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Resumen general 

El cultivo de aguacate (Persea americana Mill), representa uno de los pilares productivos 

más relevantes a nivel mundial, no solo por su valor económico, sino también por la 

trascendencia que posee en términos de manejo de recursos naturales (deforestación), y 

sostenibilidad agroecológica. En regiones como Michoacán, México, considerado el 

principal productor internacional, la expansión de este frutal ha generado oportunidades de 

desarrollo económico, pero también retos vinculados con la conservación de suelos, el uso 

racional del agua, la biodiversidad y la resiliencia de los agroecosistemas frente a plagas y 

enfermedades emergentes. Por ello, es imprescindible comprender el cultivo de aguacate 

desde un enfoque integral que vincule la productividad con la preservación ambiental, de 

manera que se logre un equilibrio entre la rentabilidad y la conservación de los recursos 

naturales. 

En este contexto, en el primer capítulo realizamos una revisión bibliográfica sobre el manejo 

sustentable del cultivo donde encontramos que ello implica reconocer que la presión 

productiva ha favorecido la aparición y dispersión de nuevos fitopatógenos, los cuales 

amenazan directamente la estabilidad del sistema agrícola. La identificación precisa de estos 

organismos, particularmente hongos fitopatógenos, es un paso crítico para el diseño de 

estrategias de manejo integrado para el control de enfermedades. La caracterización 

morfológica, aunque tradicionalmente empleada, presenta limitaciones debido a la 

plasticidad fenotípica de muchos hongos. No obstante, es una herramienta inicial 

fundamental para observar rasgos diagnósticos como el tipo de esporas, estructuras 

reproductivas, pigmentación y crecimiento en medios de cultivo. Esta aproximación, al 

complementarse con técnicas moleculares, permite una identificación más robusta y 

confiable. 

Las herramientas moleculares han revolucionado el campo de la fitopatología, ya que ofrecen 

la posibilidad de distinguir especies crípticas y revelar relaciones filogenéticas dentro de 

familias complejas, como lo es la familia Botryosphaeriaceae, que incluyen agentes 

responsables de cancros, pudriciones y muerte regresiva en aguacate y otros cultivos leñosos. 

Marcadores como ITS, LSU, tef1-α y tub2, y técnicas filogenéticas son esenciales para 
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esclarecer la diversidad de especies presentes en un agroecosistema y para asociar de manera 

confiable a los fitopatógenos con los síntomas observados en campo. Este nivel de precisión 

es indispensable, ya que permite diferenciar entre organismos saprófitos, oportunistas, 

endófitos latentes y verdaderos necrotróficos, lo cual tiene implicaciones directas en el 

manejo sanitario de los huertos. 

Con ayuda de identificación taxonómica y molecular, en el segundo capítulo identificamos 

una especie antes no reportada como fitopatógeno (Trametes hirsuta), asociada al cultivo de 

aguacate, junto con la caracterización patogénica que constituye un eje central en la 

evaluación del riesgo que representan este tipo de fitopatógenos para el cultivo. Ensayos de 

patogenicidad en frutos, ramas, troncos y hojas bajo condiciones controladas permiten 

confirmar la capacidad del hongo de inducir síntomas, para cumplir con los postulados de 

Koch, y al mismo tiempo, establecer diferencias en agresividad entre cepas o especies. Estos 

estudios no solo aportan conocimiento básico sobre la biología y el ciclo de vida de los 

patógenos, sino que también generan información práctica para definir niveles de amenaza, 

priorizar especies en programas de manejo y orientar la selección de agentes de control 

biológico o químico. 

La integración de estas aproximaciones, morfología, biología molecular y pruebas de 

patogenicidad, constituye la base para el desarrollo de estrategias de control eficaces y 

sustentables. Como se trabajó en el capítulo III, donde se caracterizó molecular y 

patogénicamente cepas de Neofusiccocum parvum. Este aporte expande, el conocimiento 

sobre la diversidad de especies detallado y la variabilidad genética, así como la agresividad 

de un fitopatógeno permite anticipar posibles fallas en el control químico, diseñar protocolos 

de monitoreo específicos y promover el uso de prácticas culturales que reduzcan la incidencia 

de la enfermedad. Así mismo, la identificación temprana de nuevos fitopatógenos asociados 

al aguacate contribuye a la implementación de medidas preventivas que limitan su dispersión 

hacia otras regiones productoras, para evitar pérdidas económicas y garantizar la inocuidad 

del fruto para mercados internacionales. 

En conclusión, la importancia del cultivo de aguacate trasciende lo productivo, ya que se 

sitúa en el cruce entre el manejo de recursos naturales y la fitopatología moderna. La 

intensificación de este sistema agrícola demanda un equilibrio entre la rentabilidad y la 
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conservación ambiental, donde la vigilancia fitosanitaria se convierte en un elemento 

estratégico. La identificación morfológica y molecular de los fitopatógenos, junto con la 

caracterización de su patogenicidad, no solo fortalece el conocimiento científico, sino que 

también constituye una herramienta indispensable para la toma de decisiones en programas 

de manejo integrado de enfermedades. De este modo, se sientan las bases para un cultivo 

sostenible, resiliente y competitivo frente a los retos ambientales y fitosanitarios del siglo 

XXI. 

Palabras clave: Marcadores moleculares (ITS, tef1-α, tub2, LSU), Diversidad fúngica, 

Necrotróficos, Patogenicidad, Pudrición. 
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General Summary 

Avocado cultivation (Persea americana Mill) represents one of the most important 

productive pillars worldwide, not only for its economic value but also for its importance in 

terms of natural resource management (deforestation) and agroecological sustainability. In 

regions such as Michoacán, México, considered the main international producer, the 

expansion of this fruit crop has generated opportunities for economic development, but also 

challenges related to soil conservation, rational water use, biodiversity, and the resilience of 

agroecosystems to emerging pests and diseases. Therefore, it is essential to understand 

avocado cultivation from a comprehensive perspective that links productivity with 

environmental preservation, thus achieving a balance between profitability and the 

conservation of natural resources. 

In this context, in the first chapter, we conduct a literature review on sustainable crop 

management, where we find that this implies recognizing that production pressure has 

favored the emergence and spread of new phytopathogens, which directly threaten the 

stability of the agricultural system. The accurate identification of these organisms, 

particularly plant pathogenic fungi, is a critical step in designing integrated disease 

management strategies. Morphological characterization, although traditionally employed, 

has limitations due to the phenotypic plasticity of many fungi. However, it is a fundamental 

initial tool for observing diagnostic traits such as spore type, reproductive structures, 

pigmentation, and growth in culture media. This approach, when complemented by 

molecular techniques, allows for more robust and reliable identification. 

Molecular tools have revolutionized the field of plant pathology, offering the ability to 

distinguish cryptic species and reveal phylogenetic relationships within complex families, 

such as the Botryosphaeriaceae family, which includes agents responsible for cankers, rots, 

and dieback in avocado and other woody crops. Markers such as ITS, LSU, tef1-α, and tub2, 

and phylogenetic techniques, are essential for elucidating the diversity of species present in 

an agroecosystem and for reliably associating plant pathogens with symptoms observed in 

the field. This level of precision is essential because it allows for differentiating between 

saprophytic, opportunistic, latent endophytic, and true necrotrophic organisms, which has 

direct implications for orchard health management. With the help of taxonomic and 
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molecular identification, in the second chapter we identify a species previously unreported 

as a phytopathogen (Trametes hirsuta), associated with avocado crops, along with the 

pathogenic characterization that constitutes a central axis in the evaluation of the risk that 

this type of phytopathogen represents for the crop. Pathogenicity assays on fruits, branches, 

trunks, and leaves under controlled conditions confirm the fungus' ability to induce 

symptoms, fulfilling Koch's postulates, and at the same time, establish differences in 

aggressiveness between strains or species. These studies not only provide basic knowledge 

about the biology and life cycle of pathogens, but also generate practical information to 

define threat levels, prioritize species in management programs, and guide the selection of 

biological or chemical control agents. 

The integration of these approaches morphology, molecular biology, and pathogenicity 

testing forms the basis for the development of effective and sustainable control strategies. As 

discussed in Chapter III, strains of Neofusiccocum parvum were molecularly and 

pathogenically characterized. This contribution expands our knowledge of the detailed 

species diversity and genetic variability, as well as the aggressiveness of a phytopathogen, 

allowing us to anticipate potential failures in chemical control, design specific monitoring 

protocols, and promote the use of cultural practices that reduce disease incidence. Likewise, 

the early identification of new phytopathogens associated with avocado contributes to the 

implementation of preventive measures that limit their spread to other producing regions, 

thus avoiding economic losses and ensuring the safety of the fruit for international markets. 

In conclusion, the importance of avocado cultivation transcends production, as it lies at the 

intersection of natural resource management and modern phytosanitary research. The 

intensification of this agricultural system demands a balance between profitability and 

environmental conservation, where phytosanitary surveillance becomes a strategic element. 

