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Resumen. Diversos estudios han demostrado la asociacién sim-
bidtica de Azospirillum brasilense con diferentes gramineas de impor-
tancia alimenticia. Asi mismo, se ha encontrado una gran variabilidad
entre las cepas aisladas, lo cual es consistente con la diversidad genética
que Azospirillum ha mostrado en aislamientos de cana de azicar. Sin
embargo, se desconoce si esto sucede en aislados obtenidos de maiz y
sorgo. Ademids, se ha reportado que el mayor nimero de aislamientos
se han obtenido de regiones tropicales donde el agua no es un factor
limitante. Considerando la gran diversidad que Azospirillum presenta,
en este trabajo se analiz6 la variabilidad genética de 102 aislados de
Azospirillum brasilense, provenientes de maiz y sorgo. Los trabajos, que
se efectuaron en zonas dridas del Noreste de México, también evalua-
ron su relacién filogenética con otras cepas de la misma especie prove-
nientes de regiones tropicales. Los aislamientos se realizaron de suelos
con regimenes de cultivo distinto; cultivos en secano o bajo riego. Se
observé una alta variabilidad genética en los aislamientos, obtenién-
dose 14 bandas polimdrficas en la poblacién estudiada con tamafios
de entre 169 y 788 pb. El andlisis RELP del gen 16S ADNr mostr la
formacién de dos grupos principales de aislamientos, uno comprendié
los provenientes de cultivos en secano o temporal y el segundo los de
cultivos bajo riego. Al mismo tiempo, no hubo diferencias entre los
aislamientos provenientes de maiz o sorgo. El andlisis filogenético en
base a las secuencias del 16S ADNr de cinco aislados representati-
vos de la diversidad encontrada, mostré la formacién de dos clados,
uno de ellos conteniendo solo tres aislados. El otro clado con los dos
aislados restantes incluy6 las cepas tipo. Asi mismo, la separacion de
los aislamientos en los dos grupos se correspondié con el tipo de régi-
men hidrico del cual provinieron: temporal y riego. Esto sugiere que
las diferencias observadas en las agrupaciones podria ser un reflejo de
diversos fenémenos de adaptacién relacionados con el régimen hidrico
bajo el cual crece el cultivo, y no con la especie de graminea.

Palabras clave: Azospirillum brasilense; Variabilidad genética;
RFLP; 16S ADNTr.

Abstract. Various studies have shown the symbiotic association of
Azospirillum brasilense with different grasses of nutritional importance.
A high variability among the isolated strains has been observed. This
is consistent with the genetic diversity that Azospirillum has shown in
sugarcane isolates. However, if this is also the case in maize and sor-
ghum isolates is unknown. In addition, it has also been reported that
most of the isolates come from tropical regions where water is not
limiting for maize and sorghum production. We analyzed the genetic
variability of Azospirillum brasilense isolates obtained from arid zones
of Northeast Mexico in maize and sorghum. Also, we characterized
the phylogenetic relationship of five isolates selected from their RFLP
profiles with four Azospirillum species, as well as the phylogenetically
related bacteria Rhizobium etli. The genetic variability was analyzed by
PCR-RFLP of the gene 16S ADNr. The isolates were obtained from
crops exposed to either rainfed or irrigated conditions. A high genetic
variability was observed on the isolates, obtaining 14 different poly-
morphic bands in the study population with sizes ranging from 169 to
788 bp. RFLP analysis of the gene 16S ADNr showed the formation
of two main clades of isolates: one group contained isolates coming
from rainfed conditions, the other clade was composed by isolates from
crops exposed to irrigation, and included the wild type strains. Results
also showed that there were no differences between isolates either from
maize or sorghum. The phylogenetic analysis based on the 16S ADNr
sequences of five selected isolates, representative of the found diversity,
showed the formation of two main clades, one of them containing only
three isolates. The other clade with the two remaining isolates included
the wild type strains. The separation of the isolates in both clades cor-
responded to the moisture regime they came from: either rainfed of
irrigated conditions. This suggests that the differences observed in the
groupings could be the result of diverse adaptation phenomena related
to the water regime the crop grows in, and not to the grass species.

