C fencia
Nlc olaita 8 6

Ciencia Nicolaita 86

Universidad
Michoacana
de San Nicolas
de Hidalgo

ISSN: 2007-7068

La relevancia emergente de una vision pluralista de la
biologia sistematica

The emerging relevance of a pluralistic view of systematic
biology

Efrain De Luna*, Dolores Gonzalez

Para citar este articulo: Efrain De Luna*, Dolores Gonzalez, 2022. La relevancia emergente de una vision pluralista de la
biologia sistematica. Ciencia Nicolaita no. 86, 54-68. DOI: https://doi.org/10.35830/cn.vi86.676

Historial del articulo:

Recibido: 6 de julio de 2022
Aceptado: 28 de septiembre de 2022
Publicado en linea: diciembre de 2022

Ver material suplementario

Correspondencia de autor: efrain.deluna@inecol.mx

® ® ®

Términos y condiciones de uso: https://www.cic.cn.umich.mx/cn/about/privacy

®

Envie su manuscrito a esta revista: https://www.cic.cn.umich.mx/cn/about/submissions

54



Efrain De Luna, Dolores Gonzalez

La relevancia emergente de una vision pluralista de la
biologia sistematica

The emerging relevance of a pluralistic view of systematic
biology

Efrain De Luna*, Dolores Gonzalez

Biodiversidad y Sistematica, Instituto de Ecologia, A. C., Xalapa, Ver. México.

Resumen

El impacto de los datos moleculares y la aplicaciéon de métodos analiticos para la inferencia de
filogenias, han promovido la division epistemoldgica y separacion gremial entre los taxénomos. Un
diagndstico de esta disociacidn son las filogenias moleculares sin referencia a los caracteres taxond-
micos, homologia, sinapomorfias, ni a las conclusiones taxondmicas inferidas mediante los grupos
monofiléticos. Se argumenta la relevancia de la biologia sistemdtica como ciencia epistemoldgica-
mente pluralista, con al menos tres componentes: la perspectiva histérica, la exploracién de la bio-
diversidad y el manejo de la informacién taxondmica. La pluralidad epistemoldgica lleva a integra-
cién, no a antagonismos, ni competencia interna. Bajo esta visidn, cada una de las tres areas tiene
la misma importancia, aunque diferentes requerimientos empiricos, analiticos y tecnoldgicos.
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Abstract

The impact of molecular data and the application of analytical methods for the inference of phy-
logenies have promoted an epistemological division and separation among taxonomists. A diagnosis
of this dissociation are the molecular phylogenies without reference to taxonomic characters, ho-
mology, synapomorphy, nor to the taxonomic conclusions inferred by monophyletic groups. We
argue the relevance of systematic biology as an epistemologically pluralist science with at least three
components: the historical perspective, the exploration of biodiversity, and the management of ta-
xonomic information. Epistemological plurality leads to integration, not antagonisms, or internal
competition. Under this vision, each of the three areas has the same importance, although different
empirical, analytical, and technological requirements.
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Introduccion

La sistematica se ha convertido en un drea de gran
importancia para la biologia moderna. El conoci-
miento generado por los taxénomos en todo el
mundo ha sido fundamental para el descubrimiento
de nuevas medicinas, compuestos quimicos industria-
les, recursos genéticos para el desarrollo agricola, fo-
restal y pesquero, diagnosis de patégenos y control de
pestes. También la sistemdtica es central en el es-
fuerzo de conservaciéon de grupos taxonémicos o am-
bientes prioritarios. Ademas, si se sostiene que la me-
jor manera de entender los procesos bioldgicos es
analizarlos en un contexto comparativo, resulta nece-
sario que las unidades de estudio y que la clasificacién
sean el reflejo de la historia filogenética de los orga-
nismos para tener una base robusta de comparacion.
Evidentemente, la sistematica provee los fundamen-
tos que permiten la organizacion de todo el conoci-
miento bioldgico (Systematics Agenda 2000, 1991;
Cracraft, 2002; Daly et al., 2012; Hinchliff et al., 2014).
Uno de esos fundamentos es el marco de trabajo con-
ceptual histérico, el cual no puede ser generado por
ningun otro segmento de la comunidad biolégica
(Chernoff et al., 1989).

La relevancia de las hipétesis de relaciones filoge-
néticas, radica en que proveen un enfoque cientifico
para el estudio de la trayectoria histérica de los pro-
cesos, las unidades y la distribucién en el tiempo y el
espacio de la diversidad bioldgica (Schuh, 2000;
Wheeler, 2012). Tal perspectiva histérica se modela
en forma de hipodtesis filogenéticas explicitas, sean
moleculares (secuencias de nucleétidos en porciones
del ADN, genomas, transcriptomas) o combinadas con
otros tipos de datos (por ejemplo, datos morfoldgicos,
morfométricos, conductuales, etc.). Las filogenias in-
feridas tienen aplicaciones siempre que se lleven a
cabo comparaciones entre organismos. Las filogenias
se consideran como la base para las inferencias sobre
la historia del cambio de los caracteres y la secuencia
temporal del origen y distribucidn geografica de los
grupos, patronesy procesos a la escala micro y macro-
evolutiva, asi como las interacciones ecoldgicas. Por
esta razon, los desarrollos tedricos de la sistemética,
los métodos filogenéticos vy las filogenias publicadas
no solo son de interés para los taxénomos, sino tam-
bién para una audiencia cientifica mas amplia que in-
cluye todos los estudiosos de las ciencias bioldgicas,
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particularmente ecdlogos, etdlogos, bidlogos de la
conservacién y aun algunas disciplinas comparativas
fuera de la biologia (Platnick y Cameron, 1977; Wiley,
1981; Myers y Giller, 1988; Smith y Donoghue, 2010;
Nunn, 2011; Wheeler y Whiteley, 2015).

