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Resumen 

La clasificación de los organismos vivos ha sido modificada numerosas veces, debido a que algunos grupos han sido 

difíciles de catalogar. Actualmente se reconocen siete reinos: Animalia, Plantea, Protozoa, Fungí, Archaea, Bacteria 

y Chromista. Este último es un grupo polifilético, muy variable morfológicamente, importante en ecosistemas 

marinos. 
 

La filogénia molecular permite clasificar de acuerdo con relaciones de parentesco. En este estudio se analizó la región 

ITS para verificar las relaciones entre diferentes filos del reino Chromista. Se seleccionaron 46 secuencias de ADN 

de especies diferentes de las bases de datos, se procesaron y analizaron, empleando métodos bioinformáticos de 

distancia y filogenia. Todos los dendrogramas mostraron una distribución de especies de acuerdo con la clasificación 

vigente, evidenciando que los chromistas forman un linaje diferente de los protozoos. Finalmente, es necesario 

realizar más estudios para descifrar mejor la evolución, fisiología y ecología; y así desarrollar estrategias de 

conservación, manejo y biotecnologías. 
 

Palabras claves: cladogramas, ITS, reinos biológicos, sistemática molecular. 
 

Phylogeny of Chromista kingdom  
Abstract 

The classification of living organisms has modified numerous times, because some groups have been difficult to 

catalog. Currently, seven kingdoms are recognized: Animalia, Plantea, Protozoa, Fungí, Archaea, Bacteria and 

Chromista. The latter is a polyphiletic group, very morphologically variable, important in marine ecosystems. 

 

Molecular phylogeny allow classification according to kinship relationships. In this study, the ITS region was 

analyzed to verify the relationships between different edges of the Chromista kingdom. 46 DNA sequences of 

different species from the databases were selected, processed, and analyzed using bioinformatic methods of distance 

and phylogeny. All dendrograms showed a distribution of species according to the current classification, showing 

that the Chromistas form a different lineage of the Protozoa. Finally, more studies are needed to better decipher 

evolution, physiology, and ecology; and thus, develop conservation, management and biotechnology strategies. 
 

Keywords: cladograms, ITS, biological kingdoms, molecular systematics. 
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1. Introducción  

 

A mediados del siglo XVIII Carlos Linneo 

introdujo un sistema de clasificación que incluía tres 

reinos: Regnum Vegetable (plantas), Regnum 

Animale (animales) y Regnum Lapideum 

(minerales). Este modelo era binomial y estaba 

constituido por categorías taxonómicas como: clase, 

orden, género y especie (David et al., 2012; 

Ruggiero et al., 2015). En versiones posteriores de 

Systema Naturae, se incluyeron las categorías 

taxonómicas: familia y filo o división (Ruggiero et 

al., 2015). Durante el siglo XIX el evolucionista 

alemán Ernst Haeckel, observó que algunos 

microorganismos carecían de núcleo celular, y los 

nombró Monera (Haeckel, 1866). En 1986 fue 

propuesto un nuevo sistema de clasificación de tres 

reinos: Protista, Plantae y Animalia. Pese a esto, la 

diversidad del reino Protista ha hecho que sus 

especies hayan sido continuamente reclasificadas (T 

Cavalier-Smith, 1993; Maneveldt & Keats, 2003; 

Ruggiero et al., 2015). En 1956 Robert Whitaker y 

Lynn Margulis propusieron una nueva clasificación 

de los seres vivos en donde se establecían cinco 

reinos: Monera, Protista, Plantae, Fungí y Animalia 

(Curtis & Schnek, 2008). Partiendo de los avances 

en microscopía electrónica y el desarrollo de 

técnicas moleculares y bioquímicas, se 

reclasificaron los grupos existentes, Eucariota y 

Procariota, en tres dominios: Bacteria, Archaea y 

Eukarya (Thomas Cavalier-Smith, 2003; Maneveldt 

& Keats, 2003; Ruggiero et al., 2015). 

