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1. RESUMEN

La Amazonia ecuatoriana alberga una alta diversidad arbdrea en la que ciertas
especies, como Adenocalymma cladotrichum (Bignoniaceae), dominan el sotobosque. Una
de sus interacciones mas llamativas, y a la vez menos estudiadas, es la presencia de un
hongo blanco rizomérfico que coloniza su corteza, potencialmente patégeno vy
morfolégicamente similar a Brunneocorticium corynecarpon (Campanellaceae), pero cuya
identidad taxonémica y rol ecolégico permanecen sin resolver. Bajo este contexto, el presente
estudio buscé comprender la interaccion biolégica entre A. cladotrichum y el hongo blanco
que cubre su corteza, mediante tres objetivos especificos: recopilar datos bioldgicos y
ecolégicos y de distribucion de A. cladotrichum, establecer las bases del conocimiento
taxondmico, morfoldégico y ecoldgico del hongo colonizador comparandolo con B.
corynecarpon; y analizar la base de datos preliminar de la parcela de 50 hectareas del Yasuni
para identificar patrones de interaccion. Se hipotetizd que el hongo pertenece al género
Marasmius y establece una relacion parasitica dependiente de los rasgos del hospedero.
Metodolégicamente, se realizé una revision bibliografica sistematica, una identificacion
taxonomica del hongo mediante comparacion BLAST de secuencias ITS (5.8S) en NCBl y la
construccion de un arbol filogenético de maxima verosimilitud en IQ-TREE (modelo GTR,
bootstrap ultrarrapido de 1000 réplicas) con secuencias de muestras BPX del fungario QCAM-
PUCE, representantes de Marasmius, B. corynecarpon y un grupo externo de
Omphalotaceae; adicionalmente, en R se depuré la base de datos del censo 2025 (528
individuos) y se generd una escala continua de colonizaciéon del hongo (0—1) para ajustar
modelos de regresion lineal simple frente a rasgos funcionales (DAP, altura, niumero de hojas)
y de desempenio (flores, frutos), asi como analisis de proporciones y errores estandar para
evaluar la relacion con el epifitismo. Los resultados confirmaron filogenéticamente que las
muestras BPX2, BPX2_2 y BPX3_2 se agrupan en un clado con soporte maximo (bootstrap

= 100) junto a Marasmius purpureostriatus, respaldando su pertenencia al género Marasmius,



aunque la resolucién del marcador unico limita una asignacion definitiva. El analisis de la base
de datos no detecto relacion estadisticamente significativa entre la escala de colonizacién del
hongo y los rasgos funcionales o de desempefio (todos los valores p > 0,05 y R? < 0,004),
pero si evidencio una asociacién negativa entre la presencia del hongo y el epifitismo, ya que
la proporcion de individuos con epifitas disminuyo del 79,7 % en arboles sin hongo al 42,7 %
en arboles colonizados; paralelamente, los individuos que presentaron simultaneamente
hongo y epifitas exhibieron el mayor DAP (288 mm) y la mayor altura (3,83 m) promedio. En
conclusion, este estudio aporta la primera caracterizacién integrada de la distribucion,
filogenia y dinamica ecologica del hongo colonizador de A. cladotrichum, situandolo
provisionalmente en el género Marasmius y mostrando una interaccién mas compleja que el
parasitismo clasico inicialmente hipotetizado, en la que el hongo inhibe el epifitismo pero no
compromete el desempefo del hospedero. Estos hallazgos sientan las bases bioldgicas
necesarias para abordar futuros estudios sobre dependencia denso-negativa y las dinamicas
gue sostienen la dominancia de A. cladotrichum en los bosques tropicales amazonicos.
Palabras clave: interaccion planta-hongo, epifitismo, rasgos funcionales y de

desempenio.



2. ABSTRACT

The Ecuadorian Amazon harbors a high tree diversity in which certain species, such
as Adenocalymma cladotrichum (Bignoniaceae), dominate the understory. One of its most
striking yet least studied interactions is the presence of a white rhizomorphic fungus that
colonizes its bark, potentially pathogenic and morphologically similar to Brunneocorticium
corynecarpon (Campanellaceae), but whose taxonomic identity and ecological role remain
unresolved. Within this context, the present study sought to understand the biological
interaction between A. cladotrichum and the white fungus that covers its bark, through three
specific objectives: to compile biological, ecological, and distributional data of A. cladotrichum;
to establish the baseline taxonomic, morphological, and ecological knowledge of the
colonizing fungus by comparing it with B. corynecarpon; and to analyze the preliminary
database from the 50-hectare plot at Yasuni to identify interaction patterns. It was
hypothesized that the fungus belongs to the genus Marasmius and establishes a parasitic
relationship dependent on host traits. Methodologically, a systematic literature review was
conducted, along with a taxonomic identification of the fungus through BLAST comparison of
ITS (5.8S) sequences in NCBI and the construction of a maximum likelihood phylogenetic tree
in IQ-TREE (GTR model, ultrafast bootstrap with 1000 replicates) using BPX samples from
the QCAM-PUCE fungarium, representatives of Marasmius, B. corynecarpon, and an
outgroup from Omphalotaceae; additionally, the 2025 census database (528 individuals) was
cleaned in R and a continuous fungal colonization scale (0—1) was generated to fit simple
linear regression models against functional traits (DBH, height, number of leaves) and
performance traits (flowers, fruits), along with proportion analyses and standard errors to
evaluate the relationship with epiphytism. The results phylogenetically confirmed that samples
BPX2, BPX2_2, and BPX3_2 cluster in a clade with maximum support (bootstrap = 100)
together with Marasmius purpureostriatus, supporting their placement within the genus

Marasmius, although the resolution of a single marker limits a definitive assignment. The



database analysis did not detect a statistically significant relationship between the fungal
colonization scale and functional or performance traits (all p-values > 0.05 and R? < 0.004),
but it did reveal a negative association between fungal presence and epiphytism, as the
proportion of individuals with epiphytes decreased from 79.7% in trees without fungus to
42.7% in colonized trees; in parallel, individuals that simultaneously presented fungus and
epiphytes exhibited the highest average DBH (288 mm) and the greatest average height (3.83
m). In conclusion, this study provides the first integrated characterization of the distribution,
phylogeny, and ecological dynamics of the fungus colonizing A. cladotrichum, provisionally
placing it within the genus Marasmius and revealing an interaction more complex than the
classic parasitism initially hypothesized, in which the fungus inhibits epiphytism but does not
compromise host performance. These findings lay the biological foundation needed to address
future studies on negative density dependence and the dynamics that sustain the dominance

of A. cladotrichum in Amazonian tropical forests.

Keywords:, plant-fungus interaction, epiphytism, functional and performance traits.



3. INTRODUCCION

La Amazonia es una regién biogeogréfica que alberga el bosque tropical lluvioso
mas extenso y biodiverso del planeta (Da Silva et al., 2005; Enriquez et al., 2025). En
Ecuador, esta region destaca por sus elevados niveles de diversidad vegetal (Guevara et
al., 2016). Actualmente se han registrado 2.296 especies de arboles amazénicos en el pais;
sin embargo, se estima que la riqueza total oscila entre 5.487 y 6.827 especies, lo que
sugiere que entre el 42 % y el 63 % de la flora arbérea alin permanece sin ser documentada
(Andino et al., 2019). Entre esta diversidad ocurren especies que dominan el bosque por su
namero de individuos, como en el caso de Adenocalymma cladotrichum (Sandwith) L.G
Lohmann (basiénimo Memora cladotricha Sandwith), una especie de arbol muy comun en el
sotobosque de la familia Bignoniaceae y que crece en toda la Amazonia (Valencia et al.,
2004; Pérez et al., 2014). Segun el libro Arboles emblematicos de Yasuni, Ecuador (Pérez
et al., 2014), en el Parque Nacional Yasuni la especie estda ampliamente distribuida y es una
de las especies mas abundantes (Segun Valencia et al. (2004): 101,2; 117,4; 97,9 y 83
individuos por hectarea en pendiente media, cresta superior, bosque secundario y toda la

parcela respectivamente) en la Parcela de Dinamica Forestal (FDP) de 50 hectareas.

Para poder entender por qué la mayoria de especies son raras en los bosques
tropicales, se han planteado algunas hipétesis, entre ellas, la denso dependencia-negativa
(DDN), cuyo efecto es mayor en las especies raras que en las comunes (Comita et al.,
2010). La DDN puede darse por enemigos naturales, incluyendo, por ejemplo, los hongos
patdgenos (que afectan mucho a las semillas y brotes) (Hazelwood et al., 2021). El caso de
A. cladotrichum, es interesante ya que, a pesar de ser una especie comun, sus tallos
aparecen frecuentemente tapizados por un hongo blanco (Pérez et al., 2014). Los indigenas
de las comunidades Uitoto, Andoke y Muinane de la Amazonia colombiana, describen a este
hongo como un “polvo” blanco dafiino, afirmando que seca el arbol, y también que brilla en

la oscuridad, dando la impresion de que el tronco es bioluminiscente debido a una
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colonizacién completa, aunque también se interpreta que esta bioluminiscencia
posiblemente sea un fendmeno por el reflejo de la luz de la luna sobre el hongo (Vasco et
al., 2008). En otro estudio realizado en los bosques lluviosos de Guayana y Belice se
encontré un hongo blanco corticoide, identificado como Brunneocorticium corynecarpon, un
basidiomiceto rizomérfico y aéreo que cubre troncos y hojas y se considera un patégeno
que infecta brotes jovenes, arboles y arbustos nativos (Koch et al., 2018). Es probable que
el hongo que coloniza a A. cladotrichum tenga este tipo de interaccién biolégica con su

hospedero.

En este contexto, surge la duda si el hongo potencialmente patégeno que coloniza a
A. cladotrichum, tiene alguna relacién con la supervivencia y abundancia de su huésped, en
este caso, como un efecto menor de DDN, lo que permite que unas pocas especies sean
desproporcionadamente abundantes a escala local (Metz et al., 2010), o si en realidad el
hongo no tiene un efecto perjudicial, y por tanto no controla la abundancia local de A.

cladotrichum.

