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RESUMEN 
Las asociaciones de diatomeas pueden reflejar la 
estructura y funcionamiento de los ecosistemas ló-
ticos. El objetivo del presente trabajo fue evaluar la 
distribución de las diatomeas en un río serrano de 
la provincia de San Luis, Argentina, en función de su 
diversidad y las variables ambientales. Se selecciona-
ron cuatro puntos distribuidos en el río Chico durante 
un ciclo anual. Se obtuvieron muestras de plancton, 
parámetros abióticos y mediciones de los principales 
nutrientes. Las diatomeas pennadas representaron 
la mayor riqueza de especies. La especie dominante 
fue Cymbella affinis en todos los sitios de muestreo 
durante el ciclo anual, la codominante Cymbella cym-
biformis, la densidad de las especies asociadas varió 
estacionalmente. La riqueza se mantuvo constante, 
la diversidad aumentó en verano junto con equidad 
y la dominancia, asociado con la variabilidad de las 
condiciones. El importante recambio de especies 
permitió caracterizar este ambiente. Las variaciones 
de los factores fisicoquímicos influyeron en la com-

posición específica de diatomeas. La composición 
de especies se correspondió con el ecosistema, ex-
hibiendo respuestas relacionadas directamente con 
las características ecológicas y climáticas particulares 
del ambiente, constituyendo una herramienta valio-
sa para medir la estabilidad de este y cuantificar los 
efectos que las perturbaciones podrían tener en los 
sistemas naturales. 
Palabras clave: ambientes serranos, autoecología, ecosistemas 
lóticos, fitoplancton, taxocenosis 

ABSTRACT
The diatom assemblages can reflect the structure 
and functioning of the lotic ecosystems. Our goal 
was to evaluate the distribution of diatoms in a 
mountain stream from San Luis, Argentina, based 
on their diversity and environmental variables. Four 
points distributed in the Chico stream were selected 
during an annual cycle. Samples of plankton, phy-
sicochemical parameters and main nutrients were 
obtained. Pennate diatoms represented the greatest 
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species richness. The dominant species was Cymbella 
affinis at all sampling sites during the annual cycle, 
codominant Cymbella cymbiformis was found, while 
the associated species varied seasonally. Species 
richness remained constant, while diversity increa-
sed in summer along with equity and dominance, 
which is associated with the variability of conditions. 
An important exchange of species was observed in 
the period studied, which allowed characterizing this 
environment. The variations of the physicochemical 
factors influenced the specific composition of the 
taxocenosis of diatoms at each time of the year. The 
species composition corresponded to the ecosystem, 
exhibiting responses that relate directly to the par-
ticular ecological and climatic characteristics of the 
environment, constituting a valuable tool to measure 
its stability and quantify the effects that disturbances 
could have on natural systems.
Keywords: autoecology, lotic ecosystems, mountain 
environments, phytoplankton, taxocenosis

INTRODUCCIÓN
Las variaciones en los factores físico-químicos ge-
nerales en los ecosistemas lóticos presentan una 
amplia heterogeneidad espacio-temporal (Ward 
1989). La interacción de estas variables ejerce una 
influencia sobre la distribución, interacciones y las 
adaptaciones de los organismos (Bojorge-Garcia & 
Cantoral-Uriza 2007). Uno de los grupos más abun-
dantes y representativos en los sistemas acuáticos 
dulceacuícolas está representado por las diato-
meas (López & Altamirano 2011), de tal manera 
que en ríos suponen alrededor del 80-90 % de la 
comunidad de la comunidad fitoplanctónica (Rivas 
et al. 2010). Al igual que en otros organismos, la 
composición y distribución de las asociaciones de 
las diatomeas son el resultado de condiciones en 
el medio ambiente y en particular en los sistemas 
lóticos pueden reflejar la estructura y funciona-
miento (Sabater et al. 1988). Debido a los atributos 
comunitarios de las diatomeas, i. e. distribución 
ubicuitaria, elevado número de especies, capacidad 
para colonizar diferentes ambientes y su respuesta 
a cambios del entorno, son consideradas como 
valiosos indicadores de la calidad del agua e im-
portantes referentes geoambientales, que en con-
junto con la disposición estratigráfica, estructural, 
el condicionamiento geomorfológico, el sistema de 
drenaje y las características provenientes de cada 
una de las etapas del desarrollo de la cuencas hi-
drográficas, conforman una interesante fuente de 
información que permite interpretar y contribuir al 

conocimiento de las diatomeas de sistemas lóticos, 
así como establecer bases sólidas para los estudios 
futuros de monitoreo biológico y ambiental (Giac-
cardi et al. 2000). 
En el centro de Argentina se han realizado estu-
dios ficológicos en las cuencas de los ríos Tercero 
y Cuarto en la provincia de Córdoba, aportando 
conocimientos florísticos y autoecológicos (Luque et 
al. 1997; Luque & Martínez de Fabricius 2000; Martí-
nez de Fabricius 1995; Martínez de Fabricius & Gari, 
1996; Martínez de Fabricius et al. 2004). No obstan-
te, hasta el presente existen escasos registros o es-
tudios particulares del componente diatomólogico 
de los ríos de San Luis, a excepción de los trabajos 
aportados por Daruich et al. 2005, 2013, 2017; por 
ende, se carece de una base florística robusta y con-
fiable de diatomeas para nuestra provincia, la cual 
eventualmente permitiría hacer diagnósticos funda-
mentados sobre el estado ecológico de los sistemas 
lóticos locales y ofrecer un punto de referencia 
efectivo para la detección de eventualidades am-
bientales. Dada la abundancia de recursos hídricos 
y su importancia socioeconómica para la provincia 
de San Luis, y considerando los escasos anteceden-
tes respecto al estudio de las diatomeas, el objetivo 
del presente trabajo fue evaluar la distribución de 
las diatomeas de un río serrano de la provincia de 
San Luis, Argentina en función de su diversidad y las 
variables ambientales.

ÁREA DE ESTUDIO
El área de estudio se ubica al Norte de la ciudad de 
San Luis, aproximadamente a 50 km, sobre la ruta 
provincial Nº 3 (Fig. 1). La zona se extiende desde la 
localidad de Nogolí al Este y corresponde al escurri-
miento superficial del flanco occidental de la Sierra 
de San Luis, representado por el río homónimo. La 
cuenca de este abarca una superficie de 300 km2 
aproximadamente, comprendida entre las coorde-
nadas 66° 09’ 13” – 66° 19’ 19” O y 32° 48’ 45” – 33° 
01’ 00” S; y está conformada por dos afluentes, Río 
del Molle y Río Chico. Sobre este último, se ha reali-
zado el muestreo y desarrollado el presente estudio 
(Fig. 2). El sistema de drenaje responde a un patrón 
rectangular y paralelo en las porciones altas de la 
cuenca, luego adopta un patrón subdendrítico y por 
último uno entrelazado o distributario. La altitud 
varía entre los 800 - 2000 m snm. Los sedimentos 
del río Chico, en general, están conformados por 
bloques menores a 0.5 m con un porcentaje apro-
ximado de 10 %. Los clastos son subangulosos a 
redondeados y composicionalmente están confor-
mados por esquistos y granitos en proporciones 
similares, con un predominio de los segundos. 
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Figura 1. Área de estudio y localización de los sitios de muestreo.

Las fracciones predominantes en los sedimen-
tos son las gravas con un porcentaje de 80 a 85 
%, presentando un tamaño promedio de 6 cm y 
composicionalmente están formadas por granitos, 
metamorfitas y fragmentos de pegmatitas, predo-
minado las dos primeras, sin embargo, los grani-
tos se encuentran en proporciones de 50 a 70 %, 
aumentado su proporción río abajo. Las fracciones 
finas (arena, limo y arcilla) se encuentran en pro-
porciones de 10 a 35 % en la masa de los sedimen-
tos. Predomina la arena mediana, con variaciones 
gruesa a fina en sectores. Limo y arcilla se presen-
tan en proporciones muy bajas. La composición 
de las arenas corresponde fundamentalmente a la 
composición de las rocas mencionadas, además, 
de cuarzo y feldespato (Ulacco et al. 2002).

MATERIALES Y MÉTODOS
Se trabajó con muestras de plancton obtenidas 
en cuatro puntos distribuidos en el río Chico: RChI 
(río Chico I), RChII (río Chico II), RChIII (río Chico 
III) y RChIV (río Chico IV) (Fig. 2). La recolección se 
realizó con una periodicidad estacional, durante 
un ciclo anual desde invierno de 2000 a otoño de 
2001. Se analizó un total de 16 muestras obte-

nidas en el cauce central del río con una red de 
plancton de 25 μm de diámetro de abertura. Las 
muestras cuantitativas se obtuvieron por filtra-
ción de 100 litros de agua a través de red de igual 
abertura de malla. La colmatación de la red por 
la presencia de detritos y mucílagos permite que 
organismos de menor tamaño queden retenidos 
en la red (Ferrario et al. 1995; Schwoerbel 1975). 
Simultáneamente se registraron parámetros físi-
cos y químicos: temperatura, pH mediante el uso 
de P. Altronix M-206, conductividad con sensor 
Altronix CT2 y velocidad de corriente mediante 
el uso de un objeto flotante desplazado por el 
agua. Mientras que para la determinación de 
los sulfatos, nitratos, carbonatos, cloruro, sodio 
y potasio se siguieron las técnicas descriptas en 
APHA-AWWA-WPCF (1992). En el laboratorio, las 
muestras planctónicas fueron fijadas con formal-
dehído al 4 %. Con el fin de facilitar y mejorar la 
identificación de las diatomeas fueron tratadas 
con agua oxigenada a 80 °C durante dos horas 
y posteriormente lavadas con agua destilada 
(Battarbee 1986). Los preparados permanentes 
se confeccionaron utilizando Naphrax® como 
medio de montaje (Hasle & Fryxell 1970). Los 
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Cuadro 1 (a), (b). Registros estacionales de las variables físico-químicas en los sitios de muestreo del río Chico, en el 
período Invierno 2000/Otoño 2001. Referencias: T°: Temperatura °C, Cond: Conductividad µS/cm, Caud: Caudal m³/
seg, Vcte: Velocidad de la corriente m/seg, Ca++: calcio; Mg++: magnesio;  Na+: sodio; K+: potasio ; Cl-: cloruro; CO3=: 
carbonato; SO4=: sulfato; NO3=: nitrato. Sitios de muestreo: RChIV: río Chico IV, RChIII: río Chico III, RChII: río Chico II, 
RChI: río Chico I.

 INVIERNO 2000 PRIMAVERA 2000

 (a) RChIV RChIII RChII RChI RChIV RChIII RChII RChI

T° agua 13.3 11.2 11.9 13.6 20.4 25 23 20.5

T° amb. 17 17 14 17 25 28 30 33

pH 8.21 8.46 7.9 8.53 8.4 8.5 8.46 8.23

Cond. 743 828 1006 920 790 851 347 328

Caud. 0.662 0.117 0.13 0.358 0.250 0.170 0.050 0.220

Vcte 0.625 0.363 0.495 0.182 0.390 0.470 0.430 0.680

Ca++ 107.7 125.6 93.34 84.36 91.58 85.60 37.83 36.50

Mg++ 26.2 42.57 14.19 24.01 28.65 30.67 14.93 10.49

Na+ 27.85 19.25 23.93 19.25 49.81 62.78 20.56 15.22

Cl- 46.08 36.16 41.12 38.29 19.54 22.75 8.56 7.49

K+ 13.75 13.33 10.64 9.94 11.50 6.50 8.65 7.05

CO3= 177.2 127.7 904.4 103.6 401.86 469.75 256.08 249.38

SO4= 250 525 155 230 20.4 25 23 20.5

NO3= 0.2 0.2 0.1 0.1 25 28 30 33

 VERANO 2001 OTOÑO 2001

(b) RChIV RChIII RChII RChI RChIV RChIII RChII RChI

T° agua 24 27 23 26 10 8 8 12

T° amb. 27 29 27 30 12 10 12 15

pH 7,9 8,2 8,2 8,2 8.3 8.2 8.2 8.2

Cond. 929 700 850 844 862 862 850 920

Caud. 0,45 0,38 0,2 0,13 0.43 0.321 0.7 0.212

Vcte 0,3 0,33 0,39 0,3 0.7 0.54 0.574 0.649

Ca++ 109,3 73,27 87,8 89,06 96.22 53.75 107 72.51

Mg++ 33,42 20,74 30,73 48,78 37.13 23.41 29.4 22.75

Na+ 48,1 46,6 59,3 50 49.55 24 62 33.5

Cl- 33,53 32,01 41,16 37 8.81 5.56 8.57 13

K+ 4,36 3,73 3,91 2,155 8.3 8.2 8.2 8.2

CO3= 467,6 431 504,3 508,5 255.2 177.7 483.7 92.46

SO4= 125 205 270 245 300 166.7 425 300

NO3= 0,1 0,2 0,2 0,13 30 16.67 42.5 30
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recuentos se realizaron por transectas según el 
método propuesto por Villafañe & Reid (1995). Se 
reemplazó la cámara Sedgwick-Rafter por un por-
taobjetos y un cubreobjetos de 24 x 50 mm, en el 
portaobjeto se sedimentó una alícuota de 0.3 mL 
y se predeterminaron tres transectas horizontales 
equidistantes evitando los efectos de bordes. Se 
contaron más de una cámara hasta obtener un 
promedio de organismos constante, el cual se 
alcanzó con tres cámaras, excepcionalmente se 
contaron cinco y los valores se expresan en org/
mL. La concentración de organismos se obtuvo 
mediante N/Vb; para la obtención del área barrida 
se integraron las superficies de las tres transectas 
(longitud de cubreobjetos por el ancho del campo 
visual a 400 X) y en el valor de densidad (org/mL) 
se utilizó la fórmula: Cx F´ donde F´ = Vol. filtrado/
Vol. inicial. Para la identificación de especies se 
utilizaron trabajos de Krammer & Lange–Bertalot 
(1986, 1988, 1991) y varios de flora diatomológica 
regionales (Luque et al. 1997; Martínez de Fabri-
cius & Gari 1996; Martínez & Corigliano 1989; Mar-
tínez et al. 2005. Para el ordenamiento sistemático 
se siguió la clasificación propuesta por Simonsen 
(1979). Además, se consultó la base de datos Al-
gaeBase (Guiry & Guiry 2020) para actualizaciones 
nomenclaturales.

