et al., 2024 
Leveillula    
L. taurica Pepino Cenicilla Beltrán-Peña et al., 2018 
Macrophomina    
M. phaseolina Frijol Pudrición carbonosa de raíz y tallo Rodríguez-Palafox, 2020 
M. phaseolina Tomatillo Pudrición carbonosa de raíz y tallo Ayala-Armenta et al., 2020 
M. phaseolina Garbanzo Pudrición carbonosa de raíz y tallo Cota-Barreras et al., 2022 
M. phaseolina Ajonjolí Pudrición carbonosa de raíz y tallo Cota-Barreras et al., 2022 
M. phaseolina Esparrago Pudrición carbonosa de raíz  Sánchez-Gutiérrez, 2024 
Neocosmospora    
N. falciformis Cebolla Pudrición basal Tirado-Ramírez et al., 2018 
N. falciformis Tomate Pudrición de pie y marchitez Vega-Gutiérrez et al., 2019 
N. falciformis Papaya Pudrición de raíz y tallo Vega-Gutiérrez et al., 2019 
N. falciformis Maíz Pudrición de mazorca Douriet-Angulo et al., 2019 
N. falciformis Frijol Pudrición de raíz Patiño-Espejel, 2021 
N. falciformis Garbanzo Pudrición de raíz Velarde-Félix et al., 2022 
N. falciformis Garbanzo Pudrición de raíz y marchitez Cota-Barreras et al., 2022 
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N. falciformis Esparrago Pudrición de raíz y corona Sánchez-Gutiérrez, 2024 
N. falciformis Fresa Pudrición de raíz y marchitez Payán-Arzapalo et al., 2024 
N. solani  Tomate Pudrición basal y cancro del tallo López-López et al., 2021 
Paramyrothecium    
Pa. foliicola  Sandia Cancro del tallo y mancha foliar Cruz-Lachica et al., 2021 
Podosphaera    
Po. pannosa Rosal Cenicilla Félix-Gastélum et al., 2014 
Po. xanthii Melón Cenicilla Félix-Gastélum et al., 2005 
Po. xanthii Sandía Cenicilla Félix-Gastélum et al., 2005 
Po. xanthii Pepino Cenicilla Félix-Gastélum et al., 2005 
Po. xanthii Calabaza Cenicilla Félix-Gastélum et al., 2005 
Po. xanthii Tomatillo Cenicilla Félix-Gastélum et al., 2017 
Puccinia    
Pu. carthami  Cártamo Roya  Borbón-Gracia y Cortez-Mondaca, 

2015 
Pu. sorghi Maíz Roya Orduño-Cota et al., 2008 
Pu. striiformis f. sp. 
tritici 

Trigo Roya León-Gallegos y Cummins 1981; Lla-
ven-Valencia et al., 2021; Calderón-
García, 2021 

Pu. triticina Trigo Roya León-Gallegos y Cummins 1981; Ro-
dríguez-García et al., 2020; Llaven-Va-
lencia et al., 2021 

Ramularia    
Ra. carthami Cártamo Falsa cenicilla Borbón-Gracia y Cortez-Mondaca, 

2015 
Rhizoctonia    
R. solani AG-7 Papa Cancro del tallo  López-Corrales et al., 2023 
R. solani AG3 y AG4 Papa Costra negra y cancro del tallo López-Corrales et al., 2024 
R. solani Garbanzo Pudrición de raíz Eliassaint et al., 2024 
R. solani AG-4 Tomatillo Pudrición de raíz Ayala-Armenta et al., 2020 
Sclerotinia    
S. sclerotiorum Tomatillo Pudrición de raíz y tallo (moho blanco) Apodaca-Sánchez et al., 2008 
S. sclerotiorum Frijol Lesiones acuosas en tallos, hojas y vai-

nas (moho blanco) 
Rodríguez-Cota et al., 2022 

S. sclerotiorum Ajonjolí Pudrición de tallos y órganos reproduc-
tivos (moho blanco) 

Aguilar-Pérez, 2023 

S. sclerotiorum Berenjena Pudrición y marchitez Félix-Gastélum et al., 2024 

S. sclerotiorum Papa 
Lesiones acuosas en tallos y hojas y tu-
bérculos (moho blanco) 

Félix-Gastélum et al., 2024 

Setophoma    
Se. terrestris Tomate Pudrición rosada y corchosa de las raí-

ces 
López-López et al. 2020; 2024 

Uromyces    
U. appendiculatus Frijol Amarillamiento, pústulas León-Gallegos y Cummins 1981; Sali-

nas-Pérez et al., 2011 

 
Neocosmospora spp. 

El género Neocosmospora (complejo de especies de Fusarium solani) incluye 
saprófitos, endófitos de plantas y patógenos de gran importancia económica, así 
como patógenos oportunistas de animales. Los avances en el reconocimiento bio-
lógico y filogenético de especies han revelado una rica diversidad específica que, 



Tovar-Pedraza y García-León, 2025 10 de 23 
 

 

en gran medida, ha permanecido poco estudiada. Estos hongos están ampliamente 
distribuidos, y se encuentran comúnmente en el suelo, como patógenos oportunistas 
de plantas, restos vegetales, material vegetal vivo, aire y agua. Las especies inclui-
das han sido registradas en casi 500 hospedantes vegetales diferentes, abarcando 
más de 100 familias (Sandoval-Denis et al., 2019). 

Estas especies han ganado relevancia debido a su impacto en cultivos de alto 
valor económico. Se caracterizan por producir microconidios, macroconidios y cla-
midosporas, similares a los de Fusarium, pero con diferencias taxonómicas y mo-
leculares significativas. Fusarium y Neocosmospora se distinguen claramente 
tanto en sus formas sexuales como asexuales. Neocosmospora se caracteriza por 
formar peritecios de color naranja a marrón rojizo, de paredes lisas a rugosas, pro-
duciendo ascosporas globosas a elipsoidales, de 0 a 1 septo, con ornamentación 
distintiva (estriadas, cerebriformes a espinulosas), de color amarillo a marrón do-
rado. En contraste, las formas asexuales producen monofiálides aéreas distintivas, 
muy largas y estrechas. Por otro lado, las especies de Fusarium presentan peritecios 
de color azul oscuro a púrpura o negro, con reflejos brillantes y superficie rugosa; 
sus ascosporas son elipsoidales a fusiformes, rectas o curvadas, con (0–)1–3 septos 
y paredes lisas, de color marrón pálido. Las formas asexuales producen fiálides 
relativamente cortas, mono- o polifiálides, y pueden contener células conidiógenas 
holoblásticas que producen conidios solitarios (Sandoval-Denis et al., 2019). 

En Sinaloa se han reportado especies de Neocosmospora en diversos cultivos 
(Cuadro 1), pero de la misma manera que Fusarium spp., existen cultivos agrícolas 
en los que no se ha explorado e investigado la diversidad de especies de este hongo 
fitopatógeno. 