Dos factores han ayudado a percibir la importancia
de lainvestigacidn sistematica, por un lado, el impacto
del uso de datos moleculares y por otro, la aplicacion
de métodos cuantitativos (parsimonia, verosimilitud y
probabilidades Bayesianas) para la agrupacion de la
variacion de esos datos y la conformacién de grupos
taxondmicos. Mucho del dinamismo de la investiga-
cién taxondmica en las décadas recientes, es de hecho
el producto de la disponibilidad cada vez mas amplia
de tecnologias de generacidon de datos mediante se-
cuenciacién automatizada del ADN (Meier, 2008;
Heather y Chain, 2016). Tal dinamismo ha llevado a al-
gunos al extremo de anticipar el tiempo en el que la
taxonomia consista fundamentalmente en obtener
secuencias de nucledtidos y confrontar esos datos
para solucionar la siempre dificil tarea de identifica-
cion de especimenes (Tautz et al., 2003; Taylor y Ha-
rris, 2012). Esta idea comercializada como “DNA bar-
coding”, se promovid considerando que el nimero de
taxénomos en el mundo ha declinado al grado de po-
ner en peligro la propia existencia de la taxonomia;
este enfoque reduccionista fue duramente refutado
(Prendini, 2005; Wheeler, 2005; Will et al., 2005). La
reaccidon generada en la comunidad de taxénomos
solo resalté la importancia de los objetivos cientificos
de la sistematica y de la necesidad de un universo am-
plio y heterogéneo de datos para un enfoque integra-
tivo (Dayrat, 2005), tanto en las decisiones de identi-
ficacién como en la clasificacion (Will et al., 2005,
Meier, 2008).

Aunque probablemente algunas actividades de la
taxonomia estan en crisis (Agnarsson y Matjaz, 2007;
Wheeler, 2013; Villasefior, 2015), una tesis de esta re-
visidon es que la amenaza mas peligrosa es la division
epistemoldgica y consecuente separacion gremial en-
tre los propios taxdnomos. Unos especializdndose en
el uso de datos moleculares para propdsitos de estu-
dios filogenéticos (sistematica molecular), y otros de-
dicdndose Unicamente a la descripcién de especies,
exploraciones de la diversidad y la identificacién de
especimenes para inventarios por areas geograficas.
Uno de los diagndsticos de esta tendencia es la diso-
ciacion epistemoldgica entre los analisis filogenéticos
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Figura 1. Una vision de la estructura pluralista de la sistemética con al menos tres componentes.

y la clasificacion taxondmica (Wheeler, 2004; Franz,
2005; Figura 1). Tal divergencia ha estado asociada a
la proposicién de que el interés central de la sistema-
tica son las propiedades estadisticas de las filogenias
“and it is nearly irrelevant how they are used in taxo-
nomy” (Felsenstein, 2001, p. 467), por lo que bajo este
enfoque epistemoldgico de la sistematica, “the deli-
mitation of higher taxa is no longer a major task of sys-
tematics” (Felsenstein, 2004, p. 145). Para muchos,
ahora la sistematica solo consiste metodolégicamente
en los analisis filogenéticos con datos molecularesy la
descripcién estadistica (sensu Felsenstein, 2004) de
las propiedades de las hipétesis filogenéticas mismas.
Este tipo de analisis procede aplicando métodos pro-
babilisticos para estimar los valores de las verosimili-
tudes maximas y probabilidades Bayesianas de las hi-
potesis filogenéticas (De Luna et al., 2005). Al usar es-
tos métodos, se esta normalizando cada vez mas infe-
rir filogenias moleculares sin luego hacer referencia a
los caracteres taxonédmicos (ni morfoldgicos, ni mole-
culares), ni a las homologias, las sinapomorfias y los
grupos monofiléticos (Wheeler, 2008, 2016; Assis,
2017). Tal disociacidn indica un olvido fundamental
del contenido pluralista, tanto intelectual como empi-
rico de la biologia sistematica. El futuro de la sistema-
tica se basa en una visidn pluralista sin tanto énfasis
en las diferencias por los dominios de estudio (por
grupos taxondmicos o por areas geograficas) o en la
tecnologia de los tipos de datos (moleculares o mor-
foldgicos).
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Otro diagndstico de la disociacidén epistemolégica
es la segregacioén curricular de la sistematica en los
planes educativos. Las nuevas generaciones comien-
zan con la bifurcacion entre filogenias y taxonomia
ante el énfasis en los cursos de sistematica solo para
la reconstruccion de filogenias y los escasos cursos
para la identificacion y exploracion de la diversidad ta-
xonémica. Décadas atras, la misma separacion entre
los analisis filogenéticos y la taxonomia, se debia jus-
tamente a la circunstancia educativa opuesta. Cierta-
mente, varios factores histéricos podrian ayudar a en-
tender la actual circunstancia (Michan y Llorente,
2003; Llorente-Bousquets, et al., 2008). Taxbnomos
aun activos se formaron en la etapa de la concepcidn
de la taxonomia como ciencia exploratoria y descrip-
tiva. Otros, no incorporaron las filogenias en su inves-
tigacién por la resistencia socioldgica ante el desarro-
llo de los nuevos métodos de inferencia de los grupos
taxondmicos. Sin duda, un factor histérico que ha con-
tribuido también a la actual separacién entre filoge-
nias y taxonomia, es la carencia de un conocimiento
taxondmico bdasico de muchos grupos de organismos,
tanto de plantas como de animales. Aln ahora esto
sigue siendo un impedimento para emprender estu-
dios filogenéticos con organismos de los que no se
sabe casi nada o que hay enormes huecos en su taxo-
nomia por su enorme diversidad. El reto que tiene el
sistema educativo, es el de brindar las opciones para
la oportunidad de formarse con los conceptos, méto-
dos analiticos y herramientas tecnoldgicas digitales
bajo una visidn pluralista.
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En este marco, el propdsito de esta contribucidn es
destacar la relevancia de la educacién y la investiga-
cion en la biologia sistematica entendiéndola como
una actividad epistemolégicamente pluralista que in-
tegra al menos tres componentes: la perspectiva his-
torica, la exploracion de la diversidad bioldgica y el
manejo de la informacidn sobre las especies del pla-
neta. Al describir la estructura epistemoldgica de es-
tos tres componentes de la sistemdtica, se seialan al-
gunos de los avances y retos en cada area. En el con-
texto de los taxdnomos, el objetivo de promover tal
visién pluralista es transformar la manera como ve-
mos la estatura cientifica de nuestra propia disciplina.
Resulta imperativo que entendamos cdmo ha madu-
rado la sistemdtica epistemolégicamente en esas tres
areas, expandiendo la base empirica con nuevos datos
y fortaleciendo las capacidades analiticas y predictivas
con nuevos métodos inferenciales. En el contexto ge-
neral de la comunidad cientifica, se espera que esta
contribucidon ayude a resaltar la importancia emer-
gente de la sistematica, argumentando su estado ac-
tual como ciencia madura en los tres principales com-
ponentes de la sistematica bioldgica.