ANÁLISIS ESTADÍSTICO
Para el análisis de la α Diversidad, se calcularon 
índices estándar tales como Shannon, Simpson y 
Margalef a partir de los cuáles se analizó la riqueza 
de especies y el número de individuos, a partir de 
los cuáles se analizó la riqueza de especies y la do-
minancia de éstas. Para complementar visualmen-
te estos datos, se realizó un gráfico de SHE (Buzas 
& Hayek 1996; Hayek y Buzas 1997). Este análisis 
permite separar la contribución de la riqueza espe-
cífica y la estructura de la comunidad en la diversi-
dad alfa. En este análisis se descompone del índice 
de Shannon (H’) para obtener la contribución del 
número de especies (S) y la equidad de la comuni-
dad (E), de forma que H’ = lnS + lnE. Para el cálculo 
de la ß Diversidad, se utilizaron los índices de Cody 
y Whittaker, que se emplearon tanto de forma 
global (las cuatro estaciones en conjunto) como 
para todos los pares de estaciones. Se llevaron a 
cabo pruebas de T-Test de Diversidad (una versión 
optimizada de la prueba T de Student que emplea 
los índices de Shannon y Simpson), además de un 
Test de Permutación de Diversidad, para todos los 
pares de estaciones. Se realizaron dos análisis de 
correspondencia canónica (ACC) teniendo en cuen-
ta la identificación a priori del gradiente estacional, 

para las especies exclusivas de cada estación, así 
como para las comunes a partir de las variables 
ambientales. Finalmente, se realizó el método no 
paramétrico de Kruskal-Wallis (dado que los datos 
no presentaron los supuestos de normalidad y 
homogeneidad de varianzas) teniendo como factor 
las cuatro estaciones contra el número de indivi-
duos, junto con sus correspondientes Post-Hoc 
empleando la U-Mann-Whitney. Todos los análisis 
fueron llevados a cabo empleando el software de 
análisis estadístico PAST v.2.0 (Hammer et al. 2001).
 
RESULTADOS
Los resultados obtenidos de las variables ambien-
tales se muestran en el Cuadro 1 (a), (b). El pH osci-
ló entre 7.9 en RChII (río Chico II) y RChIV (río Chico 
IV) en invierno y en verano respectivamente y 8.53 
en RChI (río Chico I) en invierno. La temperatura del 
agua varió en relación con los valores térmicos esta-
cionales, registrándose las menores temperaturas 
en otoño e invierno y las temperaturas más altas en 
primavera y verano. La conductividad máxima se 
registró en RChII con 1006 μS/cm en la estación de 
invierno. La velocidad de corriente fluctuó entre 0.7 
m/seg en otoño y 0.18 m/seg en invierno. El caudal 
varió entre 0. 050 m3/seg en primavera en RChII y 
0. 662 m3/seg en RChIV en invierno. Los valores de 
los aniones y cationes fueron más elevados en ve-
rano, alcanzando concentraciones importantes, en 
invierno. Los carbonatos fueron más elevados en 
verano en los cuatro sitios de muestreo, mientras 
que el nitrato en otoño, y el sulfato en invierno. Se 
determinaron un total de 53 taxones de especies 
de diatomeas de la Clase Bacillariophyceae. El Cua-
dro 2 (a), (b), (c) y (d) muestra la distribución de las 
abundancias totales y relativas observadas en las 
estaciones estudiadas. Las diatomeas pennadas 
representaron la mayor riqueza de especies consti-
tuyendo el 92.6 % de los taxones. También fueron 
dominantes en términos de abundancia sobre las 
centrales. Los géneros con mayor número de espe-
cies fueron Gomphonema (6) que se distribuyó en 
todas las estaciones; Nitzschia (5) se presentó en 
invierno, primavera y otoño; Cymbella (5) y Navicula 
(4) se observaron en todo el ciclo anual (Fig. 2).
La especie dominante fue Cymbella affinis Kützing 
en todos los sitios de muestreo durante el ciclo 
anual. Como especie codominante Cymbella cym-
biformis, en tanto que las especies asociadas va-
riaron estacionalmente. En invierno las asociadas 
fueron Diatoma vulgaris Bory, Navicula radiosa y 
Ulnaria ulna; en primavera Cymbella cistula, Enc-
yonema prostratum y Ulnaria ulna. En verano, los 
taxones asociados estuvieron representadas por 
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Figura 2. Géneros con mayor número de especies durante el periodo de muestreo 2000-2001.

Cuadro 2 (a, b, c, d). Distribución estacional de las especies en los sitios estudiados. Sitios de muestreo: RChIV: río 
Chico IV, RChIII: río Chico III, RChII: río Chico II, RChI: río Chico I. AT: Abundancia total, AR: Abundancia relativa. 

a)
INVIERNO 2000 RChIV RChIII RChII RChI AT AR
Caloneis amphisbaena (Bory) Cleve  84 84 0.0007

Cocconeis fluviatilis J.H. Wallace 253 168 421 0.0036

Cocconeis placentula var. euglypta (Ehrenberg) Grunow 126 126 0.0011

Cymatopleura solea (Brébisson) W. Smith 84 84 0.0007

Cymbella affinis Kützing 11392 16582 10548 7594 46116 0.3949

Cymbella cistula (Ehrenberg) O. Kirchner 126 126 0.0011

Cymbella cymbiformis C. Agardh 9282 9915 19831 13924 52952 0.4534

Cymbella tumida (Brébisson) Van Heurck 168 168 0.0014

Cymbopleura amphicephala (Nägeli ex Kützing) Krammer 801 717 1518 0.0130

Diatoma vulgaris Bory  379 2658 548 928 4513 0.0386

Encyonema prostratum (Berkeley) Kützing 84 84 0.0007

Epithemia argus (Ehrenberg) Kützing 168 168 0.0014

Epithemia gibba (Ehrenberg) Kützing 42 42 0.0004

Gomphonema gracile Ehrenberg 1308 464 1772 0.0152

Gomphonema olivaceum (Hornemann) Ehrenberg 15 15 0.0001

Gomphonema parvulum (Kützing) Kützing 42 42 84 0.0007

Halamphora normanii (Rabenhorst) Levkov 42 42 0.0004
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Navicula radiosa Kützing 42 2151 1729 253 4175 0.0357

Nitzschia amphibia Grunow 84 84 168 0.0014

Nitzschia dissipata (Kützing) Rabenhorst 84 84 0.0007

Nitzschia linearis W. Smith 126 126 0.0011

Nitzschia palea (Kützing) W. Smith 126 126 0.0011

Nitzschia sinuata (Thwaites) Grunow 126 126 0.0011

Planothidium lanceolatum (Brébisson ex Kützing) Lange-Bertalot 126 126 0.0011

Pseudostaurosira brevistriata (Grunow) D.M. Williams & 
Round 42 42 0.0004

Reimeria uniseriata S.E. Sala 253 84 337 0.0029

Staurosirella pinnata (Ehrenberg) D.M. Williams & Round 42 42 0.0004

Surirella ovalis Brébisson 126 126 0.0011

Ulnaria ulna (Nitzsch) Compère 675 1392 632 295 2994 0.0256

b)
PRIMAVERA 2000 RChIV RChIII RChII RChI AT AR
Aulacoseira granulata (Ehrenberg) Simonsen 7594 7594 0.2635

Caloneis bacillum (Grunow) Cleve 84 84 0.0029

Cocconeis placentula var. lineata (Ehrenberg) Van Heurck 42 42 0.0015

Cymatopleura solea (Brébisson) W. Smith 210 42 252 0.0087

Cymbella affinis Kützing 16075 33333 30590 15274 95272 3.3061

Cymbella cistula (Ehrenberg) O. Kirchner 1265 126 87 67 1545 0.0536

Cymbella cymbiformis C. Agardh 1265 421 717 3585 5988 0.2078

Encyonema prostratum (Berkeley) Kützing 168 675 8016 8859 0.3074

Diatoma vulgaris Bory  842 421 632 1895 0.0658

Epithemia adnata (Kützing) Brébisson 84 84 0.0029

Epithemia argus (Ehrenberg) Kützing 843 1265 2108 0.0732

Epithemia gibba (Ehrenberg) Kützing 84 84 0.003

Fragilariforma constricta (Ehrenberg) D.M. Williams & Round 2320 2320 0.014

Gomphonema gracile Ehrenberg 253 1476 1729 0.0104

Gomphonema parvulum (Kützing) Kützing 675 675 0.0040

Gomphonema truncatum Ehrenberg 42 42 0.0003

Navicula tripunctata (O.F. Müller) Bory 126 126 0.0008

Nitzschia lacuum Lange-Bertalot 126 126 0.0008

Nitzschia linearis W. Smith 210 3502 3712 0.0222

Nitzschia palea (Kützing) W. Smith 126 464 590 0.0035

Pinnularia borealis Ehrenberg 84 84 0.0005

Pseudostaurosira  parasitica (W. Smith) E. Morales 42 42 42 126 0.0008

Ulnaria acus (Kützing) Aboal 3164 1687 4851 0.0290

Ulnaria ulna (Nitzsch) Compère 506 5611 886 21814 28817 0.1726
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c)
VERANO 2001 RChIV RChIII RChII RChI AT AR
Achnanthidium minutissimum (Kützing) Czarnecki 42 42 0.0009

Amphora pediculus (Kützing) Grunow 84 84 0.0018

Aulacoseira granulata (Ehrenberg) Simonsen 0 6962 42 7004 0.1479

Cocconeis placentula var. euglypta (Ehrenberg) Grunow 84 84 0.0018

Cocconeis placentula var. lineata (Ehrenberg) Van Heurck 42 42 0.0009

Cyclotella meneghiniana Kützing  632 42 674 0.0142

Cymbopleura amphicephala (Nägeli ex Kützing) Krammer 8312 42 8354 0.1781

Cymbella affinis Kützing 2531 11603 14134 0.2984

Cymbella affinis f. venter Martínez de Fabricius 126 42 168 0.0035

Cymbella cistula (Ehrenberg) O. Kirchner 42 42 0.0009

Cymbella cymbiformis C. Agardh 2531 2531 0.0534

Cymbella tumida (Brébisson) Van Heurck 42 42 0.0009

Diatoma vulgaris Bory  10337 1476 11813 0.2494

Encyonema minutum (Hilse) D.G. Mann 42 42 0.0009

Encyonema muelleri (Hustedt) D.G. Mann 42 42 0.0009

Encyonema prostratum (Berkeley) Kützing 0 0.0009

Epithemia gibba (Ehrenberg) Kützing 126 126 0.0027

Epithemia sorex Kützing 84 42 126 0.0027

Fragilariforma constricta (Ehrenberg) D.M. Williams & Round 42 42 84 0.0018

Geissleria decussis (Østrup) Lange-Bertalot & Metzeltin 42 42 0.0018

Gomphonema acuminatum Ehrenberg 42 421 463 0.0098

Gomphonema intricatum Kützing 42 42 0.0009

Hantzschia amphioxys (Ehrenberg) Grunow 210 210 0.0044

Luticola mobiliensis (C.S. Boyer) A.  Mayama 42 42 0.0009

Meridion anceps (Ehrenberg) D.M. Williams 253 253 0.0009

Navicula menisculus Schumann 42 42 0.0009

Navicula radiosa Kützing 42 42 0.0009

Pinnularia borealis Ehrenberg 253 253 0.0053

Pinnularia divergens W. Smith 42 42 0.0009

Stauroneis phoenicenteron (Nitzsch) Ehrenberg 42 42 0.0009

Ulnaria acus (Kützing) Aboal 0 210 210 0.0044

Ulnaria ulna (Nitzsch) Compère 126 126 0.0027
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d)
OTOÑO 2001 RChIV RChIII RChII RChI AT AR
Achnanthidium minutissimum (Kützing) Czarnecki 6751 2531 632 9914 0.0278

Amphora pediculus (Kützing) Grunow 84 42 126 0.0004

Cocconeis placentula var. lineata (Ehrenberg) Van Heurck 84 42 126 0.0004

Cyclotella meneghiniana Kützing  42 42 0.0001

Cymatopleura solea (Brébisson) W. Smith 253 253 0.0007

Cymbella affinis Kützing 80168 54852 88607 78059 301686 0.8451

Cymbella affinis f. venter Martínez de Fabricius 42 253 42 42 379 0.0011

Cymbella cistula (Ehrenberg) O. Kirchner 42 42 84 0.0002

Cymbella cymbiformis C. Agardh 7088 2109 210 210 9617 0.0269

Cymbopleura amphicephala (Nägeli ex Kützing) Krammer 801 168 464 42 1475 0.0041

Diatoma vulgaris Bory  337 337 464 42 1180 0.0033

Encyonema minutum (Hilse) D.G. Mann 42 42 84 168 0.0005

Encyonema prostratum (Berkeley) Kützing 84 84 0.0002

Epithemia gibba (Ehrenberg) Kützing 42 42 0.0001

Fragilariforma constricta (Ehrenberg) D.M. Williams & Round 42 42 84 0.0002

Gomphonema acuminatum Ehrenberg 42 126 168 0.0005

Gomphonema gracile Ehrenberg 1139 126 42 1307 0.0037

Gomphonema intricatum Kützing 1054 379 42 1475 0.0041

Hantzschia amphioxys (Ehrenberg) Grunow 42 42 0.0001

Karayevia clevei (Grunow) Bukhtiyarova 42 42 0.0001

Luticola mobiliensis (C.S. Boyer) Mayama 42 42 0.0001

Meridion anceps (Ehrenberg) D.M. Williams 1054 20337 1126 22517 0.0631

Navicula capitatoradiata Germain ex Gasse 42 42 0.0001

Navicula radiosa Kützing 210 84 42 336 0.0009

Navicula tripunctata (O.F. Müller) Bory 253 42 295 0.0008

Nitzschia amphibia Grunow 42 42 0.0001

Pinnularia borealis Ehrenberg 42 42 0.0001

Planothidium lanceolatum (Brébisson ex Kützing) Lange-Bertalot 42 42 42 126 0.0004

Reimeria uniseriata S.E. Sala 15 42 42 99 0.0003

Staurosirella pinnata (Ehrenberg) D.M. Williams & Round 42 42 0.0001

Ulnaria acus (Kützing) Aboal 0 295 126 0 421 0.0012

Ulnaria ulna (Nitzsch) Compère 1983 717 928 1054 4682 0.0131
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Figura 3. Número de taxones comunes y exclusivos durante el periodo de muestreo 2000-2001.

Cuadro 3. Valores de los índices ecológicos observados durante el período de muestreo 2000-2001. 

Figura 4. Resultados del análisis SHE durante el periodo de muestreo 2000-2001. 