 
Macrophomina 

Es hongo necrotrófico que causa la enfermedad denominada “pudrición carbo-
nosa” en más de 700 especies de plantas, incluyendo hospedantes de importancia 
económica como soya, frijol, papa, maíz, sorgo, cacahuate, chile, garbanzo, algo-
dón y canola. Además, puede invadir tejidos inmaduros, dañados o senescentes, 
con más frecuencia en condiciones cálidas y secas (Singleton et al., 1992; Babu et 
al., 2013).  

Este patógeno tiene distribución mundial y su incidencia y prevalencia es ma-
yor en regiones tropicales y subtropicales con climas áridos y semiáridos (Kaur et 
al., 2012). El hongo persiste en el suelo en forma de microesclerocios durante lar-
gos periodos de tiempo de hasta 15 años (Short et al., 1980). Los síntomas que 
induce Macrophomina van desde el tizón de las plántulas, el marchitamiento, la 
pudrición de la raíz y el tallo (Popovic et al., 2018). La abundante producción de 
diminutos esclerocios negros del hongo hace que los tejidos podridos se ennegrez-
can y por esta razón se conocen como pudrición carbonosa (Wrather y Koenning, 
2010). Los síntomas en las raíces son necrosis de la raíz principal y las raíces late-
rales (Mengistu et al., 2007). 

Los microesclerocios germinan al entrar en contacto con las raíces secundarias, 
donde inicia el crecimiento de las hifas en la superficie de las raíces, se lleva a cabo 
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la formación de apresorio hasta que penetra en la planta. El patógeno coloniza hasta 
alcanzar la raíz principal, donde causa la restricción del crecimiento de la planta, 
manifestado en clorosis, marchitamiento foliar y finaliza con la muerte. Al final del 
ciclo de la enfermedad se forman los microesclerocios, estructuras de resistencia 
de color negro en la corteza interior de las raíces y en la parte inferior del tallo. La 
planta muerta se descompone, los microesclerocios son liberados, y funcionan 
como inóculo en las nuevas plántulas.  

Actualmente se conocen cinco especies de Macrophomina a nivel mundial, in-
cluyendo a M. phaseolina, M. pseudophaseolina, M. euphorbicola, M. vaccini y M. 
tecta. No obstante, estudios realizados con aislados de Macrophomina obtenidos 
de hospedantes cultivados en Sinaloa, únicamente se ha detectado a M. phaseolina 
(Cuadro 1). Esta especie se encuentra ampliamente distribuida en los campos agrí-
colas del estado y afecta principalmente al frijol, maíz, ajonjolí, cártamo, garbanzo, 
soya, guar y cacahuate. 

 
Sclerotinia sclerotiorum 

Es un hongo ascomiceto (orden Helotiales, familia Sclerotiniaceae) amplia-
mente distribuido de algunas regiones del estado de Sinaloa. Este patógeno infecta 
a más de 500 especies hospedantes y presenta estilo de vida necrotrófico, causando 
la muerte celular del hospedante mediante la secreción de enzimas hidrolíticas para 
obtener los nutrientes de las células muertas, y además puede ser endófito en algu-
nos cultivos de la familia Poaceae (Sharma et al., 2017; Tian et al., 2020; Félix-
Gastélum et al., 2024).  

Las colonias de S. sclerotiorum se caracterizan por ser color blanco a gris claro. 
El hongo produce esclerocios individuales de color negro envueltos en el micelio 
blanco, redondeados, semiesféricos e irregulares. En su fase sexual produce apote-
cios en forma de copa, de color café claro y varían en tamaño de diámetro (2-11 
mm). Las ascas están dispuestas en la periferia del ascocarpo; las ascosporas son 
hialinas, elipsoidales con pared lisa (Bolton et al., 2006). 

En condiciones de humedad (>90%) y bajas temperaturas (12-20°C), este 
hongo crece de manera rápida dentro del tejido infectado del hospedante y desarro-
lla síntomas de lesiones café y ahogamiento en la base del tallo, amarillamiento en 
las hojas y crecimiento de micelio blanco que conlleva a la necrosis, maduración 
prematura y marchitez del hospedante (Xia et al., 2020). Los esclerocios se forman 
de manera abundante sobre el tejido del hospedante y en las cavidades, restos de 
cosecha, y en el suelo, donde son capaces de permanecer viables hasta por ocho 
años (Willetts y Wong, 1980). En Sinaloa, se ha reportado solo a la especie S. scle-
rotiorum con base en análisis morfológicos y filogenéticos (Cuadro 1). 

  
Agroathelia rolfsii (sin: Sclerotium rolfsii) 

Hongo basidiomiceto (orden Agaricales, familia Typhulaceae) necrotrófico fa-
cultativo, que produce micelio en forma de abanico y presenta una alta capacidad 
de crecimiento saprofítico. Forma esclerocios redondeados pequeños (como má-
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ximo 1.5 mm de diámetro) que tienen una corteza de color marrón claramente di-
ferenciada y que constituyen la forma de persistencia en el suelo. Este hongo fito-
patógeno afecta a más de 500 especies de 100 familias de plantas entre monocoti-
ledóneas y dicotiledóneas (Kwon et al., 2016). 

Los síntomas iniciales de la enfermedad comprenden lesiones pequeñas de co-
lor café y acuosas en el tallo inferior o cerca de la superficie del suelo, seguidas de 
amarillamiento y marchitez de las ramas laterales, el tallo principal y por último el 
resto de la planta (Branch y Brenneman, 2009). Los signos de diagnóstico del 
hongo incluyen característicos abanicos de micelio blanco y esclerocios marrones 
que se extienden en los tejidos infectados. Bajo ciertas condiciones favorables, el 
hongo puede causar pudrición en ramas, peciolos, flores y vainas (Rivera et al., 
2018). Las lesiones se extienden rápido y el tejido xilemático no siempre llega a 
degradarse por completo, lo que determina que en el proceso infectivo no siempre 
resulte la muerte de la planta o que plantas muertas permanezcan firmes (Almeida 
et al., 2001). Es característico observar abundante micelio blanco y esclerocios ma-
rrones en la superficie del suelo adyacente a la planta infectada (Kwon et al., 2016; 
Khatri et al., 2017). En los cultivos agrícolas en Sinaloa, A. rolfsii se ha reportado 
afectando algunos cultivos importantes y se presenta con mayor frecuencia en papa, 
garbanzo y frijol (Cuadro 1). 