Aunque la evidencia apunta a un posible parasitismo (Koch et al., 2018;Vasco-
Palacios et al., 2008) este trabajo se enfocara principalmente en investigar si efectivamente
es asi o si se trata de otro tipo de interaccion bioldgica como mutualismo o comensalismo y

como esta interaccion puede influir en su abundancia.

Para entender el tipo de interaccion entre A. cladotrichum y el hongo blanco es
necesario responder algunas preguntas sobre la biologia del hongo, por ejemplo: ; Cémo se
reproduce y dispersa?; ; Produce efectivamente bioluminiscencia? ¢ qué tipo de interaccion
tiene el hongo con la planta: ¢ es un patégeno que le provoca eventualmente la muerte?
¢los individuos afectados por el hongo mueren mas rapido que los no afectados? 4,0 quiza
hay indicios de una ineteraccion positiva entre el hongo y la planta? ¢ Es un hongo
especialista o generalista? Tal vez las respuestas a estas preguntas ayudan a desentrafiar

por qué A. cladotrichum es tan abundante en los bosques amazonicos.
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4. OBJETIVOS

4.1. OBJETIVOS GENERALES

Comprender la interaccion biolégica que puede existir entre A. cladotrichumy el hongo

blanco de corteza.

4.2. OBJETIVOS ESPECIFICOS

4.2.1. Proponer la interaccion ecologica y taxonomia del hongo colonizador que
coloniza a A. cladotrichum, basandose en una comparacidn con

Brunneocorticium corynecarpon, un hongo patégeno similar.

4.2.2. Realizar una revisiéon y anadlisis de la base de datos preliminares de la
ecologia, biologia y desarrollo de A. cladotrichum disponibles gracias al
estudio de la parcela de 50 ha del Parque Nacional Yasuni, para encontrar
patrones que demuestren el tipo de interaccion y dinamica que conlleva con

el hongo.
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5. FUNDAMENTO TEORICO

5.1. Distribuciéon, ecologia, caracteres diagnésticos y posicionamiento

filogenético y taxonémico actual de Adenocalymma cladotrichum

5.1.1. Posicionamiento filogenético y taxonémico actual de A.

cladotrichum

Previamente, la clasificacion y denominacion de especies de la tribu Bignoniae estaba
basada en la morfologia, que varia bastante entre individuos incluso dentro una misma
especie, lo que ha resultado en una amplia circunscripcion de géneros (Lohmann y Taylor,
2014). Actualmente, después de varias revisiones filogenéticas y moleculares, muchos
geéneros se encuentran anidados entre si, como en el caso del género Adenocalymma Mart.
ex Meisn y el género Memora Miers (Fonseca y Lohmann, 2019).

En las investigaciones historicas de Bignoniaceae, varios botanicos (i.e., Sandwith,
1940; Gentry, 1976; Udulutsch et al., 2013; Lohmann & Taylor, 2014) notaron las similitudes
entre estos dos géneros, antiguamente separados. Sandwith (1937), mencionaba que
Memora es el género morfolégicamente mas parecido a Adenocalymma. Estos dos géneros
compartian profilos, bracteas, bractéolas y caliz con nectarios pateliformes, pero se asociaba
a Memora con foliolos compuestos (2—3-pinnados o de mas foliolos) o la superficie glabra de
la corola, mientras que Adenocalymma se distinguia por tener hojas bifoliadas con zarcillo
simple(Sandwith, 1937; Udulutsch et al., 2013).

El primer quiebre filogenético fue realizado por Lucia G. Lohmann (2006) en su
publicacion cientifica “Untangling the phylogeny of neotropical lianas (Bignonieae,
Bignoniaceae)”, en donde se realizd un analisis molecular de toda la tribu Bignoniae, con 120
especies (de 360) y usando secuencias del gen plastidial ndhF y del intrén nuclear PepC. Las

especies de Memoraincluidas en el analisis fueron anidadas dentro del
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genero Adenocalymma, evidenciando que Memora no formaba un grupo independiente y
natural separado de Adenocalymma. Como siguiente paso, Lohmann & Taylor (2014)
complementaron los analisis moleculares con la identificacién de sinapomorfias morfolégicas
(tricomas cupulares en bracteas, bractéolas, caliz, profilos y frutos) que sustentaron a un
clado monofilético y con ancestria comun, y permitieron anidar formalmente a Memora en
Adenocalymma. La circunscripcion mas reciente, validada por Fonseca & Lohmann (2019),
amplié el muestreo al ~ 90% de las especies reconocidas usando plastomas completos o casi
completos, mas secuenciacion Sanger. Asi, se reconocid6 queel clado
"Adenocalymma" absorbe cuatro géneros anteriores:
Adenocalymma, Gardnerodoxa, Memora y Neojobertia; y complementa su estudio con una
sinopsis contundente de Adenocalymma: sinonimia, distribucion, comentarios taxonémicos,
entre otra informacion.

Basada en la nueva clasificacion genérica apoyada en filogenia molecular (Lohmann,
2006), se realiz6 la nueva combinacién de Memora cladotricha a Adenocalymma cladotrichum
(Sandwith) L.G Lohmann publicado en el Nuevo Catalogo de la Flora Vascular de Venezuela
(Hokche et al., 2008). Ademas, Fonseca y Lohmann (2019) sinonimizaron bajo esta especie
a Adenocalymma aspericarpum (A.H. Gentry) L.G. Lohmann, aunque algunas autoridades
aun mantienen ambos taxones como distintos. Segun la plataforma Tropicos.org, una base
de datos botanica en linea gestionada por el Jardin Botanico de Missouri, otras especies
anidadas/sinénimas de A. cladotrichum son: Memora aspericarpa A.H Gentry, Memora difusa
Miers, Memora mirandensis Pittier ex Schnee.

La historia filogenética de Adenocalymmay Memora es la de dos morfotipos que
convivian dentro de un mismo linaje monofilético neotropical. Los caracteres morfolégicos
que confundian a los botanicos y generaban desacuerdo en la posicion taxonémica de
Adenocalymma y Memora, eran la corola (color, forma o tricomas) o las hojas 2—3-pinnadas
en Memora, con muchos foliolos dispuestos en varios niveles, a diferencia de las
hojas bifoliadas con un zarcillo simple terminal en Adenocalymma. En realidad, estos

caracteres que se consideraban diagndsticos son altamente homoplasicos, es decir, algunos
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arboles dentro del linaje de Adenocalymma cambiaron muchas veces el mismo estado de
caracter de forma independiente y puntada (cambio fenotipico brusco) (Fonseca, 2017). Por
lo tanto, estas homoplasias no son evidencia de separacion de linajes, pues la evidencia real
de la filogenia de Adenocalymma son los resultados de la secuenciacion de ADN y de las
sinapomorfias morfologicas (peciolos y peciolulos articulados) (Fonseca, 2017)

Es importante entender la razén ecoldgica del porqué Adenocalymma cambia sus
hojas (y otros caracteres) a los de tipo Memora. Aunque la razén aun no es comprendida
plenamente, se podria inferir que la colonizacién de diferentes ambientes conlleva a un
cambio fenotipico adaptado a las condiciones en las que el arbol se encuentra (Fonseca,

2017).

5.1.2. Distribucion de Adenocalymma cladotrichum

La tribu Bignoniae, de la familia Bignoniaceae, se encuentra distribuida en diferentes
ecosistemas, desde bosques secos, abiertos y sabanas de Argentina, Bolivia, Brasil y
Parguay, a los bosques atlanticos del este de Brasil, aunque su mayor presencia esta en los
neotrépicos de Centro America y la Amazonia (Lohmann, 2006). En el bosque tropical
lluvioso, esta tribu es de las mas abundantes y rica en especies (Gentry, 1986).

El género Adenocalymma tiene 76 especies que ocurren desde Centroamérica hasta
Sudamérica, entre ellas, la especie Adenocalymma cladotrichum es enteramente neotropical,
ya que se encuentra distribuida unicamente en Brasil, Colombia, Ecuador, Peru y Venezuela

(Figura 1) (Fonseca y Lohmann, 2019).
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Figura 1: Distribucién mundial de Adenocalymma cladotrichum, con 378 registros
georreferenciados en el Sistema Global de Informacién sobre Biodiversidad hasta el
afo 2024. La gradiente amarilla y roja indica una menor o mayor concentracién de
colecciones georreferenciadas, respectivamente. Fuente: Sistema Global de

Informacion sobre Biodiversidad — GBIF.

En la Amazonia, A. cladotrichum se encuentra en un rango altitudinal de 100 m — 2000
m y suele estar asociada con los suelos bien drenados de las colinas mientras evita los valles
himedos (a excepcidon de pequefios parches) (Figura 2), (Valencia et al., 2004; Fonseca y
Lohmann, 2019; Fonseca y da Silva Ribeiro, 2026). En la parcela de 50-ha del proyecto
“‘Dinamica del Bosque del Yasuni’ (PDBY), A. cladotrichum es la sexta especie mas
abundante (de ~1.100 especies), con un total de 3971 individuos y aproximadamente 83

individuos por hectarea (Tabla 1) (Pérez et al., 2014; Valencia et al., 2004).