INVIERNO PRIMAVERA VERANO OTOÑO

Taxa_S 29 24 32 32

Individuos 116787 167005 47369 286009

Simpson_1-D 0.6346 0.6366 0.7919 0.3404

Shannon_H´ 1.34 1.57 1.852 0.8531

Margalef_DMg 2.4 1.913 2.88 2.467

Equidad_J 0.3979 0.4941 0.5343 0.2462
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Aulacoseira granulata, Cymbopleura amphicephala y 
D. vulgaris; en tanto que en otoño fueron Achnanthi-
dium minutissimum, Meridion anceps y Ulnaria ulna.
En la Fig. 3 se presentan los taxones comunes y ex-
clusivos durante el ciclo anual. El número de taxones 
comunes presentó variación estacional, otoño pre-
sentó el mayor número de taxones comunes e inver-
samente, en esta estación se determinó el menor nú-
mero de taxones exclusivos. Mientras que primavera 
presentó el menor número de especies comunes e 
invierno el mayor número de taxones exclusivos. 
Se contabilizaron un total de 617, 170 valvas. Cabe 
señalar que, del total, sólo dos taxones contribuye-
ron a más del 80 % de las valvas contabilizadas: C. 
affinis con 457, 208 valvas (74 %) y C. cymbiformis con 
71, 088 valvas (11.4 %), representando así, las espe-
cies más frecuentes y abundantes en los sitios de 
muestreo. Sin embargo, las asociaciones en todos 
los puntos de muestreo se caracterizaron por pre-
sentar pocas especies con elevadas abundancias. En 
el presente estudio, para fines prácticos, se consi-
deró las especies representadas por un número de 
individuos (dos valvas) de 400 o más. En el Cuadro 
3 se presentan los valores calculados de los índices 
ecológicos para todos los sitios de muestreo duran-
te el ciclo anual. Los valores de diversidad (índice de 
Shannon (H´), índice de Simpson:1-D) se compara-
ron mediante el Test de diversidad no existiendo 
diferencias significativas (p = 0.0001) durante el 
periodo estudiado. El test de Kruskal-Wallis no mos-
tró diferencias significativas entre las estaciones de 
muestreo (p < 0.05). La variación de los valores de 
riqueza (S) para los sitios estudiados fue la siguiente: 
el mayor número de especies se registró en verano 
(S = 32) y en otoño (S = 32), el valor menor fue en 
primavera (S = 24). Los valores más altos de diver-
sidad, equidad y dominancia para todos los sitios 
muestreados se registraron en verano.
La representación gráfica del análisis SHE mani-
festó una riqueza uniforme (ln S) mientras que la 
equidad, aumentó (ln E) junto a la diversidad (H) 
durante el período de muestreo (Fig. 4). La aproxi-
mación beta de la diversidad (β), buscó estimar el 
recambio de especies durante el ciclo anual estu-
diado, mediante el cálculo de los índices de Whit-
taker (βW) = 1.0855 y Cody (βC) = 45. Los resultados 
indicaron que el recambio de especies fue alto y el 
mayor reemplazo de especies se dio entre la es-
tación invierno y verano (Cuadro 4). El análisis de 
correspondencia canónico (ACC) se realizó sobre la 
distribución de las especies abundantes (400 val-
vas o más) respecto a las variables fisicoquímicas 
de cada estación durante el ciclo anual (Fig. 5). Cym-
bella affinis (CAFF), Cymbella cymbiformis (CCYM), 

Cymbopleura amphicephala (CYAM), Diatoma vulga-
ris (DVUL), Gomphonema gracile (GGRA), Navicula 
radiosa (NRAD) y Ulnaria ulna (UULN) en invierno, 
estuvieron asociadas con la conductividad, caudal, 
cationes sodio y potasio, y sulfato. Aulocoseira 
granulata (AGRA), Cymbella affinis (CAFF), Cymbella 
cymbiformis (CCYM), Cymbella cistula (CCIS), Cyclote-
lla meneghiniana (CMEN), Diatoma vulgaris (DVUL), 
Encyonema prostratum (ENPR), Epithemia argus 
(EARG), Fragilariforma constricta (FCON), Gomphone-
ma gracile (GGRA), Nitzschia linearis (NLIN), Ulnaria 
acus (UACU) y Ulnaria ulna (UULN), en primavera se 
encontraron influenciadas por la temperatura. Au-
locoseira granulata (AGRA), Cymbella affinis (CAFF), 
Cymbella cymbiformis (CCYM), Cymbopleura amphi-
cephala (CYAM), Cyclotella meneghiniana (CMEN), 
Diatoma vulgaris (DVUL), en verano se asociaron 
al magnesio, cloruro, carbonato y nitrato. Por últi-
mo, Achnanthidium minutissimum (ADMI), C. affinis 
(CAFF), C. cymbiformis (CCYM), Cymbopleura am-
phicephala (CYAM), Diatoma vulgaris (DVUL), Gom-
phonema gracile (GGRA), Meridion anceps (MANC) y 
Ulnaria ulna (UULN) con el pH y la velocidad de la 
corriente (Vcte) en otoño.

DISCUSIÓN
Las diatomeas pennales se destacaron sobre las 
centrales coincidiendo con lo registrado en otros 
ríos serranos de San Luis (Daruich et al. 2013) y del 
centro del país, donde las diatomeas centrales estu-
vieron poco representadas, típico de ambientes ló-
ticos de bajo orden (Galea et al. 2014; Luque & Mar-
tínez de Fabricius 2003, 2005). Si bien el muestreo 
se basó en diatomeas planctónicas, existió una gran 
proporción de organismos procedentes del bentos. 
La escasa profundidad de ríos y arroyos serranos 
contribuye a que se encuentre un elevado número 
de especies comunes a ambas comunidades tanto 
planctónica como bentónica (Luque & Martínez de 
Fabricius 2002). Esto ocurrió en el río Chico con los 
géneros que aportaron mayor número de especies.
La estructura de la comunidad mostró a través del 
análisis SHE que la riqueza de especies se mantuvo 
constante, en tanto que la diversidad aumentó en 
verano junto con la equidad y la dominancia, lo que 
se asoció con la variabilidad de las condiciones am-
bientales presentes en esa época. En otoño, C. affinis 
contribuyó a más del 95 % a la biomasa total aumen-
tando considerablemente su abundancia, lo que 
trajo aparejado una disminución de la diversidad, 
equidad y dominancia respecto de las otras épocas 
del año. Se podría inferir, en términos generales, que 
la diversidad biológica en el río Chico se vio afectada 
por la variabilidad ambiental, lo que originó cambios 
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Cuadro 4. Resultados de los índices de β diversidad durante el periodo 2000-2001: Interpares de βW y βC estacionales

Figura 5. Ordenamiento obtenido con el análisis de correspondencia canónica (ACC) que muestra la distribución de las 
especies dominantes con las variables fisicoquímicas. A. granulata (AGRA), A. minutissimum (ADMI), C. affinis (CAFF), 
C. amphicephala (CYAM), C. cymbiformis (CCYM), C. meneghiniana  (CMEN), D. vulgaris (DVUL), E. prostratum (ENPR), 
E. argus (EARG), F. constricta (FCON), G. gracile (GGRA), M. anceps (MANC), N. radiosa (NRAD), N. linearis (NLIN) U. acus 
(UACU) y U. ulna (UULN),  en función del caudal, pH, temperatura, conductividad, Vcte: Velocidad de la corriente, 
Ca++:calcio, Mg++: magnesio,  Na+: sodio, K+: potasio, Cl-: cloruro, CO3=: carbonato, SO4=: sulfato, NO3=: nitrato.

INTERPARES

βW

Otoño Invierno Primavera Verano

Otoño 0 0.5082 0.53571 0.34375

Invierno 0.5082 0 0.50943 0.63934

Primavera 0.53571 0.50943 0 0.57143

Verano 0.34375 0.63934 0.57143 0

βC

Otoño Invierno Primavera Verano

Otoño 0 15.5 15 11

Invierno 15.5 0 13.5 19.5

Primavera 15 13.5 0 16

Verano 11 19.5 16 0
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en los valores de la diversidad de las especies. 
Fue notable la predominancia de Cymbella affinis 
durante el ciclo anual. Esta especie alcalófila y oli-
gohalobia, de amplia distribución en ríos y lagos 
en Argentina (Sala 1996), resultó ser representativa 
tanto en términos cualitativos y cuantitativos en el 
río estudiado, ya que junto con Cymbella cymbiformis 
representaron más del 80 % de la biomasa total. La 
asociación de especies dominantes y codominantes 
se mantuvo estable durante todo el periodo estu-
diado y podría interpretarse como un reflejo de un 
estado de equilibrio de este ecosistema (López-Men-
doza et al. 2015). En contraposición con lo anterior, 
Buendía-Flores et al. (2019) proponen un sistema 
competitivo con períodos de estabilidad muy cortos 
para la diatomea bentónica C. meneghiniana. Esta es-
pecie observada en ríos y arroyos de Argentina (Ga-
lea et al. 2014; Luque & Martínez de Fabricius 2003, 
2005), contribuyó con un 80 % de la abundancia to-
tal del lago estudiado, los autores relacionaron que 
la sostenida disminución de la diversidad se debe a 
condiciones de alteración urbana y agropecuaria del 
sitio, indicando que hay respuestas de cierto ajuste 
de las especies dominantes, que son continuas. El 
río Chico es considerado un ambiente prístino, ale-
jado de asentamientos urbanos, la estructura de la 
taxocenosis de diatomeas observada en el mismo 
se asociaría con estados de estabilidad determina-
dos por la abundancia continua de Cymbella affinis 
durante el ciclo anual.
La composición y estructura de las diatomeas del 
río Chico permitieron generar sucesiones de es-
pecies a través del ciclo anual. Los ensambles de 
las diatomeas tuvieron una composición general 
similar en los diferentes tramos del río, pero no 
significaron estar compuestas por las mismas es-
pecies; si bien las asociaciones son similares, su 
composición es particular a cada sitio. El mayor re-
cambio de especies producido en verano favoreció 
el aumento de diversidad, reflejando condiciones 
óptimas para el desarrollo de las diatomeas planc-
tónicas que se relacionar a factores hidrológicos 
y fisicoquímicos del río Chico de esa estación del 
año, por lo tanto, a través de la estimación beta se 
pudo definir apropiadamente el tramo del río en 
estudio (Koleff et al. 2003). 
Las variaciones de los factores fisicoquímicos influ-
yeron en la composición específica de la taxoceno-
sis de diatomeas en cada época del año, permitien-
do, además, la presencia de especies exclusivas en 
cada estación. La existencia de un elevado número 
de taxones esporádicos en los sitios de muestreo 
se ha presentado en otras regiones del país (Ansel-
mi de Manavella & García de Emiliani 1995; Luque 

et al. 1997; Taboada et al. 2015). C. affinis, la especie 
dominante en todo el ciclo anual registró su máxi-
ma abundancia en otoño, favorecida por valores al-
tos de pH y velocidad de la corriente; mientras que 
la codominante C. cymbiformis en invierno se vio fa-
vorecida por el aumento del caudal, conductividad, 
sulfato y potasio. En primavera, la temperatura 
influyó en la permanencia y establecimiento de es-
pecies exclusivas que fueron abundantes como N. 
linearis, F. constricta y E. argus. Según Darley (1982) 
la temperatura provoca una fuerte influencia sobre 
el metabolismo de los organismos, por ejemplo, 
cambios en la tasa fotosintética y en los tiempos 
de reproducción sexual y asexual.  U. ulna, si bien 
fue frecuente en todos los sitios de muestreo, con-
siderada como asociada, mostró su dominancia en 
esta estación y a pesar de ser una especie reófila 
responde a un amplio intervalo de condiciones 
ambientales (Sala 1996; Salomoni et al. 2006; Sosa 
et al. 2011). En verano, el aumento de la diversidad 
incorporó diatomeas centrales como A. granulata y 
C. meneghiniana, concomitante con el aumento de 
los carbonatos y nitratos.  A. granulata está adap-
tada a grandes variaciones de intensidades de luz 
y turbulencias (Zalócar de Domitrovic et al. 2007). 
Según Mangadze et al. (2017) las asociaciones de 
diatomeas son indicadores de las características 
hidromorfológicas, además de la conductividad y 
la composición iónica del agua.

CONCLUSIONES
Los resultados obtenidos de la distribución esta-
cional de las diatomeas del río Chico, que forman 
parte de la cuenca alta del río Nogolí permitieron, 
por un lado, reconocer las especies que persisten 
en su recorrido y por otro, definir las asociaciones 
de diatomeas. Aun faltando elementos para expli-
car completamente la ecología de las diatomeas 
de toda la cuenca, se concluye que la composición 
de especies se correspondió al ecosistema. Las 
diatomeas dominantes exhibieron respuestas que 
se relacionaron de manera directa con las caracte-
rísticas ecológicas y climáticas e hidrogeoquímicas 
particulares del ambiente estudiado. La sustitución 
de las especies dominantes, codominantes y asocia-
das en el río Chico se correspondió con variaciones 
espaciales y temporales. Los cambios que sufrió la 
estructura de la comunidad y las diferencias que 
existieron en las formas de agrupación constituyen 
importantes instrumentos para la evaluación de 
las condiciones ambientales en estos sistemas ló-
ticos. Si bien, la diversidad no es estrictamente una 
medida de impacto en los ríos, es una herramienta 
valiosa para medir la estabilidad de un ecosistema 
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y cuantificar los efectos que las perturbaciones po-
drían tener en los sistemas naturales.
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ABSTRACT
Environmental DNA (eDNA) metabarcoding is a 
recent technology that allows for a more effective 
and cost-efficient evaluation of biotic communities. 
However, as with all new methodologies, eDNA 
metabarcoding is under continuous development 
and improvement. In this study, we evaluated 
bioinformatics approaches for processing eDNA 
sequencing data to investigate intertidal algal com-
munities’ biodiversity. We also assessed methodo-
logies for dealing with problematic amplicons data 
and provided suggestions on using such data in 
biodiversity studies. Overall, this study showed that 
paired-reads without overlap could be joined with 
“N” s or processed as the single-end reads without 
disrupting correct beta diversity clustering.  Eva-
luated amplicon clustering and reads abundance 
scaling methods also did not significantly affect beta 
diversity results. The most vulnerable step appeared 
to be the taxonomic assignment of clustered ampli-
cons. The presence of “N” in the middle of joined 
reads dramatically reduces taxonomic assignment 
effectiveness. Also, k-mer based taxonomy assign-
ment tools tend to assign lower taxonomic ranks to 

shorter amplicons.
Keywords: 

RESUMEN
Metabarcoding del DNA Ambiental (eDNA) es una 
tecnología reciente que permite una evaluación 
más efectiva y eficiente en costo de las comuni-
dades bióticas. Sin embargo, como en todas las 
metodologías nuevas, el metabarcoding eDNA está 
en continuo desarrollo y mejoramiento. En este 
estudio, evaluamos los enfoques bioinformáticos 
para el procesamiento de datos de secuencia de 
eDNA para investigar la biodiversidad de las comu-
nidades algales intermareales. También evaluamos 
las metodologías que tratan con datos de amplico-
nes problemáticos y proveemos sugerencias para 
utilizar dichos datos en estudios de biodiversidad. 
En general, este estudio demuestra que pares de 
lecturas sin traslapamiento podrían ser unidas con 
“N” s, o procesadas como lecturas de un solo extre-
mo sin perturbar el agrupamiento correcto de la 
diversidad beta. La evaluación del agrupamiento de 
amplicones y los métodos escalados de abundancia 
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de lecturas tampoco afectaron significativamente 
los resultados de diversidad beta. El paso más vul-
nerable parecer ser la asignación taxonómica de 
los amplicones agrupados. La presencia de “N” en 
medio de las lecturas unidas reduce dramáticamen-
te la efectividad de las asignaciones taxonómicas. 
También, las herramientas de asignación taxonómi-
ca basada en los k-meros tienden a asignar rangos 
taxonómicos menores a amplicones cortos.
Palabras Clave:

INTRODUCTION
High-throughput sequencing (HTS) has extended 
DNA-based species identification by providing 
the opportunity to sequence and identify mul-
tiple taxa from the same environment (Ji et al. 
2013). The method of environmental DNA (eDNA) 
sequencing and identification of many distinct 
species from a common environment is known as 
metabarcoding. The declining cost of sequencing 
allows a wide use of metabarcoding for biodiversi-
ty surveillance and monitoring. 
Like many innovative techniques, metabarcoding 
has several potential pitfalls which could affect the 
accuracy of biodiversity estimation. These include 
PCR-generated errors, sequencing errors, and 
errors due to partial DNA degradation (Cristescu 
2014, Coissac et al. 2012). Formation of chimeric 
molecules—the primary PCR-generated error—
could cause chimeric reads to compose approxi-
mately 30% of all amplified sequences (Wang & 
Wang 1997, Edgar et al. 2011, Smyth et al. 2010). 
Chimeric reads are caused by the annealing of an 
incomplete DNA strand to the template of a di-
fferent DNA sequence. These incomplete strands 
then act as primers and can be extended to form 
artificial chimeric reads (Smyth et al. 2010, Edgar et 
al. 2011). Another set of less common mechanisms 
of chimeric read formation includes stochastic dis-
sociation of the polymerase, secondary structure 
induced pausing and dissociation, and nucleotide 
mis-incorporation (Smyth et al. 2010). Chimeric 
reads are difficult to identify from the pooled eDNA 
sequences due to a low confidence in the initial 
sequence structure. Chimeric sequence bias could 
be reduced by removing rare amplicons during 
downstream OTU read clustering (Lammers et al. 
2014, de Boer et al. 2015). In recent years, several 
algorithms have been developed and incorporated 
into bioinformatics packages to identify chimeric 
sequences. The most common chimeric read fin-

ding software include: UCHIME, ChimeraSlayer, 
DECIPHER, and CATCh (Edgar et al. 2011, Haas et al. 
2011, Wright et al. 2012, Mysara et al. 2015).
Sequencing errors remain one of the major pro-
blems in such studies (Coissac et al. 2012). Sequen-
cing errors could cause a two-fold exaggeration of 
an actual biodiversity estimate (Kunin et al. 2010). 
Such overestimation could be crucial if these re-
sults were to be used for creating or maintaining 
environmental management policies. Repetitive 
sequences such as homopolymers and sequencing 
duplicates are some of the most influential sequen-
cing artifacts, especially if they occur in high-quality 
regions (Coissac et al. 2012, Balzer et al. 2013). Such 
reads cannot be removed by quality filtering and 
are difficult to align to one specific region. Also, the 
high abundance of the same sequences could mask 
important rare reads. Several studies demonstra-
ted that up to 50 % of OTUs could be represented 
by few or single sequences, which could be falsely 
removed as sequencing artifacts due to their low 
representation (Agogue et al. 2011, Gilbert et al. 
2009, Reeder & Knight 2010).
Overall, the standard bioinformatics pipelines for 
metabarcoding analyses are still in a developmen-
tal stage, especially for non-bacterial communities. 
Most of these pipelines are developed and used for 
very specific purposes, which creates an enormous 
number of tools that were used only one or two 
times (Cristescu 2014, McPherson 2009, Ratna-
singham & Hebert  2013, Bik et al. 2012). Also, it 
raises the question of which data processing steps 
are crucial for accurate and efficient analyses of 
metabarcoding data. The major goals of this pu-
blication are to present an assessment of multiple 
bioinformatics approaches for processing eDNA 
sequencing data and to provide troubleshooting 
options for amplicons data with imperfections that 
could limit an efficiency of default bioinformatics 
approaches. The methodology was tested on UPA 
and LSU eDNA sequences collected from the coas-
tal area of the northern Gulf of Mexico (NGoM) with 
the particular interest for the algal communities.

METHODS
The dataset (Bombin et al. 2020) for this study 
included paired-end DNA sequences of Univer-
sal plastid amplicon (UPA), from the 23S rDNA 
(primers p23SrV_f1 and p23SrV_r1, 410-450 bp 
amplicons) (Sherwood & Presting 2007) and part 
of a large nuclear ribosomal subunit (LSU rDNA) 
(primers C1FL and D1FL, 550-590 bp amplicons) 
(Leliaert et al. 2007). The Illumina libraries for both 
amplicons were prepared with 2x250 basepair 
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(bp) paired-end chemistry and the second time 
with 2x300 bp paired-end chemistry, MiSeq Rea-
gents kits v2 and v3 respectively (MS-102-2003 and 
MS-102-3003) and sequenced on Illumina MiSeq 
platform at the Genomics and Sequencing Center 
at the University of Rhode Island. Environmental 
DNA samples were collected from intertidal and 
water column zones of Cape San Blass (CSB), FL, 
USA and Grand Isle (GIS), LA, USA.
Demultiplexed reads were processed with Trim-
momatic-0.36 (Bolger et al. 2014) with the default 
options. Trimmomatic-0.36 checked a correct 
elimination of standard Illumina-specific bar-
code sequences discarding leading and trailing 
low-quality bases, and completely removed all 
sequences shorter than 36 bases. Forward and 
reverse reads were merged and assembled by 
USEARCH -fastq_mergepairs tool (Edgar 2010). 
Merged reads and sequences that did not have 
a merging pair were filtered with -fastq_filter 
command, discarding all reads with an expected 
error greater than one. Reads were dereplica-
ted and unique sequences were counted with 
VSEARCH --derep_fulllength command (Rognes et 
al. 2016) removing reads shorter than 50, 75, and 
150 bp for comparisons. Singletons and chimeric 
reads were removed, and reads were clustered 
into operational taxonomic units (OTUs) with 
97 % identity or zero-radius OTU (ZOTU) with 
100 % identity using -cluster_otus or -unoise3 
tools, respectively. OTUs were assigned to the 
lowest possible taxonomic rank by the UCLUT 
algorithm implemented in QIIME 1.9.1 (Caporaso 
et al. 2010, Edgar 2010) and by the SINTAX tool 
(Edgar 2016) implemented in VSEARCH (Rognes 
et al. 2016). The custom-designed sequence da-
tabase, which included Sherwood’s Lab database 
(Sherwood et al. 2017) and published reference 
sequences of seaweeds and phytoplankton, was 
used as the reference for taxonomy assignment. 
The database was filtered to include only taxo-
nomic groups that belong to: Rhodophyta, Baci-
llariophyta, Cercozoa, Charophyceae, Chlora-
rachniophyceae, Chlorokybophyceae, Chloro-
phyta, Chrysophyceae, Ciliophora, Coleochaeta-
les, Coleochaetophyceae, Cryptophyta, Cyanobac-
teria, Dictyochophyceae, Dinophyceae, Euglenida, 
Eustigmatophyceae, Haptophyceae, Klebsormi-
diophyceae, Mesostigmatophyceae, Mesotaenia-
ceae, Oomycetes, Pelagophyceae  Phaeophyceae, 
Phaeothamniophyceae, Raphidophyceae, Xan-
thophyceae, and Zygnematophyceae.
Reads cumulative sum scaling (CSS) normalization 
and/or rarefaction for alpha and beta diversities 

were performed through QIIME 1.9.1 with metage-
nomeSeq 1.26.1(Paulson et al. 2013). Rarefaction 
was performed with depths of 1, 10, 200 and 300 
thousand(s) reads. UPA and LSU sequences were 
aligned separately with MUSCLE 3.8 (Edgar 2004) 
with the default options. Alignments were filtered 
by QIIME’s filter_alignment.py script and OTUs/ZO-
TUs neighbor-joining trees were inferred by MUS-
CLE 3.8. Binary Jaccard (Jaccard 1912), Bray Curtis 
(Faith et al. 1987), and Weighted UniFrac distance 
and principal coordinates (PCoA) analysis matrices 
were calculated by beta_diversity_through_plots.py 
script with R 3.6.1 and Vegan v2.4-2 package. 

RESULTS AND DISCUSSION
Processing of Unmerged Paired-end Reads: Up to 
99 % of LSU and 68 % of UPA paired reads did not 
merge due to lack of overlap between forward and 
reverse sequences (Bombin et al. 2020). Therefore, 
two strategies for the processing such sequences 
were compared: 1) treating unmerged paired reads 
as single-end reads (Lanner et al. 2019) and 2) joi-
ning forward and reverse reads with a region of the 
ambiguous bases (N) (Eckert et al. 2018). The chosen 
method for processing unmerged reads had a strong 
impact on the number of reads that pass quality fil-
tration. The unmerged reads that were processed as 
the single-end reads generally passed USEARCH qua-
lity filtration step with the same rate of ~98.2 % as the 
merged reads. However, 15.27 % more reads were 
discarded by the USEARCH filtering algorithm if the 
same reads were joined beforehand (Table 1), even 
when the highest Phred quality score was assigned 
to joining bases (N). USEARCH v.11 documentation 
and other literature search did not provide any ex-
planation for this behavior of the filtration algorithm. 
Therefore, the best solution was to join reads after 
they passed the quality filtration step. Also, removal 
of primer binding sites, which is suggested by creator 
of USEARCH R. Edgar (https://drive5.com/usearch/
manual/pipe_readprep_primers.html) in order to 
decrease an expected error value of reads, was eva-
luated as well. Stripping primers binding sites just 
slightly increased the number of reads that pass the 
filtration step (Table 1). However, this increase was 
almost completely cancelled out when reads were 
filtered to the minimum length of 150 bp. 
OTUs/ZOTUs resulting from any joining method 
had at least two-fold lower ratio of reads that were 
able to map back to OTU/ZOTU sequences, which 
is a required step for calculating a relative abun-
dance. Therefore, OTU/ZOTU abundance tables 
showed lower fraction of non-zero values, which 
could decrease effectiveness of statistical compari-
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son and diversity estimates between environmen-
tal samples (Kaul et al. 2017, Weiss et al. 2017). Also, 
lower number of mapped reads decreased the 
possible rarefaction depth. This was especially no-
ticeable for LSU’s ZOTU with joined reads (Fig. 1a), 
which showed the lowest (among tested methods) 
average sequence per sample count of 16,908.3 
(Median: 15,697). When unmerged reads form the 
same samples were processed as single-end reads, 
the average sequence per sample count reached 
317,614.4 (Median: 318,474.5), which increased the 
possible rarefaction depth (Fig. 2b). A low subsam-
pling rarefaction depth leads to an overall decrease 
in diversity (Weiss et al. 2017) and raises the impact 
of random chance (McMurdie & Holmes 2014). 
However, Procrustes analysis showed that there is 
no statistically significant difference between sam-
ple diversity (beta diversity) caused by unmerged 
reads processing method. These results indicate 
that reads loss, which occurred on the mapping 
stage due to the reads joining method, was even (or 
almost even) between all environmental samples.

Data Transformations for Diversity Metrics: In 
the current study we also evaluated effects of reads 
clustering methods (OTUs and ZOTUs), minimum 
length of sequences for the analysis, and the re-
lative abundance data transformation techniques 
including rarefaction and scaling normalization on 
alpha- and beta- diversity results. Overall, the OTUs 
approach was more tolerant to the unmerged 
reads joining method and had more mapped reads 
in all environmental samples. Also, the utilization 
of the OTUs instead of ZOTUs relative abundance 
table increased an average alpha diversity and de-
creased a standard deviation value (Fig. 1c).
HTS data cannot be used to estimate and compare 
diversity metrices immediately because in most 
cases, the abundance of sequenced reads is not 
proportional to the abundance of organisms in the 
sampled environment. Such absence in the mea-
ningful correlation between the reads and organis-
ms’ frequencies is often referred as the “abundan-
ce bias,” which is caused by unequal DNA-template 
preferability during PCR and sequencing procedu-
res. Currently, there is no universal methodology 
to correct abundance bias in metabarcoding data, 
but the most widely used data transformation me-
thods include rarefaction and scaling normalization 
(Weiss et al. 2017). Rarefaction is dependent on 
the sequencing depth of a sample with the lowest 
reads count, which could cause diversity loss and 
increased chance of type 1 and type 2 errors when 
samples are sequences with unequally (McMurdie 

& Holmes 2014). On the other hand, accuracy of 
the scaling normalization can be greatly affected by 
zero values and rare OUT/ZOTU presence in sam-
ples with variability of the sequencing depth (Weiss 
et al. 2017). Unexpectedly, the multiple Procrustes 
analysis indicated that the tested data transforma-
tion method or any other reads processing modifi-
cation did not have a statistically significant impact 
(p-values ≤ 0.5) on the beta diversity results (Table 
2). These results can be due to rather high sequen-
cing depth of all environmental samples and/or 
relatively limited number of tested environmental 
samples in our dataset.

Taxonomic Assignments: Stripping the primer 
binding sites only decreased the average ampli-
con length and taxonomic resolution (i.e., ability 
to recover low ranks such as genus and species) 
and had no effect on diversity. Lower taxonomic 
resolution of primer binding sites free reads was 
caused due to a reduction of nucleotides available 
for alignment against the reference database and 
loss of taxonomic signal. A similar pattern was 
also reported by Pauvert et al. (2019), who showed 
that splicing ITS1F-ITS2 primer sequences did not 
enhance a reconstruction of mock community 
structure. Removal of primers that do not contain 
degenerate nucleotides is unnecessary, because 
non-degenerate primers do not affect the denoi-
sing clustering (Pauvert et al. 2019). Joined reads 
worked poorly for the LSU marker, which was due 
to the actual large gap size between forward and 
reverse reads. Also, the current data demonstrates 
that SINTAX and several other k-mer based taxo-
nomy assignment tools tend to assign lower taxo-
nomic ranks to shorter amplicons, which highlights 
the importance of an accurately composed and 
filtrated reference databases to prevent a false 
positive, by chance matches. 
In the current work we evaluated strategies for the 
processing of unmerged paired reads and reads 
filtering thresholds and their effect on produced 
amplicons, diversity results, and taxonomic assign-
ments. Overall, saving high-quality unmerged reads 
does not disrupt samples clustering according to 
their collection origin (i.e., sample 1 and sample 
2 of CSB intertidal) and unmerged paired-reads 
could provide further comparative information 
about algal communities according to their res-
pective biological zonation. Also, as it is shown in 
this study, the processing of unmerged reads and/
or data transformation methods should not have 
a significant impact on the diversity estimates if 
the samples are sequenced with enough depth. 
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However, it should be noticed that the k-mer based 
taxonomic assignment methods could be sensitive 
to the choice of reads processing methodology, 
which could affect species richness estimates.
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Sample Joined Before Filtration Joined After Filtration Joined After Filtration and Primer 
Sites Removed

UPA_2x250 1,748,302 1,906,182 1,909,162

UPA_2x300 2,190,248 2,583,900 2,589,312

LSU_2x250 953,322 1,144,234 1,145,174

LSU_2x300 1,242,244 1,605,528 1,609,698

Average 1,533,529 1,809,961 1,813,336.5

Table 1. Number of reads remaining after filtration 

Table 2. Procrustes Analyses between differently transformed relative abundance matrices. P-value and M2 res-
pectively. W-Unif stands for Weighted UniFrac, Un-UniF for Unweighted UniFrac, Rarefaction-N k for the rarefaction 
subsampling in thousands of reads, and CSS-Normal for Cumulative Sum Scaling Normalization

LSU ZOTU Rarefac-
tion-200k
L > 150 bp

ZOTU Rarefac-
tion-10k
L > 150 bp

ZOTU Rarefac-
tion-1k
L > 150 bp

OUT CSS-Normal
L > 150 bp

ZOTU CSS-Nor-
mal
L > 75 bp

ZOTU W-UniF 
CSS-Normal
L > 150 bp

0.004
0.163

0.006
0.163

0.008
0.165

0.001
0.041

0
0.08

ZOTU UnW-UniF 
CSS-Normal
L > 150 bp

0.002
0.172

0
0.129

0.002
0.097

0
0.068

0
0.058

UPA ZOTU W-UniF 
Rarefac-
tion-300k 
L > 150 bp

ZOTU W-UniF 
Rarefaction-10k 
L > 150 bp

ZOTU
Rarefaction-1k
L > 150 bp

OUT W-UniF
CSS-Normal 
L > 150 bp

ZOTU W-UniF 
CSS-Normal
L > 75 bp

ZOTU W-UniF 
CSS-Normal
L > 150 bp

0.008
0.199

0.007
0.203

0.008
0.189

0.003
0.054

0.003
0.122

ZOTU UnW-UniF 
CSS-Normal
L > 150 bp

0
0.168

0.004
0.134

0.007
0.131

0.001
0.115

0.003
0.124
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Figure 1. Shannon Alpha Diversity relation with sequencing depth. The red line shows 2x250 bp paired-end reads 
samples and the blue line shows 2x300 bp paired-end reads samples. (a) LSU ZOTUs with joined paired reads, (b) LSU 
ZOTUs with single unmerged reads, (c) LSU OTUs with joined paired reads.
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Figure 2. Procrustes Analysis of Bray-Curtis PCoA between joining and single-end methods for processing unmerged 
reads. (a)UPA (b) LSU.
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INTRODUCCIÓN
La taxonomía tradicional presenta serias limitacio-
nes, entre ellas, su incapacidad de dar respuesta a 
la amplia variabilidad de muchas especies, en con-
secuencia, se han descrito taxones con caracteres 
diagnósticos y límites imprecisos, tipos no designa-
dos o los seleccionados por autores posteriores, 
con frecuencia, no se corresponden exactamente 
con las descripciones originales, lo que ha propi-
ciado diferentes interpretaciones complicando la 
taxonomía de los taxones involucrados, especial-
mente su nomenclatura.
Interpretación (acción y efecto de interpretar) posee 
varias acepciones, me adscribo a la de: “concebir, 
ordenar o expresar de un modo personal la realidad” 
que, en mayor o menor grado, está siempre presente 
en la taxonomía tradicional. Me referiré exclusiva-
mente a aquellas interpretaciones sobre algunas 
especies de Scenedesmus sensu lato cuyos caracteres 
diagnósticos y límites específicos son imprecisos, ori-
ginando diferentes criterios taxonómicos. 