La estructura pluralista de la Biolo-
gia Sistematica

Nuestra habilidad de convivir satisfactoriamente
con las mas de ocho millones de especies que habitan
el planeta (Mora et al., 2011), depende del discerni-
miento que tenemos de ellas. Este comienza con
nuestro conocimiento de cuantas especies existen y
dénde se distribuyen. Un mejor entendimiento se lo-
gra cuando investigamos cuales son sus caracteristicas
morfolégicas, bioquimicas o genéticas y cémo su exis-
tencia particular se relaciona histérica y ecolégica-
mente con otras especies, inclusive la nuestra. La ge-
neracién y comunicacidn de este conocimiento bdsico
para documentar, entender y conservar la biodiversi-
dad, son las tareas de la biologia sistematica (Syste-
matics Agenda 2000, 1991; Daly et al., 2012). El campo
de accidn de los taxdnomos es vasto y consta por lo
menos de tres areas complementarias (Figura 1).

Un area primaria de la sistematica la constituyen
los estudios de exploracion de la biosfera e inventa-
riado de la biodiversidad, tanto actual (neontologia)
como del pasado (paleontologia). Dada la inmensidad
de la diversidad organica, la tarea de exploracién es
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tan enorme que facilmente consume el trabajo entero
del taxdnomo. Otra parte bdasica e indispensable, con-
siste en el estudio de los patrones histéricos y la ela-
boracién de hipdtesis sobre la filogenia para la clasifi-
cacidn de la vida. Ademas de la reconstruccién filoge-
nética, el tercer componente comprende la difusidn y
el uso del conocimiento que la sistematica genera.
Esta informacién se transmite principalmente a través
de floras, faunas y monografias.

La argumentacién de una perspectiva pluralista del
estudio cientifico de la diversidad bioldgica, se ha or-
ganizado aqui en tres temas fundamentales: 1) Explo-
racion de la diversidad; 2) Reconstruccion historica; y
3) Difusidén y uso del conocimiento (Figura 1). En cada
tema se describen los objetivos y tareas particulares.
La investigacion en cada una de las tres tareas seguird
requiriendo de diferentes habilidades educativas y re-
cursos tecnoldgicos de vanguardia. En esta exposiciéon
se resaltan los avances y retos vigentes que apuntan
hacia nuevos desarrollos empiricos, metodoldgicos o
conceptuales. Evidentemente, esto también sefiala la
educacién y colaboracién transdisciplinaria cada vez
mas exigente en cuanto al entrenamiento necesario
en filosofia de la ciencia, estadistica, biologia molecu-
lar, etc., para los estudiantes de sistematica biolégica.

Los avances y retos en el area de
exploracion

La dimensidn de la tarea exploratoria de los bidlo-
gos sistematicos ha ilustrado cémo el esfuerzo reque-
rido para leer millones de libros en medio de una bi-
blioteca incendidndose. Considerando la estimacion
de que existen al menos ocho millones de especies en
la Tierra (Mora et al., 2011) y que se extinguen unas
27 000 especies por ano (Wilson, 1992), la situacidn
equivale a que en los ultimos trescientos afos se hu-
bieran alcanzado a “leer” solo un poco mds del 15 %
de los libros, mientras que se ha perdido el 1 % del
total cada cuatro afos. No es dificil visualizar que a ese
ritmo de exploraciones, el catdlogo completo de la
vida en el planeta esta en el futuro muy lejano, al
tiempo que la tasa de extincidn se acelera. Ante este
escenario, la conservacién de la diversidad bioldgica
ha sido el primer objetivo de la “Convencion sobre Di-
versidad Bioldgica” de la ONU (CBD, 1993). No obs-
tante, la expansion de poblaciones humanas, el incre-
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mento de la pobreza, los conflictos militares y politi-
cos y la sobreexplotacién de los recursos naturales,
contintan con el deterioro de la calidad ambiental y el
consecuente exterminio irreversible de la diversidad
de especies conocidas y no conocidas. La tarea del bio-
logo sistematico de identificar, catalogar y documen-
tar la vida en la Tierra es entonces inmensa, impres-
cindible y urgente.

Los retos en el area exploratoria de la sistematica
en Latinoamérica son enormes y, aunque ha habido
avances (Forero, 1994), el ritmo de investigacién to-
davia es muy lento. En México, CONACYT ha finan-
ciado buena parte de la investigacion taxondmica vy,
ademas, existe un programa gubernamental (CONA-
BIO) dirigido especialmente a atender esta necesidad
(Llorente-Bousquets, 2008). La tendencia en las ulti-
mas décadas ha sido que los recursos se destinen a
“ciencia aplicada” y los trabajos taxonémicos no son
considerados como tales. Indudablemente, cualquier
plan de desarrollo cientifico debe promover la conti-
nuidad y expansion de los esfuerzos gubernamentales
para investigacién sobre exploracién e inventarios de
la biodiversidad. No obstante, nuestro ritmo de tra-
bajo no solo depende de mayores recursos financie-
ros, sino también de una mejor capacitacién curricu-
lar. Los taxdnomos tenemos la obligacién de educar-
nos mejor para lograr competitividad al concursar por
los recursos. Central a ese propdsito, es urgente que
nuestros programas de posgrado formen investigado-
res cientificos con las habilidades tedricas y metodo-
l6gicas de la sistematica pluralista de nuestro tiempo.
Se requiere una educacién de la biologia sistematica
pluralista disefiada para que abarque los tres compo-
nentes y que proporcione las capacidades para la ta-
rea de explorar, documentar, entender e interpretar
la historia de la diversidad y la consecuente difusion
del conocimiento.