Keywords: Azospirillum brasilense; Genetic variability; RFLP;
16S rDNA.
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INTRODUCCION

Azospirillum brasilense es una bacteria gram-negativa am-
pliamente estudiada (Déobereiner y Day, 1976b) por su alta
capacidad para fijar nitrégeno y producir fitohormonas. Existe
una amplia gama de variantes en esta especie que van de aeré-
bicas a microaerofilicas obligadas, mostrando capacidad de vi-
vir bajo diferentes concentraciones de oxigeno (Vande Broek
et al., 1996). Azospirillum brasilense se encuentra en el suelo
asociada a la raiz de plantas, principalmente de la familia de las
Poiceas [ej.: cafia de azicar (Débereiner y Day, 1976a), mijo
(Umali-Garcia et al., 1980), arroz (Saleena et al., 2002), trigo
(Jain y Patriquin, 1984), maiz (Gafny et al., 1986), sorgo, avena
y forrajes como pastos y alfalfa (Shawky, 1989)]. Estas pobla-
ciones de bacterias juegan un papel destacado en la produccién
agricola ya que son promotoras del crecimiento de las plantas
(PGPR), efecto mediado por la produccién de fitohormonas,
principalmente el 4cido indol acético (AIA) que afecta posi-
tivamente al crecimiento de la planta (Zimmer et al., 1998).
Esto es debido al aumento en el nimero de raices laterales y
pelos radicales (Vande y Vanderleyden, 1995). Se ha reportado
que el mayor numero de aislamientos de Azospirillum ha sido
obtenido de regiones tropicales, aunque también se la encuen-
tra en regiones templadas, frias y desérticas (Dobereiner et al.,
1976; Tyler et al., 1979; Haatela et al., 1981; De Coninck et
al., 1988). La mayoria de los estudios genéticos realizados se
han enfocado en la cepa tipo, denominada Sp7, aislada de cafia
de azicar en Brasil (Levanovy y Bashan, 1991).

Aun cuando el género Azospirillum se encuentra amplia-
mente distribuido, se localiza principalmente en regiones tro-
picales. El pH del suelo es una caracteristica importante que
determina la presencia del genero Azospirillum, encontrando-
se con mayor abundancia en suelos cercanos a pH=7, aunque
también ha sido encontrada esporddicamente en suelos con
un pH menor a 5 (Caballero-Mellado, 2002). Las especies
mdés abundantes en suelos neutros son Azospirillum lipoferum
y Azospirillum brasilense (Larralde-Corona, 2004). Los Azos-
pirila fuera de estos rangos podrian considerarse como cepas
no-tipicas, adaptadas a climas extremos, suelos dridos y alcali-
nos (pH 8,0). Por otro lado, el porcentaje de arcilla, contenido
de materia orgdnica, capacidad de retencién de agua y conte-
nido de nitrégeno en dichas condiciones ambientales afectan
la supervivencia de 4. brasilense. No obstante, la supervivencia
de A. brasilense, en la rizéstera, es independientemente de la
aridez del suelo (Bashan y de Bashan, 2010).

Los cultivos principales en el Noreste de México son el
sorgo y el maiz, donde los fertilizantes quimicos se han usa-
do masivamente y han afectado a las poblaciones nativas de
bacterias benéficas disminuyendo su diversidad (Saleena et al.,
2002). Actualmente, el uso de biofertilizantes ha favorecido
el incremento en el rendimiento de los cultivos agricolas en
los paises desarrollados, generando alta productividad y propi-
ciando la conservacién de los suelos (Rangarajan et al., 2001).
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Aun cuando el uso de Azospirillum como bioestimulante del
crecimiento de las plantas no se ha generalizado mundialmen-
te, la aplicacién de esta bacteria en diferentes cultivos ha sido
ampliamente utilizada en México. En el ciclo agricola prima-
vera-verano (PV) del afio 1999, la Secretaria de Agricultura,
a través de su Instituto Nacional de Investigaciones Forestales
Agricolas y Pecuarias (INIFAP) y de dos Centros de Investi-
gacién nacionales, llevaron a cabo la inoculacién de cerca de
450.000 hectdreas de maiz y 150.000 hectdreas de sorgo, ce-
bada y trigo, empleando cepas de 4. brasilense seleccionadas
por su capacidad para promover el crecimiento de las plantas.
En este estudio se encontré un incremento, segin la regién,
de entre el 15 al 25% (Caballero-Mellado, 2002). En el estado
de Tamaulipas, México, Garcia-Olivares et al. (2007) también
observaron el efecto benefico del uso de cepas de Azospirillum
brasilense en cultivos de maiz y sorgo de zonas dridas.