 
Rhizoctonia solani 

Rhizoctonia es un basidiomiceto que habita en el suelo, conocido como un 
hongo estéril porque durante muchos años se pensó que solo producía esclerocios 
y era incapaz de producir esporas, ya sean sexuales o asexuales. Ahora se sabe que 
algunas especies del género producen basidiosporas como sus esporas sexuales. En 
cualquier caso, las esporas de Rhizoctonia se producen solo en condiciones espe-
ciales en el laboratorio o son extremadamente raras en la naturaleza y, por lo tanto, 
de poco valor para identificar el hongo (Oliver, 2024). 

El género Rhizoctonia está formado por grupos de individuos relacionados, 
pero genéticamente distintos. La diferenciación de especies puede basarse en el nú-
mero de núcleos por célula, morfología, grupo de anastomosis, características bio-
químicas y moleculares (Lima et al., 2024). El micelio de Rhizoctonia, es incoloro 
cuando joven, pero se vuelve amarillento o marrón claro con la edad, además que 
está formado por células largas, produce ramas que crecen en ángulos rectos a la 
hifa principal, están ligeramente contraídas en la unión y tienen una pared transver-
sal cerca de la unión (Yang et al., 2015). Las características de ramificación suelen 
ser las únicas disponibles para la identificación del hongo. Bajo ciertas condiciones, 
el hongo produce mechones de células cortas y anchas similares a esclerocios que 
funcionan como clamidosporas, o eventualmente los mechones se convierten en 
esclerocios bastante pequeños, de forma suelta, de color marrón a negro. Los basi-
dios se producen en una capa membranosa de micelio y tienen cuatro esterigmas, 
cada uno con una basidióspora (Oliver, 2024).  
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El criterio más importante para distinguir entre si a especies de Rhizoctonia es 
la diferenciación por grupos de anastomosis (AG, por sus siglas en inglés). El con-
cepto de grupo de anastomosis se basa en la premisa de que las hifas de los aislados 
de la misma especie (independientemente de su capacidad para cruzarse entre sí) 
tienen la capacidad de reconocerse y fusionarse (Carling, 1996). Este concepto ha 
sido ampliamente aceptado en los últimos años para la identificación de aislados de 
R. solani y especies de Ceratobasidium (Lima et al., 2024). En Sinaloa, R. solani 
es un hongo causante de enfermedades principalmente en cultivos como papa, gar-
banzo, frijol, maíz, chile y tomatillo.  

 
Colletotrichum spp. 

El género Colletotrichum es un complejo de especies que se define como un 
grupo de especies que forman un clado monofilético y exhiben características com-
partidas (morfología conidial similar). El sistema de clasificación actual de Colle-
totrichum comprende 16 complejos de especies y 15 especies individuales (single-
tons) (Liu et al., 2022). 

Las secuencias ITS son útiles para asignar especies de Colletotrichum a com-
plejos de especies, pero se emplean diferentes loci (act, chs-1, gapdh, his3, tub2, 
apn2, Mat1/Apn2, sod2) para resolver los distintos complejos de especies. Basán-
dose en estos análisis, se aceptan 280 especies con datos moleculares disponibles, 
de las cuales al menos 33 especies se han reportado como endófitos (Liu et al., 
2022). 

Colletotrichum es un género de importantes fitopatógenos que causan antrac-
nosis en numerosos cultivos en todo el mundo. Este género comprende un grupo 
altamente diverso de patógenos que infectan una amplia gama de hospedantes ve-
getales. Los estilos de vida de las especies de Colletotrichum pueden clasificarse, 
en términos generales, como necrotrófico, hemibiotrófico, latente o quiescente, y 
endofítico; siendo el hemibiotrófico el más común. Las diferencias en los estilos de 
vida dependen de la especie, hospedante, estado fisiológico de madurez del hospe-
dante y de las condiciones ambientales (De Silva et al., 2017).  

El conocimiento sobre los estilos de vida de las especies de Colletotri-
chum permite el desarrollo de diagnósticos mejorados y la aplicación de métodos 
integrados de control de enfermedades para mitigar el riesgo de introducción de 
especies exóticas de Colletotrichum (De Silva et al., 2017). En Sinaloa, diversas 
especies de Colletotrichum están afectando cultivos como litchi, mango, arandano, 
guayaba, pitahaya, cucurbitaceas y papa. Sin embargo, se requiere estudiar a pro-
fundidad la diversidad de especies de Colletotrichum en la mayoría de estos culti-
vos. 

 
Alternaria spp. 

Hongo ascomiceto (orden Pleosporales, familia Pleosporaceae) de distribución 
cosmopolita que se compone de múltiples especies saprófitas, endófitas y patóge-
nas. Este género se puede encontrar en diferentes sitios como semillas, cultivos 
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vegetales, productos agroalimentarios, suelo, materiales inertes, animales y la at-
mósfera (Woudenberg et al., 2015). Alternaria por lo general presenta colonias de 
color gris a negro o marrón, produce conidióforos con conidios simples o ramifica-
dos, los conidios se originan en cadenas, son largos, anchos, cortos, ovalados, mul-
ticelulados y regularmente piriformes (Simmons, 2007).  

Los síntomas comienzan como pequeñas manchas cafés principalmente en las 
hojas inferiores y posteriormente se presentan condiciones de alta humedad y llu-
vias prolongadas, donde se incrementa su incidencia en la parte media y superior 
de la planta. Las manchas se disponen a manera de anillos concéntricos. Altas in-
cidencias provocan defoliación en etapas tempranas, y como consecuencia pérdidas 
considerables en el rendimiento, si el cultivo se encuentra en floración y producción 
de vainas. Se propaga por el viento, salpique de agua y residuos de cosecha, male-
zas y la transmisión por semilla juega un papel primordial en la diseminación del 
hongo (Radchenko y Sokolova, 2018). Este patógeno tiene una amplia adaptabili-
dad a condiciones áridas y sequias prolongadas. Se sabe que existe variabilidad 
patogénica dentro de las especies. 

En Sinaloa, Alternaria spp. afectan comúnmente la mayoría de los cultivos 
agrícolas, principalmente tomate, papa, berenjena, tomatillo, pepino, melón, san-
día, calabaza, garbanzo, ajonjolí, cártamo, limón Persa, mango, pitahaya, arándano 
y cebolla.   

    
Lasiodiplodia spp.   

Lasiodiplodia (Familia Botryosphaeriaceae, Orden Botryosphaeriales) tiene 
una distribución global y se encuentra en una amplia variedad de hospedantes mo-
nocotiledóneas, dicotiledóneas y gimnospermas. La mayoría de las especies de La-
siodiplodia son patógenos que causan diversas enfermedades, como cancros del 
tallo, gomosis en tallos y ramas, marchitez de brotes y pudrición del pedúnculo de 
frutos. Además, las especies de Lasiodiplodia pueden encontrarse como endófitos 
y saprófitos. La combinación de cuatro loci, la región del espaciador transcrito in-
terno (ITS), el gen del factor de elongación de traducción 1-α (tef1-α), el gen beta-
tubulina (tub2) y la segunda subunidad más grande de la ARN polimerasa II (rpb2), 
proporcionan una resolución más confiable para este género a nivel de especie 
(Rathnayaka et al., 2023). 

