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EDITORIAL

Cumplimos el primer decenio de Cymbella, la re-
vista de investigacién y difusién sobre algas de la
Sociedad Mexicana de Ficologia y la Fac. de Cien-
cias de la UNAM. En este nUmero presentamos,
otra vez, visiones y aproximaciones diferentes al
conocimiento de las algas. Abrimos con un articulo
sobre genoma de plastidios y mitocondrias de dos
Rhodophyta, seguimos con un articulo de revisién
sobre epibiosis en ficologia. En tercer lugar, un
articulo de opinion sobre las buenas practicas en
ficologia descriptiva e interpretativa, sigue nuestra
secciéon de Nomenclatura con una guia para nom-
brar una especie nueva siguiendo los lineamientos
del Codigo Internacional de Nomenclatura. Y termi-
namos con nuestras secciones de Resefias biblio-
graficas (ahora en linea) y Resumenes de tesis.

Este niUmero conmemorativo da pie para recordar
la intencion e historia de Cymbella. En el momen-
to de proponerla en el VI Congreso Mexicano de
Ficologia en 2010 imaginamos un futuro lleno de
satisfacciones y de una amplia colaboracién. Pero
no imaginamos que el camino seria tortuoso, lleno
de veredas ciegas o en pendientes no aptas para
cientificos sedentarios y de actitudes contrarias
de parte de algunos colegas. ;Como avanzar,
desarrollar o mantener una publicacién que se
enfrenta a muchas visiones de lo que debe ser las
publicaciones cientificas? Nuestro punto de partida
es que las ciencias deben ser practicas en las que
las colaboraciones sean desinteresadas, y en todas
las etapas, desde el disefio de las investigaciones
hasta las publicaciones. En el contexto en el que
se desarrollan las publicaciones cientificas esta
idea suena demasiado romantica, se enfrenta a las
visiones personales de cada cientifico, pero sobre
todo a la vision empresarial y comercial en las
publicaciones. Asi, después de 10 afios, Cymbella
tiene que publicarse gracias a la buena voluntad de
autores, editores y revisores y a la necedad de su
Editor Ejecutivo.

Creemos necesaria una publicacién como la nues-
tra, con opciones alternas contra la comercializa-
ciéon del conocimiento, la competitividad compul-
siva y la segregacion regional. Creemos, ademas,
que podemos mantener la idea de una ciencia
colaborativa, justa y sin ganancias de unos en de-
trimentos de otros. También creemos en la plura-
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lidad de pensamientos y posturas ante las ciencias
y ante las responsabilidades de los cientificos, no
aceptamos una vision unidimensional, con carta-
bones de pensamiento que encasillen la formacién
de nuevos cientificos y que “ajusten” esa formacion
de jévenes a la vision de ganancia de cualquier tipo
por encima de todo.

Para mantener nuestro optimismo compartimos la
visibilidad de la revista por pais, con 4 300 visitan-
tes, segun Google Analytics durante los Ultimos 12
meses (1° de diciembre de 2023 a 1° de diciembre
de 2024).
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ARTICULO ORIGINAL

The Organellar Genomes of Melanthalia abscissa and
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ABSTRACT

Florideophyceae is the most species rich red algal
class, including large numbers of well-studied, econo-
mically important species and lesser-known clades.
We present the complete plastid and mitochondrial
genome assemblies of two Florideophycean species,
Melanthalia abscissa (Gracilariaceae) and Polyopes
polyideoides (Halymeniaceae). We identified more lar-
ge-scale rearrangements within the plastid genomes
of Gracilariales than within Halymeniales. Maximum
likelihood phylogenies using rbcL data support the
placement of both M. abscissa and P. polyideoides
samples in monophyletic genera. However, not
all genera within Halymeniales were recovered as
monophyletic. Sequences that appear to be derived
from red algal plasmids were identified within the
plastid genome of M. abscissa. Determining the pre-
sence or absence of plasmid-derived sequences in
the P. polyideoides plastome is more difficult due to a
lack of publicly available data for Halymeniaceae. The
addition of the sequences produced by this study
will support further phylogenetic and systematic
research on these Rhodophytan genera and orders.

Keywords: Florideophyceae, mitochondria, phylogenetics,
plastid genome, rbcL.

RESUMEN

Las Florideophyceae es la clase mas numerosa en
especies de las algas rojas, incluye un gran ndime-
ro de especies bien estudiadas econémicamente
importantes y algunos clados menos conocidos. En
este trabajo presentamos los genomas completos
plastidial y mitocondrial de dos especies de algas
Florideophyceae, Melanthalia abscissa (Gracilariaceae)
y Polyopes polyideoides (Halymeniaceae). Se identifi-
caron mas rearreglos a gran escala dentro de los ge-
nomas plastidiales de Gracilariales que dentro de las
Halymeniales. Las filogenias por Maxima Probabilidad
utilizando datos del rbcL apoyan la posicién de ambas
muestras, M. abscissay P. polyideoides, dentro de géne-
ros monofiléticos. Sin embargo, no todos los géneros
dentro de Halymeniales fueron recuperados como
monofiléticos. Secuencias que parecen ser derivadas
de plasmidos de algas rojas se identificaron dentro del
genoma plastidial de M. abscissa. La determinacion de
la presencia o ausencia de secuencias derivadas de
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plasmidos en el plastoma de P. polyideodies es mas
dificil debido a la ausencia de datos publicamente
disponibles para las Halymeniaceae. La adicién de
las secuencias producidas en este estudio apoyara
futuras investigaciones filogenéticas y sistematicas en
estos géneros y ordenes de Rhodophyta.

Palabras  clave: filogenética, Florideophyceae, genoma
plastidial, mitocondria, rbcL.

INTRODUCTION

Rhodophyta is a monophyletic division of red algae
that consists of seven classes. Florideophyceae,
the most species rich class in the division, contains
~7,100 of the ~7,500 Rhodophytan species (Guiry
2017). The class has a considerable impact on multi-
ple sectors of the human economy. The commercia-
lly used agarophytes, carrageenophytes, and several
economically important edible seaweeds belong to
Florideophyceae. Members of the Florideophyceae
also hold major importance to ocean ecosystems.
Corallinales, a resilient and widespread order of
crustose Florideophyceans, are critical builders of
coral reef frameworks in the global tropics (Bjork
et al. 1995). Despite this economic and ecological
importance, several branches of subordinate Flo-
rideophyceae taxonomy rely entirely on analyzing
morphological features, especially the reproductive
structures (De Clerck et al. 2012). The uncertain in-
ter-ordinal relationships may be resolved by further
implementing phylogenomic approaches.
Organellar genomes contain useful sequence data
for developing reliable phylogenies. Compared to
nuclear genomes, their high copy and short length
make extraction, assembly, and analysis strai-
ght-forward. Plastids and mitochondria are typically
inherited uniparentally, gene-dense, and highly
conserved. Due to their conserved nature, organe-
llar DNA can be particularly valuable in resolving
deep-branching phylogenies (Palmer et al. 1988).
Less than three percent of Florideophyceans
have plastid genomes available on RefSeq, NCBI's
non-redundant database, with only 149 published
(O'Leary et al. 2016). Using a matrix of mostly plas-
tid coding and ribosomal loci, as well as a selection
of nuclear coding and ribosomal loci, Verbruggen
et al. (2010) identified five notable regions of low
support in the Rhodophytan phylogeny. Substan-
tial increases have been made in the availability of
the loci used by Verbruggen et al. since the study's
release in 2010. However, much of the red algal
phylogeny remains unresolved (Diaz-Tapia et al.
2018). The addition of sequence data will provide

better resolution of these regions of the phylogeny.
In this study, we focus on the plastid and mitochon-
drial genomes of two species, Melanthalia abscissa
(Turner) Hooker f. & Harvey and Polyopes polyideoi-
des Okamura, from two Florideophycean orders,
Gracilariales and Halymeniales, respectively.
Melanthalia Montagne is a genus of only four spe-
cies within the family Gracilariaceae, which contains
agarophytan genera such as Gracilaria Greville and
Gracilariopsis E.Y. Dawson. Despite the variety of
known applications for Gracilaria, Melanthalia is not
used as extensively.

Currently, the genus has minimal usage in aqua-
culture. It is not used commercially for agar pro-
duction (Furneaux et al. 1990) or for human con-
sumption. Laboratory experiments with extracts
from M. abscissa have increased larval settlement
of Perna canaliculus, a commonly cultivated mussel
in New Zealand aquaculture (Alfaro et al. 2006). Me-
lanthalia has a small geographic range and limited
distribution in the subtidal waters of New Zealand
and Australia (Nelson et al. 2013). A plastid genome
from one member of the genus, Melanthalia obtusa-
ta (Labillardiére) J. Agardh is available on GenBank
under the synonymous name, Melanthalia interme-
dia. The systematics of this genus and correspon-
ding species within it have changed multiple times
in recent years and remains elusive (lha 2018, Lyra
2021, Nelson et al. 2013).

Polyopes ). Agardh is a small genus of eleven species
within the family Halymeniaceae (Guiry 2017). It is
native to East Asia and particularly prevalent in the
coastal waters of Japan. However, it has recently
appeared on European coasts, likely through ac-
cidental introduction from human activity (Mineur
et al. 2010). Phylogenomic analyses of the genus
have been limited, though it has gained some at-
tention for the various pharmaceutical applications
of Polyopes affinis (Harvey) Kawaguchi & Wang and
Polyopes lancifolius (Harvey) Kawaguchi & Wang.
Ethanol extracts from P. affinis have shown poten-
tial in treating airway inflammation in mice and
human asthma models (Lee et al. 2011; Ha et al.
2022), as well as acting as photoprotection against
ultraviolet-B light on human cells (Hyun et al. 2014).
P. lancifolius has been used to treat high blood su-
gar in diabetic mice (Kim et al. 2010). At the date
of writing, only eight unique plastid genomes from
Halymeniales are available on GenBank. From the-
se, three correspond to the family Halymeniaceae.
The goal of this study is to add to the limited
knowledge base of the Florideophycean genera
Melanthalia and Polyopes, by providing complete
organellar genome sequences, and examining the
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characteristics of these genomes. Publication of or-
ganellar genomes from clades underrepresented
in databases will benefit future species identifica-
tions, systematic and ecological investigations, and
conservation of this critical class. The Florideophy-
ceae are crucial to the global ecosystem, acting as
keystone reef builders and invasive species.

METHODOLOGY

M. abscissa specimens were collected by D. Wilson
Freshwater in 1994 from a subtidal habitat near
the Mataikona river in Wairarapa, New Zealand.
The voucher specimen is stored at the Te Papa
Tongarewa Museum of New Zealand Herbarium
with the voucher number WELT A024150. DNA
is in the algal DNA collection at The University of
Alabama under the number UA 816. P. polyideoides
specimens were collected by Suzanne Fredericq in
Keelung City, Taiwan, in 1993. DNA is stored at the
University of Alabama under the number UA 733.
Sequencing was performed at Cold Spring Harbor
Laboratory (Cold Spring Harbor, New York, USA)
on the Illumina MiSeq Platform. For the M. abscissa
sample, 2,159,473 paired-end reads (101 bp) were
produced. For the P. polyideoides sample, 4,732,738
paired-end reads were produced.

Plastid genomes were assembled and subse-
quently analyzed on The University of Alabama
High-Performance Computing (HPC) cluster using
the following steps. Initial read quality was exami-
ned using FastQC v0.11.5 (Andrews 2010) before
cleaning and trimming with Trimmomatic v0.4 (Bol-
ger et al. 2014) with minimum leading and trailing
quality scores of 20 and a minimum read length of
65. Following trimming, normalization to 100x read
coverage to reduce any possible overrepresented
sequences was done using BBnorm (Bushnell
2014). De novo assembly was performed by SPAdes
v3.14 (Prjibelski et al. 2020) using the ‘plasmid’ and
‘careful’ options. A database of published Rho-
dophyta organellar genes and complete organellar
genomes was created with BLASTn 2.9.0 (Altschul
et al. 1990) to select the scaffolds containing the or-
ganellar genomes. Seed based microassembly tool,
afin (Wilson 2016) was needed to extend and finish
the plastome of P. polyideoides. Coverage analyses
were performed by Fast-Plast v1.2.9 (McKain & Wil-
son 2017) to evaluate the assembly. Protein coding
sequences were identified by Plastid Genome An-
notator (Qu et al. 2019), and ribosomal genes and
tRNAs within the plastid genome were detected by
Chlorobox GeSeq (Tillich et al. 2019) and tRNAs-
can-SE 2.0 (Lowe & Chan 2016). Gene lengths and
reading frames were manually checked by aligning

each protein product to the closest homolog. Any
necessary edits to the automated annotations were
made in Geneious V.2023.0.4 (Geneious 2023) and
UGENE V.47 (Okonechnikov et al. 2012).

