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Editorial

Estimados lectores:

E ste número de Kuxulkab’ es producto de la colaboración de profesores quienes, en su quehacer 
diario, demuestran la utilidad del sistema de clasificación de Linneo en la taxonomía actual. 
Por ello, este producto editorial tiene como objetivo fomentar desde la divulgación científica la 

importancia de la clasificación taxonómica como una herramienta inconmensurable para estudiar la 
biodiversidad del planeta.

A continuación, proporcionamos una breve sinopsis de las aportaciones que conforman esta publicación: 

«Vida y obra de Carlos Linneo»; documento que sintetiza la vida personal de Linneo, desde sus estudios 
en medicina, su interés en la botánica, y su creencia religiosa reflejada en sus obras científicas 
escritas a lo largo de su vida; finalmente el destino de su basta colección de plantas, animales y 
rocas, que culmina con la creación de la Sociedad Científica Linneana que se ha mantenido hasta 
nuestros tiempos.

«Linneo y su aportación a la taxonomía bacteriana»; contribución que demuestra los intentos de Linneo 
en clasificar a las bacterias, quien las posicionó como eucariotas, pero el desarrollo del microscopio 
y el perfeccionamiento de sus lentes permitió describir con más detalle su tamaño, estructura y 
morfología; hechos de gran valía para reconocer a las bacterias como células procariontes.

«"Systema naturae" en el reino vegetal del siglo XXI: ¿qué se ha descubierto en México?»; escrito que 
demuestra la importancia de tal publicación y en la que colocó nombre y apellido a los seres 
vivos. Su aportación a la botánica en México (por la Real Expedición Botánica), fue el recolectar 
información del uso medicinal de las plantas además de la clasificación sistemática de las mismas.

«¿Por qué clasificar?: taxonomía Folk como ejemplo de los inicios»; escrito donde se expone la finalidad 
de la clasificación biológica, iniciando del conocimiento popular (culturas) hasta el que esta 
fundamentada en criterios morfológicos y reproductivos.

En el aniversario luctuoso de Carlos Linneo, los autores quisieron honrar la memoria de quien fuera 
el botánico que clasificó a más de cinco mil especies en el planeta; un ser humano con una devoción 
sin precedentes entre la religión y las plantas, se vio reflejada en sus múltiples obras científicas; su 
mayor aportación fue haber nombrado con tan solo dos palabras a las especies, en una época donde se 
empleaban hasta 10 palabras para ello.

Agradecemos a cada uno de quienes colaboraron con su apoyo y entusiasmo en la producción de este 
número especial, permitiendo la divulgación de la ciencia con estándares de calidad emanados por esta 
casa de estudios. Esperamos vernos pronto.

Fernando Rodríguez QuevedoMarcela Alejandra Cid Martínez
Editor ejecutivo y encargado del 

despacho de Kuxulkab’
Editora invitada, profesora-
investigadora de la DACBiol

Arturo Garrido Mora
Director de la DACBiol-UJAT

DACBiol
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Ordoñez, A. (2024). Linneo y su aportación a la taxonomía bacteriana. 
Kuxulkab', 30(66): 15-25, enero-abril. https://doi.org/10.19136/
kuxulkab.a30n66.5973

Resumen
La taxonomía microbiana ha planteado cambios importantes 
en el transcurso del tiempo desde el descubrimiento del 
microscopio, que dio pauta a las observaciones de los 
microorganismos, llamados animálculos. En los primeros 
intentos de clasificar a las bacterias, bajo el sistema propuesto 
por Carl Nilsson Linnaeus, estas fueron consideradas como 
organismos eucariotas. El desarrollo del microscopio y el 
perfeccionamiento de sus lentes permitió describir con 
más detalle su tamaño, estructura y morfología; hechos 
de gran valía para reconocer a las bacterias como células 
procariontes. En los últimos años, la taxonomía bacteriana 
se realiza con un enfoque polifásico en la cual se utilizan los 
métodos convencionales o clásicos, además de herramientas 
moleculares como el uso de genes ribosomales o genes 
específicos, herramientas bioinformáticas y bases de datos 
moleculares que en conjunto permiten la identificación de 
bacterias.

