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1 Resumen breve

Este estudio analiza la viabilidad del Concepto Filo-Fenético (CFF) de las
bacterias dentro del marco del realismo pluralista normativo de Marc Ereshefsky, que
integra valores no-epistémicos en la clasificacion cientifica. La investigacion revisa la
evolucion tedrica y empirica de la taxonomia bacteriana, evidenciando el desplazamiento
de criterios fenotipicos y genotipicos, y discute como estas transformaciones reflejan
debates ontologicos, epistemologicos y lingiiisticos sobre la naturaleza de las especies.
Aunque el CFF combina datos filogenéticos y fenotipicos para una clasificacion integral,
no cumple con las reglas metodoldgicas del modelo de Ereshefsky, como la coherencia y
la consistencia interna. Sin embargo, puede sustentarse mediante el programa
clasificatorio que acepta valores no-epistémicos, articulandose a través de la Explicacion
de la Funcionalidad Fundamentada (EFF). La discusion incorpora el pesimismo inductivo
de Larry Laudan y la propuesta de John Dupré de un realismo promiscuo, que considera
la complejidad de las especies bacterianas, caracterizadas por transferencia horizontal de
genes, reproduccion asexual y diversos niveles de individualidad, aspectos que desafian
las nociones tradicionales y enriquecen el debate filoséfico sobre la clasificacion

biologica.

Palabras clave: Concepto Filo-fenético, Pluralismo normativo, Valores no-epistémicos



2 Resumen extendido

El concepto de especie, una nocidon biologica aparentemente sencilla, ha
demostrado ser un problema persistente y multifacético para los filésofos de la ciencia.
Las diferentes perspectivas esencialistas y pluralistas se han visto interpeladas desde los
resultados que la investigacion cientifica ha entregado. El anélisis historico de la
taxonomia presenta los antecedentes para observar cambios teoricos entre esencialismo y
propuestas dindmicas y evolutivas influenciadas por Darwin y los descubrimientos de la
genética moderna observando el auge y declive de los criterios fenotipicos (rasgos
observables) y genotipicos (composicion del ADN). De esta manera, el objetivo de esta
investigacion es evaluar si el CFF puede ser defendido dentro del realismo pluralista
normativo de Marc Ereshefsky, al incorporar valores no-epistémicos en su programa
clasificatorio. Con este proposito de investigacion, se ha revisado el cambio tedrico y
empirico que ha tenido la clasificacion bacteriana durante las tltimas décadas y las
propuestas pluralistas de Ereshefsky y John Dupré.

El CFF combina datos filogenéticos (historia evolutiva) y fenotipicos para lograr
una clasificacion mas integral. Sin embargo, bajo el modelo del pluralismo normativo de
Ereshefsky, este concepto no es capaz de cumplir ciertas reglas metodoldgicas
(Coherencia Intra-tedrica y Consistencia Interna) que el modelo exige. Si bien, el CFF
no cumple con los requisitos propuestos por Ereshefsky (2001) podria ser rescatado bajo
el marco del Programa clasificatorio que acepta la incorporacion de valores no-
epistémicos (Ereshefsky y Reydon, 2015). A través del modelo de la Explicacion de la
Funcionalidad Fundamentada (EFF), los autores buscan articular valores no-epistémicos
con las teorias empiricas exitosas en el mundo (valores epistémicos). De esta manera, el
CFF, es presentado como un buen modelo que cumple con los principios de
ordenamiento; principios motivadores y principios de clasificacion entre valores
epistémicos y no-epistémicos. Sin embargo, a pesar de que el CFF, pueda ser aceptado
dentro de la propuesta pluralista, podria ser confrontado desde el andlisis historico a través
del pesimismo inductivo de Larry Laudan, como una advertencia frente a una pretension
de verdad final del CFF. Para finalizar, se sostiene la propuesta de realismo promiscuo

de Dupr¢ para no abandonar la tesis realista del CFF.



Posteriormente, se discute sobre la complejidad del concepto de especies en
bacterias considerando su caracteristicas controversiales como la transferencia horizontal

de genes, crecimiento asexual o niveles de individualidad.

Palabras clave: Concepto Filo-fenético, Pluralismo normativo, Valores no-epistémicos



3.-Introducciéon

El problema filosofico en torno al concepto de especie ha estado presente tanto en
la filosofia de la biologia como en el discurso mas amplio sobre el realismo cientifico.
Este debate se alimenta de la tension entre las perspectivas esencialistas, que postulan la
existencia de propiedades inherentes que definen a las especies, y las visiones pluralistas
que abogan por multiples maneras, potencialmente complementarias, de clasificarlas. En
el contexto del realismo cientifico, el concepto de especie plantea preguntas
fundamentales sobre si las especies son entidades objetivas que existen
independientemente de nuestros marcos conceptuales o simplemente constructos
epistemologicos utiles para organizar el conocimiento, al mismo tiempo se puede
considerar si la clasificacion taxondmica y los diferentes conceptos de especies son reales
desde una vision epistemologica. Un revision de los conceptos de especies —que abarca
desde las definiciones biologicas (Concepto Biologico de Especie) hasta las filogenéticas,
cladisticas entre otras— profundizara en las implicaciones de estas diferentes posturas
para nuestra comprension de la biodiversidad y la naturaleza misma de las categorias
biologicas. Sin embargo, esta discusion llevada a los investigadores que trabajan con el
grupo taxondmico de las bacterias, quienes presentan como disciplina cientifica sus
propias teorias y clasificaciones, es un espacio en el cual profundizar sobre el estado
actual del concepto de especies bacteriano, su conexion con la postura realista de las
teorias cientificas, su pertenencia a algin tipo de modelo esencialista o pluralista, esto
considerando los cambios tedricos que ha tenido la clasificacion bacteriana durante las
ultimas décadas. De esta manera, el objetivo general de mi trabajo es; Evaluar si el
Concepto Filo-fenético de especie bacteriana puede ser considerado como una teoria
susceptible de una interpretacion realista bajo la propuesta pluralista normativa de Marc
Ereshefsky. Con este objetivo general trabajaré los siguientes objetivos especificos:
Revisar el cambio tedrico y empirico de la taxonomia bacteriana durante las ultimas
décadas hasta el postura actual de Concepto Filo-fenético; Analizar el Concepto Filo-
fenético bajo la propuesta del pluralismo normativo y el programa clasificatorio de Marc
Ereshefsky; Analizar el Concepto Filo-fenético de especie y la viabilidad de una
interpretacion realista de este para la clasificacion de especies bacterianas frente al
argumento de la Meta Induccion Pesimista de Larry Laudan; y Evaluar la postura de
realismo promiscuo de John Dupré como una alternativa para defender la interpretacion

realista del Concepto Filo-fenético de especie bacteriana.



3.1 Realismo cientifico

El realismo cientifico, una de las preguntas principales de la filosofia de la ciencia
contemporanea, afirma que nuestras mejores teorias cientificas ofrecen una descripcion
veridica del mundo, incluyendo entidades y procesos observables y no observables. Esto
implica que las teorias cientificas aspiran a ser literalmente verdaderas y que tenemos
razones para creer que nuestras teorias maduras y exitosas empiricamente son, al menos
aproximadamente, verdaderas. Sin embargo, el realismo cientifico enfrenta desafios
como la meta-induccion pesimista, el problema de la sub-determinacion y la carga tedrica
de la observacion (Hacking, 1996; Suarez, 2019; Fine, 1984).

En este contexto de nuestra investigacion filosofica, podemos encontrar diferentes
propuestas sobre el Realismo Cientifico (RC) y para construir un marco tedrico de esta
investigacion, en primer lugar revisaré los argumentos a favor del RC desarrollado por
Hilary Putnam (Argumento de los NO Milagros) y posteriormente la respuesta de Larry
Laudan en contra del realismo cientifico (Argumento de la Meta Induccion Pesimista)
para contrastar de manera final con la postura de Boyd, Kitcher y Psillos (Argumento de
la Meta Induccion Optimista)

En palabras de lan Hacking, “... el RC acerca de entidades nos dice que muchas
entidades teoricas realmente existen. El anti-rrealismo niega esto, y dice que son
ficciones, construcciones logicas, o partes de un instrumento intelectual para razonar
acerca del mundo” y, en relacion con el RC sobre las teorias, Antonio Diéguez (2010)
comenta; “las teorias cientificas nos proporcionan un conocimiento adecuado, aunque
perfectible, de la realidad tal como esta es con independencia de nuestros procesos
cognitivos”.

Una de las defensas sobre el RC con més repercusiones ha sido el Argumento de
los No Milagros (ANM). El argumento, si bien es sencillo e intuitivo en su forma general,
no ha estado exento de criticas. Este argumento ha sido propuesto por Putnam (1975), y
si bien podemos encontrar versiones que divergen de la de Putnam, como las de Boyd
(1984), centraremos la discusion en el argumento de Putnam, el cual podemos mencionar

bajo sus palabras:

El argumento positivo a favor del realismo es que es la tnica filosofia que no
convierte el éxito de la ciencia en un milagro. Que los términos en teorias
cientificas maduras tienen correspondencia, que las teorias aceptadas en una
ciencia madura son tipica y aproximadamente verdaderas, o que el mismo término



puede referirse al mismo objeto, incluso cuando ocurre en distintas teorias todos
estos enunciados puede ser entendidos por el realista cientifico no como verdades
necesarias, sino como parte de la unica explicacion cientifica del éxito de la
ciencia, y por ende, como parte de cualquier descripcion adecuada de la ciencia y
de su relacion con sus objetos (Putnam 1975, p. 133).

El ANM propuesto por Putnam, si bien no plantea que la ciencia llegue a alcanzar
verdades, si considera que puede existir una aproximacion a la verdad de las teorias
cientificas, desde la coherencia entre los términos propios de una teoria con las
predicciones que puede realizar en su drea y que algunas veces, son compartidas por otras
teorias cientificas. En palabras de Sudrez (2019) el argumento de Putnam podria

resumirse en el siguiente silogismo:

(Premisa 1): la ciencia tiene éxito

(Premisa 2): el realismo cientifico explica el éxito de la ciencia

(Conclusion): el realismo cientifico es correcto

Sin embargo, a pesar de que el argumento de Putnam tiene fuerza en lo intuitivo
su referencia al éxito de la ciencia no es clara y ha recibido criticas principalmente desde
un analisis histérico a través del Argumento de la Meta-Induccion Pesimista (AMIP)
propuesta por Larry Laudan (1981, 1984) “el cual entregaria multiples y convincentes
razones para suponer que el realismo cientifico no solamente no explica, sino que no tiene
la capacidad de explicar el éxito cientifico” (Sudrez, 2019 p137). En relacion ANM, en
la corriente antirrealistas vinculada al AMIP, podemos encontrar diferentes versiones que
a veces son dificiles de ver como un campo uniforme de argumentos (Wray, 2015), es asi,
como nuestro trabajo estd enfocado en el argumento de Laudan (1981). En palabras de
Mauricio Sudrez (2019) podriamos revisar sobre el AMIP de Laudan lo siguiente:
“Laudan argumenta con profuso detalle, que la historia de la ciencia provee multiples y
convincentes razones para suponer que el realismo cientifico no solamente no explica,
sino que no tiene la capacidad de explicar el éxito cientifico” (Suérez, 2019, p136)

Asi, con un analisis histérico podemos observar que se pueden identificar teorias
que hoy son consideradas falsas, pero que en su momento presentaron un numero
considerable de predicciones exitosas. Laudan comenta que el éxito que entrega la ciencia

es especialmente predictivo, una explicacion que Putnam no entrega en su propuesta. Uno



de los ejemplos clésicos de la historia de la ciencia analizados por Laudan es el desarrollo
o evolucion de las teorias sobre el sistema planetario, revisando 3 estadios:

a) El sistema ptolomaico (geocentrismo)

b) El sistema copernicano (heliocentrismo y orbitas circulares)

c) El sistema newtoniano-kepleriano (heliocentrismo y orbitas elipticas)

Para este caso, Laudan comenta que si bien actualmente aceptamos que la teoria
ptolomaico es falsa pudo predecir diferentes acontecimientos astronémicos como la
aparente inmutabilidad de las estrellas lejanas en el firmamento, su constante rotacion
sobre el eje de la estrella polar entre otras (Laudan, 1981).

Una de las criticas que podemos mencionar en relacion al AMIP, sera que al igual
que ANM, presente una logica circular, asumiendo como punto de partida la tesis que
pretende refutar, evaluar las teorias actuales como falsas implica presuponer que las
actuales son verdaderas en tanto son estas ultimas a la luz de las cuales se juzgan las
primeras, siendo asi que las teorias se puedan evaluar solamente contrastando con otra, lo
cual necesitaria una amplia justificacion desde el punto metodologico y epistémico.

Continuando la discusion en relacion con las teorias cientificas, el argumento de
Laudan si bien pone en jaque a la ANM, no esta cerca de terminar con la discusion. Ha
sido contraargumentada por la propuesta de Boyd, Kitcher y Psillos bajo el término que
Suérez (2019) denomina: el Argumento de la Familiaridad.

El Argumento de la Familiaridad, de forma general, propone un analisis historico
las teorias cientificas contrastando sus componentes internos, desde los cuales se pueden
encontrar una correlacion con el mundo a través del éxito predictivo que puedan tener en
sus campos de estudio. Esta propuesta se basa en analizar los componentes internos de
las teorias, reconociendo términos familiares en ellas, los cuales son utilizados en otras
teorias cientificas y de esta maneras contrastados empiricamente manteniendo asi un éxito
predictivo independiente de si en algin momento fueron parte de una teoria que
actualmente consideramos falsa. Es necesario, sin embargo, distinguir los términos
familiares que son genuinamente operativos del éxito, de los que son redundantes u
ornamentales. En este contexto Kitcher (1993) distingue los postulados operativos
(“working posits™), de los postulados ociosos o meros presupuestos (“presuppositional
posits”) de una teoria. De esta manera, al revisar historicamente que existen ciertos
términos que presentan continuidad de uso en otras teorias coherentes y manteniendo un

“éxito predictivo”, la induccion pesimista de Laudan se convierte en una induccion
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optimista a favor del RC. Frente a estas propuestas, los pesimistas en contra de la
induccion historica (Laudan, Fine, van Frasen) argumentaran que demostrar la
operatividad de aquellos enunciados familiares es l6gicamente imposible (Suarez, 2019,

p. 144).
3.2 Esencialismo y pluralismo en la teoria de clasificacion biologica

La problematica filos6fica que envuelve el concepto de especie ha constituido un
tema central en el andlisis de la naturaleza y clasificacion de los seres vivos,
desarrollandose como un asunto de permanente interés en el campo de la filosofia de la
ciencia. A pesar de los avances empiricos y tecnologicos que han permitido profundizar
en el estudio de la biodiversidad, la definicidon y la comprension del concepto de especie
permanecen sometidas a debates y discrepancias sustantivas. La complejidad inherente a
las caracteristicas biologicas de los organismos, junto con las diferentes interpretaciones
y enfoques que han emergido a lo largo de la historia, dificultan la formulaciéon de un
criterio universalmente aceptado. En este contexto, diversos autores y corrientes han
promovido aproximaciones parciales que reflejan tanto las necesidades practicas de
clasificacion como las tensiones teodricas sobre la naturaleza del concepto. La
problemadtica del realismo cientifico en relacion con las especies adquiere particular
relevancia, puesto que plantea interrogantes sobre si las especies constituyen entidades
objetivas y existentes independientemente de nuestra conceptualizacion o si, por el
contrario, se tratan de constructos epistemologicos tutiles para la organizacion del
conocimiento. En este contexto podemos encontrar dos tipos de posturas, la esencialista
que busca y promueve la existencia de propiedades propias en los individuos que podrian
ser utilizadas para definir y clasificar las especies bioldgicas y, por otro lado, las posturas
pluralistas que propondran que no existe una tinica manera de clasificar las especies, sino
mas bien, diferentes visiones que eventualmente podrian complementarse o convivir entre
si.

La problematica del esencialismo en biologia constituye un eje central en la
filosofia de la ciencia contemporanea. Este debate confronta la inherente dinamica de los
procesos evolutivos con la estabilidad que tradicionalmente se atribuye a las categorias
taxondmicas. A pesar de la variabilidad y fluidez observable en el mundo natural, persiste
la tendencia a identificar propiedades definitorias, o esencias, que delimiten las especies.

Esta tension trasciende una mera cuestion semantica, y penetra en las bases mismas de la
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epistemologia de la biologia, desafiando nuestras concepciones sobre la naturaleza de las
categorias cientificas, la objetividad del conocimiento bioldgico y los limites de la
explicacion causal. En consecuencia, se plantea la interrogante fundamental de si la
busqueda de esencias en el dominio bioldgico constituye una estrategia epistemoldgica
valida, o bien una herencia de paradigmas pre-evolucionistas.

Las posturas varian desde el esencialismo tradicional, influenciado por Aristoteles
y Linneo, hasta el anti-esencialismo nominalista, pasando por el pensamiento poblacional
de Mayr y Sober que enfatiza la variacion intraespecifica encontrando autores como
Michael Ghiselin, David Hull, John Dupré, Philip Kitcher, Marc Ereshefsky entre otros.
Dentro de las propuestas esencialistas podemos encontrar la de Michael Devitt que
defiende un esencialismo bioldgico intrinseco basado en propiedades genéticas. En este
contexto podemos encontrar diversas posturas y criticas a algun tipo de esencialismo
interno como el caso de Torres (2019) en su trabajo: “Cddigos de barras y esencias
historicas: una critica a la versiéon moderada del esencialismo bioldgico intrinseco”, donde
critica la version moderada del esencialismo bioldgico intrinseco (EBI) y el uso
esencialista de los codigos de barras de ADN en la identificacion de especies,
argumentando que, aunque el EBI moderado integra aspectos historicos y relacionales,
sus principios fundamentales son refutados por la complejidad de la evolucion y ejemplos
de especiacion ecologica, demostrando que las propiedades intrinsecas no siempre
determinan la identidad ni la historia de un taxon. Para el caso de esta investigacion
filosofica nos posicionamos desde la postura pluralista descartando el esencialismo
biologico.

Por otro lado, en las ultimas décadas, la filosofia de la ciencia ha experimentado
un giro significativo hacia el pluralismo, alejandose de la busqueda de una metodologia
unificada o una ontologia universalmente aplicable. Inspirado por autores como Paul
Feyerabend, quien argument6 en contra de la existencia de un 'método cientifico tnico y
vinculante, esta perspectiva pluralista reconoce y valora la diversidad inherente a las
précticas cientificas. Se acepta que diferentes disciplinas, teorias y modelos pueden
ofrecer perspectivas validas y complementarias sobre el mundo. En lugar de aspirar a una
unica imagen verdadera de la realidad, el pluralismo cientifico abraza la coexistencia de
multiples representaciones, cada una con sus propios fundamentos, fortalezas y
limitaciones.

