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Resumen

La taxonomia o sistematica bacteriana, aunque fundamental en
Microbiologia, suele ser subestimada por los profesionales de la
salud, generando brechas entre diagndstico e interpretacion clinica.
Esta disciplina comprende tres pilares: clasificacion, nomenclatura e
identificacion, y ha evolucionado significativamente con la incorpo-
racion de métodos moleculares y gendmicos, que permiten redefinir
especies y descubrir nuevos patdgenos. Sin embargo, la escasa
actualizacion, y la limitada integracion entre taxonomos y profe-
sionales de la salud, dificultan la implementacion de estos avances.
Ademas, los cambios de nomenclatura pueden generar confusion
clinica y afectar decisiones terapéuticas si no son correctamente
comunicados e integrados de forma gradual en la practica rutina-
ria. Algunos ejemplos incluyen la reclasificacion de Enterobacter
aerogenes como Klebsiella aerogenes, o la inclusion de Ochro-
bactrum dentro del género Brucella. También existen situaciones
taxondmicas excepcionales, como Escherichia coli'y Shigella spp.,
que genéticamente constituyen una misma especie, pero son dife-
renciables fenotipicamente. Ademas, la identificacion de nuevos
patégenos o deteccion de agentes etiologicos emergentes resalta la
importancia de una taxonomia actualizada y funcional. Finalmente,
se enfatiza que los profesionales del area clinica deben asumir un rol
activo en la actualizacion taxondémica para garantizar diagndsticos
precisos y tratamientos efectivos, utilizando herramientas disponi-
bles como bases de datos y revistas especializadas.

Palabras clave: sistematica; nomenclatura; identificacion; clasi-
ficacion

Correspondencia a:
Luis Roberto Collado Gonzélez
luiscollado@uach.cl

Rev Chilena Infectol 2026; 43 (1): 24-33

Abstract

Although fundamental in Microbiology, bacterial taxonomy or
systematics tends to be undervalued by healthcare professionals,
leading to blind spots in diagnosis and clinical interpretation. This
discipline comprises three pillars: classification, nomenclature, and
identification, and has advanced considerably with the integration of
molecular and genomic methods, enabling the redefinition of species
and the discovery of new pathogens. However, sporadic updates and
limited collaboration between taxonomists and healthcare profes-
sionals impede the implementation of these advances. Changes in
nomenclature may also cause clinical confusion and affect therapeutic
decisions if they are not effectively communicated and gradually
incorporated into standard practice. Some examples include the
reclassification of Enterobacter aerogenes as Klebsiella aerogenes,
or the inclusion of Ochrobactrum in the genus Brucella. There are
also exceptional taxonomic instances, such as Escherichia coli and
Shigella spp., which genetically constitute the same species but are
phenotypically distinguishable. Furthermore, the discovery of new
pathogens and detection of emerging etiological agents underscore the
need for an up-to-date and functional taxonomy. Finally, it is essential
that clinical professionals actively engage in taxonomic updates to
ensure accurate diagnoses and effective treatments, using available
tools such as databases and specialized journals.
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Introduccion

a taxonomia —o sistematica— bacteriana es un area

de la Microbiologia que, a pesar de ser utilizada

cotidianamente por los profesionales de la salud,
muchas veces es subestimada por los mismos'. En térmi-
nos generales, los profesionales del area tienden a utilizar
principalmente los nombres cientificos de los patdgenos
bacterianos tradicionales, y rara vez tienen acceso a ins-
tancias de actualizacion sobre los cambios taxonémicos
que se producen internacionalmente. Esta falta de actua-
lizacion podria tener implicancias directas en la precision
del diagnéstico microbioldgico y, en consecuencia, en la
seleccion del tratamiento antimicrobiano mas adecuado.
Esta situacion es, en gran medida, consecuencia de la
limitada interaccion entre los investigadores enfocados
en la taxonomia y diversidad microbiana con los usuarios
finales en el ambito de la salud, quienes suelen percibir
la taxonomia y los cambios en la nomenclatura desde
perspectivas o intereses distintos®*. De hecho, hace ya mas
de medio siglo, Samuel T. Cowan —autor del Manual para
la Identificacion de Bacterias de Importancia Médica—
describia este fendmeno sefialando que ‘la taxonomia esta
hecha por taxénomos para taxénomos...’*.

