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INTRODUCTION

La clasificacién de los organismos constituye uno de los principales objetivos de la biologia sistematica. Desde las
primeras propuestas taxonomicas basadas principalmente en caracteristicas morfolégicas hasta los sistemas
actuales apoyados por informacion molecular, la organizacidn de los seres vivos ha experimentado numerosas
transformaciones. Durante muchos afios, los organismos fueron clasificados utilizando caracteristicas visibles
como estructura corporal, mecanismos de nutricién, formas de reproduccion y caracteristicas celulares. Sin
embargo, este enfoque presentd limitaciones importantes, especialmente en grupos con organismos microscopicos
0 con caracteristicas morfolégicas similares derivadas de procesos evolutivos independientes. La incorporacion de
herramientas moleculares transformé considerablemente la sistematica bioldgica. El andlisis de secuencias de ADN
permite comparar organismos utilizando informacion genética y reconstruir hipdtesis sobre sus relaciones
evolutivas. Dentro de este contexto, el reino Chromista ha generado un considerable interés debido a su
complejidad taxonémica. Este grupo incluye organismos eucariotas muy diversos que pueden encontrarse
principalmente en ambientes acuaticos, aunque también existen especies terrestres. Entre los grupos cominmente
relacionados con Chromista se encuentran diferentes organismos fotosintéticos y heterétrofos. Muchos de ellos
presentan caracteristicas celulares particulares y desempefian funciones ecologicas fundamentales. En los
ecosistemas marinos, algunos chromistas participan directamente en la productividad primaria, forman parte del
fitoplancton y contribuyen al ciclo global del carbono. Otros actian como consumidores, descomponedores o
patdgenos. La gran diversidad existente dentro del grupo ha provocado debates respecto a su origen y clasificacién.
Las relaciones evolutivas de algunos linajes han sido dificiles de establecer exclusivamente mediante caracteres
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morfolégicos. Por esta razon, la sistematica molecular se ha convertido en una herramienta fundamental.
Marcadores genéticos como las regiones ribosomales y los espacios transcritos internos, conocidos como ITS,
permiten comparar secuencias entre diferentes organismos y estimar distancias genéticas. El presente trabajo utiliza
secuencias de la region ITS para analizar las relaciones filogenéticas entre diferentes especies pertenecientes al
reino Chromista. Mediante herramientas bioinformaticas y reconstrucciones filogenéticas se busca identificar
patrones de agrupamiento y evaluar su relacién con la clasificacién taxonémica vigente.

Diversidad biolégica y caracteristicas del reino Chromista

El concepto de Chromista fue desarrollado para agrupar diversos organismos eucariotas que presentan
caracteristicas celulares y evolutivas particulares. Sin embargo, la composicidn exacta del reino ha variado a
medida que se han incorporado nuevos datos moleculares. Uno de los aspectos mas importantes del grupo
corresponde a su diversidad morfolégica. Dentro de Chromista pueden encontrarse organismos unicelulares,
coloniales y multicelulares. Algunas especies poseen estructuras fotosintéticas especializadas, mientras que otras
presentan modos de nutricion heterdtrofos. Esta diversidad ha dificultado la identificacion de caracteristicas
universales que permitan definir todo el grupo Unicamente mediante criterios morfolégicos. El origen de
determinados plastidios también constituye un aspecto relevante en la evolucion de muchos chromistas. Diferentes
linajes presentan plastidios derivados de procesos de endosimbiosis secundaria, en los cuales un organismo
eucariota incorpor6 otro organismo fotosintético. Estos eventos evolutivos contribuyeron significativamente a la
diversificacion de los eucariotas y explican algunas de las complejas relaciones observadas dentro de Chromista.
Ademas de su diversidad estructural, los chromistas desempefian funciones ecoldgicas importantes. En ambientes
marinos y de agua dulce, muchos organismos forman parte del fitoplancton y contribuyen a la produccién primaria.
Otros organismos pueden actuar como patégenos de plantas, animales o diferentes especies acuaticas. Por estas
razones, estudiar la diversidad y evolucion de Chromista tiene implicaciones que abarcan ecologia, biodiversidad,
agricultura, acuicultura y biotecnologia.