The morphological and molecular identification of plant pathogens, along with the 

characterization of their pathogenicity, not only strengthens scientific knowledge but also 

constitutes an indispensable tool for decision-making in integrated disease management 

programs. This lays the foundation for sustainable, resilient, and competitive crop cultivation 

in the face of the environmental and phytosanitary challenges of the 21st century. 
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Keywords: Molecular markers (ITS, tef1-α, tub2, LSU), Fungal diversity, Necrotrophic 

pathogens, Pathogenicity, Rot. 
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I.- Introducción general 

Los hongos constituyen todo un reino son pieza clave en casi todos los ecosistemas de la 

biosfera, cumplen diferentes actividades biológicas desde recicladores de materia a simbiosis 

con plantas y en algunos casos como parásitos de otros organismos. Se estima que son mega 

diversos y existen alrededor de dos millones de especies o más, aunque más del 90 % sigue 

totalmente desconocido (Niskanen, 2023). Esto debido a que las actuales herramientas de 

identificación molecular mediante la secuenciación masiva indican que pudieran existir mas 

de 13 millones de especies fúngicas (Hyde, 2022). 

Desde el ámbito industrial y biotecnológico, los hongos microscópicos han sido utilizados 

como fuente productora de compuestos principalmente metabólicos con valor comercial muy 

considerable. Los hongos filamentosos son productores eficaces de enzimas, antibióticos y 

otros metabolitos utilizados en el procesamiento de alimentos, como espesantes o 

estabilizadores así como productos farmacéuticos y biocombustibles. Entre los ejemplos más 

conocidos se encuentran la producción de antibióticos como la penicilina a partir de 

Penicillium chrysogenum y la obtención de enzimas como la celulasa y amilasas para la 

industria alimentaria (Meyer et al. 2020) 

También cumplen un papel destacado en la alimentación humana, no solo por su consumo 

directo. La fermentación de pan, cerveza, vino y quesos involucra especies como 

Saccharomyces cerevisiae y diversos mohos de los géneros Penicillium y Aspergillus (Varga 

et al., 2019). 

En la investigación científica, los hongos han servido como modelos experimentales para 

entender procesos biológicos fundamentales. Saccharomyces cerevisiae ha sido clave en 

estudios de genética y biología molecular, siendo el primer eucariota cuyo genoma fue 

secuenciado completamente (Goffeau et al., 1996). 

Dentro del extenso mundo de los hongos existen un grupo microscópico donde se incluyen 

organismos fitopatógenos que desempeñan un papel determinante en la sanidad vegetal y en 

la producción agrícola mundial tanto por ser beneficiosos o estar asociados a enfermedades 

en las plantas. Su capacidad para alimentarse del tejido vegetal al desarrollar su ciclo de vida 

los coloca como uno de los principales factores que limitan la producción agrícola y forestal, 

las pérdidas económicas anuales por enfermedades en plantas se estiman alrededor de 15 % 
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a nivel mundial lo que se puede entender en pérdidas de millones de dólares, de las cuales el 

80 % de estas es ocasionada por hongos fitopatógenos (Peng, 2021). 

De acuerdo con la biología de los hongos microscópicos al desarrollar su ciclo reproductivo 

con mecanismos sofisticados y complejos enzimáticos pueden hacerse presentes en todas las 

etapas fenológicas de su hospedero, así como en post cosecha, en este proceso tienen la 

capacidad de destruir no solo los cultivos sino la cosecha, esto implica una proporción 

considerable de un 30 % del producto final donde siguen aun con su actividad como 

descomponedor (Fisher et al. 2012). 

Los cultivos de importancia agrícola, que generalmente son seleccionados de manera 

artificial y mejorados genéticamente por el hombre, presentan una alta susceptibilidad por 

las enfermedades de origen fúngico. En el caso de algunas Poacias como el trigo (Chai et al. 

2022), se estima que casi en su totalidad la superficie global destinada a la producción esta 

esta infectada con al menos algún tipo de enfermedad de las más comunes que atacan el 

cultivo lo que origina el aumento del precio de producción, esto genera riesgos en el ámbito 

de la seguridad alimentaria entre toda la población humana ya que este grano, así como sus 

subproductos forman parte básica de la dieta alimenticia a nivel mundial. 

Uno de los principales factores que favorecen la diseminación de las enfermedades 

ocasionadas por hongos microscópicos no solo son meramente ambientales (agua, aire, suelo 

y clima), sino dadas por el hombre ya que debido a la alta demanda de alimentos se requieren 

grandes extensiones dedicadas a la producción del mismo lo que conocemos como 

monocultivo (Funk y Thines, 2016), en algunos agroecosistemas los fitopatógenos causan 

grandes pérdidas y las plantas en muchos de los casos no se pueden remplazar. 

La manera mas eficaz de combatir este tipo de enfermedades es mediante un buen diagnóstico 

rápido y eficaz en el cual se puede implementar mediante el uso de técnicas modernas y 

herramientas moleculares, para la identificación de los diferentes fitopatógenos lo que 

resultara en menos pérdidas económicas (Sharma, 2024). Por su parte un factor que agrava 

más la situación es el inminente cambio climático, las lluvias excesivas y la drástica 

fluctuación de temperatura, tal hecho ha modificado patrones epidemiológicos y aumentado 

la aparición de especies de hongos microscopios donde antes no existían (Waheed, 2023). 
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El cambio climático y el cambio de uso de suelo está transformando las interacciones entre 

plantas y hongos, lo que provoca una mayor agresividad de los patógenos y su expansión a 

nuevas áreas geográficas y otras especies vegetales antes no parasitadas (Waheed, 2023). En 

conjunto, la evidencia científica confirma que los hongos fitopatógenos microscópicos 

representan una amenaza constante y creciente para la agricultura global. Su control requiere 

estrategias integrales que combinen el diagnóstico temprano, el manejo cultural, el uso de 

variedades resistentes y el control biológico, con el objetivo de garantizar la producción de 

alimentos y preservar la seguridad alimentaria mundial.  

Las enfermedades en plantas leñosas suelen ser muy comunes y pueden llegar a ser 

devastadoras, incluyen síntomas generalizados en los hospederos como muerte regresiva de 

ramas, cancros e infecciones en el sistema radicular. Los principales fitopatógenos 

responsables de estas enfermedades pertenecen al Phylum Ascomycota, a un amplio grupo 

de hongos de la familia Botryosphaeriaceae, fitopatógenos oportunistas que se presentan 

como saprófitos, parásitos o endófitos (Slippers y Wingfield 2007; Phillips et al., 2013). 

Actualmente, se tienen identificadas más de 2000 especies que están vinculados a esta 

familia, entre ellos sus estados teleomorfo y anamorfo de los cuales Diplodia, 

Botryosphaeria, Fusicoccum, Dothiorella, Lasiodiplodia y Sphaeropsis contienen la mayoría 

de las especies (Bega et al. 1978; Brown y Britton 1986; Arcx Michailides 1991; Swart y 

Wingfield 1991; Crous et al., 2006). 

Estas especies de hongos fitopatogenos tienen un amplio rango de hospedadores y pueden 

parasitar árboles tanto nativos como especies introducidas para fines agrícolas (Slippers y 

Wingfield 2007; Sakalidis et al., 2011). La identificacion por medio de herramientas 

moleculares ha descubierto que a nivel genetico los fitopatogenos tanto de Eucalipto 

(Eucalyptus) en una zona nativa en Australia y las encontradas en especies vegetales exoticos 

no presentaron diferencias, las cuales fueron parasitadas por un hongo microscopico llamdo 

Neofusicoccum australe (Burgess et al., 2006).  Por lo tanto podemos deducir que las especies 

vegetales oriundas del ecosistema y las introducidas pueden ser parasitadas por especies de 

esta familia de hongos tan importante (Botryosphaeriaceae), y que a su vez las especies 

nativas de a areas circunvecinas (Burgess et al., 2006; Slippers y Wingfield 2007; Sakalidis 

et al., 2011).  
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Algunos miembros de la familia Botryosphaeriaceae como Lasiodiplodia theobromae fue 

aislada e identificada en sur america en la zona occidente, de manera muy notoria por su 

severidad y virulencia ya que causo pérdidas económicas considerables en cultivos de interés 

agrícola como: Vitris vinefera, Mangifera indica, Vaccinium corymbosum y Persea 

americana, además se reportó una incidencia en campo de un 82 % de este fitopatógeno 

(Rodríguez et al., 2021). Sin embargo, Delgado et. al. (2016) mencionan que en Uruguay las 

infecciones causadas por Botryosphariales, provocaron pérdidas de plantaciones de manzana 

hasta del 30 % en los huertos comerciales, Menge y Ploetz, (2003) han señalado que B. 

dothidea es el fitopatógeno más común reportado en Chile, México, Sudáfrica y los Estados 

Unidos. Otras especies previamente reportadas son Diplodia mutila (Chen et al., 2014) y 

Dothiorella iberica en EE. UU. (McDonald y Eskalen, 2011); Neofusicoccum spp. y 

Lasiodiplodia theobromae en Italia (Garibaldi et al., 2012), (Guarnaccia et. al., 2016) y 

España (Arjona-Girona et al., 2019; Zea-Bonilla et al., 2007), en Chile (Valencia et al., 2019), 

Colombia (Ramírez-Gil y Peterson, 2019), China (Qiu et al., 2020), Kenia (Wanjiku et al., 

2020) y Nigeria (Onaebi et al., 2019) por mencionar los mas importantes. 