En los ultimos afios, algunas revistas cientificas,
como Journal of Clinical Microbiology y Diagnostic
Microbiology and Infectious Disease, entre otras, han
comenzado a publicar informes periddicos sobre nuevos
nombres de patogenos bacterianos o sobre cambios taxo-
nomicos relevantes®. Por lo tanto, dado que el avance en
la taxonomia microbiana es innegable, los profesionales
de la salud deben involucrarse de manera proactiva en la
asimilacion de estos progresos e incorporar dichos cam-
bios en la practica clinica’®. Por esta razon, el objetivo
de esta revision es ofrecer una instancia de actualizacion
taxondmica orientada a la formacion continua del per-
sonal sanitario.

Principales conceptos en taxonomia
bacteriana

Para comprender mejor los fundamentos y ejemplos
de taxonomia aplicados a la Microbiologia Clinica es
necesario tener un contexto que resuma los principales
conceptos. La taxonomia o sistematica esta compuesta de
tres areas interconectadas: Clasificacion, Nomenclatura
e Identificacion'. La clasificacion es el ordenamiento
de los microorganismos en grupos (taxones) basado en
relaciones de similitud morfoldgica o parentesco evolu-
tivo, la nomenclatura es la rama de la taxonomia que se
ocupa de la asignacion de nombres a grupos taxonomicos
o microorganismos individualizados, de conformidad con
normas publicadas y aceptadas por toda la comunidad
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cientifica, especificadas en el Codigo Internacional de
Nomenclatura de Procariotas (ICNP), mientras que la
identificacion, constituye el lado practico de la taxonomia
y consiste en determinar a qué taxon, previamente estable-
cido por la clasificacion y nombrado por la nomenclatura,
pertenece un microorganismo en particular’.

Los esquemas de clasificacion y nomenclatura se han
mantenido relativamente estables en las tltimas décadas.
Sin embargo, la introduccién de nuevos métodos de carac-
terizacion e identificacion bacteriana en los laboratorios
clinicos ha tenido un impacto significativo en la deteccion
de agentes emergentes y el descubrimiento de nuevos
patogenos bacterianos’.

Lanomenclatura bacteriana estd basada en el sistema
binomial propuesto por Linneo en el siglo XVIII, y hace
referencia a los nombres cientificos compuesto de género
y especie (ej. género: Escherichia, especie: coli). Por
lo tanto, cada vez que nombramos una especie también
estamos nombrando el género. Esto parece simple; sin
embargo, detras de esta simplicidad hay un aspecto muy
discutido, ya que probablemente uno de los temas mas
controversiales es el concepto de especie bacteriana. De
hecho, es dificil incluir a los procariontes (bacterias y
arqueas) en el “concepto biologico” de especie ya que
no presentan reproduccion sexual, pero a la vez inter-
cambian informacion genética a través de Transferencia
Horizontal de Genes (THG). En el resto de las especies
bioldgicas (animales, plantas, etc.), un requerimiento
principal para definirlas es el aislamiento sexual, lo
que implica que dos especies distintas no pueden tener
descendencia fértil. Esta discusion controversial escapa
de los objetivos mas pragmaticos de esta revision. Por
lo tanto, aqui solo se ofrece una explicacion practica
del término especie bacteriana, el que es definido como
una categoria taxonémica que circunscribe poblaciones
monofiléticas de individuos, gendmica y fenotipicamente
coherentes, que pueden discriminarse claramente de
otras entidades similares mediante parametros estan-
darizados'®. Esto se debe a que la taxonomia bacteriana
se basa en estudios polifasicos, en los cuales se emplea
una amplia variedad de datos filogenéticos, fenotipi-
cos, genéticos y/o gendmicos. Por lo tanto, ademas
de los estudios moleculares, una especie debe poder
ser identificada por caracteres fenotipicos tales como
caracteristicas morfoldgicas, bioquimicas, fisiologicas
0 quimiotaxonomicas de los microorganismos'®!!. Por
otra parte, la técnica molecular estandar para delimitar
la especie procariota es la hibridacion ADN-ADN (en
inglés DDH) in vitro, ya que la mayoria de las especies
procariotas se componen de cepas cuyos valores de DDH
sean igual o mayor a 70%. Actualmente, esta técnica
experimental se ha sustituido por el calculo bioinforma-
tico de los denominados indices gendmicos, todos ellos
basados en el analisis de los genomas de las bacterias
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en estudio. Entre ellos, uno de los mas conocidos es la
hibridacion ADN-ADN in silico o dDDH"'. Otro indice
alternativo para la definicion de especie es la Identidad
Nucleotidica Media (del inglés Average Nucleotide
Identity-ANI), que representa el promedio de la iden-
tidad de secuencia de nucledtidos que muestran todos
los genes ortdlogos compartidos entre las bacterias en
estudio. Se ha comprobado empiricamente que valores
de aproximadamente 94-95% de ANI equivalen al valor
de 70% de dDDH utilizado para circunscribir una especie
bacteriana®!?. Sin embargo, el método molecular mas
conocido o popular de identificacion bacteriana es la
amplificacion y secuenciacion del gen ARNr 16S. De
hecho, las cepas con valores de identidad de secuencia
del ARNr 16S inferiores a 98,65% muestran valores
de DDH inferiores a 70% y, por consiguiente, pueden
ser consideradas de diferente especie'?. Sin embargo,
cuando dos cepas presentan valores de identidad de
secuencia igual o por encima de 98,65% —e incluso de
100%— pueden o no pertenecer a la misma especie. Por
lo tanto, es necesario realizar DDH (o alternativamente
dDDH o ANI) para dilucidar la vinculacion entre cepas'®.
El gen ARNr 16S presenta una tasa de evolucion lenta,
por lo que muchas veces resulta dificil establecer con
suficiente resolucion las relaciones filogenéticas entre
taxones cuya divergencia es reciente. Por lo tanto, en
algunas ocasiones es necesario utilizar algin otro gen
alternativo que presente mayor tasa de divergencia
y por lo tanto mayor poder de discriminacion. Estos
genes generalmente son denominados “housekeeping”,
los cuales son genes constitutivos, de copia tinica y con
bastante utilidad, tanto en caracterizacion taxonomica
como en estudios de epidemiologia molecular. Algunos
ejemplos de ellos podrian ser rpoB, atpA, hsp60, entre
otros. No obstante, un mayor poder de resolucion se
puede conseguir mediante la concatenacion y analisis
filogenético de cinco o mas de estos genes, en un método
denominado Analisis de Secuencias Multilécicas (del
inglés Multilocus Sequence Analysis-MLSA)'. En los
ultimos aflos, gracias al abaratamiento de los costes de
secuenciacion, el MLSA se ha sustituido por lo que se
conoce como analisis filogenémico, consistente en el
alineamiento, concatenacion y analisis de todos los genes
ortdlogos comunes a todos los genomas bajo estudio
(denominados genes core).