Posteriormente, fue propuesto un sistema de 

clasificación de siete reinos: Bacteria, Archaea, 

Protozoo, Fungí, Plantae, Animalia y Chromista 

(Ruggiero et al., 2015). A pesar de esto, ha existido 

controversia en relación con algunas de estas 

clasificaciones (Maneveldt & Keats, 2003).  

 

Cavalier-Smith (1998) propuso redistribuir el 

reino Protista como dos reinos independientes: 

Protozoo y Chromista (Thomas Cavalier-Smith, 

2004, 2010). En este último se agrupa la mayor parte 

de microorganismos que forman el fitoplancton, las 

algas marinas y heterotróficos marinos, terrestres, 

de agua dulce, así como algunos patógenos de 

humanos como Plasmodium spp, y de plantas como 

Phytophtora spp.(T Cavalier-Smith, 1993; Thomas 

Cavalier- Smith & Chao, 2006). 

 

Los Chromistas se comportan como un grupo 

polifilético que tiene la característica de poseer 

clorofila A y C, son fotosintéticos y tienen pared 

celular. Se ha determinado por análisis de fósiles, 

multiproteinas y secuencias de DNA ribosomal, que 

los Chromistas se originaron hace ~750 Mya (T 

Cavalier- Smith, 1993; Ruggiero et al., 2015). Este 

grupo de organismos surgió de un evento 

endosimbiótico entre dos eucariotas y se estima que 

ocurrió en las últimas etapas del origen simbiótico 

de las mitocondrias y los cloroplastos (T Cavalier-

Smith, 1993; Thomas Cavalier-Smith, 2003). 

Conducir estudios filogenéticos para abordar la 

historia evolutiva del reino Chromista puede ayudar 

a comprender su enorme diversidad biológica, así 

como a estimar el posible potencial biotecnológico 

de sus especies, entender mejor la interacción con 

sus huéspedes (en el caso de patógenos y 

simbiontes), sus adaptaciones fisiológicas y 

morfológicas en el curso evolutivo, y su importancia 

ecológica (Borner et al., 2016). 

 

Los ecosistemas marinos son tan variados que en 

ellos habitan especies chromistas con gran 

importancia ecológica y biogeoquímica, como las 

diatomeas, que son fundamentales en la fijación de 

carbono (CO2) y otros nutrientes, y en la 

composición de ciclos biogeoquímicos del carbono, 

nitrógeno y fosforo (Allen, Vardi, & Bowler, 2006). 

 

Para el crecimiento de este tipo de especies y 

otros como radiolarios y silicoflagelados, se 

requiere de un nutriente esencial en la superficie del 

océano como lo es el ácido salicílico. 

 

Además, el silicio es un elemento limitante e 

importante, ya que permite la producción de sílice 

(Si) por parte de estos organismos, este material se 

encuentra en casi todas las rocas. Asimismo, 

algunas de las especies de chromistas marinos 

cambian sus comportamientos ya que reaccionan 

ante cualquier variación ambiental, lo que las define 

como indicadores biológicos de cambio climático 

(Juárez, Sánchez, González- Yajimovich, Cota-

Meza, & Ricaurte-Villota, 2015). Otras especies de 

gran importancia marina como las algas se 

encuentran involucradas en la producción de 

biomasa, material orgánico que es alimento para los 

peces y que además está presente en la producción 

de oxígeno en lagos, ríos, ciénagas y humedales 

(Salamanca, 2005). 

 

Además de definir la importancia de los 

ecosistemas marinos, es importante destacar que 
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diversos autores han estudiado las especies y grupos 

taxonómicos dentro del reino Chromista; sin 

embargo, la mayoría de estos se han basado en el 

análisis de rasgos morfológicos y fisiológicos. Por 

lo tanto, se propone analizar las relaciones de 

parentesco entre especies representativas del reino, 

basado en secuencias génicas ITS (Internal 

Transcribed Spacer o Espaciador Interno 

Transcrito), con el fin de verificar y examinar la 

clasificación de este sistema de siete reinos. 