Los hongos de la familia Botryosphaeriaceae se han estudiado en México en diferentes 

cultivos, asociado a pudriciones en frutos hasta cancros en troncos y ramas y muerte regresiva 

y pudriciones radiculares (García et al. 2021), los generos de esta importante familia como: 

Botryosphaeria, Diplodia, Dothiorella, Lasiodiplodia, Neofusicoccum y Neoscytalidium 

tienen la capacidad de infectar diversos cultivos hortícolas y a pesar de tener esta capacidad 

no comparten las mismas cualidades entre la severidad y virulencia, esto en funcion de 

diversos factores como lo es el genero de fitopatogeno, el hospedero y el clima, asi como el 

tipo de organo vegetal que vaya a colonizar, algo que destaca de este grupo de hongos es que 

pueden desarrollarse infectivamente en cualquier organo de la planta, desde brotes tiernos, 

paniculas, ramas y troncos leñosos y semi leñosos hasta el sistema radicular, lo que explica 

la amplitud de órganos vegetales afectados en distintos contextos agrícolas en el compo 

mexicano. 

En el cultivo de aguacate (Persea americana) var. Hass principalmente en el estado de 

Michoacán, Mexico. Una de las zonas con mayor extension de este cultivo se han reportado 



 15 

estos fitopatogenos causantes de infecciones en general en todo el arbol en frutos causante 

del sintoma conocido como “black spots”, (Molina-Gayosso et al., 2012) 

En vid (Vitis vinifera) en plantaciones en Baja California y el estado de Sonora, se han 

identificado varias especies de dos miembros de la familia Botryosphaeriaceae; 

Lasiodiplodia y Neofusicoccum asociadas a tejido leñoso de ramas y troncos donde se 

detectaron principalmente causantes del la enfemedad conocida como grapevine trunk 

diseases. Recientemente se ha identificado estas y otras especies en el cultivo y relativamente 

son poco estudiados y se les ha denominado como primer reporte para México (Rangel-

Montoya et al., 2021). Además, en estudios posteriores, “los aislados de Neofusicoccum 

parvum fueron los más virulentos” sobre tejidos leñosos (Rangel-Montoya et al., 2024) 

Otro primer reporte para mexico fue Neoscytalidium dimidiatum causante de muerte 

descendente en un arbol urbano, exotico muy popular en el pais que generalemente se puede 

encontrar en parques, jardines y la via publica mejor conocido como “Ficus o trueno” (Ficus 

benjamina), el trabajo se llevo a cabo en Hermosillo, Sonora Mexico.  

En arboles de mango (Mangifera indica) en el estado de Campeche, Lasiodiplodia 

theobromae y L. pseudotheobromae han sido reportadas afectando principalmente ramas y 

troncos con síntomas de muerte descendente y cancros tambien conocida como gomosis. El 

genero L. theobromae se ha reportado en México causante de diversas enfermedades en 

múltiples cultivos principalmente frutales, con registros de infección en ramas productivas y 

madera estructural en climas cálidos y subhúmedos (Picos-Muñoz et al., 2015). 

En papaya (Carica papaya) de Nayarit y Veracruz, L. theobromae se ha aislado de frutos con 

pudriciones en poscosecha, especialmente en almacenamiento a temperatura ambiente 

(Picos-Muñoz et al., 2015). En cítricos (Citrus spp.) cultivados en el estado de Veracruz, 

Neoscytalidium dimidiatum se ha asociado con ramas y troncos que presentan necrosis 

cortical y decaimiento progresivo (muerte descendente), bajo condiciones de alta humedad 

relativa (Picos-Muñoz et al., 2015). 

El objetivo principal de esta tesis fue aislar, identificar y caracterizar patogenicamente  

mediante tecnicas moleculares y fitopatologicas especies de la familia Botryosphaeriaceae 

asociados a enfermedades en el cultivo de aguacate en el estado de Michoacan, Mexico. Es 
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la zona conocida como franja aguacatera, que destaca por su extensa superficie, gran 

produccion y exportacion a nivel nacional e internacional. El estudio se llevo a cabo en 

huertos comerciales de municipios con importancia en proudccion y superficie cultivada, se 

tomaron en cuenta tambien las condiciones agroecologicas distintas entre ellos como: altitud, 

precipitacion y clima. La franja aguacatera se localiza principalmente en la Meseta Purépecha 

y sierras adyacentes, con altitudes que oscilan entre 1 600 y 2 400 m s. n. m., lo que permite 

un clima templado subhúmedo apto para el cultivo de ‘Hass’ y facilita escalonar floraciones 

y cosechas (Denvir et al., 2023). Los suelos predominantes son Andosoles derivados de 

cenizas volcánicas, caracterizados por alta capacidad de retención de agua y buena fertilidad, 

aunque vulnerables a la degradación bajo manejo intensivo (Sánchez-Mendoza et al., 2024). 

La expansión del aguacate se ha asociado a deforestación y fragmentación de bosques 

templados. Denvir et al. (2023) proyectan que “el área destinada a aguacate podría aumentar 

un 117 % en Michoacán para 2050. 

La tesis está conformada por una introducción general, tres capítulos y una discusión general 

de todos los resultados obtenidos en el presente estudio. El primer capítulo está publicado en 

la revista Mexicana de Ciencias Agrícolas bajo el título Botryosphaeriaceae en el cultivo de 

aguacate y consistió en una revisión de los estudios posteriores bibliográficamente fue 

conocer el estatus epidemiológico y de identificación de especies que se ha llevado, con 

respecto a miembros de la familia Botryosphaeriaceae de importancia agrícola en México.  

El escrito se elaboró en el año 2023 con base en reportes de investigación científica en el 

campo de fitopatología de reportes epidemiológicos de la enfermedad conocida como cancro 

y su síntoma característico de muerte descendente. La enfermedad está distribuida en toda la 

región productora de aguacate y reportada en varios cultivos, y está extendida a lo largo del 

mundo y coinciden que los miembros de Botryosphaeriaceae, son fitopatógenos severos y 

virulentos que generan grandes pérdidas económicas y biológicas en el caso de especies 

nativas. En México en el cultivo de aguacate este grupo de fitopatógenos fue reportado en la 

década de 1980 (Coria, 1985), con las condiciones favorables para que se desarrolle la 

enfermedad coloniza la raíz y base de la corona, invade haces vasculares y toma los nutrientes 

para su desarrollo, la enfermedad se desencadena por una condición de estrés y es 

influenciada por la temperatura, precipitación, humedad, pH y textura del suelo. En campo, 
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la efectividad biológica de las moléculas, para su control, puede ser una alternativa factible, 

pero resultan más efectivas las prácticas preventivas y culturales.  

Dada la situación fitosanitaria que implica la producción de aguacate es necesario 

implementar alternativas de manejo integrado, sin antes conocer los fitopatógenos asociados, 

esto con técnicas moleculares por la plasticidad genética y la similitud morfológica que 

presentan los diferentes géneros y especies. Para esto realice muestreos en diferentes 

localidades y municipios de importancia tanto es superficie cultivada como en producción, 

así mismo con diferentes condiciones agroclimatologicas, mediante muestreo dirigidos a los 

árboles con síntomas de enfermedad se recolecto el tejido infectado, se aisló purifico, 

identifico patogénica, morfológica y molecularmente los diferentes géneros y especies 

asociadas a los árboles con síntomas de la infección en diferentes órganos de esta. especies". 

En el segundo capítulo, identifique una especie de hongo como primer reporte de 

fitopatógeno para México, asociada a la pudrición de ramas de aguacate debido a su alta 

incidencia, severidad y virulencia en los distintos huertos comerciales en los que se realizaron 

los diferentes muestreos de árboles enfermos y con muerte de ramas, en la zona productora 

de este frutal más importante del mundo. Para ello evalué la patogenicidad de las cepas 

(severidad y virulencia), y lleve a cabo la inoculación de tejido sano para cumplir con los 

postuladas de koch y también caracterizar los síntomas y signos expresados por el 

fitopatógeno en tejido sano, posteriormente también lleve a cabo una identificación 

molecular mediante técnicas de PCR, con diferentes genes específicos para su correcta 

identificación con ayuda también de análisis filogenéticos. 

II.- Justificación 

El aguacate (Persea americana Mill. var. Hass) constituye uno de los cultivos de mayor 

relevancia económica en México y a nivel mundial, no solo por su aporte a la seguridad 

alimentaria y al comercio internacional, sino también por la creciente demanda en mercados 

de alto valor. Sin embargo, su producción enfrenta una serie de problemas fitosanitarios que 

impactan tanto en campo como en postcosecha. Entre ellos, las enfermedades causadas por 

hongos de la familia Botryosphaeriaceae han adquirido un papel central, siendo responsables 

de cancros, decaimiento de ramas, muerte regresiva y pudriciones de fruto, particularmente 

el denominado “stem rot” (Valencia et al., 2019). La identificación precisa de estas especies 
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resulta fundamental, dado que muchas de ellas se comportan como endófitos latentes capaces 

de expresarse bajo condiciones de estrés o en etapas postcosecha, lo que complica su manejo 

(Avenot et al., 2023). 

