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1 RESUMEN

En Ecuador se realizan esfuerzos para la conservacion de su diversidad biologica, parte de
esta labor comprende el establecimiento del Sistema Nacional de Areas Protegidas (SNAP)
del cual forman parte el Parque Nacional Sangay y el Parque Nacional Llanganates. Para el
presente estudio se contd con colecciones de hongos muestreados por un equipo de
investigadores del Fungario QCAM de la Pontificia Universidad Catolica del Ecuador en los
Parques Nacionales indicados, de los cuales se obtuvieron secuencias de las regiones del
espaciador transcribible interno (ITS1-5.8S-ITS2) del ADN ribosémico (ADNr). El analisis
de las secuencias permitid la identificacion taxonémica de los hongos estudiados con ayuda
de herramientas bioinformadticas, para posteriormente estudiar las relaciones filogenéticas
entre los individuos recolectados y asi contribuir con informacidn base sobre su diversidad
bioldgica necesaria para disenar e implementar medidas para la conservacion de hongos. Se
identificaron un total de 33 individuos del Parque Nacional Sangay y 65 del Parque Nacional
Llanganates y se obtuvieron arboles filogenéticos de maxima verosimilitud, con soportes de
bootstrap altos (mayores que 70) en la mayoria de sus ramas, para los 6rdenes: Russulales,
Xylariales, Auriculariales y Cantharellales, Polyporales y Agaricales. Adicionalmente, se
identificaron hongos de los 6érdenes Boletales, Hypocreales, Helotiales y Hymenochaetales,
en base a comparaciones con secuencias disponibles en GenBank. No todos los hongos se
identificaron a nivel de especie. Secuencias de los géneros Sistotrema sp. , Ganoderma sp.
y Amauroderma sp. presentaron diferencias respecto a otros especimenes del mismo género
encontrados en el Ecuador y con informacidon obtenida en GenBank, lo que sugiere que
podria tratarse de especies nuevas. Las relaciones filogenéticas no fueron resueltas para
todos los grupos, sin embargo, el uso de secuencias ITS se aplicaron con éxito para el
levantamiento de una linea base de la diversidad de hongos de los Parques descritos,

presentando informacion que aporta a la conservacion de este grupo de organismos.



Palabras clave: Diversidad, hongos, ITS, Llanganates, parque nacional, Sangay.



2 ABSTRACT

In Ecuador efforts for the conservation of biological diversity are made, partly through the
establishment of the National System of Protected Areas (SNAP), of which the Sangay
National Park and the Llanganates National Park are part of. A team of researchers from the
QCAM Fungarium of Pontificia Universidad Catolica del Ecuador collected fungal
specimens in the aboved mentioned National Parks, and the sequences of the internal
transcribed spacer region (ITS1-5.8S-ITS2) of the ribosomal DNA (rDNA) were obtained.
The analysis of the sequences allowed the taxonomic identification of the fungi sampled
using bioinformatics tools. Phylogenetic relationships among the sampled individuals were
done, thus contributing with basic information necessary to design and implement
conservation measures of the biological diversity of fungi. A total 33 samples from Sangay
National Park and 65 from Llanganates National Park were identified and maximum
likelihood phylogenetic trees were obtained with high bootstrap support (greater than 70) in
most of its branches, for orders: Russulales, Xylariales, Auriculariales and Cantharellales,
Polyporales and Agaricales. Additionally, fungi of orders Boletales, Hypocreales, Helotiales
and Hymenochaetales were identified, based on comparison with sequences available in
GenBank. Not all fungi were identified to species level. Sequences of the genera Sistotrema
sp., Ganoderma sp. and Amauroderma sp. showed differences with other samples of the
same genera from Ecuador and those obtained from GenBank, which suggests that those
could be new species. Phylogenetic relationships were not resolved for all groups,
nevertheless, analyses of ITS sequences were successfully done, and a baseline of diversity
of fungi for the Parks was obtained, presenting information to contribute to the conservation

of this group of organisms.

Keywords: Diversity, fungi, ITS, Llanganates, National Park, Sangay.



3 INTRODUCCION

El término biodiversidad o diversidad biologica en su escala mas baja, incluye la
informacion genética codificada dentro del ADN de una poblacién o especie; en un nivel
intermedio se puede hacer referencia al nimero de especies que existen en una determinada
comunidad ecologica o area geografica; mientras que en una escala mayor, la biodiversidad
es la variedad de tipos de habitat que estd presente en un paisaje terrestre 0 marino, junto
con los organismos vivos que lo ocupan. Se puede apreciar la importancia de la diversidad
biologica al atribuirle un valor intrinseco aplicado a todo lo que tenga cualidades tnicas e
irremplazables, es asi que las especies y comunidades ecoldgicas naturales deben
conservarse independientemente de su utilidad o servicios que puedan brindar al ser humano
o al ecosistema. Sin embargo, varios elementos de la biodiversidad son valiosos como
fuentes de alimentos, medicinas, materiales y energia, de manera que la biodiversidad

también posee un valor utilitario (Michalos, 2014).

En el Ecuador se realizan esfuerzos para la conservacion de su diversidad bioldgica, parte
de esta es el establecimiento del Sistema Nacional de Areas Protegidas (SNAP) que esta
conformado por Parques Nacionales, Reservas Ecoldgicas, Biologicas, de Produccion de
Fauna, Refugios de Vida Silvestre, y Areas Nacionales de Recreacion y de Caza y Pesca,
distribuidos en el territorio nacional. Los Parques Nacionales Sangay y Llanganates (Figura
1), cubren areas de 517765 ha y 219707 ha, respectivamente (Ministerio del Ambiente del
Ecuador, 2007). El Parque Nacional Sangay se considera como una unidad de conservacion
de alta prioridad en los Andes Tropicales, debido a su elevada biodiversidad y su alto
endemismo (Bajafia, Rivas, Sanchez, & Suérez, 2002). A su vez, el Parque Nacional
Llanganates también es considerado como un area de notable endemismo, su alta prioridad

de conservacion se debe al caracter Unico de la biodiversidad que presenta y a la amenaza



constante que esta enfrenta (Ministerio del Ambiente del Ecuador, 2013). A pesar de los
multiples esfuerzos por estudiar la diversidad biologica de estos parques, su diversidad

micologica es atin desconocida.

Dentro de las iniciativas para la conservacion de los Parques Nacionales, la Secretaria de
Educacion Superior, Ciencia, Tecnologia e Innovacion (SENESCYT), financia el Proyecto
Nacional de Caracterizacion Genética y Analisis Bioinformatico de la Biodiversidad del
Parque Nacional Podocarpus, Parque Nacional Sangay, Parque Nacional Yacuri y Parque
Nacional Llanganates - Arca de No¢, mismo que es liderado por investigadores de la
Pontificia Universidad Catolica del Ecuador (PUCE). El proyecto tiene como objetivo
generar un sistema centralizado de informacion, dado que la magnitud real de la diversidad

bioldgica del Ecuador es todavia desconocida.

El Fungario QCAM de la PUCE participa en el proyecto Arca de Noé, y cuenta con
colecciones de hongos muestreados en los Parques Nacionales Sangay y Llanganates, de los
cuales se han obtenido secuencias de ADN de las regiones del espaciador transcrito interno
ITS1-5.8S-ITS2 del ADNr (ADN ribosémico). El andlisis de las secuencias obtenidas
permitird identificar a los especimenes con ayuda de herramientas bioinformaticas, para
posteriormente estudiar las relaciones filogenéticas entre los individuos encontrados en los
Parques Nacionales descritos y asi contribuir con informacion base sobre su diversidad

biologica necesaria para disefiar e implementar medidas para la conservacion de hongos.

El estudio y la conservacién de hongos estd tomando cada vez un papel mas importante
dentro de la Biologia de la Conservacion. Esta disciplina cientifica no solo trata problemas

de especies individuales, sino que analiza estrategias basadas en la integridad de los



ecosistemas. En especial, si se considera que la amplia diversidad de hongos cumple roles
protagdnicos en los ecosistemas y son proveedores de servicios ambientales, justifica su
estudio y conservacion. Los hongos juegan un papel determinante en la dinamica de los
ecosistemas, son ampliamente conocidos como descomponedores de materia orgédnica
siendo esenciales en el ciclo del carbono; la descomposicion de materia vegetal es
fundamental para la liberacion de nutrientes, de manera que los hongos constituyen la base
de la cadena alimenticia (Heilmann-Clausen et al., 2015). A su vez, este reino mega diverso
tiene gran influencia en la estructura de comunidades de plantas, animales y bacterias ya que
establecen relaciones de parasitismo y mutualismo con estos (Peay, Kennedy, & Bruns,
2008). Su contribucion a la diversidad de organismos en los ecosistemas terrestres es clave,
es asi que, debido a las diferentes morfologias que presentan los hongos éstos sirven de
habitat para artropodos y aves. Asi mismo, los hongos proporcionan la principal fuente de
alimento para numerosos organismos incluyendo orquideas, insectos y mamiferos; muchas
de estas asociaciones son especificas entre determinadas especies, de manera que la
conservacion de hongos tiene una influencia directa sobre todos estos organismos

(Heilmann-Clausen et al., 2015).

La conservacion de hongos se puede realizar a varias escalas, desde especies hasta habitats
completos, por lo tanto, existen diversas estrategias para su conservacion. Una de las
estrategias es la designacion de areas para la proteccion de hongos, de manera que entender
y documentar la diversidad de los hongos presentes en estas zonas pueda sustentar los
aspectos de su conservacion. El conocimiento de las especies o taxas que estan presentes en
las areas protegidas es necesario para determinar sus prioridades de conservacion. Un
elemento basico centrado a esta necesidad es el levantamiento de informacion de calidad que

viene dado por un muestreo efectivo y un adecuado analisis y gestion de los datos obtenidos



(Plantlife International, 2008). Es asi que, el conocimiento de la diversidad y taxonomia de
hongos en base a un andlisis molecular y filogenético, es prioritario, asi como la
investigacion que conlleve a una mejor compresion de la distribucion y vinculos existentes

entre diferentes taxas (Plantlife International, 2008).

En vista de que los hongos representan un estilo de vida tanto en el mundo microscépico
como macroscopico, gran parte de la teoria ecoldgica que deriva de macroorganismos es
aplicable al estudio de los hongos. Sin embargo, al igual que otros microorganismos, las
comunidades fingicas son altamente diversas y su descripcion es escasa debido en gran
medida a su naturaleza criptica, por lo que con el empleo de herramientas moleculares
aplicadas a ecologia fingica se ha comenzado a reconciliar con éxito la brecha macro y

microscopica (Peay et al., 2008).

Antes de la llegada de las herramientas moleculares, la identificacion de la mayoria de
especies de hongos dependia de la disponibilidad de las estructuras de fructificacion en el
campo o la capacidad de generacion de cultivos en laboratorio. Aunque estos métodos
pueden resultar eficaces, en algunos casos estos no son ideales, dado que los cultivos pueden
consumir mucho tiempo y recursos, y en ocasiones la identificacion se basaba en conceptos
morfologicos que podrian ser incorrectos, dada a la plasticidad fenotipica que tienen ciertas
especies. La aplicacion de técnicas moleculares se ha vuelto tan generalizada que en esencia

la ecologia de hongos se ha convertido en ecologia molecular (Peay et al., 2008).