En muchas ocasiones las especies bacterianas son
faciles de diferenciar con los métodos clasicos de iden-
tificacion. Sin embargo, también existen bacterias muy
dificiles de identificar, generando lo que conocemos
como complejos de especies, los cuales son grupos
taxonomicos que incluyen a especies diferentes, pero
que presentan caracteristicas fenotipicas muy similares'.
Como ejemplo de estos grupos podriamos mencionar al
complejo Klebsiella pneumoniae, complejo Burkholderia
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cepacia, complejo Enterobacter cloacae, complejo
Mpycobacterium tuberculosis, complejo Acinetobacter
calcoaceticus—baumannii, entre otros'’. Este ultimo
estd conformado por cinco especies que estan asociadas
con enfermedades humanas, donde A. baumannii es el
patdogeno mds importante, responsable de 80% de las
infecciones causadas por este complejo. Las especies
A. pittii y A. nosocomialis también se consideran cli-
nicamente importantes y, en menor medida, A. seifertii
y A. dijkshoorniae. Sin embargo, A. calcoaceticus, se
considera un organismo ambiental no patégeno, que rara
vez interviene en la causa de enfermedades, lo que de-
muestra la necesidad de hacer una identificacion adecuada
en los laboratorios de diagnéstico'®. Lamentablemente,
los sistemas de identificacion comerciales, tales como
MALDI-TOF, en muchas ocasiones no son capaces de
diferenciar entre especies que conforman un complejo'’,
por lo que es recomendable efectuar pruebas adicionales
para confirmar la especie. Un aspecto muy novedoso se
esta dando en estos grupos taxondmicos debido a que
los avances en microbiologia diagndstica han permitido
una caracterizacion mas detallada de patdgenos clasicos
como Escherichia coli o Staphylococcus aureus, 1os que
también estan siendo propuestos o categorizados como
complejos de especies'®.

