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Introduccion

Académicos y amigos: Es un honor y un estimulo asumir la responsabilidad de impartir la
Leccion Magistral en esta sesion de apertura del curso académico 2026-2027. Como algunos
recordaran, estas lecciones son una tradicion que se incorpora a la historia de nuestra Real
Academia en el afo 1921. Constituyen un género muy personalizado en el que cada ponente
plasma su propia trayectoria como investigador o investigadora y reflexiona, a su manera, so-
bre el marco cientifico en el que se ha movido, abriendo también una ventana al futuro.

Al incorporarme a este distinguido grupo de académicos que han tenido la suerte de abrir
el curso, es inevitable para mi citar a algunos protagonistas de sesiones precedentes, por
anécdota o, «por razon de la sinrazén que a mi razén se hace», en expresion bien conocida
del Quijote. Pero todos me habrian servido, porque la institucion atesora, también en esto,
sabiduria y buen hacer. La primera leccion de la serie fue pronunciada por el fisico canario
Blas Cabrera Felipe en 1921, con el titulo Momento actual de la Fisica, en una época de
profundas transformaciones en el conocimiento cudntico y de la relatividad. En décadas re-
cientes hemos asistido a disertaciones de todas las disciplinas que se practican en esta Casa
y que han dejado documentos de notable nivel cientifico. Cito, como recuerdos recientes,
la niimero 100 de José Bonet sobre Demostraciones matematicas y el ordenador, la de Jon
Marcaide en 2025 titulada Algunos apuntes sobre la exploracion del Universo vy, la Gltima
de Ciencias Naturales, la de Luis Franco sobre Una apasionante exploracion. la regulacion
de la expresion génica.

Desde la primera disertacion, la leccion inaugural brinda una ocasion para mirar una disci-
plina desde cierta distancia, para preguntarnos qué sabemos, como hemos llegado a saberlo y,
sobre todo, qué seguimos sin saber. Me propongo hablarles de la Taxonomia, una ciencia que,
a lo largo del siglo pasado, pareci6 para algunos mas propia de otra época. Intento presentarla
ante ustedes como una ciencia moderna: lo fue desde el Siglo de las Luces y lo es hoy, mante-
niendo el rico acervo acumulado por los grandes naturalistas e incorporando, al mismo tiempo,
las herramientas de la biologia molecular y la ciencia de datos.

El siglo XXI consolida una renovacion iniciada a finales del siglo XX, cuando la genética
y la informatica implantaron herramientas capaces de leer caracteres taxondmicos tan finos
como genomas completos, comparando millones de secuencias. Las bases nucleotidicas pasan
a considerarse caracteres de comparacion, al igual que los morfoldgicos o biogeograficos, para
inferir relaciones evolutivas. Y aqui conviene plantearse una pregunta fundamental a la que
tendremos que volver: nunca habiamos tenido tanta capacidad para analizar informacion sobre
los seres vivos y, sin embargo, esa capacidad depende cada vez mas de saber con precision qué
seres vivos estamos analizando.

El titulo de esta leccion es Apologia de la Taxonomia en los albores de la Inteligencia Arti-
ficial. Con la IA se abre no solo la posibilidad de reconstruir con mayor solidez los itinerarios
evolutivos, sino de integrar mas eficientemente los caracteres clasicos —morfologicos, paleon-
tologicos, climaticos, geograficos, metabolicos— con los moleculares y gendémicos. Todavia
hoy la inteligencia artificial no ha entrado en la taxonomia con aportaciones verdaderamente
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revolucionarias, pero cabe esperarlas. No intento hacer una defensa nostalgica de una ciencia
antigua; es la presentacion de una disciplina que se situa en un lugar central para interpretar
correctamente la nueva biologia evolutiva. Y toda la cuestion puede resumirse, de momento,
en una pregunta muy sencilla: ;qué estamos mirando?

La formacion académica en Botanica Taxonomica

Como ha ocurrido a la mayoria de los taxbnomos botanicos de mi generacion, nuestro trabajo
cientifico se ha desarrollado junto a colegas especialistas en plantas, micologos, ficologos,
ecologos, fitosociologos, palindlogos y protistdlogos. Las infraestructuras del siglo XX en los
centros de investigacion eran las necesarias entonces: el herbario con sus salas de preparacion,
microscopia y laboratorios de ecofisiologia, fitoquimica o quimiotaxonomia. En el siglo XXI
se han afnadido laboratorios de estudios moleculares y sistemas computacionales avanzados.

Pero en un centro botanico se hacian y se hacen también cientos de horas de trabajo de
campo al afio, observando y tomando muestras en su medio. En botanica sistematica no se
trabaja con un organismo modelo para conocer lo que es comun a los seres vivos; se trabaja
mas bien para conocer lo que diferencia y hace distintos a los hongos o las plantas en su propio
entorno. La practica de campo ensena a disfrutar de la naturaleza y a vivir la aventura de lo
sorprendente, abonando esa pasion cajaliana (Ramon y Cajal, 1897) por un quehacer cientifico
singularmente atractivo.

El trabajo in situ ensefia a reconocer organismos por su morfologia, pero también por las
caracteristicas de su habitat y geografia, enfrentando al botanico con evidencias que no pueden
inferirse desde una pantalla. La mirada del taxénomo se construye acumulando contextos: un
ejemplar no es solo una morfologia ni una secuencia; es un organismo que vive en un lugar,
bajo determinadas condiciones y en relacion con otros seres vivos. Por ello, antes de pregun-
tarnos por sus relaciones filogenéticas o por como funciona su genoma, necesitamos saber
con precision a quién tenemos delante. Sin embargo, aqui comienza la dificultad central: dos
organismos pueden parecer iguales y no serlo, o parecer diferentes y pertenecer a un mismo
linaje unitario. El propio concepto de individuo se tambalea en diversos grupos de hongos.