Entre sus especies, L. theobromae tiene una distribución mundial y afecta a un 
amplio rango de hospedantes, incluidos cultivos de importancia económica. La 
combinación de características morfológicas y filogenia es necesaria para una iden-
tificación taxonómica precisa de las especies de Lasiodiplodia (Rathnayaka et al., 
2023). 

La morfología sexual de las especies de Lasiodiplodia se caracteriza por asco-
mas globosos a subglobosos, a menudo ostiolados y uniloculares, y ascos clavados 
y estipitados con ascosporas hialinas a marrón oscuro, aseptadas. La morfología 
asexual se caracteriza por conidiomas estromáticos, inmersos o superficiales, glo-
bosos, uni o multiloculares, con un ostiolo papilado central y único. Los conidiófo-
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ros generalmente están reducidos a células conidiógenas; si están presentes, se ca-
racterizan por ser hialinos, cilíndricos, a veces septados y raramente ramificados, 
surgiendo de la capa interna. Las células conidiógenas son hialinas, cilíndricas a 
cónicas, holoblásticas y lisas, y se originan en la pared interna de los conidiomas 
(Rathnayaka et al., 2023). 

Las especies de Lasiodiplodia tienen conidios subglobosos u ovalados, lisos, 
de paredes gruesas, que inicialmente son hialinos y se vuelven marrón oscuro y 
estriados al madurar. Los caracteres morfológicos de las ascosporas y los conidios 
se han utilizado para diferenciar géneros y familias dentro de Botryosphaeriaceae. 
Lasiodiplodia se distingue de otros géneros de Botryosphaeriaceae por tener coni-
dios pigmentados, 1-septados, con estriaciones longitudinales y paráfisis picnidia-
les (Rathnayaka et al., 2023). 

En Sinaloa, diversos cultivos como mango, lichi, arándano, frambuesa, zarza-
mora, papaya, guayaba, y cítricos son afectados por distintas especies de Lasiodi-
plodia. 

 
Pucciniaceae  

Las royas son el grupo más diverso y complejo de hongos fitopatógenos. La 
familia Pucciniaceae es una de las más importantes dentro del orden Pucciniales 
(royas), que comprende hongos parásitos obligados de amplia distribución mundial. 
Sus miembros son conocidos por causar enfermedades devastadoras en una gran 
variedad de plantas hospedantes, incluyendo cultivos de relevancia agrícola y es-
pecies silvestres (Huerta-Espino et al., 2014). Esta familia incluye géneros desta-
cados como Puccinia y Uromyces, que se caracterizan por su complejidad en el 
ciclo de vida, que involucra frecuentemente múltiples etapas de desarrollo y, en 
muchos casos, hospedantes alternos (Aime et al., 2018). 

La mayoría de los Pucciniales requieren dos hospedantes específicos, pero no 
relacionados para completar su ciclo de vida. Este ciclo de vida heteroécico puede 
resumirse en dos fases, cada una de las cuales ocurre en su hospedante asociado, 
conocidas como las etapas aecial y telial. La etapa aecial representa la parte del 
ciclo de vida de los Pucciniales donde los monocariones haploides (espermacios) 
se combinan a través de la fertilización (plasmogamia) para formar un dicarión. 
Posteriormente, se forman las eciósporas dicarióticas, que tienen la función de dis-
persar el dicarión al hospedante telial. En el hospedante telial, ocurre la propagación 
asexual mediante la producción de uredosporas. Finalmente, usualmente en res-
puesta a señales ambientales, el dicarión cesa la esporulación asexual y forma te-
liósporas. En esta etapa, se lleva a cabo la cariogamia, seguida de la meiosis. Las 
teliósporas germinantes producen basidiósporas haploides, que transportan el 
nuevo monocarión de regreso al hospedante aecial (Aime et al., 2018). 

El género Puccinia es el más extenso dentro de la familia y del orden, abar-
cando más de 4,000 especies descritas. Por otro lado, el género Uromyces, aunque 
menos diverso, incluye patógenos relevantes como Uromyces appendiculatus, cau-
sante de la roya común del frijol, una enfermedad de gran impacto en leguminosas 
(Aime et al., 2018). 
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Los daños que provocan las royas en los hospedantes, son la reducción del área 
fotosintética, bloqueo en la traslocación de nutrimentos, muerte prematura lo que 
se traduce en bajos rendimientos y mala calidad del producto obtenido (Singh et 
al., 2002).  

En el estado de Sinaloa la roya de la hoja (P. triticina) y roya lineal amarilla 
(P. striiformis f. sp. tritici) son las enfermedades más importantes y las principales 
limitantes de la producción del cultivo de trigo. Sin embargo, diversas especies de 
royas de los géneros Uromyces y Puccinia afectan cultivos como garbanzo, frijol, 
maíz, cebolla, espárrago, cacahuate y soya. 

 
Erysiphaceae 

Erysiphaceae (Helotiales, Leotiomycetes, Ascomycota) es una familia de pa-
rásitos obligados de plantas que incluye más de 900 especies distribuidas en 18 
géneros (Braun y Cook, 2012). En México, se denomina comúnmente como “ceni-
cilla” al síntoma y signo causado por las especies de la familia Erysiphaceae. Las 
cenicillas constituyen un grupo importante de hongos fitopatógenos que producen 
una película blanca y pulverulenta en hojas, tallos, flores y frutos de angiospermas 
(Schmidt y Braun, 2020). En total, las especies de Erysiphaceae infectan a 10,125 
taxones hospedantes pertenecientes a 205 familias de plantas con flores. Los análi-
sis filogenéticos moleculares realizados hasta la fecha indican que los miembros de 
la familia Erysiphaceae forman un grupo monofilético distinto (Takamatsu, 2013). 

En Sinaloa existen diversas especies de cenicillas que se presentan común-
mente y que afectan principalmente a cultivos como tomate, chile, pepino, melón, 
sandía, calabazas, papaya, mango y garbanzo.  

 
Otras especies de hongos fitopatógenos poco estudiadas 

Además de los géneros descritos y reportados anteriormente como los princi-
pales hongos fitopatógenos presentes en cultivos agrícolas de Sinaloa, existen otras 
especies muy comunes que tienen un rango menor de hospedantes y que no han 
sido estudiados detalladamente con base en la combinación de estudios morfomo-
leculares. Estas especies se mencionan en el Cuadro 2.  

 
CONCLUSIONES 

Aunque los enfoques combinados de métodos morfológicos y herramientas 
moleculares han permitido una caracterización más precisa de los hongos fitopató-
genos presentes en Sinaloa, aún existen cultivos y áreas donde la diversidad de 
patógenos no ha sido estudiada. 