No obstante, creo conveniente mencionar breve-
mente dos conceptos clásicos en la taxonomía de 
cianobacterias y microalgas:1) F. Drouet (1907-
1982), ficólogo norteamericano dedicado al estudio 
de las cianofíceas (cianobacterias), seguía el criterio 
de taxones muy amplios con una gran variabilidad 
morfológica, de ello, la existencia de pocos géneros 
que incluían un número reducido de especies y 2) T. 
Hortobagyi (1912-1990), ficólogo húngaro dedicado 
a las Chlorococcales sensu lato, quien, a diferencia 
del anterior autor, concebía taxones en un sentido 
muy estrecho, cada morfotipo constituía un taxón, 
ya sea especie, variedad o forma. Era fiel exponente 
de la llamada concepción politética (Komárek 1978).
Tampoco incluyo a los conceptos o principios de 
trabajo (no a los conceptos o definiciones de es-
pecies), a la hora de definir cuándo se trata de una 
especie, variedad o forma.
Hasta ahora, la nomenclatura de las algas ha sido 
regulada por el Código Internacional de Nomencla-
tura Botánica. Tanto en sus diferentes ediciones 
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como en el actual Código Internacional de Nomen-
clatura de algas, hongos y plantas, se ha permitido 
que los holotipos de las especies de microalgas, el 
tipo nomenclatural, sea una ilustración, denomina-
do iconotipo o “typus tabla”, aportando ventajas y 
desventajas. El material tipo conservado en ejem-
plares de herbarios, ya prácticamente en desuso, 
no era un ejemplar como en las plantas superiores, 
sino una mezcla de especímenes, no solo de una 
misma entidad, sino de diferentes. El iconotipo 
aclara cuál taxón es el que se describe, descar-
tando al resto, sin embargo, antes de la invención 
de las fotografías, la “fidelidad” o representación 
exacta de la especie en cuestión, dependía de las 
habilidades del dibujante y por supuesto, de una 
selección adecuada, en correspondencia con la 
diagnosis. Ejemplo de inmejorables ilustraciones 
son las aportadas por los trabajos de Skuja y Horto-
bagyi. El iconotipo debía representar el espécimen 
más representativo, lo que, generalmente, no ha 
ocurrido. En la actualidad se designan cultivos tipo 
debidamente conservados y depositados en insti-
tuciones reconocidas.
Podemos afirmar que de las diferentes interpreta-
ciones surgen de taxones con descripciones escue-
tas, con definiciones imprecisas de los caracteres 
diagnósticos y de los diacríticos, es decir, de aque-
llos por los cuales se diferencian de los taxones más 
relacionados. En muchos casos los tipos nomencla-
turales no se han designado, se han extraviado, o no 
coinciden plenamente con las diagnosis.

PRINCIPALES CARACTERÍSTICAS Y BREVE HISTORIA DEL 
GÉNERO SCENEDESMUS.
Scenedesmus Meyen 1829, es uno de los géneros 
morfológicos dentro de las clorofíceas cocales más 
distribuido en las aguas dulces del orbe. Por su par-
ticular morfología, salvo excepciones, se reconoce 
fácilmente de los demás géneros: i) forma colonias 
especiales (cenobios) más o menos lineales, en una 
o dos hileras, o marcadamente alternadas, ii) formas 
celulares diversas, desde obtusas, cilíndricas, ova-
das, ovales hasta fusiformes, iii)  algunas especies 
con deposiciones en la pared celular o con estruc-
turas específicas de esta, como espinas, dentículos, 
costillas, verrugas, etc. iv) con un cloroplastidio 
parietal con un pirenoide y v) presenta una repro-
ducción por autosporas unidas en autocenobios, 
aunque existen algunos registros de formación de 
estadios flagelares (Lukavský 1991, Trainor 1963).
A pesar de su relativa facilidad para ser reconoci-
do como género, muchas de sus especies, por su 
amplia variabilidad morfológica y, por ende, con 
una complicada taxonomía, han constituido un 

reto para los taxónomos y para los que precisan 
de una correcta identificación.
Pudiéramos afirmar que Scenedesmus tuvo un ori-
gen “sui generis”. Hasta ahora, las consideradas sus 
primeras especies, fueron descritas dentro de la 
diatomea Achnanthes (Turpin 1828). Sus ilustracio-
nes eran muy esquemáticas, estilizadas, además 
las formas celulares eran muy similares entre ellas 
(Figs. 1-4). El autor para la identificación de las es-
pecies hizo énfasis en el número y disposición de 
las células en la colonia, así como en la presencia, 
al menos en una de ellas, de espinas en los polos 
de las células marginales. Véase que entre A. bijuga 
y A. obliqua (Figs. 1-2), la diferencia estriba en el nú-
mero y disposición de las células. A. quadricauda se 
distingue por la presencia de espinas en los polos 
de las células marginales (Fig. 3) y A. dimorpha, por 
la curvatura de las células marginales (Fig. 4).
En la descripción original, Meyen (1829) no designa 
tipo. La etimología del nombre proviene del griego: 
σκηνή (skeni) = cinta, celda, tienda, δεσμός (desmos) = 
unión, ligadura). Su diagnosis fue simple: “Alga acin-
tada, sin talo propio, formada por células elípticas 
iguales agregadas lateralmente en una seria plana. 
Masa interna regularmente dispuesta, de color ver-
de, grumosa de márgenes doblados”. Su ortografía 
fue relevantemente controvertida: Meyen (1829), en 
el texto escribe Scenedesmus; pero en las láminas 
Scaenaedesmus. Ehrenberg (1834), propone, sobre 
bases idiomáticas, Scenodesmus. A pesar de esta 
fundamentada corrección, el nombre Scenedesmus 
(aplicado por Kützing en 1849, ha prevalecido hasta 
hoy. Nägeli (1949) designa a S. obtusus Meyen como 
tipo del género; pero lo escribe como Scenodesmus. 
El tipo seleccionado incluye las Figs. 30 y 31 de Me-
yen (1829), que actualmente representan, sin lugar a 
duda a dos especies diferentes. La Fig. 5a (Fig.30 de 
Meyen 1829), es muy similar a S. verrucosus Roll. La 
Fig. 5b (Fig.31 de Meyen 1829), fue seleccionada por 
Hegewald et al. (1975) como tipo del género. 
Aunque el objetivo fundamental de este artículo es 
mostrar las diferentes interpretaciones con algunos 
ejemplos, creo necesario referirme a algunos aspec-
tos generales. Las primeras aportaciones a la taxono-
mía se fundamentan en criterios morfológicos, luego 
se tomó en cuenta a la ultraestructura de la pared 
celular, así como a su ecología, distribución geográfi-
ca, características bioquímicas y más recientemente 
en los análisis de sus filogenias moleculares.
La taxonomía tradicional demostró que dentro 
del género era posible diferenciar varios grupos. 
De esta manera se propusieron diferentes sis-
temas dentro del taxón, algunos complicados, 
definiendo subgéneros, secciones, series, etc. 
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Figuras.1-5: Tipos de Scenedesmus (Turpin 1828 sub Achnanthes), 1) A. obliqua, 2) A. bijuga,  3) A. quadricauda, 4) A. 
dimorpha, 5) Figuras 30 (5a), 31 (5b) de S. obtusus (Meyen 1829), 31 tipo de acuerdo con Hegewald (1975).

Entre los más recientes tenemos a los sistemas 
de Hegewald & Schepf (1978) y Komárek & Fott 
(1983). En general diferencian tres grupos princi-
pales a nivel de subgéneros: sin estructuras de la 
pared como espinas, dientes, etc. Scenedesmus y 
Acutodesmus, este último caracterizado por célu-
las en principio fusiformes con sus extremos más 
o menos aguzados; dentro de Desmodesmus se 
incluyen las especies con estructuras parietales.
Los avances en la microscopía electrónica per-
mitieron confirmar la composición de la pared 
celular: una capa interna de celulosa y exter-
namente, 3-4 capas de esporopolenina. (Fig. 
6). Los subgéneros Scenedesmus y Acutodesmus 
presentan 3 capas de esporopolenina sin ningún 
típico de estructuras. Si al microscopio fotónico se 
observaban formaciones semejantes a costillas o 
granulaciones, estas no eran verdaderas estruc-
turas, sino deposiciones. Desmodesmus presenta, 
por otro lado, 4 capas, la más externa formando 
estructuras diversas. Se definieron no solo las 
espinas, dentículos y costillas, sino también otras 

estructuras no observadas al microscopio fotóni-
co. De esta manera, se identificaron las denomi-
nadas rosetas (a veces observadas al microscopio 
fotónico como diminutas estructuras tubulares), 
así como ornamentaciones reticuladas, patrones, 
mediante los cuales pudieran atribuirse a deter-
minadas especies, por tanto, de indiscutible valor 
taxonómico (Bisalputra & Weier 1963, Hegewald 
& Braband 2017, Komárek & Ludvik 1971, 1972, 
Peličaric 1970). S. intermedius Chodat y S. nanus 
Chodat, morfológicamente muy similares pudie-
ron ser diferenciadas por la diferente ultraes-
tructura de la pared celular. Como dato curioso, 
S. perforatus Lemmermann y S. tropicus Crow, 
morfológicamente diferentes, presentan similar 
ultraestructura de la pared. De modo que la ul-
traestructura de la pared celular no ha tenido el 
mismo peso taxonómico.
Todas las especies de Scenedesmus con estructuras 
en las paredes celulares: espinas, costillas, dentícu-
los, gránulos, etc. han sido ubicadas en el género 
Desmodesmus (An et al.1999, Hegewald 2000).
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Tanto la taxonomía tradicional, estrictamente mor-
fológica, como los avances con las investigaciones 
ultraestructurales contribuyeron al conocimiento de 
las especies morfológicas, aunque las aportaciones 
de la microscopía electrónica de transmisión y de 
barrido no se consideran morfológicas en el sentido 
tradicional, sí se basan también en el fenotipo. De 
manera que podemos resumir que en Scenedesmus 
s.l. existen morfoespecies: i) con sus caracteres bien 
definidos, más o menos estables,  ii)  con caracte-
res diagnósticos de amplia variabilidad, que solo 
evaluaciones poblacionales o de la ultraestructura 
de la pared permiten su separación, iii) caracteres 
diagnósticos que se superponen con los de otras, 
por tanto de dudosa existencia y  iv) ocurrencia de 
morfotipos con ubicación taxonómica incierta,  en 
espera de confirmación o de estudios particulares.
Algunos ejemplos de diferentes interpretaciones 
en especies de Scenedesmus sensu lato.
He querido seleccionar solo algunos ejemplos en 

morfoespecies del género Scenedesmus s. l. En la 
actualidad, principalmente por resultados de las 
investigaciones genético-moleculares, este género 
ha sido dividido en varios. De manera que por ra-
zones puramente didácticas no aplico los nombres 
actuales en el momento de presentar los ejemplos, 
ya que dificultaría la comprensión del tema abor-
dado. No obstante, al finalizar cada grupo se ofrece 
los nombres más actualizados. 

S. disciformis-arcuatus-verrucosus. 
S. disciformis (Chodat) Fott et Komárek 1960 (Fig. 7), 
tiene como basónimo a S. bijugatus var. disciformis 
Chodat 1902 (Fig.8) sin embargo, representa a un 
taxón con cenobios discoidales o con células alter-
nadas pudiendo presentar diminutos dientes. S. 
disciformis sensu Fott et Komárek posee cenobios 
con dos hileras de células (con o sin diminutos es-
pacios entre ellas) y carece de dentículos. Este mor-
fotipo existe y ocurre frecuentemente en Cuba y en 

Figura. 6: Ultraestructura de la pared celular en Scenedesmus sensu lato, a) estructura general del género, b) subgen. 
Scenedesmus s. str. y Acutodesmus, c) subgen. Desmodesmus.
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mi opinión, está relacionado estrechamente con S. 
arcuatus var. platydiscus G.M. Smith 1916 (Fig. 9), 
nombrado sin embargo como Comasiella arcuata 
var. platydisca (Hegewald in Hegewald et al. 2010). 
S. bijugatus var. disciformis sensu Chodat, de 
acuerdo con Hegewald & Schnepf (1978) y He-
gewald et al. (1988), es S. verrucosus Roll 1925 (Fig. 

10), aunque esta especie no presenta dentículos, 
solo verrugas que no constituyen estructuras de 
la pared celular sino deposiciones, que a veces 
son visibles solo en los márgenes o cubriendo 
toda la superficie parietal. S. verrucosus se ubica 
dentro de un género independiente: Verrucodes-
mus Hegewald et al. 2013.

Figuras.7-10: 7) S. disciformis (Chodat) Fott & Komárek (1960), 8) S. bijugatus var. disciformis Chodat (1902), 9) S. arcuatus 
var. platydiscus G.M. Smith (1916), 10) S. verrucosus Roll (1925).