Open reading frames (ORFs) of 25 amino acids or
longer in intergenic space with BLAST matches to
other members of Rhodophyta were retained in
the annotation. BLASTp searches of the non-re-
dundant database of Rhodophyta data were used.
An E-value of 1e-5 and percent identity cut off of
60% were used to determine potential homology
with ORFs in other Rhodophyta plastomes. ORFs
were named based on the length of their poten-
tial amino acid product. Microsatellites, or simple
sequence repeats (SSRs), were identified by the
MilcroSAtellite (MISA) identification tool v.2.1 (Beier
et al. 2017). The minimum number of repeats to
detect microsatellites was set to ten for mononu-
cleotide repeats, six for dinucleotide repeats, and
five for trinucleotide repeats or anything larger.
These settings are the default option on the MISA
web server. These parameters have also been used
in other studies analyzing microsatellites in algal
plastid genomes (Kuntal et al. 2012). Visualization
of complete organellar genomes was done by Chlo-
robox OGDRAW (Greiner et al. 2019).

Complete coding sequences of rbcl, extracted
from plastid genome assemblies were aligned by
MAFFT v7.313 (Katoh & Stanley 2013) with plastid
genome data available on GenBank. To further as-
sess the systematic position of the algal samples,
two maximum likelihood phylogenies were cons-
tructed using this data, in IQ-Tree v2.2.0 (Minh et al.
2020). Substitution models were chosen using the
“auto” option in 1Q-Tree. The TIM2+F+I+G4 model
was chosen for the Gracilariales phylogeny, while
the TIM2+F+G4 model was chosen for the Haly-
meniales phylogeny. The Halymeniales phylogeny
was constructed with all rbcL sequences from the
order with a length over 1400 base pairs available
on GenBank. Due to the small number of complete
plastid genomes published on GenBank, the use of
data solely from complete assemblies would not
construct a sufficient phylogeny of the order.

Tree visualization was done using FigTree v1.4.4
(Rambaut 2010), Adobe Illustrator v28.2 and Acro-
bat v23 (Adobe Inc. 2024, Adobe Inc. 2024). Plasto-
me rearrangements between both novel sequences
and their respective orders were examined through
Mauve (Darling et al. 2004) genome alignments. Re-
presentatives of each genus present in the Halyme-
niales and Gracilariales phylogenies were selected
for alignment, along with the sequences from this
study. Alignments were performed by progressive
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Mauve using the default parameters and HOXD sco-
ring. Start positions for each alignment were stan-
dardized to the most common position in the taxon
sampled. The Gracilariales alignment begins at rns
while the Halymeniales alignment begins at rbcL.
Possible plasmid-derived sequences (PDS) were
identified by similarity to a custom BLASTn database
of Rhodophyta plasmid sequences.

RESULTS

The assembled M. abscissa plastid genome has
a length of 209,722 base pairs, and GC-content of
32.2% (Fig. 1). The average depth of coverage for the
assembly is 55. A total of 190 protein-coding genes
were identified along with 29 tRNA sequences and
three rRNA genes, and 15 ORFs. Identified genes

with overlap include lysR with ycf54, sufB with sufC,
atpD with atpF, rp/33 with rps18, ycf59 with leuD, rpl4
with rpl23, rp/14 with rpl24, and psbC with psbD.
Including ORFs identified, protein-coding regions
account for 68.4% of the plastome.

Two simple sequence repeats (SSR) were found in the
plastome of M. abscissa. A trinucleotide repeat of AGC
was found at positions 11,417 to 11,431 within the
psbA gene, and a dinucleotide repeat of AT was found
at positions 174,075 to 174,088 within the syfB gene.
No inverted repeat was found. Mauve alignments
of the entire plastomes show locally collinear block
(LCB) rearrangement is observed in the alignment
between Melanthalia abscissa and Melanthalia obtu-
sata. The plastid genome of M. abscissa is published
on GenBank under the accession number PP328475.

Figure 1: Map of the plastid genome of Melanthalia abscissa. Positioning on the ring indicates transcription direction.
Genes on the outside of the ring are transcribed in the forward direction while genes inside are transcribed in the

reverse direction. The inner ring shows GC-content.
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A mitochondrial genome 26,057 base pairs long with
a GC content of 30.1% was assembled (Fig. 2). The
average depth of coverage for the assembly is 75. The
mitochondrial genome contains 24 protein-coding
genes, one 537 base- pair ORF, and 20 tRNAs. No SSRs
were found by MISA in the M. abscissa mitochondrial

genome. Starting from the trnA gene, all genes occur
on the forward strand until the trnL gene around the
midpoint of the genome. All genes between cob and
trnN occur on the reverse strand. The mitochondrial
genome of M. abscissa is published on GenBank un-
der the accession number PP335805.

Figure 2: Map of the mitochondrial genome of Melanthalia abscissa. Positioning on the ring indicates transcription
direction. Genes on the outside of the ring are transcribed in the forward direction while genes inside are transcribed

in the reverse direction. The inner ring shows GC-content.
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The P. polyideoides plastome comprises 201,550
base pairs, 192 protein coding genes, and 29, tRNA
sequences, three rRNA sequences, and 17 ORFs
(Fig. 3). The average depth of coverage for the as-
sembly is 230. Like M. abscissa, a few identified ge-
nes have overlapping regions, including rp/24 with
rpl4, rpl23 with rpl4, trpG with ccs1, and psbD with
psbC. Protein coding regions account for 74.2% of
the plastome.

Five SSRs were located in the plastid genome of
Polyopes polyideoides. Amonomeric repeat of Awas
found within the rps1 gene at positions 179,843 to
179,852. Monomeric repeats of T were found at

positions 146,373 to 146,382 within the rp/21 gene
as well as 195,608 to 195,617 at the end of yc¢f33.
A dinucleotide repeat of AT is present at positions
185,213 to 185,224, and a dinucleotide repeat of TA
from 108,513 to 108,524.

No large inverted repeats were found. However,
ORFs 122 and 121 at the beginning of the plastome
are identical for the first 313 base pairs. The ORFs are
377 and 366 base pairs in length respectively. Sparse
rearrangements between P. polyideoides and the rest
of Halymeniales are seen in the Mauve alignment.
The plastid genome of P. polyideoides is published on
GenBank under the accession number PP338773.

Figure 3: Map of the plastid genome of Polyopes polyideoides. Positioning on the ring indicates transcription direction.
Genes on the outside of the ring are transcribed in the forward direction while genes inside are transcribed in the

reverse direction. The inner ring shows GC-content.
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The P. polyideoides mitochondrial genome is 26,499
base pairs long and has a GC-content of 30.7% (Fig.
4). The average depth of coverage for the assembly
is 174. Three SSRs were identified in the mitochon-
drial genome of P. polyideoides. None of them were
in coding regions. A trinucleotide of AGT is present
from positions 26,071 to 26,085. Dinucleotide re-
peats of TA and AT can be found at positions 26,162
to 26,175 and 26,221 and 26,238, respectively.

Like the M. abscissa mitochondrial genome, 24
protein-coding genes and one ORF are present.
However, four additional tRNAs were found, for a
total of 24. The gene order and direction are the
same as seen in the mitochondrial genome of M.
abscissa. The mitochondrial genome of P. polyideoi-
des is published on GenBank under the accession
number PP338774.

Figure 4: Map of the mitochondrial genome of Polyopes polyideoides. Positioning on the ring indicates transcription
direction. Genes on the outside of the ring are transcribed in the forward direction while genes inside are transcribed
in the reverse direction. The inner ring shows GC-content.

The phylogenetic analysis placed the novel M.
abscissa plastome within Melanthalia alongside the
sister species M. obtusata with a bootstrap value of

100 (Fig. 5). All genera sampled from Gracilariales
formed monophyletic clades. However, there are
varying degrees of support for these nodes.
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Figure 5: Maximum likelihood rbcL phylogeny of Gracilariales. Node values are based on 10,000 bootstrap replicates.
Colors on the right are based on current genus classification.

Due to the sparse number of complete plastid ge- an outgroup, was able to be constructed, but with a
nome assemblies from Halymeniales on RefSeq, widely varying support (Fig. 6). Halymenia floridana
full-length rbcL sequences could not be used to was placed in a well-supported clade with members
construct a useful phylogeny in the same manner of the genus Cryptonemia rather than with the other
as Gracilariales. A larger phylogeny with 31 taxa and member of Halymenia in the phylogeny, H. maculata.

Figure 6: Maximum likelihood rbcL phylogeny of Halymeniales. Node values are based on 10,000 bootstrap replicates.
Colors on the right are based on current genus classification.
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Large scale rearrangements were examined using
Mauve alignments of complete plastid genomes
from representatives of each genus from Gracila-
riales and Halymeniales with plastomes available
on RefSeq. Halymeniales plastid genomes are
strongly conserved in order. Most of each plasto-
me is contained within one locally collinear block

(LCB), with no further rearrangements (Fig. 7). Sma-
ller LCBs are present at the ends of the genomes.
This contrasts the rearrangement observed in the
Gracilariales alignment, particularly in the genus
Melanthalia (Fig. 8). White space within the LCBs
signifies regions unique to that genome compared
to the others in the alignment.

Figure 7: Progressive Mauve alignment of select representatives of Halymeniales. Colored blocks represent homolo-
gous, collinear blocks. White regions represent unique sequences.

Figure 8: Progressive Mauve alignment of select representatives of Gracilariales. Colored blocks represent homolo-
gous, collinear blocks. White regions represent unique sequences.
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BLASTNn searches show the plasmid GL3.5 from
Gracilaria lemaneiformis (Goff & Coleman 1990),
matching short sequences of the M. abscissa plas-
tome in three separate locations, within these uni-
que regions (positions 30,463 to 31,076, 199,377
to 199,608, and 202,884 to 203,362). Two of these
locations contain ORFs (orf88 and orf129). Similari-
ty to the plasmid Gve4548 from Gracilaria vermicu-

lophylla was also found in one sequence (positions
205,209 to 205,381).

The ORFs orf88, orf89, orf73, orf120, orfé64, and
orf129 return a similarity to ‘plasmid- derived’ ORFs
in Melanthalia obtusata in BLASTp searches of the
RefSeq database, but do not match any plasmid
genes directly (Table 1). No plasmid matches were
found in P. polyideoides.

Table 1: Top BLASTp matches of potentially plasmid-derived ORFs in Melanthalia abscissa. The standard non-redundant
protein sequences database was used. All subjects are from the Melanthalia obtusata plastid genome.

DISCUSSION

The 209,722 base pair length of the M. abscissa
plastid genome makes it the second longest within
the Florideophyceae sequenced to date, just be-
hind M. obtusata. Their plastomes are also the most
GC-rich plastomes of the Gracilariales. M. abscissa
has the highest GC-content of the order at 32.2%.
With a length of 201,550, P. polyideoides is the third
longest within the class, and 5,377 base-pairs lon-
ger than the other published member of its genus
P. affinis. Neither plastome was found to possess
inverted repeats. This is consistent with other pu-
blished members of Melanthalia and Polyopes.
Microsatellites, or simple sequence repeats (SSRs)
in the chloroplasts of red algae have been used to
distinguish between individuals from different geo-
graphical locations (Song et al. 2014). SSRs are also
useful for diversity, gene flow, and evolutionary stu-
dies. (Vieira et al. 2016). Both of the SSRs identified
in the M. abscissa plastid genome are located within
the coding regions of genes. The trinucleotide re-

peat found in the psbA gene of M. abscissa results in
a repeat of alanine in the translation. This repeat is
also found in the same gene of the M. obtusata plas-
tid genome. The monomeric repeat within the rp/21
gene of P. polyideoides can also be found within the
same gene in the plastid genome of P. affinis. The
retention of these repeats across different species
may be functionally significant, as mutation rates
of tandem repeats is typically much higher than the
rest of the genome (Gemayel et al. 2012).