Palabras clave: Microorganismos; Animálculos; Clasificación; 
Genotipo.

Abstract
Microbial taxonomy has undergone important changes over 
the course of time since the discovery of the microscope, 
which led to the observations of microorganisms, called 
animalcules. In the first attempts to classify bacteria, under 
the system proposed by Carl Nilsson Linnaeus, they were 
considered as eukaryotic organisms. The development of 
the microscope and the improvement of its lenses made 
it possible to describe, in greater detail, their size, structure 
and morphology; facts of great value in recognizing bacteria 
as prokaryotic cells. In recent years, bacterial taxonomy is 
performed with a polyphasic approach in which conventional 
or classical methods are used, in addition, to molecular 
tools such as the use of ribosomal genes or specific genes, 
bioinformatics tools and molecular databases that together 
allow the identification of bacteria.

Keywords: Microorganisms; Animalculos; Classification; 
Genotype.

----------------------------------------------------------

Disponible en:
https://revistas.ujat.mx
https://revistas.ujat.mx/index.php/kuxulkab
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LINNEO Y SU APORTACIÓN A LA TAXONOMÍA BACTERIANA
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Padrón et al., (2024). Kuxulkab’, 30(66): 15-25| Linneo y su aportación a la taxonomía bacteriana |

L as bacterias son microorganismos cuya existencia se remonta a 3,500 
millones de años. Sin embargo, su presencia fue notada hasta finales de 

la edad media, cuando ilustrados de esa época planteaban que las secreciones 
corporales contenían cuerpos extraños que producían infecciones en las 
personas enfermas. Las primeras observaciones de estos microorganismos 
fueron realizadas por Anton van Leeuwenhoek en 1676, a los que por su 
movimiento y tamaño les llamó «animalículos» (Osorio Abarzúa, 2020), 
aportación de gran importancia para la comunidad científica en esos años, 
quienes empezaron a relacionar a las enfermedades contagiosas con los 
animálculos de Leeuwenhoek.

No fue hasta el año de 1828 cuando el naturalista y microscopista alemán 
Christian Goottriefed Ehrenberg, asigna a estos minúsculos organismos el 
nombre de «bacterias o bacterion», palabra que deriva del griego y significa 
bastón pequeño. A partir de estos hallazgos, el estudio de las bacterias 
se intensificó para contrarrestar su patogenicidad, descubriendo una gran 
diversidad y la necesidad de una adecuada clasificación de ellas. Este proceso 
de dar un nombre y clasificarlas, como parte de los organismos vivos, surgió por 
primera vez, como estructuras formales, en el siglo XVIII cuando Carl Linnaeus, 
definió los principios de la taxonomía biológica moderna. Linnaeus desarrolló el 
sistema de clasificación binario de los seres vivos, aún vigente y por el cual se 
le llama el padre de la taxonomía. Este sistema asignaba por primera vez los 
nombres científicos compuestos por dos palabras, la primera de ellas en latín. 
Este modelo se desarrolló con base en el sistema reproductor de las plantas 
y características externas de los ejemplares estudiados, lo que le permitió 
agruparlos en categorías definidas como especie, género, familia, orden, clase, 
rama y reino (Ramírez, 2007).

Además, clasificó a los organismos vivos en tres grandes reinos de la 
naturaleza: animal, vegetal y mineral, en esta clasificación Linnaeus incluye 
formalmente a los infusorios o animálculos a la clase de los Vermes o gusanos, 
dentro del reino Animalia; es decir las bacterias eran incluidas por primera vez 
en un sistema de clasificación biológica. Más tarde, consideró incorporarlos al 
orden Zophita donde creo un nuevo género denominado Chaos que incluía a 
seis variedades o subespecies de pequeños animalitos invisibles al ojo humano 
(animalículos/ácaros/insectos): 'Febrium Exanthematicarum contagium', 
'Febrium Exacerbantium causa', 'Siphilitidis virus humidum', 'Fermenti 
Putredinisque septicum Münchausen', 'Spermatici vermiculi' Leeuwenhoek y 
'Aethereus nimbus mense florescentiae suspensus'; causantes de fiebres, sífilis 
y septicemia (Osorio-Arbazúa, 2021).