La base de datos de hongos recolectados en los Parques Nacionales Sangay y Llanganates
es una valiosa herramienta para su conservacion. Los analisis de sus secuencias del ADNr

permiten la identificacion taxondmica de los hongos gracias a métodos basados en biologia



molecular, y permiten también realizar estudios filogenéticos (Lin et al., 2007). En la
actualidad se aplican varias técnicas moleculares para la identificaciéon de hongos, siendo la
secuenciacion del espaciador transcrito interno (ITS) del ADN ribosémico (ADNr) un
marcador muy utilizado y considerado como el cddigo de barras para el reino Fungi (Schoch

etal., 2014).

Las regiones ITS para la identificacion de especies fungicas retine multiples ventajas sobre
otras regiones del genoma, como por ejemplo: poseen sitios altamente conservados que se
encuentran adyacentes a regiones muy variables, debido al alto nimero de copias presentes
es facil su amplificacion incluso a partir de pequenas cantidades de ADN, y existe gran
disponibilidad de numerosas secuencias para su comparacion en bases de datos publicas, lo
que en gran medida facilita la identificacion de muestras desconocidas (Peay et al., 2008).
De igual manera, las regiones del ITS junto con las secuencias 5.8S han sido ampliamente
utilizadas para estimar relaciones filogenéticas por medio de analisis de alineamiento de
secuencias mediante estudios comparativos del ADNr (Chiang & Schaal, 2000; Goker,
Riethmiiller, Voglmayr, Weiss, & Oberwinkler, 2004; Matsumoto, Kageyama, Suga, &
Hyakumachi, 1999). De esta manera, al analizar las secuencias ITS1-5.8S-ITS2 de los
hongos colectados en los Parques Nacionales Sangay y Llanganates, se lograra identificarlos
mediante técnicas moleculares y andlisis filogenético, y estimar la diversidad de hongos

presentes en estas dos areas del SNAP.

Adicionalmente al analisis de las regiones ITS para la identificacion taxondmica de hongos,
se pueden emplear otros loci para estos propositos como son: el factor de elongacion de la
traduccion 1-o (TEF1a), la subunidad grande de ribosoma (LSU) y la subunidad pequeiia

del ribosoma (SSU). Sin embargo, la region ITS del ADNr es el principal cddigo de barras



para el reino Fungi (Stielow et al., 2015).

Al estudiar la descripcion de la categoria “Parques Nacionales” que consta en el Plan
Estratégico del Sistema Nacional de Areas Protegidas del Ecuador 2007-2016 (Ministerio
del Ambiente del Ecuador, 2007), se puede evidenciar que las acciones prioritarias implican
la investigacion y monitoreo ambiental. Dicho esto, la presente investigacion aporta
directamente con el cumplimiento de estas acciones. De igual forma, dentro de la definicion
que se propone para “Parques Nacionales”, se indica que sus ambientes deberan mantenerse
poco alterados. Cabe mencionar que para estudiar el nivel de disturbios o alteraciones que
afecten a los hongos presentes en los Parques, es importante contar con una linea base sobre
su diversidad, de manera que al generar este conocimiento se estd contribuyendo a su
conservacion. De esta forma se pondré a disposicion del SNAP informacion especializada,
sistematizada y de facil acceso, que aporte para la toma de decisiones en la gestion de los
Parques Nacionales. El Plan Estratégico del SNAP (2007), menciona que muchas de las
investigaciones que se llevan a cabo en las areas protegidas no se vinculan con las
necesidades de manejo, por lo que no apoyan a la toma de decisiones. En este sentido, la
presente investigacion permitird conocer la diversidad y las relaciones filogenéticas de
hongos colectados en el Parque Nacional Sangay (PS) y en el Parque Nacional Llanganates
(PL), y de esta manera aportar con informacion necesaria para el manejo de estas areas

prioritarias para la conservacion.

La informacion sobre biodiversidad, recursos naturales y culturales que actualmente se tiene
sobre las areas protegidas no es suficiente para cumplir en su totalidad con los objetivos de
conservacion del SNAP. En parte, esto se debe a que no se cuenta con recursos financieros

y humanos suficientes para apoyar la generacion y difusion de informacidén sobre areas
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protegidas (Ministerio del Ambiente del Ecuador, 2007). Es asi que los esfuerzos para
proporcionar conocimiento sobre los distintos grupos taxonémicos que se encuentran en los
Parques Nacionales Sangay y Llanganates, fortalecen al SNAP desde un enfoque que integra
los objetivos de conservacion de la biodiversidad y los recursos naturales con los objetivos
de desarrollo cientifico y técnico del pais. De esta manera, se participa de forma directa en
la conservacion de los Parques Nacionales Sangay y Llanganates contribuyendo con la

asistencia técnica, para superar las carencias de conocimiento sobre biodiversidad fingica.

El presente trabajo tiene como objetivo aportar con la conservacion de los hongos del Parque
Nacional Sangay y del Parque Nacional Llanganates mediante analisis de su diversidad,
basados en taxonomia molecular, para esto se analizaron especimenes de un muestreo
exploratorio de hongos dentro de los parques mencionados. Estos se identificaron al nivel
taxondmico mediante el andlisis de las secuencias de las regiones ITS1-5.8S-ITS2 del ADNT,
y se determinaron las relaciones filogenéticas de los individuos muestreados dentro y entre
los Parques Nacionales Sangay y Llanganates, y con secuencias mundiales disponibles en la

base de datos GenBank.
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4 MATERIALES Y METODOS

4.1 LEVANTAMIENTO DE LA INFORMACION.

Como parte del proyecto “Arca de Noé”, el equipo de trabajo del Fungario QCAM realizo
salidas de campo durante los meses de enero y febrero de 2015 para recoleccion de
especimenes en los Parques Nacionales Sangay (PS) (Figura 2) y Llanganates (PL) (Figura
3) respectivamente. En los muestreos se realizo la recoleccion de cuerpos fructiferos de
macrohongos encontrados durante caminatas de 3 horas por dia, manteniéndose registros de
latitud, longitud y altitud de cada espécimen colectado, asi como de la descripcion del tipo
de habitat, sustrato en el que se encontrd y caracteristicas morfoldgicas de espécimen. En
base a las descripciones morfologicas, un equipo de investigadores del Fungario QCAM

realizd una identificacion taxondmica preliminar de los hongos recolectados.

Posteriormente se efectuo la extraccion de ADN de los especimenes recolectados usando un
kit comercial (Wizard Genomic DNA Purification kit, Promega, Madison, Wisconsin) segin
las indicaciones del fabricante. Se amplifico la region ITS1-5.8S-ITS2 mediante la reaccion
en cadena de la polimerasa (PCR) con los cebadores ITS1F o ITS1 e ITS4B o ITS4 (Gardes
& Bruns, 1993). Una vez amplificados los fragmentos, estos fueron enviados para ser
secuenciados a la empresa Macrogen Inc. (Corea). Se contd con secuencias
correspondientes a 37 especimenes provenientes PS y a 67 especimenes del PL.
Adicionalmente, se contd con secuencias de las regiones ITS1-5.8S-ITS2 del ADNr de
hongos colectados en el Parque Nacional Yasuni que pertenecen al Fungario QCAM y que

se utilizaron para comparacion.
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4.2 IDENTIFICACION MOLECULAR

Las secuencias de ADN obtenidas fueron editadas con el programa Geneious R8 (Biomatter
Ltd. 2005-2012). Inicialmente se ensambl6 una secuencia consenso a partir de las secuencias
sentido y antisentido de cada especimen (entre 500 a 700 pares de bases aproximadamente),
correspondientes a la las regiones ITS1-5.8S-ITS2 del ADNr, misma que se aline6 con
secuencias disponibles publicamente en GenBank entre los meses de diciembre de 2015 a

febrero de 2016, a través de la herramienta Blastn (http://blst.ncbi.nlm.nih.gov).

Se realiz6 una asignacion al nivel taxonémico menor por homologia directa de las secuencias
con los resultados de la busqueda en Blastn, (Christa, Handeler, Schiberle, Konig, &
Wigele, 2014). Los alineamientos que presentaron 100% de cobertura y como minimo 99%
de identidad con una secuencia previamente reportada en GenBank, permitieron identificar
al hongo como perteneciente a ese taxoén determinado. Una vez obtenida la identificacion
molecular en base a las regiones ITS, se compararon los resultados con la identificacion

morfoldgica previamente realizada, para reiterar la designacion taxondmica.

4.3 ANALISIS FILOGENETICO

Las secuencias consenso obtenidas se agruparon por ordenes, estas fueron primeramente
alineadas con el programa Geneious R8 para posteriormente ajustar el alincamiento de
manera manual con el programa Mesquite version 3.04 (Maddison & Maddison, 2015). Se
incluyeron secuencias publicas disponibles en GenBank
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) que correspondian a especimenes que dieron la
mayor homologia al compararlas con las secuencias de los individuos recolectados. En caso
de haber secuencias disponibles en el Fungario QCAM de especimenes recolectados en el

Parque Nacional Yasuni, estos también fueron incluidas en el analisis. Los arboles
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filogenéticos se construyeron en base a un criterio de maxima verosimilitud (ML) con el
programa Geneious R8 usando el plugin PhyML, el cual selecciona el arbol que posee la
mayor probabilidad para explicar los cambio nucleotidicos que se observan entre las
diferentes secuencias analizadas (Freeman & Herron, 2004). El modelo de sustitucion para
ML se obtuvo empleando el programa jModelTest 2.1.4 (Darriba, Taboada, Doallo, &
Posada, 2012; Guindon & Gascuel, 2013) bajo el criterio “Corrected Akaike Information
Criterion” (AICc) (Akaike, 1973; Posada, 2008). Se emple6 un bootstrap de 100 réplicas.
El programa Mesquite version 3.04, fue empelado para colapsar las ramas que presenten
valores de bootstrap menores a 50. Los grupos externos incluidos en cada arbol y los

modelos de sustitucion respectivos se encuentran en la Tabla 1.

Algunos especimenes no fueron incluidos en los arboles filogenéticos debido que al
agruparlos por orden o clase el total de individuos resulté muy bajo (menor a cuatro). Estos

casos se detallan en la Tabla 2.
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S RESULTADOS

5.1 IDENTIFICACION DE LOS INDIVIDUOS COLECTADOS EN LOS PARQUES
NACIONALES SANGAY Y LLANGANATES

Se identificaron un total de 33 individuos del Parque Nacional Sangay y 65 del Parque
Nacional Llanganates. De los 98 hongos analizados, 45 se identificaron a nivel de especie,

47 anivel de género y 6 a nivel de familia.

Para la construccion de los arboles filogenéticos tinicamente se consideraron 29 secuencias
que provienen del PS y 63 provienen del PL agrupadas por 6rdenes (Russulales, Xylariales,
Polyporales, y Agaricales), para el caso de la clase Agaromycetes para los ordenes
Auriculariales y Cantharellales, donde hubo un total de cuatro especimenes, estos se
agruparon en un solo arbol. Las secuencias restantes quedaron asociadas de la siguiente
forma: dos secuencias para el orden Boletales (Suillus luteus del PS), dos secuencias para el
orden Hypocrealeas (identificados como miembros de las familias Clavicipitaceae y
Ophiocordycipitaceae), una secuencia para el orden Helotiales (Lachnum sp. del PS) y una
secuencia para el orden Hymenochaetales (Hymenochaete sp. del PL), de manera que el

numero de secuencias por orden no justifico la realizacion de arboles filogenéticos.