S. obliquus-dimorphus-acutus.
S. obliquus (Turpin) Kützing 1834, basado en A. obli-
qua Turpin 1829 (Fig. 11), ha tenido varias interpreta-
ciones. De acuerdo con Hegewald (1982) incluye a S. 
acutus Meyen 1829 y a S. dimorphus (Turpin) Kützing 
1834 (Fig. 12a): Cenobios de 2-4-8 células, alineados, 
ligera o marcadamente alternados; células más o 
menos fusiformes hasta cilíndrico-fusiformes, con 
los extremos atenuados, cónico-puntiagudos con o 
sin  engrosamientos apicales, más o menos rectos o 
curvos, a veces digitiformes; todas las células iguales, 
o las marginales lunulares o levemente arqueadas, 
las internas más o menos rectas; caras celulares de 
las células externas, rectas o convexas. Esta convexi-
dad sobrepasa o no la línea de los polos. De acuerdo 
con Komárek & Fott (1983) y Toledo & Comas (1988) 
(Fig. 12b-c), presenta células muy variables; pero 
básicamente oval-delgadas hasta anchamente fu-
siformes, las externas son más o menos rectas y 
sus polos son obtusos, no alargados. 

S. dimorphus, basado en A. dimorpha Turpin 1828 
(Fig. 13), según Komárek & Fott 1983, Toledo & Co-
mas 1988 y varios autores (Fig. 14) está caracteriza-
da por sus células fusiformes, arqueadas, lunulares 
las externas, si los lados externos de estas células 
son convexos, esta convexidad no sobrepasa la 
línea que une a los polos celulares, con polos celu-
lares agudos, cortos o algo pronunciados. 
S. acutus, de acuerdo con el iconotipo (Meyen 
1829) las células son fusiformes con los polos 
puntiagudos, las marginales, levemente arquea-
das, heteropolares, los márgenes externos de 
estas células son más o menos rectos (Fig. 15). De 
acuerdo con diversos autores, la especie presen-
taba células externas algo curvas hacia fuera del 
cenobio; pero con sus márgenes externos conve-
xos, convexidad variable, que podía sobrepasar la 
línea de los polos celulares (Fig. 16a-b).
Estudiando la variabilidad se pueden definir 
poblaciones que se ajustan a uno de estos tres 
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morfotipos, sin embargo, existen poblaciones 
intermedias cuya ubicación resulta insegura. La 
existencia de estas poblaciones intermedias pu-
diera indicar, siguiendo a la taxonomía tradicio-
nal, que se trata de una sola especie con posibi-

lidades de establecer categorías infraespecíficas 
(Toledo & Comas 1988). Se han incluido dentro de 
Acutodesmus (Tsarenko in Tsarenko & Petlovanny 
2001) y de Tetradesmus (Wynne & Hallan 2015).

Figuras.11-16: 11) Achnanthes obliqua (Turpin 1828), 12a-c) S. obliquus, a, (Hegewald 1982), b-c, (Komárek & Fott 1983, 
Toledo & Comas 1988), 13) A. dimorpha (Turpin 1828), 14) S. dimorphus sensu autores diversos (Toledo & Comas 1988), 
15) S. acutus (iconotipo Meyen 1829), 16) S. acutus sensu autores diversos (Toledo & Comas 1988). 

S. acuminatus-pectinatus. 
S. acuminatus (Lagerheim) Chodat 1902, basado en 
Selenastrum acuminatum Lagerheim 1882 (Fig. 17), 
presenta células fusiformes, delgadas, arqueadas, 
unidas por sus caras convexas, dispuestas en 
uno o en diferentes planos, con polos alargados 
y puntiagudos. Bajo este nombre existían, al me-
nos, dos morfotipos principales, uno con las cé-
lulas delgadas, arqueadas, en diferentes planos, 
semejante a Selenastrum acuminatum (Fig. 18), al 
que Hegewald (1979), designa propiamente como 

Scenedesmus acuminatus, recientemente nombra-
do Tetradesmus lagerheimii (Wynne & Guiry 2016). 
El otro morfotipo, con células también arqueadas, 
delgadas, con polos no tan alargados, formando 
un cenobio en un mismo plano (Fig. 19), al que 
Hegewald (1979), aplica primero el nombre de S. 
falcatus Chodat 1926 (Fig. 20); pero por ilegitimi-
dad del nombre, Holtmann & Hegewald (1986), 
usan el de S. pectinatus Meyen 1829. El iconotipo 
de esta especie (Fig. 21a), muestra un taxón, en mi 
opinión, cercano a S. dimorphus, de hecho, así fue 
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considerado por Komárek & Fott (1983). Como ca-
rácter importante, S. pectinatus sensu Holtmann 
& Hegewald (1986), al microscopio electrónico 
presenta delicadas costillas en la pared celular 
(Fig. 21b). No tengo dudas en afirmar que S. pecti-

natus sensu Holtmann & Hegewald (1986) existe, 
sin embargo, el nombre aplicado es fruto de una 
interpretación de S. pectinatus sensu Meyen 1829. 
A partir de 2013 se incluye en el género Pectino-
desmus (Hegewald et al. 2013). 

Figuras. 17-21: 17) Selenastrum acuminatum Lagerheim (iconotipo, Lagerheim 1892), 18) Scenedesmus acuminatus 
(Holtmann & Hegewald 1896), 19) S. falcatus (Hegewald 1979), 20) S. falcatus (iconotipo, Chodat 1926), 21a) S. pectinatus 
(iconotipo, Meyen 1829), b, S. pectinatus (Holtmann & Hegewald 1986).

S. bernardii-javanensis-schroeteri.
Bernard (1908), describe para Java (Indonesia) a S. 
obliquus f. magnus (Fig. 22) que se caracterizaba por 
sus células fusiformes, delgadas, en cenobios muy 
alternados (zigzag). G.M. Smith (1916), encuentra en 
los Estados Unidos una especie con similar forma-
ción de cenobios muy alternados, en zigzag, aunque 
las células eran menos aguzadas y de menores di-
mensiones (Fig. 23). A pesar de esas diferencias la 
considera taxonómicamente idéntica a la especie 
de Bernard (1908), usa el epíteto “bernardii”, ya que 
“magnus,” a nivel específico existía ya en Scenedes-
mus (S. magnus Meyen 1829). No designa tipo, ni 
hace referencia como tal a las figuras de Bernard 
(1908).  Chodat (1926), considera las diferencias 
morfológicas entre S. bernardii sensu G.M. Smith 

(1916) y la especie de Bernard (1908), conside-
rándola como una especie diferente: S. javanensis 
(Fig. 24). Huber-Pestalozzi (1929), describe para 
Sudáfrica a S. schroeteri, que formaba cenobios en 
zigzag; pero con células evidentemente mayores y 
con sus extremos muy alargados (Fig. 25). Comas & 
Komárek (1984), consideran que S. bernardii, sin tipo 
designado y diferente al material de Bernard (1908) 
sería una fuente permanente de error y proponen 
Scenedesmus pseudobernardii para la especie de G. 
M. Smith (1916), reteniendo a S. javanensis. 
La primera solución fue rechazada por Holtmann 
& Hegewald (1986), quienes seleccionan como tipo 
de S. bernardii a la propia diagnosis de G.M. Smith 
(1916). De acuerdo con Hegewald et al. (2010), S. 
javanensis pertenece a Pectinodesmus (Hegewald 
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et al. 2010), mientras que S. bernardii ha sido ubi-
cada en Acutodesmus (Hegewald et al. 2013) y en 
Tetradesmus (Wynne & Hallan 2015). 
En mi opinión, en el actual Pectinodesmus javanen-
sis se pueden diferenciar dos tipos morfológicos 
que coinciden en la formación de cenobios en zi-

gzag; pero se diferencian por la morfología celular 
y por sus dimensiones: morfotipo “javanensis” (S. 
javanensis f. javanensis sensu Comas & Komárek 
1984) (Fig. 24) y morfotipo “schroeteri” (S. schoeteri 
f. schroeteri (Huber-Pestalozzi) Comas et Komárek 
1984) (Fig. 25).

Figuras. 22-25: 22) S. obliquus f. magnus (Bernard 1908), 23) S. bernardii (G.M. Smith), 24) S. javanensis (Comas &1986 
como S. javanensis f. javanensis), 25) S. schroeteri, a (Comas 1996 como S. schroeteri f. schroeteri).

Una de las más frecuentes interpretaciones ocurre 
cuando un autor describe una especie cumpliendo 
con todas las reglas del código vigente. Puede ser 
considerada dudosa si no se ha encontrado nue-
vamente después de la descripción original. Ha 
sucedido más de una vez, que otro autor aplica ese 
mismo nombre a un morfotipo diferente; pero es 
adoptado por la mayoría de los autores posterio-
res. Todo hubiese quedado de esta manera; si no 
fuese que otro autor halla ambos morfotipos, los 
estudia y llega a la conclusión de que son buenas 
especies e independientes, la primera debe mante-
ner el nombre prioritario, la segunda precisa de un 

nombre nuevo. La selección de este nombre debe 
ser cuidadosa y consecuente. Tal es el caso de:

S. quadricauda-communis. 
Basado en Achnanthes quadricauda Turpin 1828 
(Fig. 26) y formalmente transferido por Brébisson 
(1835), S. quadricauda (Turpin) Brébisson ha sido 
una de las especies más comunes y de más amplia 
distribución, especialmente en los países templa-
dos, sin embargo, todos sus hallazgos e identifica-
ción se han basado en Chodat (1926), es decir, en 
una interpretación de este autor (Fig. 27). Hegewald 
(1977) logra estudiar el material tipo del herbario 
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de Turpin, señaló que aparecían varias especies 
de Scenedesmus, entre ellas S. opoliensis Richter 
1895 (Fig. 28). No halló ningún elemento que coin-
cidiera de manera inequívoca con A. quadricauda. 
La existencia de S. quadricauda (Turpin) Brébisson 
en sentido de Chodat (1926), lo motivó a una solu-
ción taxonómica, es decir: una nueva especie con 
nombre nuevo para S. quadricauda sensu Chodat 
(1926). Para ello, lo más consecuente era seleccio-
narlo entre los sinónimos anteriores válidamente 
publicado. Hegewald (1977), descartó a todos los 
candidatos posibles, hasta llegar a la publicación 
de S. communis Hegewald (Fig. 29). En mi opinión, S. 
westii (G.M. Smith) Chodat 1926 (S. quadricauda var. 
westii G.M. Smith 1916) (Fig. 30) era un candidato 
posible, sin embargo, lo considera sinónimo de S. 
maximus (W. et G. S. West) Chodat 1913 (Fig.31), 
que es en mi opinión diferente. 
Según Hegewald (1977), es característica distintiva 
de S. communis, la membrana entre las células y 

las rosetas visibles al microscopio fotónico. Ambos 
caracteres los he observado a veces en poblacio-
nes naturales de S. communis así como también en 
S. magnus.  S. communis fue transferida a Desmo-
desmus (D. communis (Hegewald) Hegewald 2000). 
Encuentro gran semejanza entre Achnanthes qua-
dricauda Turpin (Fig.26) y Scenedesmus opoliensis 
Richter, especialmente con la var. mononensis G.M. 
Smith 1916 (Fig.28) y soy del criterio de que ambos 
nombres pudieran pertenecen a una misma espe-
cie. Hegewald & Braband (2017), reconocieron esta 
semejanza. Proponer una solución taxonómica a 
este problema que además de complicado estaría 
alejado del objetivo de este trabajo. Menciono ade-
más, que Compère & Komárek (1990), propusieron 
la conservación de S. quadricauda, aceptándose 
por Greuter et al. (2000), sin embargo, Hegewald & 
Braband (2017), consideran a esta decisión como 
no robusta, recomendando su no aplicación (con-
súltese Hegewald & Braband 2017).

Figuras. 26-31: 26) Achnanthes quadricauda (iconotipo, Turpin 1828), 27) S. quadricauda (Turpin) Brebisson sensu 
Chodat 1926), 28) S. opoliensis var. mononensis (original), 29) S. communis (Hegewald 1977), 30) S. westii (Chodat 1926), 
31) S. maximus (Chodat 1913).
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LA BIOLOGÍA MOLECULAR. ¿SOLUCIÓN A LAS INTERPRETACIONES?
Sin duda el valor científico y los nuevos horizon-
tes que brindan estos estudios avanzados han 
aclarado y solucionado muchos problemas, entre 
ellos, las relaciones genético-moleculares entre los 
grandes grupos y algunos casos a nivel de género y 
especies. Probablemente el primer estudio de este 
tipo sobre la familia Scenedesmaceae fue publica-
do por Paschma & Hegewald (1986)
Sin embargo, algunas soluciones taxonómicas a partir 
de resultados obtenidos mediante la biología molecu-
lar no siempre escapan del subjetivismo. En un inicio, 
los estudios moleculares se basaron en materiales 
biológicos identificados previamente siguiendo los 
criterios tradicionales (morfológicos). Posteriormente 
estas identificaciones son sustentadas o rectificadas 
de acuerdo con los resultados genético-moleculares. 
El clásico ciclo: ¿“qué fue primero, el huevo o la galli-
na”? Esta coloquial expresión no es tan así.
Primero estuvo la selección de los materiales a 
estudiar. Al principio, los genetistas moleculares 
requerían abundante material que fuese genética-
mente homogéneo. Fueron entonces a los cultivos 
depositados en renombradas colecciones. La selec-
ción se basó en el nombre de los registros y en las 
etiquetas correspondientes. Los que hemos tenido 
la oportunidad de estudiar cultivos de colecciones, 
sabemos, que no pocas veces, el nombre en las 
etiquetas no se corresponde con el organismo 
indicado. El prestigio de esas instituciones estriba 
fundamentalmente en el estado y conservación 
de los cultivos; pero por lo general no cuentan 
con especialistas en cada uno de los grupos taxo-
nómicos, por ejemplo: Hegewald (1989, 1997) en 
una revisión de la colección UTEX (Universidad de 
Austin, Texas) de 14 cepas de Scenedesmus rectifi-
ca la identificación en 10 de ellas. Los resultados 
obtenidos mediante los análisis genéticos pueden 
haber sido científicamente precisos; pero las con-
clusiones taxonómicas pueden haber sido basadas 
en materiales incorrectamente identificados. Por 
experiencia personal, muchas cepas de Coelastrum 
Nägeli depositadas en colecciones aparecen erró-
neamente identificadas, lo que ha sido corrobora-
do por Wolf et al. (2003).
Los resultados de estos primeros estudios mostra-
ron que muchos géneros y/o especies presentaban 
una marcada heterogeneidad, es decir polifiléticos 
y que los caracteres morfológicos hasta ese mo-
mento utilizados por la taxonomía tradicional no 
definían taxones filogenéticos. Esta última con-
clusión es correcta. Posteriormente, los equipos 
de científicos incorporaron taxónomos experi-
mentados que podían ayudar en la selección del 