La Biodiversidad que no vemos

La palabra Biodiversidad como enfoque global alcanzo una difusion extraordinaria a finales de
la década de 1980. Edward O. Wilson (1929-2021) contribuy6 decisivamente a popularizar el
concepto a partir del volumen Biodiversity (1988), fruto del National Forum on BioDiversity
de Washington (1986), y posteriormente con su obra The Diversity of Life (1992). Wilson fue,
antes que nada, un naturalista y un extraordinario especialista en hormigas; hay algo profunda-
mente taxondmico en su recorrido intelectual: para intentar comprender el conjunto, primero
hay que aprender a distinguir sus partes.
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La expansion del concepto coincidio con la conciencia de que la diversidad bioldgica no es un
inventario decorativo, sino una dimensioén fundamental del funcionamiento de la biosfera, como
han advertido informes desde el Global Biodiversity Assessment (Heywood, 1995) hasta las eva-
luaciones de la Plataforma Intergubernamental Cientifico-Normativa sobre Diversidad Biologica
y Servicios de los Ecosistemas (IPBES, 2019). El estudio de la Biodiversidad exige identifi-
car organismos, comparar poblaciones, conservar ejemplares de referencia (especialmente tipos
nomenclaturales) y decidir donde empiezan y terminan los linajes que llamamos especies. La
Taxonomia es la herramienta mediante la cual la Biodiversidad se hace cientificamente visible.

No obstante, nuestro conocimiento entre los distintos grupos biolégicos es extraordina-
riamente desigual. Esta ignorancia lastra la comprension del proceso evolutivo. Como anali-
zaremos mas adelante en detalle, nos enfrentamos a vacios de conocimiento masivos en los
denominados Dark Taxa —grupos hiperdiversos donde menos del 10 % de las especies han sido
descritas formalmente (Hartop et al., 2022)—, donde las tasas de extincion son alarmantemente
altas (IPBES, 2019).

,Qué significa clasificar la naturaleza?

Por tradicidn, el término Boténica se aplica al estudio de plantas, algas y hongos desde pers-
pectivas muy diversas. Pilar Catalan, en su Leccion Magistral de la Universidad de Zarago-
za (Catalan, 2026), profundiza en tales perspectivas. El término Taxonomia se asocia a la
identificacion, delimitacion, clasificacion y nomenclatura de los organismos, mientras que la
sistematica abarca el conjunto de evidencias cientificas utilizadas para estudiar su diversidad
y relaciones (Stace, 1989; Devesa & Carrion, 2012; Catalan, 2016). Sin ser sinonimos, Taxo-
nomia y Sistematica se superponen en el trabajo practico.

Llamamos taxon a una entidad reconocida dentro de una clasificacion y situada en una
determinada categoria (por ejemplo, la familia Parmeliaceae o la especie Astragalus castro-
viejoi). La Nomenclatura proporciona las reglas formalizadas en co6digos internacionales para
asignar nombres de forma estable y universal. El término sistematica lo empleaba Linneo
desde 1735, mientras que taxonomia se atribuye al botanico francés Augustin Pyramus de
Candolle (1778-1841). Por su parte, la Filogenia reconstruye la historia evolutiva y las rela-
ciones de parentesco.

La clasificacion jerarquica (reino, division/filo, clase, orden, familia, género, especie) orga-
niza la diversidad en construcciones humanas con las que intentamos representar una realidad
biologica evolutiva. La especie como unidad ocupa la posicion central y es objetivo esencial
de la Taxonomia su delimitacion precisa; aunque la filogenia suministra el patron, el concepto
exige integrar tantas otras evidencias como sea posible. La incorporacion del ADN cambio y
amplio nuestras preguntas. Cuanto mas sabemos, mas visible se hace la magnitud de lo que ig-
noramos: la taxonomia moderna no consiste en elegir entre «lo clasico» y «lo moleculary, sino
en contrastar continuamente hipdtesis para que nuestras clasificaciones representen fielmente
la historia evolutiva de la naturaleza.
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De Aristoteles a Linneo: construir un lenguaje para la diversidad

Podemos iniciar este recorrido historico con Aristoteles (384-322 a. C.) y Teofrasto (371-287
a. C.), continuandolo con Andrea Cesalpino (1519-1603), Joachim Jungius (1587—-1657), John
Ray (1627—-1705) y Joseph Pitton de Tournefort (1656—1708). Aunque no eran taxénomos en
el sentido moderno, construyeron una forma sistematica de observar, describir y comparar
elementos de la naturaleza.

THE ORIGIN OF SP.
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Figura 1. Seleccion de portadas histéricas de obras esenciales para la Taxonomia de los hongos lique-
nizados. De izquierda a derecha: Linneo, Acharius, Darwin, Hawksworth y Gargas.

Sobre esa larga tradicion se levanto la obra de Carl Linnaeus o Linneo (1707-1778) (Lin-
naeus, 1753, 1758). Su gran aportacion no fue solo nombrar las aproximadamente 6.000 es-
pecies conocidas en su época, sino consolidar un modelo jerarquico y una nomenclatura bi-
nomial estable. Jean-Jacques Rousseau (1771-1773), en su faceta de botanico, expreso su ad-
miracion por Linneo, y Johann Wolfgang von Goethe lo considerd una de las mayores figuras
del conocimiento de su tiempo. Casi tres siglos después, seguimos escribiendo los nombres
mediante el binomen linneano. Linneo proporciono el lenguaje para ordenar la diversidad;
pero todavia faltaba explicar por qué la diversidad tenia ese orden. La taxonomia precedio a la
teoria evolutiva y prepard el terreno que Darwin necesitaria. Y seguimos utilizando categorias
parcialmente semejantes.
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De Linneo a Darwin: de la clasificacion al arbol de la vida

Charles Darwin (1809—-1882) transformo profundamente el significado de la Taxonomia. En On
the Origin of Species (1859), las semejanzas y diferencias entre organismos pasaron de ser meros
criterios de clasificacion a interpretarse como huellas de ascendencia comtin. Darwin se apo-
yo en una vasta acumulacion de observaciones y antecedentes: Georges Cuvier (1769-1832),
Jean-Baptiste Lamarck (1744-1829), Alexander von Humboldt (1769—1859) —cuyos relatos de
viajes fascinaron al joven Darwin—, James Hutton (1726—1797), Charles Lyell (1797-1875),
Erasmus Darwin (1731-1802), Robert Chambers (1802—-1871) y Alfred Russel Wallace (1823—
1913).