Los codigos de coleccion de cada hongo, las coordenadas geograficas de longitud y latitud
de los sitios de recoleccidon, parque nacional en el que se recolectd el espécimen,
identificacion taxonomica, tipo de andlisis molecular realizado para cada espécimen,

accesion de GenBank y porcentajes de cobertura e identidad se detalla en la Tabla 2.
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5.2 ANALISIS FILOGENETICO

Se obtuvieron 5 arboles filogenéticos enraizados para los siguientes ordenes: Russulales,
Xylariales, Auriculariales y Cantharellales, Polyporales, y Agaricales. El nimero de
secuencias usadas en cada arbol se detalla en la Tabla 1, asi como el modelo de sustitucion

y el grupo externo empleado.

El analisis filogenético del orden Russulales se indica en la Figura 4. Este presenta dos clados
hermanos, cada uno conformado por un solo género, ambos de la familia Russulaceae. El
género Russula se encontrd tanto en el PS como en el PL, con R. pumila y Russula
respectivamente. Igualmente, el género Lactarius se encontrd en los dos parques: L.

omphaliiformis en PS y L. cuspidoaurantiacus en PL.

En cuanto al orden Xylariales, su analisis filogenético (Figura 5) muestra que todos los
especimenes pertenecieron al género Xylaria y que se agruparon en dos clados hermanos
identificados como A y B en la figura 5, con valores de bootstrap altos (mayores a 70). Cada
clado tiene representantes de los dos Parques. En el clado A todos los individuos lograron
ser identificados a nivel de especie (X. enterogena y X. telfairii), y cada especie formo un
clado hermano. En el clado B cada especie también formé un clado hermano con valores de
bootstrap sobre 75 (X. fissilis, X. curta y X. schweinitzii). Solo un espécimen de PS no pudo

ser identificado a nivel de especie, y formo su propio clado.

El analisis filogenético de los 6rdenes Auriculares y Cantharellales (Clase Agaromycetes) se
muestra en la Figura 6. Se formaron dos clados hermanos con valores de bootstrap igual o
mayor a 98, el primero incluyd al género Sistotrema (familia Hydnaceae) del orden

Cantharellales, con inicamente un espécimen del PS identificado hasta nivel de género, y el
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segundo clado incluyd especimenes del género Auricularia, familia Auriculariaceae del
orden Auriculariales todas del PL. Para Auricularia se identifico dos especies, 4. subglabra

y A. fuscosuccinea,

El analisis filogenético del orden Polyporales se muestra en la Figura 7, esta imagen se
dividi6 en dos secciones (A y B) para observar mejor los detalles del analisis. En la Seccion
A (Figura 8), se muestra un clado monofilético (valor de bootstrap 99) que agrupa a la
familia Fomitopsidaceae con dos individuos de PL del género Fomitopsis, uno de ellos
identificado a nivel de especie (F. ostreiformis), también se observa un segundo clado
monofilético (valor de bootstrap 82) que agrupa a los especimenes de la familia Meruliaceae
y familia Meripilaceae. En la familia Meruliaceae se ubico un individuo del PS (Bjerkandera
adusta) diferente de aquellos reportados en el PY. En cuanto a la familia Meripilaceae hay
dos individuos del PS, Rigidoporus cf. ulmarius semejante a un representante del PY, y en
otro clado con un espécimen de Rigidoporus cf. vinctus, también cercana al espécimen del

PY.

Un clado abarco a todos los especimenes de las familias Ganodermataceae y Polyporaceae,
identificado como seccion B (Figura 7) y su ampliacion se muestra en la figura 9. Se
contempla un clado (valor de bootstrap de 100) con todos los individuos de la familia
Ganodermataceae, hermano del clado de la familia Polyporaceae. Dentro de los varios clados
que retnen al género Ganoderma, existié un clado (valor de bootstrap 96) conformado
unicamente por dos individuos, uno del PS y el otro del PL, que mostré ser diferente especie,
no identificada, de los demas clados con especimenes del PY y de otros lugares del mundo.
Los especimenes del género Amauroderma se ubicaron en varios clados por especie, y los

especimenes del PS fueron diferentes de los demdas (se distinguen de especimenes
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provenientes de PY o Brasil), formando un solo clado con bootstrap de 100, representando
una posible especie nueva. No hubo registros de individuos del PL para el género

Amauroderma.

La seccion B del arbol filogenético del orden Polyporales (Figura 9) también muestra los
individuos de la familia Polyporaceae que se agruparon en un solo clado monofilético (valor
de bootstrap de 97); a su vez, cada género se agrupa en su propio clado monofilético. En el
PL se encontraron los especimenes: Panus strigosus, Lentinus sp., Favolus sp., Trametes
elegans, T. versicolor y T. hirsuta., mientras que Polyporus tricholoma se encontr6 en PS 'y

PL. Adicionalmente, en el PS se encontr6 Lentinus citrinus y Tinctoporellus sp.

El andlisis filogenético del orden agaricales se muestra en la Figura 10, su arbol se dividid
en dos secciones, A y B (Figuras 11 y 12, respectivamente). En la seccion A (Figura 11) se
muestra un clado con individuos de PS y PL del género Hygrocybe (familia
Tricholomatacea). Se observé otro clado (bootstrap de 86) que incluy6 especimenes de los
géneros: Pluteus (Familia Pluteaceae), Entoloma (Familia Entolomataceae), Mycena
(Familia Mycenaceae) y Filoboletus (familia Tricholomatacea), todos colectados en el PL.
En otro grupo monofilético (bootstrap de 94) se incluy6 una politomia de tres grupos: uno
con un individuo de /nocybe (familia Cortinariaceae), otro con un individuo de Coprinopsis
(familia Psathyrellaceae) y finalmente un grupo con dos individuos del género Crepidotus
(familia Inocybaceae), todos de PL. Un clado hermano a esta politomia presenta un grupo
monofilético con un individuo de Cyathus (familia Agaricaceae), otro con un individuo solo
identificado a nivel de familia Lepiotaceae y uno de Leucocoprinus (Familia Agaricaceae).

Se encontr6 a Psilocybe, Gymnopilus lepidotus, Pholiota lucifera y un individuo del género
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Hypholoma del PL, y para el PS se identificaron individuos de la familia Strophariaceae, uno

de Pholiota, dos de Stropharia y uno de Hypholoma.

En la seccion B (Figura 12) se ubico un tercer grupo monofilético de la familia Agaricales
con un clado monofilético (bootstrap de 95) con los siguientes individuos: Oudemansiella
(familia Physalacriaceae) del PS y Armillaria puiggarrii (familia Physalacriaceae) del PL.
Un segundo clado monofilético (bootstrap de 61) contiene los individuos Chondrostereum
purpureum (familia Cyphellaceae), Marasmiellus, Gymnopus impudicus, y Gymnopus sp., y
G. omphalodes (familia Omphalotaceae), Campanella, Chaetocalathus liliputanus,
Marasmius (familia Marasmiaceae), y dos individuos solo a nivel de familia Marasmiaceae
muestreados en el PL; y en el PS se reporta Hohenbuehelia, Pleurotus djamor (familia
Pleurotaceae), Marasmiellus (familia Omphalotaceae) y un individuo a nivel de familia

(Marasmiaceae).
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6 DISCUSION

Un total de 45 individuos se identificaron a nivel de especie, 47 a nivel de género y 6
especimenes a nivel de familia, demostrando una importante diversidad de hongos en PS y
PL. En el PS se identificaron 9 especies diferentes y en el PL 23, adicionalmente en PS se
cuenta con 15 géneros sin identificar su especie y en PL 22, de manera que si se logra
identificar a nivel de especie cada uno de estos, la diversidad registrada seria mayor. El uso
de secuencias ITS se ha aplicado con éxito para el estudio de taxonomia molecular y
levantamiento de una linea base de la diversidad de hongos presente en los Parques
Nacionales Sangay y Llanganates. Las relaciones filogenéticas entre los individuos
colectados en PS y PL en su mayoria muestran altos soportes de bootstrap en las ramas de
los arboles, y de igual manera un gran numero de los géneros identificados se agrupan en
clados monofiléticos. Sin embargo, no todas las relaciones filogenéticas se resolvieron para
todos los grupos, y en casos especificos que se detallan a continuacion, este estudio sugiere
la necesidad de revisiones futuras de asignaciones taxonomicas. El conocimiento de la
diversidad bioldgica de los hongos presentes en PS y PL aporta informacion que contribuye

a la conservacion micologica.

6.1 ORDEN RUSSULALES

El analisis de las secuencias de las regiones ITS1-5.8S-ITS2 del ADNr permiti6é determinar
que en PS y PL se identificaron los taxones Russula y Lactarius de la familia Russulaceae
(orden Russulales), la distribucion de estos géneros ha sido reportada desde zonas tropicales
hasta zonas frias, principalmente formando micorrizas ectotréficas con arboles forestales.
Mediante analisis morfologicos, las diferencias entre Russula y Lactarius se basan en la
presencia de esferocistos entre las células alargadas de la trama y en la presencia o ausencia

de latex, esta ultima caracteristica se dificulta con especimenes secos, de manera que los
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analisis de taxonomia molecular son necesarios (Shimono, Kato, & Takamatsu, 2004). Los
dos especimenes identificados de Russula, uno del PS y otro del PL, se ubicaron en clados
hermanos, al igual que las dos especies de Lactarius (L. omphaliliformis y L.
cuspidoaurantiacus), una de cada Parque. Estos datos sugieren que la diversidad bioldgica
interespecifica tanto de Russula como de Lactarius del PS podria difererir del PL. Sin
embargo, un mayor nimero de colecciones son necesarias para establecer esta diferencia. La
literatura ha indicado que el género Russula no ha recibido la suficiente atencidon en cuanto
a sus descripciones taxondémicas (Buyck & Adamcik, 2011; Shimono et al., 2004), los
especimenes reportados en este estudio contribuyen a llenar este vacio. Incluso Lin y sus
colaboradores (2007) sugieren que se podrian describir muchas nuevas especies y esto
probablemente aumentaria la diversidad mundial de Russula a varios miles de especies
(Buyck & Adamcik, 2011), de manera similar podria ocurrir con Lactarius, en especial si en

futuros estudios se incrementa el esfuerzo de muestreo para este orden en particular.

6.2 ORDEN XYLARIALES

Fue posible designar a todos los especimenes del orden Xylariales como individuos del
género Xylaria. Este género es probablemente el mas grande en la familia Xylariaceae,
aunque debido a la falta de informacion documentada atin no se conoce el nimero real de
las especies de Xylaria (Hsieh et al., 2010a). De los 10 registros de Xylaria ocho pertenecen
a PL y dos a PS, esto podria deberse al esfuerzo de muestreo que fue diferente en cada
Parque; sin embargo, se pude apreciar que en los dos parques hay especimenes de X. telfairii,
pero solo en PL hay registros de X. enterogena y X. schweinitzii, X. curta y X. fissilis.
Adicionalmente, en PS hay un reporte de Xylaria en el que no fue posible identificar la

especie, esta secuencia coincide con una previamente reportada también para el Ecuador
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(Thomas, Vandegrift, Ludden, Carroll, & Roy, 2016) en un bosque nublado de la provincia

de Imbabura, también identificado Ginicamente a nivel de género.