265 (i
Punto mas alto i S0

250m 3746 ind. DAP,,=9.7cm  4.05tC

mix ~

Figura 2. Mapa de distribucion espacial de A. cladotrichum en el PDBY de 50 ha. Los
puntos negros representan los individuos del censo 2007—-2009 (3746). Cada linea
representa un cambio de 5 m en altura. El recuadro azul marca las divisiones oeste y
este de la parcela. DAP_max indica el diametro maximo a la altura del pecho (9,7 cm),
y tC representa el contenido total de carbono aéreo de la especie en toda la parcela
(4,05 tC). Fuente: Extraido de la pag. 74 del libro Arboles Emblemaéticos del Yasuni

(Pérez et al., 2014).
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Tabla 1: Abundancia y ranking de A. cladotrichum a diferentes niveles topograficos

dentro del muestreo en 25 ha de la Parcela del PDBY

Pendiente Bosque
Especie Valle media Cresta superior | secundario | Todala Parcela
nha' |Ranking| nha™' |Ranking| nha™' |Ranking| nha™ | Ranking | n ha™' | Ranking
Adenocalymma
cladotrichum 25,3 36| 101,2 4| 1174 5 97,9 15 83 6
Descripcion: La tabla indica la abundancia (n ha™' = nimero de individuos por

hectarea) y el ranking de abundancia de A. cladotrichum en diferentes ecosistemas y

niveles topograficos. La pendiente media combina a la pendiente baja mas habitats

de barranco alto, mientras que la cresta superior combina la pendiente alta mas la

cima de la cresta. Fuente: Adaptado de la tabla 5 del articulo “Tree species

distributions and local habitat variation in the Amazon: large forest plot in eastern

Ecuador” de Valencia et al., 2004.

5.1.3. Caracteres diagnosticos de Adenocalymma cladotrichum

5.1.3.1.

en caliz, peciolo y peciolulo

Caracteristicas generales de Adenocalymma: tricomas

La etimologia de Adenocalymma viene del griego “aden, adenos” (glandula) y

“kalymma” (cubierta o ocaliz), y hace referencia a las glandulas plateliformes (o con forma de

volcan, segun Lohmman, 2006) que se encuentran en el caliz (también pueden estar

presentes en profilos, bracteas, bractéolas y frutos) de la mayoria de especies (Figura 3A) ;

(Udulutsch, 2013; Lohmann, 2006; Fonseca y Lohmann, 2019). Este género también es

identificado por sus peciolos y peciolulos con extremos hinchados, y con una sinapomorfia

de conexiones “pulvinadas” (zona con células motoras) y “articuladas” (zona de abscision)

entre los peciolos y el peciolulo (Figura 3B).
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Figura 3. Caracteristicas generales de Adenocalymma: A) Tricomas cupulares
(glandulas) (flechas rojas) de A. apparicianum, que atraen a hormigas (flecha roja). B)
Hojas de A.apurense, con flechas blancas indicando las articulaciones. Fuentes:

Hermann Redies, 2019; Fonseca y Lohmann, 2019.

5.1.3.2. Caracteristicas diagnésticas de A. cladotrichum

Los rasgos descritos (Tabla 2) se basan en la circunscripcion mas reciente de
Adenocalymma cladotrichum propuesta por Fonseca y Lohmann (2019), quienes redefinen
formalmente el concepto de la especie a partir de una filogenia molecular con un muestreo
casi completo del género y la sintesis de tratamientos previos. En consecuencia, los estados
de los rasgos morfolégicos mencionados pueden variar entre poblaciones e individuos; sin
embargo, la presencia conjunta de la combinacién diagnostica de caracteres permite
reconocerlos como A. cladotrichum, aun cuando existan diferencias en detalles secundarios,
en particular, difieren en la robustez y rugosidad del fruto, en el nimero de foliolos por hoja,
en el grado de pubescencia en foliolos y peciolos y en la proporcién relativa del céliz y la
corola, aunque mantienen el mismo patron general de hojas multiplemente compuestas sin

zarcillos, fruto capsular y corolas amarillas (Sandwith, 1953;Gentry, 1976Db).
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Tabla 2: Caracteres morfologicos diagnésticos de A. cladotrichum

Caracter
Habito
Peciolos y peciolulos
Profilos o Bracteola
Tricomas en ejes de la

inflorescencia

Caliz

Corola

Semillas

Fruto

Hojas

Foliolos

Descripcion
Arbolito o liana.
Peciolos y pecidlulos conspicuamente articulados.
Obovados y foliaceos, provistos de tricomas cupulares.
El caliz, bracteas y bractéolas llevan tricomas glandulares,
simples, ganchudos o ramificados, que al secarse adquieren
una coloracion pardusca.
Coriaceo y presenta tricomas cupulares glandulares.
Las corolas son amarillo brillante, con limbo bilobado o 5-
lobado.
No membranosas
Capsula oblonga, terete (casi cilindrica), de paredes
relativamente lisas o muy rugosas.

Compuestas: pinnadas o biternadas con muchos foliolos.

Ovados a angostamente elipticos, con &pice agudo a

acuminado y base redondeada a anchamente cuneada

Descripcion: Caracteres morfoldgicos diagndsticos de A. cladotrichum. Fuentes:

Fonseca y Lohmann (2019); Universidad Nacional de Colombia/Memora cladotricha;

Universidad Nacional de Colombia/Memora aspericarpa.
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Figura 4. Comparacion de variaciones morfolégicas de A. cladotrichum: A)
Memora cladotricha (Sandwith, 1954). 1: Rama con hojas e inflorescencia; 2: Fruto
(capsula); 3: Corola abierta. B) Memora aspericarpa (Gentry, 1976). 1: Rama con
hojas e inflorescencia; 2: Fruto (capsula). Fuentes: Universidad Nacional de
Colombia/Memora cladotricha; Universidad Nacional de Colombia/Memora

aspericarpa.

Es necesario mencionar la presencia de un hongo blanco en la corteza del tronco,
previamente descrito para M. cladotricha 'y M. aspericarpa (Vasco-Palacios et al., 2008), que

puede servir para reconocer a la actual A. cladotrichum, aungue no siempre esta presente.

5.2. Conocimiento taxonémico, filogenético, biogeografico, morfolégico y

ecolégico del hongo colonizador del género Marasmius

Un estudio sobre un hongo de apariencia blanca comparable al hongo de nuestro
interés lo identific6 como Brunneocorticium corynecarpon (Koch et al., 2018), actualmente
ubicado en la familia Campanellaceae (Oliveira et al., 2024). No obstante, los resultados
filogenéticos del fungario QCAM de la PUCE indican que el hongo presente en Ecuador, que

coloniza a A. cladotrichum, pertenece al género Marasmius, clasificado dentro de la familia
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Marasmiaceae, del mismo suborden al que pertenece B. corynecarpon, Marasmiineae. Dado
qgue no existen estudios previos sobre esta interaccion ni sobre la identidad definitiva del
hongo, y ante la ausencia de informacion disponible para Marasmius en este contexto, el
analisis se apoyara de manera provisional en Brunneocorticium corynecarpon como modelo

biolégico para aproximarse al comportamiento del hongo que coloniza a A. cladotrichum.

5.2.1. Conocimiento taxonémico y filogenético actual sobre Marasmius

Marasmius es un género de hongo agaricoide (Marasmiaceae, Agaricales) que
pertenece al filo de los Basidiomicetes, y se encuentra dentro del clado Marasmioide, el cual
fue propuesto informalmente por Matheny et al. (2006) al realizar la primera filogenia
multilocus exhaustiva de los Agaricales, utilizando seis genes (rpb1, rpb1-intrén 2, rpb2, ARNr
18S, 25S y 5.8S). Dentro de este clado se encontraba la familia Marasmiaceae, que incluye
al género Marasmius (Matheny et al., 2006). Posteriormente, Dentinger et al. (2016), mediante
el minado gendémico de especimenes conservados en fungarios, realizaron el primer analisis
filogendmico robusto de los Agaricales y reconocieron formalmente el suborden
Marasmiineae, dentro del cual se encuentran Marasmiaceae, Omphalotaceae,
Physalacriaceae, Mycenaceae y Cyphellaceae. No obstante, fueQOliveira et al. (2024), en la
circunscripcion mas reciente, quienes redefinieron Marasmiaceae separandola en dos
familias independientes: Marasmiaceae s.str., conformada por cinco géneros: Marasmius,
Chaetocalathus, Crinipellis, Moniliophthora y Paramarasmius; y Campanellaceae fam. nov.,
familia segregada de Marasmiaceae que incluye 4 géneros con uno probable:
Brunneocorticium, Campanella, Neocampanella, Tetrapyrgos, y posiblemente Marasmiellus

sect. Candidi; ambas familias ubicadas dentro del suborden Marasmiineae.
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5.2.2. Conocimiento biogeografico, morfolégico y ecolégico del hongo

colonizador del género Marasmius

Marasmius se distribuye en todo el mundo, pero se encuentra principalmente en areas
tropicales y subtropicales (Retnowati y Seelan, 2022; Chen et al., 2025). Su ecologia puede
ser saprotrofica, en madera de troncos muertos, humus de plantas en descomposicion, en el
suelo, pero también pueden ser fitopatégenos (Oliveira et al., 2024;Retnowati & Seelan,

2022;Chen et al., 2025).

En cuanto a su morfologia, cuando este género presenta cuerpo fructifero

(basidioma), muestra las caracteristicas de la Tabla 3.

Tabla 3: Descripcion morfolégica del cuerpo fructifero y estructuras

reproductivas del género Marasmius

Rasgo Descripcién
Basidioma De pequefio a medio tamafo, con pileo normalmente menor a 30mm
de diametro
Pileo Convexo o campanulado, con centro umbilicado (depresion central).

Su superficie es seca, opaca y glabra, nunca viscosa.
Himenio Laminas adnadas, anexas o libres o formando un collarium (anillo
continuo alrededor del apice del estipite).
Estipite Insticio (insertado directamente en sustrato), duro, pigmentado y
filiforme; No insticio (micelio basal).
Basidioesporas Lisas (sin crestas), hialinas (incoloras), de pared delgada (sin pared
celular engrosada).

Esporada Blanca
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Descripcion: Rasgos morfolégicos del género Marasmius, Fuentes: Descripciones
de Oliveira et al. (2024) y Chen et al. (2025). Nota: Los rasgos pueden variar
dependiendo del subgénero (Globulares o Marasmius). Algunos de los rasgos se

exponen como sinapomorfias de los distintos subgéneros de Marasmius.