La imagen del arbol filogenético de base cladistica le dio al inventario tiempo y genealo-
gia. Como enfatizaria el paleontologo Stephen Jay Gould (1941-2002) (Eldredge & Gould,
1972), la historia bioldgica esta atravesada por la contingencia. Cada especie actual es una
superviviente provisional de un camino extraordinariamente largo, merecedora de un «respeto
paleontologico». Mas tarde, la sintesis evolutiva conectd genética y evolucion; Theodosius
Dobzhansky (1900-1975) resumio esta transformacion en 1973 con su célebre frase: Nothing
in biology makes sense except in the light of evolution, escrita en defensa de la ciencia frente
al creacionismo.

La Biodiversidad perdida

La dimension historica nos obliga a considerar la Biodiversidad extinta: se estima que mas del
99 % de las especies que han habitado la Tierra ya no existen (Taylor, 2004). La Biodiversidad
actual representa solo una pequena fraccion de la historia de la vida. Reconocer y situar los
fosiles proporciona puntos de calibracion fundamentales para estimar tiempos de divergencia
en filogenias moleculares. Una clasificacion sin fosiles seria una historia escrita solo por los
supervivientes.

Como afirmo¢ el dramaturgo Heiner Miiller (1929—-1995) en su discurso del Premio Georg
Biichner (1985): «Reflexionar sobre los muertos es un imperativo democratico: constituyen la
mayoria de la humanidad». En la historia de la vida, los «muertos» constituyen una abruma-
dora mayoria, y su estudio es indispensable para comprender como se construyo el presente.

El renacimiento de la Biodiversidad y de la Taxonomia

Con la aceleracion del cambio global, la pregunta de «;qué especies existen?» adquirié una
urgencia renovada. Los taxéonomos custodian una memoria comparativa de la diversidad ar-
ticulada a través de los herbarios y museos. Los herbarios son archivos de una Biodiversidad
detenida en el tiempo: un ejemplar recogido hace un siglo puede responder hoy preguntas
gendmicas que su recolector ni siquiera podia imaginar.

_—9__
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La biodiversidad Taxonomia

es la variedad de seres vivos clasifica a los seres vivos en grupos e

que existen en la Tierra: desde jerdrquicos segun sus caracteristicas La tax;"°:"";_'dde.“t'ﬁ.°: .
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en los que viven.
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Referencias:

En resumen: P Clasificar
la taxonomia da nombre y orden a la biodiversidad, es también

y la biodiversidad da sentido a la taxonomia. conservar.

Figura 2. Esquema que relaciona Taxonomia y Biodiversidad.

La digitalizacion ha transformado las colecciones en plataformas de informacion integra-
dora (Catalan, 2026). Este aspecto resulta crucial para la inteligencia artificial: la calidad y el
significado bioldgico de los resultados algoritmicos dependeran directamente de la precision
con la que fueron identificados y conservados los ejemplares de referencia.

La especie: de la morfologia a la unidad evolutiva

El concepto bioldgico de especie de Ernst Mayr (1942), basado en el aislamiento reproduc-
tivo, fue muy influyente pero presenta severos limites ante organismos asexuales, hibridos,
poliploides o fungicos. En botanica se ha recurrido tradicionalmente a discontinuidades mor-
fologicas, aunque no existe un «caracter magico» definitivo (Catalan, 2026).

Kevin de Queiroz (1998, 2005, 2007) propuso el Concepto General o Unificado de Linaje,
definiendo la especie como un linaje de metapoblaciones que mantiene una trayectoria evolu-
tiva independiente. Las propiedades como el aislamiento reproductivo, la discontinuidad mor-
fologica o la monofilia 0 menos frecuentemente la parafilia, pasan a ser evidencias empiricas
que respaldan esa independencia evolutiva. Esto permite separar la definicion conceptual de
especie de las metodologias practicas empleadas para delimitarla, y ademas permite utilizar
criterios genéticos numéricos como, por ejemplo, la distancia, evidenciando las relaciones
entre poblaciones a cualquier otro nivel taxononico (Del-Prado et al., 2010).
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La delimitacion de especies se basa en la convergencia de multiples lineas
de evidencia, no en un solo criterio.

(De Queiroz, 2007)

Datos Datos Datos Datos Datos de historia
morfolégicos moleculares ecoldgicos reproductivos de vida
A % %
2 Yy \ ;
Diferencias en rasgos Divergencia genética Nichos, habitat, Compatibilidad reproductiva, ~ Ciclos de vida, fenologia,
morfoldgicos diagndsticos y filogenia. preferencias ambientales aislamiento y sincronia formas de dispersion

y distribucion. de floracion. y estrategias de historia

(p. €j., forma de hoja,
tamafio, flor, fruto). \ // de vida.

Delimitacion de especies

Enfoque integrativo

Convergencia de evidencias
independiente

%0,

Especie A Especie B

El concepto de especie integrativo, propuesto por De Queiroz (2007),
reconoce que la especie es una entidad histérica y evolutiva, identificada por la
congruencia de multiples evidencias (morfoldgicas, moleculares, ecoldgicas, reproductivas y de historia de vida).

De Queiroz, K. (2007). Species concepts and species delimitation.
Systematic Biology, 56, 879-886.

Figura 3. Representacion de la convergencia de multiples lineas de evidencia (morfologia, ecologia,
genética, quimica) segun el Concepto General de Linaje en las especies propuesto por de Queiroz.

Otras evidencias no bastan sin filogenia

Aunque la morfologia es imprescindible, la convergencia evolutiva puede producir estructuras
semejantes en linajes distantes. La llegada de la PCR (Kary Mullis, Premio Nobel 1993) y la
secuenciacion, revolucionaron la sistematica. En hongos, la region ITS se convirtio en el mar-
cador universal de codigo de barras (DNA barcode) (Schoch et al., 2012). Sin embargo, una
secuencia de ADN no es una especie: es una evidencia sobre un linaje, y una rama en un arbol
filogenético no se convierte automaticamente en taxon formal.

