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La fusion de alta resolucion (Bar-HRM) es una técnica rapiday efi-

ciente para la caracterizacion molecular de morillas (Morchella spp)
del sur de Chile.
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RESUMEN La recoleccion de morillas (Morchella spp.) es relevante en Chile como Producto Forestal No Maderable, pero
la identificacion de especies es compleja por la taxonomia del género y la disponibilidad limitada de estudios moleculares
locales. En este trabajo evaluamos la utilidad de la técnica Bar-HRM (high-resolution melting) aplicada al marcador ITS como
herramienta rapida de discriminacién molecular, calibrada mediante secuenciacion ITS y analisis filogenético. Se obtuvieron
seis cepas a partir de esporadas de muestras ambientales recolectadas en la cordillera de la Costa (Region del Biobio) y
la precordillera andina (Region de La Araucania) y Aysén. Los perfiles HRM del ITS revelaron cuatro patrones de fusion
diferenciables y fueron, en general, consistentes con tres entidades taxondmicas reconocidas mediante el andlisis filogenético
basado en ITS: M. importuna, M. tridentina y M. andinensis. En M. importuna se observo un desplazamiento cercano a 1 °C
entre dos cepas, lo que sugiere variacion intraespecifica o efectos técnicos y refuerza la necesidad de ampliar el muestreo para
definir rangos de variaciéon. En conjunto, nuestros resultados apoyan el uso de Bar-HRM como método complementario de
tamizaje rapido para discriminar entidades de Morchella previamente caracterizadas, con potencial aplicacion en trazabilidad
y control de calidad.

Palabras clave: Morchella, PFNM (Productos Forestales No Maderables), DNA, Barcode, HRM.

ABSTRACT Morel harvesting (Morchella spp.) is relevant in Chile as a non-timber forest product, yet species-level
identification is challenging due to the genus’ taxonomic complexity and the limited availability of local molecular studies.
Here we evaluate Bar-HRM (high-resolution melting) of the ITS barcode as a rapid molecular discrimination tool, calibrated
using ITS sequencing and phylogenetic analysis. Six strains were obtained from spore prints of environmental collections
from the Coastal Range (Biobio Region) and the Andean foothills (La Araucania Region) and Aysén. ITS HRM profiles
yielded four distinguishable melting patterns and were broadly consistent with three taxonomic entities recognized by ITS-
based phylogenetic placement: M. importuna, M. tridentina and M. andinensis. For M. importuna, two strains showed a ~1
°C shift in melting temperature, suggesting intraspecific variation or technical effects and highlighting the need for expanded
sampling to define within-species ranges. Overall, our results support Bar-HRM as a complementary rapid screening approach

to discriminate previously characterized Morchella entities, with potential applications in traceability and quality control.

Keywords: Morchella, NTFP, DNA, Barcode, HRM.

1. Introduccion

Las especies de Morchella Dill. Ex. Pers., son hongos
de la Divisién Ascomycota y en Chile se consideran como
Productos Forestales No Maderables (PFNM), definidos por
la FAO (2020) como bienes de origen bioldgico distintos de la
madera, que proceden de bosques, de terrenos arbolados, o
desde fuera de los bosques. A los hongos del género Morchella,
se les conoce popularmente como morillas, y debido a su
impacto social y econdémico para las poblaciones rurales
asociadas al bosque nativo motiva especialmente la necesidad
de investigar y valorar estos productos (Valdebenito, 2013;
Molares et al., 2020; Lobos & Icarte, 2021). Las especies de
Morchella son muy apreciadas en Europa y Norteamérica
como recurso culinario por su sabor y en Asia (China, India
y Pakistan) por la medicina popular y tradicional. (Tietel &
Masaphy, 2018). Este interés internacional convierte a las
morillas en el segundo PFNM chileno mas valioso por detrds
de las trufas (Correa y Martinez, 2013). El mercado de las
morillas en Estados Unidos, Europa y Asia del Este se calcula
en cientos de millones de ddlares (Pilz et al., 2007), y motivé
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que se desarrollara y patentara el cultivo de especies del
género Morchella en la década de los 80 (Ower, 1982; Ower,
Mills & Malachowski, 1989) y mas recientemente se cultive
en invernaderos (Guo et al., 2016; He et al., 2017; Liu et al.,
2018), sin embargo, no se ha logrado todavia la produccién a
gran escala (He et al., 2019). Sin embargo, se estan logrando
avances en cuanto al cultivo y también la caracterizacién
de sustancias bioactivas de especies de Morchella, lo que
posibilita nuevos modelos de aprovechamiento y posibilidad
de generar valor agregado (Cuevas Verdugo, 2023; Du et al.,
2026; Pino et al., 2026)