Sistematica molecular y region ITS

La sistemética molecular utiliza informacién contenida en moléculas bioldgicas, especialmente ADN y ARN, para
analizar relaciones evolutivas entre organismos. La comparacion de secuencias permite identificar similitudes y
diferencias genéticas que pueden utilizarse para estimar parentesco. Uno de los marcadores empleados en estudios
taxonémicos corresponde a la region ITS, denominada Internal Transcribed Spacer.

Esta regién forma parte del ADN ribosomal y se encuentra entre genes altamente conservados. La region ITS
presenta una combinacion Gtil de caracteristicas: las regiones adyacentes son relativamente conservadas y facilitan
su amplificacién, mientras que los espacios internos pueden presentar suficiente variabilidad para distinguir
diferentes especies o linajes. Por esta razén, ITS ha sido ampliamente utilizado en estudios de identificacién
molecular y reconstruccion filogenética. El andlisis comienza generalmente con la obtencion de secuencias
disponibles en bases de datos o mediante secuenciacion experimental. Posteriormente se realiza un alineamiento
maltiple. El alineamiento permite identificar posiciones equivalentes entre secuencias y reconocer sustituciones,
inserciones o deleciones. A partir del alineamiento pueden calcularse matrices de distancia genética y construirse
arboles o dendrogramas filogenéticos. Estos arboles representan hipotesis sobre las relaciones evolutivas de los
organismos analizados.

Metodologia

El estudio se desarroll6 mediante un enfoque bioinformatico orientado al andlisis de relaciones filogenéticas entre
especies pertenecientes al reino Chromista. Se seleccionaron 46 secuencias de ADN correspondientes a especies
diferentes obtenidas de bases de datos bioldgicas. Las secuencias seleccionadas correspondieron a la region ITS,
empleada como marcador molecular para estimar relaciones entre los organismos. El procedimiento metodolégico
puede resumirse en las siguientes etapas:

Seleccion de secuencias: se identificaron registros correspondientes a diferentes especies y filos incluidos dentro
del reino Chromista.

Depuracion de datos: las secuencias fueron revisadas para garantizar su utilidad dentro del andlisis.
Alineamiento: se organizaron las secuencias para identificar regiones homdlogas.

Calculo de distancias: se determinaron diferencias genéticas entre las secuencias analizadas.

Reconstruccion filogenética: se generaron dendrogramas utilizando métodos bioinformaticos de distancia y
filogenia.

Interpretacién: los grupos obtenidos fueron comparados con la clasificacion taxondmica empleada.

Este proceso permitio evaluar si las similitudes genéticas observadas correspondian con los agrupamientos
taxonémicos esperados.
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Table 1Etapas principales del andlisis filogenético

Etapa Procedimiento Propésito

Seleccion de datos Recuperacion de 46 secuencias ITS Representar diferentes especies de
Chromista

Control de Revision y  depuracion  de Evitar datos incompletos o poco

calidad secuencias confiables

Alineamiento Comparacion de posiciones Detectar similitudes y diferencias

multiple homologas

Distancia genética Comparacion entre secuencias Estimar divergencia molecular

Reconstruccion Construccion de dendrogramas Inferir relaciones evolutivas

filogenética

Comparacion Evaluacion de agrupamientos Contrastar filogenia y clasificacion

taxon6mica

Interpretacion Analisis de clados Comprender patrones evolutivos

biolégica

Meétodos filogenéticos y construccién de dendrogramas

La reconstruccion filogenética busca establecer una hipétesis acerca de las relaciones evolutivas entre diferentes
organismos. Los dendrogramas o arboles filogenéticos representan graficamente estas relaciones. Cada extremo del
arbol corresponde normalmente a una secuencia o especie analizada. Los puntos donde diferentes ramas se unen
reciben el nombre de nodos y representan ancestros comunes hipotéticos. Los organismos que comparten un
ancestro comdn mas reciente tienden a agruparse dentro de un mismo clado. Los métodos basados en distancia
utilizan medidas cuantitativas de diferencia genética entre secuencias. Una matriz de distancias puede utilizarse
posteriormente para generar agrupamientos. Sin embargo, ningun arbol debe interpretarse como una representacion
absolutamente definitiva de la historia evolutiva. La calidad de la reconstruccién depende del marcador
seleccionado, nimero de especies, calidad de las secuencias, modelo evolutivo y método utilizado. En organismos
evolutivamente complejos, utilizar un Unico marcador puede proporcionar solamente una parte de la historia. Por
ello, estudios modernos suelen combinar maltiples genes o utilizar aproximaciones filogenémicas basadas en
grandes conjuntos de datos.