Karbstein y colaboradores (2024) conceptualizaron este progreso metodoldgico como el
paso de la Species Delimitation 1.0 (basada en caracteres clasicos morfologicos) a la Species
Delimitation 2.0 (incorporacion sistematica de datos moleculares) y a la Species Delimita-
tion 3.0 (aproximaciones integrativas multi-fuente), sentando las bases metodologicas que
preludian la integracion de la inteligencia artificial.
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Mecanismos evolutivos en la formacion de especies

Los procesos de especiacion varian profundamente entre reinos. Como sefiald Alfred Traverse
(1988), las plantas parecen «marchar al ritmo de un tambor diferente». La hibridacion, la intro-
gresion y la poliploidia (autopoliploidia, alopoliploidia y aneuploidia; Stebbins, 1950; Soltis
etal., 2014, 2015, 2016; Mason & Wendel, 2020) juegan un papel capital en el reino Plantae.
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Figura 4. Diagrama de diferentes mecanismos de especiacion en plantas y hongos. Una especie puede
entenderse como un linaje evolutivo, pero los procesos mediante los cuales los linajes se separan, se
mantienen o intercambian son muy diversos. Los mecanismo evolutivos no operan de la misma manera
en las grandes ramas del arbol de la vida.

En los hongos, la complejidad se incrementa por fenomenos de heterocariosis (coexistencia
de ntcleos genéticamente distintos en un citoplasma) y parasexualidad (que introduce varia-
cion darwiniana afnadida), asi como por la anastomosis de hifas que fusiona micelios, desa-
fiando la nocion individual del organismo. Esto impide trasladar acriticamente los modelos de
especiacion animal a hongos y plantas.

Taxonomia Integrativa: de varias evidencias a una hipotesis de especie

La respuesta moderna a esta complejidad es la taxonomia integrativa (Dayrat, 2005), cuyo
objetivo es combinar fuentes independientes de evidencia para contrastar hipotesis de linajes.
Ante clados filogenéticos sin evidencias morfologicas o ecologicas definitivas, la taxonomia
integrativa emplea denominaciones operativas como especies candidatas (candidate species)
o Unidades Taxondmicas Operativas (OTU).
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En el ambito fungico, Taylor et al. (2000) formalizaron el criterio GCPSR (Genealogical
Concordance Phylogenetic Species Recognition), evaluando la concordancia entre genea-
logias de multiples loci. La taxonomia integrativa evalia donde existen coincidencias y
donde emergen discrepancias, convirtiendo estas ultimas en sefiales de historias evolutivas
complejas.

Dark Taxa: los taxones oscuros

Al ampliar la escala de observacion emergen los denominados Dark Taxa o taxones oscu-
ros: grupos hiperdiversos donde menos del 10 % de las especies estimadas han recibido una
descripcion formal (Hartop et al., 2022). La «oscuridad» es estrictamente nuestra: refleja
nuestro desconocimiento ante una inmensa diversidad de insectos, hongos y organismos
microbianos.

ANIMALES INVERTEBRADOS Y HONGOS COMO DARK TAXA | :Qué sonlos dark taxa?

: ; T %% de especi
El enfoque Large-Scale Integrative Taxonomy (LIT) para avanzar en su tratamiento de la biodiversidad | Gremresvumionint et

Hartop, E., Srivathsan, A., Ronquist, F. & Meier, R. (2022) superior a 1000 especies.

INVERTEBRADOS &Por qué son importantes? HONGOS
Ejemplos de dark taxa « Representan la mayor parte de la biodiversidad Ejemplos de dark taxa
(especialmente en invertebrados y hongos).
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Insecto Acato Nematodo, Moliseo de datos limita el conocimiento y la conservacién.
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datos caros y experiencia experta donde mas informacion aporten. delimitacion de especies sin renunciar

ala taxonomia integrativa

J

I..l Hartop, E., Srivathsan, A., Ronquist, F. & Meier, R. (2022). Towards Large-Scale Integrative Taxonomy (LIT): Resolving the Data Conundrum for Dark Taxa.
Systematic Biology 71: 1404-1422. DOI: 10.1093/sysbio/syac033.

Figura 5. Esquema del protocolo LIT (Large-Scale Integrative Taxonomy) a los Dark Taxa.

Para abordar este desafio, Hartop y colaboradores (2022) disefaron el protocolo LIT
(Large-Scale Integrative Taxonomy), combinando un cribado molecular masivo y rapido
(DNA Barcoding) para agrupar especies putativas con la evaluacion morfoldgica selectiva
de especimenes de referencia. El protocolo demostro su eficacia al procesar mas de 18.000
ejemplares de moscas foridas (Phoridae) en Suecia. Este tipo de aproximaciones escalables
constituird un pilar esencial para alimentar adecuadamente a los modelos de inteligencia
artificial.
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Especies cripticas: la diversidad taxonémica que permanecia invisible

Un fenomeno fascinante en biologia evolutiva son las especies cripticas: linajes evolutivamen-
te independientes que no presentan diferencias morfoldgicas evidentes (Stengel et al., 2022;
Liicking, Leavitt & Hawksworth, 2021). Crespo y Pérez-Ortega (2009) y Crespo y Lumbsch
(2010) demostraron que este fenomeno alcanza una significacion extraordinaria en los hongos
liquenizantes.

Como advierte Lumbsch (2026), la estasis fenotipica puede persistir durante periodos evo-
lutivos prolongados: linajes con profunda divergencia genética mantienen morfologias seme-
jantes. Este escenario evoca la famosa deduccion de Sherlock Holmes en Estrella de Plata
(Conan Doyle, 1993): la ausencia de ladrido del perro durante la noche constituia la clave
fundamental del caso. Analogamente, la falta de cambio morfoldgico visible no equivale a
ausencia de historia evolutiva. Ignorar estas especies distorsiona gravemente los calculos de
Biodiversidad, biogeografia y tasas de diversificacion.

Liquenes: cuando clasificar significa primero comprender qué estamos viendo

Los liquenes, con unas 20.000 especies descritas y una diversidad real ampliamente superior
(Hawksworth & Liicking, 2017), constituyen un modelo idoneo para analizar estas cuestiones.
Lo que observamos como una unidad vegetativa (el talo) se nombra taxondmicamente a partir
del hongo (micobionte), aunque funciona ecolégicamente como un sistema fotosintético al
asociarse con algas o cianobacterias (fotobionte).