 

2. Materiales y métodos 

 

Búsqueda, selección y edición de secuencias 

 

Se estableció una población de estudio dividida 

en cuatro grupos, los cuales constaron de especies 

identificadas dentro del reino Chromista y grupos 

control de tres reinos diferentes (Plantae, Protozoa 

y Fungí), según la clasificación de Ruggiero et al. 

(Ruggiero et al., 2015). Para ello se realizó la 

búsqueda en la base de datos del GenBank del NCBI 

(National Center for Biotechnology information 

(Barros del Duca et al., 2018; Benson et al., 2012) 

de una secuencia de referencia (Pseudobodo 

tremulans) basada en la región ribosomal ITS. 

Luego, empleando la herramienta BLAST (Altschul 

et al., 1997), se realizó la comparación de P. 

tremulans en relación con las secuencias buscadas 

que corresponden a los grupos control. Para ello se 

tomó en cuenta que las secuencias tuvieran >70% de 

identidad y que cubrieran la extensión completa de 

la región ITS. Estas secuencias se guardaron en 

formato FASTA y se realizaron sucesivos 

alineamientos múltiples, empleando el algoritmo 

Clustal W con el programa BioEdit (Dagona, s. f.). 

Posteriormente, se analizaron y editaron los 

alineamientos para que todas las secuencias tuvieran 

el mismo tamaño y el formato correcto, necesario 

para seguir con el análisis filogenético. 

 

Construcción y análisis filogenético 

 

Para entender las relaciones de parentesco y 

validar los nuevos sistemas de clasificación, se 

realizó la construcción de árboles de distancia y 

filogenéticos, empleando el programa 

bioinformático MEGA X (Kumar, Stecher, Li, 

Knyaz, & Tamura, 2018). 

 

Inicialmente se determinó el modelo evolutivo al 

cuál se ajustan las secuencias analizadas calculando 

el BIC score, Bayesian Information Criterion (Nei 

& Kumar, 2000). Posteriormente, se construyeron 

dendogramas empleando métodos de agrupamiento 

por distancia (Neighbour-Joining y UPGMA) y por 

filogenia (Máxima Verosimilitud y Máxima 

Parsimonia). Para cada uno de los métodos 

empleados, se aplicó un Bootstrap de entre 100-

2000 repeticiones. Finalmente, se seleccionó el 

agrupamiento con mayor sentido biológico y se 

construyó un árbol consenso. 

 

Correlación fenotípica 

 

Para determinar si las relaciones de parentescos 

calculados por secuencias genéticas ITS tienen una 

correlación con características fenotípicas; se hizo 

una lista de características morfológicas, ecológicas 

y fisiológicas de cada una de las especies, se 

compararon con los árboles construidos y se 

determinó cuáles de los agrupamientos tenían 

mayor sentido biológico. Cada una de las 

características fue analizada y comparada entre 

especies, y ubicadas dentro del árbol consenso. 

 

3. Resultados 

 

Se realizó la búsqueda de la región ITS en 

especies del reino Chromista, y a su vez, se verificó 

su identidad e integridad por alineamiento en 

BLAST con la secuencia de referencia (P. 

tremulans). Numerosos alineamientos fueron 

realizados para verificar que las secuencias eran 

correctas. Luego, las secuencias fueron editadas ya 

que tenían tamaños diferentes, en algunos casos se 

agregó “N” para completar la longitud de estas, y en 

otros se invirtió el sentido de la secuencia. Una vez 

seleccionadas y editadas las secuencias, se 

realizaron los alineamientos y se logró constatar la 

existencia de varias regiones conservadas y algunos 

indeles. Inicialmente se seleccionaron 111 especies 

en total (Chromistas y especies control) y 

finalmente se eligieron los grupos más relacionados 

fenotípicamente, es decir, 46 especies: 33 

Chromistas, 2 Protozoos, 5 Fungí, 4 Plantae y 2 

Rodhophyta (Tabla 1). Cabe resaltar que en el 

proceso de selección algunas especies fueron re-

seleccionadas debido a que no correspondían a la 

misma región dentro de ITS. 
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Construcción de dendogramas 

 