De esta manera, la filosofia de la ciencia contemporanea, influenciada por voces

pluralistas como Ereshefsky-Reydon y Dupré, cuestiona la idea de un tnico sistema de
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clasificacion de clases naturales que capture de manera exhaustiva la complejidad del
mundo. Esta perspectiva se aleja de la busqueda de esencias o propiedades intrinsecas y
reconoce que diferentes programas de clasificacion pueden ser validos y utiles en funcion
de los objetivos y el contexto de investigacion (Ereshefsky y Reydon, 2015; Dupré, 1981).
De esta manera, la discusion sobre las clases naturales puede presentar un enfoque
pluralista, observando los diferentes programas de clasificacion, considerados apropiados
para diferentes disciplinas esto, debido a que son incorporados los valores no-epistémicos
como parte de las disciplinas cientificas en las que se insertan. Asi, podemos encontrar
“diferentes explicaciones particulares sobre las clases cientificas las cuales varian con
respecto a como se caracterizan, el grado en que se vinculan a estructuras causales o
microestructuras, y cuan amplia o permisiva es la nocion de una clase cientifica” (Crane,
2021). Esta diversidad y relativismo disciplinario implica cierto pluralismo para Crane
“ya que diferentes esquemas de clasificacion seran apropiados para diferentes disciplinas”™
En este contexto, desde la busqueda definir las clases naturales en un escenario pluralista,
se pueden encontrar un conjunto de propiedades que pueden ser transversales como:
Relatividad disciplinaria. (las clases cientificas no pueden separarse de las disciplinas en
las que se insertan); Realismo (las clases cientificas se integran en practicas cientificas
exitosas); Pluralismo, permisividad y tipos transversales (existen diferentes grados de
pluralismo y permisividad); Clases funcionales y clases realizadas de forma multiple (no
solo existen criterios microestructurales para individualizar clases cientificas); y
Antiesencialismo (Crane, 2021).

Siguiendo esta linea, podemos identificar el Pluralismo normativo de Ereshefsky
(2021) que propone la validez de maultiples conceptos de especie (bioldgico y
filogenético) ya que capturan diferentes aspectos de la realidad bioldgica, rechazando la
idea de especies con esencias inmutables y critica la taxonomia linneana rigida. Su
propuesta normativa, introduce reglas metodologicas que le permiten defenderse del
argumento anti-pluralista del “todo vale” y asi, seleccionar conceptos de especie,
favoreciendo los enfoques biologico y filogenético. Por otro lado, podemos mencionar la
propuesta de realismo promiscuo de Dupré (1981) quien argumenta que no hay
“relaciones de similitud privilegiadas" para definir especies. Critica el esencialismo y la
busqueda de caracteristicas Unicas en cada taxon, asi como la validez universal del
aislamiento reproductivo y los arboles filogenéticos. Bajo estas dos propuestas pluralistas,
revisaré la validez del concepto de especie en bacterias en el contexto del realismo

cientifico para teorias cientificas.
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3.3 Clasificacion biologica y conceptos de especie

El concepto de especie ha constituido un problema filoséfico fundamental en el
ambito de la biologia, generando intensas discusiones y analisis criticos a lo largo del
tiempo. A pesar de los avances significativos en el descubrimiento de nuevas evidencias
empiricas relacionadas con la naturaleza de los organismos vivos, asi como el desarrollo
de tecnologias innovadoras para su estudio, la cuestion del concepto de especie sigue sin
una resolucion definitiva. La notable diversidad de formas de vida, la complejidad
inherente a sus caracteristicas biolodgicas y las limitaciones tecnoldgicas contintan
dificultando el establecimiento de un concepto universalmente aceptado de especie. No
obstante, se han ido forjando consensos parciales entre distintas corrientes y autores en
diversas disciplinas biologicas. Esta necesidad de consenso surge tanto de la urgencia por
construir nuevo conocimiento como de las implicaciones practicas de la clasificacion de
los seres vivos, que son cruciales para areas como la conservacién biolodgica, el
tratamiento clinico de enfermedades relacionadas con patéogenos y diversas aplicaciones
biotecnoldgicas. Este trabajo se propone analizar las diferentes aproximaciones
filosoficas al concepto de especie.

Una aproximacion historica sobre como se ha llevado a cabo esta clasificacion,
nos podria situar en sus inicios al filésofo (y naturalista), Aristoteles, quien clasifico los
seres vivos desde una mirada naturalista y cientifica. Dedujo que la naturaleza progresa
desde lo més simple a lo méas complejo, de lo inanimado a lo animado y dentro de lo
animado, mediante pasos ascendentes desde las plantas a los animales. Aristoteles
introdujo por primera vez el concepto de especie y concibié un mundo de especies
estaticas, generadas en aproximacion a una forma “ideal”. Esto es, cada especie tendria
una forma natural, un “tipo” verdadero y la variacion individual dentro de cada especie
representaria desviaciones accidentales del tipo verdadero causadas por influencias
externas. Diecisiete siglos después de la obra pionera de Carl Von Linneo, Sistema
Natural, publicada en 1735, podemos observar la profunda influencia que su enfoque
jerarquico de clasificacion y su propuesta de nomenclatura binominal ejercieron en la
taxonomia contemporanea. En su obra, Linneo clasifica y define las especies a partir de
las caracteristicas observables de los individuos, limitdndose a los datos empiricos
disponibles en su época. Sin embargo, su perspectiva, marcada por un enfoque pre-
darwinista, postula que las diferentes especies permanecen inalteradas a lo largo del

tiempo. Esta concepcion implica que las especies pueden ser definidas por sus esencias
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intrinsecas, un concepto que ha suscitado extensos debates en la filosofia de la biologia.
A medida que el conocimiento y la técnica han avanzado, las caracteristicas que definen
a cada especie han sido objeto de investigacion y discusion, fortaleciendo asi el dilema
filosofico relacionado con la naturaleza de las especies. Sin embargo, podriamos
considerar en la discusion sobre las especies, el punto de inflexion que ha tenido la

propuesta de Charles Darwin sobre el origen y desarrollo de las especies:

En El origen de las especies Darwin afirm6 que las especies ya no constituian el
resultado de una simple creacion divina, tal y como Linneo pensd, sino que estas eran el
producto de la evolucién por medio de la seleccion natural. Esto significaba, en tltima
medida, que las diversas especies constituian entidades historicas con limites difusos

(Villuendas, 2019, p. 243).

La propuesta evolucionista de Darwin en el siglo XIX marcé un hito fundamental
en el estudio de la biologia, incorporando nuevas evidencias que complejizan la definicion
de las especies bioldgicas. La teoria de la evolucion desafio las nociones del esencialismo
bioldgico, que hasta entonces dominaban el pensamiento cientifico, al introducir la idea
de que las especies no son entidades fijas y definidas por esencias intrinsecas, sino mas
bien poblaciones dindmicas sujetas a cambios a través del tiempo. Este conflicto entre los
esencialistas y los antiesencialistas ha permanecido como una problematica vigente en la
filosofia de la biologia, siendo objeto de un extenso debate que se remonta a las ideas
fundamentales de Darwin y que continta influyendo en las discusiones contemporaneas

sobre la naturaleza de las especies (Villuendas, 2019).

La nueva perspectiva para comprender la naturaleza, la cual desafia la nocion de
discontinuidad entre especies tal como fue presentada por Linneo y otros naturalistas, ha
conducido a redefinir el concepto de especie desde un enfoque poblacional. La dificultad
de trazar una linea clara entre variedades y especies se ha utilizado como argumento en
favor de la teoria evolutiva, sugiriendo que las especies no son entidades objetivas, sino
agrupaciones convencionales y arbitrarias de individuos que comparten similitudes. Este
cuestionamiento del concepto de especie se intensifico a finales del siglo XIX y principios
del siglo XX, manifestandose en afirmaciones como las de Ernst Mayr, quien sostiene
que “las especies son grupos de poblaciones que no pueden entrecruzarse”, asi como la

idea de que “las especies son unidades de diversidad bioldgica”, expresada por
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Theodosius Dobzhansky. Estas declaraciones no solo contribuyeron a establecer un
marco bioldgico en la definiciéon de las especies, sino que también desafiaron la
concepciodn de la naturaleza como un dominio categorico estatico. En consecuencia, la
transicion hacia un entendimiento poblacional ha generado importantes implicaciones
filosoficas, llevando a una re-evaluacion de los métodos de clasificacion adoptados por
los naturalistas y estimulando un debate sobre la naturaleza misma de las entidades

bioldgicas.

Las implicaciones de la teoria evolutiva del siglo XIX han transformado
profundamente nuestra comprension de las especies, y el avance del conocimiento
cientifico en el siglo XX, especialmente con el descubrimiento del ADN vy el desarrollo
de la genética moderna, evidencia que la discusion sobre el concepto de especie estd lejos
de haber sido concluyente. Autores como Mayden, Rossello y de Queiroz, han revisado
y clasificado los multiples conceptos de especie que han emergido en el ultimo siglo,
identificando hasta un total de 24 definiciones distintas (Mayden, 1997). Estas
discrepancias e incompatibilidades entre dichos conceptos generan variaciones en los
resultados relacionados con la clasificacion y el numero de especies reconocidas. Entre
los enfoques analizados, se observa una division entre bidlogos que defienden el valor

biologico de la especie y aquellos que abogan iinicamente por su valor taxondmico.

Considerado el “Santo Grial” de las ciencias naturales, el dilema del concepto de
especie resulta crucial, ya que su problematica es transversal e intrinseca, actuando como
un bloque fundamental para el entendimiento y la evolucion de diversas areas del
conocimiento humano. Las especies constituyen una de las unidades fundamentales de la
biologia, equiparables en importancia a los genes, las células y los organismos. Se les
reconoce como elementos esenciales en la organizacion biologica y su conceptualizacion
ha atraido una atencion considerable debido a su papel central en las ciencias de la vida
como bloques constructivos de la diversidad biologica. La relevancia del concepto de
especie puede compararse con la importancia de los dtomos y las particulas subatomicas
en la teoria atdmica, asi como con los cuerpos celestes en la teoria planetaria. Es crucial
que adoptemos un enfoque diligente en la identificacion de especies en la naturaleza y
que reflejemos de manera precisa su biodiversidad en los sistemas de clasificacion. Este
esfuerzo no solo contribuird a una mejor comprension de las especies, sino que también

facilitara el progreso en diversas disciplinas cientificas. Cualquier error en los 'bloques
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constructivos' conceptuales puede repercutir en las conclusiones derivadas de este marco
(Hey, 2001; Mayden, 1997; de Queiroz, 2007).

En el ambito de la biodiversidad, la eleccion del concepto de especie puede influir
significativamente en los resultados relacionados con el nimero de especies
documentadas. Por ejemplo, un estudio enfocado en la investigacion taxondmica ha
cuantificado los efectos que provocan las variaciones en los conceptos de especie,
revelando incrementos del 300% en el nimero de especies de hongos, del 259% en
liquenes, del 146% en plantas, del 137% en reptiles, del 88% en aves, del 87% en
mamiferos y del 77% en artropodos (Maclaurin & Sterelny , 2008) Estos datos no solo
reflejan la sensibilidad de la clasificacion taxonomica a diversas definiciones de especie,
sino que también subrayan la importancia de estos conceptos en la comprension de la
biodiversidad y en la formulacion de estrategias para su conservacion y manejo. Este
fendmeno plantea interrogantes filosoficas sobre la naturaleza de las categorias biologicas
y su impacto en la investigacion cientifica. Aunque Darwin logrd, de alguna manera,
desafiar el esencialismo, un consenso ampliamente respaldado por diversos autores, no
podemos afirmar que la pregunta fundamental acerca de la naturaleza de las especies,
haya sido respondida de forma satisfactoria (Hey, 2001; Mayden, 1999; de Queiroz,
2007). Esta persistente ambigliedad plantea interrogantes que merecen ser exploradas mas
a fondo, dado su impacto en la practica cientifica y en la comprension de la biodiversidad.

El desarrollo de diversos conceptos de especie ha generado una complejidad que,
mas alld de buscar un punto de consenso en su definicién, ha ampliado los criterios
mediante los cuales se identifican y caracterizan las especies. Esta multiplicidad de
parametros, que incluyen caracteristicas fenotipicas, genotipicas y de cruzamiento entre
otras, ha contribuido a una inconstancia significativa en las clasificaciones taxondmicas
(Richards, 2013). Mayden (1997) ha catalogado un total de 24 conceptos de especie
distintos, muchos de los cuales presentan definiciones que resultan incompatibles entre
si, lo que a su vez origina diferentes conclusiones respecto a los limites y al nimero de
especies reconocidas. Cada uno de estos conceptos pone el énfasis en propiedades
especificas: la incompatibilidad reproductiva es fundamental para los bidlogos que
investigan zonas de hibridacion; las diferencias en los nichos ecoldgicos son relevantes
para los ecologos; el diagnostico de monofilia es crucial para algunos sistematicos; las
variaciones morfoldgicas son prioritarias para los taxonomistas de museos; y la genética
desempefia un papel central en los enfoques de sistematica genética y molecular (de

Queiroz, 2007). Esta diversidad de enfoques no solo refleja la complejidad inherente a la
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clasificacion de la vida, sino que también plantea importantes interrogantes filosoficas
sobre la naturaleza misma de las especies y su representacion en el &mbito cientifico.

A pesar de la existencia de diversos parametros para clasificar a los seres vivos en
grupos especificos, y aunque ninguno de los conceptos de especie pueda considerarse
universal y aplicable a todas las formas de vida, el fenomeno de la evolucion emerge
como un factor comin que influye en la creacion de nuevas especies y, por ende, en la
diversidad bioldgica que observamos. La evolucidn se presenta como una caracteristica
que, de alguna manera, todos los conceptos de especie consideran o a la cual estan
sometidos. En este contexto, de Queiroz, al revisar los diferentes conceptos de especie,
sostiene que estas definiciones son al menos parcialmente incompatibles. Esta
incompatibilidad se debe a que cada concepto se encuentra anclado en distintas etapas del
proceso evolutivo, ya sea antes de la especiacion, durante la especiacion o posterior a la
especiacion (de Queiroz, 2007). Esta discrepancia en los enfoques enfatiza la complejidad
y la interrelacion entre la conceptualizacion de la especie y los procesos evolutivos,
subrayando la necesidad de un anélisis mas profundo que considere cémo la evolucion
moldea nuestra comprension de la biodiversidad.

Por otro lado, Mayden (1997) realiza una revision exhaustiva de los diferentes
tipos de conceptos de especie presentes en la literatura, donde el unico concepto que
puede ser considerado un concepto primario es el Concepto Evolutivo de Especie (CEE),
ya que este responde de manera integral a las dimensiones operacionales, ontologicas y
epistemologicas. Asi, el CEE aborda de forma mas efectiva la pregunta fundamental de
“,qué son las especies?”, en comparacion con los demds conceptos, que tienden a

3

centrarse mas en el ambito epistemoldgico, formulando la interrogante de “;como
podemos conocer a las especies?”. Los demds conceptos son catalogados como conceptos
operacionales segun Mayden, enfocados en estudiar las especies a través de diversos
criterios, entre los cuales se incluyen el Concepto Biologico de Especie, el Concepto
Filogenético de Especie, el Concepto Ecoldgico de Especie, el Concepto Fenético de
Especie y el Concepto Cladistico de Especie, asi como el Concepto de Reconocimiento
de Especie, entre otros. Esta categorizacion subraya la complejidad del debate en torno a
la naturaleza de las especies y revela la necesidad de un enfoque més integrado que
considere las multiples dimensiones de la conceptualizacion dentro de la biologia.

De este modo, es evidente que, a lo largo de los ultimos siglos y décadas, los

conceptos de especie han proliferado y al mismo tiempo, presenten incompatibilidades

entre si. Ninguno de estos conceptos puede ser aplicado de manera universal a toda la
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biodiversidad. Por ejemplo, el Concepto Bioldgico de Especie es aplicable unicamente a
organismos que se reproducen sexualmente, lo que limita su utilidad frente a aquellos
organismos que se reproducen asexualmente. Ademds, a pesar del aumento de
informacion empirica, el problema en torno al concepto de especie persiste sin una
resolucion definitiva, lo que sugiere la necesidad de una solucién conceptual que aborde
estas dificultades. Este estado de la cuestion plantea interrogantes fundamentales sobre la
naturaleza de las categorias biologicas y su adecuacion para reflejar la complejidad de la
vida en la Tierra.

En este contexto, y con fines practicos para nuestra discusion posterior,
abordaremos en la definicién y los criterios de cuatro conceptos de especie: el Concepto
Biologico de Especie (CBE), el Concepto Fenético de Especie (CFE), el Concepto
Cladistico de Especie (CCE) y el Concepto Filogenético de Especie (CFE). Cada uno de
estos conceptos ofrece una perspectiva unica sobre la clasificacion y definicion de las
especies, lo que contribuird a una comprension mas profunda de las complejidades
inherentes a la biodiversidad. Al examinar estos enfoques, podremos identificar sus
fortalezas y limitaciones, asi como su relevancia en el debate actual sobre la naturaleza

de las especies y su conceptualizacion dentro del marco de la biologia.

Concepto Biologico de Especie

El Concepto Bioldgico de Especie (CBE) ha sido uno de los enfoques mas
destacados y ampliamente aceptados en la biologia durante los tltimos afios, aunque no
ha estado exento de criticas. Este concepto fue propuesto y promovido principalmente
por Ernst Mayr (1940, 1949, 1982). Mayr define de manera sencilla la especie como “un
grupo de poblaciones que actual o potencialmente se reproducen entre si y que estdn
reproductivamente aisladas de otros grupos similares”. No obstante, es importante sefialar
que el pensamiento de Dobzhansky presenta un CBE preliminar que precede al de Mayr.
Dobzhansky centra su criterio en el comportamiento de las hembras al elegir a sus parejas
dentro de las especies previamente clasificadas por los bidlogos, asi como en como los
insectos discriminan qué plantas utilizan para poner sus huevos (Dobzhansky, 1937).
Ademas, esta categorizacion de especies basada en criterios reproductivos también puede
encontrarse en la obra de Buffon, quien ya en el siglo XVIII abord6 aspectos relacionados

con la reproduccién como un factor en la clasificacion de las especies. Esto sugiere que
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la concepcion de las especies a través del prisma de la reproduccion tiene raices historicas
profundas y un desarrollo continuo en la historia del pensamiento bioldgico.

Sin embargo, la aplicaciéon del CBE puede plantear complicaciones en grupos
taxondmicos que se reproducen asexualmente, como sucede con las bacterias y ciertas
plantas, que pueden experimentar poliploidias. En estos casos, el fendémeno de flujo
génico horizontal o la hibridacion interespecifica representan desafios significativos para
la implementacion del CBE (Weiner, 2002). Otro obstaculo relacionado con la aplicacion
del CBE es la ocurrencia de fendmenos de especiacion incompleta, un aspecto discutido
por Mayr. La caracterizacion de poblaciones que se encuentran en un estado de
especiacion incompleto presenta considerables dificultades y, en ocasiones, puede
resultar una empresa practicamente imposible. Ademas, las problematicas asociadas con
el flujo génico horizontal y la hibridacion interespecifica, como se ejemplifica en el
estudio de los pinzones de las Galapagos presentado por Jonathan Weiner en su libro E/
pico del pinzon (Weiner, 2002), resaltan ain mas la complejidad del CBE y su aplicacion

en la clasificacion de especies.

