Estudio molecular del complejo poleo enfocado a su control de calidad
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Introduccion

Complejo poleo

Uno de los complejos usados en la Medicina Tradicional Mexicana es el complejo poleo, las
especies que nuclean este complejo se caracterizan por estar denominadas popularmente bajo
el nombre de poleo, tener un aroma caracteristico mentolado y utilizarse para el tratamiento de
padecimientos gastrointestinales!, esta compuesto por especies introducidas como Mentha
piperita, M. pulegium y Lippia turbinata, asi como especies nativas tales como Clinopodium

mexicanum, C. macrostemum y Cunila lytrhifolia.

En el presente estudio solamente se evaluaron muestas de las especies L. turbinata, C.
macrostemum y C. mexicanum
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Objetivos
-Generar el codigo de barras molecular para especies selectas que conforman el complejo
poleo.
-Aislar DNA de calidad de una serie de muestras de las especies selectas del complejo poleo.
-Evaluar la capacidad discriminativa de los marcadores moleculares propuestos por el CBOL.
-Proponer un codigo de barras molecular (marcador aislado o concatenado) que permita
diferenciar especies selectas del complejo poleo.

Método

Extraccion de
DNA con un kit
comercial
“DNeasy Plant

Amplificacion
de marcadores
moleculares
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Curar y generar |
la secuencia
consenso
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CGTTACAAAGGGCGATGH

Utilizando un analisis
de distancia del codigo
de barras (barcoding
gap) mediante el
programa ABGD

Utilizando Mega Version 6
partiendo de una

aproximacion filogenética

Concentracion del DNA obtenido. Las muestras marcadas

con color

amplicones; el color morado indica aquellas
fuera de los rangos de pureza y contaminacion.
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Figura 3.- Cladograma del marcador trnH-psbA. Alineacion de la secuencia
utilizando el algoritmo MUSCLE, construccién del arbol de maxima
verosimilitud utilizando el modelo Tamura 3-parametro. El numero a un lado
de cada nodo equivale al porcentaje de 1000 interacciones por el método

Bootstrap.
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Figura 4.- Cladograma del marcador rbcL. Alineacion de la secuencia
utilizando el algoritmo MUSCLE, construccién del arbol de maxima
verosimilitud utilizando el modelo Tamura 3-parametro. El numero a un
lado de cada nodo equivale al porcentaje de 1000 interacciones por el
método Bootstrap.

En los cladogramas construidos para los marcadores moleculares 1TS2,
rbcL y trnH-psbA, se logra discriminar entre las tres especies evaluadas
separandolas en clados diferentes (Figuras 1 - 3). Con el marcador
molecular rpl32-trnL se logra discriminar a las especies del genero
Clinopodium, sin embargo, no se logré amplificar ninguna muestra para
L. turbinata (Figura 4).

El andlisis de Barcoding Gap muestra que a diferencia del analisis filogenético el marcador

ITS2 fue incapaz de diferenciar a las dos especies del genero Clinopodium.
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Conclusiones:

-Se aislé DNA de calidad y en una alta concentracion, permitiendo la amplificacion de los marcadores moleculares, a excepcion de
rpl32-trnL y las muestras de L. turbinata.
-Los cuatro marcadores moleculares utilizados lograron separar las especies a nivel de género; sin embargo, solo los marcadores trnH-
PSbA y rbcL lograron separar a nivel de especie, por lo que se propone que estos dos sean utilizados como codigo de barras molecular
para diferenciar especies selectas del complejo poleo.