El diagnóstico basado únicamente en caracteres morfológicos ha demostrado ser limitado 

debido a la gran plasticidad fenotípica y la existencia de especies crípticas dentro de la familia 

(Fiorenza et al., 2023). Por ello, en los últimos años se ha consolidado el uso de 

aproximaciones moleculares multilocus que combinan regiones como ITS, tef1-α, tub2 y 

rpb2, lo cual permite una delimitación filogenética robusta de las especies implicadas en 

aguacate y otros frutales leñosos (Santillán-Mendoza et al., 2024). Estos métodos, además de 

incrementar la precisión taxonómica, sientan las bases para evaluar diferencias en 

patogenicidad, epidemiología y sensibilidad a fungicidas, información esencial para diseñar 

estrategias de control específicas. 

La importancia de este enfoque integrador también radica en la detección temprana y en la 

vigilancia epidemiológica. Recientes avances, como la implementación de pruebas de qPCR, 

han demostrado ser capaces de detectar simultáneamente Neofusicoccum parvum, 

Botryosphaeria dothidea y el consorcio Botryosphaeriaceae en tejidos vegetales, suelos y 

material de propagación, incluso en fases asintomáticas (Romero-Cuadrado et al., 2024). Esta 

tecnología abre la posibilidad de establecer programas de monitoreo preventivo en huertas, 

viveros y empaques, reduciendo el riesgo de introducción y dispersión de patógenos. 

En México las investigaciones recientes han confirmado la relevancia de especies como 

Lasiodiplodia theobromae y Neofusicoccum parvum en ramas y frutos de aguacate en 

Michoacán, con evidencias tanto en postcosecha como en campo (Herrera-González et al., 

2020). Estos hallazgos refuerzan la necesidad de aplicar herramientas de identificación 

molecular en huertas nacionales, no solo para caracterizar la diversidad local, sino también 

para diseñar estrategias de manejo fitosanitario alineadas con la realidad productiva del 

principal estado productor de aguacate. 

En suma, la justificación de este estudio radica en que la identificación morfológica y 

molecular de Botryosphaeriaceae en Persea americana var. Hass no es únicamente un 

ejercicio taxonómico, sino una necesidad estratégica para vincular la investigación científica 
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con la sanidad agrícola y la sostenibilidad de la cadena productiva del aguacate en México y 

a nivel internacional. 

III.- Planteamiento de Hipótesis  

Las enfermedades causadas por especies de Botryosphaeriaceae en aguacate representan un 

problema complejo debido a su diversidad taxonómica, su capacidad de comportarse como 

endófitos latentes y su expresión patogénica bajo condiciones de estrés biótico o abiótico. La 

dificultad para diferenciarlas morfológicamente ha provocado diagnósticos ambiguos y 

estrategias de manejo poco específicas, lo que aumenta las pérdidas económicas en campo y 

postcosecha, por ello el presente trabajo de investigación se desarrolló a partir de estrategias 

de campo y laboratorio con dirección a analizar las diferentes especies asociadas a las 

infecciones en arboles de aguacate, a partir de los objetivos específicos planteados, se deriva 

las siguiente hipótesis que fue evaluada con base en los resultados obtenidos: 

Hipótesis  

Existen varias especies de Botryosphaeriaceae asociadas al cultivo de aguacate, como 

endófitos y causantes de infecciones generalizadas en la planta. 

IV.- Objetivo general 

Determinar morfológica, patogénica y molecularmente especies de la familia 

Botryosphaeriaceae, asociadas al cultivo de aguacate (Persea americana Mill var. Hass), para 

la identificación de las especies que están presentes en árboles de huertos de la franja 

aguacatera del estado de Michoacán, México, mediante la recolección de muestras en campo 

y su análisis taxonómico y molecular. 
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Objetivos específicos 

1. Describir especies de la familia Botryosphaeriaceae presentes en el cultivo de aguacate, 

mediante caracteres morfológicos para su identificación taxonómica y su diversidad presente 

en la franja aguacatera del estado de Michoacán, México. 

2. Desarrollar pruebas de patogenicidad en troncos, ramas y frutos de Persea americana 

Miller, para la identificación de los síntomas observados en campo, mediante la inoculación 

de las cepas en plantas sanas. 

3. Identificar molecularmente especies de la familia Botryosphaeriaceae presentes en el 

cultivo de aguacate, (Persea americana Mill), mediante técnicas moleculares, para la 

identificación de la diversidad de especies y comprobación morfológica. 

 

 

 

V.- Resultados 

CAPÍTULO I. Botryosphaeriaceae en el cultivo de aguacate  

CAPÍTULO II. First report of Trametes hirsuta causing white rot in avocado: 

Epidemiological basis of cultivated tress in the state of Michoacán, México    

CAPÍTULO III. Pathogenicity of Neofusicoccum parvum (Botryosphaeriaceae), on avocado 

fruits (Persea americana Mill) in the most important productive region of Mexico 
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Botryosphaeriaceae en el cultivo de aguacate 
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Capitulo II 

First report of Trametes hirsuta causing white rot in avocado: Epidemiological basis of 
cultivated tress in the state of Michoacán, México 
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Abstract 

This study describes the symptoms and pathogenicity caused by Neofusicoccum parvum in 
fruits of Persea americana var. Hass, commonly known as avocado, in orchards from the most 
important growing region in Mexico. N. parvum causes black rot in avocado fruits, and its 
presence was confirmed using morphological and molecular data. Therefore, this species is 
considered a potential phytopathogen due to its rapid virulence in fruits and seedlings.  

Key words: Aguacate, black spot, dissease, black rot, Uruapan, Virulence. 

 

Introduction 

Persea americana Mill. is a species of considerable agricultural importance and with notable 
relevance to the forestry sector. It comprises three recognized horticultural varieties, which 
are classified based on the geographic regions where they were originally domesticated: 
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Guatemalan (P. americana var. guatemalensis, L.O. Williams), Mexican (P. americana var. 
drymifolia), and West Indian (P. americana var. americana) (Wu et al. 2008; Ibarra-Laclette 
et al. 2015; Ren et al. 2020; Ashworth and Rolshausen 2025). 

The commercial exploitation of these varieties is primarily focused on their fruit, commonly 
known as the Hass avocado, which is considered a hybrid between the Guatemalan and 
Mexican types. This cultivar combines the thick, rough skin characteristic of the Guatemalan 
variety with the high oil content that is typical of the Mexican type. Due to its favorable 
organoleptic properties, nutritional profile, and well-documented health benefits, the Hass 
avocado has gained widespread international popularity (Pedreschi et al. 2019; Edwards et 
al. 2020; Cheng et al. 2021; Thompson et al. 2021; Henning et al. 2022). 

The importance of avocado cultivation is underscored by a 29% increase in the area dedicated 
to its production between 2016 and 2020. A primary factor of this growth in global production 
is the interaction beetween supply and demand, associated with high prices that generate 
economic benefits throughout the production chain. Mexico is the world’s leading avocado 
producer, with an annual output of 2,394,000 ton cultivated over 257,570 ha, approximately 
7% of which is located at the municipality of Uruapan (January 2024) (SIAP 2025). 

Similarly, Mexico is the principal global exporter of avocados, with exports totaling 
1,159,000 ton, while the United States stands as the largest importer, receiving 1,117,000 ton 
(FAOSTAT 2025; SIAP 2025). 

Reports of fungal diseases affecting avocado fruits are varied; among the most significant in 
Mexico are those caused by Colletotrichum sp. and Fusarium sp. (Trinidad-Angel et al. 2017; 
Iñiguez-Moreno et al. 2020) 

Neofusicoccum is a genus implicated in causing canker diseases on the woody tissues of 
forest and agriculturally important trees (Swart and Wingfield 1991; Slippers and Wingfield 
2007; Sakalidis et al. 2013; Zlatković et al. 2017; Zlatković et al. 2019). Taxonomically, it is 
classified within the family Botryosphaeriaceae, order Botryosphaeriales, Phylum 
Ascomycota. Neofusicoccum parvum (Pennycook and Samuels 1985) is a polyphagous 
phytopathogen responsible for aggressive, highly aggressive infections in woody tissues 
across multiple sites. Symptoms include dieback, leaf spots, root and fruit rot, as well as 
canker formation (Golzar and Burgess 2011; Iturritxa et al. 2011; Thomidis 2011; Choi et al. 
2012; Sakalidis et al. 2013; Lopes et al. 2014; Alberti et al. 2018; Vakalounakis et al. 2019; 
Manca et al. 2020). 

N. parvum has been identified as a significant phytopathogen causing severe disease in a 
wide range of hosts and plant structures, including fruits (Gezahgne et al. 2003; Gezahgne et 
al. 2004; Molina-Gayosso 2011). 