Phylogenetic analysis confirms the positions of our
samples of M. abscissa and P. polyideoides within
the genera Melanthalia and Polyopes, respectively.
All genera represented in the Gracilariales phylo-
geny are monophyletic (Fig. 5). However, not all
families of Halymeniales represented were reco-
vered as monophyletic (Fig. 6). Halymeniaceae
excludes Yonagunia S. Kawaguchi & M. Masuda
and Grateloupia C. Agardh, which belong to Grate-
loupiaceae though they share a common ancestor
with Polyopes and Glaphyrosiphon Hommersand &
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Leister, members of Halymeniaceae. Both Yona-
gunia and Grateloupia were previously considered
members of Halymeniaceae until the resurrection
of the family Grateloupiaceae was supported by an
extensive, multigene phylogeny from 47 taxa (Kim
et al. 2021). The resurrection of Grateloupiaceae is
controversial and disputed on a morphological ba-
sis (Nguyen et al. 2023). Further studies are needed
to clarify their systematic position.

Halymenia C. Agardh was the only genus found as
non-monophyletic in our phylogeny. Halymenia flo-
ridana ). Agardh was placed with strong bootstrap
support within Cryptonemia J. Agardh rather than
with the other member of Halymenia, H. maculata ).
Agardh. This is not surprising since extensive rbcL
phylogenies have shown both Cryptonemia and
Halymenia to be polyphyletic (Rodriguez-Prieto et
al. 2018). Specimens of H. floridana from Brazil do
not exhibit the summer seasonality or subtidal ha-
bitat of other species of Halymenia, but rather the
all-season presence and intertidal habitat of Cryp-
tonemia (Azvedo et al. 2016). Furthermore, other
rbcL phylogenies have placed it within Cryptonemia
(Azvedo et al. 2018, Rodriguez-Prieto et al. 2018).
Despite the support for the transfer of H. floridana
to Cryptonemia, it remains a member of Halymenia
due to a lack of analysis of specimens from Florida,
the type locality (Schneider et al. 2018). The speci-
men included in our phylogeny presented here is
from Brazil, which may not be the same species as
the true H. floridana.

Prior to this study, only one complete plastid geno-
me from Polyopes was available on GenBank. The
represented members of the genus in the phylo-
geny presented here form a monophyletic genus.
The rbcL sequence from our sample of P. polyideoi-
des was placed as a sister clade to P. affinis, with
P. lancifolius diverging earlier. The intra-ordinal re-
lationships of Halymeniales remain uncertain, with
several genera such as Halymenia and Grateloupia
not appearing as monophyletic in rbcL or multige-
ne phylogenies (Kim et al. 2021).

No LCB rearrangement occurred between the plas-
tomes of the two members of Polyopes (Fig. 8). This
was not the case in Melanthalia; where two LCBs
are relocated, one of which is reversed. M. abscissa
and M. obtusata also exhibit more regions unique
to their plastome compared to the other members
of Gracilariles (Fig. 7). Unique regions appear more
commonly in the plastomes of Halymeniales. In
Halymeniales, many of these regions lacking simi-
larity appear in the same approximate position in
the plastome. These regions may be the result of
plasmid insertions (Ng et al. 2017). Plasmids that

originate and self-replicate within red algae have
been observed in other Florideophycean plastid
genomes (lha et al. 2018, Ng et al. 2017). An early
characterization of plasmids in the genome of Gra-
cilaria did not find any exchange between plasmids
and the nuclear or organellar genomes (Goff & Co-
leman 1990). However, more recent studies have
found evidence for the movement of DNA from red
algal plasmids to mitochondrial and plastid geno-
mes (Lee et al. 2016).

Plasmid-derived sequences (PDS) appear to be pre-
sent in the plastid genome of M. abscissa. Short, nu-
cleotide sequences that matched circular plasmids
from other members of Gracilariales were found in
the regions of the genome that are unique according
to the Mauve alignment. Some of these locations
contain ORFs, and multiple ORFs were found to have
similarities to ORFs designated as ‘plasmid-derived’
in the plastid genome of Melanthalia obtusata. These
sites are potentially the result of horizontal gene
transfer. However, no direct matches to plasmid
ORFs or plasmid protein coding genes were found
in the plastome. No sequences were found to match
plasmids in the plastome of P. polyideoides. This may
be due to genuine absence of PDS, or lack of refe-
rence data. No plasmids from Halymeniales have
been published on GenBank to date, compared to
the eight published from Gracilariales.

Gene order and direction are identical in the Me-
lanthalia abscissa and Polyopes polyideoides mito-
chondrial genomes. The split directionality of these
mitochondrial genomes is commonly seen in other
mitogenomes of Florideophyceae (lha et al. 2018).
Possible reasons for this occurrence do not appear
well documented and warrant further investigation.

CONCLUSIONS

The subfamily Melanthalioideae that contains Me-
lanthalia was determined to be the sister group to
the rest of Gracilariaceae based on rbclL phylogenies
and morphological data (Gurgel et al. 2018). As found
in this study, the genus Melanthalia has characteris-
tically large and GC-rich plastid genomes compared
to the rest of Gracilariales. Sequence data for the
other genus belonging to Melanthalioideae, Curdiea
is very limited. No complete plastid genomes have
been published to date. Mauve alignments also
show more rearrangement between Melanthalia
plastid genomes and the other representatives of
the order. The early divergence from the rest of Gra-
cilariales, and their limited geographic range may
contribute to these unique characteristics.

Limited plastid sequence data for Halymeniales
makes drawing conclusions for Polyopes more
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problematic. However, rearrangements between
members of the order seem to occur less frequent-
ly than in Gracilariales. The contribution of more
organellar genomes and plasmid sequences is
needed for a more comprehensive analysis of this
order. The data presented here adds to the limited
knowledge base of both Melanthalia and Polyopes,
as well as their respective ordinal status.
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RESUMEN

La epibiosis es una interaccién ecolégica impor-
tante en los ambientes marinos, se presenta entre
distintos grupos de organismos donde destacan las
macroalgas, las cuales se han encontrado siendo
sustratos, o colonizando a otros seres vivos ya sea
heterétrofos o autétrofos. En el presente trabajo
se abordan las caracteristicas principales de la
epibiosis, asi como sus beneficios y perjuicios, todo
esto desde el enfoque de los ambientes marinos y
de las macroalgas, ademas se presentan ejemplos
de estos organismos como epifitos, epizoicos y
pbasibiontes. Finalmente, se enfatiza el valor de
las comunidades macroalgales epibiontes para el
conocimiento de la biodiversidad, el incremento
de inventarios floristicos, asi como la propuesta de
nuevas especies particularmente en México.

Palabras clave: Biodiversidad marina, epifita, epizoica,
interaccién ecoldgica, sustrato

ABSTRACT

Epibiosis is an important ecological interaction in
marine environments. It occurs between different
groups of organisms, among which macroalgae
stand out. They have been found as substrates or
colonizers of other living beings, whether hetero-

trophic or autotrophic. This article discusses the
main characteristics of epibiosis, as well as its ad-
vantages and disadvantages, from the perspective
of marine environments and macroalgae. Examples
of these organisms such as epiphytes, epizootics
and basibions are also presented. Finally, the value
of epibionts macroalgal communities for biodiver-
sity knowledge, increased floristic inventories and
proposed new species, particularly in Mexico, is
emphasized.

Keywords: Marine biodiversity, epiphyte, epizoic, ecological
interaction, substrate

La epibiosis es una de las relaciones ecolégicas mas
recurrentes entre los organismos marinos, donde
existe una asociacion entre dos seres vivos, uno
que participa como sustrato y otro que vive encima
de este sin obtener nutrientes de él, es decir sin
presentar una relacién tréfica (Wahl 2009). Es una
interaccidon que en muchas ocasiones lleva al limite
a sus participantes con increibles ventajas y dra-
maticas consecuencias. Asi en el mar encontramos
organismos que viven en una clase de condominio
o unidad habitacional si los comparamos con nues-
tras propias vidas y donde las rentas pueden tener
un alto o bajo costo.
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A los que viven encima de otros seres vivos se
les denomina epibiontes, si habitan sobre un or-
ganismo autétrofo como algas, pastos marinos o
mangles, se les denomina epifitos, si, por el con-
trario, habitan sobre un animal, se les denomina
epizoicos (Wahl 1989). Los hospederos reciben el
nombre de basibiontes o forofitos y son capaces
de albergar en muchas ocasiones a gran nimero
de epibiontes de distintos grupos taxondmicos
(Connelly & Turner 2009, Wahl 2010).

Este tipo de interaccion ecolégica se ha encontrado
principalmente en zonas tropicales y templadas y
con menos ejemplos en zonas polares, en distintos
ambientes marinos costeros como los arrecifes de
coral, las lagunas, los estuarios, los bosques de ma-
croalgas, las zonas rocosas, arenosas, asi como en
medio del océano. La epibiosis se puede desarrollar
en cualquier momentoy lugar, de forma leve, mode-
rada o muy intensa y los inquilinos pueden ocupar
de manera total o parcial a su hospedero ocasio-
nado importantes consecuencias. Es un fenémeno
que puede ser favorable, neutro o perjudicial para el
epibionte y/o el basibionte (Arias et al. 2006).

Los basibiontes juegan el rol de habitats biogénicos,
pueden ser muy diversos, se incluyen miembros de
distintos grupos dentro de esta categoria, algunos
de ellos son: ballenas, tortugas marinas, peces,
corales, ascidias, esponjas, briozoos, moluscos,

camas de pastos marinos y macroalgas (Madkour
et al. 2012). Asi mismo, los epibiontes pueden
contemplar desde bacterias, protistas, macroalgas
y animales, en general, invertebrados como per-
cebes, briozoos, hidroides, poliquetos, esponjas y
moluscos (Connelly & Turner 2009, Wahl 2009).
Los primeros organismos en colonizar al basi-
bionte siempre seran bacterias, posteriormente,
apareceran los eucariontes microscépicos como
las microalgas, ciliados y levaduras, para dar paso,
finalmente, a los organismos multicelulares como
las macroalgas o multitud de animales como los
balanos o los moluscos, los cuales cuentan con es-
tructuras especializadas o sustancias cementantes
que les permiten adherirse a su basibionte (Fig. 1).
La variabilidad, cantidad y calidad de la epibiosis
sobre un basibionte especifico estan determina-
das por su disponibilidad estacional, su ubicaciéon
diferencial en el cuerpo del organismo sustrato,
asi como la calidad del basibionte en cuanto a tex-
tura, consistencia, forma, inclinacion, excrecién de
sustancias, entre otros. Asi los epibiontes, tienen
caracteristicas morfologicas que promueven la
colonizacién no pueden ser mas grandes que sus
hospederos, deben crecer y reproducirse antes de
que su sustrato muera o mude segun sea el caso,
con esto hacen frente al estilo de vida de su basi-
bionte y resistir los ambientes en los que realice
sus actividades (Wahl 1989, 2008).

Figura 1. Colonizacion progresiva del alga parda Padina. 1) Microorganismos procariontes (bacterias); 2) Microorga-
nismos eucariontes (microalgas, ciliados, hongos); 3) Organismos eucariontes multicelulares (macroalgas, moluscos,

crustaceos, poliquetos, etc.)
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La conjuncion tan estrecha entre el basibionte y
sus epibiontes es susceptible de generar una serie
de beneficios y perjuicios a ambos organismos que
dependen de las caracteristicas microambienta-
les del basibionte y la densidad de los epibiontes
(Aguilar-Estrada et al. 2022).

Beneficios de la epibiosis

Algunos de los beneficios que se han registrado
son el decremento de la desecacion de los orga-
nismos basibiontes a pesar de estar sometidos a
los cambios drasticos que se presentan en el litoral
(Penhale & Smith 1977), otro es la disminucién de
la depredacién y, por ende, de la mortalidad del
basibionte por efecto del camuflaje (Harder 2009).
También se ha observado que los basibiontes
generan nutrientes que en ocasiones pueden ser
aprovechados por los epibiontes. El aumento en
el peso de estos ultimos debido a los organismos
que los colonizan disminuye la posibilidad de ser
arrastrados por el oleaje (Wahl 2009).

Para los epibiontes la colonizacién de un sustrato
vivo ofrece un gran numero de ventajas, princi-
palmente, el aumento en el nimero de sustratos
colonizables, lo que puede producir el aumento
de la superficie ocupada por la especie. El apro-
vechamiento de los nutrientes generados por el
basibionte puede hacer posible el incremento de
la tasa de crecimiento del epibionte al tener una
mayor cantidad de sustancias inorganicas aprove-
chables. Otro aspecto importante es que el basi-
bionte puede ofrecer un medio de transporte para
los epibiontes que lo colonizan, lo que favorecera
la dispersion de estos a nuevos sitios (Wahl 1989,
Quiroz-Gonzalez et al. 2020).