Historicamente clasificados entre las algas por Linneo, su naturaleza dual fue descifrada
por Simon Schwendener (1829-1919), y Heinrich Anton de Bary (1831-1888) acufi6 en 1879
el término simbiosis a partir de ellos. Como rememora Leopoldo G. Sancho en E! triunfo de
una extraia amistad (2024), la simbiosis es un motor evolutivo central. Las investigaciones
del grupo de Eva Barreno demostraron que el esquema clasico «un hongo + un alga» es insu-
ficiente: en Ramalina farinacea coexisten habitualmente dos fotobiontes del género Trebouxia
(T. jamesii y T. lynnae) con respuestas fisiologicas diferenciales (Casano et al., 2011; Expdsito
etal., 2020; Moya et al., 2020).

Sumado al descubrimiento del microbioma bacteriano y de hongos endoliquénicos (Spribi-
lle et al., 2022), el liquen se revela como un complejo holobionte. Dado que la liquenizacion ha
surgido como una estrategia nutricional, de forma polifilética en diversas ramas de Ascomyco-
ta (especialmente Lecanoromycetes) y Basidiomycota (Gargas et al., 1995; Lumbsch, 2026),
la pregunta taxondmica reemerge con fuerza: ;qué estamos mirando?
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Liquen: talo folidceo parmelioide Corte anatémico vertical del talo

;I:algnfglllizicjs Corteza superior

(hifas compactas y pigmentadas)

Apotecio
(estructura reproductiva)

Capa algal
(células de alga verde
o cianobacteria)

Médula
(hifas laxas, con espacios de aire)

Corteza inferior
(hifas compactas y pigmentadas)

Rizinas
(fijacion al sustrato)

2-5cm
5 2 - 2 En este ejemplo:
£Qué es un liquen? « Talo foliaceo parmelioide: I6bulos aplanados y no superpuestos,
Es una asociacion simbidtica entre un hongo (micobionte) con superficie superior grisacea y apotecios.

Corteza superior e inferior: capas de hifas del hongo.
Capa algal: contiene el fotobionte (alga verde).
Médula: hifas laxas que dan la estructura.

Rizinas: fijan el talo al sustrato.

y un alga verde o cianobacteria (fotobionte), que forman
un talo con una estructura caracteristica.

Figura 6. Morfologias representativas de los liquenes: talo foliaceo.

Liquen crustaceo
(tipo Rhizocarpon geographicum)

Hipotnlo negro
(hifas compactas,
pigmentadas)

— Cértex superior
(hifas compactas)

| Capa algal
(células del fotobionte)

| Médula
(hifas laxas)

|— Cértex inferior
(hifas compactas)

Talo de liquen crusticeo (Rhizocarpon geographicum)
(vista externa)

| Sustrato
(roca, corteza, etc.)

* Talo crustéceo: fuertemente adherido al sustrato, con areolas
de color amarillo-verdoso limitadas por un hirotalo negro.

Corte anatémico vertical del talo
(esquema)

* Rhizocarpon geographicum: areolas circulares o irregulares,
rodeadas de un hirotalo negro caracteristico.

* Formado por un hongo (micobionte) y un alga/cianobacteria
(fotobionte).

Figura 7. Morfologia representativa de los liquenes: talo crustaceo.
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El liquen como desafio taxonémico: hongo, fotobionte y microbioma

La caracterizacion de la diversidad fotosintética muestra que un mismo micobionte puede
asociarse con distintos fotobiontes, y viceversa. En la tesis de Beatriz Roca Valiente (2013)
sobre el grupo Rhizocarpon geographicum, se constatd que Trebouxia jamesii'y T. angustilo-
bata eran los biontes fotosintéticos predominantes, mostrando una flexibilidad asociativa sin
selectividad estricta hacia un nico haplotipo algal.

- Lecanor: omycetes
— Parmeliaceae / Lecanorales

03
"""" = Arthoniomycetes ] @
— Arthonia kA
Eurotiomycetes
L Lichinomycetes =]
Verrucaria

Sordariomycetes
Reino L Dothideomycetes =] "‘Qﬁz?
Fungi Lichina

————— Coniocybomycetes

Otros grupos de Ascomycota (no liquenizados)

Basidiomycota ———— Agaricomycetes ———————] 3§
Dictyonema / Cora

Omphalina / Lichelomphalia

Otros grupos de Basidiomycota (no liquenizados)
(p. €j., Pucciniomycetes, Tremellomycetes, etc.)

o La liquenizacion es polifilética: Leyenda:

Ramas continuas = filogenia fingica

Dacaliad

surgid varias veces de forma independiente. _

) = linajes liq

----- - Trazos discontinuos = origenes independientes

Esquema sintético basado en filogenias multilocus y filogenémica; algunas relaciones profundas
y circunscripciones taxondmicas siguen revisdndose.

Figura 8. Arbol filogenético esquematico de los linajes de hongos que incluyen liquenes.

A esta estructura se anade el microbioma fingico y bacteriano asociado, un ambito donde
sobresalen las aportaciones fundamentales de David L. Hawksworth (Spribille et al., 2022). Es
imprescindible distinguir entre la taxonomia del hongo formador y la caracterizacion ecoldgica
de la comunidad holobiontica. No obstante, los caracteres morfologicos clasicos (estructuras
reproductoras, soredios, isidios y metabolitos secundarios) contintian siendo indispensables
para articular una hipotesis integrativa.
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Rhizocarpon geographicum: cuando diecisiete nombres cuentan una sola historia

Rhizocarpon geographicum es el liquen crustaceo saxicola por excelencia de los paisajes al-
pinos y una herramienta clave en liquenometria. En 1963, el poeta y ensayista Hans Magnus
Enzensberger dedico a estos organismos su poema Flechtenkunde (Liquenologia), definiéndo-
los admirablemente como «el mas lento telegrama de la Tierray.

Variabilidad morfolégica de Rhizocarpon geographicum

La forma, tamafio y color de las areolas, asi como la presencia o ausencia de un hipotalo negro,
pueden variar considerablemente en una misma especie.

1. Areolas pequefias, 2. Areolas pequefias y 3. Areolas grandes y 4, Areolas de tamario medio, 5. Areolas grandes e irregulares,

con hipotalo negro bien numerosas, sin hipotalo negro dispersas, sin hipotalo negro irregulares, con hipotalo negro sin hipotalo negro.
desarrollado. evidente. evidente. parcial.
1cm + Esta variabilidad hace que Rhizocarpon geographicum sea una especie

de dificil reconocimiento solo por caracteres morfolégicos.