Morchella (Morchellaceae, Ascomycota) es un género
de hongos, monofilético bien definido dentro de las
Morchellaceae. Posee un complejo ciclo de viday se caracteriza
por las pequeias variaciones fenotipicas y plasticidad
morfoldgica entre sus especies, incluyendo variaciones en
el pie y color del sombrero, formas y texturas, en relacion
con sus diferencias en las condiciones ecoldgicas para su
fructificacion (Pildain et al, 2014). En Chile las especies del
género se distribuyen en forma silvestre en bosques nativos,
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en especial de Nothofagus antdrctica (G. Forst) Oerst (ilirre)
y Nothofagus pumilio (Poepp & Endl) Krasser (lenga) pero
también en plantaciones forestales de pino y eucalipto. En
total se han reportado 7 especies de Morchella en Chile:
M. conica Pers., M. esculenta (L.) Pers., M. elata Fr. y M.
intermedia Boud (Pilz et al., 2007; Aguilar, 2012; Du et al.,
2015), M. tridentina Bres., M. andinensis A. Machuca, M.
Gerding & D. Chavez y M. aysenina A. Machuca, M. Gerding
& D. Chavez. Estas ultimas dos especies identificadas en base
a materiales del Sur del pais (Machuca et al., 2021).

Las especies de Morchella, requieren una humedad relativa
de 85-95%, escasa luz y temperatura del aire de 10 a 15 °C con
alta ventilacion (Correa y Martinez, 2013). Y se distribuyen
principalmente en la zona cordillerana y precordillerana de los
Andes entre las Regiones de Valparaiso y Aysén, pero también
en localidades de la cordillera de la costa (Lobos & Icarte,
2021). Se ha reportado que crecen en suelos acidos, de bosques
nativos degradados nutricionalmente por alteraciones fisicas
o quimicas, en los cuales facilitan la reforestacion (Aguilar,
2012; Correa y Martinez, 2013). Su periodo de fructificacion
y cosecha es variable, pero comunmente se encuentran de
octubre a noviembre, aunque puede prolongarse o desplazarse
de septiembre hasta mediados de diciembre segun las
variaciones de las condiciones climatologicas de la temporada
(Correa y Martinez, 2013; Lobos & Icarte, 2021).

El género Morchella se compone de dos clados principales
el clado Esculenta conocido como el de las morillas amarillas
(de distribucién predominantemente holdrtica) y el clado
Elata conocido como el de las morillas negras (O’Donnell
et al, 2011). La complejidad taxondémica del género ha
propiciado el uso de un cddigo que consiste en la primera letra
del género, y las dos primeras letras del clado seguido por un
numero Mes1, Mes2 ... Mes, (para el clado esculenta) y Mell,
Mel2 ... Mel, (para el clado elata) como hicieron por primera
vez Tasskin et al. (2010). La gran demanda de los paises

Tabla I

importadores genera un mercado de gran valor que podria
incrementarse en analogia con otros PENM donde se aplican
herramientas moleculares para trazabilidad y certificaciéon
(Cordero et al., 2011) en el caso de que se identificaran las
especies de Morchella, sin embargo, es dificil y se estima que
el 66% de las secuencias de Morchella en GenBank estan mal
identificadas (Du et al, 2012; Loizides et al., 2022). Ademas,
actualmente se exportan las morillas como NTFP en grandes
cantidades y como mezcla de especies (Lobos & Icarte, 2021).
En este contexto, Bar-HRM podria ser util para certificar
material en escenarios de cultivo y trazabilidad. En los tltimos
aflos se estan realizando trabajos moleculares que combinan
varios marcadores para resolver las dificultades taxonomicas
del género y lograr la correcta identificacion de las especies
(Taskin et al., 2010; O’Donnell et al, 2011; Du et al., 2012;
Kuo et al., 2012; Richard et al., 2015; Machuca et al., 2021). El
marcador molecular mas ampliamente utilizado es la region
ITS, considerada como el DNA barcode (coédigo de barras
de ADN) universal (Schoch et al, 2012). La identificacion
molecular de las especies es una buena alternativa a la
identificacion morfolégica dado que la segunda requiere de
expertos con alto grado de especializacion.