Perjuicios de la epibiosis

Algunos de los perjuicios que produce la epibiosis
sobre los basibiontes incluyen el gasto de energia
a través del arrastre de los epibiontes sobre el ba-
sibionte (Donovan et al. 2003) y la disminucion de la
flotabilidad en libre nadadores debido al aumento
de peso por la densidad de epibiontes (McAllen &
Scott 2000). Estos pueden provocar dafio mecanico
por el tipo y cantidad de estructuras de soporte
sobre la superficie del basibionte, asi como dafio
quimico debido a la liberacién de sustancias que
pudieran ser toxicas, asi como la disminucién en la
absorcion de nutrientes o en el intercambio gaseo-
so (Harder 2009). Esta relacion basibionte-epibion-
te puede afectar negativamente a los basibiontes a
través de una mayor depredacion, debido al hecho
de vivir juntos por un lapso prolongado que los
condiciona y presiona a tener a lo largo del tiempo

un destino compartido (Manning & Lindquist 2003).
El movimiento y el modo de vida de muchos basi-
biontes pueden reducir la cantidad de epibiontes
por quedar sujetos a cambios drasticos de condi-
ciones ambientales o efectos de abrasién y deseca-
cion (Bell 2005). Sin embargo, el mayor peligro del
epibionte es ser victima de los depredadores del
basibionte (Wahl 1989).

Todos estos efectos son costosos y pueden reducir
la supervivencia del basibionte y del epibionte, asi
como poner en detrimento su capacidad de defen-
sa ante depredadores o su posible competencia
entre individuos de su propia especie. Para mediar
el efecto de la epibiosis que en muchas ocasiones
puede comprometer al basibionte, estos han desa-
rrollado una serie de adaptaciones.

Adaptaciones a la epibiosis

Existen tres mecanismos para impedir, disminuir o
simplemente tolerar la epibiosis, estos se denomi-
nan: evitacién, defensa y tolerancia. La tolerancia
es ejercida por organismos sedentarios como
bivalvos, poliquetos, percebes y tunicados, a los
que la colonizacion casi ilimitada no les afecta. Son
indiferentes a los epibiontes siempre y cuando los
orificios del cuerpo (bordes de conchas, tubos y
sifones) no estén cubiertos. Por otro lado, los basi-
biontes que evitan la epibiosis recurren a distintas
estrategias como tener un crecimiento acelerado,
donde la renovacion de tejidos supera la tasa de
epibiosis, la disminucién de sustancias antiincrus-
tantes en las zonas viejas del talo para evitar la epi-
biosis en los tejidos jovenes, o la mayor inversién
de energia en la reproduccion que garantice mayor
numero de individuos disponibles para ser coloni-
zados. Finalmente, algunos organismos desarrollan
mecanismos de defensa fisicos y quimicos. Respec-
to a los fisicos, el desprendimiento de cuticulas y
tejidos epidérmicos es un mecanismo comun para
eliminar organismos epibioticos, o la produccion
de mucus o limo para evitar el asentamiento de
estos, mientras que la defensa quimica se basa en
crear un ambiente desfavorable con valores de pH
extremos, o la generacién de sustancias antiincrus-
tantes, que limitan el crecimiento en la cercania o
pueden ser limitante en el desarrollo de adultos o
de plantulas, lo que se denomina alelopatia (Bud-
zalek et al. 2021, Wahl 1989).

Los estudios de epibiosis marina se han centrado
en animales carismaticos como las ballenas o las
tortugas marinas que fungen como basibiontes, y,
en menor medida, se ha considerado a los inverte-
brados y a los organismos fotosintéticos como las
macroalgas, pastos marinos y mangles. A continua-
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cién, se sefialan algunos ejemplos del desarrollo
de la epibiosis entre macroalgas con otros grupos
de seres vivos como vertebrados, invertebrados y
organismos fotosintéticos.

Macroalgas y vertebrados

Es comun encontrar en las distintas fuentes de
informacion una mayor cantidad de trabajos con
vertebrados libre nadadores con epibiontes como
ballenas, peces y tortugas marinas.

En las ballenas y delfines son las diatomeas,
cianobacterias y algas verdes epizoicos los mas
comunes, mientras que los grupos de macroalgas
no se han registrado de manera frecuente (Birkum
& Goldin 1997). En la ballena jorobada se pueden
encontrar epibiontes en el borde de las aletas, asi
como en la cabeza, sobre la piel de este mamifero
pueden crecer aglomeraciones de diatomeas que
forman manchas de tonos amarillentos, anaran-
jados y cafés que se observan con tonalidades
claras (Haro 2009).

Las tortugas marinas y en particular su caparazoén
es uno de los sustratos vivos preferidos por diver-
sas comunidades de epibiontes (Pfaller et al. 2008)
al ser un sustrato moévil (Fuller et al. 2010). Asi, las
tortugas son uno de los organismos, en los que
mas estudios se han llevado a cabo para conocer
la composicion de especies epibiontes (Domeénech,
et al. 2015). Los géneros de algas comunmente
encontrados en sus caparazones son: Cladophora
Katzing, Polysiphonia Greville y Ulva Linnaeus (La-
ra-Uc & Mota-Rodriguez 2014). La tortuga caguama
(Caretta caretta Linnaeus) es la especie mas suscep-
tible a ser colonizada por organismos epibiontes
tanto vegetales como animales; la gran mayoria
de las macroalgas identificadas en estos reptiles
son algas rojas filamentosas pequefas de amplia
distribucion geografica (Baez et al. 2005). Las tor-
tugas carey (Eretmochelys imbricata Linnaeus) han
llegado a ser colonizadas hasta por 38 especies de
algas distintas, siendo este el mayor registro hasta
el momento para dicha tortuga mexicana. Senties
et al. (1999) reportaron a Chaetomorpha linum (O.F.
Muller) Kutzing, Sphacelaria tribuloides Meneghi-
ni, Centroceras clavulatum (C. Agardh) Montagne,
Erythrotrichia carnea (Dillwyn) J. Agardh y Champia
parvula (C. Agardh) Harvey sobre tortugas marinas
en el Caribe.

En peces, Baez et al. (2003) registraron dos espe-
cies de algas (Ectocarpus siliculosus (Dillwyn) Lyn-
gbye y Blidingia marginata (J. Agardh) PJ.L. Dan-
geard ex Bliding) como epizoicas del pez espada
(Xiphias gladius Linnaeus). En los peces escorpion
en Puerto Rico, Ballantine et al. (2001) encontré

33 especies de algas epizoicas, principalmente,
de algas rojas como Antithamnionella breviramosa
(E.Y. Dawson) Wollaston, Asparagopsis taxiformis
(Delile) Trevisan, Centroceras clavulatum y varias
especies de Ceramium Roth.

Macroalgas e invertebrados

Se han realizado estudios enfocados al conoci-
miento de las algas epizoicas de las comunidades
marinas, sobre todo, en organismos como los
crustaceos, esponjas, corales y moluscos. Los
crustaceos poco méviles como los cangrejos arafia
(Schizophrys dahlak Griffin & Tranter) pueden ser
colonizados por una gran cantidad de epibiontes;
entre ellos se pueden encontrar algas como dia-
tomeas y clorofitas, mismas que le proveen camu-
flaje, lo que les protege de posibles amenazas de
depredadores (Madkour et al. 2012).

En otros crustaceos, como los percebes del género
Balanus Costa, existe una relacion particular con
los géneros de algas verdes Ulva y Enteromorpha
Link, ya que estas requieren espacios libres sobre
las rocas para poder colonizarlos; sin embargo, en
muchas ocasiones estos sitios ya estan ocupados
por los percebes, lo que propicia que las algas
crezcan sobre la superficie de carbonato de calcio
que constituye el exoesqueleto de estos crustaceos
(Granhag et al. 2004).

Las esponjas ejercen diversos roles ecolégicos que
son importantes para los organismos que las co-
lonizan. Uno de los principales es la provision de
refugio, ya que en sus periodos de crecimiento y
decrecimiento corporal, crean espacios libres para
otros organismos competitivamente inferiores,
son sitios de refugio para posibles depredadores
(Arias et al. 2006, Gastaldi et al. 2015). En la mayoria
de las ocasiones la relacion entre algas y esponjas
no genera dafios para esta, sin embargo, también
se pueden mencionar algunas asociaciones ne-
gativas, como el sombreado que las macroalgas
pueden producir sobre el cuerpo de la esponja o
la reduccion del crecimiento lateral de las esponjas
debido al contacto con la macroalga (Gastaldi et al.
2015). En el estudio de Quiroz-Gonzalez et al. (2020)
para el Pacifico tropical mexicano, se registraron 12
especies de algas colonizando a esponjas marinas:
Amphiroa misakiensis Yendo, Bryopsis hypnoides J.V.
Lamouroux, Caulerpa sertularioides (S.G. Gmelin) M.
Howe, Codium setchellii N.L. Gardner, Cladophora
microcladioides N.L. Gardner, Ceramium caudatum
Setchell & N.L. Gardner, Gayliella dawsonii (A.B. Joly)
Barros-Barreto & F.P. Gomes, Derbesia marina (Lyn-
gbye) Solier, Gelidium pusillum (Stackhouse) Le Jolis,
Polysiphonia sertularioides (Grateloup) J. Agardh,
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Hypnea johnstonii Setchell & N.L. Gardner, Gracila-
ria veleroae E.Y. Dawson.

En cuanto a la relacion entre algas epibiontes y cora-
les, esta se ha documentado recurrentemente y se
ha determinado que las macroalgas son un compo-
nente importante en las comunidades de arrecifes
coralinos, ya que intervienen directamente en su
estructuracion y mantenimiento (McCook 1996,
Gomez-Cubillos et al. 2019). En el Pacifico tropical
mexicano, Quiroz-Gonzalez et al. (2020) registraron
23 especies de algas creciendo sobre corales. Si bien
es cierto que los corales pueden ser un sustrato
adecuado para distintos epibiontes en el caso parti-
cular de la relacién alga-coral, esta puede derivar en
una competencia directa ya sea por espacio, luz o
nutrientes (Barrios et al. 2003), y en algunos casos se
ha documentado que si el crecimiento de las macro-
algas filamentosas que cubren a los corales es des-
mesurado, se puede generar el desplazamiento del
coral e incluso provocar su muerte (Vazquez-Texo-
cotitla 2013, Corado-Nava et al. 2014).

En los moluscos se ha observado que sus conchas
pueden ser habitats importantes de organismos
epibiontes en ambientes donde los sustratos
rocosos son muy escasos o estan densamente co-
lonizados, y donde la competencia por espacio es
elevada (Vasconcelos et al. 2007). Se ha observado
que las conchas como basibiontes aumentan la
abundancia de las especies de epibiontes, ya que
estas superficies proveen un mecanismo de coloni-
zacion alternativo y, por esta razén los epibiontes
pueden aumentar su supervivencia (Wahl 1989,
Creed 2000). La superficie provista por la concha
determinara la tasa de colonizaciény la cantidad de
epibiontes (Vasconcelos et al. 2007, Wernberg et al.
2010). Las conchas pueden ofrecer a los epibiontes
proteccion contra la depredacion y la perturbacién
(Beekey et al. 2004, Passarelli et al. 2014), asi como
proporcionar una mayor irradiacion a organismos
fotosintéticos, condiciones nutricionales mas favo-
rables y transporte (Wahl 1989).

El establecimiento de epibiontes se ha observado
en, caracoles y lapas, bivalvos, poliplacéforos y
conchas con cangrejos ermitafios (Creed 2000,
Connelly & Turner 2009, Levenets et al. 2010). En el
mundo se ha documentado la interaccion entre mo-
luscos y algas en Argentina, Chile, Jap6n y Estados
Unidos, donde géneros como Acrochaetium Nageli,
Chaetomorpha Kutzing, Cladophora, Derbesia Solier,
Gelidium J.V. Lamouroux, Lithothamnion Heydrichy
Lithophyllum Philippi fueron frecuentemente regis-
trados como epibiontes de bivalvos, gasterépodos
y quitones (Bretos & Chihuailaf 1990, Connelly &
Turner 2009, Levenets et al. 2010). En México se es-

tan haciendo esfuerzos por conocer a las especies
de macroalgas sobre moluscos, como los quitones
y gasterépodos, y el efecto de su epibiosis; se han
registrado un gran nimero de especies de algas
epizoicas, donde incluso se han sefialado nuevos
registros para México. Para el Pacifico tropical
mexicano se han registrado hasta el momento 124
especies de algas marinas epizoicas en moluscos,
esponjas, corales vivos y balanos (Quiroz-Gonzalez
et al. 2020, Aguilar-Estrada et al. 2022) (Fig. 2).