Inicialmente, se calcularon las tasas de transición 

y transversión, para determinar el BIC score, donde 

el mejor modelo fue el de Tamura Nei 3, con un 

score de 55666.473, luego, para la construcción de 

los árboles se realizaron pruebas con Bootstrap de 

100 a 2.000 réplicas. El modelo de Tamura Nei 3, 

fue aplicado en los métodos Neighbor-Joining, 

UPGMA y Máxima Verosimilitud; y al de Máxima 

Parsimonia, un simple modelo de sustitución 

nucleotídica. Los árboles seleccionados muestran 

una distribución similar entre ellos, destacando que 

algunos clados se conservan en todos los 

agrupamientos y tienen sentido biológico (Figuras 

1-4). 

 

Siguiendo el principio de iluminación recíproca 

se construyeron numerosos árboles, aumentando 

progresivamente en número de réplicas, hasta 

obtener los agrupamientos con más soporte 

estadístico y sentido biológico. Así, en varios se 

observa que hay clados muy bien conservados en los 

árboles construidos por todos los métodos cuando se 

armaron con Bootstrap de 2.000 réplicas. Además, 

todos estos clados correspondían con la 

clasificación taxonómica y las características 

fenotípicas. Finalmente, la mejor cladograma fue el 

de Máxima Verosimilitud y a partir de este se 

construyó el árbol consenso donde se representan 

los valores probabilísticos obtenidos en los clados 

principales con todos los métodos (Figura 5). 

 

4. Discusión 

 

El Catalogue of Life Col 

(http://www.catalogueoflife.org/) instituye un 

sistema que establece las taxonomías vigentes para 

la clasificación de los organismos vivos. La más 

reciente clasificación es del 2015, en donde se 

establecen siete reinos (Ruggiero et al., 2015). Por 

tanto, los criterios de selección de las especies 

evaluadas corresponden a esta clasificación donde 

se encuentra el Chromista. En la selección de 

secuencias se debieron realizar muchas búsquedas y 

análisis, ya que en las bases de datos se encontraban 

numerosos registros de secuencias ITS, y muchas de 

ellas corresponden solo a una parte de ITS. Además, 

se pudo observar que las especies clasificadas por 

Ruggiero et al. (2015) como Protozoa, poseen 

secuencias muy disimiles con las de Chromistas, 

hongos y plantas. 

Los árboles de distancia (Figuras 1 y 2), como los 

filogenéticos, mostraron la misma tendencia de 

asociación de clados; es decir, no hubo mayor 

diferencia al momento de que estos se agruparon. 

Los métodos filogenéticos permiten esclarecer la 

relación que existe entre las especies y los cambios 

que han ocurrido en el proceso de adaptación, 

selección y especiación; permitiendo estudiar las 

relaciones de ancestralidad (especies basales y 

derivadas), parentesco y diferenciación 

biogeográfica (Salemi & Vandamme, 2017). 

 

Para hacer inferencias evolutivas y tener mayor 

sentido biológico, es necesario basar los análisis en 

métodos que toman en cuenta las tasas 

mutacionales, permitiendo estimar los cambios en el 

tiempo evolutivo (Silva, Aranguren, Pena, Seber, & 

Miranda, 2015). En este sentido, los métodos de 

distancia se basan en comparación de similitudes y 

disimilitudes, por lo tanto, no puede ser empleado 

para hacer inferencias filogenéticas (Salemi & 

Vandamme, 2017; Silva et al., 2015). 

 

Dentro de los métodos filogenéticos más 

empleados se encuentran Máxima Verosimilitud y 

Máxima Parsimonia (Figuras 3 y 4). Estos métodos 

fueron empleados en el análisis y se encontraron 

diferencias en la distribución de algunos clados 

como el grupo externo de los Trypanosomatidae. 

Sin embargo, según las características biológicas, el 

sistema de clasificación vigente y los trabajos más 

recientes, la cladograma con mayor sentido 

biológico fue el de Máxima Verosimilitud (Thomas 

Cavalier-Smith, 2018; Thomas Cavalier-Smith, 

Chao, & Lewis, 2018; Ruggiero et al., 2015). Por 

otro lado, en el clado principal se logró ver una 

politomía de tres clados (Figuras 3 y 5), que sugiere 

que es necesario incluir más especies u otras 

secuencias para resolver mejor esta filogenia. 