Concepto Filogenético de Especie

El Concepto filogenético de especie (CFE), desarrollado por Cracraft, propone
que una especie se define como “el grupo més pequeiio diagnosticable de organismos
dentro del cual existe un patron de parentesco ancestrales-descendientes™ (1983, p. 170).
Este enfoque se fundamenta en la premisa de que las especies son conjuntos de
organismos que comparten un ancestro comun y se distinguen de otros grupos por una
serie de caracteristicas evolutivas efectivas. En esta perspectiva, la definicion de una
especie no se limita a sus rasgos morfologicos o genéticos, sino que abarca también su
historia evolutiva y las relaciones filogenéticas que las vinculan.

Cracraft subraya que una especie filogenética debe ser un grupo monofilético, lo
que implica que incluye a un ancestro comun y a todos sus descendientes. Este enfoque
otorga un rol significativo a la variabilidad genética dentro de las especies, asi como a la
divergencia evolutiva, lo que posibilita una clasificacion que es no solo més precisa, sino

que también estd intimamente relacionada con los procesos evolutivos.

Concepto Fenético de Especie

20



El concepto fenético de especie, propuesto por Sokal y Crovello en 1970, se centra
en la clasificacion de las especies a partir de las similitudes y diferencias fenotipicas, es
decir, en caracteristicas observables y medibles de los organismos. Aunque este enfoque
puede incorporar criterios genéticos o ecologicos, su premisa fundamental es que las
especies pueden ser definidas y agrupadas en funcion de la comparacion de sus rasgos
fisicos y morfoldgicos (Sneath & Sokal, 1973)

Sokal y Crovello aplicaron métodos estadisticos para analizar las similitudes
fenéticas entre distintos grupos de organismos, sugiriendo que la agrupacion de especies
deberia reflejar estas similitudes observadas. En este sentido, el enfoque fenético
construye dendrogramas o arboles de similitud, donde aquellas especies que comparten
caracteristicas fenotipicas mds cercanas se agrupan de manera mdas proxima en la
representacion. A pesar de su utilidad en la identificacion de patrones de similitud, este
concepto ha sido objeto de criticas por su enfoque limitado, ya que no considera aspectos
evolutivos o genéticos cruciales para la definicion de las especies.

Este énfasis en las caracteristicas fisicas omnipresentes, aunque valioso para
ciertos contextos taxondémicos, ha llevado a cuestionamientos sobre su capacidad para
ofrecer una comprension completa y precisa de la diversidad bioldgica, lo que invita a un
analisis mas profundo que integre las dimensiones evolutivas y genéticas en la

clasificacion de las especies.

Concepto Cladistico de Especie

Los principios de la cladistica fueron formulados por el sistematico aleman W.
Hennig en 1966. Esta corriente, que se ha consolidado como dominante en el 4ambito de
la sistematica, fundamenta la clasificacion de los organismos principalmente en su
filogenia o historia evolutiva. En las representaciones graficas de esta clasificacion, los
llamados cladogramas, cada grupo se denomina “clado”. El objetivo primordial de dichos
cladogramas o arboles cladisticos es el establecimiento de taxones monofiléticos, es decir,
grupos que comprenden no solo a la especie ancestral del grupo, sino también a todos sus
descendientes.

Los taxones monofiléticos se contraponen a los taxones parafiléticos, los cuales
incluyen a un ancestro comun y a algunos de sus descendientes, pero no abarcan a todos
ellos. Ademas, existen los taxones polifiléticos, que engloban més de una linea ancestral.

Para la identificacion de estos clados, se lleva a cabo un andlisis de caracteres que
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segmenta las caracteristicas en primitivos y derivados. Los caracteres primitivos son
aquellos que el grupo en su totalidad comparte en comin con la especie ancestral,
mientras que los caracteres derivados son aquellos rasgos que emergen dentro del mismo
grupo.

Este enfoque cladistico ha transformado la manera en que los bidlogos
conceptualizan las relaciones entre las especies, promoviendo una vision mas dinamica y
evolutiva de la taxonomia, y subrayando la importancia de las relaciones ancestrales en
la clasificacion biologica. No obstante, surgen interrogantes filosoficas sobre la
naturaleza de los clados y su relevancia en el entendimiento de la biodiversidad, que
merecen ser explorados en el contexto de la teoria evolutiva moderna.

La persistente dificultad para definir las especies en biologia refleja la
complejidad inherente a la clasificacion de la vida. A pesar de los avances cientificos, la
diversidad y dinamismo de los seres vivos impiden un concepto universalmente aceptado.
La evolucion desafia la idea de especies fijas, llevando a un enfoque poblacional donde
las especies son agrupaciones convencionales. La multiplicidad de conceptos, cada uno
enfatizando diferentes propiedades (reproductivas, ecologicas, genéticas, etc.), subraya la
necesidad de un enfoque flexible y adaptativo en la clasificacion bioldgica, reconociendo
que la eleccion del concepto depende del contexto y objetivos de la investigacion.

Alguna de las razones por las que el componente tedrico ha presentado
diferencias, es sin duda, por los cambios en el componente operativo, el cual ha sido
resultado del desarrollo de nuevas técnicas utilizadas en el area de la clasificacion de
especies que han ido desde anélisis morfologicos (caracteristicas macro y microscopicas)
hasta el analisis de secuencias genéticas completas de individuos, con sus respectivos
analisis filogenéticos basados en modelos estadisticos, al mismo tiempo podria existir un
conflicto entre la filosofia de la ciencia y filosofia del lenguaje que buscan responder
sobre el significado de las clases naturales desde diferentes miradas (Crane, 2021). En
este contexto Hacking (2007) afirma que los fil6sofos contemporaneos utilizan el término
clase natural de maneras tan diversas que ya no se puede hacer refiere a ninguna clase
bien definida. Actualmente en bacterias, el Concepto Filo-Fenético utilizado actualmente,
tiene un fuerte componente operativo debido a la utilizacion de secuencias genéticas
como unidades de estudio, andlisis porcentajes de similitud entre diferentes grupos,
caracteristicas fenotipicas y bioquimicas entre otras, debido principalmente a su

complejidad bioldgica, sin embargo, pareciera ser deficiente en su componente tedrico
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debido a la complejidad del modelo de estudio (Dupré & O’Malley, 2009, O’ Malley,
2014).

En este contexto de investigacion, con el objetivo de evaluar si el Concepto Filo-
fenético de especie bacteriana puede ser defendido dentro del realismo pluralista
normativo de Ereshefsky, al ser incorporado a un programa clasificatorio que incluye
valores no-epistémicos, revisaré en las siguientes secciones el cambio tedrico y empirico
que ha tenido la clasificacion bacteriana durante las ultimas décadas, la propuesta
pluralista normativa de Ereshesky y la vision anti-realista de Larry Laudan y una
propuesta alternativa para la defensa del realismo del CFF desde la vision de realismo

promiscuo de Dupré.

4 Revision de la clasificacion taxonomicas bacteriana

La taxonomia de las bacterias, a diferencia de la de los organismos superiores,
presenta antecedentes recientes en su ambito de estudio debido a la ausencia de un registro
fosil que permita su andlisis y a que, hasta el siglo XVII, no habian sido identificadas
debido a su tamafio microscéopico. Los primeros microscopios desarrollados en los siglos
XVII y XVIII no proporcionaron la resolucion necesaria para llevar a cabo un estudio
taxondmico exhaustivo de estas bacterias. No fue sino hasta finales del siglo XVIII que
Otto Miiller intentd establecer un sistema de clasificacion para estos microorganismos,
creando dos géneros: Monas, que representaba formas puntuales y Vibrio que se referia
a formas alargadas (Logan, 1994). Posteriormente, a comienzos del siglo XIX, Christian
Ehrenberg amplié la nomenclatura propuesta por Miiller, incorporando las formas
helicoidales a la clasificacion de las bacterias.

Este desarrollo en la taxonomia bacteriana no solo evidencio los desafios
inherentes a la clasificacién de organismos con caracteristicas morfologicas tan diversas
y a menudo poco visibles, sino que también expresé un avance significativo en la
comprension de la biodiversidad microbiana. A medida que los métodos de observacion
y clasificacion evolucionaban, también lo hacia nuestra percepcion de los
microorganismos y su relevancia en el contexto bioldgico general.

Durante la década de 1870, Ferdinand Cohn destaco la idea de que las formas de
las bacterias permanecen constantes a lo largo del tiempo, independientemente de las
condiciones ambientales, al tiempo que observaba la gran diversidad de tipos bacterianos

existentes. Cohn, organiz6 las bacterias en seis géneros, reconociendo que, a pesar de las
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similitudes morfoldgicas, la fisiologia, los productos finales y las patologias de los
microorganismos podian ser divergentes (Schlegel, 1999; Schlegel & Kohler, 1999).

En 1876, Robert Koch apoy0 la teoria de las enfermedades infecciosas postuladas
previamente por Luis Pasteur con sus estudios sobre Bacillus anthracis. Koch concluy6
que las diferentes morfologias de bacterias patdgenas debian considerarse especies
unicas, distintas y constantes (Logan, 1994).

Hasta ese momento, los microorganismos eran clasificados principalmente segun
la morfologia observada a través de microscopios rudimentarios. Sin embargo, el
panorama cambid con el desarrollo de nuevas técnicas para cultivar colonias puras de
microorganismos, lo que dio paso a una nueva "era dorada de la microbiologia médica."
Gracias al uso de medios de cultivo con agar solidificado, se realizaron andlisis que
permitieron clasificaciones mas precisas basadas en la descripcion fenotipica de los
microorganismos (Logan, 1994).

Desde finales del siglo XIX y comienzos del siglo XX, diversos investigadores
comenzaron a recopilar informacion sobre las caracteristicas de los microorganismos, lo
que llevo a la creacion de nuevas categorias y géneros. En 1896, K.B. Lehman y R.
Neumann publicaron el Atlas und Grundriss der Bakteriologie, donde describieron varios
nuevos géneros, incluyendo Corynebacterium, Mycobacterium y Actinomyces. Un aio
mas tarde, W. Migula presentd un compendio de todas las bacterias descritas hasta
entonces en su obra System der Bakterien. Paralelamente, se empezaron a incorporar
nuevos estudios fisiologicos, ecoldgicos y bioquimicos acerca de estos microorganismos,
culminando en 1923 con la publicacion del Bergey’s Manual of Determinative
Bacteriology, el cual se convirtio en la obra de referencia sobre el tema en aquel entonces
(Staley & Krieg, 1989).

Sin embargo, en este contexto de desarrollo taxonomico, las diferentes
aproximaciones de los microbidlogos resultaron en una falta de intercambio y consenso
respecto a las definiciones, asi como en una cantidad limitada de datos representativos de
las propiedades de las bacterias. Esta situacion dio lugar a nomenclaturas confusas, siendo
el caso de Pseudomonas stutzeri un ejemplo paradigmatico, ya que durante medio siglo
este microorganismo recibi6é siete nombres distintos, a menudo utilizados de forma
simultdnea (Goodfellow & O’Donnell, 1993; Van Niel & Allen, 1952).

A comienzos de 1950, surgio un enfoque de taxonomia numérica, en paralelo con
el desarrollo de las computadoras, con el objetivo de almacenar y analizar los vastos

conjuntos de datos obtenidos a través de analisis fenotipicos. Este nuevo enfoque permitia

24



procesar informacion derivada de anélisis bioquimicos y de técnicas de separacion, como
la cromatografia y la electroforesis, lo que facilitaba la evaluacion de la constitucion de
diversos compuestos quimicos, incluyendo aminodacidos, lipidos y azucares, entre otros
(Logan, 1994). La integracion de la computacion en la taxonomia microbiana abrio
nuevas vias para la clasificacion de microorganismos, permitiendo una mayor precision
en el analisis comparativo de las propiedades quimicas de las especies y, por ende,
aportando un enfoque mas sistematico y cuantitativo en la comprension de la diversidad
biologica. Este avance tecnoldgico no solo transformé las practicas taxondmicas, sino que
también planted interrogantes sobre la naturaleza de las categorias biologicas y su

representacion en un contexto cientifico en constante evolucion.

Meétodos fenotipicos de clasificacion

Al igual que en los organismos superiores, la sistematica de las bacterias se inici
mediante el andlisis de los rasgos fenotipicos. Sin embargo, para que estos rasgos
pudieran ser observados y analizados, se requiri6 el desarrollo de instrumentos como
microscopios y técnicas fisicoquimicas capaces de evaluar caracteristicas especificas,
tales como acidos grasos y reacciones metabolicas, entre otros aspectos. A pesar de que
a partir de la década de 1940 el Concepto Bioldgico de Especie propuesto por Mayr
comenzd a adquirir relevancia en el estudio de los animales superiores, su aplicacion no
era viable para microorganismos que se reproducen de manera asexual. En este contexto,
el andlisis fenotipico de las bacterias se convirtio en la base para su clasificacion
taxondmica, antes de la revolucion del ADN que comenzaria en la década de 1960
(Cohan, 2002).

Las diversas propiedades de las bacterias que podian ser examinadas mediante
instrumentos o técnicas especificas contribuyeron a fortalecer un sistema taxondémico
para la clasificacion de especies, fundado en la similitud de multiples caracteristicas.
Estas propiedades fenotipicas, junto con los datos resultantes de su andlisis, dieron lugar
al desarrollo de una Taxonomia Numérica, propuesta por Sneath y Sokal. Esta taxonomia
se define como 'el agrupamiento de unidades taxonémicas por métodos numéricos en
funcion de sus estados de caracter' (Sneath & Sokal, 1973). Este enfoque permitié una
clasificacion mas sistematica y cuantitativa, facilitando la identificacion de relaciones

entre las especies a través de un andlisis mas riguroso de sus caracteristicas. Asi, la
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Taxonomia Numeérica no solo enriquecio la comprension de la diversidad bacteriana, sino
que también propici6 la evolucion de métodos cientificos en la sistematica microbiana.

Para el andlisis fenotipico de las bacterias, se emplean diversas propiedades que
son expresion del genotipo de estos organismos. Entre las caracteristicas consideradas se
incluyen el tipo de acidos grasos presentes, la capacidad de degradar ciertos compuestos
quimicos, la resistencia a distintos antibioticos, las caracteristicas morfoldgicas, la
composicion de la pared bacteriana y la habilidad para crecer en medios con distintas
fuentes de carbono o nitrdégeno, entre otros aspectos (Goodfellow et al., 1997).

Una desventaja al considerar el andlisis fenotipico es que, si bien estas
propiedades pueden ser comparadas y generar resultados en términos de grados de
similitud en el contexto de una taxonomia fenética, los rasgos fenotipicos reflejan solo
una fraccion de la expresion del genotipo bacteriano (Logan, 1994). Esta expresion
genotipica puede variar significativamente en funcion de las condiciones ambientales en
las que se encuentran las bacterias.

Otro enfoque fenotipico en la taxonomia de las bacterias se centra en las técnicas
quimio-taxonomicas, mediante las cuales se recopila informacion sobre los diversos
constituyentes quimicos de las células bacterianas. Esta metodologia permite clasificar a
las bacterias en funcidn de sus perfiles quimicos. La introduccion de la quimio-taxonomia
en el analisis fenotipico se considera una técnica moderna para la clasificacion de especies
bacterianas (Vandamme et al/, 1996). Sin embargo, es importante tener en cuenta que la
variacion en la composicion quimica de las células bacterianas puede estar influenciada
por los cambios en las condiciones ambientales, lo que puede impactar la estabilidad y la
validez de las clasificaciones obtenidas a través de este método (Rossello-Mora &
Amann, 2001). Esta necesidad de considerar el contexto ambiental resalta la complejidad
inherente a la clasificacion de microorganismos y subraya la importancia de una
integracion cuidadosa de multiples enfoques en la sisteméatica bacteriana.

Entre las moléculas que se analizan con fines quimio-taxondmicos se encuentra el
peptidoglicano, que se utiliza para clasificar organismos en Gram positivos y Gram
negativos (Schleifer & Kandler, 1972; Suzuki ef al., 1993). Ademas, se evalia la
composicion y tasa de 4cidos grasos, clasificandose en diferentes categorias como 4cidos
grasos hidroxilados, no hidroxilados, saturados, entre otros (Suzuki et al., 1993). También
se consideran compuestos policationicos, incluyendo las poliaminas, que desempefian
roles importantes en la biologia celular y pueden ser indicadores relevantes para la

clasificacion bacteriana (Busse & Auling, 1988).
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Paralelamente, se han desarrollado diversas técnicas para establecer relaciones
dentro de las especies bacterianas y asi comprender la variabilidad intraespecifica. Entre
estas técnicas se destacan la serotipificacion, los perfiles electroforéticos de proteinas, los
perfiles electroforéticos de lipopolisacaridos y la pirolisis mediante espectrometria de
masas, entre otros métodos mas recientes. Estas herramientas permiten un analisis
detallado de la variabilidad y las diferencias presentes dentro de las poblaciones
bacterianas. Por otro lado, se han creado tablas de identificacion que facilitan la
comparacion y el andlisis de los resultados obtenidos. Ademas, se han implementado
sistemas de identificacién microbiana en forma de pequeios ensayos clinico-quimicos en
miniatura, dirigidos a grupos especificos de bacterias. Ejemplos de estos sistemas son;
API (Analytab Products, Paninview, NY, USA) y Biolog (Biolog Inc., Hayward, CA,
USA). La efectividad de estas técnicas depende en gran medida de la calidad de las bases

de datos disponibles con las que cuente el investigador (D’ Amato et al 1991).

Meétodos genotipicos de clasificacion

La taxonomia de las bacterias ha evolucionado hacia un enfoque polifasico que integra
evidencias tanto fenotipicas como genotipicas. Desde la descripcion de la estructura
molecular del ADN en los afios 50 del siglo XX, el anélisis genético ha emergido como
el nuevo estandar de referencia en la taxonomia moderna. Este desarrollo ha sido
progresivo, comenzando con técnicas en la década de 1970 que no se centraban en el
analisis detallado de la composicion de las secuencias genéticas, sino mas bien en como
las moléculas de ADN de una especie interactuan con aquellas de otra especie. A esto le
siguio la utilizacion de genes especificos, como el gen 16S rRNA (gen que codifica una
subestructura del ribosoma) en la década de 1990, y que actualmente se ha avanzado hacia
la secuenciacion de genomas bacterianos completos para realizar analisis filogenéticos.
Al igual que los atributos fenotipicos, la informacion genética de las bacterias
proporciona diversas perspectivas sobre los microorganismos estudiados. La forma en
que se consideran y se interpretan estas secuencias genéticas es fundamental para
comprender el estado actual de la taxonomia bacteriana y, por ende, el concepto de
especie que se aplica en la actualidad (Rosell6 & Amann, 2001; Cohan, 2002;
Vandamme, 1996). Esta integracion de enfoques fenotipicos y genotipicos no solo mejora

la precision en la clasificacion de las bacterias, sino que también plantea importantes
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cuestiones filoso6ficas sobre la naturaleza y el estatus del concepto de especie en el campo
de la microbiologia.