Macroalgas y organismos fotosintéticos (algas,
pastos marinos y mangles)

El epifitismo es una forma de vida que consiste en
la interaccién entre dos 0 mas organismos que se
fijan a un sustrato vegetal para vivir; en los ambien-
tes marinos los basibiontes pueden estar represen-
tados por macroalgas, pastos marinos o mangles
(Borowitzka & Lethbridge 1989, Quiroz-Gonzalez
et al. 2023). El epifitismo es una relacién comun
adoptada con la que se evita la competencia por
espacio o por la luz del sol. Esta relacién es per-
manente o puede presentarse s6lo por una etapa
en el desarrollo del organismo epifito. Las algas
epifitas, a pesar de su tamafio reducido, contribu-
yen a la produccién primaria de los ecosistemas
marinos, ya que suponen un aumento de biomasa
para los organismos herbivoros como los peces,
crustaceos, equinodermos y moluscos; ademas,
participan en el flujo de nutrientes, la acumulacién
de sedimentos y la riqueza de especies de los eco-
sistemas marinos (Borowitzka et al. 2006). Pueden
proporcionar datos a largo plazo sobre la calidad
del agua y del medio ambiente, por lo que poseen
un potencial importante en el desarrollo de progra-
mas de monitoreo (Quiroz-Gonzalez et al. 2023).
Muchas algas que son epifitas presentan estrate-
gias oportunistas, es decir, ocupan el sustrato en
determinadas circunstancias sin estar restringidas
a un soélo hospedero. Contrario a esto, existen
especies con un alto grado de especificidad entre
ambos organismos; por esta razon se les denomi-
na algas epifitas obligadas. Ejemplo de lo anterior
son las algas rojas de los géneros Erythrotrichia
Areschoug y Sahlingia Kornmann, las cuales pasan
toda su vida encima de otra alga o pasto marino
(Alvarez-Alvarez et al. 2020).

Con respecto a los individuos que son hospederos
o basibiontes, las macroalgas junto con los pastos
marinos son sustratos por excelencia, particular-
mente, aquellas especies que se encuentran de
manera permanente, ya que su longevidad le per-
mite al epifito completar su ciclo de vida. Ademas,
les proporcionan el espacio necesario para vivir, asi

Cymbella 10 Num. 1-3 (2024)

2o



Figura 2. Ejemplo de epibiosis macroalgal en moluscos. A-D) Macroalgas epibiontes de gasterépodos; E) Macroalgas
epibiontes de un poliplacéforo (quitdn); F) Macroalga epibionte (Gracilaria sp.) de un bivalvo.

como un refugio contra depredadores, son zonas
de alimentacion para las especies herbivoras o par-
ticipan como trampas de sedimentos en ambientes
litorales (Quiroz-Gonzalez et al. 2023). Los pastos
marinos del género Thalassia K.D. Koenig han sido
los hospederos mas estudiados a lo largo de las
Ultimas décadas. Existen registros en la literatura,
que permiten conocer el desarrollo de algas en
areas donde el sustrato blando constituye una
limitante para su establecimiento. Se han registra-
do numerosas especies de algas desarrolldndose
sobre sus frondas, de los cuales destacan algas
verdes como Chaetomorphay Cladophora, asi como
algas rojas de los géneros Erythrotrichia, Centroce-
ras, Ceramium y Polysiphonia (Saunders et al. 2003,
Nava-Olvera et al. 2017).

Las algas pardas representan el sustrato vegetal mas
comun donde se fijan los organismos epifitos, gra-
cias a su talla y amplias frondas particularmente en
ambientes templados. Las especies de los géneros

Macrocystis C. Agardh y Laminaria J.V. Lamouroux,
importantes formadoras de bosques de macroalgas
destacan por ser hospederos de distintos grupos
de algas, mientras que en las zonas tropicales entre
las algas pardas se ha registrado mayor nimero de
epibiontes en las que que pertenecen a los géneros
Padina Adanson y Sargassum C. Agardh (Alvarez-Al-
varez et al. 2020; Montafiés et al. 2003, Ortufio-Agui-
rre & Riosmena-Rodriguez 2007).

La relaciéon entre el epifito y el basibionte se fun-
damenta en bases quimicas, fisicas y ecolégicas.
De manera general, el organismo epifito requiere
un conjunto de condiciones que el basibionte le
proporciona para su desarrollo. Esta interaccion
puede presentar efectos negativos en el basibion-
te como la reduccion en la captacion de la energia
luminica para la fotosintesis u otros que son con-
siderados positivos como la limpieza y proteccion
contra los depredadores del tejido por parte de
los epifitos hacia el basibionte. El epifitismo es
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una de las relaciones ecolégicas menos conocida
en los ambientes acuaticos. Son aun escasos los
estudios donde se llevan a cabo analisis de las
adaptaciones, tolerancia climatica, tipos y caracte-
risticas de los sustratos.

En México se hanregistrado 615 especies de macro-
algas epifitas, que representan el 37% de la riqueza
de macroalgas en todo el pais (Quiroz-Gonzalez et
al. 2023). Su estudio ha cobrado interés al consi-
derar su valor crucial en los ambientes marinos,
su importancia para el conocimiento de nuevos
registros incluso nuevas especies.

La epibiosis es una interaccion ecoldgica impor-
tante para las macroalgas, ya que les permite
colonizar otro tipo de sustratos, sobre todo, en
ambientes donde las rocas no son abundantes o
existe mucha competencia por el espacio. Su estu-
dio requiere de una mayor profundizacion a nivel
taxondémico y ecoldgico.
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RESUMEN

Para lograr que la taxonomia alcance la relevancia
que debiera tener y que ha perdido tltimamente se
sugieren algunas acciones que hemos llamado bue-
nas practicas. En la ficologia descriptiva se sugiere
la citacion de referencias en la determinaciéon de
especies, la revision ortografica de los nombres y el
uso completo de las especies, incluir una diagnosis
y una descripcién, documentar los registros nuevos
a una region o pais, evitar el uso de la taxonomia
abierta, discutir la presencia de una especie fuera
de su area conocida y referir los ejemplares de
herbario o coleccion. En la ficologia interpretativa
se sugiere revisar el elenco de taxones bajo anali-
sis, emplear solo nombres aceptados o correctos,
opinar sobre los sinénimos heterotipicos, evaluar
la distribucion de los taxones tanto los externos
a su area de distribuciéon como los de localidades
particulares y finalmente, explicar los criterios que
retnen los datos como unidades.

ABSTRACT

To achieve the relevance that taxonomy should
have and that it has lost lately, some actions are
suggested that we have called good practices. In
descriptive phycology, it is suggested to cite re-
ferences when determining species, to check the
spelling of names and to use the species in full, to
include a diagnosis and a description, to document
new records in a region or country, to avoid the

use of open taxonomy, to discuss the presence of
a species outside its known area and to refer to
specimens from herbariums or collections. In inter-
pretive phycology, it is suggested to review the list of
taxa under analysis, to use only accepted or correct
names, to give an opinion on heterotypic synonyms,
to evaluate the distribution of taxa both outside its
distribution area and those from particular localities
and finally, to explain the criteria that bring the data
together as units.

La ficologia mexicana ha avanzado por caminos
que se diversifican dia con dia, pero manteniendo,
como debe ser, el conocimiento descriptivo de
nuestra ficoflora. Este conocimiento también ha
pasado de trabajos floristicos de orden general, por
estados o regiones, a trabajos enfocados a resolver
la taxonomia y distribucién de grupos particulares,
llamense familias o géneros. En estas aproximacio-
nes se han incluido las herramientas modernas de
morfologia, anatomia, microscopia electrénicay por
supuesto, los métodos en genética y moleculares.
Las consecuencias en estos hallazgos se reflejan
en la taxonomia de los grupos con géneros nuevos,
especies y entidades infraespecificas que modifican
Su posicion y circunscripcién. Pero también, se han
incrementado las visiones interpretativas sobre
distribucion, ecologia y evolucién. Muchas de las
cuales utilizan como insumos los listados de orden
general creados por todos nosotros como ficélogos
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nacionales. Las aproximaciones interpretativas son
necesarias, pero no suficientes cuando estos insu-
mos son tomados sin una discusion previa y sin una
ponderacion (analisis) explicita de los datos emplea-
dos o peor aun, cuando no se brinda informacion
susceptible de ser juzgada o analizada.

He elegido este foro confiando en que las opiniones
aqui vertidas puedan ser analizadas y discutidas
por la comunidad mexicana, pues Cymbella es la
revista oficial de la SOMFICO, lectura obligada creo
yo, no solo para esta comunidad sino también para
nuestras y nuestros colegas de habla hispana. Es-
tas opiniones versan sobre lo que desde mi punto
de vista son “buenas practicas” y que en la seccion
de Nomenclatura el Editor ejecutivo y el autor nos
hemos comprometido en exponer continuamente,
en ocasiones incluso de manera repetitiva, para me-
jorary crear sinergia en el trabajo taxonémico y sus
consecuencias en los nombres asignados a nuestras
unidades de trabajo en territorio mexicano.

Ahora bien, por mucho tiempo hemos considerado
que tenemos limitaciones para analizar e inter-
pretar los datos generados por otras personas.
Confiamos y partimos del rigor cientifico que debe
de existir, de facto, en el trabajo cientifico. La ta-
xonomia algal, una vez apreciada como un arte,
se considera ahora una ciencia y como tal muchos
de nosotros hemos fallado en un punto toral, la
capacidad de que los datos generados sean repro-
ducibles y comprobables.

Es esencial que los datos publicados puedan ser
juzgados en cuanto a su veracidad: en este caso
las identificaciones de los taxones, porque las con-
secuencias de una determinacién errénea pueden
ser profundas; generando pérdidas de tiempo,
conocimiento, dinero y como apunta Bortolus
(2008), incluso vidas humanas. Esto es particular-
mente cierto en campos como la bioseguridad y la
conservacién (Vink et al. 2012). Aunado a esto, si le
sumamos el efecto cascada que muchos de estos
errores tienen, entonces un error de identificacion
se puede multiplicar, mantener en el tiempo y
amplificar en la literatura (Bortolus 2008), en este
caso la ficologica. Por mencionar solo algunos
ejemplos en nuestro campo, el nombre Codium
setchellii Gardner, una clorofita marina, se utilizé
por primera vez por Dawson (1949) para ejem-
plares del sur de Baja California. Poco después el
propio Dawson describié una especie, también
costrosa pero diferente, y le asign6 el nombre de
C. hubbsii E. Y. Dawson (Dawson 1950.) para la
parte central de Baja California. Estos dos nombres
han subsistido y se han utilizado para ejemplares
costrosos del Golfo de California y recientemente

para el Pacifico tropical mexicano. Codium setchellii
sobrevive en aguas frias hasta el norte de Alaska
y en México solo en areas de surgencia hasta
Punta Baja. Por su parte C. hubbsii requiere para
su desarrollo éptimo temperaturas mas elevadas
distribuyéndose en la porcion subtropical hasta
Punta Abreojos (Silva et al. 2014). En un trabajo de
integracion o compilacién ;como interpretar la pre-
sencia de estas entidades en la porcion tropical? Su
inclusion resulta en la alteracion de los patrones
naturales de distribucion de estas especies. ;Por
qué no haber elegido una especie tropical costrosa
“equivalente” a las mencionadas anteriormente?
¢No ha sido descrita alguna? ¢No se reconoce su
existencia? ¢algunos de los rasgos descriptivos no
corresponden a ella? Si se ha elegido un nombre
para cada entidad biolégica en estudio, debe haber
una razén o un proceso por el que pasamos para
llegar a su determinacion (identificacion). Ahora
bien, si existen diferencias taxonémicas de opinién
y los autores no pueden decidir entre ellas, esta
incertidumbre debe hacerse explicita. No hay nin-
gun problema con la incertidumbre taxondmica,
siempre y cuando se mantengan los ejemplares
de referencia y se anoten las inconsistencias en
la determinacién, que involucra la circunscripcién
del propio taxén. Recordemos que la veracidad de
las determinaciones esta abierta al escrutinio de la
comunidad cientifica. La mencién adecuada de los
trabajos taxondmicos utilizados para la identifica-
cién de especies, deberia ser una parte sustancial
de los métodos en todo trabajo publicado. Esto no
solo hara que la investigacién biolégica sea “mas”
reproducible, sino que le dard a la taxonomia la
relevancia que en mucho ha perdido actualmente.
Winston (1999) defini6é un término para la determi-
nacion, la clasificacion y la nomenclatura de orga-
nismos, que no siguen los procedimientos y reglas
apropiados que los taxénomos especializados
defienden: “mala taxonomia”.