 

Cabe resaltar que el reino Protozoa es uno de los 

más controversiales. Algunos parásitos 

intracelulares, han sido categorizados dentro del 

grupo de los Apicomplexa; no obstante, este grupo 

ha sido discutido por varios autores, ya que los 

ubican dentro del reino Protozoa y a su vez dentro 

los Alveolata en Chromista (Arisue & Hashimoto, 

2015; D.A. Morrison, 2008; David A. Morrison, 

2009; Silva et al., 2015) lo cual indica que especies 

como Babesia, Cryptosporydium, Plasmodium, 

Toxoplasma y Chromera velia, que se consideraban 

Protozoa corresponden realmente a los Chromistas,

http://www.catalogueoflife.org/
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Tabla 1. Especies analizadas en el estudio 
CHROMISTA PROTOZOO PLANTAE FUNGI

Nicotiana tabacum

Phytophtora captiosa Trypanosoma grayi Chara globularis

Plasmodium ovale Cryptococcus aureus

Picomonas judraskeda Trichoderma reesei

Paramesium busaria

Lithomelissa setosa Rodophyta

Hematodinium perezi Chondrus crispus

Planktoniella sol Porphyra yamadae

Strombidium conicum

Chlamydaster sterni

Frontonia pusilla

Phytophthora infestans

Fucus distichus

Navicula pulchripora

Cruciplacolithus neohelis

Ebria tripartita

Pseudocubus obeliscus

Babesia crassa

Pseudobodo tremulans

Cyclospora papionis

Chilomonas paramecium

Picobiliphyte

Pterocystis foliacea

Calcidiscus leptoporus

Navicula pulchripora

Cafeteria roenbergensis

Spongomonas minima

Cryothecomonas longipes

Pterocanium trilobum

Asterionellopsis glacialis
Leishmania braziliensis

Botryococcus 

braunii
Coccolithus pelagicus Stemonitis fusca

Thalassiosira 

concaviuscula

Saccharomyces 

cereviseae
Chromeria velia

Noctilucca scintillans
Hypocrea 

pseudokoningii

Pteridium 

esculentum

 
Fuente: Los autores. 

relacionándose con los Ciliados y Dinoflagelados 

(Huang et al., 2015; D.A. Morrison, 2008). Esto se 

debe a que poseen un plastidio no fotosintético 

llamado apicoplasto, este tipo de cloroplasto fue 

adquirido por endosimbiosis secundaria de una 

especie de alga eucariota, sin embargo, no se conoce 

con exactitud si fue gracias a un alga verde o roja 

(D.A. Morrison, 2008). El origen de este orgánulo 

se dio con la interacción de una especie ancestral de 

Plasmodium, aunque perdió su capacidad 

fotosintética, que es esencial para la supervivencia 

celular (D.A. Morrison, 2008; David A. Morrison, 

2009). 

 

En los dendogramas se observó que los 

Trypanosomatidae, L. braziliensis y T. grayi (Filo 

Euglenozoa, Reino Protozoa) forman un clado 

diferente de los Chromistas, Hongos y Plantas. Estas 
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diferencias indican que el Filo Euglenozoa es un 

linaje muy diferente al resto, como ya ha sido 

evidenciado por otros autores que, incluso, 

proponen que se puede tratar de otro reino (T. 

Cavalier- Smith, 1981; Thomas Cavalier-Smith, 

2016; Thomas Cavalier-Smith et al., 2018). 

Además, es necesario entender que organismos 

como L. braziliensis, sufren transformaciones 

exhaustivas capaces de apartarla del resto del grupo 

que corresponde (Figuras 1-4). Por tanto, el reino 

Protozoa debe ser mejor estudiado para entender su 

evolución, genética y fisiología. 