Marasmius no solo se presenta en su forma con cuerpo fructifero, sino que también
produce rizomorfos, que son agregaciones de hifa vegetativa, parecidos a cuerdas, con
ecologia sapotrofica o patogénica, y que cumplen una funcién explorativa (Koch et al., 2020)
Marasmius puede formar rizomorfos aéreos, que, en bosques tropicales, no estan restringidos
unicamente al suelo, sino que se dirigen desde el dosel hacia estratos inferiores, mientras
atrapan “hojas basura”, asi adquiriendo nutrientes (Koch et al., 2018). El hongo del potencial
género Marasmius que coloniza a A. cladotrichum produce un rizomorfo blanco,
extremadamente similar al descrito en el articulo “Tying up loose threads: revised taxonomy
and phylogeny of an avian-dispersed Neotropical rhizomorph-forming fungus” de Koch et al.
(2018), de la especie Bruneocortycium corynncarpon, del cual no se ha encontrado cuerpo
fructifero conocido, ni fase anamorfa o teleomorfa, por lo que se concluye que estas
estructuras son estériles. Al no existir una descripcion del hongo de estudio, se utilizaran las
caracteristicas de B. corynecarpon para realizar un analisis comparativo, tanto de su filogenia
y de sus caracteres morfologicos similares, los cuales son: rizomorfos blancos, colgantes y
nudosos, con abanicos miceliales blancos, translucidos y adpresos, con superficie hidrofébica
y fibula presente (capa exterior de rizomorfo) (Koch et al., 2018),

En el estudio de Koch et al. (2018) se realizaron metodologias para descubrir la
identidad del hongo, a partir del tejido rizomdrfico, empleando marcadores moleculares (ITS
y nLSU) y amplificacion por PCR, para posteriormente realizar el andlisis filogenético.
También obtuvieron descripciones morfoldgicas a partir de microscopia de luz. Uno de sus
resultados notables es el identificar que la naturaleza de B. corynecarpon es patégena

(registrada en épocas de mucha humedad), y el proceso patogénico ocurre cuando sus



23

abanicos de micelio se adhieren a los brotes, causando necrosis a lo largo del tallo, hasta
llegar a las hojas y matando asi a la planta (Koch et al., 2018).

A pesar de la similitud que a simple vista B. corynecarpon comparte con el hongo
colonizador de A. cladotrichum, las secuencias preliminares de nuestro hongo de estudio
indican que pertenece al género Marasmius, el cual esta fuertemente relacionado con B.
corynecarpon, en su comportamiento ecolégico de formaciéon de rizomorfos aéreos, y en su
filogenia, pues pertenecen a familias hermanas (Oliveira et al., 2024),. Existe evidencia de la
fitopatogenicidad del género Marasmius, que puede respaldar la hipétesis central, ya que un
estudio realizado por Huaman-Pilco et al. (2024), identific6 a Marasmius tennuismus y
Marasmius infestans (entre otras especies del género Marasmius) como agentes causantes
del “tizon hilachoso” (TBD por sus siglas en inglés - Thread Blight Desease) en cultivos
tropicales como cacao, café y platano. Marasmius tennuismus y Marasmius infestans
presentan rizomorfos blanquecinos-marrones y totalmente blancos, respectivamente,
cumpliendo un rol patogénico, que inicia cuando crecen a lo largo de ramas y tallos, emiten
hifas hacia hojas vivas, y desencadenan necrosis a partir de la cual el hongo inicia su fase
necrotréfica, ya que los rizoides se desarrollan en tejido muerto (Huaman-Pilco et al., 2024).

El mecanismo de dispersion de B. corynecarpon, con rizomorfos aéreos aun es
desconocido, porque nunca se ha observado una forma en esporulacion (Koch et al., 2018).
Se cree que la razén por la que los rizomorfos no esporulan es porque, como los bosques
tropicales presentan una gran cantidad de materia organica, es mas ventajoso producir
rizomorfos que exploran sustrato, generan sus estructuras rapidamente, translocan
eficientemente recursos del alimento y dispersan inoculo fungico (Koch et al., 2018; Cairney,
1991).

Una de las formas de dispersion de los hongos rizomorfos del suborden
Marasmiineae, se da por la interaccién que sostiene con diferentes especies de aves, que los
incorporan en sus nidos. Esta es otra de las razones hipotéticas por las que hongos con
rizomorfos vegetativos como B. corynecarpon no necesitan esporular (Koch et al., 2018; Koch

et al., 2020). Parece existir una interaccién mutualista entre estos dos organismos, en donde
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las aves realizan una busqueda activa de los rizomorfos. A pesar de tener una vasta cantidad
de fibras vegetales y de material herbaceo disponible, algunas aves prefieren usar rizomorfos
que se encuentran en menor abundancia, y por lo tanto, posiblemente enfrentar un gasto de
su tasa metabdlica mas elevado que aquellas aves que no usan estas estructuras en sus
nidos (Freymann, 2008). Por esto, se llega a creer que los rizomorfos poseen ventajas
adaptativas para la construccion de nidos (mayoritariamente se han encontrado rizmorfos del
género Marasmius) (Aubrecht et al., 2013), pues proveen soporte estructural y liberan
sustancias activas y agentes bioquimicos con propiedades anticancerigenas y antibiéticas
(Aubrecht et al., 2013), lo cual puede ser muy util en bosques tropicales, donde la humedad
crea el ambiente perfecto para el cultivo de bacterias (Koch et al., 2020), sumando también
que se ha descubierto que la absorcién de agua de los rizomorfos es menor, y por lo tanto,
el nido queda mas seco y menos propenso a bacterias que aquellos que usan fibras

herbaceas (Freymann, 2008).

5.2.3. Rasgos funcionales, desempeno y fitness de las plantas

La definiciéon de "rasgo" puede resultar confusa al emplearse en diferentes niveles de
organizacion (individuo, poblacion, comunidad o ecosistema) (Violle et al., 2007)con
componentes inherentes a la perspectiva del observador y aplicada en distintas areas de
investigacion (por ejemplo, Martinez-Pefia et al. (2025), usando el concepto en el ambito
ecologico, o Breitschwerdt et al. (2019), aplicandolo en plantas especificas). Violle et al.
(2007)en su articulo "Let the concept of trait be functional!", proponen definiciones precisas
para varios conceptos en plantas; entre ellos, tres son esenciales para este trabajo: "rasgo”
(trait), "rasgo funcional" (functional trait) y "rasgo de desempeno" (performance trait). Los
autores sugieren que el término "rasgo" sea reemplazado por "parametros demograficos" a
nivel poblacional y por "propiedad" a nivel de comunidad y ecosistema, reservandose

exclusivamente para el nivel individual (desde la célula hasta el organismo completo) para
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describir cualquier caracteristica morfoldgica, fisioldgica o fenolégica medible, sin referencia
al entorno ni a ningun otro nivel de organizacion. Un "rasgo funcional", por su parte, es
cualquier rasgo que impacta de forma indirecta el fitness de la planta, a través de sus efectos
sobre el crecimiento, la reproduccién y la supervivencia. Finalmente, el "rasgo de desempeno"
constituye una medida directa del fitness, e incluye unicamente tres categorias reconocidas:
biomasa vegetativa, produccién reproductiva (e.g., biomasa de semillas, numero de semillas
- utilizada en este estudio mediante el nUmero de flores y frutos como proxies) y supervivencia
de la planta.

Por lo tanto, la jerarquia propuesta por Violle et al. (2007) se presenta de la siguiente
forma: ambiente — rasgos funcionales — rasgos de desempefo (performance) — fitness. En
este estudio no se analizara el fitness como variable, dado que no puede medirse
directamente en un individuo en un momento especifico, sino que se infiere a través del
tiempo y las generaciones (Wadgymar et al., 2024).En su lugar, se utilizaran dos rangos de
esta jerarquia: rasgos funcionales y de desempeno (descritos en la seccién de metodologia)
para evaluar si la presencia o ausencia del hongo que coloniza la corteza de A. cladotrichum
genera efectos positivos 0 negativos sobre el crecimiento y la produccién reproductiva del
individuo. También se evaluaran a las epifitas como un factor ambiental con relacién a la
colonizacién del hongo, ya que estas pueden afectar a los rasgos funcionales de la planta, y

por lo tanto, en su desempefio (Stanton et al., 2014).
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6. METODOLOGIA

6.1. Analisis microscoépico, taxonémico y filogenético de secuencias y muestras

preliminares de Marasmius.

Mediante muestras colectadas previamente a este estudio dentro de la parcela de 50
ha del PDB en Yasuni y preservadas en el fungario QCAM, fue posible realizar la potencial
identificacion taxonémica y morfolégica del posible hongo que coloniza a A. cladotrichum. Las

muestras se presentan con el codigo “BPX” con numero de tag 180463 y 170785.

6.1.1. Analisis taxonémico y filogenético

Previamente a este estudio, se realizdé una extraccion de ADN de muestras fungicas con
codigo BPX y se amplificd la region ITS (Internal Transcribed Spacer) del ARN ribosémico
mediante PCR (Polymerase Chain Reaction). Los productos de amplificacién fueron
secuenciados por el método Sanger. Las lecturas crudas obtenidas fueron editadas
manualmente para eliminar regiones de baja calidad, se generaron secuencias consenso a
partir de las lecturas directa e inversa, y las secuencias resultantes fueron exportadas en

formato FASTA.

En el presente estudio, para confirmar la identidad taxonémica del hongo, cada secuencia fue
comparada con la base de datos del NCBI (National Center for Biotechnology Information)
mediante la herramienta BLAST (Basic Local Alignment Search Tool), obteniéndose como
resultado mas probable el género Marasmius, resultado consistente con las determinaciones

filogenéticas previas del fungario QCAM de la PUCE.
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Con el fin de explorar la relacion filogenética entre el hongo de interés, Brunneocorticium
corynecarpon y representantes del género Marasmius, se construyd un arbol filogenético de
maxima verosimilitud siguiendo el protocolo descrito a continuacion. Las secuencias de B.
corynecarpon, Marasmius purpureostriatus, géneros hermanos de Marasmius sp., y de
Omphalotaceae (grupo externo) fueron descargadas del GenBank (NCBI). También se
utilizaron las secuencias obtenidas por la secuenciacion preliminar (codigo BPX). El
alineamiento multiple de secuencias se realizé en la plataforma en linea MUSCLE
(https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/), exportando el resultado en formato FASTA alineado.
El arbol filogenético fue construido mediante el servidor web de IQ-TREE
(https://www.hiv.lanl.gov/content/sequence/IQTREE/igtree.html), utilizando el modelo de
sustitucion GTR (cambio de nucledtidos tiene wuna tasa distinta) seleccionado
automaticamente y soporte estadistico estimado con bootstrap ultrarrapido de 1000 réplicas
y especificando el grupo externo (familia Omphalotaceae) para el enraizamiento. Este analisis
tiene caracter referencial, con el objetivo de evaluar si el parentesco evolutivo entre el hongo
presente en A. cladotrichum y B. corynecarpon aporta evidencia a la hipétesis de

patogenicidad propuesta.