Se estima que existen 35 géneros de la familia Xylariaceae (Lee, Ko, & Jung, 2000) de estos,
apenas uno ha sido registrado en los PS y PL (Xylaria). Sin embargo, estudios anteriores
(Toapanta, 2014) reportan la presencia de Camillea sp. y de ninglin otro espécimen del orden
Xylariales en el PY confirmando el hecho de que los estudios en relacion a la diversidad
bioldgica de este orden en los Parques Nacionales del Ecuador son escasos. Si se realizan
mas estudios se esperaria encontrar mayor diversidad de familias, géneros y especies dentro
del orden Xylariales, en especial si se toma en cuenta que la distribucion de Xylaria se ha
reportado como cosmopolita (Lee et al., 2000; Zoberi, 1972). También es importante tomar
en cuenta que las secuencias de GenBank que resultaron con mayor similitud a los
especimenes de PS y PL corresponden a especimenes provenientes de Ecuador,

especificamente de Imbabura (Thomas et al., 2016).

Diferentes especies del género Xylaria se han incluido en una serie de estudios filogenéticos
moleculares relativos a la familia Xylariaceae, la mayoria de estos andlisis se basaron
exclusiva o principalmente en la region ITS (Hsieh et al., 2010b; Lee et al., 2000; Pelaez,
Gonzaélez, Platas, Sanchez Ballesteros, & Rubio, 2008; Thomas et al., 2016), secuencias que
resultaron utiles para sugerir la identidad de los taxones. Estudios de la variabilidad
intraespecifica de Xylaria usando las regiones ITS1-5.8S-ITS2 indican que para el caso de
Xylaria hypoxylon se muestra un valor de 24.2%, lo que supone ser bastante alto en relacion
a otros grupos taxonomicos (Nilsson, Kristiansson, Ryberg, Hallenberg, & Larsson, 2008),

revelando la verdadera diversidad fungica dentro del género Xylaria.
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6.3. ORDENES AURICULARES Y CANTHARELLALES (CLASE
AGARICOMYCETES)

Las secuencias de los ordenes Auriculariales y Cantharellales se analizaron juntas
considerando que, segun Hibbett (2007) mostrado en The Tree of Life Web Project, estos
dos ordenes se encuentran ubicados en la misma politomia en el arbol de la clase
Agaricomycetes, a diferencia de lo que ocurre con los 6rdenes Russulales, Polyporales e
Hymenochaetales, también descritos en este trabajo y que pertenecen a la clase indicada. El
arbol de ML construido para estos dos 6rdenes (Figura 6) fue semejante al obtenido por
Hibbett (2007), en que los dos clados monofiléticos (cada uno de ellos formado tinicamente
por un orden especifico con valores de bootstrap bastante altos) nacen de un nodo que no
muestra valor de soporte de bootstrap, de manera que esto puede interpretarse como una

politomia.

En cuanto al orden Auriculariales, en este estudio Unicamente se reportd el género
Auricularia. Hay registros de su distribucion alrededor del mundo (Miles & Chang, 2004),
en Europa, Asia y América (Montoya-Alvarez et al., 2011). A pesar de su distribucion
cosmopolita (Looney, 2013), no hubo registros de este género en PS, lo que corrobora el
hecho de que queda mucho que explorar en los Parques Nacionales. Para el PL, se identifico
a A. fuscosuccinea y A. subglabra junto con especimenes provenientes de Costa Rica y del
sureste de Estados Unidos. Ligera variacion genética se ha encontrado en la region ITS entre
colecciones de A. fuscosuccinea de diferentes localidades a lo largo del continente
americano, lo que puede sugerir un alto nivel de flujo de genes entre poblaciones (Looney,
2013). A pesar de algunos estudios realizados, las relaciones filogenéticas dentro del género
sigue siendo poco claras (Montoya-Alvarez et al., 2011) y recientemente se ha realizado la

descripcion de nuevas especies (Wu, Yuan, Rivoire, & Dai, 2015).
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Dentro del orden Cantharellales inicamente hubo un registro en los Parques de interés, este
provino de PS. Se trat6 del género Sistotrema, cuya ubicacion en el arbol mostré diferencias
con miembros del mismo género provenientes de Corea y Pert, éstas fueron los especimenes
con mayor identidad en la busqueda Blastn. Esto podria sugerir que se trata de una especie
no descrita. Existen estudios taxondémicos y filogenéticos del género (Marino, Scattolin,
Bodensteiner, & Agerer, 2008; Moncalvo et al., 2006), y descripciones recientes de nuevas
especies (Kotiranta & Larsson, 2013). Se espera que en estudios posteriores se pueda hallar
mas registros de especimenes de estos ordenes en los dos Parques y esto podria conducir a

la descripcion de nuevas especies.

6.4. ORDEN POLYPORALES

Los hongos Polyporales encontrados en PS y PL fueron diversos, pocos taxones se repitieron
en los dos parques y algunos solo tenian un individuo como representante. Esto coincide
con Gilbert, Ferrer, y Carranza (2002) y Toapanta (2014) cuyos estudios reportan muestreos
en zonas tropicales en donde se encontraron especies como Unicos registros, la frecuencia
de especies para estos grupos taxonomicos indica que pocas especies son comunes, lo que

podria evidenciar la alta diversidad tipica en estos ecosistemas.

La comprension de las relaciones evolutivas entre diferentes especies y géneros de este grupo
ha sido un desafio (Binder et al., 2013). En el estudio realizado por Hibbett y Donoghue
(1995) se indica que historicamente el orden Polyporales han tenido una serie de
reasignaciones taxonomicas. En zonas tropicales los hongos de este orden han sido poco
estudiados. En un esfuerzo para conocer la diversidad de este orden en el PY, Toapanta

(2014) indica que la diversidad de Polyporales es alta y que se podria encontrar mayor
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nimero de especies si se amplia el muestreo; lo propio podria ocurrir en PS y PL. Las
secuencias del PY del arbol filogenético del orden Polyporales (Figura 7) fueron colectadas
para el estudio de Toapanta (2014) y forman parte de la coleccién de Fungario QCAM. En
ese estudio también se sefala que queda mucho por estudiar en diferentes ecosistemas

ecuatorianos en referencia a la diversidad de Polyporales.

Cabe destacar que un clado con muy alto soporte de bootstrap agrupd tinicamente a dos
individuos identificados a nivel de género como Ganoderma encontrados en los dos parques,
y lo mismo ocurri6 con un clado del género Amauroderma de PS. No hubo coincidencias
con secuencias disponibles en GenBank. Estos hongos de la familia Ganodermataceae
podrian considerarse potenciales nuevas especies, mismas que podrian describirse al realizar

estudios detallados sobre estas.

6.5. ORDEN AGARICALES

Al igual que para el orden Polyporales respecto a la frecuencia de las especies encontradas
en las areas recorridas en cada Parque, en el andlisis del orden Agaricales para el PSy PL la
mayoria de especies solo se encontraron en uno de los dos parques, y generalmente hubo un
solo registro por taxon, sugiriendo una alta diversidad presente en estos ecosistemas. De los
40 taxones ubicados dentro de la familia, apenas 9 se identificaron a nivel de especie y los
demas deberan ser estudiados en mas detalle para confirmar si corresponden a especies

nucvas.

La clasificacion taxondmica y evolutiva del orden Agaricales se ha ido transformando, en
especial con las interpretaciones de estudios de sistematica molecular (Hibbett & Donoghue,

1995; Matheny et al., 2006; Moncalvo, Lutzoni, Rehner, Johnson, & Vilgalys, 2000). Se han
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descrito nuevas especies (Takahashi, 2001, 2004) y géneros, o se han reubicado taxones en
base a analisis de filogenia molecular (Matheny et al., 2006; Matheny, Moncalvo, &
Redhead, 2007). En el presente estudio, la mayoria de registros correspondieron al PL
destacandose varios especimenes que se ubicaron como Unicos individuos en una rama
especifica, lo que podria significar especies nuevas. También se pudo observar especies que
presentaron una mayor frecuencia como A. puiggarrii y G. omphalodes. Es posible que estas
especies fueron mas conspicuas o frecuentes, o que su época de fructificacion coincidié con
la época de muestreo. Al igual que para los otros 6rdenes mencionados anteriormente,
colecciones adicionales son necesarias para confirmar la diverisdad y abundancia de las

especies.

En el PS se destacaron dos individuos del género Stropharia y dos del género Hygrocybe
que podrian ser una nueva especie, puesto que se ubicaron en un clado monofilético alejado
de las secuencias mas similares disponibles en el GenBank. Esto indica la relativamente

escasa informacion disponible sobre estos taxones, sobre todo en ecosistemas tropicales.

6.6. APORTES A LA CONSERVACION DE LOS HONGOS

Adicionalmente a los especimenes reportados en los arboles filogenéticos de ML en PS y PL
se encontraron individuos de los ordenes Boletales, Hymenochaetales, Helotiales e
Hypocreales. Si se consideran todos los taxones reportados previamente se podria inferir que
la diversidad bioldgica de hongos en PS y PL es alta, sin embargo se requieren futuros
estudios para estimar valores especificos. Se han arrojado datos en los que se estima existen
alrededor de 1,5 millones de especies de hongos a nivel mundial, este nimero podria estar
subestimado si se toma en cuenta que se pueden hallar hongos endofitos, asociados a insectos

o a otras matrices (Frohlich & Hyde, 1999; Hawksworth, 1991), consideracion que también
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es pertinente para el presente estudio puesto que si se amplia el muestreo a este tipo de
sustratos es muy probable encontrar una diversidad de hongos mayor, en especial si emplean
métodos de secuenciacion de alto rendimiento técnicas que han permitido a Blackwell
(2011) sugerir que existen alrededor de 5.1 millones de especies de hongos. Los resultados
descritos en el presente estudio permitieron establecer una linea base sobre la diversidad

bioldgica de hongos en PS y PL mediante analisis basados en taxonomia molecular.

El solo hecho de generar la linea base de la diversidad fungica presentes en PS y PL
representa una importante contribucion a la conservacion de los hongos. Estos Parques al ser
Areas Naturales Protegidas en Ecuador ofrecen escenarios ideales para la conservacion de
los hongos. Esta informacidn cobra mayores alcances si se considera que el presente trabajo
aporta a los objetivos de conservacion del SNAP al presentar los analisis de la linea base de
la diversidad biologica de hongos presente en PS y PL, sobre todo si se toma en cuenta que
dentro de las acciones prioritarias del Plan Estratégico del Sistema Nacional de Areas
Protegidas del Ecuador 2007-2016 se encuentra la investigacion y monitoreo ambiental. A
pesar de que la magnitud de la diversidad biologica del Ecuador no se conoce en su totalidad,
y mucho menos si se trata de estimar la diversidad de hongos, esta investigacién contribuye
de manera directa al Proyecto “Arca de Noé¢” para generar un sistema centralizado de
informacion que permita a futuro tomar decisiones en cuanto a habitats importantes para la

conservacion de los hongos.

Se podria proceder de manera similar a lo ya establecido en Reino Unido en donde se conoce
que ciertos habitats, como hayas y pinos del Bosque Caledonio, estan dentro de la lista de
“Areas Importantes de Hongos” (Plantlife International, 2008). La linea base de la diversidad

de hongos encontrados en PS y PL puede conducir a establecer riesgo o amenaza en los



27

hongos y a identificar nichos especificos y requisitos nutricionales de las especies raras y
amenazadas, con lo que se podria generar nuevas politicas de gestion para que estos habitats
sean manejados manteniendo un equilibrio entre los requisitos generales de las comunidades

de hongos y los de otros grupos taxonémicos.

Tanto PS como PL se consideran zonas de alta prioridad de conservacion en donde se refleja
un alto endemismo (Bajana et al., 2002; Ministerio del Ambiente del Ecuador, 2013). En la
presente investigacion varios de los taxones identificados se mostraron como clados
separados y no se logro identificar a los especimenes hasta nivel de especie al compararlos
con secuencias reportadas en GenBank. Estos taxones unicamente se identificaron a nivel
de género o familia, y es posible que se trate de nuevas especies. Inclusive, si se realizan
estudios adicionales, se podria llegar a determinar que se trata de especies de hongos
endémicos para esta region, sumando mayor peso a las razones por las que se deben

conservar los hongos en el PS y PL.