Otros conceptos taxondmicos relevantes en el diag-
néstico microbioldgico y la practica clinica incluyen
Candidatus, subespecie, genomovar, entre otros. Por
ello, se ha incorporado un glosario con definiciones
basicas de los términos mas utilizados en el area (Tabla
1), asi como una figura que muestra la relacion jerarquica
entre estos rangos o conceptos (Figura 1). De hecho,
tal como se observa en la figura, es posible caracterizar
por debajo del nivel de especie o subespecie mediante
métodos de tipificacion fenotipica (ej. serotipificacion)
o molecular (ej. electroforesis de campo pulsado o
PFGE), cuyo objetivo es individualizar un clon o un
conjunto de cepas (Tabla 1), generalmente con fines
epidemiologicos. Actualmente el método més usado
es la Tipificaciéon por Secuenciacion Multilocica (del
inglés Multilocus Sequencing Typing -MLST), el que
consiste en la amplificaciéon y secuenciacion de siete
genes “housekeeping” y la consulta en bases de datos
(ej. PubMLST https://pubmlst.org/ o EnteroBase https://
enterobase.dsmz.de/) para asignar un numero de alelo
a las secuencias obtenidas de cada gen, lo que resulta
en un perfil alélico de los siete genes, lo que a su vez
se resumen en un genotipo o Secuencia Tipo (ST). La
relacion entre distintos genotipos se puede establecer
cuando dos 0 mas ST comparten el mismo nimero de
alelo en al menos cinco de los siete genes generando
un Complejo Clonal (CC)'*'". La metodologia expuesta
puede simplificarse considerablemente mediante la
secuenciacion del genoma de las cepas en estudio y la
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Tabla 1. Glosario de los principales conceptos taxonémicos bacterianos

Concepto
Aislamiento o aislado

Candidatus

Cepa

Clon

Complejo de especie

Especie

Genomovar = Genoespecie = Genomoespecie

Patovar=Patotipo

Subespecie

Definicién
Una poblacién de células microbianas de un cultivo puro derivado de una sola colonia en una placa de Petri

Estatus provisional para taxones putativos de cualquier rango que no han podido caracterizarse con suficientes
detalles para justificar su descripcién vélida como un nuevo taxén, generalmente debido a que todavia no han
logrado ser aislados en cultivo puro, pero para los cuales hay suficiente informacion disponible para que puedan
ser reconocidos y descritos. (gj. “Candidatus Orientia chiloensis”)

Un aislado o grupo de aislados que presentan caracteristicas fenotipicas y/o genotipicas distintivas de otros
aislados de la misma especie. Generalmente se designa con un ntimero. (ej. Escherichia coli K-12)

Un grupo de aislados que descienden de un ancestro comin como parte de una cadena de replicacion y trans-
mision de un hospedero a otro o desde el medioambiente al hospedero.

Grupo taxondémico que incluye a distintas especies que presentan caracteristicas morfolégicas, fisiologicas y
bioquimicas muy similares. (ej. Complejo Mycobacterium tuberculosis)

Es una categoria taxondmica que circunscribe poblaciones monofiléticas de individuos, genémica y fenotipi-
camente coherentes, que pueden discriminarse claramente de otras entidades similares mediante parametros
estandarizados. (ej. Campylobacter fetus)

Termino usado para agrupar cepas con caracteristicas genéticas y/o gendmicas distintas y que, por lo tanto,
probablemente representan especies distintas, pero en las cuales, sin embargo, no se han identificado caracte-
risticas fenotipicas que las distingan o diferencien. (ej. Burkholderia cepacia Genomovar 1)

Es una variante patogénica de un grupo taxonémicamente relacionado de microorganismos que colonizan
asintomaticamente un hospedero. (ej. Escherichia coli enterohemorragica o EHEC)

Una categoria taxondmica de rango inmediatamente inferior al de especie. Es el rango mas bajo al que se
aplican las normas del Codigo Internacional de Nomenclatura de Procariotas (ICNP). (Ej. Campylobacter fetus
subsp. venerealis)

Ref.

17
18

Rangos taxondmicos jerarquicos mas utilizados en la practica clinica

...Familia
Género

Especie (Candidatus a especie, complejo de especie)
Subespecie

Designaciones infrasubespecificas
...Serotipo, Patovar etc.
Aislamiento
Cepa . .
Figura 1. Conceptos de sis-
tematica con utilidad en el
diagnéstico bacterioldgico.

Clon

consulta directa en bases de datos. Ademas, permite
analizar un mayor numero de genes, como los genes
centrales compartidos entre cepas mediante cgMLST
(core-genome MLST) o bien, tanto los genes centrales
como los accesorios del genoma completo mediante
wgMLST (whole-genome MLST), lo que ofrece una
resoluciéon mas alta y una discriminacién mucho mas
fina entre cepas bacterianas'’.
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Relevancia de la taxonomia en el diagnostico
bacteriolégico

Para comprender la importancia de la taxonomia o sis-
tematica en el diagnostico microbiologico, es importante
considerar por qué es relevante que los profesionales de
salud sean conocedores de la taxonomia de los microor-
ganismos. Para esto, podria enumerar una serie de razones
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para justificar su importancia. Sin embargo, las principales
son las siguientes:

La taxonomia permite un “lenguaje comuin” entre
profesionales de la salud

La nomenclatura y la clasificacion son las piedras
angulares de la Microbiologia Clinica y de la Salud
Publica mediante las cuales los laboratorios de diagnostico
de todo el mundo se comunican entre si con respecto a la
deteccion, identificacion, diagnostico, pronodstico, trata-
miento, transmision y epidemiologia de las enfermedades
infecciosas®. De hecho, la identificacion correcta de los
agentes etiologicos de las infecciones humanas, junto
con informes de laboratorio precisos e inequivocos, son
fundamentales para optimizar los resultados clinicos?'.
En el contexto de la Microbiologia Clinica, el categorizar
y nombrar los microorganismos tiene como objetivo
proporcionar un lenguaje preciso para la comunicacion
entre los microbidlogos y los profesionales de la salud®.

Las bacterias reciben nombres descriptivos segun sus
caracteristicas fenotipicas (ej. Aeromonas, un organismo
unicelular [="monas”] que produce gas [="aér’]), o segiin
el habitat donde normalmente se encuentran (ej. Entero-
coccus), o enfermedad o sintomas producidos (ej. Myco-
bacterium tuberculosis). También pueden nombrarse en
honor a personas o eponimos (ej. Escherichia, Yersinia,
Pasteurella, etc.), nombre del lugar donde se aislaron o
identificaron por primera vez o topénimos (ej. Massilia,
enreferencia a Marsella) o en referencia a organizaciones
(¢j. Cedecea, en alusion a los CDC)**%. Cualquier nombre
bacteriano descrito en un articulo de la revista cientifica
International Journal of Systematic and Evolutionary
Microbiology (IISEM), o bien incluido en las listas de
validacion de esta revista, es considerado validamente
publicado. Se estima que cada afio se publican alrededor
de 600 a 1.000 nombres de nuevos taxones bacterianos!
y todos los nombres existentes se pueden consultar en
la base de datos LPSN (List of Prokaryotic names with
Standing in Nomenclature), el que es un repositorio
en linea (https://www.bacterio.net/), que se actualiza
periddicamente.

Las bacterias pueden experimentar cambios de
nomenclatura, lo cual tiene un impacto en la
comunicacion

Uno de los aspectos de la sistematica bacteriana que
puede tener mayor impacto en la practica clinica es el
cambio de los nombres cientificos de los patogenos.
Esto ocurre principalmente por el desarrollo y utiliza-
cion de metodologias diagndsticas con mayor poder de
discriminacion que permiten reevaluar la clasificacion
de las bacterias y, eventualmente, llevar a cabo una
reestructuracion taxonomica de ellas. En algunas ocasio-
nes, estos cambios implican la reclasificacion de un pato6-
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geno a otra especie o0 género. Sin embargo, en otras ocasio-
nes las modificaciones son mas profundas y pueden incluso
significar un cambio a niveles jerarquicos mas altos, tal co-
mo la reciente division de la familia Enterobacteriaceae,
para la cual se tuvieron que crear seis familias adicio-
nales: Erwiniaceae, Pectobacteriaceae, Yersiniaceae,
Hafniaceae, Morganellaceae, y Budiviciaceae®*. Por
consiguiente, para referirse actualmente a todas esas
familias en conjunto lo mas adecuado es hacer referencia
al orden Enterobacterales. Como veremos mas adelante,
muchos de estos cambios son evitados con la finalidad
de no producir caos y confusion en la practica clinica.
Sin embargo, en algunas ocasiones las reclasificaciones
son necesarias, ya que aportan importantes beneficios®.
En este caso, los cambios se deben realizar de una forma
oficial, ordenada y con la finalidad de que la comunidad
cientifica y los profesionales involucrados vayan acep-
tando e incorporando estos cambios a su rutina laboral®*.
Para evitar las consecuencias negativas que pudiese
tener la modificacion de los nombres de los patdgenos,
se hace necesario el uso de ciertas medidas mitigantes
para limitar la confusion clinica. Un ejemplo de esto
es la reclasificacion de Clostridium difficile como
Clostridioides difficile, donde, a pesar de que hubo un
cambio de nomenclatura a nivel de género, el nombre
del nuevo género se disefié con una estructura fonética
muy similar e incluso se conservo la letra “C” inicial del
género con la idea de poder seguir designandolo de forma
abreviada como C. difficile”. Otro ejemplo similar es la
reciente division del género Mycobacterium, del cual
surgieron cuatro géneros nuevos (Mycolicibacterium,
Mycolicibacillus, Mycobacteroides y Mycolicibacter)
ademas del ya existente género Mycobacterium, todos
ellos con una estructura fonética similar y pudiéndose
abreviar como Myc. o M., tal como se hacia antes de la re-
clasificacion, evitando asi cualquier consecuencia negativa
derivada del cambio de nomenclatura®. Lamentablemente,
no siempre esta transicién de nombres microbianos ocurre
de forma tan eficiente o sin complicaciones posteriores.
En 2017, se propuso la transferencia de la especie
Enterobacter aerogenes al género Klebsiella, como
Klebsiella aerogenes, después de que la secuenciacion de
su genoma demostrara que este organismo era mas similar
al género Klebsiella que a Enterobacter®. Este cambio
de nomenclatura ha tenido un impacto considerable en
Microbiologia Clinica debido a la actividad inducible de la
B-lactamasa AmpC descrita para el género Enterobacter,
generando la preocupacion de que los médicos podrian
no reconocer la capacidad de producir este mecanismo
de resistencia en K. aerogenes y podrian seleccionar
una terapia inapropiada, lo que afectaria negativamente
la atencién al paciente®. De hecho, un estudio reciente
que involucrd mas de 700 aislados clinicos demostro
que K. aerogenes presentd perfiles de susceptibilidad
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antimicrobiana mucho mas parecidos al complejo
Enterobacter cloacae que a Klebsiella pneumoniae’, 1o
que nos hace cuestionar si era realmente necesario hacer
esta reclasificacion. Otro cambio taxondmico reciente
con implicancia clinica corresponde a la reclasificacion
e inclusion del género Ochrobactrum (un grupo de mi-
croorganismos de vida libre sin importancia médica) en el
género Brucella, patbgeno intracelular, este segundo, de
gran relevancia clinica. Esta restructuracion taxondmica
ha sido cuestionada y refutada alertando de las posibles
consecuencias clinicas®.