Resultados del analisis molecular

El analisis de las 46 secuencias permitié generar diferentes dendrogramas destinados a representar las relaciones
entre los organismos seleccionados. Los agrupamientos observados mostraron una distribucion de especies
compatible, en términos generales, con la clasificacién taxondémica considerada en el estudio. Las especies
pertenecientes a grupos relacionados presentaron mayor proximidad dentro de los arboles. Este patron demuestra la
utilidad de las secuencias ITS para reconocer diferencias genéticas entre los organismos analizados. Asimismo, los
resultados evidenciaron una separacion entre los chromistas incluidos en el estudio y organismos pertenecientes a
grupos comparativos, apoyando la existencia de linajes evolutivos diferenciados. Los resultados también muestran
que la clasificacion molecular puede complementar los criterios morfolégicos tradicionales. En grupos donde las
caracteristicas externas son altamente variables o convergentes, el analisis de ADN proporciona informacion
adicional que puede ayudar a resolver relaciones taxonémicas. Sin embargo, debido a la amplitud y complejidad
del grupo, los resultados deben interpretarse dentro de las limitaciones del conjunto de especies y del marcador
molecular utilizado.

Importancia ecoldgica del reino Chromista

El estudio filogenético de Chromista posee importancia mas alld de la clasificacion taxonémica. Diversos
organismos incluidos dentro de estos grupos participan activamente en procesos ecoldgicos de gran escala.
Algunas especies fotosintéticas constituyen una parte fundamental del fitoplancton marino y de agua dulce.

Estos organismos fijan carbono mediante fotosintesis y contribuyen significativamente a las cadenas alimentarias
acuaticas. Los cambios en las poblaciones de determinados chromistas pueden modificar la productividad de los
ecosistemas. Ademads, algunas especies pueden formar floraciones masivas que alteran temporalmente las
caracteristicas ecoldgicas de un ambiente. Otros miembros poseen relevancia como patégenos. Los oomicetos, por
ejemplo, incluyen especies que pueden causar enfermedades en plantas y organismos acuatico Comprender las
relaciones filogenéticas dentro de estos grupos facilita la identificacion de especies y puede contribuir al desarrollo
de estrategias de manejo.
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Sistematica molecular y conservacion

La conservacion de la biodiversidad depende en gran medida de una identificacion adecuada de las especies.
Cuando diferentes organismos morfol6gicamente similares corresponden en realidad a linajes distintos, las
estrategias de conservacion pueden necesitar enfoques diferentes. La sistematica molecular puede revelar
diversidad que no es evidente mediante observacion morfoldgica. Esto resulta particularmente importante en
microorganismos y organismos acudticos. La identificacién molecular también puede facilitar el monitoreo
ambiental. Las secuencias de ADN disponibles en bases de datos pueden compararse con muestras ambientales
para detectar la presencia de determinados organismos. Actualmente, enfoques como el ADN ambiental permiten
identificar organismos a partir de material genético presente en muestras de agua, suelo u otros ambientes. Para
Chromista, estas metodologias ofrecen grandes posibilidades debido a la importancia ecol6gica de muchos de sus
representantes.

Potencial biotecnoldgico

Los organismos chromistas también poseen un considerable potencial biotecnolégico. Algunas microalgas
producen lipidos, pigmentos y otros compuestos con aplicaciones industriales. Determinadas especies pueden
utilizarse para producir biomasa, alimentos, productos farmacéuticos o biocombustibles. EI conocimiento
filogenético puede ayudar a identificar grupos relacionados con caracteristicas metabdlicas de interés. La
comparacion entre especies relacionadas tambien puede facilitar el descubrimiento de nuevos genes y rutas
metabolicas. Por esta razon, comprender la diversidad evolutiva de Chromista puede generar oportunidades en
biotecnologia marina y acuética.