Taxonomía microbiana
Los modelos de clasificación de los organismos vivos han cambiado a lo largo 
de la historia y el modelo de los tres reinos, propuesto en su origen por Carl 
Linnaeus, también fue modificado luego de contar con evidencia sólida de la 
existencia de los microorganismos. A mediados del siglo XIX se reconocían 
solo dos reinos: animal y vegetal; y en 1866 Ernst Haeckel creó un tercer reino 
llamado protistas; en el cual incluía aquellos microorganismos y bacterias que 
no cumplían las características para ser clasificadas en el reino de las plantas o 
de los animales (figura 1), (Dayrat, 2003; Hossfeld & Levit, 2016).

DOI:
https://doi.org/10.19136/kuxulkab.a30n66.5973

«Anton van 
Leeuwenhoek (1632–

1723); comerciante 
holandés que a 

finales del siglo XVII 
descubrió la vida 

microscópica»
(Ventana al Conocimiento, 2018).

«Christian 
Goottriefed 

Ehrenberg (1795–
1876); naturalista, 

zoólogo, anatomista, 
geólogo y 

microscopista 
alemán; la 
'Colección 

Ehrenberg' se 
compone de 

40,000 preparados 
microscópicos; 

5,000 muestras; 
3,000 diseños a tinta 

y a lápiz...»
(LUMITOS AG, s/f).
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Padrón et al., (2024). Kuxulkab’, 30(66): 15-25

Figura 1. Esquema de los tres reinos elaborado a partir del modelo 
de Ernst Haeckel (1866), (UNAM, 2019)

Para 1938, Hebert F. Copeland reconoció las diferencias 
entre células con núcleos y sin núcleos y establece un 
cuarto reino: monera; este incluía a las bacterias y algas 
verde azules excluyéndolas del reino protista, donde 
Haeckel las había ubicado anteriormente. Este esquema 
también fue modificado y remplazado después de muchas 
propuestas y años, por el sistema de los cinco reinos, del 
biólogo Robert Whittaker en 1969.

Esta nueva propuesta fue planteada con un mejor reflejo 
de las relaciones evolutivas los organismos vivos, lo 
que permitió clasificar a los organismos en cinco reinos: 
Monera, Protista, Fungi, Plantae y Animalia. Whittaker 
baso esta relación en la estructura celular, la forma de 
nutrición, la reproducción y la relación con el medio 
ambiente de cada grupo (figura 2), (Romero, 2007). En 
particular, bajo el modelo de los cinco reinos, las bacterias 
y cianobacterias se ubicaron en el reino monera por ser 
los organismos más simples unicelulares, carentes de 
núcleo definido, de tamaño entre 1 y 10 micras, su tipo 
de nutrición y ser los entes más antiguos.

No fue sino hasta la década de los setenta, con el desarrollo 
de nuevos métodos moleculares que, Carl Whose 
propuso un modelo basado en el análisis molecular del 
ácido ribonucleico ribosomal (ARN r), esto con una visión 
inmensa de las relaciones y orígenes de los procariotas 
que no fue posible utilizando métodos tradicionales de 
clasificación. En esta propuesta, se estableció un sistema 
formal de organismos en el que por encima del nivel del 
reino existe un nuevo taxón llamado «dominio». De esta 
manera, Whose agrupo la vida de este planeta en tres 
dominios: bacterias, arqueas y eucarya; cada uno con dos 
o más reinos (figura 3) (Woese, Kandler & Wheelis, 1990).