Rodriguez-Salazar et al. (2009), utilizando biofertilizantes
o bioestimulantes lograron incrementar significativamente la
tolerancia a sequia y la biomasa de plantas de maiz mediante
la inoculacién con una cepa de 4. brasilense, modificada ge-
néticamente en experimentos de invernadero. Ademds del
genero Azospirillum, se han detectado actividades de interés
agrobiotecnolégico en otras bacterias: Burkholderia unamae, B.
xenovorans, B. tropica'y B. silvatlantica (Caballero-Mellado et
al., 2007), Azotobacter vinelandii (Galindo et al., 2006; Santa-
na et al., 2002), Rhizobium (Singleton, 2004), por mencionar
solo algunas.

Una manera de lograr que el uso de biofertilizantes en el
noreste de Tamaulipas sea exitoso, seria mediante el andlisis
de la estructura genética, distribucién y variacién entre las
poblaciones nativas de Azospirillum. Se podria determinar
asi cuales podrian ser mds eficientes para su utilizacién y
aprovechamiento en los sistemas agricolas. En otros ecosis-
temas se han empleado diferentes metodologias que permi-
tieron caracterizar dichas poblaciones, tales como pruebas
morfoldgicas, bioquimicas, fisiolégicas, inmunolégicas y
actualmente las de mayor éxito y precisién son los andlisis
genéticos. A la fecha se tienen identificadas 15 especies: 4.
lipoferum y A. brasilense (Tarrand et al., 1978; son las mds
estudiadas); 4. amazonense (Magalhies et al., 1983), 4. ha-
lopraeferens (Reinhold et a.l, 1987), 4. irakense (Khammas
et a.l, 1989), A. largimobile (Sly y Stackebrand, 1999), y las
recientemente descritas 4. doebereinerae (Eckert et al., 2001),
A. oryzae (Xie et al., 2005), 4. melinis (Peng et al., 2006),
A. canadense (Mehnaz et al., 2007), A. zeae (Mehnaz et al.,
2007), A. rugosum (Young et al, 2008), Azospirillum picis (Lin
et al., 2009), Azospirillum palatum (Zhou et al., 2009) y Azos-
pirillum palatum (Yu Zhou et al., 2009). Con este propésito,
se ha recurrido a amplificar los genes 16S ADNr y digerir los
amplicones con la enzima A/ul, la cual genera fragmentos de
tamafios especificos para cada especie, distinguibles en geles
de agarosa (Caballero-Mellado, 2002). Ademas, los tipos y

nimeros de organismos en comunidades naturales también
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pueden ser examinados, secuenciando los genes ribosomales
a partir del ADN aislado de células en su ambiente ordina-
rio (Pace, 1996). Los objetivos del presente trabajo fueron
(1) analizar la variabilidad genética del gen 16S ADNr en
102 aislamientos de A. brasilense nativos de las zonas 4ridas
del Noreste de México mediante el empleo de PCR-RFLP
(Polimorfismos en la Restriccién de los Fragmentos de Res-
triccién) y (2) determinar su relacién genética con base en la
variabilidad de la secuencia del mismo gen en 7 aislamien-
tos representativos: 2 cepas tipo (SP7 y CD1), 4 especies de
Azospirillum y una especie relacionada (R. et/i), reportadas en
el banco de genes (NCBI).

MATERIALES Y METODOS

Material bioldgico. Se analizaron 102 aislados de A.
brasilense, nativos de zonas dridas del Noreste de Tamauli-
pas, obtenidos a partir de la rizésfera de plantas de maiz y
sorgo cultivadas en la regién (Tabla 1). Para su aislamien-
to y purificacién se utilizaron los medios especificos Rojo
Congo y NFB, respectivamente (Dobereiner et al., 1976).
Se incluyeron como testigos las cepas de referencia Sp7
(proveniente de Brasil) y Cd1, derivada de la Sp7 (Itzigso-
hn y Okon, 1995).

Extracciéon de DNA. Los aislamientos crecieron en medio
de cultivo TYG liquido suplementado con ampicilina (100 g/
mL), incubando por 36 h a 30 °C a 200 rpm. La extraccién de
ADN gendmico se realizé de acuerdo al método propuesto por
Sambrook et al. (1989).

Tabla 1. Procedencia de los aislamientos de A. brasilense utiliza-
dos en este estudio.
Table 1. Origin of the A. brasilense isolates.

Planta Numero de Siti Suelo Régimen
Huésped  Aislamientos 1o (pH)  de Cultivo
Sorgo 25 G. Diaz 7,8 Riego

Maiz 13 Ordaz!