La prevalencia de hongos fitopatógenos como Fusarium spp., Neocosmospora 
spp., Lasiodiplodia spp., Alternaria spp., Colletotrichum spp., Macrophomina pha-
seolina, Agroathelia rolfsii, Sclerotinia sclerotiorum y Rhizoctonia solani; además 
de miembros de las familias Pucciniaceae (royas) y Erysiphaceae (cenicillas) afecta 
significativamente los cultivos de alto valor económico en Sinaloa, generando pér-
didas económicas y comprometiendo la calidad y rendimiento de los productos 



Tovar-Pedraza y García-León, 2025 17 de 23 
 

 

agrícolas. Además, prácticas como el monocultivo, el uso intensivo de agroquími-
cos, y la variabilidad climática han intensificado la incidencia de estos hongos pa-
tógenos, resaltando la necesidad de desarrollar estrategias de manejo integrado. 

Cuadro 2. Lista de hongos fitopatógenos presentes, pero poco estudiados y caracterizados en Sina-
loa, México. 

Especie  Hospedante Síntoma 

Alternaria spp. Cucurbitáceas Mancha foliar 

Alternaria spp. Papa Mancha foliar 

Botrytis spp. Arándano Moho gris 

Botrytis spp. Frambuesa Moho gris 

Botrytis spp.  Zarzamora Moho gris 

Cercospora spp. Cacahuate Mancha foliar 

Cercospora spp. Esparrago Mancha foliar 

Cercospora spp. Soya Mancha foliar 

Claviceps spp. Sorgo Ergot 

Colletotrichum spp. Cucurbitáceas Lesiones en hojas y frutos 

Colletotrichum spp. Litchi Antracnosis en frutos 

Corynespora cassicola Cucurbitáceas Lesiones en hojas 

Entyloma australe Tomatillo Carbón de la hoja 

Erysiphe neolycopersici Tomate Cenicilla  

Fulvia fulva Tomate Moho de las hojas 

Fusarium spp. Papa Pudrición de tubérculo 

Fusarium spp. Zarzamora Marchitez 

Lasiodiplodia spp. Litchi Muerte de ramas 

Lasiodiplodia spp. Arándano Tizón de ramas 

Leveillula taurica  Tomate  Cenicilla 

Leveillula taurica Chile Cenicilla 

Leveillula sp. Garbanzo Cenicilla 

Macrophomina phaseolina Cacahuate Pudrición carbonosa 

Neofusicoccum spp. Arándano Tizón de ramas 

Neovossia indica Trigo Carbón parcial 

Puccinia asparagi Esparrago Roya 

Septoria lycopersici Tomate Septoriosis de la hoja 

Setophoma terrestris Cebolla Raíz rosada 

 
PERSPECTIVAS 

Es imperativo implementar enfoques de manejo integrado de enfermedades 
fúngicas, que incluyan el uso de variedades resistentes, control biológico, rotación 
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de cultivos, y aplicaciones estratégicas de fungicidas químicos. Estas estrategias 
contribuirán a reducir el impacto de las enfermedades fúngicas y a garantizar siste-
mas agrícolas más resilientes. Además, se deben priorizar estudios sobre la diver-
sidad y dinámica de los hongos fitopatógenos en cultivos y regiones aún no carac-
terizadas en Sinaloa, lo que permitirá desarrollar planes de manejo específicos y 
efectivos. Asimismo, se debe considerar y estudiar la influencia de factores climá-
ticos en la incidencia y severidad de las enfermedades fúngicas con la finalidad de 
integrar modelos predictivos que ayuden a mitigar los efectos adversos del cambio 
climático en la agricultura del estado. 

Finalmente, se requiere establecer programas de monitoreo fitosanitario y ca-
pacitación para los agricultores que les permita una detección temprana y un ma-
nejo más eficiente de las enfermedades causadas por hongos fitopatógenos, redu-
ciendo pérdidas económicas y fortaleciendo la seguridad alimentaria. 
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Resumen: Aedes aegypti es el principal vector de arbovirus como el Dengue. Actualmente, las 
estrategias para disminuir la población vectorial se basan en el uso de insecticidas como los orga-
nofosforados, organoclorados, carbamatos y piretroides los cuales han contribuido a disminuir la 
población vectorial, sin embargo, A. aegypti ha desarrollado resistencia a compuestos como la per-
metrina y la deltametrina la cual se ha asociado con la presencia de polimorfismos (SNP) en el gen 
del canal de sodio dependiente de voltaje (VGSC), conocidos como mutaciones kdr, las cuales 
bloquean la acción de los piretroides en el canal de sodio. En este estudio se genotipificaron las 
mutaciones kdr L982W, S989P, A1007G e I1011M/V, mediante secuenciación. Los resultados 
muestran que la población de A. aegypti analizada presenta un genotipo silvestre para las mutacio-
nes mencionadas, sugiriendo que en nuestra población debe haber otras mutaciones kdr en distintos 
dominios que estén confiriendo resistencia a A. aegypti.  
 
Palabras clave: Aedes aegypti, kdr, VGSC, resistencia, piretroides. 

 
 

Abstract: Aedes aegypti is the primary vector of arboviruses such as Dengue. Currently, strategies 
to reduce the vector population are based on the use of insecticides such as organophosphates, 
organochlorines, carbamates, and pyrethroids, which have contributed to reducing the vector pop-
ulation. However, A. aegypti has developed resistance to compounds like permethrin and deltame-
thrin, which has been associated with the presence of polymorphisms (SNPs) in the voltage-gated 
sodium channel (VGSC) gene, known as kdr mutations, which block the action of pyrethroids on 
the sodium channel. In this study, the kdr mutations L982W, S989P, A1007G, and I1011M/V were 
genotyped through sequencing. The results show that the analyzed A. aegypti population exhibits 
a wild-type genotype for the mentioned mutations, suggesting that other kdr mutations in different 
domains may be present in our population, conferring resistance to A. aegypti. 
 
Keywords: Aedes aegypti, kdr, VGSC, resistance, pyrethroids. 
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INTRODUCCIÓN 

El mosquito A. aegypti es el principal vector de diversas enfermedades arbovi-
rales como el Dengue, el cual actualmente representa un problema severo de salud 
pública a nivel mundial, (Rubio-Palis et al., 2023) con una estimación de 390 mi-
llones de casos al año (Bhatt et al., 2013). Particularmente, en la región de Las 
Américas hasta la semana epidemiológica 49 del 2024, la Organización Mundial 
de la Salud (OMS) ha reportado 6, 649, 645 casos confirmados con 7, 466 defun-
ciones (PLISA, 2024).  