Comienzo de la taxonomía bacteriana
La visión o la perspectiva de los microrganismos ha 
cambiado en los últimos años, anteriormente eran 
enemigos invisibles y se tenía una visión negativa, 
como agentes patógenos, causantes de enfermedades. 
Actualmente, se reconoce a estos como agentes 
importantes en procesos químicos y biológicos como 
los ciclos biogeoquímicos y, por ejemplo, su uso papel 
destacado en la industria y en la biorremediación. De tal 
manera que hoy podemos encontrar el «Museo Micropia» 
(Museo de los microorganismos) en Ámsterdam y el 
«Museo Americano de Historia Natural (AMNH)» de 
Nueva York, ambos se enfocaron en investigaciones de 
diversidad microbiana por métodos moleculares (Grote, 
2018).

Figura 2. Modelo elaborado a partir del esquema de los cincos 
reinos de Whittaker de 1969 (Arana & Bianco, 2015).

Uno de los investigadores involucrados en la taxonomía 
fue Friedrich Müller, en 1773 público «Gusanos terrestres 
fluviales» ("Vermium terrestrium et fluviatilium"); donde 
describió al género Monas derivado de la palabra griega monaV 
o monad (unidad) como: vermis incospicuus, simplicissimus, 
pellucidus, punctiformis (gusanos incospicuos, simplísimos, 
trasparentes y puntiformes). Sin embargo, probablemente 
no solo clasificó bacterias, si no pequeños eucariontes, esto 
debido a que aún no contaban con técnicas microscópicas 
avanzadas. Pero sus investigaciones permitieron ubicar 
una nueva clase Vermes o gusanos, que se encontraban en 
el reino Animalia, siguiendo el camino trazado por Linnaeus 
(Osorio, 2017).
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Las obras públicas de Müller comenzaron a aclararse con Ferdinand Cohn, 
aportando los inicios de la clasificación de bacterias con base en su morfología, 
principalmente, en seis géneros que anteriormente eran miembros de 
las plantas; con microscopios de mejor resolución, lentes acromáticas 
combinando lentes de diferentes índices de refracción (Schleifer, 2009).

En 1978 Ferdinand Cohn y Robert Koch, quienes trabajaban en el Instituto 
de Microbiología y Biología Celular, probaron objetivos, condensador, lentes 
de con una resolución máxima de 0.2 micra (µm) en conjunto con aceite de 
inmersión, para mejorar la visualización de las imágenes. Es a Robert Koch 
(1843–1910) a quien se le atribuye como el primero en documentar a las 
bacterias, al aplicar y mejorar los métodos de tinción desarrollados por 
Ferdinand Cohn, quién estaba enfocado principalmente en el estudio de 
microorganismo y plantas inferiores (Drews, 2000).

En realidad, muchas de las bacterias patógenas conocidas hoy en día se 
describieron entre 1880 y 1900. En ese momento, además de la morfología, 
los requisitos de crecimiento y el potencial patogénico eran los principales 
marcadores taxonómicos (Schleifer, 2009). De hecho, el esquema taxonómico 
jerarquizado, así como la nomenclatura utilizada en ese tiempo, se adoptó 
a partir de lo establecido por Linnaeus para las plantas y posteriormente 
para animales, lo que continua vigente hasta nuestros días. Sin embargo, 
las primeras clasificaciones aplicadas a las bacterias resultaron ser no muy 
precisas, como consecuencia de su tamaño y a la poca información que se 
obtenía a partir de la observación de una solo célula.

Figura 3. Esquema de los tres dominios basado en el modelo de Woese en 1977, (López-Goñi, 2013).

«Ernst Haeckel 
(1834–1919); biólogo 
alemán defensor de 
la línea materialista 

de las ciencias 
naturales, fue 

partidario de las 
ideas de Darwin»

(Anagrama, s/f).
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Fue necesario el mejoramiento de técnicas genéticas y bioquímicas para poder 
comprender que, para clasificar una nueva especie, era necesario realizar 
estudios entre poblaciones para discernir entre distintas especies (Roselló-
Mora, 2005).