Para minimizar el impacto de un cambio de no-
menclatura, el nombre mas antiguo (que sigue siendo
cientificamente valido) también se puede agregar entre
paréntesis junto con el nombre mas reciente®*?. De
hecho, haciendo referencia al caso controversial entre
E. aerogenes/K. aerogenes, Carroll y cols.® indican que
“...ennuestra practica de laboratorio, informamos ambos
nombres y afladimos el siguiente comentario: «Klebsiella
aerogenes (anteriormente Enterobacter aerogenes),
puede desarrollar rapidamente resistencia durante el
tratamiento con cefalosporinas de tercera generacion
(ej., ceftriaxona, ceftazidima) debido a la produccion de
B-lactamasas AmpC. Esto no aplica a cefepime»”.

Tal ha sido la relevancia e impacto que han tenido
los cambios taxonomicos bacterianos que incluso se ha
llegado a conformar recientemente un Comité ad hoc para
la Mitigacion de Cambios en la Nomenclatura Procariota,
bajo el auspicio del Comité Internacional de Sistematica
de Procariotas (ICSP)% Por lo tanto, es de esperar que
futuros cambios taxondmicos sean revisados por dichos
expertos, considerando principalmente las consecuencias
de los cambios propuestos antes de ser aceptados.

Ademas, recientemente el Clinical & Laboratory
Standards Institute (CLSI) ha publicado la primera
edicion del documento M64 como una guia para la im-
plementacion de cambios de nomenclatura taxonémica®.

La Tabla 2 resume una seleccion de bacterias de im-
portancia médica en las cuales se han generado cambios
taxondmicos relevantes en los lltimos 25 afos.

Esta revision esta enfocada en la taxonomia bacteriana.
Sin embargo, se debe tener en cuenta que los cambios en
la clasificacion y nomenclatura son constantes y afectan
a todos los microorganismos. De hecho, recientemente se
han producido importantes y profundos cambios en taxo-
nomia de hongos y virus con la consecuente implicancia
en el diagnodstico micologico?' y viral*.

Existen taxones bacterianos emergentes y nuevas
especies patogenas desconocidas por el personal
de salud

Los patogenos bacterianos tradicionales o clasicos son
en realidad un pequefio grupo de especies. Sin embargo,
constantemente se estan descubriendo patdgenos nuevos
o emergentes debido a una serie de razones tales como
el desarrollo de nuevas herramientas de diagndstico, el
aumento de la exposicion humana a patdogenos bacteria-
nos y la aparicion de cepas bacterianas mas virulentas e
infecciones oportunistas’.