Discusion

Los resultados obtenidos mediante el andlisis de secuencias ITS muestran que la sistematica molecular constituye
una herramienta Gtil para examinar las relaciones dentro de grupos taxonémicamente complejos. La coincidencia
general entre determinados agrupamientos moleculares y la clasificacién taxonémica proporciona evidencia del
valor informativo del marcador utilizado. No obstante, la evolucién de Chromista continda siendo un tema
complejo. El elevado nimero de linajes, los procesos de endosimbiosis y la extensa historia evolutiva de los
organismos dificultan la construccién de una clasificacion universalmente estable. Las diferencias entre
clasificaciones también pueden originarse en la utilizacion de distintos marcadores y modelos filogenéticos. Un
arbol basado exclusivamente en ITS puede diferir de reconstrucciones basadas en otros genes. Por ello, la
interpretacion de los resultados debe incorporar diferentes fuentes de evidencia. La combinacion de informacion
morfolégica, ecolégica y molecular constituye una estrategia méas robusta para comprender la evolucion de estos
organismos. Las herramientas filogendmicas modernas ofrecen posibilidades adicionales mediante el analisis
simultaneo de numerosos genes. Estas metodologias pueden ayudar a resolver relaciones profundas que no pueden
establecerse facilmente utilizando un solo marcador.

Conclusiones

El reino Chromista representa uno de los grupos eucariotas mas diversos y complejos desde el punto de vista
taxonémico y evolutivo. El andlisis molecular constituye una herramienta fundamental para estudiar estas
relaciones debido a las limitaciones de las clasificaciones basadas exclusivamente en caracteristicas morfoldgicas.
La regién ITS proporciona informacion util para comparar organismos y estimar diferencias genéticas entre
especies. En el estudio fueron utilizadas 46 secuencias correspondientes a diferentes organismos, las cuales fueron
procesadas mediante herramientas bioinformaticas y utilizadas para generar reconstrucciones filogenéticas. Los
dendrogramas obtenidos mostraron patrones de agrupamiento compatibles con la clasificacién considerada, lo que
demuestra el potencial de los marcadores moleculares para el estudio de Chromista. Sin embargo, el uso de un solo
marcador y un conjunto limitado de especies no permite resolver completamente la compleja evolucion de este
reino. Por ello, futuras investigaciones deberian integrar un mayor nimero de especies, multiples marcadores
moleculares y enfoques filogenomicos. El conocimiento de las relaciones evolutivas de Chromista puede contribuir
significativamente a estudios de biodiversidad, ecologia, conservacion y manejo de ecosistemas. También puede
tener aplicaciones biotecnoldgicas mediante la identificacion de linajes con caracteristicas fisiol6gicas o
metabolicas de interés. En sintesis, la sistematica molecular constituye una herramienta esencial para avanzar en la
comprension de la evolucidn del reino Chromista y para desarrollar una clasificacion cada vez méas consistente con
la historia evolutiva de sus organismos.

Resumen general

La investigacion analiz6 las relaciones filogenéticas dentro del reino Chromista mediante el uso de secuencias
correspondientes a la region ITS. Se seleccionaron 46 secuencias de ADN pertenecientes a diferentes especies y se
analizaron mediante herramientas bioinformaticas de alineamiento, distancia genética y reconstruccion
filogenética. Los dendrogramas obtenidos mostraron agrupamientos compatibles con la clasificacion taxondmica
utilizada y permitieron distinguir los organismos estudiados de otros grupos eucariotas. Los resultados respaldan la
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utilizacion de la sistematica molecular como complemento de la taxonomia tradicional. Asimismo, el estudio

destaca la necesidad de desarrollar investigaciones mas amplias para comprender adecuadamente la evolucién,

fisiologia y ecologia de Chromista. Una comprension méas detallada de sus relaciones filogenéticas puede
contribuir a la conservacion de la biodiversidad, al manejo de ecosistemas acuaticos y al desarrollo de aplicaciones
biotecnoldgicas.
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