Los avances y retos en el area de la
reconstruccioén historica.

La clasificacion consiste en agrupar organismos en
especies y estas a su vez en grupos taxondémicos ma-
yores. Tal tarea requiere inferir la historia de esos gru-
pos y como se relacionan entre si (filogenia). Estas de-
ducciones cientificas de eventos en el pasado derivan
del examen minucioso de la variacion de caracteristi-
cas en muchos organismos fdsiles o actuales, por
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ejemplo, se estudia la variacién en la anatomia, los
cromosomas Y las estructuras morfolégicas. Un desa-
rrollo constante ha sido la disponibilidad para los ta-
xénomos de equipo de laboratorio necesario para es-
tudiar la variacion en las secuencias del ADN, frecuen-
temente todavia por sectores o genes particulares
(Gonzélez, 1998), pero ahora también genomas com-
pletos y transcriptomas (Pyron, 2015; Bowman et al.,
2017; Zhao et al., 2019; Kapli et al., 2020). Cualquiera
gue sea la naturaleza de los datos, las observaciones
sobre la variacién entre organismos siempre se inter-
preta para deducir la jerarquia de grupos mediante la
deteccion de la relacidn de ascendencia-descendencia
entre las especies e inferir cdmo clasificarlas. Tal valo-
racion inferencial de los datos (sean morfolégicos o
moleculares) se efectia mediante métodos numéri-
cos (parsimonia, verosimilitudes, probabilidades Ba-
yesianas) para el andlisis de similitudes conocidos
como “filogenéticos” (De Luna et al., 2005). El resul-
tado de estos andlisis es la formacion de grupos a va-
rios niveles taxondmicos y constituye lo que técnica-
mente conocemos por “clasificar”. La construccién del
sistema de clasificacidn consiste en dos componentes
metodoldgicamente distintos: a) el reconocimiento
de los grupos o linajes (agrupacion), y b) la organiza-
cion de esos grupos en un sistema de rangos (catego-
rias taxondmicas).

Agrupacion. Entre los distintos criterios, se ha in-
tentado formar grupos por cuestién de su similitud to-
tal (clasificacion fenética) o por la interpretacion de su
presunta derivacidn evolutiva (c. evolutiva). Alternati-
vamente, en los sistemas de clasificacion filogenéticos
se agrupan los organismos por compartir la ancestria
o linaje (filogenia), la cual se deduce de un clado-
grama. Por lo tanto, la pregunta del sistematico filo-
genético ya no es: ¢cudl especie “deriva” de otra?,
sino: écudl especie es “hermana” de otra? Las espe-
cies hermanas se clasifican en el mismo género (o li-
naje) y asi sucesivamente se forman los demas grupos
taxondmicos. Los bidlogos sistematicos elaboran es-
tas decisiones con la formalidad caracteristica de las
hipétesis cientificas sujetas a refutacién (De Luna,
1995).

La formalizacion de la sistematica como ciencia, ha
sido posible gracias al desarrollo de los anlisis filoge-
néticos de las similitudes (morfoldgicas, moleculares,
etc.) como mecanismo de inferencia para producir o
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refutar hipdtesis sobre homologia y grupos monofilé-
ticos (De Luna, 1996; De Luna y Mishler, 1996). La dis-
ponibilidad de nuevas fuentes de datos, sin duda ha
vigorizado a la sistematica por el fortalecimiento de su
base empirica; no obstante, esta ciencia se ha forma-
lizado y ha avanzado aceleradamente por los cambios
en los conceptos y sus métodos de analisis de caracte-
res y los métodos para la inferencia de filogenias (De
Luna et al., 2005). El desarrollo de los métodos cladis-
ticos ha provisto un contenido tedrico robusto a la
parte de la sistemdtica que se encarga de construir el
marco histérico para la biologia. Lo anterior se ha visto
reflejado en el impacto conceptual y metodolégico en
otras dreas de investigacidn, especialmente la biogeo-
grafia y la ecologia comparada (Brooks y McLennan,
1991; Harvey y Pagel, 1991; Weber y Agrawal, 2012).

Categorias taxondmicas. La comunidad taxono-
mica ha convenido que ordenar y nombrar la diversi-
dad de formas de vida requiere de un sistema limitado
y estable de siete categorias basicas (o rangos) para
colocar subgrupos de organismos dentro de otros gru-
pos principales. La primera vez que se aplicaron con-
sistentemente estas categorias taxondmicas, fue en la
obra Systema Naturae de Carlos Linneo desde 1758.
Su sistema de categorias consistia en solo cuatro ran-
gos: “especies” agrupadas en “géneros”, “érdenes” y
“clases”. El sistema de rangos actual se ha modificado
sustancialmente, pero las categorias taxonémicas lin-
neanas siguen en uso. En muchos casos, la estructura
de categorias taxondmicas se ha expandido para aco-
modar niveles intermedios designados con los prefijos
“sub” o “super” dependiendo del nivel. Por ejemplo,
podemos encontrar subfamilias, superérdenes y su-
breinos, entre otros.