6.2. Recoleccion de datos de la PDBY de 50 hectareas y analisis de rasgos

funcionales y presencia/ ausencia del hongo

El censo de A. cladotrichum fue realizado en el ano 2025, dentro del Proyecto de
dinamica de Bosque de la Parcela de 50 hectareas del Yasuni. Preliminarmente a este
estudio, se recolectd informacién sobre el estado de la planta, su ecologia (interacciones), y
morfologia junto a un rango que indicaba la presencia o ausencia del hongo que coloniza su
corteza

En R se realizaron todos los analisis y graficos utilizados para evaluar la relacién entre

la colonizacién del hongo, el epifitismo y los rasgos de A. cladotrichum. Primero se depuro la
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base de datos, se renombraron y seleccionaron las variables de interés (por
ejemplo, dap_2025, altura, numero_hojas, flores, frutas, epifitas, hongo_grupo (con vy isn
hongo), escala) y se generd una escala continua de colonizacion del hongo (0, 0,1; 0,15; 0,25;
0,33; 0,5y 1) para cada individuo a partir de los registros originales.

Con esta base se construyeron, mediante R, graficos de dispersion entre la escala de
colonizacién del hongo y cada una de las variables de rasgos funcionales y de desempeiio
(numero de flores, frutos, hojas, DAP 2025 vy altura), y se ajustaron modelos de regresion
lineal simples (Im) para cada variable (variable de rasgo - escala de colonizacién). A partir de
los resumenes de estos modelos (summary(Im)), se extrajeron y organizaron en tablas la
pendiente, el valor p y el coeficiente de determinacién (R?) para cada variable, lo que permitié
sintetizar en una sola tabla los “valores estadisticos de las regresiones lineales — Variables vs
Hongo”.

En una segunda etapa se analizaron las relaciones entre la presencia/ausencia de
hongo y el epifitismo. Para ello se gener6 un subconjunto de datos con las
variables epifitas (codificada como 0/1) y hongo_grupo (sin hongo / con hongo) y se
calcularon, mediante funciones de dplyr (libreria de R), la proporcion de individuos con epifitas
y el tamafo de muestra (n) para cada grupo. A partir de estas proporciones se estimé el error
estandar (/p(1 — p)/n) y se construyé un gréafico de barras de la proporcion de individuos
con epifitas segun presencia o ausencia de hongo, afadiendo barras de error para
representar la variabilidad de las estimaciones.

Posteriormente se repitio este procedimiento, pero agrupando por la escala de
colonizacién del hongo, de modo que se obtuvieron las proporciones de individuos con
epifitas y sus errores estandar para cada nivel de escala. Con esos valores se elaboro el
grafico de barras “Presencia de epifitas vs Hongo (escala)”, donde el eje X representa la
escala de colonizacion y el eje Y la proporcion de individuos con epifitas, y las barras de error
muestran la precision de las estimaciones (mayor incertidumbre en los niveles intermedios,

menor en los extremos).
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Finalmente, se generaron resumenes y graficos de barras para evaluar el efecto
combinado de la presencia de hongo y de epifitas sobre el tamafo de los individuos. Mediante
agrupamientos por hongo_grupo vy epifitas se calcularon, para cada combinacion, las medias,
tamanos de muestra y errores estandar de DAP 2025 y de altura 2025. Estos resumenes se
plasmaron en tablas (DAP 2025 y altura en 2025 segun presencia de hongo y epifitas) y en
graficos de barras (en R base o ggplot2), en los que las barras representan los valores medios
y las barras de error el error estandar asociado a cada grupo, permitiendo comparar
visualmente las diferencias de DAP y altura entre individuos sin hongo/sin epifitas, sin

hongo/con epifitas, con hongo/sin epifitas y con hongo/con epifitas.
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7. RESULTADOS

7.1. Andlisis filogenético de muestras preliminares de Marasmius

La secuencia de ADN hecha preliminar a este estudio dio como resultado taxonémico
la especie Marasmius purpureostriatus y Gymnopus spp. Al no tener una certeza de que se
tratan de estas especies (porque no fue un estudio/analisis genético formal), se considerd
solo el género de Marasmius y no de Gymnopus (posiblemente una contaminacién en la
muestra o un error de secuenciacioén), porque 5/6 muestras dieron como resultado Marasmius

El arbol filogenético de maxima verosimilitud (Figura 5) construido a partir de
secuencias del gen 5.8S (menos B. corynecarpon) del ARN Ribosomal, obtenidas de
GenBank y las muestras BPX del fungario QCAM-PUCE, resolvié tres clados principales
dentro del suborden Marasmiineae. El clado correspondiente a Omphalotaceae (verde)
agrupa a Omphalotus olivascens (bootstrap = 100) y Gymnopus cervinus junto con la
muestra BPX2R (bootstrap = 100), confirmando que esta ultima muestra no pertenece al
hongo de interés sino a un representante del género Gymnopus, y debe ser excluida del
analisis principal. El clado de Marasmiaceae (rosa) incluye a Moniliophthora roreri, Crinipellis
piceae y Chaetocalathus galeatus, en concordancia con la circunscripcion propuesta por
Oliveira et al. (2024). El clado de Campanellaceae (azul) agrupa a las dos secuencias
de Brunneocorticium corynecarpon con bootstrap = 67. Aunque, en este caso, se trata de un
clado biolégicamente sustentado, existen limitaciones en los datos usados (solo 2 secuencias
de B. corynecarpon), extraidos de GenBank, por lo que estos resultados se toman como un
apoyo a la hipétesis, mas que como una resolucion final.

Las muestras BPX2, BPX2_2 y BPX3_2 se agrupan en un clado (bootstrap = 100)
junto a Marasmius purpureostriatus (bootstrap = 88), confirmando su pertenencia al
género Marasmius (Marasmiaceae). Este clado de Marasmius es hermano del clado

de Brunneocorticium corynecarpon (Campanellaceae), con soporte estadistico moderado
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(bootstrap = 92), lo que es consistente con que ambas familias pertenecen al mismo suborden
Marasmiineae (Oliveira et al., 2024)

Es importante remarcar que estos resultados, aunque utiles y de soporte, no reflejan
con seguridad los valores del Bootstrap de las filogenias, asi como sus relaciones, pues el
marcador ITS2 (del gen 5.8S) presenta menor resolucion para distinguir linajes a nivel
interfamiliar, por lo que, para asegurar una filogenia mas confiable, es necesario anadir una

mayor cantidad de marcadores genéticos en el analisis (Schoch et al., 2012).
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Figura 5. Andlisis filogenético de muestras preliminares de hongo colonizador:
La imagen muestra en distintos colores las familias a las que pertenecen los clados:
verde - Omphalotaceae (grupo externo); rosado — Marasmiaceae (grupo al que
pertenece potencialmente el hongo de interés); azul — Campanellaceae (familia

hermana de Marasmiaceae). Se puede observar una separaciéon en la familia
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Marasmiaceae, debido a que es necesario afadir mas marcadores genéticos para el
analisis a nivel interfamiliar, que el inico marcador usado (5.8 S). Dentro de la familia
Marasmiaceae, se puede observar que las especies de las muestras BPX2, BPX2 2
y BPX3_2, las cuales son las de la secuenciacién preliminar, se agrupan en un clado
(bootstrap = 100) junto a Marasmius purpureostriatus (bootstrap = 88), siendo un

fuerte indicativo de que el hongo colonizador pertenece al género Marasmius.

7.2.1. Interpretaciones sobre interaccién con base al analisis de rasgos
funcionales de y de desempeiio A. cladotrichum y presencia/ausencia

del hongo

En total se analizaron 528 individuos de A. cladotrichum tras la depuracion de la base
de datos, de los cuales 418 (79,17%) no presentaron signos visibles de colonizacién por
hongos y 110 (20,83%) mostraron presencia de hongo, cuantificado mediante una escala de

colonizacion (Tabla 4).

Tabla 4: Escala de colonizacion del hongo en individuos de A. cladotrichum

Escala de colonizacién del
hongo en porcentaje 0 10 15 25 33 50

100

NUmero de Individuos 418 8 5 10 3 26

58

Descripcion: La tabla describe la distribucion de los 528 individuos a lo largo
de una escala de colonizacion del hongo porcentual de colonizacion del hongo
que va desde 0% (ausencia total de hongo) a 100% (colonizacién maxima),
indicando cuantos arboles se encuentran en cada nivel intermedio de esa

gradiente.

Haciendo uso de esta escala de colonizacion del hongo, se obtuvieron dos tipos de

resultados con relacion a la presencia o ausencia del hongo: las variables que representan
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rasgos funcionales y de desempefio (DAP, altura, numero de hojas, frutas y flores) y

epifitismo.

7.2. Variables de rasgos funcionales y de desempeiio.

Los analisis de las 5 variables (DAP del afio 2025, altura, numero de flores, frutos y
hojas) y su relacién con la escala de colonizacién de hongo, son expuestas en graficos de
dispersion (Figura 6) al igual que sus valores estadisticos de las regresiones lineales
(pendiente, valor p y R?) (Tabla 7). Estos determinan que, aunque en conjunto presentan una
variacion, ninguna de las variables exhibe un patrén lineal fuerte con la escala de colonizacion
del hongo.