Sin embargo, en el contexto de las exportaciones de
productos perecederos se requiere de métodos mds rapidos
como por ejemplo el Bar-HRM (barcode de fusion de alta
precision por sus siglas en inglés). El método Bar-HRM utiliza
las mismas secuencias que el DNA barcode, pero en lugar de
secuenciarlasy analizarlas, directamente analiza en tiempo real
la curva de fusién y la Tm de productos de PCR permitiendo
la discriminacién de pequefas variaciones en las secuencias
del ADN identificando especies y subespecies de forma mas
rapida (Rugman-Jones y Stouthamer, 2016; Fernandes et al.,
2017). Por su simplicidad, rapidez y alta resolucién el Bar-
HRM ha sido utilizada para la discriminacién de especies
vegetales de interés econdmico (Madesis et al., 2012; Druml
& Cihna-Markl, 2014; Simko, 2016).

Especimenes de Morchella colectados en este estudio en la Precordillera andina y de la Costa (Chile Centro sur), caracterizados
segun localizacion geografica y cobertura arbdrea dominante asociada a los especimenes de Morchella en estudio/Morchella
simples collected in the Andean Range and Coastal Range (Centre South of Chile), characterized by, geographical location and

dominant tree cover.

LUGAR DE

PRINCIPAL ASOCIACION ACCESION GeneBank (ITS1

CEPAS  MuesTRE0 ~ COORDENADAS FORESTAL 5,88 ribosomal RNA gene) Especie
Melipeuco; N, nalpina
Ori-101 Sector 38.90 S° 71.72 We : P ON942218 Morchella andinensis.
N. obliqua
Molulco
Ori-103  Melipeuco; 38.90 S0 71.72 We N. obliqua ON942220 Morchella andinensis.
Molulco Chusquea sp.
Ori-104 Melipeuco 38.90 S° 71.72 We N. alpina ON942221 M. tridentina
Ori-102 Nacimiento 37.53 S0 72.70 We (s.i.) ON942219 M. importuna
Ori-105  Los Angeles  37.46 S°72.39 We Populus deltoides W. ON942222 M. importuna
Bartam ex Marshall
Ori-106 Coyhaique 45.46 S5° 71.62 We N. antarctica ON942223 Morchella andinensis
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El objetivo principal de este estudio fue evaluar la
utilidad de Bar-HRM (basada en ITS) como herramienta
de discriminacién molecular rapida, calibrada mediante
secuenciacion ITS y andlisis filogenético. Como objetivo
secundario, se aporta evidencia preliminar sobre la presencia
de entidades taxonémicas de Morchella en las localidades
muestreadas, sin pretensién de revision taxondmica
exhaustiva.

2. Materiales y métodos

2.1 Sitio de estudio

Serecolectaron ejemplares de Morchella en sectores rurales
de las comunas de Coyhaique (regiéon de Aysén) Lonquimay
y Melipeuco (regiéon de la Araucania) y en las comunas de
Nacimiento y Los Angeles (regién de Biobio) (Tabla I), en los
meses de octubre de 2013 y 2014. Los ascomas de Morchella
fueron colectados en sectores de bosque nativo secundario
de Nothofagus, entre ellos N. obliqua (Mirb.) Oerst., N. alpina
(Phil.) Dimitri et Milano, y N. dombeyi (Mirb.) Oerst. No se
registro sistemdticamente la cobertura arbustiva/herbacea
ni se documentaron rasgos morfoldgicos detallados de los
ascomas, lo que limita el analisis ecolégico y taxonémico. Los
ascomas fueron recogidos en bolsas de papel estéril, y hasta el
Laboratorio de Microbiologia del Departamento de Ciencias
Veterinarias y Salud Publica de la Universidad Catdlica de
Temuco donde se conservan por O. Betancourt.