Figura 9. Variedad morfolégica de Rhizocarpon geographicum (imagenes ideograficas).

Ciertamente, las tasas de crecimiento de liquenes saxicolas pueden ser extremadamente
reducidas: Sancho et al. (2007) registraron en Buellia frigida en los Valles Secos de McMurdo
(Antartida) valores de solo 0,01 mm/afio (frente a 0,87 mm/afio en zonas maritimas antarticas).
Para dilucidar si la variabilidad morfologica de R. geographicum ocultaba especies cripticas,
la tesis doctoral de Beatriz Roca Valiente (2013) —dirigida por S. Pérez-Ortega, L.G. Sancho
y por mi misma— analiz6 de forma integrativa 229 especimenes pertenecientes a 17 taxones
morfologicos reconocidos.

El resultado fue contundente: los 17 taxones se integraban en un Unico linaje principal
coherente con un concepto amplio de R. geographicum, proponiéndose la sinonimia de los
otros 16 binémenes (Roca Valiente, 2013). La taxonomia clasica basada en caracteres qui-
micos y morfoldégicos minoritarios habia fragmentado en exceso una unica especie debido
a rasgos homoplasicos. En este caso, diecisiete nombres contaban esencialmente una sola
historia evolutiva.
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Cuando una especie ya descrita se convierte en varias

El escenario diametralmente opuesto se observa en los liquenes foliaceos de la familia Parme-
liaceae. En 2011, Nufiez-Zapata y colaboradores analizaron Parmelina tiliacea mediante ITS
y LSU mitocondrial, descubriendo que bajo esa identidad morfoldgica coexistia un linaje geo-
graficamente restringido pero monoespecificamente distinto, que fue descrito como Parmelina
cryptotiliacea (Nuiiez-Zapata et al., 2011). Un estudio posterior reveld una compleja estructu-
ra filogeografica biogeografica en 364 muestras de 62 localidades (Nufiez-Zapata et al., 2015).

Cladograma simplificado del género Punctelia

P. guanchica
P. rudecta sensu stricto P
Kok IClado A P. rudecta s. str., P. guanchica y P. aff. rudecta
. toxodes o
P. hypoleucites (EE. UU) presentan.tal?s .mor.fologlcamente
indistinguibles.
P. ruderata
P. missouriensis d hi 11 ik
P. aff. rudecta L Clado B P. rudecta s. str. P. guanchica P. aff. rudecta
P. perreticulata ¥ .
P. subrudecta { P '

: P,
Punctelia o

P. jeckeri | Clado C
P. pseudocoralloidea

P. subflava

P. appalachiensis

}Clado D

P. bolliana

P. borreri
P. ignic Aunque son morfolégicamente indistinguibles,
P. reddenda Clado E los anélisis moleculares y quimicos del articulo
P. stictica permitieron reconocerlos como linajes distintos.

P. hypoleucites (Kenia)  Linaje basal de posicién incierta

Cladograma tomado de:

} Grupos externos Alors, ., Lumbsch, H. T, Divakar, P. K., Leavitt, S. D. & Crespo, A. (2016).
An Integrative Approach for Understanding Diversity in the Punctelia rudecta
Species Complex (Parmeliaceae, Ascomycota). PLoS ONE, 11(2), €0146537.

! https:/doi.org/10.1371/journal pone.0146537

Flavopunctelia flaventior

F. soredica

Figura 10. Separacion de linajes evolutivos independientes dentro del complejo Punctelia rudecta sus-
tentada por filogenia y morfologia.

De igual modo, Alors et al. (2016) demostraron la polifilia de Punctelia rudecta, delimitan-
do cuatro especies (incluyendo la macaronésica Punctelia guanchica). Asimismo, la revision
del complejo Parmelia saxatilis en la Peninsula Ibérica (Crespo et al., 2020, 2021) permitid
reconocer ocho especies, destacando el hallazgo de Parmelia rojoi, una especie relicta del sur
peninsular cuya divergencia en el Pleistoceno (2,13 Ma) fue confirmada mediante el marcador
nuclear Mcm?7 (Schmitt et al., 2009). Frente a Rhizocarpon, aqui un solo nombre tradicional
ocultaba multiples historias evolutivas.

Estos dos modelos contrapuestos revelan las dos caras del desconocimiento taxonémico:
muchos nombres para una sola historia (Rhizocarpon) frente a un solo nombre para multiples
historias (Parmeliaceac).

Si entregamos identificaciones no resueltas a un algoritmo de inteligencia artificial, la maqui-
na aprendera en el primer caso entidades falsamente divididas y en el segundo confundira linajes
independientes. La capacidad computacional no corrige el error taxondmico previo; lo amplifica.
La genomica y la IA no sustituyen la taxonomia: la necesitan como marco de validacion.
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Tiempo evolutivo y crecimiento: dos relojes muy distintos

Es fundamental distinguir entre la velocidad del crecimiento vegetativo y la tasa de cambio
evolutivo (Armstrong, 1983, 2011; Bradwell & Armstrong, 2007). Un talo crustaceo puede
crecer fracciones de milimetro al afio y pertenecer a un linaje con una rica historia de di-
versificacion, mientras que especies foliaceas de rapido crecimiento pueden mostrar tasas
de especiacion distintas. Son dos relojes biologicos que responden a escalas temporales
diferentes.

La historia evolutiva de los liquenes (liquenizacion)

El origen de la liquenizacion contintia siendo objeto de intenso debate debido a la escasez del
registro fosil. Frente a estimaciones moleculares precambricas (Heckman et al., 2001; Liicking
et al., 2009; Beimforde et al., 2014), la controversia sobre la interpretacion de fosiles clave
como Paleoscorpius devonicus (Berbee & Taylor, 1993, 2010; Taylor et al., 1999) mantiene
abiertas distintas hipdtesis.