Un estudio que ejemplifica perfectamente la diversidad
de patdgenos desconocidos se realizo en la Universidad
de Utah, Estados Unidos de América-E.U.A., donde
analizaron mediante secuenciacion de ADN alrededor de
26.000 aislados bacterianos obtenidos durante cuatro afos
en distintos hospitales de E.U.A. y se determinaron 673
potenciales nuevas especies bacterianas, de las cuales 111

Tabla 2. Cambios de nomenclatura de algunas especies bacterianas seleccionadas de importancia clinica, en los tltimos 25 anos

Nombre(s) antiguo(s)
Klebsiella planticola

Chryseobacterium meningosepticum

Enterobacter sakazakii

Bacteroides ureolyticus

Enterobacter amnigenus

Borrelia burgdorferi

Clostridium difficile

Propionibacterium acnes

Enterobacter aerogenes

Corynebacterium diphtheriae biovar Belfanti

Mycoplasma genitalium

Actinobacillus actinomycetemcomitans > Haemophilus actinomycetemcomitans

Nombre nuevo

Raoultella planticola 2001
Elizabethkingia meningoseptica 2005
Aggregatibacter actinomycetemcomitans 2006
Cronobacter sakazakii 2008
Campylobacter ureolyticus 2010
Lelliottia amnigena 2013
Borreliella burgdorferi 2014
Clostridioides difficile 2016
Cutibacterium acnes 2016
Klebsiella aerogenes 2017
Corynebacterium belfanti 2018
Mycoplasmoides genitalium 2018

Ano del cambio

Referencia
32
33
34
35
36
37
38
27
39
29
40
41
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correspondian, ademas, a géneros nuevos, siendo aislados
principalmente de hemocultivos®. Estos hallazgos sugie-
ren que, en el contexto del diagndstico microbioldgico,
es altamente probable que nuevas especies bacterianas
sean aisladas de forma rutinaria. No obstante, nuestra
capacidad de deteccion e identificacion de dichos taxones
dependera de las capacidades tecnoldgicas disponibles
para su caracterizacion.

Se han hecho varios intentos de resumir la diversidad
de patogenos bacterianos implicados en enfermedades
humanas y los nimeros son muy variables. De hecho,
en una revision publicada en el afio 2007 se reportaron
541 especies bacterianas patogenas para los humanos*.
Sin embargo, una publicacion reciente proporciona una
lista completa de todos los patdogenos bacterianos que
infectan a los humanos, reportando un niimero superior
a las 1.500 especies®.

La Tabla 3 muestra un resumen de algunos patdogenos
bacterianos descritos en los ultimos 25 afios. En este
punto, el lector puede hacer un ejercicio de autoevaluacion
y contestar, /cuantos de estos nuevos patdgenos conocia
antes de leer este articulo? Probablemente, la respuesta sea
un reflejo de la necesidad de actualizaciones en taxonomia
de los microorganismos.

Existen diversos desafios a nivel latinoamericano para
lograr un mejor conocimiento de nuestra biodiversidad
microbiana, en particular de patdgenos nuevos o emergen-
tes. De hecho, al comparar el nimero de taxénomos que
han descrito nuevos taxones bacterianos en Latinoamérica
durante las ultimas décadas, se observa que la region se
encuentra muy por detras de Asia, Europa, Norteamérica
y Oceania®. Lo que resalta la importancia de describir
nuestros propios microorganismos (ej. Candidatus
Orientia chiloensis)®.

Se debe tener en cuenta que los nuevos patdgenos
bacterianos muchas veces son reconocidos como tal varios

aflos después de su descripcion taxonomica, ya que las
descripciones de especies generalmente incluyen muy poca
informacion clinica de los pacientes (a excepcion de brotes
a gran escala) o sobre la virulencia o patogenicidad del
microorganismo que esta siendo propuesto®. Sin embargo,
este aspecto es tan relevante que incluso hay varias revis-
tas cientificas especializadas en el reporte de patdogenos
nuevos o emergentes (ej. Emerging Infectious Diseases,
New Microbes and New Infections, etc.). No obstante, al
igual que los cambios de nomenclaturas, esta informacion
también se demora en llegar a los profesionales de salud.

Situaciones taxonomicas especiales en Bacteriologia
clinica

En Bacteriologia clinica existen diversos ejemplos de
ciertas situaciones excepcionales, que son ampliamente
conocidas y aceptadas, a pesar de incumplir reglas esen-
ciales de la taxonomia bacteriana. Estas situaciones taxo-
ndémicas especiales no son corregidas para evitar cambiar
aflos de historia de ciertas enfermedades infecciosas tan
relevantes como la peste negra o la tos ferina, entre otras.