La ficologia, igual que cualquier ciencia, requiere
entonces de la cualidad de ser reproducible y para
ello es necesario considerar ciertos elementos to-
rales y necesarios mencionados en detalle y en ex-
tenso por Rodriguez-Sanchez et al. (2016). Un buen
ejemplo es el articulo publicado recientemente por
Zuccarello et al. (2022) en donde se revisaron los
datos y procedimientos para reconocer y dividir el
género Pyropia en cinco géneros, cuatro de ellos
nuevos, propuestos por Yang et al. (2020). Una
hipétesis alternativa, como metodologia cientifica
(Platt 1964), es presentada y la importancia de po-
der acudir a los datos utilizados por los diferentes
autores incrementa y representa un valor agrega-

Cymbella 10 Num. 1-3 (2024)

B



do en la ciencia, al ser reproducible y repetible, que
no es lo mismo (Rodriguez-Sanchez et al. 2016).
Aqui a algunos de estos elementos les hemos lla-
mado “buenas practicas”

Buenas practicas en ficologia descriptiva.

« Citar las publicaciones taxonémicas que se uti-
lizan para la determinacion de los taxones re-
gistrados. Los biélogos debemos explicar como
se identificaron las especies que se incluyen en
un estudio.

* Revisar la ortografia de los nombres de los ta-
xones incluidos en la publicacién. Un nombre
incorrecto puede ser interpretado y corregido
por otros autores, siempre y cuando se trate
de un taxén medianamente conocido. Si la
ortografia no permite esto, se convierte auto-
maticamente en un nom. nud. que puede llevar
al lector a considerar esto un taxén potencial-
mente nuevo. Ademas de engrosar la cantidad
de nombres ya existentes.

* Incluir no solo el género y el epiteto especifico
(o en su caso infraespecifico) sino también a
las autoridades. Esto completa el concepto de
nombre cientifico y lo mas importante, remite
a la circunscripcion a la que hace referencia el
autor al citar un nombre en una lista (Pedroche
y Novelo 2022).

* Incluir, hasta donde sea posible, una diagnosis
y una descripcién de los taxones. Aunque el
Cédigo Internacional de Nomenclatura (CIN)
se refiere continuamente a proporcionar una
descripcién o diagnosis, recordemos que no
son lo mismo. “Una diagnosis de un taxén es
una declaracion de aquello que, en opinion de
su autor, lo distingue de otros taxones” (Art.
38.2) y la descripcion es la declaracién de una
caracteristica o varias caracteristicas propias
de un taxén (Turland 2019; Rec. 38B.2), en ellas
se debe de incluir la variacion presente entre
los miembros de la poblacion descrita. EI CIN
recomienda incluir ambas (Rec. 38B.1; 39A),
cuando se describan entidades nuevas.

+ Esto es fundamental en el caso de los registros
nuevos, pues permite la definicién y compara-
cién con otros taxones (Novelo y Tavera 2013;
Pedroche y Novelo 2021), asi como dibujos o
fotografias que muestren los rasgos distintivos.

« Evitar, en aquellos casos en los que existe un
“parecido” con algun taxén existente, el uso de
la denominada taxonomia abierta que impide
precisamente la interpretaciéon de las entida-
des en referencia y su inclusién en bases de
datos (Pedroche y Novelo 2020).

« Discutir las posibilidades y consecuencias de
que un taxon sea registrado fuera de su area
conocida de distribucion.

*  Mantener siempre ejemplares de referencia
resguardados en colecciones privadas o herba-
rios nacionales.

Buenas practicas en ficologia interpretativa.

* Revisar el elenco de taxones con los que reali-
zard el analisis. Para ello existen algunas obras
integradoras con comentarios sobre la identi-
dad de las unidades a considerar.

*  Emplear solo nombres correctos o taxonémi-
camente aceptados.

« Declarar la opiniéon taxonémica de los autores
sobre los sinénimos heterotipicos ¢incluirlos
como unidades independientes?

« Evaluar aquellos taxones fuera de su area de
distribucion, geografica o ecolodgica.

* Respaldar la distribucion de los taxones con
material suplementario en donde se cite la pre-
sencia de ellos en localidades particulares. Las
especies no tienen una distribucion continua.
Esto sobre todo cuando se aborden visiones
sobre regiones biogeograficas. La inclusion de
entidades federativas tiene una connotacién
politica o administrativa, no biolégica.

«  Explicitar el criterio integrador que debe preva-
lecer sobre los datos o insumos. Por ejemplo,
¢se deben de incluir aquellos taxones con la
denominacién aff., circa, conf., etc.? Si es asi,
cen qué categoria?
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RESUMEN

El reconocimiento de nuevas entidades biologicas y
la capacidad de darles un nombre es una tarea in-
trinseca del taxdnomo y contribuye a la construccién
de un inventario realista del nUmero de taxones en
una flora o region. México y América Latina cuentan
con enormes recursos algales, tanto marinos como
de agua dulce, y muchos taxones aun estan por des-
cubrirse, mientras que otros no han sido publicados
por indecisién o falta de herramientas para descri-
birlos. Aqui proporcionamos una guia basica de los
requisitos del Cddigo Internacional de Nomenclatura
para algas, hongos y plantas para la publicacion va-
lida y legitima del nombre de una especie nueva o
de rangos infraespecificos. Esto puede ayudar a los
ficologos de la regién a tomar una decisién sobre la
publicaciéon de sus nombres nuevos, compartiendo
asi su experiencia para contar con una idea mas pre-
cisa de la diversidad actual de algas, en una de las
regiones con mayor diversidad ecoldgica del mundo.

ABSTRACT

The recognition of new biological entities and the
ability to give them a name is an intrinsic task of the
taxonomist and contributes to the construction of a
realistic inventory of the number of taxa in a flora or
region. Mexico and Latin America have enormous
algal resources, both marine and freshwater, and
many taxa have yet to be discovered, whilst others
have not been published due to indecision or lack of
tools to describe them. Here, we provide a basic gui-

de to the requirements of the International Code of
Nomenclature for algae, fungi, and plants for the valid
and legitimate publication of the name of a new
species or infraspecific ranks. This may help phyco-
logists in the region to decide on the publication of
their new names, thus sharing their experience so
that we will have a more accurate idea of the cu-
rrent algal diversity in one of the most ecologically
diverse regions of the world.

INTRODUCCION

En gran cantidad de publicaciones se ha manifes-
tado que el nimero de especies biologicas esta
subestimado y que aun quedan muchas entidades
por describir y delimitar. Por ejemplo, Mora et al.
(2011) registraron que el nUmero de especies cata-
logadas en el ambiente terrestre, en ese entonces,
era de 1,244,360 y para el océano 194,409, con
predicciones de hasta 8,750,000 para el primero y
2,210,000 para el segundo. En el caso de las espe-
cies marinas, Appeltans et al. (2012) estimaron que
solo en los eucariontes, el nUmero oscilaba entre
222,000 y 230,000, con la prediccion de 540,000
al incorporar las que faltan por describir. Concre-
tamente para las algas, Guiry (2012), utilizando
la base de datos AlgaeBase (Guiry & Guiry 2024),
llegd a la conclusion de que en 2012 el nimero de
especies documentadas ascendia a 32,260. De los
grupos que podrian aportar un nimero mas real,
en la estimacion de la diversidad algal, estaban las
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cianofitas, las diatomeas y las clorofitas de agua
dulce, proporcionando un total de 28,500 entida-
des por ser descubiertas. En resumen, las algas
alcanzaban un gran total de 72,500 especies. Al
afio siguiente, De Clerck et al. (2013) presentaron
un intervalo entre 115,000 y 170,000, como el mas
realista sobre la diversidad global de este grupo.
Recientemente, Guiry (2024), actualizd los datos
sobre el nUmero de especies algales documenta-
das y la conclusion fue que a finales de 2023 su
numero ascendia a 50,589 especies vivas y unas
10,556 especies fésiles, en total 61,145. Entonces,
quedarian alrededor de 11,500 especies por revelar
considerando a Guiry (2012) o 54,000 tomando el
numero mas conservador de De Clerck et al. (2013).
Un dato importante es que en los ultimos 10 afios
se han publicado 6,050 especies algales nuevas
para la ciencia, un promedio de 600 por afio (Guiry
2024). A este ritmo, necesitariamos 20 afios o 90
aflos mas para alcanzar las estimaciones de Guiry
(2012) o de De Clerck et al. (2013), respectivamente.
Muchos factores podrian estar involucrados en el
calculo de estas estimaciones, como ejemplo ver el
trabajo de Costello et al. (2012). Es cierto también
que algunos grupos o géneros algales estan sobre-
estimados en su numero de especies, resultado de
polimorfismos o pleomorfismos o bien, en otros
grupos, la diversidad genética enmascara el nime-
ro de especies conocidas (especies cripticas).

No es el proposito de la presente contribucién re-
solver cudl seria el niumero final en el inventario,
sino mas bien insistir que el reconocimiento de
especies y la capacidad de nombrarlas es funda-
mental en taxonomia y sistematica, ya que estas
unidades son esenciales para cualquier estudio en
ciencias de laviday en muchas otras disciplinas. Asi
como en varias ocasiones hemos mencionado que
la sinonimia es una opinién taxonémica (Pedroche
& Novelo 2021), el considerar a una entidad bio-
l6gica como algo nuevo, en este caso una especie
nueva, es un acto de decisién taxondmica que con-
tribuye a la participacion colegiada de los ficélogos
y llama la atencién de los especialistas sobre los
componentes nuevos de un elenco floristico. ;Qué
significado tiene un estudio si las unidades bajo
investigacion se desconocen, se confunden entre si
o0 estan mal identificadas? Reconocer y preparar la
descripcion de una especie, que se presume nueva
para la ciencia requiere conocimiento, habilidad
(Savage 1995) y rigor cientifico. En este proceso es
necesario establecer la circunscripcion, la posicién
y el rango del taxén a nombrar, para lo cual hay
que seguir las indicaciones de los Cédigos de No-
menclatura. Asi, ésta es la finalidad del presente

escrito, brindar los puntos esenciales que faciliten
e incentiven a los fic6logos de América Latina, in-
cluyendo México, a la descripcion de taxones nue-
vos. Recordemos y siendo redundantes, que solo
después de que se han tomado decisiones sobre
circunscripciones, rangos y posiciones, se pueden
abordar cuestiones de nomenclatura de manera
formal (Pedroche 2019).

Con el fin de reconocer un taxén nuevo, a nivel de
especie o subespecifico, de manera valida y darle
un nombre, se debe cumplir con requisitos basicos
de acuerdo con el Cddigo Internacional de Nomen-
clatura para algas, hongos y plantas (CIN) (Turland et
al. 2018, Guiry & Pedroche 2021).

PUBLICACION EFECTIVA

Un nombre no es valido a menos que se publi-
que efectivamente (Art. 29). En la actualidad, la
publicacion efectiva se logra de dos maneras: la
distribucion de material impreso, mediante venta,
intercambio o regalo, al publico en general o a
instituciones cientificas con bibliotecas de acceso
abierto; o bien a partir del 1 de enero de 2012, me-
diante la distribucién de archivos PDF con un NuU-
mero Internacional Normalizado de Publicaciones
Seriadas (ISSN) o un NUmero Internacional Norma-
lizado de Libros (ISBN) (Art. 29.1). Por ejemplo, los
articulos publicados en Notulae Algarum (https://
www.notulaealgarum.com/index.php) o en Cymbe-
lla (https://cymbella.fciencias.unam.mx/) cumplen
con los requisitos para su publicacién efectiva, ya
que estan en formato PDF y tienen un numero
ISSN. Los folletos de resimenes distribuidos en
reuniones y no depositados en una biblioteca
no cumplen este requisito, al igual que los CD y
DVD o los documentos de Word utilizados como
“Materiales Suplementarios” pero si los PDF, siem-
pre que la revista tenga un nimero ISSN.