La Tabla 7 indica que en todos los casos las pendientes estimadas son de pequefia
magnitud, y junto con valores p superiores a 0,05 y coeficientes de determinacion (R?) muy
bajos, demuestran que no existe una relacién estadisticamente significativa entre la escala 'y
las variables.

El numero de flores (Figura 6A) esta dominado por valores cero en casi todos los
niveles de escala de colonizacion del hongo, con unos pocos individuos muy floriferos
concentrados en escalas de colonizacion del hongo bajas o intermedias, pero sin una
tendencia clara de aumento o disminucion de la floracion a medida que crece la colonizacion
del hongo, pero con una ligera tendencia disminuir a medida que aumenta la escala
(pendiente = -0,08).

El nimero de hojas (Figura 6B) varia desde individuos poco foliados hasta otros con
cientos de hojas en todos los niveles de escala de colonizacion, pero la linea de regresion
permanece practicamente horizontal, pero con una tendencia positiva (pendiente = 2,09).

La produccion de frutos (Figura 6C) es aun mas escasa (casi todos los datos
recolectados de los individuos no tenian frutos), con casi todos los individuos en valor cero y
sin diferencia notable ligada al aumento de colonizaciéon del hongo, pero con una pequefia

tendencia a disminuir a medida que crece la colonizacién (pendiente = -0,03).
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El DAP del ano 2025 (Figura 6D) y la altura (Figura 6E) abarcan rangos amplios en
todas las escalas de colonizacion del hongo: hay arboles anchos y angostos, bajos y altos,
tanto sin colonizacién como con colonizacion maxima, pero con una ligera tendencia a
aumentar su rango a medida que crece la escala (pendiente DAP 2025 = 0,62; pendiente
altura = 0,11).

En resumen, a nivel descriptivo, las variables de tamafio (DAP y altura), de estructura
(numero de hojas) y de reproduccion (nimero de flores y frutos) no muestran un gradiente
evidente asociado al nivel de colonizacion del hongo. Esto sugiere que el grado de
colonizacién fungica no se relaciona de manera clara con los rasgos funcionales ni con el

desempefio de la planta en los individuos analizados.
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Figura 6. Graficos de dispersion de la relaciéon entre la escala de colonizacién
del hongo y las variables de rasgos funcionales y de desempeiio. Eje X: Escala
de colonizacién del hongo, que varia de 0 a 1, donde 0 = ausencia total de
colonizacién del hongo y 1 = maxima colonizacion registrada. Eje Y: variable de
rasgo funcional o de desempefio (A- Flores; B-Hojas; C-Frutas; D- Dap del afio 2025;
E- Altura). Cada punto azul representa un individuo analizado (un arbol). Los puntos
mas oscuros se deben al solapamiento de muchos individuos con las mismas

condiciones, y los puntos mas claros, a pocos individuos con esos valores, de modo
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que el aparente degradado refleja zonas del grafico donde se acumulan muchos
(colores oscuros) o pocos individuos (colores claros). En cada panel se incluye una
linea azul que corresponde a la recta de regresion lineal ajustada. Una linea casi
horizontal refleja que no se detecta una relacion lineal marcada entre la colonizacion

y los rasgos funcionales o el desempefio de los individuos.

Tabla 7: Valores estadisticos de las regresiones lineales - Variables vs Hongo

Variable Pendiente | Valor P R?
Numero de flores -0,08 0,83 0,0001
Numero de frutos -0,03 0,24 0,0026
Numero de hojas 2,09 0,17 0,0036
DAP 2025 0,62 0,73 0,0002
Altura 0,11 0,64 0,0004

Descripcion: La tabla muestra los valores estadisticos de las regresiones
lineales de las variables de rasgos funcionales y de desempeno con relacion
a la escala de colonizacion del hongo. La pendiente puede ser positiva
(crecimiento lineal) o negativa (decrecimiento lineal), pero la mayoria
demuestran valores muy bajos (= 0), casi sin un impacto real, menos en el
caso del numero de hojas (pendiente = 2,09 - cuando la escala de
colonizacién de hongo aumenta en una unidad, el numero de hojas aumenta
en promedio unas 2 hojas por individuo). En cada caso, el Valor P es >0,05,
lo que indica un soporte bajo para que exista un efecto del hongo sobre los
rasgos funcionales y de desempefio de la planta. Finalmente, los valores de
R? son muy pequenos (de 0,0001 a 0,0036), lo que indica que la escala casi

no explica la variacion en flores, frutos, hojas, DAP ni altura.
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7.2.1. Epifitismo y presencia o ausencia del hongo

El analisis descriptivo de la presencia de epifitas en funcion de la colonizacion por
hongos si mostr6 una diferencia clara entre ambos grupos (Figura 7). La proporcién de
individuos con epifitas fue marcadamente mayor en los arboles sin signos de hongo (79,7%
de los 418 individuos sin hongos tienen epifitas) mientras que en los arboles que presentaron
algun nivel de colonizacion la proporcion de epifitas se redujo aproximadamente a la mitad
(42.7% de los 110 individuos con hongo tienen epifitas). Las barras de indican la variabilidad
de estas proporciones en cada grupo y muestran un solapamiento minimo entre ambas
estimaciones, lo que respalda que la diferencia observada no se debe Unicamente al azar. En
conjunto, estos resultados sugieren que los arboles sin colonizacién visible tienen una
probabilidad mayor (doble) de hospedar epifitas que los arboles infectados, apuntando a una
asociacion negativa entre la presencia de hongos foliares y el epifitismo en las muestras

estudiadas.
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Figura 7. Grafico de barras de relacidon entre presencia o ausencia de
hongo y epifitas que colonizan a A. cladotrichum: La figura muestra la
probabilidad de que un arbol colonizado por el hongo hospede epifitas. El
valor en donde terminan las barras representa la proporcion de individuos con

o sin epifitas (Eje Y), dependiendo si posee o no el hongo colonizador (Eje X).
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La presencia de epifitas es mayor en el grupo sin colonizacién de hongo
(izquierda) que en el grupo con hongo (derecha). El 79,7% de individuos si
hongos presenta epifitas, y el 42,7% de individuos con hongos presenta
epifitas. Las barras de error muestran la incertidumbre alrededor de la
proporcion promedio de individuos con epifitas en cada grupo. La barra “Sin
Hongo” tiene un error estandar de 0,0197, y la barra “Con Hongo” tiene un

error estandar de 0,0472.

La Figura 8 muestra la variacién en la proporcion de individuos con epifitas a lo largo
de la escala de colonizacion del hongo. Las mayores proporciones se observan en los
individuos sin hongo (escala 0) y en aquellos con una colonizacion intermedia (0,5), lo cual
podria estar asociado al mayor nimero de muestras (n) disponibles en estos niveles (Tabla
8). En general, la proporcion de individuos con epifitas tiende a disminuir hacia los niveles
mas altos de colonizacion (escala 1), a pesar de la mayor variabilidad (errores estdndar mas
amplios) en los valores intermedios. La Figura 8 y la Tabla 8 indican que, cuando el arbol
presenta una colonizacion completa del hongo (escala 1), se registra la menor proporcion de

individuos con epifitas.
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Figura 8. Presencia de Epifitas vs Hongo (escala): La figura muestra un

grafico de barras que representa la escala de colonizacién de hongo (Eje X)
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con relacién a la proporcién de individuos con epifitas (Eje Y). El error
estandar se lo observa con las lineas sobre las barras. Estas indican la
variabilidad de la estimacion, por lo que los valores de la escala intermedios
son los de menor precisién (0,15; 0,25 y 0,33). Por otro lado, los valores de
mayor precision son los extremos, con una total colonizacién del hongo (1) o
sin colonizacion (0) (los valores exactos de proporcion y de individuos en cada

nivel se encuentran en la Tabla 8).

Tabla 8: Valores estadisticos de presencia de epifitismo y escala de

colonizacién del hongo

Escala | Proporcion Porcentaje TlnudTV?;%g: Error Estandar

0 0,797 79,7 418 0,0197

0,1 0,875 87,5 8 0,117

0,15 0,6 60 5 0,219
0,25 0,6 60 10 0,155
0,33 0,333 33,3 3 0,272

0,5 0,846 84,6 26 0,0708

1 0,138 13,8 58 0,0453

Descripcion: La tabla muestra los valores estadisticos de la relacion entre la
presencia del hongo y epifitismo en individuos (n) de A. cladotrichum. La
escala indica el nivel de colonizacién de hongo; la proporcién muestra cuantos
individuos caen en ese nivel de la escala (también se lo puede representar en
porcentaje); el error estandar, que indica qué tan precisa es la proporcion de
cada grupo (cuanto mas pequefio el error estandar, mas confianza en que la

proporcion estimada esta cerca de la proporcion real de la poblacion).

También se evalug si la relacion entre la presencia de hongo y el epifitismo tiene algun
efecto sobre el crecimiento de la planta (DAP y altura; Figuras 9 y 10), es decir, sobre sus

rasgos funcionales.
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La Figura 9, junto con los valores de la Tabla 9, muestra que los individuos que
presentan hongo, independientemente del epifitismo, son mas anchos que los individuos sin
hongo en su corteza. Es interesante resaltar que, con o sin hongo, los individuos con epifitas
en promedio son mas anchos que los individuos sin epifitas. Es decir, que las variables con
los rasgos funcionales mas altos son las de individuos con epifitas y con presencia de hongo
(promedio = 288 mm), mientras que los individuos sin epifitas y sin hongos son los menos
favorecidos en su engrosamiento (promedio = 183 mm). En segundo puesto de anchura se
encuentran los individuos sin hongo y con epifitas (promedio = 251 mm), y en tercer puesto

los individuos con hongo y sin epifitas (la mayoria; promedio = 231 mm).