El ADN ha sido propuesto como una molécula capaz de representar, por si sola,
la descripciéon de un organismo vivo y, por ende, su clasificacion. Las bases
nitrogenadas—citosina, guanina, timina y adenina—forman la base estructural del ADN
y poseen el potencial para desarrollar un organismo completo y complejo a través de su
expresion, ya se trate de organismos multicelulares o unicelulares. La presencia invariable
de estas bases en todos los organismos vivos, incluyendo virus, ha centrado el interés en
el ADN como una pieza clave para la clasificacion de los seres vivos (Rosell6 & Amann,
2001). Sin embargo, hasta la fecha, persisten diversas visiones sobre si esta metodologia
de clasificacion en base exclusivamente al ADN estd comprometida con una forma
esencialismo intrinseco, lo que plantea interrogantes sobre la naturaleza de la relacion
entre la informacién genética y la clasificacion taxondémica (Torres, 2020). Esta
diversidad de perspectivas resalta la complejidad del debate en torno al ADN como
fundamento de la taxonomia y su implicacion en la comprension del concepto de especie

en el &mbito biologico.

Abundancia relativa de mol% G+C

Debido a su estructura de doble hélice y la complementariedad fisico-quimica de
sus bases nitrogenadas, donde la citosina se une con la guanina y la timina con la adenina
a través de enlaces de hidrogeno, el ADN se ha considerado desde la década de 1950
como una primera aproximacion para el analisis y la definicion de especies. En particular,
se ha tomado en cuenta el porcentaje de guanina y citosina (G+C) presente en el ADN de
cada organismo. Sin embargo, la tasa relativa de (G+C)/(A+T) varia entre diferentes
genomas, siendo esta tasa generalmente descrita como la abundancia relativa de pares de
G+C, calculada mediante la formula: (G+C)/(A+T+C+G) % 100.

A través de analisis quimicos, era posible determinar el porcentaje de cada base
nitrogenada en un genoma aislado, aunque en ese entonces las secuencias de los genes,
asi como su expresion y regulacion, aun eran desconocidas. Entre las bacterias, el
contenido de G+C puede variar entre un 20% y un 80 mol% (Tamaoka, 1994).
Empiricamente, se ha demostrado que a mayor diferencia en el porcentaje de G+C entre
dos organismos, menor sera su cercania filogenética. En este contexto, se ha establecido

que una diferencia de mas de 10 mol% generalmente indica que los organismos
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pertenecen a géneros diferentes, mientras que una diferencia del 5 mol% es un rango
comunmente utilizado para clasificar a dos muestras como miembros de la misma especie

(Goodfellow et al., 1997).

Grados de similitud ADN-ADN

La proporcidn de contenido de guanina y citosina (G+C) en relacion con adenina y timina
(A+T) en el genoma de una bacteria, y en general en cualquier ser vivo, esta
estrechamente relacionada con la cantidad de enlaces de hidrégeno que existen en la
molécula de ADN. Un mayor porcentaje de G+C se traduce en una mayor cantidad de
enlaces triples en la molécula, lo que implica que se requiere mas energia (temperatura)
para romper estos enlaces y separar las hebras de ADN. En contraste, un porcentaje menor
de G+C se asocia con la presencia de enlaces dobles, lo que facilita la separacion de las
hebras.

La temperatura a la cual la hebra de ADN se desnaturaliza o se vuelve a fusionar
se conoce como Temperatura de fusion (Tm, por sus siglas en inglés Melting
Temperature). Esta propiedad es utilizada como un criterio para clasificar bacterias, a
través de los grados de similitud que presentan dos genomas diferentes. Se pueden
emplear métodos como el Relative Binding Ratio (RBR) y la diferencia en la temperatura
del punto medio de desnaturalizacion del ADN (ATm) para realizar tales clasificaciones
(Rosell6-Mora & Amann, 2001).

En una mezcla de diferentes ADN, tras separar las hebras mediante un tratamiento
térmico que alcanza la Temperatura de fusién (Tm), y posteriormente permitir que se
vuelvan a juntar e hibridizar, la formacién de nuevas unidades de ADN de doble hélice
dependera del grado de complementariedad existente entre las secuencias de ADN
involucradas. En este contexto, el Relative Binding Ratio (RBR) se define como la
cantidad relativa de hebras heter6logas en comparacion con las hebras homoélogas de
ADN, siendo estas ultimas consideradas como representativas del 100% de reasociacion.
Este indice proporciona una medida cuantitativa de la afinidad molecular entre diferentes
secuencias de ADN y es fundamental para evaluar las similitudes genéticas entre distintas
especies bacterianas (Stackebrandt & Goebel, 1994).

Por otro lado, el cambio en la temperatura de fusion (ATm) representa la
estabilidad térmica de las dobles hebras de ADN. La estabilidad de estas hebras se

determina por varios factores, entre los que destacan el contenido de guanina y citosina
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(G+C), la fuerza de los iones en la solucion donde esté disuelto el ADN y la temperatura
misma. Mientras que el porcentaje molar de G+C en el genoma y la fuerza io6nica pueden
considerarse variables constantes durante un analisis, la Unica variable que se debe
considerar al evaluar la estabilidad de las dobles hebras de ADN es la temperatura. E1 Tm
se define como la temperatura a la cual el 50% de las hebras de ADN se encuentran
desnaturadas. Las dobles hebras heterdlogas que han hibridizado presentan un menor
numero de bases nitrogenadas en comparacion con las dobles hebras homoélogas de ADN.
Esto implica que las hebras heterdlogas tendran un Tm diferente, resultado de una menor
cantidad de enlaces de hidrogeno. La diferencia en estas temperaturas de fusion,
representada como ATm, proporciona una medida cuantitativa para evaluar la relacion
entre diferentes secuencias de ADN (Rosell6-Mora & Amann, 2001).

Se ha observado empiricamente que una especie bacteriana se define por la
agrupacion de organismos que presentan una similitud interna superior al 70% en el
Relative Binding Ratio (RBR) o una diferencia de temperatura de fusiéon (ATm) inferior
a 5°C, a pesar de que no exista una relacion directa entre estas dos mediciones. Si bien se
han establecido protocolos para la clasificacion de nuevas especies utilizando el umbral
del 70% de RBR o el intervalo de 5°C en ATm, es importante destacar que estos limites
numéricos no son absolutos. De hecho, se ha documentado que estos valores pueden
oscilar entre un 50% de RBR (+ 9°C de ATm) y un 80% de RBR (+ 3°C de ATm)
(Rosell6-Mora & Amann, 2001; Wayne et al., 1987). Esta variabilidad sugiere que,
aunque los criterios de clasificacion proporcionan una guia util, se debe considerar la
flexibilidad en la interpretacion de los datos al establecer relaciones filogenéticas y la
definicion de especies en el contexto bacteriano. Este enfoque subraya la complejidad de
la taxonomia microbiana y la necesidad de una consideracién cuidadosa de las métricas

utilizadas en el estudio de la biodiversidad.

Analisis de ARN ribosomal

Durante las ultimas décadas, el avance en las tecnologias de secuenciacion
genética ha permitido introducir nuevas estructuras en la clasificacion de especies, no
desde un enfoque basado en interacciones fisicoquimicas, como las mencionadas
anteriormente (abundancia relativa de mol% G+C y grados de similitud ADN-ADN), sino
desde la caracterizacion de propiedades intrinsecas, como las secuencias genéticas,

concretamente de los genes del ARN ribosomal (Woese, 1992).
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Los ribosomas, presentes en la mayoria de los organismos vivos, son estructuras
criticas encargadas de la traduccion de la informacion contenida en el ADN (representada
por las bases nitrogenadas adenina [A], citosina [C], timina [T] y guanina [G]) en
aminoacidos, los cuales constituyen la base de todas las proteinas, incluyendo las
enzimas, que son moléculas fundamentales para la construccion y funcionamiento de la
vida. Este papel crucial de los ARN ribosomales les confiere un valor estratégico en su
utilizacidon como caracteristicas comparativas en analisis taxonémicos. Ademads, estos
ARN presentan un alto nivel de conservacion en sus secuencias a lo largo de la evolucion,
lo que los convierte en herramientas ideales para investigar las relaciones filogenéticas
entre diferentes especies (Goodfellow et al., 1997)

Los ARN ribosomales se clasifican segun sus tasas de sedimentacion durante la
ultra centrifugacion, siendo comunmente referenciados como 23S, 16S y 5S, con
longitudes aproximadas de 3300, 1650 y 120 nucledtidos, respectivamente. En la
actualidad, la secuenciacion y el andlisis de estas moléculas se han convertido en
procedimientos rutinarios en los laboratorios de microbiologia, promoviendo la
clasificacion bacteriana a través de la realizacion de analisis filogenéticos.

Hasta el afio 1999, se habian registrado mas de 18,000 conjuntos de secuencias en
bases de datos, y el ARNr 16S ha sido propuesto desde la década de 1970 como una de
las estructuras clave a analizar dentro de un enfoque polifasico para la clasificacion
bacteriana. Las reconstrucciones filogenéticas basadas en el ARNr 16S han demostrado
un alto grado de congruencia cuando se comparan con otras moléculas alternativas, como
el ARNr 23S, la subunidad de ATPasa, factores de elongacion y ARN polimerasas,
produciendo arboles topologicos similares (Ludwig et al., 1998; Ludwig & Schleifer,
1999).

El impacto de la utilizacion de los ARN ribosomales en la clasificacion de especies
ha sido tan significativo que, en la década de 1970, se propuso a través del analisis
ribosdmico que toda la vida en la Tierra podia interrelacionarse mediante un unico arbol
filogenético dividido en tres dominios: Eukarya, Archaea y Bacteria. Esta propuesta
desafio la clasificacion tradicional de los reinos biologicos, que incluia Animalia, Fungi,

Plantae, Protista, Archaeabacteria y Eubacteria (Woese, 1992).

Analisis de tipificacion del ADN
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Asi, las secuencias genéticas tanto del ARN como del ADN han sido empleadas
como propiedades fundamentales en la clasificacion taxonomica de diversas especies
bacterianas. En la actualidad, dada la naturaleza de los microorganismos, que se
caracteriza por un crecimiento exponencial, altas tasas de mutacion y un impacto
significativo en la salud humana a través del desarrollo de enfermedades infecciosas, se
han desarrollado técnicas de tipificacion basadas en las secuencias genéticas de ciertos
genes, que idealmente son altamente conservados. Estas técnicas permiten conocer los
tipos de clones de ciertas muestras aisladas, identificar reservorios y determinar vias de
transmision.

A diferencia de las técnicas fenotipicas, las técnicas moleculares de tipificacion
pueden aplicarse a un mayor numero de especies microbianas, presentan un mayor poder
de discriminacion y son mas reproducibles. El interés en estas técnicas radica en su
capacidad para establecer la relacion genética entre aislados implicados en un brote,
ademads de ser herramientas valiosas para confirmar fuentes de infeccién o reservorios
(Singh et al., 2006; Blanc, 2004; Foley et al., 2009).

Los métodos de tipificacion del ADN se pueden clasificar en tres categorias
principales: a) aquellos basados en los perfiles de restriccion del ADN, ya sea plasmido
o cromosOomico; b) aquellos que se fundamentan en la amplificacion de secuencias de
ADN a través de la reaccidon en cadena de la polimerasa (PCR); y ¢) aquellos que se
centran en la secuenciacion parcial de genes (Fernandez & Herndndez, 2013).

La tipificacion basada en perfiles de restriccion implica el estudio de los perfiles
de ADN plasmido o cromosomico, los cuales son separados mediante electroforesis, una
técnica que utiliza corriente eléctrica para facilitar la migracion de diversos fragmentos
de ADN a través de un gel de agarosa. Al tefiir previamente el ADN, se generan distintos
patrones o bandas que pueden ser comparados entre muestras de cultivos bacterianos.

Una complejidad inicial en el analisis del ADN plasmido reside en la posibilidad
de que este sea transferido horizontalmente a otras bacterias, incluso entre especies
distintas, lo que puede complicar la tipificacion debido a la ambigiiedad en el origen de
ciertas caracteristicas genéticas. Ademas, se utilizan enzimas de restriccion que cortan el
ADN en sitios especificos de interés, permitiendo comparar las variaciones que pueden
existir entre distintas muestras bacterianas para una secuencia de ADN determinada.
Estos fragmentos son conocidos como Fragmentos de Restriccion de Longitud
Polimérfica (RFLPs), que resultan de la variacidon en la secuencia de ADN reconocida

por las enzimas de restriccion.

32



En la técnica de RFLP, los productos de la digestion, que oscilan entre 0.5 y 25
kb, pueden visualizarse mediante bromuro de etidio, especialmente en casos en que el
numero de fragmentos no es excesivo, o a través de hibridacion con sondas (marcadas
quimica o radioactivamente) que reconocen secuencias especificas presentes en multiples
copias en el cromosoma, lo que mejora la capacidad de discriminacion y la interpretacion
de la técnica. Un ejemplo notable de la aplicacion y estandarizacion de esta técnica es su
utilizacion en la identificacion de "tipos" de Mycobacterium tuberculosis. En este caso,
el ADN cromosomico se digiere con la enzima de restriccion Pvull, y los fragmentos se
separan por electroforesis. La deteccion de estos fragmentos se lleva a cabo mediante
hibridacién con una sonda de ADN que reconoce la secuencia de inserciéon IS6110
(Sougakoff, 2011). Asimismo, una variante de esta técnica es el ritotipado, en el cual se
analizan los RFLPs obtenidos de los genes del ARN ribosomal (Fernandez et al., 2013).

Los métodos basados en la amplificacion de acidos nucleicos son técnicas que
permiten analizar porciones reducidas del cromosoma. Este proceso de amplificacion se
lleva a cabo mediante la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR), utilizando como
dianas genes o secuencias de ADN polimorficas que estan distribuidas a lo largo del
cromosoma. Tradicionalmente, los formatos empleados para la separacion y deteccion de
los amplicones se han fundamentado en la electroforesis en gel de agarosa, seguida de la
tincidon con bromuro de etidio. Sin embargo, en los Gltimos afios se han desarrollado otros
formatos que ofrecen ventajas adicionales en términos de eficiencia y rentabilidad (Singh
et al., 2006; Blanc, 2004; Foley et al., 2009).

Un método de tipificacion molecular ampliamente utilizado en los estudios de
brotes es la rep-PCR, que emplea cebadores que hibridan de manera especifica con
secuencias de ADN repetitivas, conocidas como secuencias rep. Existe una clasificacion
de tres familias principales de estas secuencias repetitivas: las secuencias repetitivas
palindromicas extragénicas (REP), las secuencias consenso repetitivas intragénicas de
enterobacterias (ERIC) y los elementos BOX. Estas secuencias presentan longitudes
variables, con las secuencias REP que oscilan entre 35 y 40 pares de bases, las secuencias
ERIC entre 124 y 127 pares de bases, y las secuencias BOX que cuentan con 154 pares
de bases. De estas tres familias de ADN, las secuencias REP son las mas utilizadas en el
estudio de brotes (Singh et al., 2006; Blanc, 2004; Foley et al., 2009).

Por ultimo, entre los métodos basados en la secuenciacion del ADN, uno de los
mas experimentados es el MLST (tipificaciéon por secuenciacion de multilocus o

multilocus sequence typing). Esta técnica se basa en la secuenciacion parcial de 6 o 7

33



genes metabdlicos altamente conservados, conocidos como housekeeping genes, que
estan sujetos a una presion selectiva minima. Estos genes suelen estar asociados con
funciones esenciales, como el metabolismo y factores de virulencia (estructuras o
moléculas que les permiten infectar, sobrevivir y causar dafio en el organismo huésped),
asi como con genes ribosomales. A pesar de que el MLST es una técnica laboriosa y
costosa, presenta la ventaja de que los resultados obtenidos, es decir, las secuencias tipo,
son objetivables y pueden ser almacenados en formato electrénico. Esto facilita el
intercambio de datos entre laboratorios geograficamente distantes, lo que permite
comparar perfiles o secuencias tipo entre aislados provenientes de diferentes paises o

continentes (Vasquez et al., 2004).

Clasificacion de especie en procariontes

Continuando con nuestro analisis del estado actual de la clasificacion bacteriana,
en los capitulos anteriores hemos destacado como el desarrollo de la ciencia y la
tecnologia ha influido en los métodos utilizados por los cientificos para clasificar
microorganismos. En un primer momento, desde el siglo XVII, con las primeras
observaciones y las consideraciones presentadas en los tratados de clasificacion de seres
vivos propuestos por Linneo, se cimentaron las bases de la taxonomia. Durante el inicio
del siglo XX, las caracteristicas fenotipicas adquirieron una importancia considerable, ya
que los atributos estructurales y bioquimicos se convirtieron en elementos esenciales para
la clasificacion bacteriana.

No obstante, fue a partir de la década de 1960 que el descubrimiento del ADN
comenzé a cambiar de manera fundamental la forma en que se clasificaban las bacterias.
Este cambio inicial se centrd en la comparacion del porcentaje de hibridacion de ADN-
ADN entre diferentes grupos bacterianos, complementandose posteriormente con el
analisis del contenido de G+C. Este enfoque evolucion6 hacia el uso de marcadores
genéticos, destacando el gen del ARN ribosémico 16S, hasta culminar en el desarrollo y
la aplicacion de la secuenciacion de genomas completos. Este avance no solo ha
redefinido los criterios de clasificacion, sino que también ha enriquecido nuestra
comprension de la diversidad microbiana y las relaciones evolutivas entre especies.

En este contexto, la naturaleza de reproduccion asexual de las bacterias, junto con
la dificultad para obtener cultivos aislados y puros, asi como la ausencia de registros

fosiles, ha impedido la extrapolacion directa y eficiente de los conceptos de especie
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tradicionalmente utilizados en organismos superiores, tales como el Concepto Biologico
de Especie, el Concepto Evolutivo de Especie y el Concepto Ecoldgico de Especie, entre
otros. Esta complejidad resalta las limitaciones de las definiciones convencionales de
especie cuando se aplican al mundo microbiano, sugiriendo la necesidad de desarrollar
nuevos marcos conceptuales que reflejen mas adecuadamente las singularidades de la
biologia bacteriana. La discusion sobre como abordar la clasificacion de las bacterias no
solo desafia la taxonomia actual, sino que también plantea preguntas filosoéficas
fundamentales sobre la naturaleza de las especies y su definicidén en contextos biologicos
diversos.

En la actualidad, se continua intentando desarrollar y definir un concepto de
especie que sea universalmente aplicable a las bacterias, tomando en consideracion las
propiedades discutidas anteriormente. No obstante, a pesar de la ausencia de un concepto
oficial ampliamente aceptado, se han formulado diversas definiciones propuestas por
diferentes autores y comités de especialistas en el campo. Entre estas definiciones se

"

puede citar la siguiente "...una especie microbiana se define como un concepto que
representa un grupo de cepas que incluye cepas recién aisladas, cepas de reserva
mantenidas in vitro durante periodos variables de tiempo y sus variantes. Estas cepas
comparten un conjunto o patrén de propiedades estables correlacionadas que las
distinguen de otros grupos de cepas” (Gordon, 1978).