Sorgo 37 Valadeces? 8,0 Temporal
o Secano

Sorgo 20 Rio Bravo? 8,0 Temporal

Maiz 7 o Secano

Total 102

126°13°25”N 98°35’21” O, 34 msnm
226°13’50” N 98°40’37” O, 40 msnm
525°5832”N 98°06’06” O, 32 msnm

Amplificacién por PCR. Para amplificar el gen 165
ADNTr se emplearon los oligonucleétidos universales 27f
(5-GAGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3") y 1495r
(5-CTACGGCTACCTTGTTACGA-3’), descritos por
Grifoni et al. (1995).

Analisis RFLP y analisis bioinformdtico. El anilisis
RFLP del gen 165 ADNTrr se llevé a cabo con la endonuclea-
sa Alul que reconoce la secuencia nucleotidica AGCT, bajo
las condiciones descritas por Han y New (1998); los perfi-
les RFLP obtenidos se analizaron mediante el algoritmo de
Neighbor-Joining (Sokal y Sneath, 1963) y el agrupamiento
UPGMA (Sneath y Sokal, 1973) del programa Neighbor del
paquete estadistico Phyllip (Felsenstein, 1994) para determi-
nar la estructura de la poblacion; la variabilidad genética se
estimé mediante el indice de diversidad de Simpson (1949).
A partir de dicho andlisis se seleccionaron cinco aislamien-
tos (38, 45, 55, 176 y 181) que representaron la poblacién
para su clonacién, secuenciacién enzimdtica y alineamien-
to multiple de las secuencias completas del gen 165 ADNI.
Los productos de PCR se ligaron al vector pPCR-XL-TOPO
(Shuman, 1994); las clonas positivas se secuenciaron en un
equipo de secuenciacion automdtica LI-COR (Lincoln, NE,
EUA). Las secuencias obtenidas se compararon por alinea-
miento con el programa BLAST contra las secuencias exis-
tentes en el banco de genes internacional (NCBI) para ve-
rificar su identidad y se sometieron a alineamiento multiple
con el programa Clustal X ver. 1.81 (Thompson et al., 1997).
Para esto dltimo se usé el método de andlisis por remuestreo
“bootstrap” para 1000 iteracciones con secuencias del mismo
gen de otras especies de Azospirillum y Rhizobium etli (Tabla
2), como una cepa filogenéticamente cercana y de referencia,
obtenidas del mismo banco de genes, obteniéndose el drbol
filogenético correspondiente (Felsenstein, 1994).

Tabla 2. Secuencias nucleotidicas del gen 16S ADNr empleadas
para el alineamiento mdltiple intra especie, interespecies e inter-
géneros.

Table 2. Nucleotide sequences of 16S rDNA used for multiple align-
ment among species and genus.

. . . . Numero de acceso
Microorganismo origen (secuencia)

NCBI*
A. brasilense Sp7 X79739
A. brasilense Cd1 X79732
A. amazonense 79735
A. halopraeferans X79731
A. irakense 729583
A. lipoferum 729619
Rbizobium etli AY117661

*www.ncbi.nlm.nih.gov
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RESULTADOS

El andlisis PCR-RFLP del gen 16S ADNTr de los 102 ais-
lamientos y las cepas de referencia Sp7 y Cd1 de A. brasilense
detect6é amplia variabilidad genética. En la Fig. 1 se puede
observar un ejemplo de los perfiles observados con algunos
aislados.

La digestién del fragmento amplificado con la enzima de
restriccién A/ul permitié obtener en total 14 bandas ampli-
ficadas 100% polimérficas con los siguientes pesos molecu-
lares: 169, 216, 247, 263, 300, 347, 428, 478, 500, 558, 580,
664, 700, 788 pb. Ademds, se identificaron 3 grupos de pa-
trones de restriccién principales; uno de ellos se presenté con
mayor frecuencia en toda la poblacién. Los grupos se consi-
deraron representativos para A. brasilense; este perfil coinci-
di6 con el perfil que mostré6 la cepa Sp7 (Fig. 1) que presenté
cuatro bandas caracteristicas (664, 500 300 y 169 pb). Otro
tipo de perfil que presenté cinco bandas (500, 428, 300, 247
y 169 pb) fue el preponderante (23 individuos de la pobla-
cién), y el tercer grupo con algunas variaciones que se vieron
reflejadas en el Dendrograma. En la Fig. 2 se puede observar
el dendrograma obtenido a partir de este anilisis, el cual se-
paré al total de los aislamientos en dos grupos principales: el
primer grupo (A), que incluy6 los aislados provenientes de
la rizésfera de maiz y sorgo cultivados bajo condiciones de
riego en la regién de Diaz Ordaz, Tam., asi como también
las cepas de referencia Sp7 y Cd1: este grupo mostré menor
variabilidad genética entre ellas (IDs=0,7641). El segundo
grupo (B) incluy6 aislamientos de maiz y sorgo, pero éstos
son cultivos bajo condiciones de secano de las regiones de
Rio Bravo y Valadeces, Tam. Los aislamientos de 4. brasilen-
se de esta condicién mostraron una mayor variabilidad entre
ellos (IDs=0,8581). Sin embargo, existié similitud entre ce-
pas tanto del grupo A como del grupo B (uniformidad de
0,72y 0,81 respectivamente).