DAP 2025 segun presencia de hongo y epifitas
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Figura 9. DAP 2025 segun presencia de hongo y epifitas: El eje X muestra
los grupos sin hongo (izquierda) y con hongo (derecha). Los colores
represntan si son individuos con epifitas (azul) o sin epifitas (gris). El eje Y
representa el DAP 2025 promedio en milimetros para cada grupo. Cada barra
corresponde al promedio de DAP (mm) del tronco en un grupo especifico (183
mm en individuos sin hongo y sin epifitas, 251 mm en individuos sin hongo y
con epifitas, 231 mm en individuos con hongo y sin epifitas, y 288 mm en

individuos con hongo y con epifitas), y las barras de error sobre cada columna
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indican el error estandar asociado a cada promedio, es decir, la variabilidad o

incertidumbre alrededor de esos valores (Tabla 9).

Tabla 9: Valores estadisticos del DAP 2025 segun presencia de hongo y epifitas

DAP 2025 (mm)
Grupo Epifitas |Individuos M;géas ((j:"?ﬁp Error estandar
Sin hongo | Sin epifitas 85 183 1,42
Sin hongo |Con epifitas 333 251 0,718
Con hongo| Sin epifitas 63 231 1,54
Con hongo|Con epifitas 47 288 1,79

Descripcion: La tabla muestra los valores estadisticos obtenidos del analisis
del DAP 2025 (mm) y de la presencia o ausencia del hongo y de epifitas. Se
puede observar que los individuos tienen diferentes valores segun el grupo al
que pertenecen, con una mayor cantidad de muestreo en individuos sin hongo
y con epifitas (333). Se incluye el promedio del DAP segun su grupo, al igual

que su error estandar.

El mismo patron se observa en la Figura 10, con los valores exactos en la Tabla 10,
que analiza la altura, donde las variables de epifitismo y presencia de hongo se relacionan en
promedio con un mayor crecimiento de la planta (promedio = 3,83 m), mientras que los
individuos sin hongo y sin epifitas, en promedio, son los menos altos (promedio = 2,52 m). En
segundo lugar de crecimiento estan los individuos sin hongo y con epifitas (promedio = 3,67

m) y, en tercer lugar, los individuos con hongo y sin epifitas (promedio = 3,56 m).”
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Figura 10. Altura 2025 segun presencia de hongo y epifitas: El eje X
muestra los grupos sin hongo (izquierda) y con hongo (derecha). Los colores
representan si son individuos con epifitas (azul) o sin epifitas (gris). El eje Y
representa la altura promedio en metros para cada grupo. Cada barra
corresponde al promedio de altura (m) del arbol en un grupo especifico (sin
hongo y sin epifitas = 2,52 m; sin hongo y con epifitas = 3,67 m; con hongo y
sin epifitas = 3,56 m y con hongo y con epifitas = 3,83 m) y las barras de error
sobre cada columna indican el error estandar asociado a cada promedio, es

decir, la variabilidad o incertidumbre alrededor de esos valores (Tabla 10).

Tabla 10: Valores estadisticos de la altura segun presencia de hongo y epifitas

ALTURA (m)
e - Media de Error
Grupo Epifitas |Individuos altura (m) | estandar
Sin hongo | Sin epifitas 85 2,52 0,138
. Con
Sin hongo epifitas 333 3,67 0,0925
Con hongo | Sin epifitas 63 3,56 0,239
Conhongo| _SON 47 3,83 0,286
epifitas

41



Descripcion: La tabla muestra los valores estadisticos obtenidos del analisis
de altura (m) y de la presencia o ausencia del hongo y de epifitas. Se puede
observar que los individuos tienen diferentes valores segun el grupo al que
pertenecen, con una mayor cantidad de muestreo en individuos sin hongo y
con epifitas (333). Se incluye el promedio del DAP segun su grupo, al igual

que su error estandar.

42
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8. DISCUSION

8.1. Discusion del analisis filogenético de muestras preliminares.

El arbol filogenético de maxima verosimilitud (Figura 5) construido a partir de
secuencias del marcador ITS (5.8S) recuperd una topologia consistente con la clasificacion
del suborden Marasmiineae propuesta por Oliveira et al. (2024) y Dentinger et al. (2016).

El clado correspondiente a Omphalotaceae, conformado por Omphalotus olivascens
y Gymnopus cervinus, se resolvidé con soporte maximo (bootstrap = 99-100), validando su
uso como grupo externo en el analisis (Oliveira et al., 2024). Dentro de este clado se ubico la
muestra BPX2R junto a Gymnopus cervinus (bootstrap = 100), lo que indica que aquella
muestra no corresponde al hongo de interés sino a un representante del género Gymnopus
(Omphalotaceae), posiblemente colectado de forma accidental junto al hongo de interés, o
como resultado de una secuenciacion incorrecta.

En el grupo interno, los géneros Moniliophthora, Crinipellis y Chaetocalathus, todos
pertenecientes a la familia Marasmiaceae (Oliveira et al., 2024), se agruparon en un clado
con soporte moderado (bootstrap = 76). Este resultado aun debe ser posteriormente
investigado, porque se formo otro clado de la familia Marasmiaceae ajeno al mencionado. Sin
embargo, esto suele suceder cuando hay un uso limitado de marcadores moleculares,
especificamente con ITS para anélisis interfamiliares (Schoch et al., 2012).

Brunneocorticium corynecarpon, es el representante de la recientemente propuesta
familia Campanellaceae y es el grupo hermano de la familia Marasmiaceae, donde se
encuentra el género Marasmius (Oliveira et al., 2024). En el analisis, formdé un clado propio

con bootstrap = 67, y un clado con la familia Marasmiaceae de Bootstrap=68. Aunque estos
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valores no son representativos, la relacion filogenética es respaldada por la literatura principal
de Oliviera et al. (2024), que las posiciona como familias hermanas.

Finalmente, las muestras BPX2, BPX2_2 y BPX3_2 se agruparon en un clado
monofilético con soporte maximo (bootstrap = 100) junto a Marasmius purpureostriatus
(bootstrap = 88), confirmando su pertenencia al género Marasmius (Marasmiaceae) y siendo
congruentes con las determinaciones filogenéticas previas del fungario QCAM de la PUCE.

El hecho de que B. corynecarpon pertenezca a la familia hermana mas cercana a la
de Marasmius, puede darnos una clave sobre el comportamiento del hongo relacionado a A.
cladotrichum, explicado por el conservadurismo filogenético de rasgos, el cual establece que
especies estrechamente relacionadas tienden a compartir rasgos ecolégicos, morfolégicos y
funcionales porque los heredaron de un ancestro comun (Cavender-Bares et al., 2009;Parrent et
al., 2010). En este caso, la morfologia y la ecologia de B. corynecarpon es muy similar a la
del hongo del género Marasmius, ambos compartiendo el mismo tipo de fase rizomorfica
blanca y aérea, sin una fase anamorfa o telomorfa (sexual o asexual) y sin un cuerpo fructifero
conocido (Koch et al., 2020), y con estilos de vida parecidos en ambos casos: saprotréfica o
patogénica en el caso de B. corynecarpon (Koch et al., 2018; Koch et al., 2020), y con un
estilo de vida fitopatogénico muy conocido dentro de los miembros del género Marasmius
(Huaman-Pilco et al., 2024).

Aunque tener como base a los estudios de B. corynecarpon para tratar de entender la
interaccion de nuestro hongo de interés es util, se debe considerar que los los modos de vida
en hongos (simbionte micorrizico, saprotrofo, patégeno) no son estaticos, pues los hongos
han cambiado de un modo de vida a otro multiples veces a lo largo de la evolucion y entre
clados cercanamente relacionados ((Hibbett et al., 2000). Lo mas curiosos, es que, incluso
dentro de las mismas especies, los hongos pueden cumplir roles diferentes, como lo
demuestra el estudio de Martin et al. (2008) “The genome of Laccaria bicolor provides insights
into mycorrhizal symbiosis”, en donde la ectomicorriza Laccaria bicolor (familia
Hydnangiaceae) vive en simbiosis mutualista con raices de arboles como pino y alamo, pero

presenta un doble estilo de vida: En el suelo y hojarasca actua como saprétrofo, degradando


https://en.wikipedia.org/wiki/Hydnangiaceae
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materia organica de origen animal y bacteriano para obtener nitrégeno, mientras que en las
raices del arbol actia como simbionte mutualista, intercambiando nitrégeno por carbono
(azucares) con el hospedero. Por esto, es importante considerar un estudio donde se analice
el estilo de vida exclusivo del hongo del potencial género Marasmius, recordando que este

rasgo es cambiante en el reino fungico.

8.2. Discusién sobre efectos en rasgos funcionales y de desempeno en A.

cladotrichum por su interacciéon con el hongo colonizador

Los graficos de dispersion (Figura 6) y la tabla con valores de estadisticos de soporte
(Tabla 7) indican que no hay un efecto visible (positivo o negativo) entre colonizacién del
hongo y rasgos funcionales (DAP 2025, altura y nimero de hojas), y de desempefio (nimero
de flores y frutos) respaldado por valores p, R? y pendientes. Es decir, en el analisis de este
muestreo, no hay un respaldo para concluir que el hongo colonizador afecta a le ecologia de
A. cladotrichum. Esto puede deberse a un sesgo en el muestreo, ya que, al ser datos
preliminares (aun no 100% oficiales), tal vez los datos recolectados no son acordes al objetivo
de investigacion, por ejemplo, la escala de colonizacion del hongo se salta de 50% a 100%,
sin un valor intermedio entre estos dos (Tabla 4), o el hecho de que la mayoria de los
individuos no presentaban fruto puede significar que la especie no estaba en época de
fructificacion.

Sin embargo, diversos estudios si han documentado que los efectos de los hongos
colonizadores sobre sus plantas hospederas son altamente variables y dependientes del
contexto, pudiendo ser mutuales, antagonicos (parasitismo) o neutros segun las condiciones
ambientales y la identidad de los organismos involucrados (Hardoim et al., 2015; Millar &
Ballhorn, 2013;Clay & Schardl, 2002). En particular, Hardoim et al. (2015), en su estudio “The
hidden world within plants: ecological and evolutionary considerations for defining functioning

of microbial endophytes” sefialan que "en general, los enddfitos pueden tener efectos neutros
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o perjudiciales para la planta huésped en condiciones normales de crecimiento, mientras que
pueden ser beneficiosos en condiciones mas extremas o durante diferentes etapas del ciclo
de vida de la planta”, lo que sugiere que, en ausencia de estrés ambiental pronunciado, la
colonizacién fungica tiende a no producir efectos detectables sobre el desempefio del
hospedero, y, mas bien, puede hasta producir efectos beneficiosos, lo cual explicaria el

analisis del epifitismo.