2.2 Aislamiento y extraccion de ADN de las cepas de
Morchella

Las ascosporas fueron desprendidas con movimientos
vibratorios para ser incubadas a 25 °C en Agar Papa Dextrosa
(PDA Oxoid) en presencia de cloranfenicol y fueron repicadas
después de 3-5 dias (Winder, 2006). A partir de cultivos
monosporicos de 6 cepas exitosamente cultivadas de Morchella
(B, G, ], L, M, y P, Tabla I) se extrajo el ADN con QIAamp
DNA Mini Kit (QIAGEN) siguiendo las instrucciones del
fabricante. Las muestras se cuantificaron con un fluorémetro
Qubit 2.0 (Invitrogen).

2.3 Condiciones de PCR y Bar-HRM

La amplificacién por PCR, la fusion del ADN vy la
adquisiciéon del nivel de fluorescencia se realizaron en un
volumen total de 15 pL en un termociclador de PCR en tiempo
real (Rotor Gene Q; Qiagen). Se usé SYBR Green I (BioLine)
para controlar la acumulaciéon del producto amplificado
durante la PCR y la posterior fusién del producto. La mezcla
de reaccién contenia 20 ng de ADN gendmico, cebadores
ITS 300 nM ITS1 TCCGTAGGTGAACCTGCGG3’; ITS2
5 TCCTCCGCTTATTGATATGC3’ (White et al., 1990), y
Fast PCR Master MIX SYBR GREEN 12 x (BioLine).

El protocolo de PCR de la region ITS se realizé usando una
etapa de desnaturalizacion inicial a 94 °C durante 2 minutos
seguido de 35 ciclos a 94 °C durante 10 s, 55 °C durante 30 s y
72 °C durante 30 s, y un paso de extension final a 72 °C durante
2 minutos. Los datos de fluorescencia se adquirieron al final
de cada paso de extension durante los ciclos de PCR. Antes
del HRM, los productos se desnaturalizaron a 95 °C durante
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5 s, y luego se anillaron a 50 °C durante 30 s para formar
daplex de ADN al azar. La HRM se realizé de la siguiente
manera: fundicion previa a la primera temperatura apropiada
durante 90 s, y fusion en una rampa de 10 °C en un rango de
temperatura apropiado con incrementos de 0,1 °C cada 2 s.
Finalmente, la curva de fusion de 2 resoluciones (HRM) de
los marcadores ITS se obtuvo utilizando 95 °C durante 15 s,
50 °C durante 15 s y 95 °C durante 15 s. El patron de fusion de
las secuencias correspondientes de los amplicones ITS de las
muestras, se analizo utilizando el programa informatico Eco
™ Software v4.1.2.0.

Los productos de PCR se secuenciaron en las dos
direcciones usando BigDye Terminator V3.1 en un analizador
3500 xI (Thermo Scientific), con el software Data Collection
v3. Las secuencias se alinearon y se corrigieron usando el
software DNASTAR (Lasergene).

2.4 Anadlisis filogenéticos

Se construyé una matriz de ADN utilizando las 6
secuencias (B, G, ], L, M, y P) y secuencias de referencia,
incluyendo secuencias tipo delas especies del género Morchella
del clado elata (Tabla Suplementaria). Las secuencias de ADN
se alinearon utilizando MFFT (Katoh & Standley, 2013) y se
descartaron las posiciones ambiguamente alineadas usando
GBLOCKS (Castresana, 2000) por ultimo se construyé un
arbol filogenético utilizando RaxML (Stamatakis, 2014). Tres
secuencias de Morchella esculenta fueron utilizadas como
outgroup.

3. Resultados

A partir de las seis muestras analizadas se obtuvieron
exitosamente perfiles de fusion de alta resolucion (HRM)
de la region ITS, asi como secuencias ITS utilizables para su
asignacion taxonémica mediante analisis filogenético.

Nuestros resultados muestran que las seis cepas analizadas
corresponden a tres entidades taxondmicas correspondientes
a M. tridentina, M. importuna y M. andinensis. El analisis de
las curvas de fusion de la region ITS revel6 cuatro patrones
de HRM diferenciables, con variaciones en la temperatura de
fusion (Tm) que oscilaron entre 0,5 y 3,0 °C entre cepas. Las
cepas B, ] y P compartieron un patrén de fusién altamente
consistente, mientras que la cepa L presenté un perfil de
fusion distintivo. Las cepas G y M mostraron curvas de fusion
similares en forma, pero desplazadas aproximadamente 1 °C
en Tm.