México es un país endémico de dengue, en donde la Dirección General de 
Epidemiología (DGE) a través del Sistema Nacional de Vigilancia Epidemiológica 
(SINAVE) ha reportado 120, 931 casos, de los cuales 54, 530 son dengue con sig-
nos de alarma (DCSA) más dengue grave (DG), con 362 defunciones hasta la se-
mana epidemiológica 49 del 2024. Los estados con mayor tasa de incidencia son 
Colima, Nayarit, Morelos y Baja California Sur, mientras que el estado de Sinaloa 
se encuentra en el décimo lugar, con 4, 646 casos confirmados, de los cuales 2,745 
son DCSA+DG, con 18 defunciones (SINAVE, 2024).  

Con la finalidad de disminuir los casos de las virosis transmitidas por Ae. ae-
gypti, la OMS ha planteado diversas estrategias para el control vectorial, dentro de 
las que destaca el uso de distintos insecticidas como los carbamatos, organofosfo-
rados, organoclorados y los piretroides (Bonnet et al., 2020). En particular, los in-
secticidas piretroides han sido ampliamente utilizados a nivel mundial para el con-
trol de Aedes spp., sin embargo, A. aegypti ha desarrollado resistencia a insectici-
das derivados de los piretroides como la permetrina (piretroide de tipo I) y la del-
tametrina (piretroide de tipo II), esto mediante mecanismos relacionados con la 
presencia de mutaciones puntuales en el gen que codifica para el canal de sodio 
dependiente de voltaje (VGSC), llamadas mutaciones knockdown resistance (kdr) 
(Chen et al., 2020).  

El VGSC está conformado por cuatro dominios (I-IV) unidos entre sí de forma 
intracitoplasmática mediante un linker y posee un extremo amino y carboxilo ter-
minal; cada uno de los dominios está compuesto por 6 segmentos transmembrana-
les (S1-S6) (Figura 2) (Uemura et al., 2024).  

A nivel molecular, los insecticidas piretroides interfieren en los canales de 
sodio en la membrana de las neuronas del mosquito y producen una alteración en 
el estado abierto-cerrado del canal y por tanto en el transporte de los iones de sodio 
(Devine y cols, 2008). Esto produce una entrada de iones constante hacia la neu-
rona y la consecuente despolarización permanente lo que provoca el derribo del 
mosco (Bradberry y cols, 2005; Hołyńska-Iwan y Szewczyk-Golec, 2020). Sin em-
bargo, diversos autores han reportado que los moscos han desarrollado resistencia 
al derribo ante la aplicación de piretroides (Moyes et al., 2017; Amelia-Yap et al., 
2018; Akhir et al., 2022), esto por diversos mecanismos dentro de los que destaca 
la presencia de mutaciones kdr (Silver et al., 2014; Zhou et al., 2019, Chen et al., 
2020; Wuliandari et al., 2020; Naw et al., 2020).  
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Hasta el momento, se han evidenciado 22 mutaciones kdr en los cuatro domi-
nios del VGSC de mosquitos del género Aedes (Figura 2E) (Uemura et al., 2024), 
las cuales se han asociado con la resistencia a insecticidas piretroides (Pareja-
Loaiza et al., 2020). De estas mutaciones reportadas, cinco se encuentran dentro 
del segmento 6 (S6) del dominio II: L982W, S989P, A1007G, I1011M/V y 
V1016G/I (Brengues et al., 2003; Saavedra-Rodríguez et al., 2007; Islami et al., 
2018), siendo las mutaciones S989P y V1016G/I las más estudiadas del dominio 
II y asociadas con el fenotipo de resistencia a insecticidas piretroides (Chen et al., 
2020 y Naw et al., 2020). No obstante, las mutaciones L982W (Brengues et al., 
2003), S989P (Islami et al., 2018), A1007G (Akhir et al., 2022) así como la 
I1011M/V (Saavedra-Rodríguez et al., 2007) del S6 del dominio II también han 
sido reportadas y asociadas al fenotipo resistente; sin embargo, existe poca eviden-
cia que las asocie con la resistencia a insecticidas piretroides.  

En México, se han evaluado las mutaciones V1016G/I en los estados de 
Nuevo León y Yucatán (López-Monroy et al., 2018), así como en Chiapas (Solis-
Santoyo et al., 2021), encontrando frecuencias alélicas variadas y asociando la pre-
sencia de dicha mutación con el fenotipo resistente. Debido a que en un estudio 
reciente de nuestro grupo de investigación (datos no publicados) evidenciamos la 
resistencia de A. aegypti a insecticidas piretroides, así como la presencia de la mu-
tación V1016I y a que actualmente, en la región Noroeste de México se carece de 
información que evidencie la presencia de las mutaciones kdr L982W, S989P, 
A1007G e I1011M/V del domino II del VGSC, nos planteamos analizar la presen-
cia de estas, con la finalidad de contribuir a dilucidar los mecanismos genéticos 
implicados en la resistencia a insecticidas que impide el control de tan importante 
vector.  

 

Obtención de muestras de A. aegypti y extracción de ADN 

Se seleccionaron 21 ejemplares de A. aegypti con fenotipo resistente a insec-
ticidas piretroides que se analizaron mediante un bioensayo de resistencia en el año 
2020 en la ciudad de Culiacán, Sinaloa (datos no publicados). Los especímenes se 
mantuvieron congelados a -70 °C hasta el momento de la extracción de ADN, la 
cual se llevó a cabo de manera individual mediante el método de sales.  

Brevemente, cada mosco se maceró en un tubo de 1.5 mL con 500 L de 
Buffer Salino de Fosfatos 10X (PBS 10X) con ayuda de un pistilo macerador, se-
guido de una agitación en vórtex durante 10 segundos. El macerado se centrifugó 
a 13,000 rpm durante 1 minuto. La pastilla se disolvió en 400 µL de solución de 
lisis (0.4M NaCl (Sigma), 10mM tris-HCl (Bio-Rad), pH 8 y 2Mm EDTA (Bio-
Rad) pH 8) y 40 µL de SDS (Bio-Rad) al 20%. Adicionalmente, se agregaron 15 
µL de proteinasa k (Promega) a 10 mg mL-1.  

La muestra se incubó a 55 °C durante toda la noche. Posteriormente se agre-
garon 300 µL de NaCl 6M a 60 °C y se agitó vigorosamente en vórtex 30 s, seguido 
de una centrifugación a 13,000 rpm durante 20 min. El sobrenadante se transfirió 
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a un tubo de 1.5 mL y se le agregó un volumen igual de isopropanol frío homoge-
nizando suavemente mediante inversión. Las muestras se centrifugaron a 13,000 
rpm durante 20 min y se descartó el sobrenadante.  