Evolucion de los liquenes y tiempos geoldgicos

Sintesis basada en Lumbsch: origen, diversificacion y radiacion

ro Pérmico Jurésico Cretécico Paleégeno Neégeno Presente
Ma) (299-252 Ma) 201 Ma) (201-145 Ma) (145-66 Ma) (66-23 Ma) (23-2,6 Ma) (2,6 Ma-actualidad)
Diversificacién de grandes Ima]es Mayor parte de la diversidad actual
Origen de la liquenizacién Y omp;
(] (Cag:omfew ~3ng 299 Ma) o (principalmente Jurdsico—Cretacico) o (Nebgeno)
; 1 i 3 ] P

La simbiosis que hace posible a los liquenes Formas de liquenes Ideas clave
El hongo aporta -

El origen de la liquenizacion

Hongo ?
se estima en el Carbonifero.

(estructura,
proteccion,
retencion de agua)

proteccion, estructura
y retencion de agua.

La diversificacion de grandes linajes
ocurre principalmente durante

rasi retacico.
Alga verde Elalao ciaobaciera el Jurasico y Cretacico.

aporta azlicares y

(fotosintesis, s TR Crustosos Folidceos Fruticulosos e La mayor parte de la diversidad actual
productos orgdnicos) fotosintéticos. Apegados al sustrato, Con talos en forma Con aspecto de se origina en el Nebgeno.
formando una costra. de laminas. ramas o arbustos.
Incertidumbre en el registro mmm) = Estimacion filogenética | eeeeee = Registro fosil
El registro f6sil de liquenes es escaso y fragmentario. Las fechas y la historia evolutia se basan Basada en andlisis de parentesco evolutivo Basado en f6siles directos
principalmente en inferencias filogenéticas, no en una secuencia fésil completa. (drboles filogenéticos, relojes moleculares). 0 evidencias paleontoldgicas.

Los liquenes no son plantas. Son una asociacién simbitica entre un hongo y un alga verde o cianobacteria, y no se consideran necesariamente como precursores de las plan:

Figura 11. llustracién de los liquenes a lo largo de los tiempos geoldgicos; los liquenes representados
no corresponden necesariamente a taxones reconocibles.
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Los fosiles de liquenes inequivocos mas antiguos datan del Devonico inferior (419,6-393,5
Ma) (Taylor et al., 1997; Lutzoni et al., 2018). La ausencia de formas liquenizadas en Ascomy-
cota y Basidiomycota basales sugiere que la liquenizacion es una estrategia nutricional deriva-
da (Lutzoni et al., 2004; Schoch et al., 2009; Prieto & Wedin, 2013; Redecker & Raab, 2006).
En Ascomycota (Leotiomyceta), las asociaciones surgieron en el Carbonifero (Schwartzman,
2010; Prieto & Wedin, 2013), registrando importantes radiaciones en el Jurdsico, Cretacico y
Cenozoico (Amo de Paz et al., 2011).

Chytridiomycota Chytridiomycetes Hongos liquenizados en Ascomycota

Blastocladi ycota —— Blastocladiomycetes

Z i
Zoopagomycota —|: e

Entomophthoromycetes

Mucoromycetes
Fungi Mucoram ycotn Mortierellomycetes
Sordariomycetes Arthoniomycetes
poonoMyEates Parmelia sulcata Cladonia rangiferina
——— Dothideomycetes : . 3 2
Ascomycota =] Eurotiomycetes (liquen folioso) (liquen fruticoso)
——— Lecanoromycetes
[—— Arthoniomycetes Hongos liquenizados en Basidiomycota
—— Pezizomycetes
| — Dikarya ——  Saccharomycetes
Agaricomycetes
Basidiomycota R TR
Dacrymycetes
Corticiomycetes ; M J e = 5
Pucciniomycetes Agaricomycetes Tremeliomycetes Dacrymycetes
Ustilaginomycetes Cora pavonia Tremella lichenicola Candelariella viteltina
e (Hiquen folioso) (liquén gelatinoso / (liquen crusticea)

liquenicola, en aumento)

Clases taxondmicas que incluyen hongos liquenizados

g ————  Ramas sin resaltar: otros linajes fungicos
(descritos hasta el momento)

Figura 12. Filogenia del reino Fungi destacando la distribucion polifilética de los linajes liquenizados en
Ascomycota y Basidiomycota.

Como sostiene Lumbsch (2026) en la Encyclopedia of Evolutionary Biology resulta fascinan-
te la coevolucion entre la diversificacion de Parmeliaceae y la expansion de las angiospermas,
que ofrecieron nuevas superficies de corteza (Brodo, 1973; Bell et al., 2005, 2010; Clarke et al.,
2011; Jaklitsch et al., 2015). Asimismo, Lumbsch, en la citada obra, advierte de la vigencia e
interés de la pregunta ya clésica en la liquenologia moderna sobre si la liquenizacién se origind
una tnica vez o en multiples eventos independientes (Gargas et al., 1995; Lutzoni et al., 2001).

Estimacion del conocimiento actual de la Biodiversidad

Conocer la Biodiversidad no consiste en inflar un catalogo de nombres. Exige comprender la
identidad evolutiva, variabilidad, distribucion y relaciones de cada taxon.

El conocimiento distribuido de forma tan desigual entre distintos grupos de organismos
distorsiona la biologia de la conservacion y la biogeografia. Antes de pedir a la inteligencia
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artificial que interprete la biosfera, debemos garantizar la solidez de los datos taxonomicos
sobre los que trabajara.

Estimaciones globales de especies y
especies formalmente descritas

Animales Animales H

. ongos
vertebrados invertebrados hlantases 8
(mamiferos, aves, reptiles, (insectos, moluscos, crustaceos, (Bclidadtiiiasvices
anfibios y peces) aracnidos y otros)

Estimadas Descritas Estimadas Descritas Estimadas Descritas Estimadas Descritas
80.500 74.420 8,5millones 1.461.728 450.000 | 400.000 2,5 millones 155.000
especies especies especies especies especies especies especies especies

\ w
92,5% 17,2% 88,9% 6,2%
de las especies estimadas de las especies estimadas de las especies estimadas de las especies estimadas
e et estan descritas estdn descritas Estan descritas

& %ﬁ% s

Més de En 2024-2025 se nombraron Elinforme State of the Worlds

Actualizacion Més de & :
8 2 millones

V I\ e"V 20 2 6 100.000 més de 4,600 plantas Plants and Fungi 2026 de Kew
A ﬂ especies de plantas de especies de hongos y 7.800 hongos s bkl el1s g Lot 2026
aiin desconocidas para la ciencia | aiin desconocidas para la ciencia nuevos para la ciencia
" ; = ; Las iras do 2023 son s base camparaleenve s cus ropes
. = % de especies descrtas =% de especies ain no descritas o e Bomlle LS
Fuente principal: Royal Botaric Garders, Kew, Sate of the World Pants 12026; nch 2023, Figura

Figura 13. Grafico que contrapone la fraccion de Biodiversidad formalmente descrita frente al inmenso
volumen de diversidad oculta. Tanto animales invertebrados como hongos se consideran como Dark
Taxa.