La categoria taxondmica mas elemental es para
ciertos grupos reconocidos como especies. En una se-
cuencia de grupos dentro de grupos, el problema ha
sido a cual nivel se le asigna a un grupo el rango de
especie. Desde Linneo, se entendia que los grupos de
organismos morfoldgicamente distintos debian ser re-
conocidos a este rango, pero solo si las diferencias
persistian en la descendencia. A partir de la tercera
década del siglo XX, tal concepto de la “relacién repro-
ductiva” como método para reconocer especies se
perpetud con elementos del desarrollo de la genética
de poblaciones y heredabilidad de caracteristicas en
ambientes controlados. El concepto “biolégico” de es-
pecie entonces se integré como la unidad funcional en
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la teoria sintética de la evolucién y el neodarwinismo.
Simpson (1961) y Mayr (1963) promovieron el con-
cepto “bioldgico” de especie como el grupo de orga-
nismos que poseen caracteristicas semejantes, capa-
ces de fecundarse entre si y que tienen descendencia
fértil. En medio de otro cambio conceptual (teoria fi-
logenética o cladismo) en la sistematica bioldgica ini-
ciado por Hennig (1966), la especie ha pasado actual-
mente a concebirse como un grupo o “linaje” de orga-
nismos conectados por su ancestria o filogenia comun
(concepto filogenético de especie, ver referencias en
Wilson, 1999). La “relacidon reproductiva” se sustituye
con el concepto de la “relacién de ancestria filogené-
tica”. Un resumen recomendable de los distintos con-
ceptos y definiciones de “especie” lo podemos encon-
trar en el libro de texto de Wheeler (2012). La idea
principal es que, bajo un enfoque filogenético, los li-
najes se descubren con métodos numéricos de agru-
pacién, los cuales seleccionan hipdtesis dptimas bajo
criterios alternativos de parsimonia, verosimilitudes y
probabilidades Bayesianas (De Luna et al., 2005). Al-
gunos de los grupos monofiléticos descubiertos cuan-
titativamente pueden nombrarse al rango de especies
(Mishler, 2009). Pero ante varios grupos anidados en
una filogenia, queda aun la decisidn sobre cudles gru-
pos monofiléticos se les puede asignar o no cierto
rango.

Si bien las decisiones de agrupacion dependen de
métodos cuantitativos de inferencia sobre el valor in-
formativo de las similitudes, sean morfoldgicas o mo-
leculares, las decisiones sobre la asignacidn de rango
han sido mayormente arbitrarias. En el caso del rango
de especie, unaidea es que las diferencias entre espe-
cies deben ser caracteristicas cuya variacion es here-
dada y transmitida a los descendientes (apomorfias).
Bajo esta idea, el aislamiento reproductivo no agrupa,
sino que se considera uno de los criterios para asignar
el rango de especie solo a grupos que mantienen la
cohesidn y separacién reproductiva. A cualquier nivel,
el grupo como linaje se reconoce por las caracteristi-
cas poseidas solo por organismos filogenéticamente
conectados (sinapomorfias, Mishler y De Luna, 1997),
pero no hay métodos cuantitativos para la asignacion
de cada rango, como el de género, el de familia, o el
de clase, el cual sigue siendo por convencion.

Los rangos proveen el contexto para la aplicacion
de los nombres cientificos de los grupos taxondmicos.
En vista de la arbitrariedad en la asignacién de rangos,
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se ha argumentado en dos direcciones. Por un lado, se
ha propuesto que los rangos no deberian influir en las
reglas de aplicacion de los nombres cientificos de los
grupos. Actualmente, la sintaxis de los nombres en la-
tin incluye sufijos correspondientes a ciertas catego-
rias taxondmicas. Por ejemplo, el sufijo “ceae” implica
un grupo de plantas al nivel de familia, como en Rosa-
ceae. Unas propuestas sugieren modificar o eliminar
este tipo de sufijos y abandonar por completo el sis-
tema de rangos (Hennig, 1975; Hull, 1966; Wiley,
1979, 1981). Como alternativa se han considerado di-
versos criterios y sintaxis para los nombres (Sereno,
2005), incluso el uso de cédigos de numeros para in-
dicar la posicion filogenética de cada grupo (Queiroz y
Gauthier, 1990, 1992). La idea de un sistema sin ran-
gos argumenta que se puede nombrar un linaje o
grupo relevante, pero sin la connotacidén nomenclatu-
ral de un rango en particular usando “nombres con
terminaciones estandar” (Naomi, 2014). Por otro
lado, tanto la propuesta de un sistema sin rangos,
como la nomenclatura alternativa, han encontrado re-
sistencia en la comunidad taxondmica. Hay quienes
consideran que los rangos y la nomenclatura asociada
han sido utiles, pues contienen informacién taxoné-
mica, facilitan la comunicacién y sirven como repre-
sentantes para la organizacion del arbol de la vida (Ni-
xon et al., 2003; Giribet et al., 2016).

Los avances y retos en el area de
difusiéon del conocimiento taxoné-
mico

Los sistemas de clasificacion tradicionalmente se
han publicado en forma de monografias, revisiones y
sinopsis de grupos taxondmicos particulares. El énfa-
sis de estas obras es sobre un taxén y varian en la co-
bertura de las descripciones de las especies, los nom-
bres cientificos en sinonimia, la distribucién ecoldgica
y geogrifica, las observaciones acumuladas de varios
sistemas de caracteres (citoldgicos, quimicos, anato-
micos, etc.) y otros datos suplementarios. Cuando el
énfasis no es sobre un taxon, sino sobre la diversidad
en una regidn particular, entonces ese conocimiento
se ha publicado en tratados (por ejemplo, Flora Neo-
trépica) que incluyen claves de identificacién e ilustra-
ciones de las especies. El gran nimero de especies del
taxon o lo extenso de la region, llevan a que muchos
de los trabajos sean un compromiso entre estos dos
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enfoques y entonces se publica el tratamiento de un
taxon para un area geografica particular (por ejemplo,
la serie Flora de Veracruz). Cualquiera que sea la ex-
tensién de la obra, se ha establecido la nomenclatura
taxondmica, las claves de identificacion y las bases de
datos como los elementos universales en la comuni-
cacion del conocimiento taxondmico. El reto ahora es
transitar hacia el uso de las nuevas vias de comunica-
cion con la tecnologia digital e internet (Gostel et al.,
2013).