La taxonomía bacteriana asigna una clasificación biológica, agrupando a 
los organismos según sus similitudes, en base a su morfología, fisiología, 
bioquímica, ecología y genética. Según Schleifer (2009), menciona que no 
existe una clasificación oficial para bacterias, que se confunde al «Manual de 
Bacteriología Sistemática de Bergey» como una taxonomía oficial, pero no es 
así. Sin embargo, este manual desde 1923 es uno de los libros de referencia 
ampliamente citado o utilizado por los microbiólogos para caracterizar, 
identificar, clasificar y asignar la nomenclatura a una bacteria; esto por incluir 
todas las especies de bacterias conocidas al momento de su publicación, 
enfatizando en sus características fenotípicas y, en la edición más reciente el 
análisis filogenético basado en la secuenciación del ácido ribonucleico ribosomal 
(ARNr), del ácido desoxirribonucleico (ADN) y de proteínas.

Además, a pesar de que partir de 1947 la nomenclatura procariota está regulada 
por el «Código Internacional de Nomenclatura Bacteriológica», no ha existido 
un sistema oficialmente reconocido para la caracterización y clasificación de 
los procariontes. Por consiguiente, el sistema de clasificación más utilizado es 
de tipo polifásico, también utilizado en el «Manual de Bacteriología Sistemática 
de Bergey».

La taxonomía bacteriana convencional se ha basado, y se sigue basando, 
en la taxonomía clásica y tradicional de sus caracteres fenotípicos como 
morfología, aspecto en los medios de cultivo, propiedades fisiológicas, 
propiedades bioquímicas, degradación de macromoléculas, tipos de enzimas 
respiratorias, necesidades nutricionales, características quimio-taxonómicas, 
inhibición por diversas sustancias, reacción frente anticuerpos, patogenicidad, 
relaciones simbióticas, características inmunológicas, tolerancia a condiciones 
ambientales, hábitat de origen, (Gobernado & López-Hontangas, 2003). Existen 
otros métodos como la taxonomía numérica, la quimiotaxonomía y la taxonomía 
basada en estudios moleculares (Paul, Dixit, Murali & Satyamoorthy, 2019) que 
ha robustecido los estudios taxonómicos en este grupo de microoganismos.

Taxonomía numérica
La taxonomía numérica es un método que también es utilizado para clasificar 
a las bacterias con base en sus similitudes generales que comprende los 
caracteres morfológicos o cualidades observables, sin tener en cuenta su 
filogenia.

La taxonomía numérica mejoró la identificación fenotípica aumentando el 
número de pruebas utilizadas y calculando los coeficientes de similitudes 
fenéticas entre cepas y especies. Los objetos de estudio son llamados «Unidades 
taxonómicas operacionales» (OTU) y pueden ser especies, géneros o cualquier 
otra categoría taxonómica. Los caracteres medidos tienen el mismo peso y 
deben proceder las diferentes categorías (morfología, fisiología, bioquímica, 
etcétera). 

«Hebert F. Copeland 
(1902-1968); biólogo 
estadounidense; 
separa a los 
protistas nucleados 
de las bacterias 
(anucleadas) y crea 
el reino Monera»
(Calcáneo & de la Cueva, 2021).

«Robert Harding 
Whittaker (1920-
1980); ecólogo 
vegetal, botánico 
estadounidense; 
su aportación fue 
la propuesta de 
clasificación en 
cinco reinos»
(Biología 13/14, 2012).
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«Carl Richard 
Woese (1928–2012); 
creador de la 
nueva taxonomía 
molecular, la 
llamada secuencia 
del ARN ribosomal»
(UDEC, 2016).

«Otto Friedrich 
Müller (1730–1784); 
naturalista danes 
que estableció la 
clasificación de 
grupos de animales 
desconocidos por 
Linneo»
(Animalandia, s/f).

El número de características comunes se considera una 
medida cuantitativa de la relación taxonómica, aunque 
esto no significa que los organismos también estén 
relacionados filogenéticamente (Schleifer, 2009).

La quimiotaxonomía
La composición química de los constituyentes celulares 
es una propiedad útil para mejorar la clasificación e 
identificación de los procariotas.