El anilisis filogenético basado en la region ITS situd
a todas las secuencias analizadas dentro del clado Elata,
con valores de soporte bootstrap del 100%, y podemos
identificar la cepa L con M. tridentina y las cepas G y M
con M. importuna ya que forman grupos monofiléticos con
las secuencias de estas especies con soportes de 100 y 94 de
Bootstrap respectivamente (Figura 2).
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Figura 1

Curvas de fusion de los productos de PCR de las seis cepas analizadas mediante Bar-HRM correspondiente a region ITS/Melting
curves of the PCR products of the six strains analyzed by Bar-HRM of the ITS region.

.4

il s

. Morchela B, P

& J

E Morchela L
= - /
E)
g Morchela M

.00 e e

B 2 a4 1#;:-‘“"”} a8 50 2 Lo

Figura 2

Arbol filogenético de méxima verosimilitud (RaxML) del clado Morchella elata basado en la secuencia de la regién ITS. En
negrita estan resaltadas las secuencias propias de este trabajo. Los valores en las ramas del drbol representan el soporte estadistico
bootstrap/Maximum likelihood (RaxML) phylogenetic tree of the Morchella elata clade based on ITS region. The sequences of our

six strains are bolded. Values on branches are bootstrap support.
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Figura 3

Arbol filogenético de maxima verosimilitud (RaxML) de las especies M. aysenina, M. andinensis, M importuna y M. tridentina
basado en la secuencia de la region ITS. En negrita estan resaltadas las secuencias propias de este trabajo. Los valores en las ramas
del arbol representan el soporte estadistico bootstrap/Maximum likelihood (RaxML) phylogenetic tree of the species M. aysenina,
M. andinensis, M importuna y M. tridentina based on ITS region. The sequences of our six strains are bolded. Values on branches

are bootstrap support.
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Las cepas B, J y P no formaron un clado monofilético
bien soportado en el andlisis filogenético amplio del clado
Elata (Figura 2). Sin embargo, al restringir el andlisis a
especies cercanas, estas cepas se agruparon con secuencias
de referencia de M. andinensis, incluyendo la secuencia
tipo. (Figura 3). Por este motivo las cepas B, ] y P se pueden
considerar como pertenecientes a M. andinesis.

4. Discusion

Segtin nuestros resultados basados en la region ITS, las
seis muestras analizadas de Morchella pueden asociarse a
tres especies diferentes Las cepas B, ], P y L procedentes de
la precordillera andina se asociaron filogenéticamente a M.
andinensis (B, ]y P) y M. tridentina (L), mientras que las cepas
B, J y P, a pesar de mostrar relacién con M. andinensis, no
se agrupan en un clado monofilético. El anilisis filogenético
con las muestras del clado elata basado en ITS (Figura 2)
identifica satisfactoriamente 3 de las 6 cepas, mientras que las
cepas B, J y P a pesar de mostrar relacion con M. andinensis
y M. tridentina no se agrupan en un clado monofilético. Esto
se debe a que, aunque la region ITS es el barcode universal
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L Morchella_L

propuesto en hongos (Schoch et al., 2012), casi siempre se
utiliza junto a otros marcadores. En el trabajo de Machuca
et al. (2021) donde se describen por primera vez las especies
M. aysenina y M. andinensis ademas de la region ITS utilizan
otras tres regiones de ADN.

La técnica Bar-HRM se muestra como una herramienta
util para la discriminacién molecular de especies de Morchella
de Chile, ya que los cuatro grupos de curvas observados en la
figura 1 son consistentes con las tres entidades taxonomicas
reconocidas mediante el andlisis filogenético. Muestra una
curva de fusion unica (Figura 1) para la cepa L, reconociendo
la especie M. tridentina de igual forma que el analisis
filogenético (Figura 2). Las cepas G y M que pertenecen a la
misma especie (M. importuna) aunque muestran dos curvas
diferentes (Figura 1), lo cierto es que se trata de curvas de
fusion de morfologia similar, desplazadas aproximadamente
un grado de temperatura, lo que merece mayor atenciéon
y podria deberse a variabilidad intraespecifica o a efectos
técnicos. Por otro lado, la técnica Bar-HRM mostré un
patrén de fusion homogéneo en las muestras asociadas a M.
andinensis (Figural), a pesar de la falta de monofilia observada
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en la filogenia basada unicamente en ITS (Figura 2).