This study aimed to perform a phytopathological survey of the disease in one of the leading 
avocado-producing regions of Michoacán, Mexico. The objective was to characterize fruit 
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rot symptoms and to evaluate the pathogenicity of Neofusicoccum parvum through fruit 
inoculation assays, followed by an assessment of disease severity and virulence. 

Materials and methods 

Fruit samples were collected from export-certified commercial orchards using a simple 
random sampling method. The selected fruits appeared healthy and physiologically mature 
at harvest. A total of 20 fruits were collected from apparently healthy trees in each orchard. 
Samples were obtained from five different orchards located in distinct municipalities, all of 
which are part of the world’s most important avocado-producing region, known as the 
"avocado belt" of the state of Michoacán, Mexico. 

The orchards were selected based on contrasting agroclimatic conditions and their relevance 
in terms of planted surface area and production volume. This region is located within the 
physiographic province of the Trans-Mexican Volcanic Belt, between 18° 45’ and 20° 6’ 
North latitude, and 101° 47’ and 103° 13’ West longitude. 

Avocado crops in this area are situated at elevations ranging from 1,100 to 2,900 meters 
above sea level (masl), with the majority located between 1,600 and 2,100 masl. Most of the 
crop is established on andosol-type soils (89.81%). The region includes 14 climate types, 10 
of which are suitable for avocado cultivation. Average annual temperatures in these areas 
range from 16°C to 31°C, while annual precipitation varies between 149 mm and 1,500 mm. 
Relative humidity in the cultivation zones typically reaches up to 90%. 

The collected symptomatic fruits were placed to the laboratory for processing. It showed 
similar characteristics, such as size, shape, and color. Each fruit was individually numbered 
(1 to 20) and systematically placed in a plastic bag, which was then stored inside a plastic 
box at 28°C to allow physiological ripening. This setup was designed to facilitate the 
emergence of latent infections that might not be externally visible at the time of sampling. 

When symptoms appeared—mainly black rot—the fruits were processed, and isolations were 
performed from the affected tissues. Small pieces of rotten pulp were excised and directly 
placed onto Petri dishes containing PDA (potato dextrose agar) medium. This procedure was 
repeated for all collected fruits. 

Once the fungi were isolated and identified as belonging to the genus Neofusicoccum, some 
strains were selected for further study. Selection criteria included differences in biological 
traits such as growth rate, colony texture, and overall morphology. Although symptom 
expression varied slightly among fruits, all consistently exhibited black rot. 

The selected isolates originated from five municipalities in Michoacán: Uruapan (U1), 
Tacámbaro (U2), Tancítaro (U3), Zacapu (U4), and Salvador Escalante (U5). 
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Pathogenicity Tests  

For the fruit assay, fruits were disinfested with 3% NaOCl for 60 s, and subsequently rinsed 
three times with sterile distilled water to remove potential contaminants from the surface. 
Each fruit was then divided into four segments of approximately 3 cm in width, which were 
used for inoculation with mycelial plugs of the fungal pathogen. 

Each pathogen isolate (U1 to U5) was cultured on PDA at 25 °C for 7 days. Agar plugs (5 
mm in diameter) with actively growing mycelium were excised and placed at the center of 
each fruit section, and secured with sterile adhesive tape. As a negative control, five fruits 
divided into four sections was inoculated with sterile agar plugs without mycelium 
(Barrientos-Martínez et al. 2022). 

All inoculated fruits were placed in a plastic humid chamber containing moistened filter 
paper saturated with sterile distilled water to maintain high humidity. Fruits were incubated 
at 25 °C for 21 days. Disease severity was evaluated by measuring lesion length. Each 
replicate consisted of ten fruits, each with four inoculated sections, resulting in a total of forty 
lesions measured per treatment. The mean lesion length was calculated for severity analysis. 

For the whole-plant assay, the pathogen was cultured on PDA at 25 °C for 7 days. 
Approximately 1 g of fresh mycelium was collected and homogenized in 30 mL of sterile 
distilled water. The resulting mycelial suspension was applied to six-month-old avocado 
plants, ≈ 25 cm in height. Control plants were treated with sterile distilled water only. 

Plants were maintained under high humidity by covering them with transparent plastic bags 
for 5–8 days at 25 °C. After this period, the bags were removed, and the plants were 
transferred to another section of the greenhouse with a temperature of 25 ± 1.4 °C. 

For pathogenicity test, lesion sizes of each individual lesion were measured on the eighth day 
after inoculation. Data were subjected to analysis of variance (ANOVA) using Origin version 
2025b. Significant differences among mean lesion sizes were determined with Tukey’s test 
at a significance threshold of p = 0.05. 

DNA Extraction, PCR and Sequencing 

To confirm the identity of the fungus, total genomic DNA was extracted directly from the 
mycelia grown on PDA using the 2% CTAB method (Martínez-González et al. 2017). The 
ITS region and tef1-α gene were amplified by polymerase chain reaction (PCR) using the 
primer pairs ITS4 (5'-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3') and ITS5 (5'-
CATCGAGAAGTTCGAGAAGG-3') (White et al. 1990), primers EF1-728F (5'-
CATCGAGAAGTTCGAGAAGG-3') (Carbone and Kohn 1999) and TEF1-LLErev (5'-
GCCATCCTTGGAGATACCAGC-3') (Jaklitsch et al. 2005), respectively. 
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The PCR reaction mixture had a final volume of 15 μL and contained 1× Taq DNA 
polymerase buffer, 0.8 mM dNTPs (0.2 mM of each one), 100 ng of genomic DNA, 20 pmol 
of each primer and 2 units of GoTaq DNA polymerase (Promega, USA). PCR conditions 
were performed under the following conditions: an initial denaturation at 94 °C for 3 min, 
then denaturation at 94 °C for 30 s, annealing for 45 s with the corresponding temperatures 
(57°C for ITS, and 56°C for tef1-α), extension at 72 °C for 1 min, followed by 35 cycles, 
then a final extension at 72 °C for 10 min, using an Applied Biosystems S1000 TM Thermal 
Cycler. The amplifications were verified through electrophoresis in an agarose gel at 1.2% 
prepared with 1× TAE buffer (Tris Acetate-EDTA) and run at 87 V cm3 during 1 h. The gel 
was stained with GelRed (Biotium, USA) and the bands were visualized in an Infinity 3000 
transilluminator (Vilber Lourmat, Germany). The amplified products were purified with the 
ExoSAP Purification kit (Affymetrix, USA), following the manufacturer’s instructions. They 
were quantified and prepared for the sequence reaction using a BigDye Terminator v.3.1 
(Applied Biosystem). These products were sequenced in both directions with an Applied 
Biosystem model 3730XL (Applied BioSystems, USA), at the Institute of Biology of the 
Universidad Nacional Autónoma de México (UNAM). 

The consensus sequences of each of the markers were assembled using BioEdit version 7.0.5 
(Hall 1999) . These sequences were compared with those deposited in GenBank of the 
National Center for Biotechnology Information (NCBI), using the BLASTN 2.2.19 tool 
(Zhang et al. 2000). 

 

Phylogenetic Analyses 

Sequence data retrieved from GenBank based on previous studies are listed in Table 1. The 
sequences were subjected to standard BLASTn searches (http://www.blast.ncbi.nlm.nih.gov) 
in GenBank to determine the primary identity of the fungal isolates.  

Each region was independently aligned using the online version of MAFFT v7 (Katoh et al. 
2002, 2017; Katoh and Standley 2013). The alignments were revised in PhyDE v. 10.0 
(Müller et al. 2005), followed by minor manual adjustments to ensure character homology 
between taxa. The ITS dataset comprised 28 taxa (651 characters); while the tef 1-α region 
consisted of 28 taxa (810 characters). Four partition schemes were established: one for the 
ITS, and three for the tef 1-α, which were established using the option to minimize the stop 
codons with Mesquite v3.2 (Maddison and Maddison 2017).  

Phylogenetic analyses were conducted using Maximum Parsimony (MP), Maximum 
Likelihood (ML) and Bayesian Inference (BI). MP analyses were carried out in PAUP* 
4.0b10 (Swofford 2002) using the heuristic search mode, 1000 random starting replicates, 
and TBR branch swapping, with MULTREES and Collapse on. Bootstrap support was 
estimated from 1000 replicates under the heuristic search mode, each with 100 random 
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addition replicates. ML analyses were conducted in RAxML v. 8.2.10 (Lanfear et al. 2014) 
with a GTR + G substitution model. To assess branch support, 10000 rapid bootstrap 
replicates were run with the GTR GAMMA model. Bayesian inference was carried out in 
MrBayes v. 3.2.6 x64 (Huelsenbeck and Ronquist 2001) with four chains and the best 
evolutionary model for alignment was sought using PartitionFinder (Frandsen et al. 2015; 
Lanfear et al. 2014; 2016). Phylogenetic analyses were performed using MrBayes v3.2.6 x64 
(Huelsenbeck and Ronquist 2001). The information block for the matrix included two 
simultaneous runs of Montecarlo chains, temperature set to 0.2 and sampling 10 million 
generations (standard deviation ≤ 0.1). Chain convergence was visualized in Tracer v.1.6 
(Rambaut et al. 2014). The remaining trees were used to calculate a 50% majority-rule 
consensus topology and posterior probabilities (PP). Trees were visualized and optimized in 
FigTree v. 1.1.4 (Rambaut 2014), and they edited in Adobe Illustrator (Adobe Systems, Inc., 
San Jose, CA). 