%MPLIR CON LOS REQUISITOS DE LOS ARTICULOS 16 AL

Un nombre no es valido a menos que se ajuste a
las disposiciones generales del CIN (Arts. 32-40)
y dependiendo del rango a describir, las dispo-
siciones particulares de los articulos 16 a 27. Los
articulos 16-22 cubren las categorias o rangos
supraespecificos. Para especie y rangos subespeci-
ficos los articulos. 23-27. Como se puede apreciar,
el abanico de opciones es muy amplio para el autor
que decida publicar una especie nueva. En esta
breve guia nos hemos restringido a los aspectos
“basicos” para su descripcién, y los investigadores
podrian asesorarse en detalles particulares me-
diante la ayuda publicada por Turland (2019), en
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el espacio de la International Association for Plant
Taxonomy (IAPT) denominado “Cémo....encontrar
ayuda en nomenclatura” (https://www.iaptglobal.
org/index-of-nomenclatural-how-to-pages) o con
la asesoria de una persona con experiencia en esta
materia. Aqui resaltamos algunos aspectos.

El nombre debe estar en latin (o estar acep-
tablemente latinizado). Sin embargo, existe un
extraordinario abanico de opciones abiertas
para el futuro autor.

La construccion del nombre deberd ser de
acuerdo con los articulos 23 y 60 del CIN. Hay
que asegurar que el epiteto se ajuste a las re-
comendaciones y convenciones, en especial si
dedica el nombre a una persona, un lugar o se
refiere al crecimiento en un sustrato o hués-
ped. Un error comun, al nombrar una especie
honrando a una persona femenina, es usar “-ii",
ya que la personificacion de una mujer es “-ige”.
Para las personas cuyos nombres terminan en
“a" (por ejemplo, el ficdlogo japonés Kintaro
Okamura) se agrega una “e" (“okamurae”). Los
epitetos terminados en “-cola” no son decli-
nables (Art. 23). Mas ayuda sobre los epitetos
honorificos en Silva (1997) o en la siguiente liga:
https://www.notulaealgarum.com/nomencla-
ture/personal_epithet_formation.html.
Prestar especial atencién a la condicion de
masculino o femenino de los nombres ge-
néricos (véase el articulo 62.2 para los nom-
bres genéricos compuestos), que se puede
consultar en AlgaeBase (Guiry & Guiry 2024),
y a los epitetos adjetivos correspondientes a
especie. Los nombres cientificos son deriva-
dos del latin o griego y estos pueden ser mas-
culinos, femeninos o neutros. Si el nombre
del género es femenino el epiteto especifico
debera ser femenino; por ejemplo, en el gé-
nero Peyssonnelia, una de las especies alude
al color rojo que en latin es ruber (masculino),
para femenino rubra y neutro rubrum (Stearn
1992). Por lo tanto, el nombre correcto es
Peyssonnelia rubra. Sin embargo, esto no se
aplica a los epitetos que son sustantivos, ya
gue conservan su propio género y no cambian
sus terminaciones. Por ejemplo, Alexandrium
catenella, no Alexandrium “catenellum”.

Un tauténimo no es valido. Es decir, el nom-
bre del género y el epiteto de la especie no
pueden ser exactamente iguales (por ejemplo,
Lutra lutra Linnaeus la nutria europea). Aunque
esto esté permitido en el Codigo Internacional
de Zoologia (CINZ 2000), tal nombre no seria
valido segun el CIN. Sin embargo, un nombre

como “Rivulina rivularis” (Viera et al. 2024) seria
valido, ya que no repite exactamente el nom-
bre del género.

Es importante mencionar, que actualmente al-
gunos nombres son vistos como inapropiados.
Sobre todo, aquellos que pudieran parecer
ofensivos o despectivos culturalmente.

DIAGNOSIS 0 DESCRIPCION

Proporcwne una diagnosis y una descr|p-
cién para su taxén. La primera, definida asi en
el articulo 38.2 “Una diagnosis de un taxon es
una declaracion de aquello que, en opinion de
su autor, lo distingue de otros taxones” El con-
cepto de descripcion no esta definido en el CIN
pero existe en su glosario como “Declaracién
publicada de un rasgo o rasgos de un taxén”
es decir, todo aquello adicional a la diagnosis.
También se puede brindar una referencia com-
pleta y directa a una descripcion o diagnosis
publicada previamente que se aplique exclu-
sivamente a su alga. Aunque la publicacién
de una diagnosis sin descripcion o viceversa
no invalida un nombre, la Recomendacién
38B, sugiere presentar ambas. Costumbre
que algunos diatomdélogos han desarrollado,
proporcionando una descripcion completa y
una diagnosis diferencial, pero esto como se
menciond arriba es una recomendacion y no
afecta la validez de un nombre.

A partir del 1 de enero de 2012, para la publi-
cacion valida de un taxédn nuevo, es necesario
brindar una diagnosis-descripcién en inglés
o latin (Art. 39.2; Rec. 39A). Una diagno-
sis-descripcién en espaiol o portugués, sin
la correspondiente en inglés o latin, invalida
su publicacién.

Se puede utilizar una sola descripcion-diagnosis
combinada, es decir, una descripcién genéri-
co-especifica, tanto para un género nuevo como
para una especie nueva, si hay una sola especie
en el género y ambas son nuevas (Art. 38.5).

IN(LUIR UNA ILUSTRACION

La diagnosis-descripcién de una especie (o
rangos inferiores) de un alga no fésil, debe de
ir acompanada de una ilustracién o fotogra-
fia para que sean consideradas validamente
publicadas (Art. 44.2). Esto solo a partir de
1958. La ilustracion o figura debe mostrar las
caracteristicas morfolégicas distintivas “o por
una referencia a una ilustracion o figura publi-
cada anteriormente y de manera efectiva”. La
Recomendacion 44A.1 es que la ilustracion o
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figura se prepare a partir de muestras reales,
preferiblemente incluyendo el holotipo.

DESIGNA(ION DEUNTIPO
Los autores deben usar la palabra “typus”,
“type”, “holotypus” u “holotype” (Art. 40.6) y
citar el herbario o lugar donde se encuentra el
ejemplar (Art. 40.7), seguida de un nimero que
identifique de forma clara y permanente que
se trata del holotipo (Rec. 40A.5). Consultar el
Index Herbariorum (https://sweetgum.nybg.org/
science/ih/) para los acrénimos institucionales
aprobados. No es necesario decir “aqui desig-
nado” para un holotipo, solo para un lectotipo,
epitipo o neotipo (Art. 7.11; nota 2).

+ Designar una sola recoleccion realizada en un
lugar y momento, representada por un solo
ejemplar o una mezcla para microalgas (Art. 8.2)
depositada en una institucion especifica (Art. 8.1).
Para garantizar esto, es necesario enumerar el
recolector, la fecha y el nimero de recoleccion.

* El “tipo” no puede encontrarse en mas de una
ubicacién fisica. Los duplicados de la coleccién
de tipos son isotipos cuando se depositan en
otro lugar o estan separados del tipo.

* Una ilustracién efectivamente publicada (si-
multanea o previamente publicada) puede ser
un tipo, siy solo si existen dificultades técnicas
para preservar una muestra de una microalga
(Art. 40.5). Si se ha publicado con anterioridad,
se requiere una referencia completa y directa
al lugar de publicacion anterior (Art. 44.2).

* Es posible elegir un cultivo o tejido perma-
nentemente inactivo metabdlicamente; por
ejemplo, congelado, seco o en alcohol (Art. 8.4)
designado por una referencia Unica y deposi-
tado en una sola institucion. Se debe escribir
“conservado en un estado permanentemente
inactivo” o una frase similar para asegurarse de
que los lectores sepan que el tipo no es un cul-
tivo vivo 0 uno que se encuentra en un estado
temporalmente inactivo (Art. 40.8).

* Los cultivos, derivados del holotipo, o utiliza-
dos para generar el holotipo, no son tipos en
si mismos y se recomienda que estas cepas
vivas sean citadas como “ex-tipo” (Rec. 8B.2).
Debido a que los cultivos preservados pueden
servir como “tipo”, no debe citarse indiscri-
minadamente tanto un ejemplar como a un
cultivo, como tipo. Es necesario asegurarse
de que uno esté designado especificamente
como holotipo e indique claramente donde se
encuentra ese tipo uUnico. De lo contrario, el
nombre no sera valido.

NOMBRES ALTERNATIVOS Y LA EXPRESION DE DUDA
Para el mismo taxén nunca se proporcionan
nombres latinos alternativos. De lo contrario,
todos los nombres seran invalidos (Art. 36.3).

« Esimportante no utilizar nombres cientificos
tentativos o provisionales como una solu-
cién temporal. La expresién de duda sobre la
aceptacién de un nombre, para un taxén nue-
vo, incluido el signo de interrogacién puede
invalidarlo.

HOMONIMOS

Si bien esto no es necesario para la validez,
un nombre escrito exactamente como un
nombre valido anterior (homdénimo), indepen-
dientemente de si este nombre es legitimo o
ilegitimo, o escrito de manera confusa, es ile-
gitimo. Por ello es necesario comprobar que
el nombre que se propone no se encuentre
publicado con anterioridad, tal es el caso de
Gracilaria secundata Setchell y Gardner (1937)
que es un homénimo posterior de G. secundata
Harvey (1863). Para el caso de las algas, dos
fuentes son impresindibles, el Index Nominum
Algarum (INA) (Silva & Moe 1999) y AlgaeBase
(Guiry & Guiry 2024). Los homoénimos que se
usan en otros Codigos no son necesariamente
ilegitimos, pero deben evitarse.

UN EJEMPLO [{NO DESTINADO A PUBLICACION!]
Rhodophyillis imbricata J. J. Smith, sp. nov. (Figs 1-10).
[El epiteto especifico es diferente del nombre del
géneroy esta acorde con el adjetivo de este ultimo].
Diagnosis: Differs from other species of the genus
in the imbricate leaves and marginal cystocarps.
Differt ab aliis generis speciebus in foliis imbricatis
et cystocarpis marginalibus. [La diagnosis-descrip-
cién debe ser en latin o inglés, o ambos (Art.
39.2), para un alga no fésil (“alga viva"”) a partir
del 1 de enero de 2012].

Se diferencia de otras especies del género en las
hojas imbricadas y los cistocarpos marginales.
Tipo: USA: Alaska: Anchorage (61.2181° N,
149.9003° W), 12 m de profundidad, 07.ii.1910, col.
J.J. Smith No. 22213 (US 1234567; Fig. 1). [Se asigna
un ejemplar tipo y la designacién del lugar donde
se ubica]

Etimologia: Del latin imbricatus, -a, -um (adj.), que
tiene bordes adyacentes ondulados.

RECORDATORIOS

* Un nombre invalido puede ser validado, pero
un nombre ilegitimo no puede ser legitimado,
excepto por conservacién nomenclatural.
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* Si el manuscrito incluye taxones nuevos, tipos
0 actos nomenclaturales, en cualquier rango,
es necesario registrar las novedades en Phy-
coBank (Mdller et al. 2022) (https://www.phy-
cobank.org), el sistema de registro de algas.
Para ello, es necesario ponerse en contacto en
el sitio curation@phycobank.org para obtener
los identificadores. El registro se asienta poco
después de la publicacion.
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El recurso digital “Claves interactivas de identifi-
cacién de géneros de algas marinas tropicales de
México” es muestra del esfuerzo y compromiso del
Dr. Daniel Ledn-Alvarez y su equipo para trasmitir
el conocimiento ficologico y participar activamente
en la formacion de profesionales en el campo de
las macroalgas, su acceso es sencillo y puede con-
sultarse desde distintos dispositivos lo que facilita
su consulta y acerca a las nuevas generaciones.
La presentacién es agradable e intuitiva, pero a la
vez informativa y claramente explicada. Algo que
destaco de la labor del Dr. Ledn es la vision con la
que se presenta la informacién ya que no se abor-
da como tradicionalmente se conoce en las claves
taxonémicas, hace una diferenciacién de grupos
morfolégicos y no filogenéticos lo que permite te-
ner por ejemplo, en una sola clave a Chlorophyta,
Rhodophyta y Phaeophyceae, esto permite una
comprensién mas profunda de cada grupo de
algas, y considero que quienes la utilicen podran
tener una formacion sélida, ya que va mas alla del

reconocimiento de algunos caracteres vinculados
con un taxén especifico, acerca al usuario a los
diversos grupos de morfologias que poseen estos
organismos y que pueden ser convergentes entre
taxones no relacionados filogenéticamente. Se pre-
sentan descripciones e ilustraciones de los géneros
incluidos en la clave, asi como un glosario. La clave
lleva de la mano al usuario por distintos caracteres
esenciales en el estudio de las macroalgas que se
dividen en cinco rubros, forma de crecimiento, ha-
bito y morfologia vegetativa, ramificacion, estructu-
ray anatomia, asi como reproduccién. Finalmente,
debo destacar que son pocos los esfuerzos como
este tanto en México como en el mundo y debe-
mos agradecer por contar con este recurso que
facilita la ensefianza de la ficologia siendo ademas
totalmente gratuito.