No existe duda de la importancia de los hongos en la salud y el bienestar del planeta (Plantlife
International, 2008). Los hongos son un importante componente de la biodiversidad global
y controlan las velocidades de los procesos claves en el ecosistema (Peay et al., 2008), no
solamente contribuyen al ciclo de los nutrientes y la fertilidad del suelo, sino también, son
fuente de metabolitos y medicamentos valiosos, asi como de alimento, y en ocasiones son
reconocidos y conservados por su belleza (Kendrick, 2001; Plantlife International, 2008).
Para conocer los aportes de los diferentes hongos en el ecosistema que se hallan en PS y PL
y sus potenciales usos, primeramente es necesario identificar las especies. Ese es el principal

aporte de este estudio, sin embargo, queda mucho por descubrir si se logra identificar
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muestras microscopicas en las que no hay el desarrollo de cuerpo fructiferos visibles, como

pueden ser especies del suelo o endoéfitas (Nilsson et al., 2008).

Dentro de los hongos encontrados en PS y PL se pueden destacar algunos que presentan
roles ecologicos importantes, como por ejemplo los Polyporales, que son actores clave en el
ciclo del carbono, siendo muy eficientes en la descomposicion de la lignina, jugando un
papel clave en el reciclaje de nutrientes en los ecosistemas forestales. (Binder et al., 2013).
Asi mismo, Xylaria, es un hongo simbionte no micorrizico que brinda funciones
ecosistémicas para la salud de las plantas, y es ademas un descomponedor (Thomas et al.,
2016). Los hongos son conocidos por producir una gran variedad de enzimas extracelulares
con diferentes actividades cataliticas, complementarias para degradar materiales
lignocelulodsicos, capacidades que pueden ser aprovechadas por la biotecnologia para la
produccion de biocombustibles (Berrin et al., 2012). Asi mismo, muchos hongos tienen
propiedades medicinales o nutricionales (Ganoderma sp., Armillaria sp.) (Chun-yu, Di,
Ping, & Yan, 2004; Jia, Dong, Lu, Guo, & Wei, 2009; Wachtel-Galor, Yuen, Buswell, &
Benzie, 2011), y ciertamente podrian existir una serie de aplicaciones que quedan por ser

descubiertas.

Para la conservacion de los hongos se han desarrollado varios objetivos y metas (Plantlife
International, 2008), siendo el primero de ellos comprender y documentar la diversidad de
especies de hongos, paso que se inicia al conocer la linea base de la diversidad de hongos
del PS y PL. Se espera que a futuro se desarrollen investigaciones adicionales para la
descripcion de potenciales especies nuevas que se han identificado en este trabajo. Otros
objetivos para la conservacion pretenden desarrollar métodos de monitoreo e investigacion

orientada a identificar las exigencias ecologicas de los hongos, practicas de manejo del suelo
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que favorezcan estas condiciones, asi como promover el uso de la diversidad de hongos de
forma sostenible, e impulsar la educacién y la concienciacion de la importancia de la
diversidad de hongos, para finalmente tener la capacidad de conservar dicha diversidad.
Indudablemente quedan muchos pasos que tomar en funcion de la conservacion de los
hongos, en general algo se conoce sobre estos organismos pero queda mucho por descubrir,
sobre todo en relacion a su conservacion. Esta pendiente una tarea enorme y compleja, los
avances de nuestra comprension sobre este Reino se pueden lograr si se inicia con el

conocimiento de la diversidad de hongos presentes en un sitio.
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Figura 4 Arbol filogenético de maxima verosimilitud de especimenes del orden Russulales obtenidos en los Parques Nacionales Sangay y
Llangantes, en base a secuencias de la region ITS. Los individuos colectados en el Parque Nacional Sangay (PS) se muestran en color azul, los
individuos colectados en el Parque Nacional Llanganes (PL) se muestran en color verde, los individuos en color negro corresponden a secuencias

tomadas del Genbank o del Fungario QCAM. Valores de bootstrap menores de 50 no se muestran.
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Figura 5 Arbol filogenético de maxima verosimilitud de especimenes del orden Xylariales obtenidos en los Parques Nacionales Sangay y
Llangantes, en base a secuencias de la region ITS. Los individuos colectados en el Parque Nacional Sangay (PS) se muestran en color azul, los
individuos colectados en el Parque Nacional Llanganes (PL) se muestran en color verde, y los individuos en color negro corresponden a secuencias

tomadas del Genbank o del Fungario QCAM. Valores de bootstrap menores de 50 no se muestran
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KJ714008 Sistotrema brinkmannii KOR

4299s Sistotrema sp. PS

KC514908 Sistotrema sp.

KJ832011 Sistotrema cf. brinkmannii PER

' 4533 Auricularia fuscosuccinea PL

JX065143 Auricularia fuscosuccinea USA

4532 Auricularia fuscosuccinea PL

AF291270 Auricularia fuscosuccinea CRI

4688 Auricularia subglabra PL

JX065143 Auricularia subglabra CRI

JX524199 Auricularia subglabra CRI

0.1

Figura 6 Arbol filogenético de maxima verosimilitud de especimenes de los 6rdenes Auriculares y Cantharellaes (Clase Agaromycetes)

obtenidos en los Parques Nacionales Sangay y Llangantes, en base a la secuencia de la region del ITS. Los individuos colectados en el Parque

Nacional Sangay (PS) se muestran en color azul, los individuos colectados en el Parque Nacional Llanganes (PL) se muestran en color verde y los

individuos en color negro corresponden a secuencias tomadas del Genbank. Valores de bootstrap menores de 50 no se muestran.
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GUSa4161 Ve ,
s FompsaosetomaL | Fomitopsidaceae SECCION A

KC176334 ammumm usA
PY

Meruliaceae

43205 Bjerkandera adusta PS
KJ832028 Bjerkandera adusta PER
P211 Rigidoporus microporus PY

P228 Rigidoporus microporus PY
L] 7 | P274 Rigidoporus microporus Pv

KJ559481 Rigidoporus mwm PER
AY533868 Rigidoporus uimarius GBR

73 hfumsngmpm cf. uimarius PS
Rigidoporus cf. uimarius PY

Meripilaceae

71 KC415760 Ganoderma sinense CHN

{p o SECCION B

B
8
§§
i

[icay oo Ao 23 Ganodermataceae
4349 Amauroderma sp. PS
i Dxat0040 i st 7
JX982565 Amauroderma calcigenum BRA

H40 Amauoderma sprucei PY
98] H7 Amauroderma sprucei PY
Amaur
JX982568 Amauroderma sprucel BRA
JX310855 Amauroderma praetervisum BRA
100]) H31 Amauroderma praetervisum PY
KT006606 Amauroderma praetervisum BRA
64ll H20 Amauroderma praetervisum PY
H291 Amauroderma praetervisum PY
JX310857 Amauroderma schomburgkii BRA
% H29 Amauroderma schomburgkil PY
i

IE3

KC348457 Amauroderma schomburgii BRA
P326. Amaumwma schomburgkii PY

Kle Panus lecomtei USA
;; 4690 Pa s PL

10955724 Plnus ungum BRA

P330 Favolus sp. 2 PY.

P266 Favoius sf. brasiiensis PY Po|yporaceae

P349 Favolus sp. 1 PY
4590 Favolus sp. PL
P345 Favolus brasiliensis PY
ABT35976 Favolus brasiliensis CRI
P310 Favolus brasiliensis PY

02

Figura 7 Arbol filogenético de mixima verosimilitud de especimenes del orden
Polyporales obtenidos en los Parques Nacionales Sangay y Llangantes, en base a la
secuencia de la region del ITS. Los individuos colectados en el Parque Nacional Sangay
(PS) se muestran en color azul, los individuos colectados en el Parque Nacional Llanganes
(PL) se muestran en color verde, los individuos colectados en el Parque Nacional Yasuni
(PY) se muestran en color rojo y los individuos en color negro corresponden a secuencias

tomadas del Genbank. Valores de bootstrap menores de 50 no se muestran.



GU594161 Wrightoporia cylindrospora USA

HQ248222 Fomitopsis ostreiformis

99 4626s Fomitopsis sp. PL
I 97 1 4567 Fomitopsis ostreiformis PL

100

Fomitopsidaceae

— KC176334 Bjerkandera adusta USA
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100 P26 Bj sp. 1PY

P332AM Bjerkandera sp. 1 PY
IS&[ 4320s Bjerkandera adusta PS
KJ832028 Bjerkandera adusta PER
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SECCION A

Meruliaceae

P211 Rigidoporus microporus PY
P228 Rigidoporus microporus PY
P274 Rigidoporus microporus PY

73

100

JQ409459 Rigidoporus vinctus BLZ
4272 Rigidoporus cf. vinctus PS
P212 Rigidoporus vinctus PY

15a F

vitreus PY

JQ409460 Rigidoporus vinctus MEX
H14 Rigidoporus vinctus PY
P321 Rigidoporus sp. PY

P263 Rigidoporus aff. vinctus PY

P245 Rigidoporus vinctus PY
P213 Rigidoporus vinctus PY
P224 Rigidoporus vinctus PY

P350 Rigidop PY
KJ559481 Rigidoporus microporus PER
58) AY593868 Rigidoporus ulmarius GBR
54] * KJ559446 Rigidoporus ulmarius GBR
9_5[ 4126s Rigidoporus cf. ulmarius PS
P346 Rigidoporus cf. ulmarius PY

SECCION B

Meripilaceae

Figura 8 Vista parcial, Seccion A, del arbol filogenético de maxima verosimilitud de especimenes del orden Polyporales obtenidos en los

Parques Nacionales Sangay y Llangantes, en base a la secuencia de la region del ITS. Los individuos colectados en el Parque Nacional Sangay

(PS) se muestran en color azul, los individuos colectados en el Parque Nacional Llanganes (PL) se muestran en color verde, los individuos

colectados en el Parque Nacional Yasuni (PY) se muestran en color rojo y los individuos en color negro corresponden a secuencias tomadas del

Genbank. Valores de bootstrap menores de 50 no se muestran
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H12 Ganoderma sp PY
[~ H32 Ganoderma sp PY

71 KC415760 Ganoderma sinense CHN
JX310816 Ganoderma orbiforme BRA
92 H16 Ganoderma aff. orbiforme PY -

P24 Ganoderma orbiforme PY
AF255184 Ganoderma sp. ARG
4076 Ganoderma sp. PS
4594 Ganoderma sp. PL
4~ KR183858 Ganoderma destructans ZAF
JQ781855 Ganoderma lingzhi CHN
KF963259 Ganoderma curtisii MEX
100/ 80 r GU213474 Ganoderma australe
GU213472 Ganoderma applanatum
89, P233 Ganoderma applanatum PY RSO
Lg| P262 Ganoderma aft. applanatum PY
AF255140 Ganoderma sp. ECU
H3 Ganoderma applanatum PY 1
H4 Ganoderma applanatum PY
95, JQ409358 Amauroderma subresinosum MYS
P236M Amauroderma aff. subresinosum PY
H30 Amauroderma sp PY
1_00| 4087 Amauroderma sp. PS
4349 Amauroderma sp. PS
6: JX310840 Amauroderma aurantiacum BRA
78] JX982565 Amauroderma calcigenum BRA
H40 Amauroderma sprucei PY §
99| H7 Amauroderma sprucei PY _
KC348462 Amauroderma sprucei BRA
JX982568 Amauroderma sprucei BRA
JX310855 Amauroderma praetervisum BRA
100|] H31 Amauroderma praetervisum PY
KT006606 Amauroderma praetervisum BRA Ganodermataceae
64l H20 Amauroderma praetervisum PY
H42 Amauroderma praetervisum PY
H41 Amauroderma praetervisum PY
|s8] H291 Amauroderma praetervisum PY
JX310857 Amauroderma schomburgkii BRA
H29 Amauroderma schomburgkii PY
AMA Amauroderma schomburgkii PY
00| H19 Amauroderma schomburgkii PY
H26 Amauroderma schomburgkii PY
KC348455 Amauroderma schomburgki BRA
KC348457 Amauroderma schomburgkii BRA
P326 Amauroderma schomburgkii PY