El caso de E. coli 'y Shigella spp. es muy interesante, ya
que los distintos métodos de identificacion bacteriana mas
modernos (MALDI-TOF, secuenciacion del gen ARNr
168, etc.) no son capaces de diferenciarlas. Esto se debe
a que, en un sentido estrictamente taxonomico, E. coli y
Shigella spp. son la misma especie, pero se han mantenido
convenientemente como géneros diferentes por razones
médicas, ya que presentan cuadros clinicos distintos®.
Ademas, tienen una historia de mas de 100 afios donde
han sido conocidas como microorganismos diferentes.
Paraddjicamente, estos dos taxones son diferenciables por
las clasicas baterias de identificacion bioquimica. Esto se
debe a la evolucion de las especies de Shigella, las cuales
proceden de una E. coli ancestral que adquiri6 un plasmido
de virulencia y luego perdio varios genes codificantes del

Tabla 3. Resumen de algunos taxones bacterianos de importancia clinica descritos en los ultimos 25 anos

Ano descripcion Especie
2001 Tropheryma whipplei
2003 Escherichia albertii
2004 "Candidatus Neoehrlichia mikurensis”
2007 Waddlia chondrophila
2012 Helicobacter heilmannii
2014 Klebsiella quasipneumoniae
2020 “Candlidatus Orientia chiloensis”

Enfermedad asociada Referencia
Enfermedad de Whipple 46
Gastroenteritis 47
Neoehrlichiosis 48
Aborto 49*
Gastritis 50
Infeccién asociada a la atencién médica (IAAS) 51
Tifus de los matorrales 52

*Anteriormente habia sido descrito produciendo abortos bovinos.
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flagelo y de vias metabolicas. Por ello, a diferencia de
E. coli, Shigella spp. son bacterias inmdviles y lactosa
negativas, entre otras caracteristicas diferenciales. Sin
embargo, estas diferencias no las trasforman en un taxon
distinto de E. coli**. A pesar de esto, lo mas probable es
que se mantengan clasificadas como taxones diferentes
desde un punto de vista pragmatico.

Otro caso clasico de controversia taxondmica pertenece
al género Yersinia, ya que, en estricto rigor, Yersinia pestis
es un clon emergente de Yersinia pseudotuberculosis.
De hecho, estas especies son indistinguibles mediante
analisis DDH o MLSA". En algiin momento incluso se
llegd a proponer el nombre Yersinia pseudotuberculosis
subsp. pestis®. Sin embargo, posteriormente fue rechaza-
do por la Comision Judicial del ICSP al considerarse un
nomen periculosum (nombre peligroso), ya que violaba
un principio del ICNP, el cual indica que se debe “evitar o
rechazar el uso de nombres cientificos que puedan causar
error o confusion”. Por lo tanto, ambos taxones se siguen
considerando especies distintas. Otros ejemplos similares
corresponden a Burkholderia mallei y Burkholderia
pseudomallei o a las especies Bordetella pertussis y
Bordetella bronchiseptica, las cuales son diferenciables
fenotipicamente, pero muestran valores de DDH mayo-
res a 80%'!. Estos ejemplos ponen en evidencia que la
taxonomia bacteriana, aunque guiada por reglas estrictas,
también debe adaptarse a la realidad clinica y a la historia
de la medicina o de las enfermedades infecciosas, equi-
librando el rigor cientifico con la necesidad pragmatica
de mantener una terminologia estable y clinicamente util.

Conclusiones y Perspectivas

Es responsabilidad de los profesionales de la salud
el actualizarse con relacion a los cambios taxonémicos
que estan experimentando constantemente los microor-
ganismos, ya que el no hacerlo implica un riesgo en la
interpretacion de los resultados de laboratorio, la eleccion
de un tratamiento antimicrobiano adecuado, etc. De
igual manera, deberia fortalecerse el compromiso de los
taxonomos con la difusion de la informacion generada en
la descripcion de nuevos patdgenos o en la reclasificacion
de estos, ya que los antecedentes expuestos evidencian
que la sola publicacion de la investigacion taxondmica
no es suficiente. De hecho, ese justamente es uno de los
objetivos de este articulo. No obstante, se debe tener
en cuenta que esta revision presenta limitaciones im-
portantes, ya que solamente esta enfocada en ejemplos
“selectos” de algunos cambios taxonémicos ocurridos en
el ultimo cuarto de siglo. Por lo tanto, lo aqui expuesto
debe analizarse con prudencia y entendiendo que para
mayor detalle es necesario realizar actualizaciones
periddicas aprovechando diversos recursos tales como
revistas cientificas especializadas, bases de datos online
o guias de diagnodstico microbioldgico mencionados en
esta revision.
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