Los quimiotaxonómicos la utilizan ampliamente, en 
particular en grupos de procariotas en los que los 
caracteres morfológicos y fisiológicos han fallado en gran 
medida o no han sido suficientes para proporcionar una 
clasificación satisfactoria. Algunas de los componentes 
celulares medidos son composición de las bases del 
ácido desoxirribonucleico (ADN), presencia de quinonas 
isoprenoides, citocromos bacterianos y peptidoglicano 
(Schleifer, 2009).

Género y especies
La clasificación de las bacterias sigue el sistema binomial 
de nomenclatura por lo que, a estas se les asigna un 
nombre de género y otro de especie.

El género bacteriano es definido por el «Manual de 
Bacteriología Sistemática de Bergey» como un grupo bien 
definido que está claramente separado de otros géneros. 
Gest (1999) menciona que:

–Las especies bacterianas son el grupo de cepas que 
comparten muchas características en común y difieren 
considerablemente de otras. Una cepa de una especie se 
designa como cepa tipo; esta sirve como la cepa portadora 

del nombre de la especie y es el ejemplo permanente de la 
especie, es decir, el espécimen de referencia para el nombre. La 
cepa tipo tiene gran importancia para la clasificación a nivel de 
especie, porque una especie consiste en la cepa tipo y todas las 
demás cepas que se consideran lo suficientemente similares a 
ella como para justificar su inclusión en la especie...

Taxonomía por medios genotípicos
En años más recientes el desarrollo y aplicación de 
métodos basados en estudios del genoma bacteriano, 
específicamente las técnicas de secuenciación del ácido 
desoxirribonucleico (ADN) significan una herramienta muy 
importante al momento de clasificar y evaluar la posición 
filogenética de un grupo de cepas, proporcionando pistas 
valiosas para su identificación (Paul et al., 2019).

La secuenciación del primer genoma bacteriano 
(Fleischmann, Adams, White, Clayton, Kirkness, Kerlavage, 
Bult, Tomb, Dougherty, Merrick, McKenney, Sutton, FitzHugh, 
Fields, Gocayne, Scott, Shirley, Liu, Glodek, Kelley, Weidman, 
Phillips, Spriggs, Hedblom, Cotton, Utterback, Hanna, 
Nguyen, Saudek, Brandon, Fine, Fritchman, Fuhrmann, 
Geoghagen, Gnehm, McDonald, Small, Fraser, Smith & 
Venter, 1995) brindo sustento a la taxonomía microbiana al 
dar acceso a todo el repertorio genético de una cepa.

Ahora es posible generar secuencias genómicas procariotas 
completas en un período de tiempo muy corto, lo que ofrece 
la posibilidad de utilizar la secuencia genómica completa 
de un procariota para su descripción taxonómica (Sentausa 
& Fournier, 2013). El "National Center for Biotechnology 
Information (NCBI)", cuenta con alrededor de 91,787,650 
secuencias de nucleótidos de especies bacterianas con 
nombres válidamente publicados en el "National Library of 
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«Ferdinand Julius 
Cohn (1828–1898); 
reconocido como 
el descubridor de 
la bacteriología 
colaboró con el 
médico alemán 
Robert Koch»
(Buscabiografías, s/f_a).

«Robert Koch 
(1843-1910); 
demostró que 
el carbunco 
infeccioso solo 
se desarrolla en 
ratones inoculados 
en laboratorio»
(Buscabiografías, s/f_b).

Medicine (NLM)", (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore).
El desarrollo de la biología molecular, en especial los métodos 
de secuenciación del ADN, ha permitido identificar con alta 
resolución nuevas especies, lo que sería complejo lograr con 
los métodos de la taxonomía convencional, aunque deberían 
ir de la mano con los procesos moleculares.