 

Results 

Phylogenetic analysis 

Sequences were submitted to GenBank for assigning accession numbers (Table 1). BLASTn 
analysis of the sequences indicated that the sequences from the present study matched well 
with the reliable reference sequences of Neofusicoccum parvum and showed 100% sequence 
similarity in ITS, and 100% in tef 1-α gene. 

The dataset of combined ITS and tef 1-α comprises 28 taxa with 1461 characters including 
gaps. The three phylogenetic analyses, MP, ML, and BI, of the dataset recovered similar 
topologies (Fig. 1). No significant conflict (bootstrap value >80%) was detected among the 
topologies obtained via the separate phylogenetic analyses. The parsimony analysis of the 
alignment found 1141 trees of 174 steps (CI=0.1945, HI=0.1830, RI=0.2002, RC=0.1624). 
The best RAxML tree with a final likelihood value of –20378.038624 is presented. The 
matrix had 925 distinct alignment patterns, with 3.01% undetermined characters or gaps. 
Estimated base frequencies were as follows: A= 0.106256, C= 0.106834, G= 0.153075, T= 
0.103640; substitution rates AC= 1.058315, AG= 1.008411, AT= 1.000051, CG= 1.051375, 
CT= 3.035687, GT= 1.0573166; gamma distribution shape parameter α= 0.000256. In the 
Bayesian analysis, the standard deviation between the chains stabilized at 0.002 after 4.3 
million generations. No significant changes in tree topology trace or cumulative split 
frequencies of selected nodes were observed after about 0.31 million generations, which were 
discarded as 25% burn-in.  

The phylogenetic tree which revealed that the present study isolates (UMSNH1-UMSNH5) 
produced a single clade with the reliable reference strains of Neofusicoccum parvum 
(CMML2001, CMML2003, CMML2004, CBS 123652, CMW 9080 and CERC 3503) 
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supported by a high bootstrap value and posterior confidence (Fig 1). Combined phylogenetic 
analysis confirmed the isolate identification as Neofusicoccum parvum.  

 

Morphological description:  

Sexual morph: Botryosphaeria parva Pennycook and Samuels (Pennycook and Samuels 
1985), not observed. 

Asexual morph: Conidiomata pynidial, aggregated, globose to subglobose, superficial, 
coated with white hyphae, black, 370-908 × 234-506 µm diameter. Conidiophores reduced 
to conidiogenous cells. Conidiogenous cells phialidic, hyaline, aseptate, densely aggregated. 
Conidia fusoid, hyaline, aseptate, 18–25 × 7.5–10 µm (mean = 20.8 × 7.9, n=50 conidias).  

 

Culture characteristics:  

Culture on PDA after seven days of incubation at 25 °C: circular colonies with initially 
superficial mycelium that later becomes aerial; grey to dark in colour, with an entire margin 
and a cottony appearance, bearing a darker concentric ring. Pycnidia emerge above the 
superficial mycelium. The reverse side is olivaceous grey to black. 

 

Pathogenicity test 

Isolates of Neofusicoccum parvum cultured on PDA exhibited rapid aerial mycelial growth, 
with coloration ranging from white to greyish to black due to conidial production. Conidia 
measured 18–25 × 7.5–10 µm and were produced within subglobose pycnidia measuring 
370–908 × 234–506 µm 

For the pathogenicity assays, five strains of N. parvum (U1, U2, U3, U4, and U5) were 
inoculated onto healthy avocado fruits. The fruits were monitored to detect and characterize 
symptoms and signs on the host tissue. All inoculated fruits consistently produced pathogen 
growth. By the third day post-inoculation, a noticeable darkening of the tissue was observed, 
followed by the formation of sunken lesions. In all replicates, greyish mycelium appeared on 
the exocarp from day three onward 

The results demonstrated that the disease was severe and highly virulent across all treatments 
by the end of the 11-day experimental period. All five N. parvum strains exhibited 
phytopathogenic behavior, inducing very similar symptoms and showing consistent disease 
progression patterns. Moreover, the symptoms produced on inoculated fruits closely 
resembled those observed in samples collected from commercial avocado orchards. 



 62 

All strains were able to colonize both the mesocarp and the endocarp, with more severe 
disease expression observed in the endocarp. In some cases, particularly with strains U5 and 
U3, the infection was so aggressive that it reached the seed. Notably, a distinction was 
observed between the symptoms seen in situ and those from the pathogenicity test: in situ, 
infection typically began at the upper part of the fruit, near the junction between the peduncle 
and the fruit. In contrast, the artificially inoculated fruits showed infection originating from 
various entry points, depending on the site of inoculation. 

These observations suggest that this pathogen acts as a facultative necrotroph, it can actively 
invade intercelular areas or enter through natural openings such as stomata and lenticels, 
which are part of the fruit’s structure. This behavior also highlights the high virulence and 
disease-causing potential of N. parvum on avocado fruits. 

All Neofusicoccum parvum strains colonized the avocado fruits, leading to progressive tissue 
degradation. The infection was characterized by soft rot and deterioration of the mesocarp 
and exocarp. Symptoms became evident on the third day post-inoculation, beginning with 
the appearance of a brown lesion at the inoculation site—corresponding to the placement of 
the mycelial plug containing the pathogen (Fig. 3; sections A, B, and K). 

By the fifth day, tissue damage had significantly progressed. The pulp (endocarp) developed 
pronounced depressions at the lesion site, and in certain cases, fragmentation and detachment 
of affected tissue were observed. This was the result of symptom coalescence in both the 
exocarp and mesocarp due to pathogen activity (Fig. 3; sections C, G, and H). In some 
instances, fragments of the epidermis remained adhered to remnants of the pulp, a condition 
attributed to the severity of the infection, particularly between the ninth and eleventh day 
post-inoculation (Fig. 3; sections E, F, L, M, N, and Ñ). 

In contrast, fruits used as negative controls remained asymptomatic throughout the 
experimental period, showing no signs of infection by the end of the trial (Fig. 3; sections Q 
and R). 

The severity of the disease caused by Neofusicoccum parvum on avocado fruits was 
evaluated up to the eleventh day post-inoculation. Between the third and eleventh day, the 
strains exhibited disease severity levels spanning the entire range of the logarithmic 
diagrammatic scale for ‘Hass’ avocado fruits, as adapted by Silva‑Rojas et al. (2011). 

Analysis of variance (ANOVA) was conducted on severity data collected on the eighth day 
post-inoculation, since beyond this point some lesions became too severe to accurately 
measure lesion diameter. Significant differences in virulence were observed among the 
strains (p ≤ 0.05), except between strains U1 and U2 (Fig. 4), which showed very similar 
effects throughout the 11-day inoculation period (Fig. 5). Strain U3 demonstrated the greatest 
ability to induce the most severe symptoms during the entire evaluation period. A total of 
99% of the inoculated fruits developed disease symptoms compared to the control fruits. 
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Strains 3 and 5 showed lesions as early as the third day post-inoculation, while the remaining 
strains exhibited lesions starting on the fourth day (Fig. 5). Strains 1 and 2 displayed very 
similar lesion progression during the first nine days of inoculation (Fig. 4). 

Strain U3 was highly virulent, and from the ninth day onward, lesion severity could not be 
measured due to extensive tissue damage. 

Discusión  

In this study, five isolates of Neofusicoccum parvum, the causal agent of black rot in avocado 
fruit, were analyzed. These isolates were collected from one of the most important avocado-
producing regions of Michoacán, Mexico, and their pathogenicity was evaluated on Persea 
americana var. Hass seedlings. Morphologically, the fungus was consistent with previous 
descriptions of N. parvum by Molina-Gayosso et al. (2012). N. parvum has a cosmopolitan 
distribution and has been reported infecting a wide range of All strains were able to colonize 
both the mesocarp and the endocarp, with more severe disease expression observed in the 
endocarp. In some cases, particularly with strains U5 and U3, the infection was so aggressive 
that it reached the seed. Notably, a distinction was observed between the symptoms seen in 
situ and those from the pathogenicity test: in situ, infection typically began at the upper part 
of the fruit, near the junction between the peduncle and the fruit. In contrast, the artificially 
inoculated fruits showed infection originating from various entry points, depending on the 
site of inoculation. 

These observations suggest that this pathogen acts as a facultative necrotroph, it can actively 
invade intercelular areas or enter through natural openings such as stomata and lenticels, 
which are part of the fruit’s structure. This behavior also highlights the high virulence and 
disease-causing potential of N. parvum on avocado fruits. 

All Neofusicoccum parvum strains colonized the avocado fruits, leading to progressive tissue 
degradation. The infection was characterized by soft rot and deterioration of the mesocarp 
and exocarp. Symptoms became evident on the third day post-inoculation, beginning with 
the appearance of a brown lesion at the inoculation site—corresponding to the placement of 
the mycelial plug containing the pathogen (Fig. 3; sections A, B, and K). 