Taxonomia y colecciones en la era genomica

Los especimenes de herbario y museo son anclas materiales de informacion biologica. Pilar
Catalan (2026) define como museomica'y herbariomica a las disciplinas que extraen genomas
completos de estos materiales historicos.

El concepto de Extended Specimen (espécimen extendido) vincula el testigo fisico con
secuencias, imagenes, datos ecoldgicos y geograficos en una red de trazabilidad digital. Frente
a la secuenciacion masiva ambiental (eDNA), las colecciones fisicas aportan la referencia no-
menclatural imprescindible para anclar los datos en entidades bioldgicas reales.

Delimitacion de Especies 4.0: la Inteligencia Artificial
Karbstein y colaboradores (2024) definen la Species Delimitation 4.0 como el encuentro en-

tre la taxonomia integrativa y la inteligencia artificial, donde redes neuronales y aprendizaje
automatico procesan matrices gendmicas, fenotipicas y bioclimaticas a escalas masivas. La
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propuesta LIT podria funcionar en grupos en los cuales el porcentaje de especies descritas sea
suficiente (proporcion aun discutible).

No obstante, como advierte Chris Bivins (2026) en Nature («Al needs solid botanical data
more than ever»), la IA requiere una calibracion botanica humana experta. Las maquinas de-
tectan agrupaciones estadisticas, pero solo el criterio taxonéomico bioldgico puede discernir si
representan especies, variaciones poblacionales o artefactos de muestreo.

El limite epistemologico de la IA en taxonomia: no podemos inferir especies
no descritas

La tesis central de esta leccion es contundente: no podemos esperar que una inteligencia arti-
ficial reconstruya de manera fiable, las relaciones evolutivas de un grupo cuya diversidad ca-
talogada permanece ampliamente desconocida. Esto es particularmente evidente en los Dark
Taxa, entre los cuales estan los hongos.

o Datos “baratos” e Integracion de datos Linajes evolutivos o 4Qué son realmente?
y débiles +IA interesantes

DNAbarcodes BN P

|I|| “" (répidos, econémicos, Linaje A i s s
ero con poca resolucion; "I”I" interesant ! % e
p P ) (interesante) /% oW L|naje§
' ¢« %® .| evolutivos
Morfologia simple ? ? 7 ° ® H NO
(rasgos basicos) f Linaje B y - £{[foson
\ Q (interesante) 3 - Ly OO N necesariamente
I ) 8 Y especies)
Distribucién geografica / LJ %% SEgE e
(registros generales) Linaje C .-
(interesante)
- Otros datos “baratos” - Especie
=) . €]. col 3 T (unidades evolutivas
= (pb ejrvco ie(;c\ongsd . La IA integra y analiza Linaje D més completas)
ohsanvaciones Cucacanasiale, iy los datos, detectando (interesante)

J

~
Cada evidencia por separado

tiene poco poder filogenético,
pero es accesible y econémica.

iCuidado!

patrones que por separado

no se ven. T : =
El andlisis integrativo sefiala

linajes evolutivos que merecen
estudiarse mejor.

Los linajes pueden ser incompletos
y confundirlos con especies
puede causar errores importantes.

Pero si son utiles
A e @

Si se asume que un linaje = especie, Aungque incompletos, estos linajes pueden aportar
se pueden cometer errores que

retroceden en el conocimiento cientifico.

informacién valiosa sobre la biodiversidad ‘

Mas errores = | I o ‘& *
menos progreso. para resolver algunas preguntas menores.

En resumen: DNAbarcodes y otras evidencias “baratas” + integracién + IA = linajes interesantes
(pero no necesariamente especies) — informacion til, con cautela.

Figura 14. Resumen funcional de las fortalezas de la IA (reconocimiento de patrones masivos) frente a
sus limites epistemoldgicos (necesidad de validacion taxonémica experta).

Cuanto mas incompleto sea el inventario taxondémico y peor la calidad de los datos de re-
ferencia, mas fragil sera el valor cientifico de las inferencias algoritmicas. La taxonomia actiia
como la infraestructura epistemoldgica indispensable de la A aplicada a la Biodiversidad.
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Epilogo: una apologia de la Taxonomia

Imaginemos por ultima vez un liquen sobre una roca. A nuestros 0jos se presenta como una
pequefia mancha de color, aparentemente inmovil, adherida a la piedra. Podemos secuenciar
su ADN, estudiar su fotobionte y pedir a una inteligencia artificial que procese sus datos en
milisegundos. Pero antes y después permanece la misma pregunta: ;qué estamos mirando?

Linneo proporcioné el lenguaje para nombrar la diversidad; Darwin convirtio ese orden en
historia; la genética leyo esa historia en las moléculas; y la IA nos permite explorarla a escalas
inauditas. Sin embargo, la velocidad de procesamiento no sustituye la profundidad de la com-
prension biologica.

Como afirmé el Premio Nobel Christian Lange: «La tecnologia es un sirviente 0til, pero un
patron peligroso». Y como recordd Einstein con perspicacia: «A Dios no le importan nuestras
dificultades matematicas: El integra de manera empiricay.

La taxonomia del siglo XXI integra la observacion naturalista con la precision genémica.
Esta apologia no es una defensa nostélgica del pasado, sino una exigencia de futuro. Mientras
exista un linaje no descrito o un nombre mal asignado, la labor del taxébnomo seguira siendo
imprescindible. Y mientras no conozcamos la diversidad de la vida y, en particular, los grandes
taxones oscuros, ninguna inteligencia -humana o artificial- podra interpretar suficientemente
su historia evolutiva. Pero sepamos que nos estamos perdiendo algo.

He dicho.
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