8.3. Discusion sobre epifitismo y presencia o ausencia del hongo

Los resultados relacionados al epifitismo si demostraron una diferencia cuando esta
presente el hongo en la planta, ya que, en promedio, se reduce en una mitad la cantidad de
epifitas en los individuos de A. cladotrichum, con una presencia de epifitas del 79,7% en
individuos sin el hongo, y de 42,7% en individuos con el hongo en todas sus escalas de
colonizacién (Figura 7).

La relacion entre las epifitas y su arbol hospedero es compleja y puede ser tanto
beneficiosa como perjudicial dependiendo del contexto. Por un lado, diversos estudios han
documentado efectos positivos de las epifitas sobre sus hospederos. Xu (2025), en el
articulo titulado “Commensal Relationships in Forests: The Ecological Role of Epiphytes”
sefialé que “Las epifitas promueven el ciclo de nutrientes de sus huéspedes al interceptar y
acumular nutrientes”, y que la incorporacion de material vegetal de epifitas al sustrato del
hospedero puede mejorar significativamente la supervivencia y el crecimiento de plantulas

del arbol.

Por otro lado, las epifitas también pueden ser perjudiciales, como lo resume Ruiz-
Cancino et al. (2012) en su escrito “4 Son las plantas epifitas parasitos de los arboles?
Evidencia de mecanismos de dafio directo e indirecto” donde explica que los mecanismos
de dafio documentados incluyen la carga mecanica excesiva sobre ramas, la competencia

por luz y nutrientes, el estrangulamiento de ramillas, la liberacion de sustancias alelopaticas
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y una mayor susceptibilidad a patégenos en zonas colonizadas, fendmeno al que algunos

autores han llamado "parasitismo estructural" o "pirateria nutricional".

En este caso, la asociacién observada indica que una mayor presencia de epifitas y
de hongo produce mas crecimiento de DAP y altura en individuos de A. cladotrichum (Figura
9 y 10). Esto podria explicarse por la “causalidad inversa”, en donde los individuos mas
grandes y longevos ofrecen mayor superficie de corteza y mas exposicion, lo que favorece la
acumulacion de epifitas (Zotz & Vollrath, 2003) sin que necesariamente las epifitas sean la
causa del mayor crecimiento.

Una segunda hipotesis es que los individuos mas vigorosos tienen mayor capacidad
de tolerar la colonizacidon por hongo y por epifitas sin ver comprometido su crecimiento,
mientras que los arboles de menor tamano o en peores condiciones fisiolégicas podrian ser
mas susceptibles al estrés que representa la presencia de colonizadores en su corteza
(Flores(Palacios, 2016).

En cualquier caso, dado que el presente estudio no permite establecer conclusiones
certeras, ambas hipétesis quedan abiertas y requeririan disenos experimentales o estudios a

largo plazo para ser evaluadas.
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9. CONCLUSIONES

El presente estudio, aunque enmarcado en una interaccion planta-hongo que aun
requiere un esfuerzo investigativo considerable, logré recopilar, sintetizar, analizar y calcular
datos, proveyendo informacién clave para las bases de conocimiento del sistema
Adenocalymma cladotrichum y hongo blanco colonizador, como en el posicionamiento
filogenético de ambas especies, sus descripciones morfoldgicas, distribucion, ecologia, vy, lo
mas importante, el analisis estadistico de esta interaccion.

En cuanto a la distribucion, se confirmé que A. cladotrichum es una especie
enteramente neotropical, restringida a Brasil, Colombia, Ecuador, Peru y Venezuela, y
particularmente abundante en la parcela de 50 hectareas del PDBY, donde se ubica entre las
diez especies mas abundantes del sotobosque y se asocia preferentemente con cumbres y
pendientes medias. Este conocimiento permite considerar con mayor seguridad qué
individuos pertenecen efectivamente a A. cladotrichum; sin embargo, dado que dentro de este
linaje monofilético conviven morfotipos previamente reconocidos como Memora cladotricha,
Memora aspericarpa, Memora difusa y Memora mirandensis, cuyas diferencias en robustez
del fruto, nimero de foliolos, pubescencia y proporcién caliz—corola (descritas en el marco
tedrico) hacen que en campo no siempre se reconozcan como la misma especie, seria
pertinente extender el muestreo hacia estos morfotipos y construir un nuevo mapa de
distribucion que los considere. Esto evitaria subestimar la abundancia real de la especie y
permitiria evaluar si la interaccion con el hongo colonizador se mantiene constante entre los
distintos morfotipos.

Respecto a la filogenia del hongo, el analisis de maxima verosimilitud realizado a partir

del marcador ITS (5.8S) resolvié de manera coherente el suborden Marasmiineae y agrupé a
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las muestras BPX2, BPX2_2 y BPX3_2 en un clado con soporte maximo (bootstrap = 100)
junto a Marasmius purpureostriatus, lo que constituye un fuerte indicio de que el hongo que
coloniza a A. cladotrichum pertenece al género Marasmius y no a Brunneocorticium
corynecarpon, como inicialmente se podria creer, por su similitud morfolégica. No obstante,
debe enfatizarse que esta identificacion aun no puede considerarse una confirmacién
taxondmica definitiva: el uso de un unico marcador (ITS2/5.8S) presenta una resolucion
limitada para distinciones interfamiliares (Schoch et al., 2012), y los valores de bootstrap
moderados en los nodos profundos del arbol asi lo reflejan. Por ello, una de las conclusiones
centrales de este trabajo es que, si bien la evidencia disponible apoya consistentemente la
pertenencia al género Marasmius, la confirmacion filogenética robusta requerira
necesariamente la incorporacion de marcadores adicionales (por ejemplo, nLSU, rpb2 o
analisis multilocus) y un mayor nimero de secuencias de referencia, especialmente de B.
corynecarpon y de otras especies de Marasmius con rizomorfos aéreos, al igual que un
analisis genomico con la certeza de que se trata del hongo colonizador de A. cladotrichum.

Los resultados derivados del analisis de la base de datos del censo del afio 2025
permitieron, por primera vez, evaluar cuantitativamente la relacion entre la colonizacion del
hongo y los rasgos funcionales y de desempefio de A. cladotrichum. Los gréaficos de
dispersion y los modelos de regresion lineal mostraron que no existe una relacién
estadisticamente significativa entre la escala de colonizacion del hongo y el DAP, la altura, el
nuamero de hojas, flores o frutos (todos los valores p > 0,05 y R? extremadamente bajos), lo
que sugiere que, al menos bajo las condiciones del muestreo actual, el hongo no genera un
efecto detectable, positivo ni negativo, sobre el desempefio del hospedero. Este resultado es
consistente con lo planteado por Hardoim et al. (2015), quienes senalan que los efectos de
los hongos colonizadores sobre sus hospederos suelen ser neutros en condiciones
ambientales no estresantes y solo se manifiestan bajo presiones especificas o en etapas
particulares del ciclo de vida de la planta.

En contraste, el analisis del epifitismo si revelé6 un patron claro y biolégicamente

interpretable: la proporcion de individuos con epifitas se reduce aproximadamente a la mitad
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en presencia del hongo (de 79,7 % en arboles sin hongo a 42,7 % en arboles colonizados),
lo que sugiere que el hongo podria estar ejerciendo un efecto inhibitorio sobre el
establecimiento o la permanencia de epifitas sobre la corteza, posiblemente mediante
competencia por sustrato o por la liberacion de compuestos bioactivos descritos para el
género Marasmius y para hongos rizomorficos relacionados. Sin embargo, cuando el hongo
y las epifitas coexisten, los individuos presentan en promedio un mayor DAP (288 mm) y
mayor altura (3,83 m) que aquellos sin ninguno de los dos colonizadores (183 mmy 2,52 m,
respectivamente), lo que podria explicarse por causalidad inversa, donde arboles mas
grandes y longevos ofrecen mayor superficie de corteza y exposicién, favoreciendo la
acumulacion tanto de epifitas como del hongo (Zotz & Vollrath, 2003), o por una mayor
tolerancia fisiolégica de los individuos vigorosos frente a la presencia de colonizadores
(Flores-Palacios, 2016). En conjunto, estos resultados apuntan a una interaccion mas
compleja de lo que la hipotesis inicial de parasitismo sugeria, donde el hongo no se comporta
como un patdégeno agresivo en el sentido clasico, sino como un colonizador cuyo efecto
depende del estado del hospedero y de su contexto ecoldgico.

Finalmente, estos hallazgos sientan las bases para investigaciones futuras orientadas
al estudio de la dependencia denso-negativa (DDN) en A. cladotrichum. Si bien el presente
trabajo no evalué directamente la mortalidad ni la dinamica poblacional bajo la hipétesis
Janzen-Connell, el haber caracterizado la identidad filogenética del hongo, su patron de
colonizacién y su asociacion con el epifitismo y el crecimiento del hospedero proporciona el
marco biolégico minimo necesario para que estudios posteriores puedan abordar la DDN de
manera informada. Conocer qué organismo coloniza al arbol, qué tipo de efecto ejerce y bajo
qué condiciones, es un paso indispensable para evaluar si este hongo actia como un
enemigo natural capaz de regular la abundancia de A. cladotrichum a escala local, o si, por
el contrario, contribuye a sostener su dominancia en el sotobosque amazénico. En este
sentido, el presente estudio constituye una contribucién concreta al entendimiento de una

interaccion planta-hongo previamente desconocida y abre la puerta a lineas de investigacion
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mas amplias sobre las dinamicas de los bosques tropicales y los mecanismos que sostienen

la diversidad arbdrea en la Amazonia.
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