By the fifth day, tissue damage had significantly progressed. The pulp (endocarp) developed 
pronounced depressions at the lesion site, and in certain cases, fragmentation and detachment 
of affected tissue were observed. This was the result of symptom coalescence in both the 
exocarp and mesocarp due to pathogen activity (Fig. 3; sections C, G, and H). In some 
instances, fragments of the epidermis remained adhered to remnants of the pulp, a condition 
attributed to the severity of the infection, particularly between the ninth and eleventh day 
post-inoculation (Fig. 3; sections E, F, L, M, N, and Ñ). 
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In contrast, fruits used as negative controls remained asymptomatic throughout the 
experimental period, showing no signs of infection by the end of the trial (Fig. 3; sections Q 
and R). 

The severity of the disease caused by Neofusicoccum parvum on avocado fruits was 
evaluated up to the eleventh day post-inoculation. Between the third and eleventh day, the 
strains exhibited disease severity levels spanning the entire range of the logarithmic 
diagrammatic scale for ‘Hass’ avocado fruits, as adapted by Silva‑Rojas et al. (2011). 

Analysis of variance (ANOVA) was conducted on severity data collected on the eighth day 
post-inoculation, since beyond this point some lesions became too severe to accurately 
measure lesion diameter. Significant differences in virulence were observed among the 
strains (p ≤ 0.05), except between strains U1 and U2 (Fig. 4), which showed very similar 
effects throughout the 11-day inoculation period (Fig. 5). Strain U3 demonstrated the greatest 
ability to induce the most severe symptoms during the entire evaluation period. A total of 
99% of the inoculated fruits developed disease symptoms compared to the control fruits. 

Strains 3 and 5 showed lesions as early as the third day post-inoculation, while the remaining 
strains exhibited lesions starting on the fourth day (Fig. 5). Strains 1 and 2 displayed very 
similar lesion progression during the first nine days of inoculation (Fig. 4). 

Strain U3 was highly virulent, and from the ninth day onward, lesion severity could not be 
measured due to extensive tissue damage. 

Discusión  

In this study, five isolates of Neofusicoccum parvum, the causal agent of black rot in avocado 
fruit, were analyzed. These isolates were collected from one of the most important avocado-
producing regions of Michoacán, Mexico, and their pathogenicity was evaluated on Persea 
americana var. Hass seedlings. Morphologically, the fungus was consistent with previous 
descriptions of N. parvum by Molina-Gayosso et al. (2012). N. parvum has a cosmopolitan 
distribution and has been reported infecting a wide range of hosts, oxysporum f. sp. 
lycopersici can overcome resistance in tomato varieties carrying the I-2 gene, demonstrating 
the importance of races in plant–pathogen interactions. 

Host variety, fruit maturity stage, and environmental conditions during pathogenicity testing 
can also influence symptom expression, even with the same causal agent. In inoculation 
experiments on apples, Hu et al. (2024) found that the virulence of Fusarium acuminatum 
and Alternaria alternata varied significantly with the fruit variety, with notable differences in 
symptom onset and lesion size. Although these belong to different genera, the authors also 
noted that within Fusarium, variations in the aggressiveness of isolates on different apple 
cultivars have been reported, possibly due to epigenetic or microenvironmental differences 
(Hu et al. 2024). 
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This phenomenon is particularly relevant in the epidemiology of postharvest diseases, where 
species-level identification by itself may not be sufficient to predict disease severity. As 
emphasized by Baroncelli et al. (2017), differences in pathogenicity observed among isolates 
within the same Colletotrichum species complex demonstrate that taxonomic classification 
does not always reflect the biological behavior or phytosanitary risk of the pathogen. 

In summary, these findings underscore the importance of considering intraspecific variability 
in pathogenicity studies, especially in fruit assays where multiple factors interact to determine 
the final outcome of infection. 
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ab. 1 Strain information and GenBank accession numbers of sequences used for phylogenetic 
analyses  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Species Strains Origin GenBank Accession Number 
ITS tef 1-α 

Neofusicoccum andinum CBS 117921 Venezuela KX464152 KX464647 
Neofusicoccum buxi CBS 113714 Sweden KX464164 KX464677 
Neofusicoccum cordaticola CMW 14124 South Africa EU821925 EU821895 
Neofusicoccum cryptoaustrale CMW 23785 Type South Africa NR137718 FJ752713 
Neofusicoccum hongkongense CERC 2973 Type China KX278052 KX278157 
Neofusicoccum kwambonambiense CSF 6037 China MT028610 MT028776 
Neofusicoccum macroclavatum CBS 114149 Australia KX464174 KX464694 
Neofusicoccum mangroviorum CMW 41365 Type South Africa NR147360 KP860702 
Neofusicoccum occulatum CBS 128008 Type Australia MH864743 EU339509 
Neofusicoccum parvum CMML2001 Korea MW142215 MW142216 
Neofusicoccum parvum CMML2003 Korea MW535296 MW535298 
Neofusicoccum parvum CMML2004 Korea MW535297 MW535299 
Neofusicoccum parvum CBS 123652 South Africa KX464184 KX464710 
Neofusicoccum parvum CMW 9080 New Zealand AY236942 AY236887 
Neofusicoccum parvum CERC 3503 China KX278059 KX278164 
Neofusicoccum parvum UMSNH 1 Mexico PV563080  
Neofusicoccum parvum UMSNH 2 Mexico PV563081  
Neofusicoccum parvum UMSNH 3 Mexico PV563082  
Neofusicoccum parvum UMSNH 4 Mexico PV563083  
Neofusicoccum parvum UMSNH 5 Mexico PV563084  
Neofusicoccum pistaciarum CBS 113083 Type USA NR147367 KX464712 
Neofusicoccum sinoeucalypti CERC 2005 China KX278061 KX278166 
Neofusicoccum stellenboschiana CBS 28270 Spain KX464225 KX464758 
Neofusicoccum terminaliae CBS 125264 South Africa GQ471805 GQ471783 
Neofusicoccum umdonicola CBS 123644 South Africa KX464226 KX464759 
Neofusicoccum ursorum CBS 122812 South Africa KX464227 KX464760 
Neofusicoccum viticlavatum  CBS 123532 South Africa KX464228 KX464761 
Botryosphaeria dothidea CBS 110302 Portugal EU673174 AY573218 
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Fig. 1 Maximum likelihood phylogeny based on the concatenated ITS and tef 1-α sequence alignment. 
Maximum parsimony and Bayesian analyses recovered identical topologies with respect to the relationships 
among the main clades of members of Neofusicoccum. For each node, the following values are provided: 
maximum parsimony bootstrap (%) / maximum likelihood bootstrap (%) and posterior confidence (p-value). 
The scale bar represents the expected number of nucleotide substitutions per site  
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Fig. 2 Symptoms in avocado fruits (Persea americana), var. Hass. A) External symptoms of avocado fruit 
rot associated with N. parvum, showing the pathogen’s sign (mycelium) at the peduncle junction and a change 
in exocarp coloration toward necrotic tones. B, C, D) Cross-sections of avocado fruits at different stages of 
infection, from initial to advanced, showing progressive changes in endocarp color and texture toward necrosis. 
E) Apparently healthy fruits observed in situ. F) Front and reverse sides of the N. parvum strain grown on PDA 
culture medium 
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Fig. 3 Pathogenicity tests on detached avocado fruits inoculated with different N. parvum strains: A, B) A brown 
halo is visible beneath the epidermis, corresponding to the area affected by the inoculated mycelial disc. C) 
Sunken lesions in the pulp with detached fragments. D) Brown lesions scattered throughout the pulp. E) 
Epidermal fragments combined with adherent pulp residues, reflecting severe infection. F) Marked damage 
with incomplete pulp and dull discoloration due to enzymatic degradation by the pathogen. G) Sunken lesion 
in the pulp caused by tissue detachment. H) Epidermis remains attached to the pulp only at the inoculation site. 
I) Sunken lesion in the epidermis with darker pigmentation and small white mycelial colonies. J) Brown spots 
scattered across the pulp, accompanied by sunken pulp areas. K) Well-defined brown spot in the pulp at the 
inoculation site. L) Incomplete pulp with pronounced damage and darkened tones. M) Pulp fragment 
detachment and necrosis of vascular tissues. N) Similar damage to M, but without vascular bundle necrosis.Ñ) 
Epidermal fragment with adherent pulp residues. P) Cross-section showing pulp damage in the upper zone and 
tissue necrosis. Q, R) Cross-sections of control fruits with no visible symptoms 
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Fig. 4 Disease serverity on avocado inoculated with different strains of N. parvum. Serverity was expressed as 
centimeters (cm) of symptomatic fruits measured 8 days after inoculation. Bars represent the standard error of 
the mean (SEM). * Solely in the strains U1 and U2 means is not significant al the 0.05 level 

 
Fig 5 Daily monitoring of the evolution of severity in avocado fruits inoculated with N. parvum for 11 days 
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DISCUSIÓN GENERAL 

 

El objetivo general de la presente investigacion se centró en la identificacion de especies 

fitopatogenas para comprender su biologia para poderlos caracterizar y conocer la 

biodiversidad de especies presentes en los diferentes ecosistemas de nuestors bosques, 

posteriormente diseñar estrategias de control para la conservacion y manejo de los recursos 

naturales, en el caso de especies vegetales como Persea americana var. Hass y Mendez que 

ocupan una superficie considerable y que a su vez es el factor principal de cambio de uso de 

suelo y la deforestacion. Para lo cual lleve a cabo una serie de muestreos en las zonas mas 

importantes.  