La pastilla se lavó con etanol frio al 80%, mezclando 4 veces por inversiones 
suaves, seguido de una centrifugación a 13,000 rpm durante 5 minutos. La pastilla 
se secó a temperatura ambiente durante 1 hora. Posteriormente se homogenizó con 
50 µL de agua libre de nucleasas (Promega). El ADN recuperado se incubó a 55 
°C por una hora, y se almacenó a -70 °C hasta su uso. Todas las muestras de ADN 
fueron cuantificadas empleando un Nanodrop Lite® (Thermo Fisher Scientific). 

 

Amplificación y purificación del segmento 6 del dominio II del VGSC 
Para amplificar el segmento 6 del dominio II del VGSC se realizó una PCR 

punto final siguiendo las especificaciones descritas por Leong et al. Brevemente, 

cada amplificación se realizó en un volumen final de 50 L empleando el kit Go-

Taq® Green Master Mix (Promega, USA), del cual se utilizaron 25 L del Mix de 

PCR y 15 L de agua libre de nucleasas; 2.5 L de cada oligo a una concentración 
de 10 pmol, sentido (5′-GGT GGA ACT TCA CCG ACT TC-3′) y antisentido (5′-
GGA CGC AAT CTG GCT TGT TA-3′) (Leong et al., 2019), como templado se 
añadieron 10 ng de ADN de A. aegypti y agua libre de nucleasas como control 
negativo de reacción. El protocolo de PCR comenzó con un precalentamiento a 95 
°C por 2 min, seguidos por 35 ciclos a 95 °C por 30 s, 63 °C por 30 s, 72 °C por 
30 s y 72 °C por 2 min como extensión final. Los productos de PCR fueron visua-
lizados mediante electroforesis en geles de agarosa al 1.5% en tampón TAE (40 
mM Tris pH 7.6, 20 mM ácido acético, 1 mM EDTA a pH 8) a 100 volts por 1 h; 
pre-teñidos con Safe-RedTM y observados en un transiluminador de luz UV (Mini-
UV, Bio-Rad). El tamaño del producto amplificado fue de ~581 pb.  

La purificación de los fragmentos amplificados se llevó a cabo empleando el 
kit Wizard® SV Gel and PCR Clean-Up System (Promega, USA) siguiendo las 
especificaciones del fabricante. Para comprobar la purificación se llevaron a cabo 
electroforesis en geles de agarosa al 1.5% pre-teñidos con Safe-RedTM (abm, Ca-
nadá) y observados en un transiluminador de luz UV (Mini-UV, Bio-Rad). Las 
muestras fueron almacenadas a -20 °C hasta ser enviadas a Macrogen Korea para 
su secuenciación. 

 

Análisis de las secuencias 
Las secuencias se sometieron a un análisis de identidad mediante un BLAST 

en la base de datos del GenBank del Nacional Center of Biotechnology Information 
(NCBI). Una vez confirmado que las secuencias obtenidas eran de la especie A. 
aegypti, se procedió al depurado y armado de las secuencias consenso de las 21 
muestras a partir de las secuencias sentido y reversa complementaria. Las 21 se-
cuencias consenso obtenidas se alinearon con las secuencias de referencia (Gen-
Bank: OK236520.2 y LC557556.1) las cuales tienen un genotipo silvestre para las 
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mutaciones kdr analizadas en este estudio empleando el programa CLC Sequence 
Viewer 8.0 de QIAGEN.  

Para la obtención de las secuencias de aminoácidos se llevó a cabo la traduc-
ción de las secuencias obtenidas en el estudio y se compararon con la secuencia de 
aminoácidos generada a partir de la secuencia de referencia del genoma completo 
de la cepa Liverpool (cepa silvestre) (GenBank: CH477310.1) empleando el pro-
grama CLC Sequence Viewer 8.0 de QIAGEN. Una vez realizados los alineamien-
tos, se analizaron para identificar los aminoácidos en las posiciones 982, 989, 1007 
y 1011. Para llevar a cabo la identificación de heterocigotos, se realizó la búsqueda 
de señales dobles en los electroferogramas de los alelos de interés mediante el pro-
grama Unipro UGENE.  

Se obtuvieron 21 fragmentos de 581 pb del segmento 6 del dominio II del gen 
VGSC purificados. A partir de estos fragmentos, se generaron 21 secuencias cuyos 
alineamientos mostraron un 100% de identidad con dos secuencias registradas en 
el GenBank (números de acceso: OK236520.2 y LC557556.1) de la especie A. ae-
gypti (Figura 1A).  

El análisis de las secuencias evidenció que los especímenes de A. aegypti eva-
luados presentan un genotipo silvestre para las mutaciones kdr L982W, S989P, 
A1007G e I1011M/V, debido a que en las secuencias nucleotídicas se encontraron 
los tripletes TTA, TCC, GCC y ATA, al igual que en la secuencia de referencia 
del genoma completo de la cepa Liverpool (cepa silvestre) registrada en el Gen-
Bank (número de acceso: CH477310.1), los cuales codifican para los aminoácidos 
Leucina, Serina, Alanina e Isoleucina, en las posiciones 982, 989, 1007 y 1011, 
respectivamente (Figura 1B).   

Al realizar el análisis detallado de los electroferogramas de las 21 secuencias 
obtenidas, se evidenció que los alelos 982 (Figura 2A), 989 (Figura 2B), 1007 (Fi-
gura 2C) y 1011 (Figura 2D) presentaban un genotipo homocigoto silvestre, al 
presentar una señal sencilla en las bases nucleotídicas correspondientes a las mu-
taciones kdr. Estos hallazgos evidencian que la población de A. aegypti de Culia-
cán Sinaloa, analizada en este estudio no es portadora de las mutaciones kdr 
L982W, S989P, A1007G e I1011M/V. El desarrollo de resistencia a insecticidas 
piretroides por parte de A. aegypti ha dificultado tener un control sobre el vector, 
permitiendo así la transmisión de arbovirus como el dengue, el cual representa un 
serio problema de salud a nivel mundial (Sumita et al., 2023), por ello diversos 
investigadores se han enfocado en dilucidar los mecanismos implicados en la re-
sistencia a insecticidas adquirida por A. aegypti ante la exposición prolongada a 
dichos agentes químicos.  
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Figura 1. Secuencias nucleotídicas y aminoacídicas del segmento 6 del Dominio II del VGSC de A. aegypti resistentes a piretroides. 
A) Secuencias nucleotídicas. Se observa un 100% de identidad en el alineamiento de la secuencia consenso de 518 pb de las 21 
secuencias obtenidas de las muestras Ae1-Ae21 comparadas con las secuencias de referencia con genotipo silvestre (GenBank: 
OK236520.2 y LC557556.1). B) Secuencias aminoacídicas. Se puede observar que las posiciones 982, 989, 1007 y 1011 corres-
ponden a los aminoácidos leucina (L), serina (S), alanina (A) e isoleucina (I), codificados por los codones TTA, TCC, GCC y ATA 
respectivamente, evidenciando un genotipo silvestre en todas las muestras evaluadas. El alineamiento fue realizado con la secuencia 
de aminoácidos predicha a partir de la secuencia nucleotídica consenso de las muestras Ae1-Ae21 y la secuencia de aminoácidos 
proveniente de la secuencia de referencia del genoma completo de la cepa Liverpool (cepa silvestre) (GenBank: CH477310.1), con 
los segmentos AAEL004612, AAEL008297 y AAEL006090 (Vector-Base). Alineamientos realizados con el programa CLC se-
quence viewer de QIAGEN.   