Un elemento importante en la comunicacién y di-
fusion del conocimiento, es la nomenclatura cientifica
asociada a la clasificaciéon biolégica. La comunidad ta-
xonémica mundial ha convenido que los nombres de
todos los grupos de organismos, desde el rango de es-
pecie hasta el de Reino, se comuniquen en latin; en
algunos grupos taxondmicos se ha usado el griego
para los nombres de las categorias supraespecificas
(por ejemplo, Arthropoda, R. Novelo com. pers.,
2022). La convencidn se origind cuando Carlos Linneo,
en 1758, enlistd y describié en latin un compendio
mundial en dos voliumenes (Systema Naturae) de las
especies de plantas y animales conocidas en ese
tiempo. Desde entonces, el establecimiento de nue-
vos nombres para los grupos o especies recién descu-
biertas se regula por este sistema. Los procedimientos
detallados de validacidn y prioridad de nombres cien-
tificos se publican en cddigos internacionales de no-
menclatura. Una iniciativa favorable fue la de agregar
el inglés como “idioma oficial” en la publicacién de las
descripciones originales de las plantas, en el cédigo de
Melbourne (McNeill, 2012; Art 39.2). Al hacer al inglés
un idioma alternativo para las diagnosis, se ha favore-
cido la participacién de taxdnomos jévenes en la des-
cripcién de especies, pues el latin no se ensefia en nin-
gun programa de la carrera de biologia ni en los pos-
grados. Evidentemente, se continuara usando el sis-
tema Linneano de rangos, la nomenclatura de los gru-
posy el latin en las diagnosis originales, al tiempo que
las alternativas siguen provocando discusiones y ge-
nerando soluciones (Nixon et al., 2003).

La elaboracion de catdlogos y monografias fueron
el elemento principal en la sistematica de los 1700 y
1800. Muchas de esas obras contienen descripciones
y dibujos que siguen siendo la fuente principal o Unica
del conocimiento taxonédmico para varios grupos. Por
esta razon, se han canalizado esfuerzos para la impre-
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sién moderna de facsimiles y varias de esas obras cla-
sicas ahora estan disponibles nuevamente en formato
digital (BHL, 2022).

Después de 300 aios, la difusidon del conocimiento
taxondmico de las exploraciones y de las clasificacio-
nes se sigue canalizando en los medios convenciona-
les como monografias, floras y articulos cientificos con
descripciones detalladas de los organismos, mapas de
su localizacién, ilustraciones y fotografias. A pesar de
la urgencia, el trabajo monografico ya no es el ele-
mento mas dinamico entre los taxdnomos actuales,
en parte debido a que los sistemas de evaluacién cien-
tifica no han calificado apropiadamente las publicacio-
nes de este tipo de trabajo taxondmico (Krell, 2002;
Wigele et al., 2011; Steiner et al., 2015). El papel de
la reconstruccion filogenética resulta muy relevante
en vista de la relacién conceptual entre la filogenia
como método para formar grupos y las clasificaciones
necesarias para elaborar las monografias de esos gru-
pos. El reto es estimular y capacitar la investigacion
monografica ligada metodolégicamente a la investiga-
cion filogenética, integrando también los medios digi-
tales (Gostel et al., 2013) para la mayor difusién y uso
del conocimiento taxondmico.

La estatura cientifica de la sistema-
tica de nuestro tiempo

Hemos argumentado que las tareas de investiga-
cion en la biologia sistematica incluyen tres objetivos
cientificos complementarios: descubrir la biodiversi-
dad, entender su historia y difundir y usar ese conoci-
miento. En las décadas recientes, estas tres areas se
han beneficiado de la disponibilidad de tecnologia
(microscopios, secuenciadores, computadoras, pro-
gramas, etc.) para obtener caracteres morfoldgicos y
secuencias del ADN, genomas completos, transcripto-
mas, asi como de infraestructura digital para el ma-
nejo de informacidn floristica y taxondmica. Ademas,
varios métodos robustos para analisis de patrones de
similitud y reconstruccién filogenética, han revitali-
zado la investigacién sobre la clasificacion de la biodi-
versidad. Pero también esta dinamica ha catalizado
las controversias y ha polarizado las actitudes dentro
de la comunidad de los taxdnomos segregados en
cada una de las tres dareas. Tal divisidon puede consti-
tuirse en la mayor amenaza a la sobrevivencia de la
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sistemdtica como ciencia integradora y multidiscipli-
naria. Un reto importante para todos los taxdnomos
es cambiar nuestra percepcién y visualizar que cada
una de las tres areas de la sistematica tiene su impor-
tancia, sus requerimientos educativos y metodoldgi-
cos especiales y sus propias dificultades tedricas y
practicas. Como ejemplos de la necesidad de este
cambio de percepcion, se sefialan al menos tres mitos
que han dividido a los taxbnomos: i) la vision de la ta-
Xxonomia como un arte, ii) la idea de progresion a par-
tir de una taxonomia alfa, vy iii) la calificacién de “tra-
dicional” a ciertos estilos de hacer taxonomia. Preci-
samente, el entendimiento pluralista de la sistematica
permite analizar, corregir, abandonar o reubicar en su
debido contexto las controversias filoséficas, metodo-
légicas, los desarrollos empiricos, los retos y avances.