100 KP135329 Panus lecomtei USA
;2 4690 Panus strigosus PL

JQ955724 Panus strigellus BRA

KJ009741 Polyporus tricholoma RUS
JQ247978 Polyporus tricholoma ECU
4302 Polyporus tricholoma PS
4641 Polyporus tricholoma PL
4640 Polyporus tricholoma PL
4658 Lentinus sp. PL
4303 Lentinus crinitus PS
GU207300 Lentinus crinitus PRI
GU207297 Lentinus crinitus ECU
GU207298 Lentinus crinitus USA

P278 Tinctoporellus epimiltinus PY
100| 4081s Tinctoporellus sp. PS

FJ711050 Tinctoporellus epimiltinus

GU731575 Tinctoporellus epimiltinus
911 P316 Favolus sp. 2 PY
P220 Favolus sp. 2 PY
P330 Favolus sp. 2 PY

P266 Favolus sff. brasiliensis PY

P349 Favolus sp. 1 PY P0|yporaceae
4590 Favolus sp. PL
P345 Favolus brasiliensis PY
AB735976 Favolus brasiliensis CRI
P310 Favolus brasiliensis PY
P327M Trametes sp. 1 PY
P231 Trametes sp. PY
P347 Trametes membranaceae PY
JN164956 Trametes membranacea VEN
JN164937 Trametes elegans PRI
100} yN164973 Trametes elegans PHL
4553 Trametes elegans PL
4557 Trametes elegans PL
4665 Trametes elegans PL
100| KP739870 Trametes versicolor
AB811860 Trametes versicolor NPL
4608s Trametes versicolor PL
FJ608587 Trametes versicolor DEU
4632 Trametes hirsuta PL
46365 Trametes hirsuta PL
KF573024 Trametes hirsuta PNG

SECCION A

SECCION B

97

0.2

Figura 9 Vista parcial, Seccion B, del arbol filogenético de maxima verosimilitud de
especimenes del orden Polyporales obtenidos en los Parques Nacionales Sangay y
Llangantes, en base a la secuencia de la region del ITS.

Los individuos colectados en el Parque Nacional Sangay (PS) se muestran en color azul, los
individuos colectados en el Parque Nacional Llanganes (PL) se muestran en color verde, los
individuos colectados en el Parque Nacional Yasuni (PY) se muestran en color rojo y los

individuos en color negro corresponden a secuencias tomadas del Genbank. Valores de

bootstrap menores de 50 no se muestran.
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EU488706 Suillus luteus

mzemz  SECCION A’

KF291179 Hygrocybe miniata RUS
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@i AY281013 Gymnopilus subearlei MEX
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681 Av280989 Gymnopilus lepidotus MEX
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—q ;E 4645 Pholiota luciera P
51 AY251306 Pholiota lucitera
100] JN943941 Alnicola sivaenovae EST
HQ714783 Alnicola spectabilis FRA
53% UN943965 Ainicola sp. EST
4309 Alnicola sp. PS
945 KM085428 Stropharia rugosoannulata POL
Stropharia rugosoannulata USA
4135 Stropharia sp. PS

4297 Swopharia sp. PS
KM044081 Hypholoma fasciculare CHE
4644 Hypholoma sp. PL
FJ481034 Hypholoma fasciculare
4139 Hypholoma sp. PS
HQ604746 Hypholoma dispersum
KC581325 Hypholoma dispersum CAN — -
GQ892789 Oudemansiella canaril ARG
95 | 4335 Oudemansiella canari PS
AF321477 Oudemansiella canarii CRI

571 62892790 Oudemansietia canaril CRI
9 AF321479 Oudemansielia canarii PRI
FJ664611 Armillaria sp. CHL
98 AY213580 Amillaia sp. USA

4650s Chondrostereum purpureum PL
wol
71 GU198359 Ct

KT362916 Chondrostereum purpureum NLD
43885 Hohenbuehelia sp PS
9 EF409728 Hohenbuehelia tremula CZE
o5 [ KP012957 Pleurotus djamor AUS
4156 Pleurotus djamor PS

4676 Gyn cus PL
AF505779 Gymnopus impudicus CRI
100, AB512321 Gymnopus sp. JPN

46115 Gymnopus p. PL
KJ416255 Gymnopus villosipes NZL
g5 AY256700 Gymnopus omphalodes CRI
lodes CRI

rasmiaceae PS
KC348452 Hydropus sp. BRA
100 AY571032 Chastocalathus iputianus ECU
46045 Chaetocalathus filputianus PL

AY916682 Chaetocalathus iputianus

100[— JN003837 Marasmius rotalis

S g
EU935508 Marasmius pellucidus THA

L KP133212 Marasmius sp. ECU
;q-l?ﬁs Marasmius sp. PS

42875 Marasmius $p. PS

usa

sp PL
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Figura 10 Arbol filogenético de maxima verosimilitud de especimenes del orden
Agaricales obtenidos en los Parques Nacionales Sangay y Llangantes, en base a la
secuencia de la region del ITS. Los individuos colectados en el Parque Nacional Sangay
(PS) se muestran en color azul, los individuos colectados en el Parque Nacional Llanganes
(PL) se muestran en color verde, los individuos en color negro corresponden a secuencias

tomadas del Genbank. Valores de bootstrap menores de 50 no se muestran
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EU488706 Suillus luteus

EF527296 Lepiotaceae sp. BRA

HMS62163 Piuteus xylophilus BRA

[ KP012900 Hygrocybe sp. AUS

KF291179 Hygrocybe miniata RUS
81

SECCION A]

4197 Hygrocybe sp. PS
EUA435151 Hygrocybe occidentalis PRI

_5';':«1359 Hygrocybe sp. PS
4254 Hygrocybe sp. PS

4584 Pluteus PL
KJ009741 Pluteus leucoborealis RUS

57 Entoloma sp. PL
KC555561 Entoloma sp. CHN

JF908489 Mycena capillaripes ITA
4668 Mycena sp. PL

14 DQ490645 Mycena amicta

i 91 KJ705188 Mycena amicta

SECCION B

letus sp. PL
boletus manipularis VNM

1004 4652 Inocybe sp. PL

HQ586875 Inocybe sp. ARG

100 [~ KR733589 Coprinopsis atramentaria
4‘_— 46465 Coprinopsis sp. PL
57L- KF897018 Coprinopsis alramentaria GBR
85, 45885 Crepidotus PL
FJ627025 Crepidotus mollis CAN
4548 Crepidotus sp. PL
JF907961 Crepidotus subverrucisporus ITA
97T = NR 119589 Cyathus renweii
66 ¢ 4687 Cyathus sp. PL

b KJ195660 Cyathus sp. CHN
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45 nus sp. P
KR154960 Leucocoprinus
ybe sp. PL
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mexicana
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L= | 00] JN943941 Alnicola sivaenovae EST
—ﬁ- HQ714783 Alnicola spectabilis FRA
534 N943965 Anicola sp. EST
4309 Alnicola sp. PS
947 KMO0B5428 Stropharia rugosoannulata POL

4135 Stropharia sp. PS
4297 Stropharia sp. PS
fascic

4139 Hypholoma sp. PS
HQB04746 Hypholoma dispersum
KC581325 Hypholoma dispersum CAN

Figura 11 Vista parcial, Seccion A, del arbol filogenético de maxima verosimilitud de
especimenes del orden Agaricales obtenidos en los Parques Nacionales Sangay y
Llangantes, en base a la secuencia de la region del ITS. Los individuos colectados en el
Parque Nacional Sangay (PS) se muestran en color azul, los individuos colectados en el
Parque Nacional Llanganes (PL) se muestran en color verde, los individuos en color negro

corresponden a secuencias tomadas del Genbank. Valores de bootstrap menores de 50 no se

muestran
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95 I 4335 Oudemansiella canarii PS

AF321477 Oudemansiella canarii CRI
GQ892790 Oudemansiella canarii CRI
AF321479 Oudemansiella canarii PRI
FJ664611 Armillaria sp. CHL

98 AY213580 Armillaria sp. USA

FJ664609 Armillaria sinapina USA

FJ664608 Armillaria puiggarrii GLP

4638 Armillaria puiggarrii PL

4547 Armillaria puiggarrii PL

4677 Armillaria puiggarii PL

4605 Armillaria puiggarrii PL

4807 Armillaria puiggarrii PL

4609s Armillaria puiggarrii PL

100 2650s Chondrostereum purpureum PL
7 _[ GU198359 Chondrostereum purpureum CHL
KT362916 Chondrostereum purpureum NLD

4388s Hohenbuehelia sp PS
99 EF409728 Hohenbuehelia tremula CZE
95 KP012957 Pleurotus djamor AUS
4156 Pleurotus djamor PS
KF280326 Pleurotus djamor BRA
74 4643 Marasmiellus sp. PL
u:asus Marasmiellus sp PS
HM240532 Marasmiellus candidus
4676 Gymnopus impudicus PL
AF505779 Gymnopus impudicus CRI
AB512321 Gymnopus sp. JPN
4611s Gymnopus sp. PL
KJ416255 Gymnopus villosipes NZL
654 AY256700 Gymnopus omphalodes CRI

DQ450010 Gymnopus omphalodes CRI
4570s

SECCION B

61

Gymnopus omphalodes PL
ymnopus omphalodes PL

s Gymnopus omphalodes PL

4
100~ AY916670 Campanella sp.

72 § 4595 Campanelia sp. PL

4686 Campanella sp. PL

77 4574 Marasmiaceae PL
78 4546 Marasmiaceae PL
Lo 94— 4144 PS

KC348452 Hydropus sp. BRA
100 AY571032 Chaetocalathus liliputianus ECU
4604s Chaetocalathus liliputianus PL
AY916682 Chaetocalathus liliputianus
100" JN003837 Marasmius rotalis
| I FJ596826 capillaris USA
4681 Marasmius sp. PL
EU935508 Marasmius pellucidus THA
KP133212 Marasmius sp. ECU
4275s Marasmius sp. PS
4287s Marasmius sp. PS

89

0.2

Figura 12 Vista parcial, Seccion B, del arbol filogenético de maxima verosimilitud de especimenes del orden Agaricales obtenidos en los
Parques Nacionales Sangay y Llangantes, en base a la secuencia de la region del ITS. Los individuos colectados en el Parque Nacional Sangay
(PS) se muestran en color azul, los individuos colectados en el Parque Nacional Llanganes (PL) se muestran en color verde, los individuos en color

negro corresponden a secuencias tomadas del Genbank. Valores de bootstrap menores de 50 no se muestran.
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Tabla 1 Modelos de sustitucion usados para el andlisis de Maxima Verosimilitud de los

ordenes de hongos colectados en los Parques Nacionales Sangay y Llanganates, grupo

externo empleado para en el arbol filogenético y nimero de secuencias analizadas.