Uno de estos mecanismos es la presencia de mutaciones kdr en el gen VGSC, 
las cuales se han relacionado con la resistencia a insecticidas piretroides como per-
metrina y deltametrina. Se ha descrito que las principales mutaciones relacionadas 
con el fenotipo resistente son la S989P, V1016G/I, F1534C, y recientemente la 
V410L (Tokponnon et al., 2024). Sin embargo, se han reportado otras mutaciones 
kdr que se asocian al fenotipo resistente en diversas partes del mundo, como las 
que se describen para el segmento 6 del dominio II del gen VGSC y que se anali-
zaron en este estudio: L982W, A1007G e I1011M/V.  

La genotipificación de dichas posiciones en A. aegypti capturados en Culia-
cán, Sinaloa, evidencia que la población analizada presenta un genotipo silvestre 
en todos los alelos evaluados, a pesar de tener un fenotipo resistente a insecticidas 
piretroides. En un estudio realizado en Arabia Saudita, se evidenció que al igual 
que en nuestra población, A. aegypti no presentó la mutación L982W (Mashlawi 
et al., 2022). Estos hallazgos discrepan de lo reportado en Vietnam, en donde ob-
tuvieron una frecuencia alélica del 59.2% para el alelo mutado W982, encontrando 
una correlación positiva entre la susceptibilidad y la frecuencia de dicho alelo (Ka-
wada et al., 2023). 
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Figura 2. Genotipificación de mutaciones kdr L982W, S989P, A1007G e I1011M/V y estructura del VGSC. Se muestra una imagen 
representativa de cada alelo analizado en los 21 electroferogramas obtenidos para las muestras Ae1-Ae21. Los electroferogramas 
de los alelos A) 982, B)989, C)1007 y D)1011 mostraron que todas las secuencias correspondían al genotipo homocigoto silvestre, 
al evidenciar una sola señal en el electroferograma en las bases de interés. Electroferogramas analizados en el programa Unipro 
UGENE. E) Estructura del VGSC y posición de las mutaciones kdr. El VGSC está conformado por cuatro dominios (I-IV) unidos 
entre sí de forma intracitoplasmática con un extremo amino y uno carboxilo terminal; cada uno de los dominios está compuesto por 
6 segmentos transmembranales (S1-S6). Los segmentos S1, S2 y S3 (azul) presentan principalmente cargas negativas, mientras que 
el dominio S4 (amarillo) tiene función de sen-sor de voltaje gracias a los aminoácidos de carga positiva que posee, y los segmentos 
S5 y S6 (verde) forman el poro del canal. Entre el dominio III y IV está una secuencia aminoacídica llamada IFM que funge como 
puerta de inactivación que bloquea el poro del canal (Wakeling et al., 2012). Las mutaciones kdr que se han reportado para A. 
aegypti se encuentran representadas con un círculo en cada segmento, los círculos de color amarillo son las posiciones de las muta-
ciones evaluadas en este estudio. Figura modificada de Saavedra-Rodríguez et al., 2018 adaptada en BioRender. 

Diversos investigadores han evidenciado la presencia de la mutación S989P 
sola o en presencia de otras mutaciones como V1016G y F1534C en países como 
Malasia (Leong et al., 2019; Akhir et al., 2022), Nigeria (Fagbohun et al., 2022), 
Arabia Saudita (Mashlawi et al., 2022), Mauritania (Ould-Lemrabott et al., 2023), 
Irán (Enayati et al., 2024), entre otros, todos con distintas frecuencias de los alelos 
mutados. A diferencia de los estudios anteriores, en nuestra población se evidenció 
un genotipo silvestre para la mutación S989P en todos los ejemplares de A. aegypti 
evaluados, tal como lo reportado en Vietnam en 2018 (Nguyen et al., 2018). 

La mutación A1007G ha sido reportada en países como Malasia donde se en-
contró en pequeñas proporciones de su población en combinación con las muta-
ciones S989P, V1016G y F1534C, y fue relacionada con la resistencia a insectici-
das piretroides (Zuharah y Sufian, 2021 y Akhir et al., 2022); asimismo, ha sido 
reportada en Vietnam en combinación con la mutación P1558C (Nguyen et al., 
2018). Por el contrario, en las muestras evaluadas en nuestro estudio, se encontró 
el genotipo silvestre para la posición 1007. En cuanto a la mutación I1011M/V ha 
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sido reportada en algunos países como México, en donde se encontraron frecuen-
cias variadas, por ejemplo, 0.188 en la población de Huehuetán y 0.193 en Huixtla, 
ambas ubicadas en el estado de Chiapas (Saavedra-Rodríguez et al 2007). Sin em-
bargo, en este estudio, no encontramos alelos mutados para la posición 1011, por 
lo que la población evaluada se mantiene silvestre para dicha mutación, lo que es 
similar a lo reportado en Vietnam, en donde no encuentran alelos mutados para 
dicha posición (Kawada et al, 2009).  

Como hemos evidenciado en este estudio, nuestra población de A. aegypti 
mantiene un genotipo silvestre para las mutaciones kdr L982W, S989P, A1007G 
e I1011M/V, a pesar de presentar resistencia a los insecticidas piretroides perme-
trina y deltametrina, esto nos indica que seguramente la población vectorial pre-
senta otras mutaciones asociadas con la resistencia que no han sido evaluadas en 
este estudio, como la V410L, V1016G/I y F1534C. Por ello, es pertinente, analizar 
los dominios I, III y IV del VGSC en futuras investigaciones para contribuir con 
estudios que ayuden a dilucidar los mecanismos implicados en el desarrollo de la 
resistencia en A. aegypti y así implementar mejores técnicas de control vectorial 
disminuir la epidemia de dengue a nivel mundial.  

Los resultados del análisis de secuencias revelaron una dominancia completa 
del genotipo silvestre para las mutaciones L982W, S989P, A1007G y I1011M/V 
del gen VGSC en la población resistente a insecticidas piretroides de Culiacán, 
Sinaloa; demostrando que la presencia de estas mutaciones kdr no está asociada 
con la resistencia a insecticidas piretroides en los ejemplares de A. aegypti evalua-
dos.  
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