Algunos de los genes universales utilizados para la 
identificación  son los genes ribosomales como «ARNr 16S», 
«RNAr (5S-16S-23S)», «ADN girasa (gyrA y gyrB)», «ARN 
polimerasa: rpoA, rpoB, rpoC o rpoD» (Paul et al., 2019; 
Carrasco, Millas, Santelices & Castro, 2020), o pueden 
usarse alguna proteína especifica, por ejemplo: el gen 
bcla de 'Bacillus anthracis' que codifica una glicoproteína 
inmunodominante, que forma parte de la estructura de 
los filamentos del exosporio de la espora o un factor de 
virulencia de la toxina codificado en el plásmido pXO1 que 
produce esta bacteria (Pavan, Pettinari, Cairó, Pavan & 
Cataldi, 2011); la proteína cristalina (Cry), codificada en la 
toxina de las esporas del género Bacilus (cytK1/2, ces, hlyII, 
nheA/B/C y hblA/C/D) muchos autores han utilizado estos 
elementos para establecer identidad y otras características 
(Cortés-López, Ordóñez-Baquera & Domínguez-Viveros, 
2020; Bonis, Felten, Pairaud, Dijoux, Maladen, Mallet, 
Radomski, Duboisset, Arar, Sarda, Vial, Mistou, Firmesse, 
Hennekinne & Herbin, 2021).

Los genes ribosomales, permiten establecer una clasificación 
taxonómica más precisa o relaciones filogenéticas 
entre procariotas; son genes altamente conservados y 
evolutivamente estables. Algunas especies contienen de 
1 a 15 copias en el operón de ARN ribosomal. Los genes 
16S-23S-5S (figura 4), están organizados en grupos de 
genes unidos entre sí por regiones espaciadoras internas 

(ITS), que contienen ácido ribonucleico de transferencia 
(ARNt) y otras regiones conservadas. Este grupo se expresa 
en un operón y moléculas de ARN individuales transcritas 
en tres ARNasas (ARNr y ARNt). Esta región también puede 
utilizarse para identificar hongos 8S-5.8 y 28S ribosomal 
(Rodicio & Mendoza, 2004; Espejo & Plaza, 2018).

El ARN ribosómico (ARNr) 16S es un polirribonucleótido 
de aproximadamente 1,542 pares de bases (pb), también 
denominado «ADN ribosomal 16S (ADNr 16S)» pero la 
Sociedad Americana de Microbiología ("American Society 
for Microbiology, ASM") ha decido llamarla «ARNr»; esta 
macromolécula permite establecer relaciones filogenéticas 
y taxonomía en bacterias o archaeas.

Es una herramienta importante al momento de establecer 
relaciones filogenéticas entre bacterias e identificar en 
diferentes fuentes (muestras ambientales o clínicas), sin 
la necesidad de optar por los medios de cultivos. Una de 
las principales estrategias es el manejo de programas 
bioinformáticos y base de datos al momento de leer 
las secuencias obtenidas (Mignard & Flandrois, 2006; 
Valenzuela-González, Casillas-Hernández, Villalpando & 
Vargas-Albores, 2015).

El ARNr se encuentra presente en todas las bacterias 
actuales, es altamente conservada y constante, es de gran 
utilidad para realizar comparaciones (Rodicio & Mendoza, 
2004). Este gen presenta nueve regiones variables 
(figura 5), altamente conservadas de fácil estudio, ya que 
podemos utilizar técnicas moleculares como la «Reacción 
en Cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas en inglés)» 
y actualmente existen diversas bases de datos (Gutiérrez, 
2021).
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Finalmente, estos genes son algunos de los más empleados 
para establecer la identidad de una bacteria, el gen de estudio es 
seleccionado con base a lo que se pretender realizar, una taxonomía 
o identificación especifica de una proteína, esto permitirá establecer 
la identidad o relaciones evolutivos de las especies de interés.

Bioinformática aplicada en bacterias
La bioinformática es una disciplina en donde se utiliza la aplicación 
de tecnologías informáticas para el desarrollo de investigaciones 
en las ciencias biológicas, es importante señalar que, en el campo 
de la ciencia, esto involucra la computación y las tecnologías 
de la información. Están basados en la pirosecuenciación y las 
denominadas plataformas "Next-generation sequencing (NGS)", 
hoy en día «secuenciación masiva», aún así van surgiendo nuevos 
equipos en secuenciadores (Hernández, Quijada, Rodríguez-Lázaro 
& Eiros, 2020).