Ciencia vs arte. Un primer tépico de controversia
mal ubicado ha sido el supuesto debate sobre si la sis-
tematica califica como ciencia o si es un arte. En tér-
minos generales, el arte se ha considerado una activi-
dad intuitiva, subjetiva y sin restricciones por reglas o
principios (Cusmariu, 2016). En el contexto de la siste-
matica evolutiva (sensu Simpson, 1961; Mayr, 1963),
la dicotomia inicialmente fue usada para resaltar la
objetividad de los nuevos métodos numéricos en la
sistematica progresando hacia una ciencia. Por ejem-
plo, Sokal y Sneath (1963) argumentaron que “the
practice of taxonomy has remained intuitive and com-
monly inarticulate, an art rather than a science”. Tam-
bién Hennig (1966) resaltd que “systematics is science
and not art” para justificar epistemoldgicamente los
métodos filogenéticos en la formacion de grupos ta-
xonomicos. En el contexto actual, esta dicotomia se ha
trasladado al contraste entre las actividades de explo-
racion e identificacion, y a las de la clasificacidn filoge-
nética. Cuando la sistematica se visualiza parcial-
mente como una actividad proveedora de servicios de
identificacion y curacidn de especimenes, no es dificil
entender por qué algunos taxdnomos y no taxénomos
todavia describen la sistematica como un arte. Cierta-
mente las habilidades de identificacidn requieren en-
trenamiento bajo la tutela de un especialista y esa ex-
periencia taxondmica se adquiere con afos de prac-
tica; sin embargo, eso tampoco significa que el area
exploratoria de la sistemdtica no sea cientifica y que
solo la filogenética si lo sea. Las tres areas de la siste-
matica funcionan como un todo, aunque en la practica
muchos taxdnomos nos especializamos en una o dos
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de las areas. La ubicacién adecuada de esta controver-
sia evita la posiciéon antagonista que ha dividido la
educacion y la investigacion de los taxbnomos espe-
cializados en la reconstruccion filogenética, con los es-
pecializados en la exploracidon por grupos taxonémi-
cos y por regiones geograficas o en la difusion del co-
nocimiento taxondémico.

Taxonomia alfa vs omega. Un segundo escollo que
la visidn de una estructura pluralista permite eliminar,
es la visién filosoéfica positivista de la sistemdtica como
una serie de etapas sucesivas iniciando con la “taxo-
nomia alfa”, luego la “beta”, llegando a otra fase co-
munmente llamada “biosistemadtica” y avanzando
progresivamente hacia la “omega” (Valentine y Love,
1958; Davis y Heywood, 1963; Stace, 1989). Tal posi-
cion epistemoldgica prescribe que la investigacion ta-
xondmica en una fase depende o se justifica solo en
virtud del suficiente avance de la fase anterior. Algu-
nos taxénomos légicamente han razonado que por
esto deberian hacerse primero los trabajos de explo-
racion e inventarios y solo después se justificarian o
podrian realizar los trabajos de filogenias. Bajo esta
perspectiva positivista, los taxdnomos estariamos
obligados a solo ejecutar investigaciones de inventa-
rios (Forero, 1994). A juzgar por la tendencia reciente,
esta linea de argumentacion no ha detenido la elabo-
racion de trabajos taxondmicos basados en filogenias.
Evidentemente la comunidad taxonémica, ha perci-
bido que la relacién entre las tres dreas no es una se-
cuencia operativa hacia un objetivo distante, sino de
iteracion complementaria y simultanea.

Taxonomia tradicional vs moderna. Un tercer as-
pecto que el contexto de la sistemdtica pluralista per-
mite eliminar, es la pretendida calificacion de cierto
trabajo taxonémico como “tradicional” y otro como
“moderno”. Estos términos todavia se usan en tres
contextos equivocadamente. Para algunos taxdno-
mos, lo “tradicional” designa el trabajo de exploracion
y de inventarios, mientras que lo “moderno” alude al
de filogenia y clasificacidn. Este primer uso implica un
contraste entre areas y niveles de investigacion no
equivalentes. Dentro de cada drea de la sistematica es
posible detectar procesos diferentes de trabajo para
la exploracién, la filogenia y el manejo de informacidn.
Por ejemplo, la investigacién en el drea de inventarios
puede ser “tradicional” o “moderna” dependiendo de
los diferentes métodos y tecnologias de exploracion
para producir un inventario.
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Un segundo contraste inapropiado hace referencia
a la naturaleza de los “datos” taxondmicos. En este
contexto empirico, lo “tradicional” consiste en obser-
var datos morfoldgicos y lo “moderno” es colectar da-
tos moleculares (Hillis, 1987; Maddison, 1996). Este
segundo uso desinformado deriva de la idea de que la
taxonomia basada en morfologia ya ha sido superada
en favor de los estudios con datos moleculares
(Scotland et al., 2003). El argumento de una supuesta
diferencia en la calidad informativa de los datos, un
caracter a la vez, en la reconstruccion filogenética, ya
se ha superado con base en comparaciones del conte-
nido de homoplasia tanto en los datos moleculares,
como en los datos morfolégicos, tasas de cambio he-
terogéneas, niveles de soporte, complementariedad,
etc. (Wiens, 2004; Giribet, 2015). Una ventaja innega-
ble de los datos moleculares es que son muchos mas
que los que se pueden extraer de la morfologia, pero
en la comparacién uno a uno, los caracteres morfolo-
gicos y moleculares contienen niveles equivalentes de
informacién filogenética (homologia) y también de
homoplasia, aunque a distintos niveles jerarquicos de
agrupacion (Sanderson y Donoghue, 1989; Radel et
al., 2013; Speed y Arbuckle, 2017; Crispell et al.,
2019).

Tanto conceptualmente como empiricamente, es
ventajoso siempre combinar los tipos de datos dispo-
nibles y légicamente el soporte de las hipdtesis filoge-
néticas aumenta entre mas caracteres se usan (Nixon
y Carpenter, 1996; Sereno, 2007; Assis, 2009; Laing et
al., 2017). En la relacién epistemoldgica confirmato-
ria, las filogenias derivadas de datos morfolégicos
pueden robustecerse al complementarlas con la filo-
genia derivada del andlisis de muchos mas datos mo-
leculares (Fernandez et al., 2018). En la relacidon epis-
temoldgica iterativa (Yeates et al., 2011), las filogenias
moleculares han permitido reanalizar la variacion
morfoldgica para mejorar la taxonomia de los grupos.
También existen muchos ejemplos de analisis combi-
nados que ilustran la complementariedad de las tasas
de cambio de los datos morfolégicos y moleculares en
la resolucién de filogenias a varios niveles taxondmi-
cos (Larson, 1998; Hernandez-Lara et al., 2018; Solis-
Zurita et al., 2019). Indudablemente, el tipo de datos
no son un indice de la calidad de un trabajo taxoné-
mico, sino los métodos de andlisis numéricos de las si-
militudes (sean morfolégicas o moleculares) para las



Ciencia Nicolaita No. 86, diciembre de 2022

decisiones de agrupacién (parsimonia, verosimilitu-
des, probabilidades posteriores).