De este modo, la técnica Bar-HRM muestra un poder de
discriminacién comparable al andlisis filogenético cuando
ambos se basan en un inico marcador molecular, ya que Bar-
HRM detecta mejor la especie M. andinensis (no monofilética
en la filogenia de ITS), mientras que la filogenia detecta
correctamente la especie M. importuna (para la cual Bar-
HRM muestra dos curvas diferentes).

Consideramos que las cepas B, ] y P pertenecen a M.
andinensis porque, aunque en la filogenia completa (Figura 2)
no forman un grupo monofilético, en la filogenia con menos
muestras (Figura 3) si forman un grupo monofilético con
algunas muestras de M. andinensis. De la misma forma en el
trabajo de Machuca et al. (2021) de donde hemos obtenido
las secuencias utilizadas, la filogenia realizada con la region
ITS Unicamente no muestra M. andinensis como un grupo
monofilético y es en su analisis con 4 marcadores moleculares
donde las muestras de M. andinensis muestran monofilia.
Por este motivo consideramos que las cepas B, ] y P son
consistentes con la delimitacion molecular propuesta para M.
andinensis y que ademas muestran la misma curva de fusion
(Figura 1) con la técnica Bar-HRM que ha sido validada en
otros grupos de organismos.

Estudios ecoldgicos han mostrado la importancia de
los distintos ecotipos de Morchella asociados a distintas
especies de bosque nativo (y algunos arboles introducidos)
y las condiciones climaticas para determinar la presencia
de ascomas de Morchella en el centro sur de Chile (Pildain
et al., 2014; Oyanedel, 2016). Nuestros resultados no son
concluyentes para relacionar la variabilidad genética con
las asociaciones vegetales o el clima, ya que al sustituir el
bosque nativo por plantaciones u otros arboles introducidos
las especies de Morchella logran adaptarse y coexistir con
estas especies exoticas. Pero nuestros datos y observaciones
si parecen mostrar una tendencia biogeografica ya que una
especie procede de la cordillera de la costa y la regién del
Biobio y las otras dos especies de la precordillera andina y la
region de la Araucania. Cabe destacar que las mismas especies
(M. andinensis y M. tridentina) que hemos encontrado
en la precordillera andina araucana han sido citadas en la
precordillera de la Patagonia (Machuca et al., 2021) pero no
M. importuna, que hemos aislado e identificado a partir de
muestras de la cordillera de la costa lo que sugiere que las
distintas especies tienen distintas preferencias de habitat.
También en la Patagonia Argentina se encontraron estas
dos especies en un trabajo pionero en el uso de marcadores
moleculares en la region (Pildain et al., 2014). Aunque en
el texto de Pildain et al. (2014) no aparecen los nombres de
M. tridentina y M. andinensis, en su analisis mostraron la
presencia de Mel-2 y Mel-37 que segun trabajos posteriores
corresponden a estas especies (Richard et al., 2015; Machuca
et al., 2021). Ademas, Pildain et al. (2014) también reportan
Mel-7 (M. eximia) de la misma forma que Machuca et al.
(2021). Nuestros datos del centro-sur de Chile en conjunto
con los datos del sur (Patagonia chilena y Patagonia argentina)
indican un importante componente biogeografico en la
distribucion de las especies de Morchella en Chile.
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Se requieren mas estudios moleculares de especies del
género Morchella en Chile por dos motivos principalmente:
1) la taxonomia del grupo es muy complicada y se sigue
trabajando en ella para reducir las inconsistencias y las
malas identificaciones de los trabajos que no han aplicado un
concepto filogenético de especies (Du et al., 2012; Richard et
al., 2015; Loizides et al., 2022) y 2) se han realizado pocos
trabajos con foco en las especies chilenas de Morchella en
Chile (Oyanedel, 2016; Machuca et al., 2021) especialmente
trabajos moleculares (Machuca et al., 2021).

Como conclusion, podemos considerar la técnica Bar-
HRM como una herramienta util para la discriminacién
molecular de especies del género Morchella, con un desempefio
comparable al empleo de un unico marcador molecular.
Recomendamos el método para aplicaciones que requieran
rapidez y eficiencia, pero lo mds recomendable cuando sea
posible es combinar varios marcadores moleculares. Ademads,
este trabajo aporta informacién fiable de la presencia de 3
especies de Morchella en el centro-sur de Chile que aporta
informacion valiosa de la distribucién y biogeografia del
género.
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