En esta definicion, es importante considerar que su aplicacion se limita a cepas
bacterianas que han sido aisladas y cultivadas en medios especificos dentro de un
laboratorio. Sin embargo, esta restriccion plantea una complicacion significativa para la
implementacion de dicha definicion, dado que se estima que solo alrededor del 1% de los
microorganismos puede ser aislado y cultivado utilizando los métodos disponibles en la
actualidad (Bull & Stach, 2004). Otra definicion podria ser: “un grupo de cepas que
muestran un alto grado de similitud general y difieren considerablemente de grupos de
cepas relacionadas con respecto a muchas caracteristicas independientes ” (Colwell et al.,
1995).

De esta manera, las caracteristicas utilizadas para definir los grados de similitud
entre grupos distintos se derivan de la integracion de fuentes fenotipicas y genéticas, lo
cual es ampliamente aceptado entre muchos taxénomos microbiologicos en el contexto
de una taxonomia polifasica (Vandamme et al., 1996). Desde esta perspectiva polifasica,
no existen limites claros en la clasificacion taxonémica que permitan definir de manera

universal los atributos fenotipicos y genotipicos de los microorganismos. No obstante,
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ciertos valores han sido aceptados como indicadores relevantes, tales como los
porcentajes de similitud de ADN-ADN vy los grados de temperatura de fusion (Tm). En
1987, el Comité sobre la Reconciliacion de Enfoques en Sistematica Bacteriana
recomendo los siguientes parametros para clasificar las especies bacterianas:

“las especies generalmente incluirian cepas con aproximadamente un 70% o mas
de relacion ADN-ADN y con una temperatura de fusion (Tm) de 5°C o menos” (Wayne
et al., 1987).

Sin embargo, como hemos mencionado anteriormente, la secuenciacion del ADN
en la década de 1970 permiti6 la utilizaciéon de ciertos marcadores genéticos que
proporcionan informacion sobre el grado de parentesco entre diferentes grupos analizados
desde una perspectiva filogenética. Un ejemplo destacado es la secuencia del ARN
ribosomal 16S, que, al ser una estructura altamente conservada, facilita la evaluacion de
las relaciones entre grupos mediante el analisis de sus efectos genealdgicos. Este enfoque
se beneficia de la evolucion de técnicas estadisticas que se han robustecido a medida que
el desarrollo bioinformatico ha prosperado en las ultimas décadas. No obstante, aunque
los anélisis comparativos del ARN 16S se consideran un método ttil para investigar las
relaciones filogenéticas entre diferentes grupos, han demostrado ser menos efectivos para
la clasificacion precisa de organismos (Goodfellow et al., 1997).

A pesar de que no existe un concepto de especie universal aplicable a las bacterias,
situacion que se asemeja a la de los organismos eucariotas, se han adoptado diversos
enfoques para clasificar a los microorganismos, dependiendo de los criterios especificos
de cada concepto. Entre los enfoques mas comunes se encuentran el Concepto Fenético
de Especie, el Concepto Evolutivo de Especie y el Concepto Filogenético de Especie
(Rossello-Mora y Amann, 2001, Stackebrandt 2006).

El Concepto Fenético de Especie, al igual que en los organismos eucariontes, se
basa en la comparacion de ciertos atributos de un grupo de individuos para determinar si
pueden agruparse en un mismo taxén. Sin embargo, se caracteriza por ser uno de los
conceptos con menor carga tedrica, ya que no esta respaldado por una teoria robusta que
guie la seleccion y valoracion de los atributos utilizados para clasificar una especie. Este
enfoque puede incorporar propiedades fenotipicas, genéticas o ecologicas (Van
Regenmortel, 1997).

En el caso del Concepto Evolutivo de Especie, se trata de uno de los enfoques con
mayor carga tedrica, ya que incorpora la teoria de la evolucion, a la cual estan sujetos

todos los organismos, incluidos eucariotas, arqueas y bacterias. Esto lo convierte en un
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concepto aplicable a todos los tipos de especies (Mayden, 1997). Desde una perspectiva
evolutiva, las especies se definen como linajes que se manifiestan en un contexto
determinado de espacio y tiempo.

Sin embargo, para las bacterias, el Concepto Evolutivo de Especie presenta dos
puntos de conflicto significativos. En primer lugar, la ausencia de registros fosiles
dificulta el andlisis historico de estos organismos. En segundo lugar, la posibilidad de
transferencia horizontal de genes puede llevar a resultados contradictorios al evaluar
secuencias genéticas que no tienen un origen monofilético (es decir, que no derivan de un
ancestro comun), sino que provienen de otros individuos de especies distintas. Esta
complejidad subraya la necesidad de un enfoque critico y matizado al aplicar el concepto
evolutivo a la taxonomia bacteriana (Rossello-Mora y Amann, 2001).

De manera similar, el Concepto Filogenético de Especie clasifica a las especies en
funcién de su parentesco en un contexto de ancestro-descendencia (filogenia), utilizando
marcadores moleculares como el ARN 16S. Aunque estos marcadores son valiosos para
descubrir relaciones entre los taxones debido a su alto nivel de conservacidon evolutiva,
es necesario complementar su uso con otros genes, como el gen RpoS, el factor de
elongacion Tu y la ATPasa, entre otros (O'Malley, 2014). Dentro de este marco, también
encontramos el Concepto Monofilético de Especie, que define a una especie como “el
grupo diagnosticamente mas pequetio de organismos individuales dentro del cual existe
un patron de ascendencia y descendencia” (Hull, 1997). Asi, el diagnodstico de estos
pequefios grupos de taxones se logra a través de un enfoque polifasico o fenético que
evaltia sus atributos. Sin embargo, en el caso de las bacterias, se presentan desafios
significativos, tales como la ausencia de registros fosiles y la transferencia horizontal de
genes, que complican la aplicacion de este concepto en la clasificacion taxondmica

(Rossello-Mora y Amann, 2002; Stackebrandt, 2006)

5.-Concepto Filo-fenético de especie bacterianas

Considerando el progreso histdrico en el conocimiento y la tecnologia en el ambito
de la microbiologia durante los ultimos afios, se observa cémo esta evolucion ha
impactado la forma en que se clasifican las bacterias, pasando de clasificaciones
macroscopicas a la secuenciacion del genoma completo. A pesar de estos avances, hasta
la fecha no existe un consenso que permita establecer un concepto de especie universal

aplicable a las bacterias. A pesar de las diversas aproximaciones, como el Concepto
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Filogenético, Evolutivo o Fenético, el acuerdo dentro de la comunidad cientifica tiende a
ser mas pragmatico. En este contexto, uno de los conceptos mdas utilizados en la
clasificacion bacteriana incorpora tanto la perspectiva filogenética como la fenética,
dando lugar al llamado Concepto Filo-Fenético (Rossello-Mora y Amann; 2021,
Stackebrandt, 2006).

En su andlisis, Rossello-Mora y Amann (2021) sostienen que la clasificacion
actual de las bacterias se circunscribe a tres diferentes aproximaciones. La primera
consiste en la demarcacion de los limites genéticos de una unidad, derivada de los analisis
de hibridacion ADN-ADN, asi como del contenido de G+C y del tamafio del genoma.
Esta corresponde a la definicidon genotipica del cluster de Mallet (Mallet, 1995). En este
sentido, si bien no se pueden establecer limites absolutos que se apliquen de manera
universal a todas las bacterias, existen rangos, como el 70-50% de similitud de ADN entre
especies diferentes.

La segunda aproximacion se centra en la descripcion del fenotipo del taxén, lo
que resulta en una clasificacion exhaustiva que permite discriminar y determinar
propiedades fenotipicas, describiendo asi la diversidad interna de un grupo especifico (por
ejemplo, la plasticidad fenotipica entre grupos presentes en nichos diferentes). Esta
estrategia ayuda a reducir el margen de error al trabajar con caracteres que podrian ser
homoplasias en lugar de homologos, es decir, falsas homologias derivadas de la evolucion
convergente. En este andlisis fenético, se aplican no solo a las propiedades bioquimicas o
fisiologicas, sino también a los analisis de marcadores quimio-taxondémicos, como el
perfil de 4cidos grasos. Asimismo, se utilizan métodos de tipificacion basados en ADN
(PFGE, RAPD) y métodos fenotipicos, como el analisis electroforético de proteinas
totales o la electroforesis enzimatica multilocus (Cowan, 1965).

Finalmente, la tercera aproximacion se refiere al reconocimiento de miembros
monofiléticos dentro de un mismo taxon. A través del analisis de la secuencia de ARN
168, es posible identificar un patrén de ancestro-descendencia en el taxon estudiado, lo
que puede confirmar la naturaleza monofilética del grupo (Wayne et al., 1987).

En este contexto, Rossello y Amann (2021) definen el concepto Filo-Fenético de
Especie como:

“un cluster monofilético y gendmicamente coherente de organismos individuales
que presentan un alto grado de similitud general con respecto a muchas caracteristicas
independientes, y que es diagnosticable por una propiedad fenotipica discriminativa”

(Rossello-Mora & Amann, 2021, p. 39).
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La definicion del concepto Filo-Fenético de Especie incluye los siguientes requisitos:

1. Las especies deben ser grupos de organismos monofiléticos que presentan un alto
grado de similitud genética.

2. El limite genémico absoluto para la delimitacion de cada especie independiente
debe establecerse tras el anélisis de su fenotipo.

3. Lahomogeneidad o heterogeneidad interna del grupo solo puede comprenderse a
través del analisis fenético de multiples caracteres posibles.

4. Una especie bacteriana no debe clasificarse sin que esta sea reconocida por
diversas aproximaciones de identificacion independientes, basadas en un conjunto

determinado de propiedades fenotipicas.

Como menciona Ereshefsky y Reydon citando a Stackebrandt; “el ex-editor de la Revista
Internacional de Bacteriologia Sistematica, comenta: los bacteriélogos, en particular,
siguen las directrices y recomendaciones que garantizan la estabilidad, la
reproducibilidad y la coherencia en la taxonomia. El ejemplo de los tipos bacterianos no
es un ejemplo marginal de practica taxondomica poco conocida. El CFF es el enfoque mas
popular para las especies entre los microbidlogos” (Ereshefsky y Reydon, 2015, p. 974)
La falta de un concepto universal de especie para las bacterias resalta la complejidad de
los sistemas bioldgicos. Desde la perspectiva del pluralismo moderado, se sostiene que la
coexistencia de multiples definiciones de especie es necesaria y valida, adaptandose a
diferentes contextos. En la clasificacion bacteriana, se identifican tres enfoques
principales: genotipico, fenotipico y filogenético, cada uno aportando herramientas
Unicas para su analisis.

El Concepto Filo-Fenético de Especie, que combina las perspectivas filogenética
y fenética, ofrece una vision integral de la clasificacion, subrayando que la biologia es un
campo que exige un analisis multifacético. Ademas, la tendencia hacia un enfoque
pragmatico en la clasificacion destaca la importancia de la flexibilidad conceptual en la
ciencia. Este enfoque permite una adaptacion a las evidencias concretas, favoreciendo
una comprension dinamica de las especies bacterianas, lo que promueve un didlogo
continuo en el ambito de la microbiologia.

La taxonomia bacteriana, en su evolucion desde métodos fenotipicos a

genotipicos, ejemplifica la dificultad persistente de definir un concepto de especie
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universal, especialmente en microorganismos asexuales y variables. Si bien los métodos

genotipicos ofrecen nuevas perspectivas filogenéticas, también enfrentan limitaciones.
Con estos antecedentes, revisaré el CFF bajo la mirada del realismo pluralista

normativo de Ereshefsky, evaluando si cumple con las condiciones necesarias para ser

considerado una concepto dentro de las reglas epistémicas que el modelo plantea.

6.-Analisis del pluralismo normativo segin Ereshefsky y su implicancia para el CFF de
especies bacterianas.

En el campo de la filosofia de la biologia, Ereshefsky se distingue por su defensa
de un pluralismo normativo en la taxonomia, particularmente en lo que respecta al
concepto de especie. Su enfoque, lejos de abrazar un relativismo absoluto, reconoce la
validez de multiples perspectivas taxondmicas dentro de ciertos limites y condiciones. En
su obra, Ereshefsky argumenta que "el pluralista mantiene que hay diferentes formas
legitimas de clasificar el mundo bioldgico" (Ereshefsky, 2001, p. 131). Esta postura se
basa en la premisa de que diferentes conceptos de especie (biologico, filogenético,
ecoldgico, etc.) capturan distintos aspectos de la realidad bioldgica, y que cada uno puede
ser util en contextos especificos.

Un elemento central de su propuesta es la nocion de que "las especies no son tipos
naturales en el sentido tradicional. Son entidades histéricas, linajes que cambian con el
tiempo" (Ereshefsky, 2001, p. 157). Esta vision rechaza el esencialismo, la idea de que
las especies tienen una esencia inmutable que las define, y enfatiza la naturaleza dinamica
y evolutiva de las entidades biologicas. Ereshefsky también subraya que "diferentes
conceptos de especie capturan diferentes aspectos del proceso evolutivo. Ningin
concepto de especie Unico puede capturar toda la informacion relevante" (Ereshefsky,
2001, p. 175). Esta multiplicidad de perspectivas es esencial para comprender la
complejidad de la biodiversidad.

Ereshefsky, en su libro The Poverty of the Linnaean Hierarchy, critica la
taxonomia linneana por su estructura rigida y persistencia de concepciones esencialistas,
argumentando que es inconsistente con la comprension evolutiva actual, defendiendo un
enfoque pluralista normativo que reconoce la validez de multiples criterios
(reproductivos, ecoldgicos, filogenéticos) para clasificar la vida, proponiendo una nueva
metodologia taxondmica post-linneana que incluso considera el abandono del concepto
tradicional de especie en favor de un pluralismo basado en bioespecies, filoespecies o

ecoespecies.
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Sin embargo, la posicion pluralista debe desarrollar una defensa frente a la
objecion del “todo vale” que busca desacreditar a la tesis pluralista por la falta de criterios
y coherencia al momento de seleccionar y considerar las diferentes visiones,
"...deberiamos responder a la objecion de "todo vale" contra el pluralismo de especies
determinando los objetivos de la taxonomia bioldgica y luego decidiendo qué reglas
metodoldgicas seleccionan los conceptos de especie que satisfacen esos objetivos.”
(Ereshefsky, 2001, p 158). En este contexto, Ereshefsky no tendrd un contra-argumento
que busque una respuesta universal a la postura del “todo vale” que involucre reglas
universales como el criterio de demarcacion de teorias cientificas y no cientificas, en este
escenario, se apoyara del naturalismo normativo de Larry Laudan que enfatiza la
diversidad de criterios racionales en la evaluacion de teorias y practicas cientificas y la
importancia de considerar el contexto y los objetivos especificos. Asi, propondra sus
propias reglas metodoldgicas que permitan responder y satisfacer los principios
metodoldgicos de la taxonomia biologica. La linea argumentativa de Ereshefsky para el
levantamiento y andlisis de un grupo de reglas para el desarrollo de un pluralismo
normativo, selecciona cuatro corrientes; taxonomia evolutiva, fenética, cladismo basado
en procesos y el cladismos basado en patrones.

De esta manera, Ereshefsky presenta sus reglas metodologicas para la seleccion
de teorias, agrupando las reglas en dos tipos: reglas primarias y reglas secundarias. Las
reglas primarias son la que evaltian si un enfoque taxonémico puede satisfacer el objetivo
de la taxonomia biologica. Sirven como estandares minimos -aunque falibles- para juzgar
el enfoque taxondomico. Algunas reglas primarias son: sensibilidad empirica, consistencia
interna, coherencia inter-tedrica y la coherencia intra-tedrica. Para el caso de la

Sensibilidad empirica Ereshefsky comenta:

Una forma minima de juzgar si un enfoque taxondmico puede proporcionar
clasificaciones empiricamente precisas es comprobar si sus principios de
clasificacion son sensibles a la evidencia empirica. Por ejemplo, si los principios
de clasificacion de un enfoque taxondmico clasifican a los organismos segun sus
nichos, entonces deberiamos poder medir los nichos. Si no se pueden medir los
nichos, entonces no hay forma de juzgar la precision empirica de las
clasificaciones de ese enfoque (Ereshefsky, 2001, pp. 180).

En relacién con la Consistencia Interna, Ereshefsky menciona “si las clasificaciones
cumplen el objetivo de proporcionar una base para la inferencia, deben ser relativamente

inequivocas. Supongamos que queremos inferir la historia filogenética de un taxon para
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comprender la fisiologia de sus organismos. Un enfoque taxonomico plagado de
ambigiiedad podria ubicar ese taxon en taxones superiores diferentes” (Ereshefsky, 2001,
pp. 181). Mas alla de tener diferentes clasificaciones desde la utilizacién de diferentes
parametros empiricos (genéticos, ecoldgicos, etc) lo que previene el Criterio de
consistencia interna es la produccion de maultiples clasificaciones segin un Unico
pardmetro, no la produccién de multiples clasificaciones a través de diferentes
parametros. Para la tercera regla -Coherencia Inter-tedrica- las diferente aproximaciones
taxondmicas tendran un respaldo de hipodtesis en conexion con otras hipotesis. Por
ejemplo, para la construccion de arboles filogenéticos, la aproximacion taxondémica debe
estar conectada y ser coherente con los principios de la quimica y fisica que rigen el ADN,
su separacion molecular, hibridacién y todo lo necesario para ser utilizado como un
biomarcador. El no presentar una coherencia entre si, nos enfrentaria a una situacion
donde el pardmetro no se cumple. Por Ultimo, la cuarta regla, evaliia la coherencia intra-
teodrica a la cual se deben someter las aproximaciones taxondmicas, las que deberian ser
coherentes con las teorias actuales que gobiernan las entidades que han sido clasificadas.
En este caso, se puede observar a través de la historia de la biologia que existen diferentes
casos que entran en conflicto con la teoria actual de la evolucion, de este modo, Ereshesky
comenta que “...debemos ser escépticos con las actuales propuestas de clasificacion
biologica que entran en conflicto con la contemporanea teoria de la evolucion”
(Ereshefsky, 2001, p. 182).

Por otro lado, las reglas secundarias, afectan el valor de un enfoque taxonémico,
pero son menos importantes para juzgar si dicho enfoque cumplira el objetivo de una
disciplina y pueden ser: generalidad, simplicidad y estabilidad. A continuacion,

revisaremos los resultados en relacion con la propuesta de Ereshefsky:

Tabla 1: Propuesta de andlisis de Ereshefsky a cuatro conceptos de especies a través de las

reglas primarias.