 

Como lo indica Ruggeiro et al. 2015, los 

Chromistas forman un agrupamiento coherente 

entre especies que corresponden al subreino Harosa 

(SAR), dentro del cual se establece el Superfilo 

alveolata y Heterokonta; y el subreino Hacrobia. 

Este reino de estudio es un grupo muy diverso, cuya 

evolución polifilética puede ser causa de procesos 

endosimbióticos, adaptaciones a nuevos hábitats o 

transferencia horizontal de genes (Thomas Cavalier-

Smith, 2004; Ruggiero et al., 2015; Tang et al., 

2015). A partir de la variación genética, adaptación 

y especiación, estos organismos se han diversificado 

morfológicamente, mostrando características como 

flagelos en algún punto de su ciclo de vida, los 

cuales se han especializado. Se pueden encontrar 

flagelos cubiertos de pelos (pilis) finos, rígidos, 

tubulares; y flagelos más cortos, que carecen de 

pelos rígidos. La pigmentación también es variada, 

por ejemplo, especies de algas pardas presentan 

pigmentos como la flucoxantina y vaucheriaxantina 

(Gordon, 2007). 

 

En la Figura 5 se observa que, con excepción de 

P. ovale y S. fusca, todos los clados agrupan 

perfectamente las especies a nivel de filo y 

superfilo. A nivel de superfilo las especies de los 

taxones Alveolata y Heterokonta se agrupan según 

la clasificación de Ruggeiro et al. 2015, y estas a su 

vez se relacionan siendo el primero un clado basal. 

Por su parte, el grupo Rizharia se encuentra divido 

en dos filos (Cercozoa y Retaria) que quedan 

separados en todos los árboles analizados. 

 

Las especies del subreino Hacrobia se agrupan en 

tres clados que corresponden a los filos Haptista, 

Heliozoa y Criptista. Los dos primeros se agrupan 

en el mismo clado superior, y el filo Criptista se 

separa, asociándose al clado de las plantas. Dentro 

de este clado que agrupa a Chilomonas paramecium, 

Picomonas judraskeda y Picobiliphyte, hay una 

cercanía con las plantas, especialmente a las algas 

rojas (Rhodophytas), lo que corresponde a que estas 

especies Chromistas posiblemente derivaron de otro 

proceso endosimbiótico entre una planta y una 

cianobacteria, como lo contempla Cavalier-Smith 

(2004), y se pueden categorizar en otro grupo 

taxonómico diferente de Hacrobia, incluso a nivel 

de reino. 

 

Los grupos externos se mantuvieron dispersos, 

sin embargo, permiten evidenciar la distribución de 

estas especies, teniendo en cuenta que organismos 

como Hypocrea pseudokoningii, Saccharomyces 

cerevicea y Cryptoccus aureus se establecen en una 

región del árbol, ya que hacen parte de un único 

reino, el fungí, al igual forma que las plantas, 

estableciendo un linaje monofiletico dentro de los 

árboles. Según los resultados obtenidos, el linaje de 

las plantas y los hongos tienen un ancestro común 

con los Chromistas, y los Euglenozoa forman un 

linaje diferente; por tanto, los eucariotas se 

diversificaron tempranamente a partir de los 

Protozoos, formando al menos dos linajes diferentes 

de eucariotas. 

 

La presencia de un clado politómico, la marcada 

diferenciación de los tripanosomatides y la parafilia 

del subreino Hacrobia, sugieren la necesidad de 

hacer análisis filogenéticos más robusto, con más 

secuencias que representen mejor sus genomas y 

más grupos taxonómicos. Los Chromistas son muy 

importantes ya que algunos géneros como el 

Plasmodium, Babesia, Cyclospora son patógenos en 

humanos y animales, o la Phytoptora en plantas, 

teniendo grandes repercusiones sanitarias y 

económicas (Bartley, Hamilton, Wilson, Innes, & 

Katzer, 2016; Casillas, Hall, & Herwaldt, 2019; 

Rogerson et al., 2018; Saville & Ristaino, 2019). 