Al momento de tener las secuencias en base al gen estudiado, tenemos 
la disponibilidad de más de 179 bases de datos, como la Base de 
Datos del Proyecto Ribosomal ("Ribosomal Database Project, RDP"); 
el Centro Nacional para la Información Biotecnológica ("National 
Center for Biotechnology Information, NCBI"); "Greengenes"; SILVA 

Figura 4. Organización del operón ARNr en procariotas: 16S-23S-5S y 
eucariotas: 18S-5.8S-25S (Dönhöfer et al., 2009).

Figura 5. Gen 16S con sus regiones variables en verde y conservadas en 
azul (Gutiérrez, 2021).
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::Glosario
ADN (Ácido desoxirribonucleico): 

molécula donde se resguarda 
la información genética de los 

organismos vivos.
(NIH, 2023)

Animálculos: término que hace 
referencia a «pequeños animalitos» 

("kleijne diertgens" o "dierkens" 
versión original holandesa); 

posteriormente son llamados 
"animalculum" o "animalcula" 

versión en latín singular y plural); en 
castellano es «animálculos».

(Osorio, 2020)

ARN (Ácido ribonucleico): es un 
ácido presente en todas las células 
vivas relacionado con la síntesis de 

proteínas.
(NIH, 2023)

ARNm: tipo de ARN de cadena única 
que participa en la síntesis proteica. 

Este se genera a partir de una 
plantilla de ADN durante el proceso 

de transcripción.
(NIH, 2023)

ARNt: el ARN de transferencia es una 
molécula pequeña de ARN que cumple 

una función clave en la síntesis 
proteica.
(NIH, 2023)

ARNr: componente principal de los 
ribosomas e indispensable para 

la síntesis de proteínas en los 
organismos.

(NIH, 2023)

Pirosecuenciación: tecnología de 
laboratorio para determinar el 

orden de la secuencia del ADN del 
genoma de un organismo a través de 

la luminiscencia, conocida también 
como secuenciación por síntesis.

(Ramon et al., 2003)

Polifásica: término que se utiliza 
para referirse al conjunto de pruebas 

fenotípicas, genotípicas y estudios 
filogenéticos que en conjunto aportan 

información para la clasificación de 
las bacterias.
(Bou et al., 2011)
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("SILVA ribosomal RNA database"); y EzTaxon ("EzTaxon 
Database") por mencionar algunas. Estos sitios, cuentan 
con una gran cantidad de datos; sin embargo, se recomienda 
utilizar más de una base de datos. La base de datos, y como 
todo, está en constante dinamismo, con la finalidad de 
obtener mejores resultados para la comunidad científica 
(Gutiérrez, 2021).

Conclusión
Las aportaciones que realizo Linnaeus sobre la taxonomía y 
nomenclatura binomial para los organismos vivos aún estan 
vigentes y actuales; con adopciones y mejoras según el tipo 
de organismo. Particularmente, en el caso de las bacterias, 
el uso de los criterios planteados en ese momento no 
correspondía en su totalidad para el grupo de las bacterias.

El conocimiento de su material genético, el desarrollo 
tecnológico y un mejor entendimiento de las células 
procariontes, ha permitido fortalecer los criterios 
taxonómicos para dar nombre y clasificar a los procariontes, 
bajo un enfoque polifásico. Las nuevas técnicas moleculares 
han dado un gran aporte a la taxonomía bacteriana al 
integrar datos genómicos en la clasificación, pero también se 
vislumbran nuevos paradigmas con el avance de la ciencia.

Es indudable, que como ha pasado a lo largo de la historia, 
los cambios supondrán también nuevos conocimientos y 
habilidades a desarrollar por la comunidad científica, sin 
abandonar los elementos clásicos que hasta el día de hoy 
siguen vigentes.
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