Concepto Sensibilidad Consistencia Coherencia Coherencia
de especie Empirica Interna intra-teorica inter-teorica.
Fenético Pasa Falla Falla Pasa
Cladista Pasa Falla Falla Pasa
Biologico Pasa Pasa Problematico Pasa
Filogenético Pasa Pasa Problematico Pasa
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Traduccion y modificacion propia (Ereshefsky, 2001, The Poverty of the Linnaean
Hierarchy)

Bajo la propuesta pluralista normativa, Ereshefsky descarta los conceptos
Fenético y Cladistas de especie ya que no pasan su evaluacion para dos de cuatro reglas
a comparacion de los conceptos Bioldgico y Filogenético. A continuacion, en el contexto
de esta investigacion que pone énfasis en el Concepto Filo-Fenético de especies,
presentaré los argumentos de Ereshefsky que lo llevan a definir que el Concepto Fenético
de Especie no tiene el suficiente sustento para pasar la regla de la Consistencia Interna y
la Coherencia Intra-teérica y por lo tanto, no seria un candidato valido a considerar dentro
de su pluralismo normativo

De esta manera, para el caso de la regla de la Consistencia Interna, el Concepto
Fenético de Especie, debido a que utiliza diferentes caracteres para clasificar a los
diferentes seres vivos, la ausencia de un criterio para la seleccion de dichos caracteres
sobre otros, llevara a que se puedan desarrollar diferentes clasificaciones de un mismo
grupo de seres vivos. Esto presentaria una incoherencia interna de la teoria de
clasificacion taxondmica. Sin embargo, se presenta que tanto el nivel de Sensibilidad
Empirica y la Coherencia Inter-tedrica, son dos reglas que el concepto logra pasar. En
palabras de Ereshefsky: “En cuanto a la sensibilidad empirica, Sokal (1985) compara la
fenética y el cladismo utilizando una base de datos hipotética con una filogenia conocida.
Concluye que, en ciertas circunstancias, la fenética proporciona una mejor estimacion de
la filogenia real que la cladistica. Por lo tanto, Sokal considera que la fenética es
empiricamente sensible” (Ereshefsky, 2001, p. 187). Por ultimo, Ereshefsky, menciona
que clasificaciones fenéticas pueden llevar a que individuos de un mismo grupo pero de
diferentes sexos, sean presentados como especies distintas e incluso que individuos en
diferentes etapas de la vida, sean considerados como especies distintas. Esto iria en contra
de la idea de que los individuos son los mismos durante todas las etapas de su vida y por
lo tanto, presentaria una incoherencia intra-tedrica. Para el caso del Concepto Cladista de
especie, al igual que el fenético, este no pasaria las reglas de Consistencia Interna y
Coherencia Intra-teorica.

De esta manera, Ereshefsky propone como validos los conceptos Bioldgico y

Filogenético y valida de esta manera su propuesta pluralista normativa:
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[...] deberiamos preferir los conceptos bioldgico y filogenético. Los conceptos
fenético y cladistico de patrones caen en el segundo nivel. Notemos que las reglas
primarias no distinguen entre los conceptos bioldgico y filogenético: ambos se
clasifican por igual. Por consiguiente, tenemos buenas razones para perseguir
ambos simultdneamente. Las reglas primarias aconsejan el pluralismo taxonémico
cuando se trata de especies, aunque un pluralismo de una clase muy exigente.
(Ereshefsky, 2001, pp. 192-193).

En este contexto podriamos considerar el CFF de especies bacterianas como una
propuesta a considerar y revisar mediante las reglas primarias y secundarias. Sin embargo,
debido a su naturaleza hibrida que incorpora tanto al concepto fenético y al concepto
filogenético que el Concepto Fenético no se cumplen los requisitos necesarios para ser
considerado, la validacion del CFF seria deficiente al depender en parte de las
caracteristicas fenéticas. Sin embargo, analizaremos en el siguiente punto, la propuesta
que presenta Ereshesky y Reydon (2015, 2022) de Programas clasificatorios, donde se
validan la incorporacién de valores no epistémicos, como los aspectos éticos, sociales,
culturales o practicos que influyen en la evaluacion, aceptacion o desarrollo de teorias y
practicas cientificas, mas alla de su utilidad para adquirir conocimiento, lo cual sera
profundizado en los capitulos siguientes. Esta nueva vision y la inclusion de valores no-

epistémicos, podrian dar validez al CFF dentro del realismo pluralista normativo.

7.- Programa clasificatorio y valores no-epistémicos en rescate del pluralismo
normativo.

Podemos considerar la apertura a nuevas argumentos, mas alla de los epistemologicos en
la filosofia de Ereshefsky y Reydon en su articulo “Scientific kinds” (2015). En esta
propuesta los autores recomiendan sustituir la teoria de grupos de propiedades
homeostéticas (HPC) de Richard Boyd' por un marco mas pluralista, siendo la teoria HPC
una de las concepciones predominantes sobre los tipos naturales en filosofia de la ciencia.
Ereshefsky y Reydon, destacan que la HPC', centrada en la similitud causada por

mecanismos causales, presenta limitaciones significativas al no abarcar diversos clases

! Se trata de la tesis de las especies como género natural estructurado como un cimulo de propiedades
homeostaticas (homeostatic property cluster natural kinds): “Una variedad de mecanismos homeostaticos
—el intercambio de genes entre ciertas poblaciones y el aislamiento reproductivo respecto de otras, efectos
de factores selectivos comunes, complejo de genes coadaptados y otras limitaciones en la variacion
heredable, desarrollo constrefiido, los efectos causados en el organismo por el nicho evolucionario, y otros—
actiian para establecer los patrones de estasis evolucionario que reconocemos como manifestaciones de
especies biologicas” (Boyd, 1999, p. 165).
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cientificas reconocidas en las précticas reales, como los clases no causales, funcionales y
heterostaticas.

La nueva vision debe ser capaz de reconocer la diversidad de objetivos y practicas
en la clasificacion cientifica, promoviendo una conceptualizacion de las clases naturales
mas ajustada a la complejidad y variedad de las ciencias reales mencionando: “...por un
lado, deseamos una explicacion de las clases que capture con mayor precision las
précticas clasificatorias de la ciencia que la teoria HPC. Por otro lado, buscamos una
explicacion moderadamente normativa que establezca restricciones sobre lo que se
considera una clase natural” (Ereshesky y Reydon, 2015, p. 979). Planteando de esta
manera un “programa clasificatorio” que cumpla ciertos requisitos como; principios de
ordenamiento, principios motivadores y clasificaciones. De esa manera, diferentes
programas de clasificacion pueden tener diferentes principios: los principios de
clasificacion del CFF de especies bacterianas emplean marcadores genéticos, similitud
genética general y rasgos fenéticos, mientras que los principios de clasificacion del
Concepto de Especie Bioldgico se centran en la reproduccion. El principio motivador del
CFF es destacar tipos estables con condiciones de identidad claras, mientras que el
Concepto de Especie Biologico busca abarcar grupos de organismos que evolucionan
como una unidad (Ereshefsky y Reydon, 2015, p. 979). Al mismo tiempo presenta tres
criterios fundamentales para identificar clases naturales en clasificaciones cientificas:
Coherencia interna, Constrastabilidad empirica y Progresividad.

Ereshefsky y Reydon (2021) sefialan que las teorias filosoficas tradicionales sobre
las clases naturales evidencian una desconexion con las practicas clasificatorias actuales
en ciencia, siendo muchas de estas teorias fundamentadas en consideraciones a priori o
en criterios generalizados que no reflejan la diversidad de motivos y objetivos que guian
a los cientificos en la clasificacion. Como alternativa, presenta la Explicacion de la
Funcionalidad Fundamentada (en inglés, Grounded Functionality Account, GFA), como
un marco que integra valores epistémicos y no epistémicos, enfocandose en la eficacia de
las clasificaciones para cumplir diversos objetivos en la ciencia real.

La GFA establece condiciones de funcionalidad y fundamentacion que aseguran
la relevancia y utilidad practica de las clasificaciones, adhiriéndose a un enfoque
naturalista y normativo. Este marco de GFA, permitira la incorporacion de valores no-
epistémicos dentro de las teorias de clasificacion y enfrentar el escepticismo filosofico
respecto a la relevancia de estas investigaciones. La propuesta, promueve un enfoque

pragmatico, contextual y normativamente informado, que favorece una interpretacion
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mas fiel a la practica cientifica y a sus distintas metas en diversas areas. En este contexto,
Ereshefsky y Reydon, vuelven a presentar al CFF de especies bacterianas como un caso
de éxito dentro de su Programa clasificatorio: “El CFF de especies bacterianas busca
destacar grupos de microorganismos estables y facilmente identificables. Su principio
motivador es obtener grupos microbianos estables para su uso en investigacion
microbiana y médica. Sus principios de clasificacion utilizan diversos parametros
genéticos para clasificar los microbios en grupos estables, como las similitudes en los
genes del ARNr 16S y la hibridacion ADN-ADN. Segtn el GFA, que el CFF de especie
ofrezca clasificaciones de especies naturales depende de la eficacia de sus principios de
clasificacion para satisfacer el principio motivador de dicho programa de clasificacion,
es decir, identificar especies microbianas estables. Segin numerosos microbiélogos -por
ejemplo, Rosell6o-Mora y Amann 2001, Stackebrandt 2006-, el CFF logra su objetivo. Por
lo tanto, también obtiene una buena puntuacion en el GFA.” (Ereshesky y Reydon, 2021,
p-31)

Posteriormente en el trabajo Como Incorporar Valores No Epistémicos en una
Teoria de la Clasificacion de Reydon y Ereshefsky (2022) postulan como los valores no-
epistémicos (éticos, sociales, politicos, etc.) influyen en teorias de clasificacion cientifica
(conceptos de especie) y como pueden integrarse en una teoria filoséfica de la
clasificacion. Presentan el modelo mencionado anteriormente de la Explicacion de la
Funcionalidad Fundamentada (GFA) como una alternativa que integra tanto los valores
epistémicos como los no epistémicos, ofreciendo una comprension mas completa de
como se construyen y utilizan las clasificaciones cientificas dando un importancia a los
valores no-epistémicos ya que son estos quienes juegan un papel importante en la practica
clasificatoria, influyendo en las decisiones cientificas y a su vez, presentando una critica
a las teorias existentes que se centran principalmente en los valores epistémicos y no
logran incorporar explicitamente los valores no epistémicos.

De esta manera, podemos observar que el CFF ha sido integrado de manera
efectiva hacia la nueva vision pluralista que presenta Ereshefsky, en esta oportunidad no
solo considerando los valores epistémicos mencionados en el punto anterior (reglas
primarias y secundarias) en la cual, por consideracion tedricas hubiese sido descartado
como una teoria que no cumple los requisitos al igual que el Concepto Fenético y el
Concepto Cladista de especies. En este punto, bajo el soporte de los valores no-
epistémicos el CFF podria encontrar respaldo. A continuacidn, analizaré algunos

ejemplos de valores no epistémicos en la clasificacion biologica, centrando especialmente
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la atencion en el caso del complejo Acinetobacter. A través de este andlisis, podra
evidenciarse la evolucion teorica del campo a lo largo de la historia, lo que permitira
fortalecer la comprension de la influencia decisiva que ejercen los valores no epistémicos

en los programas clasificatorios de especies bacterianas.

8.- Valores no epistémicos en casos de clasificacion taxondmica

La problematica filosofica de los valores no epistémicos sostiene que la investigacion
cientifica no se desarrolla en un vacio neutral, sino que estd influenciada por valores
éticos, sociales y politicos que impactan tanto la direccion como los resultados de la
investigacion. Esto destaca la necesidad de integrar consideraciones no epistémicas en la
practica cientifica.

Helen Longino argumenta que la ciencia es un proceso social que requiere la
inclusion de diversas voces para alcanzar una verdadera objetividad. Por otro lado, Philip
Kitcher, en Science, Truth, and Democracy (2001), destaca que las decisiones sobre
financiacion deben estar guiadas por valores democraticos y que la ciencia debe orientarse
hacia el mejoramiento social. Sandra Harding critica la objetividad cientifica en The
Science and Politics of Women'’s Health (1998), abogando por un enfoque que considere
las diferencias sociales y culturales. Oreskes y Conway (2010), examina como los valores
no epistémicos pueden distorsionar el debate cientifico, especialmente en el contexto del
cambio climdtico, resaltando la influencia de factores politicos y econémicos.

Estas perspectivas sugieren que, para una comprension adecuada de la ciencia, es
crucial reconocer la interrelacion de los valores no epistémicos y fomentar practicas
cientificas mas conscientes y responsables. En este contexto y considerando el énfasis de
esta investigacion revisaremos diferentes puntos de reflexion de la propuesta de
Ereshefsky y Reydon para poder vincularlos con la manera en que, en el contexto de
definicidn y clasificacion de especies bacterianas, podria estar considerado la utilizacién
de estos valores no epistémicos (Ereshefsky, 2009; Reydon & Ereshefsky, 2022).

Un ejemplo de cémo los valores no-epistémicos estan involucrados en las teorias
de clasificacion es el presentado por Zacchos y Col (2013) en su investigacionSpecies
inflation and taxonomic artefacts—A critical comment on recent trends in mammalian
classification en el cual se critica la reciente tendencia a aumentar el numero de especies
de mamiferos, principalmente mediante la elevacion de subespecies a rango de especie,

impulsada por el Concepto Filogenético de especie (CFE). Los autores argumentan que
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esta "inflacidon taxondémica" es a menudo artificial debido a deficiencias en el CFE y al
uso injustificado de datos morfolégicos y genéticos insuficientes. Algunas de las criticas
que en la practica se observan son: una aplicacion indiscriminada del CFE, sefialando que
la diagnosabilidad y la monofilia pueden extenderse a niveles intraespecificos, lo que
lleva a una proliferacion innecesaria de especies; el uso de arboles genéticos basados
unicamente en ADN mitocondrial y andlisis fenéticos enfocados en la diagnosabilidad,
argumentando que no proporcionan evidencia suficiente para la separacion de especies;
se discuten casos concretos de division de especies, como tigres, ciervos rojos,
klipspringers y serows, donde la evidencia para la separacion es considerada débil o
basada en datos limitados. Por ultimo, presentan que la aceptacion acritica de nuevas
especies puede crear una carga innecesaria en la conservacion de la biodiversidad,
desviando recursos y esfuerzos.

Por otro lado, Frankham et al., 2012 destacan que el concepto de especie utilizado
en la conservacion de la biodiversidad tiene implicaciones significativas para la gestion
y el éxito de los esfuerzos de conservacion. Se argumenta que el concepto filogenético de
especie puede ser contraproducente en algunos contextos, y se recomienda un enfoque
que priorice la aptitud fisica y el potencial evolutivo para maximizar los beneficios de la
conservacion, teniendo como recomendacion que las delineaciones de especies se basen
en los conceptos de especie biologica y de aptitud diferencial, que consideran el
aislamiento reproductivo y la aptitud fisica.

Al mismo tiempo, R. Attenborough (2015) en su trabajo What are species and
why does it matter? Anopheline taxonomy and the transmision of malaria”, explora la
importancia de los conceptos de especies y la taxonomia en el contexto de la transmision
de la malaria, centrdndose en el género de mosquitos Anopheles. Attenborough,
argumenta que una taxonomia precisa y detallada es crucial para comprender y combatir
la malaria de manera efectiva. Para el caso de la taxonomia del género Anopheles, el cual
incluye los mosquitos vectores de la malaria, ha experimentado una expansion en el
nimero de especies reconocidas debido a la aplicacion de técnicas moleculares y a la
identificacion de especies cripticas. En este contexto, Attenborough revisa diferentes
conceptos de especies, incluyendo el CBE y el CFE, destacando las limitaciones del CBE
y la creciente adopcion del CFE. De esta manera, la investigacion subraya que una
taxonomia precisa y detallada de los mosquitos Anopheles es fundamental para
comprender y combatir la transmision de la malaria. La identificaciéon de especies

cripticas y la comprension de sus caracteristicas especificas son esenciales para disefiar
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intervenciones efectivas y dirigidas contra la malaria, presentando este ejemplo como un
caso donde la clasificacion de especie es influenciada por valores no-epistémicos como
lo es la responsabilidad moral del cuidado de la salud humana.

En el contexto de mi investigacion presentaré el caso del Complejo Acinetobacter
como una referencia histérica de lo que ha sido su clasificacion durante las ultimas
décadas, destacando la importancia que ha tenido la problematica de la resistencia
bacteriana y, por lo tanto, del cuidado de la salud humana como algunos de los valores

no-epistémicos involucrados al momento de definir su clasificacion bioldgica.

9. Valores no-epistémicos en el casos de clasificacion taxondmica del Complejo
Acinetobacter

En una revision de la historia de la taxonomia bacteriana en los argumentos anteriores, el
estudio del Complejo Acinetobacter, se presenta como un ejemplo ilustrativo de los
cambios en su clasificacion a lo largo de las ultimas décadas. El andlisis del caso de
Acinetobacter permitird ejemplificar como la clasificacion bacteriana ha sido
influenciada por el desarrollo de la ciencia y la tecnologia, asi como por valores no-
epistémicos, como en el caso de los brotes de enfermedades infecciosas en contextos de
problematicas de salud mundial, como la resistencia a antimicrobianos.

Acinetobacter baumannii se ha consolidado en las tltimas décadas como uno de
los patdgenos mas problematicos en las instituciones de cuidado de la salud a nivel
mundial, debido a su rdpida capacidad de desarrollar resistencia a los antibioticos en los
ultimos 15 afios. En este contexto, la Organizacion Mundial de la Salud ha priorizado la
investigacion y el desarrollo de nuevos antibidticos, con un énfasis particular en aquellos
dirigidos contra las cepas de A. baumannii resistentes a carbapenémicos. Esta bacteria es
capaz de prosperar en ambientes hospitalarios durante periodos prolongados, incluso en
superficies secas, lo que la convierte en uno de los principales patdgenos nosocomiales
en hospitales y clinicas, entre otros. Ante esta situacion, A. baumannii se ha asociado con
brotes infecciosos, lo que ha llevado a cientificos y epidemiologos a buscar estrategias de
prevencion e intervencion eficaces. Entre estas estrategias, se destaca la identificacion,
tipificacion y analisis de las secuencias genéticas de la bacteria como herramientas
fundamentales para abordar su impacto en la salud publica (Rafei et al., 2014; Halachev
et al., 2014; Kanamori et al., 2015).

Las bacterias representan un porcentaje significativo de la diversidad biologica en

la Tierra. Sin embargo, gran parte de este grupo microbiano permanece inexplorado
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debido a la complejidad de métodos como el crecimiento en cultivos in vitro. La
microbiologia, en consecuencia, ha sido un campo de investigacion en constante
desarrollo, logrando avances significativos en la comprension de estos organismos
microscopicos y su relacion con el medio ambiente, asi como con los seres humanos.

Muchos de estos microorganismos son patogenos que pueden causar
enfermedades graves e incluso la muerte. Durante el ultimo siglo, una de las soluciones
para combuatir las enfermedades infecciosas ha sido el uso de antibioticos, particularmente
a partir del descubrimiento y desarrollo de la penicilina en 1929 por el médico e
investigador escocés Alexander Fleming, junto con los cientificos britdnicos Howard
Florey y Ernst Boris Chain. Sin embargo, en las ultimas décadas, hemos observado un
incremento alarmante de bacterias resistentes a los antibidticos, resultado de la respuesta
intrinseca de estos organismos y acelerado por la presion selectiva generada por el uso
excesivo y prolongado de antibioticos en el tratamiento de infecciones en humanos, asi
como en la produccién animal, afectando a especies como salmones, pollos y cerdos.