Fig. 1. Patrones de restriccion PCR-RFLPs del 165 ADNr de aisla-
mientos de A. brasilense nativos de zonas éridas de Tamaulipas y
de las cepas de referencia Sp7 y Cd1 obtenidos con Alul.

Fig. 1. PCR-RFLP profiles of 16S rDNA from native A. brasilense iso-
lated from the arid region of Tamaulipas state and wild type strains SP7
and Cd1 obtained by Alul restriction enzyme.
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El anilisis filogenético en base a las secuencias del 16S
ADNTrr (Fig. 3) mostré la formacién de dos clados. La sepa-
racién entre ambos clados fue confirmada al 100% por prue-
bas de remuestreo (bootstrap). Los aislados se separaron entre
ambos clados, donde tres de ellos (38, 55, y 45) constituyen
exclusivamente uno de ellos y los dos restantes (181 y 176) se
agruparon en el clado que incluye las cepas tipo SP7 y CD1.
Ademis, se encontraron estrechamente relacionados con A. /i-
poferum y A. halopraeferans. Mientras que A. amazonense y A.
irakense estuvieron agrupadas con R. e#/i.

De la misma forma, la separacién de los aislamientos en los
dos grupos correspondié con el tipo de régimen de donde pro-
vienen, de secano y riego respectivamente. Esto sugiere que las
diferencias observadas en las agrupaciones podria ser el resul-
tado de diversos fenémenos de adaptacién a las condiciones
de humedad de la cual provienen los cultivos.

DISCUSION

La variabilidad genética encontrada en el andlisis del gen
16S ADNrr de los aislamientos nativos de zonas aridas es un
indicativo de que dichas bacterias han tenido un periodo de
evolucion significativo. Este periodo les ha permitido adaptar-
se a zonas como la del noreste de Tamaulipas donde el pH del
suelo es alcalino (pH: 8,0), el cual no es el valor éptimo para
A. brasilense (Dobereiner, 1992; Caballero-Mellado, 2002).
Estos resultados indican que los mismos se deben considerar
como no-tipicos; asi lo demuestran las poblaciones reportadas
por Mendoza et al. (2001) y los resultados mencionados por
Larralde-Corona (2004). Por otro lado, los perfiles de restric-
cién observados en este estudio confirman la alta variabilidad
genética a nivel del 16S ADNr (IDs=0,9123), y por lo tanto la
flexibilidad de Azospirillum para adaptarse a diferentes nichos
ecoldgicos o condiciones principalmente eddficas. Esta flexi-
bilidad podria ser el resultado de la estructura de su genoma
en multi replicones (Caballero-Mellado, 2002). Dicha varia-
bilidad genética es la que determina su capacidad de adap-
tacién a medios favorables o extremos (Saleena et al., 2002).

La planta huésped (maiz o sorgo) no tuvo impacto en la
agrupacién de estos aislamientos. Es decir, que independien-
temente de las condiciones edaficas, esta especie ya estd bien
adaptada a su huésped principal, llimese maiz o sorgo, sin
distincién alguna. Seria importante determinar que tipo de
estructura tendria una poblacién mixta de aislamientos na-
tivos de esta misma especie provenientes de diferentes tipos
de huéspedes, por ejemplo de Podceas y no Podceas. En este
trabajo los agrupamientos fueron claramente formados en
base al estrés hidrico. Se resalta una mayor variabilidad al in-
terior de las poblaciones de A. brasilense que fueron aisladas
en cultivos de secano, es decir que afio tras afio estuvieron
sujetos a estrés hidrico. En la Fig. 2 se muestra que el clado
(A) formado por aislados provenientes de cultivos de maiz o
sorgo (que afio tras afio estuvieron bajo un sistema de riego,
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Fig. 2. Dendrograma de similitud de aislamientos de A. brasilense nativos de zonas aridas de Tamaulipas y cepas de referencia Sp7 y
Cd1 con base en patrones de restriccion RFLP-PCR del gen 16S ADNr obtenido por el método de Neighbor-Joining. Los aislamientos
provienen de cultivos de maiz y sorgo de las localidades (A) Diaz Ordaz, Tam., (iego) y (B) Valadeces, Tam., (temporal o secano).