Nimero de | Nimero de
. secuencias secuencias
Nuiamero . .
Modelo de Grupo total de provenientes | proveniente
Orden o s a b . del Parque s del
sustitucion externo secuencias .
. c Nacional Parque
analizadas .
Sangay Nacional
Llanganates
HQ586875
Russulales 012345 12 2 2
Inocybe sp.
AF246293
Xylariales 010232 Sordaria 23 2 8
macrospora
Auriculares y
Cantharellales AY?296259
010232 12 1 3
(Clase Sebacinaceae
Agaromycetes)
GUS9%4161
Wrightoporia
Polyporales 010212 116 9 13
cylindrospor
a
) EU488706
Agaricales 010212 116 15 36

Suillus luteus

*Modelo obtenido con el programa JModel Test 2.1.4.
"Secuencias de la regién ITS fueron obtenidas de GenBank (National Center for
Biotechnology Information - NCBI, 2016).
“Se consideran secuencias de la region ITS de hongos colectadas por el Fungario QCAM y
obtenidas de GenBank (National Center for Biotechnology Information - NCBI, 2016).
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Tabla 2 Hongos colectados en los Parques Nacionales Sangay y Llanganates. Se muestra codigo de coleccion, lugar de muestreo, identificacion

taxonodmica, tipo de andlisis realizado, accesion de GenBank y valores de cobertura e identidad.

. Lugar de Cobertura
Codigo Coleccion e
de Latitud Longitud Orden Familia Género/Especie Andlisis Realizado Accesion de GenBank .
.z Parque Identidad
Coleccion R n
Nacional (%)
Blanstn / Russula pumila 100
4230 S2 12.1764 W7827.115 Sangay Russulales Russulaceae Russula pumila .
Arbol Filogenético FM993279.1 99
Blanstn / Lactarius omphaliiformis 100
4400 S2 12.1764 W7827.115 Sangay Russulales Russulaceae Lactarius omphaliiformis .
Arbol Filogenético HQ714730.1 99
Blanstn / Russula puiggarii 100
4534s S121.323 W78 03.550 Llanganates Russulales Russulaceae Russula puiggarii .
Arbol Filogenético | Ave67425.1 98
Blanstn / Lactarius cuspidoaurantiacus 100
4651 S0 59.468 W78 18.149 Llanganates Russulales Russulaceae Lactarius cuspidoaurantiacus |
Arbol Filogenético | kFg91367.1 99
Blanstn / Xvlaria telfairii 100
4232 S2 12.1764 W78 27.115 Sangay Xylariales Xylariaceae Xylaria telfairii .
Arbol Filogenético | kr937370.1 99
Blanstn / Xvlaria sp. 98
4306 S2 12.1764 W78 27.115 Sangay Xylariales Xylariaceae Xvlaria sp. .
Arbol Filogenético | kp133507.1 98
Blanstn / Xvlaria fissilis 99
4537 S121.323 W78 03.550 Llanganates Xylariales Xylariaceae Xvlaria fissilis .
Arbol Filogenético | Gy300073.1 98
Blanstn / Xvlaria fissilis 100
4539 S121.323 W78 03.550 Llanganates Xylariales Xylariaceae Xvlaria fissilis .
Arbol Filogenético GU300073.1 98
Blanstn / Xylaria schweinitzii 100
4540 S121.323 W78 03.550 Llanganates Xylariales Xylariaceae Xvlaria schweinitzii .
Arbol Filogenético KJ572197.1 99
Blanstn / Xylaria curta 100
4545 S121.282 W78 03.597 Llanganates Xylariales Xylariaceae Xylaria curta .
Arbol Filogenético KP133352.1 98
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Blanstn / Xvlaria telfairii 100
4550 S121.270 W78 03.649 Llanganates Xylariales Xylariaceae Xylaria telfairii )

Arbol Filogenético | Gy324737.1 100

Blanstn / Xvlaria enterogena 100
4551 S121.270 W78 03.649 Llanganates Xylariales Xylariaceae Xylaria enterogena )

Arbol Filogenético GU324736.1 98

Blanstn / Xylaria enterogena 100
4663 S121.285 W78 03.595 Llanganates Xylariales Xylariaceae Xylaria enterogena )

Arbol Filogenético GU324736.1 98

Blanstn / Xylaria telfairii 100
4666 S121.236 W78 03.703 Llanganates Xylariales Xylariaceae Xylaria telfairii )

Arbol Filogenético GU324737.1 99

Blanstn / Auricularia fuscosuccinea 100
4532 S121.323 W78 03.550 Llanganates Auriculariales Auriculariaceae Auricularia fuscosuccinea )

Arbol Filogenético 1X065143.1 99

Blanstn / Auricularia fuscosuccinea 100
4533 S121.323 W78 03.550 Llanganates Auriculariales Auriculariaceae Auricularia fuscosuccinea )

Arbol Filogenético AF291270.1 99

Blanstn / Auricularia subglabra 100
4688 S121.627 W78 03.799 Llanganates Auriculariales Auriculariaceae Auricularia subglabra )

Arbol Filogenético JX524199.1 99

Blanstn / Sistotrema sp. 99
4299s S2 11.3570 W78 32.4521 Sangay Cantharellales Hydnaceae Sistotrema sp. .

Arbol FilOgel’létiCO KC514908.1 92

Blanstn / Ganoderma curtisii 100
4076 S2 05.920 W78 09.374 Sangay Polyporales Ganodermataceae Ganoderma sp. .

Arbol FilOgel’létiCO KF963259.1 96

Blanstn / Tinctoporellus epimiltinus 100
4081s S2 05.917 W78 09.361 Sangay Polyporales Polyporaceae Tinctoporellus sp. .

Arbol Filogenético GU731575.1 100

Blanstn / Amauroderma aurantiacum 100
4087 S2 05.707 W78 09.670 Sangay Polyporales Ganodermataceae Amauroderma sp. .

Arbol Filogenético JX310840.1 94

Blanstn / Rigidoporus ulmarius 100
4126s S2 05.579 W78 10.112 Sangay Polyporales Meripilaceae Rigidoporus cf. ulmarius )

Arbol Filogenético AY593868.1 97

Blanstn / Rigidoporus vinctus 99
4272 S2 05.517 W78 10.247 Sangay Polyporales Meripilaceae Rigidoporus cf. vinctus ,

Arbol FilOgeIlétiCO JQ4094591 99

Blanstn / Polyporus tricholoma 100
4302 S212.1764 W78 27.115 Sangay Polyporales Polyporaceae Polyporus tricholoma ,

Arbol FilOgeIlétiCO JQ2479781 99
4303 S2 12.1764 W7827.115 Sangay Polyporales Polyporaceae Lentinus crinitus Blanstn / Lentinus crinitus 100
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GU207297.1 99
Blanstn / Bjerkandera adusta 100
4320s S2 05916 W78 09.375 Sangay Polyporales Meruliaceae Bjerkandera sp. )
Arbol Filogenético KJ832028.1 99
Blanstn / Favolus brasiliensis 89
4590 S121.584 W78 03.665 Llanganates Polyporales Polyporaceae Favolus sp. .
Arbol Filogenético | AB735976.1 99
Blanstn / Trametes elegans 100
4553 S121.270 W78 03.649 Llanganates Polyporales Polyporaceae Trametes elegans .
Arbol Filogenético | 1N164973.1 99
Blanstn / Trametes elegans 100
4557 S121.323 W78 03.550 Llanganates Polyporales Polyporaceae Trametes elegans .
Arbol Filogenético | yN164937.1 99
Blanstn / Fomitopsis ostreiformis 100
4567 S121.665 W78 03.497 Llanganates Polyporales Fomitopsidaceae Fomitopsis ostreiformis .
Arbol Filogenético HQ248222.1 99
Blanstn / Ganoderma sp 100
4594 S121.584 W78 03.665 Llanganates Polyporales Ganodermataceae Ganoderma sp. .
Arbol Filogenético | AF255184.1 96
Blanstn / Trametes versicolor 100
4608s S121.636 W78 03.737 Llanganates Polyporales Polyporaceae Trametes versicolor .
Arbol Filogenético AB811860.1 100
Blanstn / Fomitopsis cajanderi 97
4626s S0 58.473 W78 15.537 Llanganates Polyporales Fomitopsidaceae Fomitopsis sp. .
Arbol Filogenético KC507158.1 87
Blanstn / Trametes hirsuta 100
4632 S0 58.473 W78 15.537 Llanganates Polyporales Polyporaceae Trametes hirsuta .
Arbol Filogenético KF573024.1 100
Blanstn / Trametes hirsuta 100
4636s S0 58.473 W78 15.537 Llanganates Polyporales Polyporaceae Trametes sp. :
Arbol Filogenético KF573024.1 100
Blanstn / Polyporus tricholoma 100
4640 S0 58.473 W78 15.537 Llanganates Polyporales Polyporaceae Polyporus tricholoma :
Arbol Filogenético 1Q247978.1 100
Blanstn / Polyporus tricholoma 100
4641 S0 58.473 W78 15.537 Llanganates Polyporales Polyporaceae Polyporus tricholoma .
Arbol Filogenético 1Q247978.1 100
Blanstn / Lentinus crinitus 99
4658 S121.275 W78 03.643 Llanganates Polyporales Polyporaceae Lentinus sp. .
Arbol Filogenético GU207300.1 91
Blanstn / Trametes elegans 100
4665 S121.275 W78 03.643 Llanganates Polyporales Polyporaceae Trametes sp. .
Arbol Filogenético IN164937.1 99
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Panus strigellus 100

4690 S121.654 W78 03.747 Llanganates Polyporales Polyporaceae Panus strigellus .
Arbol Filogenético 1Q955724.1 99
"Blanstn / Pholiota multicingulata 92

4074s S2 05.886 W78 09.326 Sangay Agaricales Strophariaceae Pholiota sp. )
Arbol Filogenético LC098735.1 93
Blanstn / Stropharia rugosoannulata 100

4135 S2 11.3570 W78 32.4521 Sangay Agaricales Strophariaceae Stropharia sp. )
Arbol Filogenético KC176328.1 90
Blanstn / Hypholoma dispersum 100

4139 S211.273 W78 31.548 Sangay Agaricales Strophariaceae Hypholoma sp. )
Arbol Filogenético KC581325.1 94
Blanstn / Hydropus funebris 90

4144 S211.202 W78 29.782 Sangay Agaricales Marasmiaceae AN/I .
Arbol FilOgel’létiCO JQ6941 12.1 91
Blanstn / Pleurotus djamor 100

4156 S2 05.892 W78 09.338 Sangay Agaricales Pleurotaceae Pleurotus djamor .
Arbol FilOgel’létiCO KF280326.1 99
Blanstn / Hygrocybe miniata 98

4197 S2 05.518 W78 10.490 Sangay Agaricales Tricholomataceae Hygrocybe sp. i
Arbol FilOgeIlétiCO KF291179.1 82
Blanstn / Hygrocybe sp. 52

4254 S2 05.504 W78 10.689 Sangay Agaricales Tricholomataceae Hygrocybe sp. i
Arbol FilOgeIlétiCO KP012900.1 87
Blanstn / Marasmius pellucidus 100