En este contexto, entender el tipo de bacteria que se enfrenta a un determinado
antibiotico es crucial para el tratamiento efectivo de la infeccion. La identificacion precisa
de la cepa bacteriana se convierte en un factor determinante en la evaluacion de los
antibioticos que deben ser utilizados, destacando la importancia de la microbiologia en la
medicina contemporanea y la necesidad de abordar la creciente problematica de la
resistencia bacteriana.

El género Acinetobacter, si bien presenta actualmente una guia de clasificacion
establecida, tiene una historia que se remonta a comienzos del siglo XX. En 1911, el
microbidlogo aleman Martinus Beijerinck describio un microorganismo denominado
Micrococcus calcoaceticus, que fue aislado del suelo utilizando un medio enriquecido en
calcio y acetato (Beijerinck, 1911). Sin embargo, en las décadas subsiguientes,
organismos con caracteristicas similares fueron asignados a distintos géneros y especies,
sumando un total de 15, incluyendo Diplococcus mucosus (von Lingelsheim, 1908),
Micrococcus calcoaceticus (Beijerinck, 1911), Alcaligenes haemolysans (Henriksen,
1973), Mima polymorpha (DeBord, 1939), Moraxella iwoffi (Audureau, 1940), Herellea
vaginicola (DeBord, 1942), Bacterium anitratum (Schaub & Hauber, 1948), Moraxella
iwoffi (Piechaud et al., 1951), Neisseria winogradskyi (Lemoigne et al., 1952),
Achromobacter anitratus (Brisou, 1953) y Achromobacter mucosus (Mannheim &

Stenzel, 1962).
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El nombre Acinetobacter, derivado del griego 'akinetos', que significa 'sin
movimiento', fue propuesto por Brisou y Prévot en 1954 para distinguir las bacterias no
moviles de las moviles dentro del género Achromobacter (Brisou & Prévot, 1954). En sus
inicios, el género Acinetobacter incluia bacterias no moviles, gran negativas, saprofitas,
y en su mayoria oxidasa negativa, aunque también se registraron cepas oxidasa positiva.
La distincion entre estas caracteristicas se consolido en la década de los 60 (Gerner-Smidt,
1987). Sin embargo, estudios posteriores revelaron que las cepas oxidasa negativa eran
diferentes de las cepas oxidasa positiva. En 1971, el Subcomité sobre la Taxonomia de
Moraxella y Bacterias Afines, recomendd que el género Acinetobacter debia limitarse
unicamente a las cepas oxidasa negativa (Lessel, 1971). De este modo, se establecio una
aproximacion a la clasificacion del género Acinetobacter, contribuyendo a los tests de
identificacion como una de las bases de discriminacion.

El estado actual de la taxonomia de Acinetobacter se define por caracteristicas
especificas: se clasifica como una bacteria Gram negativa, con formas de cocobacilos y
un contenido de G+C en el ADN que varia entre el 39% y el 75%. Estas bacterias son
estrictamente aerobicas, no moviles, catalasa positivas y oxidasa negativas, con un
crecimiento Optimo sobre medios a temperaturas entre 20 y 30 °C, sin requerimientos
adicionales de factores de crecimiento, aunque la reduccioén de nitratos ocurre en raras
ocasiones. En el contexto de la delimitacion de la especie, se siguen utilizando métodos
de hibridacion y estudios de secuenciacion de ADN para establecer las relaciones entre
diferentes organismos. Se ha propuesto una definicion de especie molecular que establece
que se considera una entidad cuando incluye cepas con aproximadamente un 70% o mas
de relacion ADN-ADN, y una divergencia de Tm de 5 °C o menos. Las especies
gendmicas, que pueden ser diferenciadas a partir de sus propiedades fenotipicas, pueden
recibir un nombre formal de especie.

Historicamente, la clasificacion de Acinetobacter comenzo con la hibridacion del
ADN; en la edicion de 1974 del Bergey’s Manual of Systematic Bacteriology, el género
fue inicialmente representado por una sola especie, Acinetobacter calcoaceticus (Lautrop,
1974). La Approved List of Bacterial Names incluida en el mismo contexto reconocia dos
especies: A. calcoaceticus y A. Iwoffii (Skerman et al., 1980). Hasta la fecha, se han
identificado un grupo de 19 especies gendmicas dentro del género Acinetobacter basado
en homologia de ADN, aunque a menudo existe falta de consenso en los resultados
obtenidos entre diferentes laboratorios. Sin embargo, se han alcanzado ciertos acuerdos

en cuanto al parentesco, como es el caso del complejo 4. calcoaceticus - A. baumannii,
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lo que evidencia la necesidad de desarrollar métodos rapidos y confiables para asignar
nuevos aislados a especies gendmicas especificas (Bergogne-Bérézin & Towner, 1996).

Actualmente, los métodos mas utilizados para la identificacion fenotipica y
genotipica de las especies de Acinetobacter incluyen sistemas bioquimicos y la
secuenciacion del gen del ARN ribosomico 168S, que es el método predominante para la
determinacion de especies en este género. Sin embargo, como se menciond anteriormente,
el alto grado de conservacion del gen ARN 16S a nivel evolutivo limita la capacidad para
identificar diferentes tipos de especies dentro de Acinetobacter. Una alternativa
prometedora es el uso del gen rpoB como marcador molecular; este gen codifica la
subunidad B de la ARN polimerasa bacteriana. No obstante, los arboles filogenéticos
construidos a partir de la secuencia del gen ARN 16S en comparacion con el rpoB pueden
proporcionar resultados variados en cuanto a las relaciones de parentesco entre especies
de Acinetobacter, tal como lo han demostrado Wang et al. (2014). Por otro lado, para el
analisis de propiedades fenotipicas, especialmente en microbiologia clinica, se ha
implementado un andlisis de espectrometria de masas conocido como MALDI-TOF
(Matrix-Assisted Laser Desorption Ionization-Time of Flight), que se ha vuelto crucial
para la identificacion rapida y efectiva de estas bacterias (Wang et al., 2014).

De esta manera, podemos ver una intrincada relacion entre los valores no
epistémicos y la clasificacion cientifica, ilustrada a través de los ejemplos de clasificacion
de especies en contexto de proteccion de la biodiversidad, la taxonomia de Anopheles
vinculado a la malaria y el complejo Acinetobacter relacionado al problema de salud de
la resistencia bacteriana. La integracion de consideraciones €ticas, sociales y politicas en
la practica cientifica no solo enriquece la comprension de la biodiversidad y la salud
humana, sino que también promueve una ciencia mas responsable y alineada con las
necesidades de la sociedad contemporanea al mismo tiempo que subraya la importancia
de un enfoque critico y reflexivo en la investigacion cientifica, donde los valores no-
epistémicos son reconocidos y discutidos abiertamente especialmente en el contexto de
la clasificacion de especies.

El programa clasificatorio del CFF de especies bacterianas dependera de valores
no epistémicos, como los relacionados con el area de la salud. Se plantea la identificacion
o el desarrollo de un sistema que sea reproducible y contrastable, con el fin de encontrar
medidas de salud que contribuyan a mejorar la calidad de vida de las personas. Sin
embargo, este enfoque debera ser contrastado con teorias empiricas fundamentales, como

las genéticas, evolutivas y fenotipicas, entre otras. Sin embargo, a pesar de que los valores

52



no-epistémicos y el programa clasificatorio propuesto por Ereshefsky y Reydon, podrian
sostener el realismo del CFF como un buen modelo dentro la propuesta pluralista, es
posible revisar en un contexto histérico el programa clasificatorio y contrastar en el
tiempo con alglin otro programa del mismo taxa bioldgico como el modelo morfologico
de clasificacion bacteriana de comienzo del siglo XX o el programa clasificatorio
centrado en parametros bioquimicos de la décadas de los 40’ del siglo pasado o el
programa clasificatorio basado en hibridacion y similitud de ADN de la década de 1960.
Cada uno de estos programas fueron exitosos hasta que se presentd nueva evidencia y
tuvieron que ser reemplazados o complementados por el siguiente. Asi, el programa filo-
fenético actual podria ser discutido desde el punto de vista del argumento de la Induccion
Pesimista, descartando asi su valor como teoria de la clasificacion bioldgica en bacterias.
A continuacion, revisaré como la postura de la Meta Induccion Pesimista de Laudan
podria propiciar una discusion en contra del realismo del CFF de especie en bacterias.
Posteriormente, presentaré como una alternativa al pluralismo normativo, el modelo de
Dupré¢ del realismo promiscuo, con que se puede defender la condicion realista del CFF

de especie en bacterias.

10. Discusion

10.1 Argumento de la Induccion Pesimista de Larry Laudan en el contexto historico de
la taxonomia y conceptos de especies.

En la filosofia de la ciencia, el realismo cientifico enfrenta un desafio constante a
su afirmacion central: que las teorias cientificas exitosas nos proporcionan una imagen
verdadera, o al menos aproximadamente verdadera, del mundo. Uno de los argumentos
mas influyentes en este debate es el de la induccion pesimista, articulado por Laudan.
Este argumento antirrealista cuestiona la nocion de que el éxito empirico de una teoria
cientifica sea una razon solida para creer en su verdad aproximada. Laudan basa su critica
en una exhaustiva revision historica de la ciencia, destacando que numerosas teorias,
alguna vez consideradas exitosas y verdaderas, fueron posteriormente refutadas y
reemplazadas.

En la tesis de Laudan, se postula que la historia de la ciencia esta repleta de
ejemplos de teorias que, aunque empiricamente exitosas en su tiempo, luego se demostro
que eran falsas. Si tantas teorias exitosas del pasado resultaron ser falsas, no hay razéon
para asumir que nuestras teorias actuales, incluso las que consideramos mas exitosas, sean
necesariamente verdaderas o siquiera aproximadamente verdaderas. Como Laudan
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mismo sefiala, "yo argumentaria que la historia de la ciencia, cuando se entiende
correctamente, ofrece muy poco apoyo a la tesis de que las teorias genuinamente exitosas
son también aproximadamente verdaderas" (Laudan, 1981, p. 22).

Para ilustrar su argumento, Laudan recopilo una lista de teorias cientificas del
pasado que fueron consideradas exitosas en su época, pero que luego fueron abandonadas
o refutadas. Ejemplos notables incluyen la teoria del éter, la teoria del flogisto, la teoria
humoral de la medicina, la teoria de la generacion espontanea y la teoria de la deriva
continental (en su formulacion original). Estas teorias no eran meras especulaciones;
poseian cierto éxito empirico, explicando fendmenos conocidos, haciendo predicciones
confirmadas y siendo utilizadas en aplicaciones practicas.

A pesar de su éxito empirico, estas teorias fueron posteriormente refutadas por
nuevas evidencias o por el desarrollo de teorias més precisas y completas. Laudan
argumenta que, basdndose en esta evidencia historica, no podemos inferir de manera
confiable que el éxito empirico de una teoria sea un indicador de su verdad. En palabras
de Laudan, "por cada teoria altamente exitosa en el pasado de la ciencia que ahora
creemos que es una explicacion genuinamente referencial y aproximadamente verdadera
del mundo, ha habido muchas teorias igualmente exitosas que ahora creemos que no son
ni referenciales ni aproximadamente verdaderas" (Laudan, 1981, p. 19).

En consecuencia, el pesimismo inductivo socava la inferencia realista de que el
éxito empirico de una teoria es una razon para creer en su verdad aproximada. Si el éxito
empirico no es un indicador confiable de la verdad, entonces carecemos de una base solida
para creer que las entidades y procesos postulados por nuestras teorias cientificas
realmente existen. Laudan concluye, por lo tanto, que "la afirmacién de que las teorias
empiricamente exitosas son ipso facto aproximadamente verdaderas es injustificada"
(Laudan, 1984, p. 84).

La clasificacion taxonomica de bacterias ha experimentado una notable
transformacion, transitando desde métodos fenotipicos, centrados en la morfologia y
caracteristicas observables, hacia enfoques genotipicos que exploran la composicion y
secuencia del ADN. No obstante, a pesar de estos avances, la dificultad de establecer un
concepto de especie universal persiste, especialmente en microorganismos caracterizados
por la reproduccion asexual y una elevada variabilidad genética.

La historia de la taxonomia bacteriana, desde los esfuerzos iniciales de Miiller y
Ehrenberg hasta la actual era de la gendmica, ilustra la naturaleza dinamica del

conocimiento cientifico y las técnicas de clasificacion. Sin embargo, la falta de un
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consenso definitivo y la proliferacion de métodos, como la taxonomia numérica y las
técnicas quimio-taxondémicas, ponen de manifiesto la complejidad inherente a la
clasificacion de la vida microbiana.

La transicion hacia métodos genotipicos, ejemplificada por el andlisis del ARN
ribosomal y la tipificacion del ADN, ha brindado nuevas perspectivas sobre las relaciones
filogenéticas y la variabilidad intraespecifica. A pesar de ello, incluso estos enfoques
enfrentan limitaciones, como la variabilidad en la composiciéon quimica de las células
bacterianas y la influencia de las condiciones ambientales en la expresion genotipica.

En este contexto, el argumento del pesimismo inductivo de Laudan cobra
particular relevancia. La historia de la taxonomia bacteriana, con sus constantes cambios
y revisiones, sirve como ejemplo de como las teorias y clasificaciones cientificas o,
programas clasificatorios, que en un momento se consideraron exitosos pueden ser
reemplazados por nuevas perspectivas. Esto sugiere que nuestras clasificaciones actuales,
incluso aquellas basadas en analisis genéticos avanzados, podrian ser objeto de revision
o incluso refutacion en el futuro.

En consecuencia, si bien la taxonomia bacteriana ha logrado avances
significativos y el CFF puede ser considerado un buen modelo dentro de la propuesta de
Ereshefsky y Reydon, la dificultad de establecer que puede ser considerado solo por el
éxito de su programa clasificatorio podria ser contrastado con lo que en su momento
fueron los programas clasificatorio en base a morfologias de comienzo de siglo XX o el
programa clasificatorio basado en complementariedad y similitud de ADN de la década
de 1960, los cuales igual tuvieron cierto grado de éxito en sus respectivos momentos. Este
valor de “éxito” que presenta el actual concepto de especie bacteriana CFF, podria ser
cuestionado al ser contrastado de manera histérica con los otros programas clasificatorios
de la taxonomia bacteriana, argumentando asi, que no es suficiente para presentar el CFF
como una teoria que efectivamente da cuenta de mundo objetivo.

Al mismo tiempo, podriamos proyectar un contra-argumento a la postura
pesimista de Laudan y el Argumento de la Familiaridad de Boyd, Kitcher y Psillos
mencionado por Suarez (2019), analizando cuales serian los términos que se mantienen
durante los cambios teoricos en relacion a la taxonomia bacteriana considerando que las
teorias cientificas estan compuestas por conceptos fundamentales que permanecen
relativamente estables a lo largo del tiempo, sirviendo como puntos de referencia
ontoldgicos que reflejan la continuidad en la estructura de la realidad. Asi, el CFF que

identifica las especies bacterianas a través de sus relaciones de parentesco filogenético,
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podria funcionar como un concepto fundamental que otorga coherencia y persistencia a
la interpretacion de las especies, incluso ante cambios en los supuestos accesorios o
hipotesis complementarias. Este argumento reforzaria la idea de que las teorias cientificas
progresan hacia una descripcion mas veraz de la realidad, sino que también contrarresta
el escepticismo generado por la Meta induccion pesimista de Laudan, al sostener que la
estabilidad y la continuidad de los conceptos fundamentales en la clasificacion de

especies evidencian una relacion verdadera con la estructura objetiva del mundo.

10.2. Realismo Promiscuo de Dupré como fundamento epistemoldgico para la
mantencion del CFF de especie en bacterias como una teoria real.

En su trabajo, “Natural Kinds and Biological Taxa” (1981), Dupré, examina la
aplicabilidad de la teoria de las clases naturales de Putnam y Kripke a la taxonomia
bioldgica. Argumenta que la correspondencia entre los términos del lenguaje ordinario y
los taxones bioldgicos, un supuesto central de la teoria es problematica debido a la
vaguedad del lenguaje y la arbitrariedad de las clasificaciones taxondmicas superiores.
En este escenario propone una alternativa, el "realismo promiscuo”, que reconoce la
validez de multiples esquemas clasificatorios segun su utilidad para diferentes propositos.