 

En el primer capitulo en contramos informacion muy relevante a nivel internacional y en 

México, la familia Botryosphaeriaceae ha sido motivo de investigacion porque dentro de sus 

miembros hay una cantidad considerable de fitopatogenos que afectan principalmente 

madera de especies forestales y fruticolas, como es el caso del cultivo de aguacate (Persea 

americana, Mill), dado el sindrome existen reportes de infeccones en todas las etapas 

fenologicas de desarrollo que van desde la germinacion de la semilla hasta la fructificacion 

e inclusive en poscosecha.  

 

Uno de los generos con mayor importancia y el mas estudiado es Lasiodiplodia theobromae, 

asociado a muerte regresiva, cancros de ramas y pudrición de fruto, es conocido por ser uno 

de los principales problemas en huertos maduros de varios años (Alvarado-Rosales et al., 

2008; Tovar-Pedraza et al., 2012). Diversos estudios han señalado que estas especies 

presentan un comportamiento endofítico-latente, activándose bajo condiciones de estrés 

hídrico, térmico o de manejo, lo que explica su alta incidencia tras sequías, podas intensas o 

heridas mecánicas (Slippers & Wingfield, 2007; Úrbez-Torres, 2011). Este rasgo ha 

complicado su manejo, ya que los árboles aparentemente sanos pueden albergar al patógeno 

sin mostrar síntomas hasta que ocurre un evento de debilitamiento fisiológico. 
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La investigaciónes recientes resaltan la necesidad de combinar la identificación morfológica 

con análisis multilocus (ITS, LSU, tef1-α, tub2) y filogeneticos, para distinguir especies 

crípticas, ya que varias de ellas producen síntomas similares en fruto y madera (Zhang et al., 

2023). En México, las evaluaciones locales han sido limitadas, lo que sugiere un 

subdiagnóstico de la diversidad real de Botryosphaeriaceae en huertas de Michoacán y otros 

estados productores. 

 

Actualmente, la discusión sobre su manejo gira en torno a la prevención más que al control 

químico, privilegiando estrategias como la producción de planta sana en vivero, la 

desinfección de herramientas, el sellado de heridas de poda y la reducción del estrés del 

arbolado (Mehl et al., 2017). En este sentido, el estado actual de la familia 

Botryosphaeriaceae en aguacate en México puede definirse por: presencia confirmada de 

especies fitopatogenas, impacto económico creciente por pérdidas en fruto y madera, y la 

urgencia de fortalecer la vigilancia epidemiológica y la investigación aplicada en manejo 

integrado.  

 

En el segundo capitulo se llevo a cabo la confirmación reciente de Trametes hirsuta como 

agente causal de pudrición blanca en aguacate que ha generado un nuevo panorama en la 

fitopatología de este cultivo. Además,  

estos resultados demuestran que un hongo tradicionalmente considerado saprófito puede 

comportarse como patógeno primario en condiciones de estrés ambiental y manejo 

inadecuado. 

 

Este hallazgo se conecta con antecedentes en otros frutales y especies leñosas, donde T. 

hirsuta se ha descrito como un hongo de pudrición blanca. Por ejemplo, el Manual de 

Arboricultura de la Universidad de Washington indica que “Trametes hirsuta produce 

pudriciones blancas en ramas y troncos, debilitando la estructura de los árboles” (University 

of Washington, 2020). De igual manera, se ha documentado que “esta especie se comporta 

como un patógeno de madera en árboles frutales y ornamentales de clima templado, 

ocasionando decaimiento progresivo” (Kirk et al., 2008). 
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En el caso del cultivo de aguacate, esta evidencia resulta crítica porque refuerza la hipótesis 

de que los basidiomicetos ligninolíticos no deben subestimarse en sistemas agrícolas 

tropicales y subtropicales. El propio estudio subraya que “la actividad de enzimas 

ligninolíticas (lacasas y peroxidasas) de T. hirsuta explica la rápida degradación de la madera 

observada en campo”. Estas características representan una amenaza tanto para la longevidad 

de los arboles y para la estabilidad productiva de las huertas en regiones como Michoacán, 

principal zona productora de aguacate a nivel mundial. 

 

Por lo tanto, la discusión actual no solo reconoce a T. hirsuta como un nuevo fitopatógeno 

del aguacate, sino que también exige replantear estrategias de manejo. El control debería 

orientarse a la prevención, priorizar la desinfección de herramientas, el sellado de heridas de 

poda y la reducción de factores de estrés en los árboles. Por lo tanto, implementar alternativas 

de manejo, como el uso de hongos micofagos como  Trichoderma spp., han mostrado 

inhibición significativa del crecimiento de T. hirsuta, lo que abre una vía prometedora hacia 

programas de manejo integrado. 

 

En el tercer capitulo abordamos las enfermedades de frutos de aguacate ya que representan 

un factor limientante muy importante para la produccion y comercializacion, ya que impactan 

directamente en la calidad y vida de anaquel. Como señalan Everett et al. (2010), el menciona 

que los frutos de aguacate son altamente susceptibles a infecciones latentes que se expresan 

durante la poscosecha, lo que genera pérdidas económicas significativas. 

 

En México, uno de los principales problemas es la antracnosis, causada por especies del 

género Colletotrichum, Esta enfermedad se manifiesta con lesiones necróticas y hundidas en 

la epidermis del fruto. Según Silva-Rojas y Ávila-Quezada (2011), “la identificación de 

Colletotrichum boninense como un nuevo agente de antracnosis en aguacate demuestra la 

complejidad del complejo etiológico y la necesidad de diagnósticos más precisos para la 

identificacion de fitopatogenos. Este hallazgo evidencia que el espectro de fitopatógenos 

asociados al fruto sigue ampliándose. Otro grupo de gran relevancia corresponde a la familia 

Botryosphaeriaceae. Los géneros Lasiodiplodia, Neofusicoccum y Diplodia ocasionan 

pudriciones pedunculares (o tambien conocida como stem-end rot). De acuerdo con Slippers 
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y Wingfield (2007), estas especies pueden permanecer como endófitos asintomáticos y 

expresarse como patógenos destructivos bajo condiciones de estrés. Esto explica por qué 

huertas aparentemente sanas pueden originar lotes con pudrición en poscosecha. 

Además, en los últimos años se han documentado patógenos emergentes. Garrido et al. 

(2019) subrayan que “nuevos hongos como Alternaria, Fusarium y Phomopsis han sido 

identificados en frutos de aguacate, lo que representa un riesgo adicional para la calidad del 

producto en poscosecha. Aunque su incidencia es variable, confirman que el complejo 

patogénico del aguacate es dinámico. 

 

El principal aporte en este capitulo fue la caracterizacion patogenica del hongo asociado a la 

pudricion de fruto y a pesar de ya existir un reporte de Neofusicoccum parvum (Silva-Rojas, 

& Ávila-Quezada, 2011), la informacion fue publicada atráves de una nota cientifica la cual 

no presentaba informacion detalla para poderlo identificr en campo y en postcosecha ya que 

existen varios reportes de fitopatogenos en fruto causantes de pudriciones como los 

reportados por Lopez-Lopez et al. (2023), en donde no solo reportaron una especie de 

Fusarium, sino tambien dos miembrosde la familia Diaporthaceae (Phomopsis perseae y 

Diaporthe sp.), lo que destaca la importancia de este tipo de investigacion para comprender 

los habitos alimenticios de los diferentes fitopatogenos y conocer la basta biodiversidad de 

especies presentes en los ecosistemas. En síntesis, las enfermedades de fruto en aguacate 

resultan de un complejo patogénico diverso. El reto para México y otros países productores 

es integrar estrategias de manejo que incluyan diagnóstico molecular como fue el caso de 

nuestra investigacion, monitoreo en huertas y prácticas poscosecha sostenibles, con el fin de 

reducir pérdidas y garantizar competitividad en los mercados internacionales. 

 

De los tres capítulos podemos observar que aún hay muchos hongos fitopatógenos causantes 

de enfermedades importantes en las especies vegetales, en los diferentes órganos.  Los 

resultados de esta tesis confirman la importancia de incorporar las diferentes técnicas de 

identificación tanto morfológica como molecular y la caracterización patogénica la cual nos 

sirve para comprender los hábitos alimenticios de los diferentes fitopatógenos lo que nos 

resulta una herramienta útil para diseñar medidas de control y prevención en el manejo de 

los recursos naturales. 
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Anexos  

 

 

 

 

Hongos microscópicos un enemigo silencioso bajo tus pies 
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