4275s S2 05.518 W78 10.490 Sangay Agaricales Marasmiaceae Marasmius sp. i
Arbol FilOgeIlétiCO EU935508.1 97
Blanstn / Marasmius pellucidus 100

4287s S2 05.473 W78 10.780 Sangay Agaricales Marasmiaceae Marasmius sp. .
Arbol Filogenético EU935508.1 95
Blanstn / Stropharia rugosoannulata 98

4297 S2 11.3570 W78 32.4521 Sangay Agaricales Strophariaceae Stropharia sp. ;
Arbol Filogenético KM085428.1 90
Blanstn / Alnicola silvaenovae 100

4309 S211.202 W78 29.782 Sangay Agaricales Bolbitiaceae Alnicola silvaenovae .
Arbol Filogenético TN943941.1 99
Blanstn / Marasmiellus candidus 100

4314s S211.202 W78 29.782 Sangay Agaricales Omphalotaceae Marasmiellus sp. ,
Arbol Filogenético HM?240532.1 95
Blanstn / Oudemansiella canarii 100

4335 S2 05.897 W78 09.334 Sangay Agaricales Physalacriaceae Oudemansiella canarii ,
Arbol Filogenético GQ892790.1 98
4349 S2 05.644 W78 09.811 Sangay Agaricales Ganodermataceae Amauroderma sp. Blanstn / Amauroderma calcigenum 100
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JX982565.1 93
Blanstn / Hygrocybe miniata 100
4359 S2 05.509 W78 10.680 Sangay Agaricales Tricholomataceae Hygrocybe sp. )
Arbol Filogenético KF291179.1 81
Blanstn / Hohenbuehelia tremula 100
4388s S2 05.485 W78 10.775 Sangay Agaricales Pleurotaceae Hohenbuehelia sp. .
Arbol Filogenético | Er409728.1 99
Blanstn / Hydropus sp. 100
4546 S121.270 W78 03.649 Llanganates Agaricales Marasmiaceae N/I .
Arbol Filogenético | k348452.1 91
Blanstn / Armillaria puiggarrii 100
4547 S121.270 W78 03.649 Llanganates Agaricales Physalacriaceae Armillaria puiggarrii .
Arbol Filogenético | pje64608.1 98
Blanstn / Crepidotus subverrucisporus 100
4548 S121.270 W78 03.649 Llanganates Agaricales Inocybaceae Crepidotus sp. .
Arbol Filogenético | yrg07961.1 91
Blanstn / Gymnopus omphalodes 100
4555s S121.323 W78 03.550 Llanganates Agaricales Omphalotaceae Gymnopus omphalodes .
Arbol Filogenético DQ450010.1 99
Blanstn / Mycena arcangeliana 100
4560 S121.665 W78 03.497 Llanganates Agaricales Mycenaceae Mycena sp. .
Arbol Filogenético JF908402.1 93
Blanstn / Psilocybe yungensis 100
4569 S121.665 W78 03.497 Llanganates Agaricales Strophariaceae Psilocybe sp. .
Arbol Filogenético KC669301.1 97
Blanstn / Gymnopus omphalodes 100
4570s S121.587 W78 03.667 Llanganates Agaricales Omphalotaceae Gymnopus omphalodes .
Arbol Filogenético DQ450010.1 99
Blanstn / Leucocoprinus sp. 100
4573 S121.587 W78 03.667 Llanganates Agaricales Agaricaceae Leucocoprinus sp. .
Arbol Filogenético KR154960.1 95
Blanstn / Gerronema nemorale 100
4574 S121.553 W78 03.724 Llanganates Agaricales Marasmiaceae N/I .
Arbol Filogenético EU883594.1 89
Blanstn / Lepiotaceae sp. 100
4580 S121.553 W78 03.724 Llanganates Agaricales Lepiotaceae N/I .
Arbol Filogenético EF527384.1 99
Blanstn / Pluteus leucoborealis 99
4584s S121.587 W78 03.667 Llanganates Agaricales Pluteaceae Pluteus sp. .
Arbol Filogenético KJ009741.1 84
Blanstn / Gymnopilus lepidotus 100
4587 S121.665 W78 03.497 Llanganates Agaricales Strophariaceae Gymnopilus lepidotus .
Arbol Filogenético AY280989.1 100
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Blanstn /

Simocybe sp.

4588 S121.584 W78 03.665 Llanganates Agaricales Inocybaceae Crepidotus sp. ) 100

Arbol Filogenético HQ533028.1 86

Blanstn / Gymnopus omphalodes 100
4592s S121.584 W78 03.665 Llanganates Agaricales Omphalotaceae Gymnopus omphalodes )

Arbol Filogenético DQ450010.1 99

Blanstn / Campanella sp. 100
4595 S121.584 W78 03.665 Llanganates Agaricales Marasmiaceae Campanella sp. )

Arbol Filogenético AY916670.1 97

Blanstn / Chaetocalathus liliputianus 100
4604s S121.636 W78 03.737 Llanganates Agaricales Marasmiaceae Chaetocalathus liliputianus )

Arbol Filogenético AY916682.1 100

Blanstn / Armillaria puiggarrii 100
4605 S121.636 W78 03.737 Llanganates Agaricales Physalacriaceae Armillaria puiggarrii )

Arbol Filogenético FJ664608.1 99

Blanstn / Armillaria puiggarrii 100
4607 S121.636 W78 03.737 Llanganates Agaricales Physalacriaceae Armillaria puiggarrii )

Arbol Filogenético FJ664608.1 99

Blanstn / Armillaria puiggarrii 100
4609s S121.636 W78 03.737 Llanganates Agaricales Physalacriaceae Armillaria puiggarrii )

Arbol Filogenético FJ664608.1 98

Blanstn / Gymnopus villosipes 100
4611s S121.636 W78 03.737 Llanganates Agaricales Omphalotaceae Gymnopus sp. .

Arbol FilOgel’létiCO KJ416255.1 93

Blanstn / Armillaria puiggarrii 100
4638 S0 58.473 W78 15.537 Llanganates Agaricales Physalacriaceae Armillaria puiggarrii .

Arbol FilOgel’létiCO FJ664608.1 98

Blanstn / Marasmius alliaceus 100
4643 S0 59.451 W78 19.205 Llanganates Agaricales Omphalotaceae Marasmiellus sp. )

Arbol Filogenético DQ4500041 91

Blanstn / Hypholoma fasciculare 100
4644 S0 59.451 W78 19.205 Llanganates Agaricales Strophariaceae Hypholoma sp. )

Arbol Filogenético FJ481034.1 97

Blanstn / Pholiota lucifera 100
4645 S0 59.451 W78 19.205 Llanganates Agaricales Strophariaceae Pholiota lucifera )

Arbol Filogenético AY251306.1 98

Blanstn / Coprinopsis atramentaria 99
4646s S0 59.451 W78 19.205 Llanganates Agaricales Psathyrellaceae Coprinopsis sp. ,

Arbol FilOgeIlétiCO KR733589.1 96

Blanstn / Hygrocybe psittacina 97
4649 S0 59.451 W78 19.205 Llanganates Agaricales Tricholomataceae Hygrocybe sp. ,

Arbol FilOgeIlétiCO EU784342.1 89
4650s S0 59.468 W78 18.149 Llanganates Agaricales Cyphellaceae Chondrostereum purpureum | Blanstn / Chondrostereum purpureum 100
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GU198359.1 99
Blanstn / Inocybe sp. 100
4652 S0 59.468 W78 18.149 Llanganates Agaricales Cortinariaceae Inocybe sp. )
Arbol Filogenético HQ586875.1 96
Blanstn / Entoloma sp. 100
4657 S0 57.840 W78 22.577 Llanganates Agaricales Entolomataceae Entoloma sp. .
Arbol Filogenético | k555561.1 95
Blanstn / Mycena amicta 65
4668 S121.236 W78 03.703 Llanganates Agaricales Mycenaceae Mycena sp. .
Arbol Filogenético DQ490645.1 89
Blanstn / Gymnopus impudicus 100
4676 S121.588 W78 03.663 Llanganates Agaricales Omphalotaceae Gymnopus impudicus .
Arbol Filogenético | AF505779.1 99
Blanstn / Armillaria puiggarrii 100
4677 S121.588 W78 03.663 Llanganates Agaricales Physalacriaceae Armillaria puiggarrii .
Arbol Filogenético | pj596826.1 98
Blanstn / Marasmius capillaris 100
4681 S121.551 W78 03.729 Llanganates Agaricales Marasmiaceae Marasmius sp. .
Arbol Filogenético | pj596826.1 94
Blanstn / Filoboletus manipularis 99
4682 S121.638 W78 03.765 Llanganates Agaricales Tricholomataceae Filoboletus sp. .
Arbol Filogenético KF746995.1 87
Blanstn / Campanella sp. 100
4686 S121.642 W78 03.761 Llanganates Agaricales Marasmiaceae Campanella sp. .
Arbol Filogenético AY916670.1 99
Blanstn / Cyathus sp. 100
4687 S121.627 W78 03.799 Llanganates Agaricales Agaricaceae Cyathus sp. .
Arbol Filogenético KJ195660.1 98
Suillus luteus 100
4221 S2 11.3570 W78 32.4521 Sangay Boletales Suillaceae Suillus luteus Blanstn
EU488706.1 100
Suillus luteus 100
4654 S100.179 W78 26.661 Llanganates Boletales Suillaceae Suillus luteus Blanstn
KT447171.1 100
Lachnum lushanense 100
4146s S2 05.917 W78 09.361 Sangay Helotiales Hyaloscyphaceae Lachnum sp. Blanstn
JF937582.1 93
Hymenochaete tongbiguanensis 100
4647 S0 59.451 W78 19.205 Llanganates Hymenochaetales | Hymenochaetaceae Hymenochaete sp. Blanstn
KF908248.1 93
4308s S2 12.1764 W78 27.115 Sangay Hypocreales Clavicipitaceae N/I Blanstn Lecanicillium fusisporum 100
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EU284721.1 93

Tolypocladium 100
4354 S2 05.575 W78 10.135 Sangay Hypocreales Ophiocordycipitaceae | N/I Blanstn

KF747257.1 99

aN/I = No identificado.

Se empleo la herramienta Blastn (http://blst.ncbi.nlm.nih.gov) que permitié comparar secuencias disponibles en GenBank.
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Anexo 1. Organigrama de la clasificacion taxondmica de los 6rdenes hallados en PS y PL,

en base a la descrita en The Tree of Life Web Project (http://tolweb.org/tree/).
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Anexo 2. Codigo de tres letras para los paises citados en los arboles filogenéticos de ML.

Cédigo ISO
Nombre del Pais
ALPHA-3

Argentina ARG
Australia AUS
Belice BLZ
Brasil BRA
Canada CAN
Suiza CHE
Chile CHL
China CHN
Colombia COL
Costa Rica CRI
Republica Checa CZE
Alemania DEU
Ecuador ECU
Espafia ESP
Estonia EST
Francia FRA
Reino Unido de Gran Bretafia e Irlanda del Norte | GBR
Guadalupe GLP
Guayana francesa GUF
India IND
Italia ITA




Japon JPN
Republica de Corea KOR
México MEX
Martinica MTQ
Malasia MYS
Paises Bajos NLD
Nepal NPL
Nueva Zelanda NZL
Panama PAN
Peru PER
Filipinas PHL
Papua Nueva Guinea PNG
Polonia POL
Puerto Rico PRI
Federacion Rusa RUS
Tailandia THA
Estados Unidos de América USA
Venezuela (Republica Bolivariana de) VEN
Vietnam VNM
Sudafrica ZAF
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