material biológico. En esta fase, si los materiales 
seleccionados se corresponden con los nombres 
asignados, hay pues garantías en los resultados y 
en las conclusiones. Existen en la actualidad téc-
nicas de aislamiento que logran obtener cultivos 
monoclonales que garantizan el material de estu-
dio, no así el nombre aplicado. Debo señalar que, 
aunque los análisis moleculares sean correctos, si 
los nombres aplicados son fruto de una interpre-
tación, las conclusiones taxonómico-sistemáticas 
se apartan de la realidad objetiva. Pudiera abordar 
otros aspectos sobre los estudios genético-mole-
culares, concretamente acerca de las conclusiones 
taxonómico-sistemáticas emanadas de estos. Son 
aspectos dignos de reflexión; pero me alejaría del 
tema propuesto para esta contribución.
Para revisiones sobre la taxonomía de los géneros 
de difícil delimitación, principalmente de aquellos 
grupos más comunes e importantes en los ecosis-
temas acuáticos como es el caso de Scenedesmus, 
es conveniente recordar a los taxónomos la impor-
tancia de que las nuevas descripciones se basen 
en poblaciones representativas, precisa definición 
de sus caracteres diagnósticos y con una adecuada 
selección de los tipos nomenclaturales, con una 
apropiada aplicación  del Código Internacional de 
Nomenclatura para algas, hongos y plantas (ICN). 
El reconocimiento de especies delimitadas solo por 
la biología molecular carece de aplicación prác-
tica, no obstante, los estudios moleculares han 
resultado fundamentales en el entendimiento de 
las variaciones específicas y tratan de arribar a un 
concepto de especies dentro de las protistas. Re-
comiendo las reflexiones de Komárek (2020) sobre 
cianobacterias que pueden ser aplicadas a todos 
las microalgas en amplio sentido.
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INTRODUCCIÓN
La estimación de la biodiversidad se ha vuelto 
una tarea apremiante y fundamental para el co-
nocimiento y conservación de las especies que 
se encuentran en un espacio geográfico determi-
nado. Esto, basado principalmente en la tasa tan 
alta de extinción de organismos diversos y en la 
modificación acelerada de diferentes escenarios 
naturales por parte de los humanos. A esta tarea 
se ha incorporado gran cantidad de material pre-
sente en herbarios, colecciones antiguas y moder-
nas, y se han construido también bases de datos 
nacionales e internacionales. Wikipedia cita unas 
45, aunque marca que esta lista está incompleta  
(https://en.wikipedia.org/wiki/Category:Biodiver-
sity_databases). No obstante que muchas de ellas 
repiten información y son un punto de partida 
para construir e interpretar datos biológicos. El 
punto crucial de las bases de datos y que ha sido 
mencionado por algunos autores, es qué tan fide-
digna es la información depositada y qué tan com-
pleta está dicha información (Jansen & Dengler 
2010, Meyer 2016, Sigovini et al. 2016). Un aspecto 
adicional es, cómo se incorporan en una base de 

datos, los registros que utilizan la nomenclatura 
abierta (Pedroche & Novelo 2020) o bien aquellos 
registros no actualizados nomenclaturalmente, 
algunos de ellos por limitaciones propias del ta-
xón o por la inexperiencia del investigador que se 
enfrenta a ellos. Algunos ejemplos son los homó-
nimos tardíos, los taxones bajo la denominación 
de auctorum o los nombres ilegítimos. En este 
trabajo exploramos una de estas condiciones, 
la existencia de los nombres huérfanos (“orphan 
names”) en taxonomía.

NOMBRES HUÉRFANOS
En una contribución anterior se mencionaron estos 
nombres y su posible impacto en el conocimiento 
de la flora de las algas marinas de México (Pedro-
che & Sentíes 2020). Sin embargo, este problema 
no solo aqueja a las algas marinas, sino que tam-
bién es recurrente en las algas de agua dulce. 
En nuestra experiencia, no es fácil encontrar refe-
rencias a esta condición que, aunque no es digamos 
de lo más común, sí está presente en varios lista-
dos florísticos y catálogos del mundo. Para iniciar, 
quizá sería adecuado tomar una definición mencio-
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nada precisamente en un catálogo: “Un taxón……
huérfano es un taxón que no encaja perfectamente 
en nuestro esquema taxonómico y nomenclatural 
elegido” (An orphaned infraspecific taxon is a taxon 
that does not fit neatly into our chosen taxonomic and 
nomenclatural scheme) (Silva et al. 1996).

UN EJEMPLO ILUSTRATIVO
Durante 1958, Dawson visitó la parte sur del Golfo de 
California, México a bordo del M/V Stella Polaris (Daw-
son 1959). Viajaron de La Paz a Isla San Pedro Mártir 
recolectando algas marinas todos los días durante 14 
días, el 18 de abril encontró un alga verde pequeña, 
a 3 m de profundidad en la Isla San Francisco, que se 
asemejaba a un alga anteriormente encontrada por 
él en las Islas Marshall, la cual había registrado como 
Geppella mortensenii Børgesen (= Rhipiliopsis morten-
senii (Børgesen) Farghaly & Denizot) (Dawson 1956, 
p. 39, fig. 27) (Fig. 1) indicando sin embargo que: “los
talos están un poco menos ampliamente flabelados
que el tipo de Børgesen”. Más tarde (Dawson 1959, p.
16), señaló que el espécimen “carece de los apegos
anulares entre las ramas, característicos de los espe-
címenes de G. mortensenii recolectados por Børgesen
en Mauricio” y en ausencia de más material para
comparar, le dejó ese nombre al individuo de las Islas
Marshall. Sin embargo, una vez que recolectó el in-
dividuo del Golfo de California, decidió describir una
especie nueva: Geppella decussata Dawson, con el si-

guiente protólogo: “Talo pequeño, 2-3 mm de altura, 
monosifónico, que consiste en una parte superior di-
cotómicamente ramificada y de un estípite alargado 
que surge de un pie basal postrado. El estípite de 1.0 
a 1.5 mm de largo y unos 40 µm en diámetro, den-
samente pigmentado, ramificado dicotómicamente, 
decusado en la parte terminal, las dos o tres primeras 
ramificaciones a intervalos de 80-150 µm, luego a 
intervalos de 250-400 µm, muy ligeramente constre-
ñidos en las dicotomías, reducidos gradualmente en 
diámetro a los segmentos finales que son alrededor 
de 25 µm de diámetro. Ápices redondeados, croma-
tóforos largos elípticos, alrededor de 1.75 por 4.0 µm 
en dimensiones” Así, concluyó que esta alga era la 
misma que la de las Islas Marshall. 
Farghaly & Denizot (1979, p. 181) resolvieron que 
Geppella mortensenii, que solía ser el generitipo de 
Geppella Børgesen era realmente un miembro del 
género Rhipiliopsis A. Gepp & E. S. Gepp, por lo que 
ambos géneros se convirtieron en sinónimos, tenien-
do prioridad el segundo. Por lo tanto, en todo caso, G. 
decusata debería haber sido transferida a Rhipiliopsis 
lo cual no se realizó dejando un nombre huérfano. 

¿CÓMO RESOLVER ESTA SITUACIÓN?
Primero hay que revisar la información proporcio-
nada por los autores. En el caso de Geppella decus-
sata, la descripción y la figura de Dawson (Fig. 2) 
muestran claramente que este individuo tiene fila-

Figura 1. Geppella mortensenii Børgesen (sensu Dawson 1956): Hábito de una planta. X 10.
Figura 2. Geppella decussata E. Y. Dawson (tomado de Dawson 1959): Hábito de una planta de la colección tipo. X 64.
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mentos libres y no anastomosados por tenáculos, 
esta última característica atribuida a los miembros 
del género Rhipiliopsis (Kraft 2007, p. 238). Por lo 
que la información disponible parecería suficiente 
para ubicarla en el género Pseudochlorodesmis Bør-
gesen (ver opinión de Kraft en Guiry & Guiry 2021) 
y realizar una combinación nueva. Una acción que 
refuerza el juicio taxonómico es acudir y revisar 
el holotipo, que en este caso está depositado 
en UC (Thiers 2020) pero en líquido, y no existe 
espécimen seco o imagen del mismo. Peor aún, 
según registros, Setzer (com. pers.) informó que la 
mayor parte del material en el vial es Sphacelaria 
y Polysiphonia (ver https://ucjeps.berkeley.edu/
ina/algal_types.html), por lo que el holotipo podría 
estar perdido. La situación se complica pues no 
existe material adicional y desde su descripción, 
está especie no ha sido registrada de nuevo (Pe-
droche et al. 2005). Además, no existe información 
ni imagen de G. mortensenii alojada en BISH (Thiers 
2020). Ante estos hechos, la única alternativa dis-
ponible es recolectar esta alga en la localidad tipo 
o en áreas cercanas y contar así con observaciones
nuevas que permitan tomar una decisión sobre la
ubicación de esta entidad. Por lo pronto seguirá
siendo un nombre huérfano.
En resumen, cada taxón se agrega al taxón acepta-
do que se considera más relacionado. Para realizar
este ajuste se requiere una investigación que con-
duzca a la eliminación del nombre como sinónimo,
su aceptación bajo una nueva combinación o su
descripción como una entidad nueva. En el caso de
las subespecies, variedades o formas, éstas deben
estar en la circunscripción de una especie. Si se
traslada una especie a otro género se deberan mo-
ver también los taxones infraespecíficos, excepto si
se valora que uno de ellos no está en la circunscrip-
ción del otro género y se eleva al rango de especie.
Cuando el subtaxón lleva el mismo nombre que el
taxón, entonces se aplican las reglas de autónimo,
véase el glosario y artículos 6.8 y 26.3 del Código
(Greuter & Ranklin Rodríguez 2018). Si los nuevos
datos muestran que uno o más taxones pertene-
cen a otro taxón, entonces no se transfieren. Si un
nombre transferido es ahora un homónimo tardío,
se debe proporcionar un nombre sustituto. Si el
nombre es para un segundo o tercer subtaxón,
cada no autónimo debe tener una referencia com-
pleta y directa al basiónimo (Art. 41). En el caso de
que estos subtaxones adicionales hayan sido igno-
rados, entonces están en el limbo (huérfanos). No
han sido combinados (transferidos) ni colocados
en sinónimos y permanecerán en esta situación
hasta que alguien publique una decisión sobre los

mismos. Por otro lado, alguien puede considerar 
que no es una variedad reconocida o alguien puede 
considerarla una especie independiente. Aquí es 
donde la taxonomía impacta a la nomenclatura.

ALGUNOS CASOS DETECTADOS EN LA FICOFLORA MEXICANA
A manera de ejemplo presentamos algunos taxo-
nes que se encuentran en esta situación.

Algas marinas
Gigartina leptorhynchos J. Agardh fue trasladada al 
género Mazzaella por Hommersand et al. (1993, p. 
110) estableciendo la combinación nueva M. leptor-
hynchos (J. Agardh) Leister. Sin embargo, Gigartina
leptorhynchos f. cylindrica E. Y. Dawson no fue trans-
ferida o reubicada, por lo que este nombre sigue
siendo taxonómicamente aceptado. Lithophyllum
daedaleum Foslie & M. Howe fue colocado como
sinónimo de L. kaiseri (Heydrich) Heydrich por Her-
nández-Kantun et al. (2016, p. 621), dejando a la
variedad L. daedaleum var. pseudodentatum Foslie
& M. Howe como un nombre huérfano. Kim et al.
(2007, p. 1317), propusieron que tres géneros: Ja-
nia, Cheilosporum y Haliptilon son cogenéricos con
prioridad en el nombre de Jania y transfiriendo va-
rias de las especies; sin embargo, Haliptilon janioi-
des (E. Y. Dawson) Garbary & H.W. Johansen quedó
en espera de una solución taxonómica. En estudios
de cultivo e hibridación, Guiry y West (1983, p. 490)
encontraron que no existían diferencias entre Pe-
trocelis cruenta J. Agardh, especie que tipificaba al
género Petrocelis y Gigartina stellata (Stackhouse)
Batters (= Mastocarpus stellatus (Stackhouse) Guiry),
determinando que ambas son entidades eran sinó-
nimos. Aunque varios taxones del género Petrocelis
han sido reubicados, la única especie registrada
para México (Petrocelis ascendens Dawson) aún se
encuentra en espera de estudios, morfológicos y
moleculares, para determinar su ubicación taxonó-
mica; por lo tanto, representa un nombre huérfano
para la flora algal del Pacífico de México.

Algas dulceacuícolas
Glenodinium cinctum Ehrenberg la especie que ti-
pificaba al género Glenodinium fue transferida por 
Woloszynska (1916) al género Glenodiniopsis, el 
cual tiene como generitipo a Glenodiniopsis steinii 
Woloszynska. De todas las especies contempladas 
en el primero, 44 permanecen bajo su jerarquía 
sin que al momento haya una asignación de un 
nuevo generitipo o bien su reubicación en algún 
otro género de dinoflagelados. Todos estos nom-
bres están en el limbo y son considerados nom-
bres huérfanos. De las 6 especies registradas en 
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México, G. pulvisculum (Ehrenberg) Stein queda 
como nombre huérfano.
La utilización de secuencias genéticas para carac-
terizar géneros de Chlorophyta ha generado una 
buena cantidad de casos que son dudosos respec-
to de su ubicación nomenclatural actual. Uno de los 
más complicados es el género Scenedesmus Meyen. 
Komárek y Fott (1983) reconocieron más de 150 
especies reunidas en 5 grandes grupos morfológi-
cos. Con la utilización de secuencias esos grupos 
se han separado en más de 6 géneros que todavía 
están en discusión. Uno de ellos es Desmodesmus, 
elevado a género por An et al. en 1999. Hegewald 
(2000) hizo las nuevas combinaciones y sinonimias 
de todos los taxones específicos e infraespecíficos 
de Scenedesmus a Desmodesmus (781 nombres) sin 
otro criterio que los parecidos morfológicos. Mu-
chos taxones no fueron incluidos en ese trabajo y 
quedaron huérfanos. De las especies registradas 
en México que se quedaron en el limbo tenemos:  
Scenedesmus gutwinskii Chodat es sinónimo de S. 
subspicatus, a su vez sinónimo de Desmodesmus subs-
picatus (Chodat) Hegewald & Schmidt, pero Scenedes-
mus gutwinski var. bacsensis Uherkovich registrada en 
Yucatán no fue transferida a Desmodesmus y por ello 
en AlgaeBase aparece como nombre aceptado.
Lo mismo pasó con Scenedesmus opoliensis var. 
brevicaudatus Hortobágyi, sin combinación para 
Desmodesmus opoliensis (Richter) Hegewald.
El caso más complicado es Scenedesmus quadricau-
da (Turpin) Brébisson. Uno de los nombres más 
comunes en listados florísticos y ecológicos. El 
nombre fue propuesto como nombre a conservar 
por Compére y Komárek (1990) pero Hegewald en 
1977 propuso Sc. communis Hegewald para muchas 
de las especies nombradas como S. quadricauda 
(excepto la de (Turpin) Brébisson) y por tanto ese 
nombre no fue incluido en su trabajo de 2000. Para 
Guiry y Guiry (2021) es el “nombre de una entidad 
que es actualmente aceptada taxonómicamente”, 
pero sin ubicación dentro de Desmodesmus. Mu-
chos ejemplares de Sc. quadricauda s. str. fueron 
identificados como Sc. communis y además algunos 
autores de floras mencionan Desmodesmus quadri-
cauda (Turpin) Hegewald que no ha sido publicado 
por ese autor. Otro problema es que existe Scene-
desmus quadricauda Chodat (nom. illeg.) el cual es 
sinónimo de D. communis. De lo anterior tenemos 
que muchas variedades de S. quadricauda (Turpin) 
Brébisson pasaron a otras especies no relaciona-
das con Desmodesmus communis o con las relacio-
nadas directamente con S. quadricauda (Turpin) 
Brébisson, o quedaron huérfanas; en México apa-
recen: Sc. quadricauda var. acutiformis (Schröder) 

Schmidle, Sc. quadricauda var. inermis Playfair y Sc. 
quadricauda var. hystricoides Massjuk*1. 
Otro caso es el de Scenedesmus polyglobulus Horto-
bágyi que en Hegewald (2000) aparece como sinóni-
mo de Desmodesmus lunatus (W. West & G.S. West 
Hegewald, pero D. lunatus tiene espinas, no verru-
gas; por lo que quizá podría ser un Desmodesmus del 
grupo no espinoso, o bien un Verrucodesmus, pero 
seguro S. polyglobulus no es sinónimo de D. lunatus; 
mientras, se queda como Scenedesmus polyglobulus. 
También en las diatomeas hay casos ejemplares: 
Synedra goulardii Brébisson incluye como sinónimo 
a Fragilaria goulardii (Brébisson) Lange-Bertalot, un 
nombre del que no hay referencia de publicación 
válida. Pero Fragilaria ulna var. goulardii (Brébisson) 
Lange-Bertalot si está válidamente publicada. En 
México existen registros de Fragilaria goulardii y 6 
registros de Ulnaria goulardii (Brébisson) Lange-Ber-
talot nombre que tampoco aparece registrado en 
ningún lado, ni en INA, ni en AlgaeBase ni en CAS 
(2021). Se trata claramente de una especie de Ul-
naria por la disposición paralela de las estrías, con 
acortamiento en la zona central y sobre todo por la 
presencia de dos rimopórtulas en cada valva. Por 
eso en la página web de Diatoms of North America 
(Spaulding 2013) aparece como una de las especies 
de Ulnaria bajo el nombre Synedra goulardii.  
La combinación Tryblionella compressa (Bailey) 
Poulin fue hecha con base en Nitzschia compressa 
Bailey junto con algunas de sus variedades, excep-
to, la variedad vexans (Grunow) Lange-Bertalot que 
se quedó en el limbo como Nitzschia compressa var. 
vexans registrada en México en Puebla y Oaxaca.