Fig. 2. Dendrogram of isolates similarity of A. brasilense native from arid zones of Tamaulipas and wild type strains Sp7 and Cd1 according to
RFLP-PCR 16S profiles obtained by Neighbor-Joining. Isolates come from Maize and Sorghum from: (A) Diaz Ordaz, Tam., (with irrigation) and
(B), Valadeces, Tam., (rainfed).
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Fig. 3. Arbol flogenético del alineamiento multiple de secuencias
completas del gen 16S ADNr de aislamientos nativos del noreste
de México seleccionados (38, 45, 55, 176 y 181) y cepas de
referencia Sp7 y Cd1 de A. brasilense, con otras especies del gé-
nero Azospirillum y R. etli, como cepa de referencia. Los nimeros
en cada nodo corresponden al nimero de repeticiones que se
generan en las agrupaciones.

Fig. 3. Phylogenetic tree of multiple alignment of complete sequences
of gene 16S rDNA of selected native isolates (38, 45, 55, 176y 181)
from Northeast Mexico, and comparison to wild type strains Sp7 and
Cd1 and other Azospirillum strains and R. etli as a related strain. Num-
bers represent boostraps over 1000 times.
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es decir, sin estrés hidrico) mostré una menor variabilidad
entre individuos al interior de dicho grupo. Ademads, las dos
cepas de referencia, SP7 y CD1 se encontraron inmersas en
este mismo grupo. En el segundo clado (B), que incluyé los
aislados de la rizésfera de maiz o sorgo de la regién de seca-
no (Valadeces, Tam.), donde anualmente el estrés hidrico es
una constante, se muestra una mayor variabilidad al interior
de la poblacién de los aislados.

La variabilidad genética encontrada entre los aislamien-
tos de la coleccién de A. brasilense, podria deberse en cierto
grado a la recombinacién que ocurre en especies clonales
por mecanismos parasexuales (Maynard-Smith et al., 1991),
y entre bacterias relacionadas pertenecientes a la misma es-
pecie (Palleroni, 1997), dando esto origen a la diversidad
intraespecifica. Con estos resultados podemos asumir que,
para las condiciones eddficas consideradas en este estudio, y
analizando el 16S ADN ribosomal, seria posible diferenciar
las poblaciones de A. brasilense adaptadas al estrés hidrico,
que afio tras afio puede ocurrir en el noreste de Tamaulipas.
Por otro lado, el alineamiento multiple de la secuencia com-
pleta del 16S ADNTr de los cinco aislamientos seleccionados
mostré claramente como tres de ellos (38, 45 y 55) pre-
sentaron suficientes diferencias nucleotidicas con respecto
a los otros aislamientos de A. brasilense (181 y 176) y las
cuatro especies de Azospiri/lum para formar un grupo in-
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dependiente. Sin embargo, esto no quiere decir que se trate
de otra especie, ya que dichas diferencias no son suficien-
tes como para considerarlo asi. Ademds, su caracterizacién
biolégica y bioquimica en curso asi lo compueban (datos
no mostrados). Los aislamientos nativos de cada zona pue-
den desempefiarse mejor que las cepas introducidas en la
promocién del crecimiento de cultivos debido a su superior
adaptabilidad al ambiente, como lo constatan los resultados
de Kapulnik et al. (1983). Estos autores inocularon tres cul-
tivares de trigo con A. brasilense y cepas locales en diferentes
dreas en Israel mejorando notablemente su crecimiento y
produccién.

La deteccién de poblaciones adaptadas al ecosistema arido
del noreste de Tamaulipas y el conocimiento de su variabilidad
podria permitir hacer una mejor seleccién de aislamientos na-
tivos de A. brasilense, con mayor potencial para la elaboracién
de biofertilizantes que se podrian aplicar a gramineas de la
regién y de otras zonas dridas.
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