En palabras de Dupré:

La posicion que me gustaria defender podria describirse como realismo
promiscuo. El realismo se deriva del hecho de que existen muchas relaciones de
similitud que sirven para distinguir clases de organismos de maneras relevantes
para diversas inquietudes; la promiscuidad se deriva del hecho de que ninguna de
estas relaciones es privilegiada. La clase de los arboles, por ejemplo, es tan real
como la clase de las angiospermas; es solo que tenemos diferentes razones para
distinguirlas. Es cierto que, en el caso de las especies, existe un rango de clases en
gran medida, aunque no totalmente, determinado que pretendemos identificar. La
existencia de especies, sugiero, puede verse como consistente en el siguiente
hecho. Si fuera posible mapear organismos individuales en un espacio de
cualidades multidimensional, encontrariamos numerosos cumulos o
protuberancias. En algunas partes de la biologia, estos cumulos serdn casi
completamente discretos. En otras areas, habra un continuo de individuos entre
los picos (Dupré, 1981, p. 82)

De esta manera, Dupré, criticara la existencia de privileged sameness relations
afirmando "... que no se pueden encontrar relaciones de similitud privilegiadas para la

delimitacion de las especies” (p. 83), desafiando la aplicabilidad de la teoria de Putnam a
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la biologia (y un posible esencialismo). En la seccion final de su trabajo de 1981, revisa
tres argumentos para descreditar la existencia de relaciones o propiedades preferenciales
(privileged sameness relations) para su uso en una clasificacion entre los miembros de
una especie. Las relaciones o propiedades que discutira son: propiedades intrinsecas de
los individuos, aislamiento reproductivo de un grupo de individuos y el linaje ancestro
descendiente de un grupo de individuos. A continuacion, revisaré los tres puntos:

En relaciéon con el criterio morfologico, Dupré apela directamente a que es una
vision esencialista, donde se buscan caracteristicas propias y exclusivas para cada taxon,
de la cual se desmarca al contrastar bajo la mirada de la teoria de la evolucion que nos
lleva a considerar que los seres vivos son susceptibles al cambio y no son seres fijos
inmutables. Al mismo tiempo, ataca la propuesta del material genético como una nueva
y mejor propiedad esencial de cada individuo (similar a la propuesta de microestructuras)
debido a la gran diversidad genética que puede haber incluso dentro de una mismo
poblacion o especie, siendo las caracteristicas morfologicas y fisiologicas un reflejo de la

interaccion ente material genético y el ambiente:

Existen varias razones por las cuales la evolucion deberia favorecer a las especies
con un alto grado de variabilidad genética. En primer lugar, una reserva de
variedad genética puede permitir a la especie sobrevivir a condiciones ambientales
cambiantes. En otras palabras, una especie puede ser capaz de producir individuos
adaptados a una variedad de situaciones ambientales. En segundo lugar, parece
que los individuos heterocigotos (es decir, individuos con pares de genes
diferentes en varios loci) a menudo estan mejor adaptados que los individuos
homocigotos (Dupré, 1981, p. 85)

En relacién con el criterio del aislamiento reproductivo, Dupré menciona los
problemas que este tipo de clasificacion puede presentar debido a que solo es aplicable
para organismos de reproduccion sexual, dando ejemplo que en plantas, peces y anfibios
se pueden encontrar casos de hibridacion. Sin mencionar los seres vivos como el caso de
las bacterias o los conflictos que se podrian encontrar en especies en estado de

especiacion:

Asi, la sugerencia de que este criterio para las especies proporciona una relacion
privilegiada entre sus individuos constituyentes falla por dos razones. Primero,
habra individuos que no serian asignados a ninguna especie segun este criterio; y
segundo, habra vinculos reproductivos que conectan a individuos que ciertamente
pertenecen a diferentes especies. Este tltimo punto se refuerza por el hecho de
que la capacidad de producir descendencia viable no es transitiva. Existen cadenas
de especies, donde dos miembros adyacentes cualesquiera pueden producir
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descendencia viable, pero los miembros terminales de las cuales no son capaces
de entrecruzarse...(Dupré, 1981, pp. 86-87)

En relacién con el criterio de arboles evolutivos (concepto filogenético), Dupré
presenta la complejidad de poder tener como historias evolutivas para definir los taxones
debido a la ausencia de una gran cantidad de registro del pasado de esta historia, al mismo
tiempo que para comparar taxones se necesitaria la totalidad del arbol filogenético. Por
otro lado, Dupré al incorporar en su analisis de este criterio el fendmeno de especiacion,
vuelve a considerar que en algun punto debe estar presente una caracteristica del taxén
para que pueda ser diferenciado de otro, en este caso el problema circular del argumento
esencialista:

cualquier procedimiento de clasificacion que se base en la ascendencia presupone
que, en algiin momento del pasado, los organismos ancestrales pudieron haber
estado sujetos a algun tipo de clasificacion. Uno puede imaginar trazar un arbol
filogenético y nombrar alguna de sus ramas; pero la realidad objetiva de la rama
no puede ser mayor que la realidad objetiva de la agrupacion de organismos que
constituye el comienzo de la rama. Pero he afirmado que, dados todos los
organismos existentes en un solo momento, no existen propiedades o relaciones
privilegiadas por medio de las cuales estos puedan ser clasificados de manera
inequivoca y exhaustiva en clases objetivamente significativas. En resumen, el
criterio filogenético debe ser pardsito de algin otro principio taxondmico
sincronico. No puede generar propiedades privilegiadas por si solo (Dupré, 1981,

p. 88).

De esta manera, Dupré propone que los organismos existen en un tiempo
particular pero que no hay relaciones o propiedades preferenciales por las cuales los
podamos clasificar dentro de clases no ambiguas: “no pretendo afirmar que las especies
no son reales, sino sélo que carecen de propiedades esenciales y que sus miembros no
pueden distinguirse por alguna relacion de igualdad privilegiada”.

La aplicacién del realismo promiscuo al estudio de las especies bacterianas
conlleva importantes implicaciones y desafios. Permite una mayor flexibilidad y
adaptabilidad en la clasificacion bacteriana, reconociendo que las definiciones pueden ser
revisadas a medida que se obtienen nuevos datos y se comprenden mejor los procesos
evolutivos. Fomenta la investigacion empirica para comprender la variabilidad y la
complejidad de las especies bacterianas, en lugar de basarse en definiciones tedricas
preestablecidas, desafiando las jerarquias tradicionales en la clasificacion bioldgica, al
reconocer que diferentes criterios pueden ser relevantes en diferentes contextos. Sin

embargo, requiere la integracion de datos provenientes de diversas fuentes (gendmicos,
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fenotipicos, ecoldgicos, etc.), lo que puede representar un reto técnico y metodologico.
Existe, ademads, el riesgo de que el pluralismo promiscuo conduzca a un relativismo
epistemologico, donde cualquier clasificacion se considere tan valida como otra, aunque
este riesgo puede mitigarse mediante el establecimiento de criterios claros y transparentes
para la evaluacion de las clasificaciones.

El CFF se fundamenta en la integracion de datos filogenéticos y fenotipicos,
combinando informacion derivada de secuencias de genes (filogenia) con caracteristicas
observables (fenotipo) para delimitar las especies bacterianas promoviendo la flexibilidad
y adaptabilidad, reconociendo que la delimitacion de especies bacterianas puede depender
del contexto ecoldgico, evolutivo o valoraciones no epistémicas proveniente del contexto
social y que las definiciones pueden ser revisadas a medida que se obtienen nuevos datos.
En este contexto, considero que el CFF de especies bacterianas puede ser incorporado de
manera mas versatil en la mirada del realismo promiscuo de Dupré, debido a la propuesta
de la inexistencia de relaciones o propiedades preferenciales en comparacion de la
propuesta pluralista normativa de Ereshefsky revisada anteriormente y marco
epistemologica de reglas primarias y secundarias. En este contexto, podriamos seguir
sosteniendo el valor objetivo del CFF de especies bacterianas bajo la propuesta del

realismo promiscuo de Dupré.

10.3 Sobre la complejidad microbiana y el concepto de especie: hacia una filosofia de la
biologia renovada

La filosofia de la biologia, tradicionalmente anclada en el estudio de sistemas bioldgicos
macroscopicos, se encuentra ante una profunda transformacién al adentrarse en la
complejidad inherente al mundo microbiano. Estos organismos, tradicionalmente
relegados a roles secundarios o presentados como entidades de simplicidad engafiosa,
revelan una intrincada red de interacciones, adaptaciones y procesos que desafian las
categorias conceptuales establecidas. Esta revelacion exige una reconsideracion critica de
los enfoques preexistentes y la construccion de marcos filosoficos mas robustos para

abordar la sofisticacion intrinseca de estos sistemas vitales a menudo subestimados.

El desafio al individuo: la microbiota y la ontologia biologica

El nucleo de esta transformacion reside en el desafio a la nocidn tradicional del

"individuo bioldgico". La microbiota, lejos de existir en aislamiento, exhibe un exceso de
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interacciones que transcienden las fronteras entre entidades discretas, desde la
promiscuidad genética horizontal hasta la formacion de comunidades complejas y
estructuradas, como las biopeliculas. Estas entidades, que van mas alld de la mera
agregacion de microorganismos, se configuran como sistemas autoorganizados que
manifiestan funciones emergentes, superando las capacidades individuales. La
transferencia horizontal de genes (THG), al propiciar una fluidez del genoma que
desdibuja las demarcaciones individuales y desafia la supremacia del linaje vertical,
impulsa una reformulacion ontolégica que demanda una reflexién profunda: ;Coémo
aprehender la identidad y la individualidad en un contexto dindmico donde los linajes se
entrelazan y los genes migran entre organismos distintos? ;Son los microorganismos
componentes subordinados a sistemas mas amplios, o conservan algun tipo de autonomia
discernible? (Durpé¢ & O'Malley, 2007; O’ Malley, 2014.) En esta misma linea, se puede
revisar la postura de Ereshefsky. & Pedroso (2015) en relacion con los biofilms

bacterianos como un individuo y no, como una comunidad

El laberinto taxonomico: el problema de las especies en bacterias

Esta problematica ontoldgica se entrelaza de manera inextricable con el desarrollo
de un concepto de especie en bacterias, un problema conceptual que pone en tela de juicio
la aplicabilidad de los criterios tradicionales de clasificacion. La taxonomia, concebida
como la disciplina encargada de ordenar y dar sentido a la diversidad biologica, se ve
confrontada con la plasticidad genética y las interacciones horizontales que caracterizan
al mundo microbiano. La aplicacion de criterios basados en la morfologia, la
reproduccién sexual o la ascendencia comun, se revela inadecuada para discernir
unidades taxonomicas estables y coherentes. La THG, al desafiar la idea de una herencia
vertical y al propiciar la adquisicion y pérdida constante de genes, desestabiliza la nocion
misma de una "esencia genética" definitoria para cada especie la cual vimos que es parte
central del desarrollo de filogenético propuestos en el desarrollo taxondmico de la
actualidad. En este contexto, la pregunta fundamental es: ;como podemos conceptualizar
y clasificar la diversidad microbiana de una manera que capture su dinamismo evolutivo
y su interconexion ecoldgica? Dupré & O'Malley (2007) comentan “...el conjunto de
evidencias anterior no solo desafia la perspectiva unicelular en la microbiologia misma,
sino que también plantea cuestiones importantes para la filosofia de la biologia,

especialmente en relacion con como los fildsofos entienden la individualidad biologica,
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las transiciones y los procesos evolutivos, y el concepto de especie”. (Durpé & O'Malley,

2007; O’ Malley, 2014).

Un nuevo paradigma: de la competencia a la colaboracion

Ante esta complejidad, O'Malley y Dupré (2009) proponen un cambio de paradigma
fundamental: en vez de concebir la vida como una propiedad intrinseca a entidades
discretas y autdbnomas, abogan por una perspectiva alternativa centrada en la colaboracioén
y la interdependencia. A través del anélisis de un espectro que abarca priones, plasmidos,
virus y comunidades microbianas, se cuestiona la aplicabilidad de criterios tradicionales
como la autonomia metabolica y la descendencia lineal, sugiriendo que la vida emerge en
la interseccion dindmica de linajes reproductivos y metabolismos colaborativos. Esta
vision desdibuja las fronteras entre lo vivo y lo no vivo, y nos invita a repensar la unidad
de seleccion, desplazandola del individuo aislado hacia entramados simbidticos donde la
colaboracion se erige como fuerza motriz de la organizacion y la evolucion biologica.
Este cambio de enfoque requiere una reevaluacion de los principios fundacionales de la
teoria evolutiva, tradicionalmente centrada en la competencia y el éxito individual (Dupré

& 0'Malley, 2009; O’ Malley, 2014).

10.4 Casos de reinterpretacion taxondmica de especies bajo nuevos criterios
moleculares.

A continuacion, mencionaré tres casos, en otros taxas diferentes a las bacterias,
para observar el efecto que pueden tener los criterios taxonémicos al momento de
clasificar y definir especies. Presentaré los casos de la filogenia de Mallomus (polillas),
el resurgimiento del género Stephanocyclus (diatomeas), y la reclasificacion de las
termitas como una familia (Termitidae) dentro del mismo orden (Battodea) donde se
encuentran las cucarachas.

La investigacion filogenética del género de polillas andinas Mallomus
(Lepidoptera: Geometridae), descrita en la tesis de Sepulveda (2015), ilustra las
complejidades epistemoldgicas inherentes a la delimitacion de entidades taxondmicas. La
controversia en torno a la monofilia del género, la propuesta sinonimia de Malleco y la
necesidad de erigir un nuevo género (Emirzarum) para albergar a M. gentili no solo
reflejan las limitaciones de la evidencia morfoldgica tradicional (analisis de o6rganos

reproductores), sino también la tension entre la estabilidad de las categorias taxondmicas
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y la constante revision a la luz de datos moleculares. La llamada a realizar anélisis mas
profundos con datos moleculares debido a la ausencias de un datos morfoldgicos, no solo
apunta a una mejor resolucion filogenética, sino que también implica un cambio
metodoldgico fundamental, donde la "realidad" de las relaciones evolutivas se define cada
vez mas a través del prisma de la gendomica comparada, en este caso, el gen mitocondrial
Citocromo Oxidasa I. En este contexto, podemos observar que la taxonomia se revela no
como una mera descripcion objetiva del mundo natural, sino como un proceso dindmico
influenciado por los marcos teoricos y las tecnologias disponibles (Sepulveda, 2015).

Por otro lado, podemos observar el resurgimiento del género de diatomeas
Stephanocyclus  (Coscinodiscophyceae:  Stephanodiscaceae), sustentado en la
convergencia de datos moleculares (18S rDNA y parte del plastidial rbcl) y
morfoldgicos, ejemplificando asi, las tensiones propias de la practica taxonémica y la
construccion de jerarquias filogenéticas. La propuesta de rehabilitar un género
previamente relegado al olvido, Stephanocyclus, y la consiguiente transferencia de
especies desde el género Cyclotella (especificamente Cyclotella cryptica, C. gamma'y C.
meneghiniana) no solo pone de manifiesto el caracter revisable y provisorio de las
clasificaciones bioldgicas, sino que también evidencia cémo la eleccidon de criterios
(moleculares y morfologicos) influye en la delimitacion de los géneros. La constatacion
de que Cyclotella resulta ser no monofilético, a la luz de esta nueva evidencia, subraya la
complejidad de conciliar las categorias taxondmicas con las relaciones evolutivas reales,
planteando interrogantes sobre la naturaleza de las especies y la estabilidad de los
sistemas de clasificacion en la era de la gendmica comparada. La proposicion de nuevas
combinaciones, como Stephanocyclus cryptica, Stephanocyclus gamma'y Stephanocyclus
meneghiniana, es un acto performativo que materializa la modificacion de nuestra
comprension del mundo natural y las relaciones entre sus componentes (Kulikovskiy et
al., 2022)

Otro caso donde podemos observar cambios taxondmicos de ciertos grupos de
seres vivos es en el realizado por Inward et al. (2007), donde analizan filogenéticamente
a través de la utilizacion de cinco muestras moleculares; dos mitocondriales (12S y
Citocromo Oxidasa II) y tres nucleares (28S, 18S e Histona 3), de que las termitas son,
en realidad, cucarachas eusociales y no un orden separado (Isoptera) dentro de los
Dictyoptera. La investigacion, ilustra de manera paradigmatica la naturaleza dinamica y,
a veces, contraintuitiva de la clasificacion biologica y como se ve afectada por el uso de

nuevas técnicas y criterios de clasificacion (caracteres moleculares). Este hallazgo, que
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propone reclasificar a las termitas como una familia (Termitidae) dentro del orden
Blattodea (cucarachas), subraya la importancia de los datos moleculares en la revision y
refinamiento de las hipdtesis filogenéticas basadas tradicionalmente en la morfologia y
abre la discusion sobre los valores no epistémicos que puedan estar en juego al momento
de seleccionar dichos criterios. La identificacién de Cryptocercus, una cucaracha de la
madera, como el grupo hermano de las termitas, arroja luz sobre la trayectoria evolutiva
que condujo a la eusociabilidad en estos insectos, un camino distinto al seguido por los
Hymenoptera (hormigas, abejas, avispas), evidenciando asi la convergencia evolutiva en
la busqueda de soluciones adaptativas a desafios ecoldgicos similares.

En conjunto, estos casos de reinterpretacion taxondmica, que abarcan desde
diatomeas hasta polillas y termitas, evidencian la creciente influencia de los atributos
genéticos en la clasificacion taxondmica y su profundo impacto en la definicion y
comprension de las especies biologicas. La convergencia de la evidencia molecular,
particularmente a través del analisis de genes mitocondriales y nucleares, no solo ha
permitido resolver controversias filogenéticas y redefinir los limites entre géneros y
familias, sino que también ha desafiado las concepciones tradicionales basadas en la
morfologia y la ecologia. Estos cambios taxondémicos, ejemplificados por el
resurgimiento de Stephanocyclus, la reconfiguracion de Mallomus y la inclusion de las
termitas dentro de Blattodea, subrayan la naturaleza dindmica y revisable de las
clasificaciones bioldgicas, asi como la primacia que ha adquirido la informacién genética
en la construccion de hipdtesis filogenéticas mas robustas y precisas. La creciente
dependencia de datos moleculares en la taxonomia moderna no solo refleja el avance
tecnologico, sino que también implica un cambio metodoldgico fundamental, donde la
"realidad" de las relaciones evolutivas se define cada vez mas a través del prisma de la
gendmica comparada, con consecuencias directas en la comprension de los procesos de
especiacion y diversificacion biologica. Esta nueva mirada, sin embargo, también nos
invita a reflexionar sobre los valores no-epistémicos que pueden influir en la seleccion de
estos criterios genéticos y sobre la necesidad de un enfoque integrador que combine la
evidencia molecular con otros tipos de datos, reconociendo la complejidad y la

multidimensionalidad del mundo natural.

10.5 La complejidad multidimensional del problema del concepto de especie biologico.
En el ambito de la filosofia de la ciencia, la tensién entre las concepciones

esencialistas y pluralistas sobre las categorias cientificas se manifiesta en un debate
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fundamental: ;reflejan las clases naturales una estructura inherente al mundo,
independiente de la mente humana, o son, en cambio, construcciones sociales y
epistémicas, moldeadas por nuestros intereses y practicas cientificas? Esta dicotomia la
podemos ver a través de dos enfoques contrastantes: uno centrado en la referencia directa
y la designacion rigida, arraigado en la filosofia del lenguaje, y otro enfocado en la
funcionalidad y el valor explicativo de las categorias dentro de la practica cientifica real
(Crane, 2021), en esta tesis, hemos abordado de manera principal la dimension
epistemologica sin desconocer esta area del problema vinculada a la filosofia del lenguaje.

La exploracion de esta tension revela que la busqueda de una teoria de referencia
directa universal para las categorias cientificas puede ser un objetivo inalcanzable, debido
al caracter relacional y contextualmente dependiente de muchas clasificaciones
cientificas, desafiando asi la nociéon de una correspondencia univoca entre términos
cientificos y entidades ontologicas fijas y preexistentes.

La persistente problematica en torno al concepto de especie, rastreable desde
Aristoteles hasta las formulaciones contemporaneas, refleja la complejidad inherente a la
clasificacion de la diversidad bioldgica y destaca las limitaciones de imponer categorias
rigidas a un mundo natural intrinsecamente dindmico y evolutivo. A pesar de los avances
empiricos y tecnologicos, la multiplicidad de formas de vida y la naturaleza maleable de
sus caracteristicas biologicas resisten la formulacion de un concepto de especie
universalmente aceptado, como evidencia la proliferacion de enfoques, catalogados
exhaustivamente por Mayden (1997) y otros, que enfatizan, de forma irreconciliable,
propiedades especificas como la incompatibilidad reproductiva, las diferencias
ecologicas, la monofilia, la morfologia o la genética. Esta tension es exacerbada por la
comprension de la evolucidbn como un proceso gradual que desafia la nocion de
discontinuidad entre especies, impulsando redefiniciones poblacionales donde la
dificultad de delimitar variedades y especies sugiere que estas no son entidades objetivas,
sino agrupaciones convencionales construidas sobre similitudes compartidas, una
decision metodologica influenciada por el contexto de investigacion y los objetivos
especificos del estudio que, en ultima instancia, refuerza la necesidad de un enfoque
flexible y adaptativo en la clasificacion bioldgica que reconozca la naturaleza, genética,
fenotipica y evolutiva de la vida, en contextos ambientales y de investigaciones cientificas

con sus propios interés no-epistémicos.
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