CONSIDERACIONES FINALES
En la base de datos AlgaeBase (Guiry & Guiry 2021 
los nombres huérfanos se consideran nombres ta-
xonómicamente aceptados, hasta que no se realice 
alguna acción taxonómica o nomenclatural, por lo 
que la evaluación de la biodiversidad no es comple-
tamente confiable, por este tipo de datos (“datos 
obscuros” o por publicaciones que no están al 
alcance de todos los investigadores (“textos obscu-
ros” (Page 2016. El posible impacto de estos datos 
no ha sido explorado; por ejemplo, en el catálogo 
del océano Índico se registran aproximadamente 70 
taxones huérfanos (2% de un total de 3,289 taxones 
infragenéricos, en cinco clases: Cyanophyceae, Rho-
dophyceae, Phaeophyceae, Xanthophyceae y Chlo-
rophyceae (Silva et al. 1996. En el elenco florístico 
de nuestro país no tenemos datos suficientes para 
estimar este impacto, solo en el caso concreto de 
las algas marinas, cuya diversidad se ha estimado 
en 1698 taxones (Pedroche & Sentíes 2020). En el

1. N. del E. Ver artículo de Comas en este mismo número.
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Pacífico de México se han detectado una vein-
tena de nombres huérfanos, de los 1183 taxones 
registrados (1.6 % lo que aparentemente no es 
significativo. Se requiere entonces, un trabajo más 
minucioso y de detección en las costas mexicanas y 
así mismo, en la flora ficológica de agua dulce. Los 
taxones huérfanos y aquellos de situación indefini-
da (Pedroche & Novelo 2020 se convierten en datos 
taxonómicos de calidad heterogénea que, sin un 
número suficiente de expertos, se vuelven una car-
ga pesada en lugar de ser una herramienta para la 
identificación, toma de decisiones o en la estimación 
de la biodiversidad y, por lo tanto, en términos de 
la taxonomía, no deberían permitirse bajo circuns-
tancia alguna, pues socavan el poder perdurable de 
los nombres (Winston 2018). En opinión de Riedel 
et al. (2013 estos problemas auto infligidos por 
los mismos investigadores e inherentes por otra 
parte, a los sistemas digitalizados, empleados en el 
registro y seguimiento de la diversidad, son la razón 
principal de una falta de actualización taxonómica, 
posiblemente seguida de cerca por una falta de 
determinación de las distintas instituciones para 
incluir el presupuesto necesario y suficiente para 
el trabajo taxonómico cotidiano en todos los países 
del mundo.
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Se realizó el aislamiento y la identificación morfoló-
gica y molecular de microalgas de la laguna Bosque 
Azul con el propósito de cuantificar la producción 
de lípidos y clorofila como potencial biotecnológico.
En la primera etapa se realizó un análisis fisico-
químico del agua en sitios de muestreo del lago, el 
cual presentó condiciones aceptables para el cre-
cimiento microalgal. El aislamiento de microalgas 
se realizó por diluciones seriadas cultivadas en 
un fotoperiodo 12:12 a 25±2°C y posteriormente, 
se realizó una identificación morfológica en mi-
croscopio óptico. El análisis molecular realizado 
con los genes ribosomales 16S rRNA, 18S rRNA 
y 23 rRNA confirmaron en un 99% de similitud 
con la cianobacteria Limnothrix planctonica y la 
clorofita Pectinodesmus pectinatus, los cuales son 
los primeros registros para el PNLM y para es-
tado de Chiapas; siendo L. planctonica el primer 
registro para México.

La segunda etapa consistió en el crecimiento mi-
croalgal y la cuantificación de biomasa, clorofila, 
lípidos y perfil de los ácidos grasos, siendo estos 
microorganismos, prometedores para su aplica-
ción como colorante natural y la producción de 
biocombustibles debido a su concentración de 
clorofila a y lípidos.
Se cuantificaron ácidos grasos de cadena larga 
hasta C18:3 siendo los más abundantes en los 
dos microorganismos el ácido palmítico y el áci-
do oleico. Estos ácidos grasos le confieren a L. 
planctonica y P. pectinatus ventajas ante cambios 
de temperatura, pH y baja iluminación que se pre-
sentan en lago Bosque Azul.

Palabras clave: Bosque Azul, biotecnología, Chiapas, 
Limnothrix planctonica, Montebello, Pectinodesmus 
pectinatus.

Texto completo a solicitud a la autora.
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La Reserva de la Biósfera Pantanos de Centla (RBPC) 
es un humedal tropical que se encuentra al noreste 
de Tabasco (17°57’ 53” y 18°39’ 03” N, y 92°06’39” 
y 92°47’ 58” O), con una extensión de 3027.06 
km2, siendo el humedal más extenso de México, 
el tercero en América Latina, y una zona relevante 
por poseer una importante cantidad de plantas 
y animales representativos de los humedales de 
Mesoamérica, influenciada principalmente por la 
región hidrológica Grijalva-Usumacinta (RHGU). 
En este trabajo, se presenta por primera vez, la 
ficoflora manifiesta de dos lagunas al interior de la 
RBPC, el Viento y San Pedrito, obtenida a partir de 
dos muestreos realizados durante noviembre 2016 
y febrero 2017, de los cuáles se adquirieron datos 
bióticos y abióticos. Las especies registradas fueron 
documentadas por sus caracteres morfológicos, su 
distribución geográfica en el mundo y en México, 
sus ambientes y formas de vida. Además, se cuanti-
ficaron sus abundancias para ser analizadas con los 
índices ecológicos de diversidad (Shannon-Wiener), 
equidad (Pielou) y dominancia (Simpson); comple-
mentadas con los datos ambientales, para un aná-
lisis de correspondencia canónica (ACC). Aunado a 
esto, se hizo una caracterización hidroquímica de 
las lagunas de estudio, a través de los diagramas de 
Piper-Hill-Langelier, y el establecimiento del estado 
trófico por medio del índice de la OCDE y el índice 
multiparamétrico TRIX. Los resultados hidroquími-

cos reflejaron que las lagunas durante nortes pre-
sentan aguas bicarbonatas, pero en secas tienden 
a ser cloruradas, esto por la influencia marina que 
incrementa su salinidad. El estado trófico del agua 
es eutrófico en ambos sistemas. Se documentaron 
68 especies, de las cuáles, 4 se registraron por 
primera vez para México, y 22 para Tabasco. El 67 
% se han registrado en sistemas acuáticos eutrofi-
zados e hipertróficos, registrándose con forma de 
vida típicamente planctónica (73 %), presentando 
una baja diversidad en ambas lagunas. Se observó 
que la dinámica de la RHGU y la estacionalidad a lo 
largo del año en el Golfo de México (secas, lluvias 
y lluvias de norte) influyen de manera importante 
sobre las lagunas, siendo la concentración de oxí-
geno disuelto, el pH, la temperatura y la salinidad, 
factores abióticos relevantes para la comunidad 
fitoplanctónica. Se concluye que pese a ser catego-
rizado como una zona de conservación prioritaria 
para el país, se encuentra en un estado de deterio-
ro, en donde la reducción de las zonas de selva, los 
aportes antropogénicos y las actividades económi-
cas, han ido deteriorando los sistemas acuáticos, lo 
que repercute en el estado y la conservación de la 
biodiversidad que alberga la Reserva.

Texto completo en: TesiUNAM: 
http://132.248.9.195/ptd2020/mayo/0801957/
Index.html 
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El efecto de la concentración de bicarbonato y la 
longitud de onda de luz se evaluó sobre el creci-
miento de microalgas aisladas de las cascadas 
El Chiflón, del municipio de Tzimol del estado de 
Chiapas, México. El proyecto fue dividido en dos 
etapas: la primera fue el aislamiento e identifica-
ción de microalgas, posteriormente en la segunda 
etapa se llevó a cabo una selección de las micro-
algas con mayor potencial biotecnológico, para 
estudiar el efecto de la longitud de onda de luz y la 
suplementación de bicarbonato de sodio.  
En la primera etapa se identificaron 14 especies 
de microalgas, de las cuales nueve se aislaron. 
Las especies aisladas fueron: Chlorella vulgaris, 
Desmodesmus communis, Desmodesmus opolien-
sis, Desmodesmus subspicatus, Haematococcus 
pluvialis, Komvophoron constrictum, Scenedesmus 
ecornis, Messastrum gracile y Tetradesmus obliquus. 
Las especies que son los primeros reportes para 
el estado de Chiapas son: Desmodesmus magnus, 
Desmodesmus opoliensis, Desmodesmus subspicatus, 
Haematococcus pluvialis, Komvophoron constrictum, 
Pandorina morum, Scenedesmus ecornis, Messastrum 
gracile y Ulnaria acus.   

En la segunda etapa se seleccionaron tres micro-
algas: Desmodesmus communis, Haematococcus plu-
vialis y Scenedesmus ecornis, con base en un análisis 
de su potencial biotecnológico. La evaluación del 
crecimiento microalgal se llevó a cabo mediante un 
diseño factorial completamente al azar, teniendo 
como variables de estudio la concentración de bi-
carbonato de sodio (0 y 1 g) y la longitud de onda 
dada por la luz (blanca, roja y azul); las variables 
de respuesta fueron: la concentración celular, bio-
masa, y pigmentos fotosintéticos (clorofila a, b y 
carotenoides totales). Los resultados obtenidos de 
la evaluación de crecimiento determinaron que, el 
tratamiento con luz azul y 1 g de bicarbonato de 
sodio presentó la mayor producción de biomasa y 
pigmentos fotosintéticos para las tres microalgas. 

Palabras claves: bicarbonato, D. communis, H. pluvialis, 
longitud de onda, S. ecornis. 

Texto completo a solicitud a la autora.
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En este trabajo se exploró la relación entre la com-
posición fitoplanctónica y las variables ambientales 
del lago Cantemual en Tabasco, en los años 2016 
durante la temporada de lluvias (noviembre) y 
2017 temporada de secas (febrero) a través de un 
Análisis de correspondencia canónica (ACC). Se 
identificaron 148 especies fitoplanctónicas propias 
de ambientes eutróficos, los grupos dominantes 
fueron Bacillariophyta (36 %), Chlorophyta (27 %) y 
Euglenophyta (19 %). Kansodinium amibiguum, Coc-
coneis placentula y Phacotus lenticularis fueron las 
especies más abundantes y frecuentes y se encuen-
tran alejadas del centro del ACC. Los primeros dos 
ejes del ACC explicaron un 54.7 % de la correlación 
entre las especies y las variables ambientales, don-
de se vizualizó la separación entre la temporada de 
lluvias y la temporada de secas. La temporada de 
secas se relacionó más con la conductividad (CON), 
la concentración del fósforo total (PTOT), el coefi-

ciente de atenuación (KD), mientras que la tempo-
rada de lluvias se relacionó más con el nitrógeno 
inorgánico disuelto (NID), el SiO2 y la saturación del 
oxígeno (OD%). De acuerdo con los resultados, la 
mitad de las especies fitoplanctónicas tienen pre-
ferencias ecológicas entre temporadas. Además, 
el resultado del Análisis de similitud (ANOSIM, por 
sus siglas en inglés) indicó que la composición de 
las especies fitoplanctónicas fue diferente entre las 
temporadas, mientras que el Análisis de varianza 
multivariado permutacional (PERMANOVA) mostró 
que no hay diferencias significativas entre las varia-
bles ambientales en ambas temporadas. De hecho, 
se registraron en su mayoría especies eutróficas, 
alcalófilas y con tolerancia alta al fósforo.

Texto completo en TesiUNAM: 
http://132.248.9.195/ptd2020/agosto/0802449/
Index.html. 
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En los últimos años, los análisis morfométricos 
han sido foco de interés dentro de la ficología 
marina debido a que han permitido, mediante 
la evaluación objetiva y estadísticamente sólida 
de la variabilidad morfológica, la delimitación de 
especies dentro de complejos crípticos, problema 
muy frecuente dentro de esta área de estudio. En 
el presente trabajo se muestran los resultados de 
la discriminación morfométrica de las especies que 
conforman a los complejos crípticos Crassiphycus 
corneus/C. usneoides y Gracilaria mammillaris, a 
partir de las proporciones (incluyendo el diámetro 
mayor y menor del talo) y la forma de las células 
corticales, subcorticales y medulares de las porcio-
nes apical, media y basal del talo. Los análisis de 
componentes principales y el NP-MANOVA, arro-
jaron que los caracteres que permiten la discrimi-
nación de Crassiphycus corneus y C. usneoides son 
el diámetro mayor del talo en la porción media, el 
diámetro menor y la forma de las células corticales 
en la porción media. Estos análisis también arroja-

ron que la única especie dentro del complejo Graci-
laria mammillaris que se discrimina es G. curtissiae y 
las variables que permiten la separación son: largo 
y ancho de las células corticales y medulares de la 
porción media y la forma de las células corticales y 
medulares en la porción media y basal respectiva-
mente. Los análisis de desigualdad isoperimétrica 
y UPGMA robustecieron los resultados anteriores. 
Los análisis morfométricos realizados demostra-
ron ser eficientes para la caracterización y discri-
minación de las especies dentro de los complejos 
bajo estudio. Este trabajo podrá servir como punto 
de referencia para la delimitación taxonómica de 
otras especies crípticas de macroalgas. 

Palabras clave: algas rojas, componentes principales, 
descriptores elípticos de Fourier, desigualdad isoperimétrica, 
discriminación, distribución simpátrica, especies crípticas, 
NP-MANOVA.

Texto disponible a solicitud al autor. 
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