Cita:

Claves interactivas de identificacion de géneros de
algas marinas tropicales de México, Daniel Leodn
Alvarez, Itzel Jiménez Nateras, Josué G. Lazcano
Alvarado. [fecha de consulta] http://clavesalgas.
fciencias.unam.mx/index.php
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Estudio de la comunidad procariota mediante andlisis de
amplicones 165 rRNA de las macrocolonias de Nostoc sp. de la
cuenca Culebra en Ancash, Peru

Tesis de Magister en Biologia Molecular

Universidad Nacional Mayor de San Marcos - Facultad de Ciencias Bioldgicas
Asesora: Dra. Haydee Montoya Terreros
Email: ruthestefany.quispe@unmsm.edu.pe

Las macrocolonias de cianobacterias son conglo-
merados complejos de microorganismos incrus-
tados en una matriz mucilaginosa que comprende
las sustancias poliméricas extracelulares (o EPS
por sus siglas en inglés) y protegida por una capa
externa. Estas macrocolonias actlan como amor-
tiguador contra los cambios rapidos en la salini-
dad, la temperatura, la desecacién y la radiacion
UV, como agente aglutinante de las moléculas
organicas esenciales y los iones para las células,
y como anclaje contra las fuerzas hidrodinami-
cas durante la inmersién. Estudios en Nostoc sp.,
una cianobacteria filamentosa capaz de formar
macrocolonias, muestran resistencia extrema a la
desecacion, radiacién UV y oxidacion, resaltandolo
como un microorganismo capaz de adaptarse y
resistir condiciones ambientales adversas como el
cambio climatico, sugiriendo estrategias fisicoqui-
micas, evolutivas y fisioldgicas, relacionadas con
los pigmentos protectores, la toma de nutrientes
y la formacién de su macrocolonias. Sin embargo,
la relacién que tienen estas cianobacterias con el
medio que los rodea y los microorganismos con
que coexisten en su habitat es escasa, a pesar de
las implicaciones ecolégicas, como la posibilidad
de ser un refugio para otros microorganismos y

otras aplicaciones biotecnologicas. Por ello, en esta
investigacion se realizé el estudio de las comu-
nidades microbianas existentes dentro de las
macrocolonias de Nostoc sp., y la deteccién de la
identidad de dicha cianobacteria proveniente del
bofedal altoandino ubicado en la Cuenca Culebra
de Ancash. El registro de esta comunidad microbia-
na se hizo mediante el analisis de amplicones 16S
rRNA, identificdandose a Commamonadaceae, Nos-
tocaceae, Paludibacteraceae, Sphingomonadaceae,
Spirochaetaceae, Beijerinckiaceae, Laptotrichiaceae,
Rhodocyclaceae, Chitinophagaceae, Flavobacteriacea,
Moraxellaceae, y Hyphomicrobiaceae, como los mas
abundantes. Mientras que la especie formadora
de la macrocolonia es atribuida a la especie Nostoc
Zzetterstedtii por sus caracteristicas morfolédgicas y a
Nostoc sphaeroides y Nostoc sphaericum basado en
su localizacion filogenética y similitud de secuen-
cias parciales del gen 16S rRNA.

Palabras claves: amplicones, EPS, macrocolonias, Nostoc,
16SrRNA.

Texto completo accesible en:

https://cybertesis.unmsm.edu.pe/item/ad39e-
2fd-60d1-4e3a-a4e9-24fe2be571e9
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Sofia Cristina Ana Rodriguez Venturo
Caracterizacion morfoloecoldgica y de pigmentos de
macrocolonias Nosfoc de lagunas altoandinas del Peru
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Asesora: Dra. Haydee Montoya Terreros

Email: haydmon@yahoo.com

Nostoc es un género diverso de cianobacteria, son
comunes tanto en ecosistemas acuaticos como
terrestres, que incluyen habitats extremadamente
frios y aridos. Diversos estudios demuestran que
este género es complejo, diverso y muy heterogé-
neo, por lo cual, tiene muchos morfotipos, lo que
ha conllevado a que muchas especies estén mal
definidas y descritas. Esto convierte a Nostoc en un
género desafiante en cuestion de su taxonomia, re-
sultando necesario aplicar un enfoque mas amplio
para la caracterizacion de especies. En este trabajo
se realizé una caracterizacion morfoecologica y de
pigmentos de macrocolonias Nostoc nativos, re-
colectados en lagunas altoandinas de La Libertad,
Ayacucho y Ancash, que incluy6 también la evalua-
cion de estrategias fisioldgicas ante estrés hidrico
y a altas dosis de radiacién UV. Las macrocolonias
recolectadas en La Libertad, Ayacucho y Ancash,
fueron identificadas como N. sphaericum, N. par-
meloides y N. zetterstedtii, respectivamente. Presen-
taron una complejidad de morfotipos y estadios.
En todas las muestras, tanto antes (0 h) y después
de la exposicién a radiacion UV, se observaron
concentraciones de compuestos absorbentes de
radiacion: clorofila-a, carotenoides, scitoneminas y
aminoacidos tipo micosporinas (MAAs). Los cuales,
aumentaron ante una exposicion de radiacion UV a
corto plazo (6 h) y disminuyeron a largo plazo (20
h). N. zetterstedtii (Ancash) present6 las concen-
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traciones mas altas, para la clorofila-a los valores
fueron de 14.74 pg.g-1 (0 h), 18.99 pg.g-1(6 h) y
10.08 pg.g-1(20 h); para los carotenos, 22.49 pg.g-1
(0 h), 38.29 pg.g-1(6 h) y 20.60 pg.g-1(20 h); para la
scitonemina, 44.46 pg.g-1 (0 h), 83.77 pg.g-1(6 h) y
58.82 pg.g-1(20 h); y para los MAAs, 257.36 pg.g- 1,
487.65 pg.g-1 y 359.68 pg.g-1. N. parmeloides fue
mas sensible a las exposiciones de radiacion UV y
presentd lo valores mas bajos de pigmentos, segui-
da de N. sphaericum. Ademas, se evidencio la capa-
cidad de tolerancia hidrica para todas las muestras,
siendo N. parmeloides, la que presentd menor tasa
de desecacion (80.35% de pérdida en 45 horas) y
mayor tasa de hidratacion (14.62% en 25 horas); y
N. zetterstedltii, la que present6é un comportamiento
mas estable. Por lo tanto, la plasticidad fenotipica
y las adaptaciones ecolégicas, como la produccién
de pigmentos (scitoneminas y MAAs) y tolerancia a
la desecacion (congelamiento y descongelamiento)
de las especies estudiadas, demuestran que son
especies complejas y extremoéfilas que habitan en
los ambientes altoandinos.

Palabras clave: Nostoc, morfotipos, pigmentos fotoprotectores,
radiacion UV, desecacion, lagunas altoandinas

Texto completo accesible en:

https://cybertesis.unmsm.edu.pe/
item/0e7479¢3-8a65-4752-a588-756f9e8a5935
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Ana Laura Aguilar Revilla
Determinacion de fitoplancton perteneciente al lago urbano del
bosque de San Juan de Aragon en Temporada de lluvias y seca.

Tesis de Licenciatura en Biologia

Universidad Nacional Autbnoma de Biologia
Asesor: Dr. Eberto Novelo
Correspondencia: dooguie70@gmail.com

El bosque de San Juan de Aragdén se encuentra
ubicado al oriente de la Ciudad de México, en la
delegacién Gustavo A. Madero, dentro de su area
cuenta con un lago urbano, que es mayormente
abastecido por la planta de tratamiento de aguas
residuales “Tlacos"” que se encuentra en la misma
alcaldia. El objetivo de este estudio fue determinar
al fitoplancton perteneciente al Lago del Bosque de
SanJuan de Aragén ubicado en la Ciudad de México,
de cuatro muestreos realizados entre abril de 2017
y febrero de 2018 en cuatro puntos, embarcadero,
zona norte, planta surtidora y planta de rebombeo.
Se realizd la determinacién de nutrimentos por
medio de espectrofotometria, ademas de la toma
de variables fisicoquimicas como: temperatura,
pH, oxigeno disuelto, clorofila a y la turbidez por
el Disco de Secchi. Se determinaron 36 especies
pertenecientes a las divisiones Chlorophyta, Cya-
noprokaryota Euglenophyta y Heterokontophyta,
que cuentan con su descripcion y fotografia, asi
como su distribucién a nivel nacional e internacio-
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nal. Las 36 especies se clasificaron como 8 especies
dominantes, 19 especies frecuentes y 9 raras. Se
reportan tres registros nuevos de especies para la
CDMX. El lago se clasifica como hipertrofico para
el mes de agosto del 2017 bajo la clasificacién de
la OCDE y por la presencia de especies dominan-
tes reportadas en cuerpos de agua con similares
caracteristicas. Finalmente se concluyé que no hay
un claro recambio de especies entre épocas de
secas y lluvias, debido a que el lago cuenta con un
abastecimiento constante de agua, nutrientes y di-
ferentes condiciones que permiten la permanencia
constante de estas especies. Se sugiere continuar
con los estudios en este lago, pues pertenece a uno
de los importantes pulmones de la Ciudad de Mé-
xico, y cuenta con mucha influencia de visitantes
lo que aumenta la presién antropogénica sobre él.

Disponible en TESIUNAM: http://132.248.9.195/
ptd2024/abr_jun/0857237/Index.html
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Microbiota del relieve esculiorico del bien inmueble “el
Paraguas” del Museo Nacional de Antropologia.

Tesis de licenciatura en Biologia
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Asesor: Dr. Eberto Novelo
Correspondencia: benitez.sophie@gmail.com

Esta tesis estudia la microbiota asociada al relieve
escultérico del Paraguas, una obra monumental
que forma parte del Museo Nacional de Antropolo-
gia (MNA) en México. Dicho inmueble presenta sig-
nos de alteracién y deterioro que inicialmente se
atribuian a la formacién de sales, sin embargo, la
presente investigacién definié que las modificacio-
nes eran generadas principalmente por la accién
de microorganismos. El objetivo de esta investiga-
cién fue identificar, comprender y evaluar los orga-
nismos presentes en la interfaz del relieve escul-
torico de la columna del inmueble, considerando
su diferente orientacién y alturas. La investigacion
consistio en cuatro actividades principales: revision
de fotografias y resultados previos, toma de mues-
tras, caracterizacion de las muestras, aislamiento
de especies y analisis de resultados. Los datos
obtenidos confirmaron que la capa de proteccion
alberga organismos como: algas, protozoos, hon-
gos, animales y plantas no vasculares. Ademas, se
observé que su distribucion esta relacionada con la
incidencia de los agentes externos, como es el caso
de luz, humedad, agua, temperatura y vientos. El
analisis y aislamiento de las especies mostré que
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los hongos son los principales agentes de deterioro
debido a que degradan los compuestos de la capa
de proteccién y favorecen el establecimiento del
resto de la microbiota a partir de la formacién de
un biofilm. La interfaz que recubre la columna del
Paraguas esta elaborada por ceras, compuestos
organicos que pueden ser deteriorados por varios
organismos, tal es el caso de los hongos. A partir de
estos hallazgos, se propuso una modificacién de la
capa de proteccion a través del cambio en el por-
centaje de material aplicado con el fin de disminuir
el crecimiento de los organismos, especialmente
el género Cladosporium sp. Los resultados hasta la
fecha después de la modificacion de la capa de pro-
tecciéon que cubre al inmueble muestran que esta
intervencion ha reducido la presencia de microor-
ganismos, lo que sugiere que se esta ralentizado
el proceso de biodeterioro. El escrito presenta a
detalle la investigacion llevada a cabo para desta-
car las implicaciones y las recomendaciones en la
conservacion del Paraguas.

Disponible en TESIUNAM: http://132.248.9.195/
ptd2024/abr_jun/0857371/Index.html
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