La tercera area donde se ha promovido acreditar lo
“moderno” para descalificar lo “tradicional”, es res-
pecto a la utilidad de los métodos hipotético-deducti-
vos (parsimonia) y los probabilisticos (verosimilitudes
y probabilidades posteriores) para la inferencia de las
filogenias (De Luna et al., 2005). Para muchos, el uso
de caracteres morfolégicos evoca de manera inme-
diata a la inferencia por los métodos “tradicionales”
con parsimonia, mientras que lo “moderno” consiste
en el uso de marcadores moleculares para la inferen-
cia de filogenias con métodos de maxima verosimili-
tud o probabilidades posteriores (Holder y Lewis,
2003). Esta es una disyuntiva socioldgica, pues los ti-
pos de datos no prescriben los tipos de analisis (Sidall
y Kluge, 1997; Sober, 2004). En tal desacreditacion se
enfatizan las versiones de los métodos probabilisticos
mas recientes con las versiones mas ancestrales de los
métodos de parsimonia. Tal contraste temporal es ab-
surdo, especialmente considerando que como cienti-
ficos deberiamos discernir la diferencia relevante, no
en los métodos, sino en el campo epistemolégico (de
Queiroz y Poe, 2001; Goloboff, 2003; De Luna et al.,
2005; Assis, 2015, 2017). Evidentemente en el desa-
rrollo futuro de ambas epistemologias, siempre habra
alguna funcionalidad metodoldgica mas reciente o efi-
ciente. En estos tres contextos, los tipos de activida-
des, los tipos de datos y los tipos de analisis, se pre-
tenden acreditar los méritos simplemente por ser lo
moderno. Obviamente, el desafio es de naturaleza
educativa. La educacion del taxonomo debe incluir
una vision pluralista de los métodos de exploracidn de
la biodiversidad, de los métodos filogenéticos en la
sistematica modernay del uso de la infraestructura di-
gital para comunicar el conocimiento taxonémico.

Conclusiones

La investigacion cientifica en la biologia sistematica
involucra tanto la perspectiva histérica como la explo-
racién de la diversidad bioldgica y el manejo de la in-
formacidn sobre las especies del planeta. ¢ Qué venta-
jas tiene esta visidn pluralista? Primero, permite argu-
mentar que cada una de las tres areas tiene la misma
importancia. Esto a su vez, permite ubicar y valorar los
avances y retos de cada area. Por ejemplo, la urgencia
de las exploraciones e inventarios no necesariamente
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nos limita a este tipo de trabajo, ni es razéon para pos-
tergar los estudios en el drea de reconstruccion filoge-
nética. Del mismo modo, el formalismo de las filoge-
nias y lo exuberante de los datos moleculares, no ne-
cesariamente debe continuar drenando los recursos
econdmicos ni diluyendo el esfuerzo educativo para la
exploracién y la comunicacién. Cada area de la siste-
matica tiene sus prioridades y aspectos de investiga-
cion relevantes. Hemos argumentado en esta revisiéon
que la sistematica es una disciplina cientifica madura
entre el resto de la biologia y se caracteriza por el di-
namismo tedrico, metodoldgico y empirico en al me-
nos esas tres areas. El entendimiento de la estructura
pluralista de la sistematica es importante para valorar
apropiadamente los debates tedricos, los avances me-
todoldgicos y los problemas persistentes desplegados
en la literatura de los Ultimos afios.

La percepcion adecuada de las caracteristicas de
cada drea de la sistematica, también permite ubicary
conciliar actividades aparentemente en competencia.
Los antagonismos inapropiados entre “inventarios o
filogenias”, “filogenias o taxonomia alfa” o entre sis-
tematica “morfoldgica” y “molecular”, sobreviven en
parte debido a una visién parcial de la sistematica. La
sistematica es una ciencia donde la diversidad de ob-
jetivos y tareas justifica el pluralismo de métodos
cientificos para realizarlas, si consideramos la combi-
nacién de metodologias disponibles para la explora-
cion e inventarios, la clasificacion y la difusion del co-
nocimiento taxonémico.

Esta vision pluralista es particularmente necesaria
en vista de la imagen pobre auto impuesta por un sec-
tor de la comunidad de taxbnomos y la percepcién por
parte de la comunidad cientifica en general, cuando
peligrosamente se enfatiza o visualiza solo la actividad
exploratoria y de inventarios. La pluralidad epistemo-
I6gica lleva a integracién, no al aislamiento, ni antago-
nismos, ni competencia interna. Hasta que los taxéno-
mos valoremos la relevancia y la estatura de nuestra
propia disciplina, no podremos cambiar la percepcion
que la comunidad cientifica en general tiene de la sis-
tematica. Esta percepcidn es importante en la compe-
tencia por fondos y por los espacios de publicacion.
Un reto es balancear el pragmatismo y la urgencia de
inventariar la biodiversidad con el entrenamiento ted-
rico y metodolégico para la investigacion filogenética.
La visidn pluralista de la sistematica permite ubicar las
necesidades educativas basicas de los taxdnomos en
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las tareas de exploracion, reconstruccidn filogenética
y comunicacién del conocimiento. Evidentemente, el
desarrollo futuro de la educacién e investigacion sis-
temadtica debe continuar promoviendo tanto la inves-
tigacién exploratoria, como la filogenética y la de di-
fusion.
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