Por otro lado, numerosas especies del reino, como 

las Diatomeas, tienen gran importancia ecológica ya 

que hacen parte del fitoplancton y de ecosistemas 

marinos, permitiendo secuestrar CO2 y producir la 

mayor parte del oxígeno consumido en la tierra 

(Benoiston et al., 2017). En este sentido, un análisis 

más profundo permitirá entender mejor las especies, 

en especial aquellas de interés ambiental y 

biotecnológico, así como las patogénicas para lograr 

enfrentar mejor las enfermedades, obtener mayores 

beneficios y lograr conservarlas mejor. 
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Figura 1. Fenograma realizado con el método Neighbor-Joinnig y ajustado con el método Tamura Nei usando un Bootstrap de 

2000. Agrupamiento por distancia de especies del reino Chromista  

Fuente: Los autores. 
 

 
Figura 2. Fenograma realizado con el método UPGMA y ajustado con el modelo Tamura Nei, empleando un boostrap de 

2.000. Agrupamiento por distancia de especies del reino Chromista  

Fuente: Los autores. 
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Figura 3. Filogenia de especies del reino Chromista empleando el método Máxima Verosimilitud. La cladograma fue 

construida empleando el modelo Tamura Nei, con un boostraps de 2.000 repeticiones. 

Fuente: Los autores. 
 

 
Figura 4. Cladograma realizada con el programa MEGA X en el que se evalúa el método Máxima Parsimonia que está 

ajustado con el modelo Subtree-Pruning-Regrafting usando un Bootstrap de 2.000.  

Fuente: Los autores 
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Figura 5. Árbol consenso de filogenia del reino Chromista, basado en el método Máxima Verosimilitud. En la parte superior 

de los nodos se encuentran los porcentajes correspondientes a los métodos de distancia UPGMA y Neighbor-Joinnig, en la 

parte inferior están los métodos filogenéticos Máxima Verosimilitud y Máxima Parsimonia. A la derecha del árbol se 

encuentran imágenes de especies con características fenotípicas representativas de cada taxón. 

Fuente: Los autores. 
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5. Conclusión 

 

Los análisis realizados confirman que el reino 

Chromista es un grupo polifiletico en el cual 

podemos encontrar diversos organismos, 

englobando unicelulares, multicelulares, marinos, 

terrestres, con funciones ecológicas variadas, 

incluyendo patógenos en plantas y humanos. La 

cladograma obtenida por Máxima Verosimilitud 

tuvo mayor sentido biológico. No obstante, tanto los 

árboles de distancia, como los filogenéticos, 

mostraron la misma tendencia; es decir, no hubo 

mayor diferencia al momento de que estos se 

agruparon. Esto a pesar de que el árbol de distancia 

no mide mutaciones, y sólo los métodos 

filogenéticos representan las relaciones evolutivas. 

Sin embargo, el hecho de que todos mostraran la 

misma tendencia en los clados que agrupan los 

reinos infrareinos y filum, como lo hace la 

clasificación de los siete reinos, le da mayor soporte 

estadístico a las relaciones observadas. 

 

Dentro de los Chromistas el subreino Harosa 

resultó monofilético y el subreino Hacrobia es 

parafilético; por lo tanto, puede tratarse de que 

Rizharia sea parte de Harosa y no de Hacrobia, o de 

que son linajes diferentes, soportando las posturas 

de que el dominio Eukarya está formado por más de 

5 reinos. Sin embargo, para confirmar estas teorías 

se necesita realizar más estudios, incluyendo 

características morfológicas y otras secuencias 

genéticas. Por otro lado, los Trypanosomatides 

formaron un linaje diferente del resto de los 

eucariotas estudiados, evidenciando que los 

Chromistas son un linaje diferente de los Protozoos. 

 

Finalmente, conocer las relaciones evolutivas de 

las especies del reino Chromista, permite entender 

mejor sus características morfológicas, fisiológicas 

y ecológicas. Esto a su vez permite desarrollar 

estrategias para su conservación y manejo; así como 

biotecnología como aplicaciones ambientales para 

enfrentar el cambio climático y en el caso de las 

especies patógenas, blancos terapéuticos. 
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