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RESUMEN
El número de infecciones por hongos ha aumentado 

mucho en las últimas dos décadas. El aumento de la pobla-
ción susceptible ha producido un aumento también del 
número de especies capaces de causar infecciones. Aun-
que los más frecuentes siguen siendo Candida albicans y 
Aspergillus fumigatus, cada vez son más las infecciones 
causadas por otros hongos. Este aumento del número de 
especies está produciendo un mayor interés por la taxono-
mía de estos microorganismos. Las herramientas clásicas 
de identifi cación (estudio de las características micro y 
macroscópicas y pruebas bioquímicas) ya no son sufi cientes 
para la correcta identifi cación de las especies patógenas 
y por tanto se está extendiendo el uso de las herramien-
tas moleculares. Esto ha producido grandes cambios en 
la taxonomía de hongos patógenos en los últimos años. 
Así, géneros tan conocidos como Aspergillus o Cryptococcus 
están en constante cambio y se están describiendo especies 

nuevas. Otros como Absidia se han disgregado en varios 
géneros (Absidia, Lichtheimia y Lentamyces). Estos estudios 
están permitiendo también, la reclasifi cación de algunas 
especies en otros géneros, como Rhizomucor variabilis que 
ha pasado al género Mucor. 

INTRODUCCIÓN
Los hongos son organismos eucariotas heterótrofos con 

pared celular compuesta principalmente por quitina. Tienen 
una distribución universal y una gran capacidad de adapta-
ción como demuestra su presencia en condiciones extremas 
como desiertos, profundidades marinas o en zonas con altas 
radiaciones1,2. Juegan un papel fundamental en el ciclo eco-
lógico ya que son los principales responsables de la descom-
posición de la materia orgánica. Algunas especies de hongos 
son muy apreciadas en gastronomía y otros se utilizan para 
la producción de pan, cerveza y vino y pueden producir com-
puestos antibióticos como la penicilina. Sin embargo, un 
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Formas de reproducción sexual en Zigomycetos (A) 
Basidiomicetos (B) y Ascomicetos (C y D).

cada vez mayor número de hongos son capaces de causar 
infecciones tanto en plantas como en animales y humanos. 
Anualmente los hongos son los responsables de la pérdida 
de más de 125 toneladas de alimentos, causando pérdidas 
económicas cercanas a 50.000 millones de euros3 Además 
han sido responsables de la muerte de grandes comunidades 
de anfi bios4, insectos5 y murciélagos6. En humanos pueden 
causar infecciones que van desde superfi ciales (como la can-
didiasis vaginal o el pie de atleta) a diseminadas (candidiasis 
diseminada o Aspergilosis) con tasas de morbi-mortalidad 
elevadas. Las infecciones humanas causadas por hongos han 
aumentado mucho en los últimos años, esto se ha explica-
do por el aumento de la población susceptible de padecer 
estas infecciones y el avance de las herramientas diagnósti-
cas. Aunque los agentes etiológicos más frecuentes siguen 
siendo Candida albicans y Aspergillus fumigatus, cada vez es 
mayor el número de especies capaces de causar infecciones 
en humanos7-10 y por tanto cada vez es mayor el interés por 
una correcta identifi cación. 

Tradicionalmente la descripción y clasificación de 
especies de hongos se ha basado en la observación de los 
caracteres fenotípicos. Los caracteres morfológicos y en 
ocasiones propiedades bioquímicas, han sido clásicamente, 
las herramientas empleadas para describir especies. Con 
la llegada de la era genómica y la disponibilidad de los 
métodos moleculares para la identifi cación de los hongos, 
se han desarrollado numerosos estudios taxonómicos que 
han implicado cambios importantes en la taxonomía de 
este grupo. Aunque no existe un consenso para la delimita-
ción de especies en hongos, el concepto de reconocimiento 
fi logenético de especie (PSR: Phylogenetic species recog-
nition)11 ha demostrado ser de gran utilidad en este tipo 
de estudios7-10. Este método se basa en la secuenciación de 
varias zonas del genoma y su posterior análisis mediante 
métodos fi logenéticos. La aplicación del PSR ha permitido 
analizar en mayor profundidad este grupo de organismos. 

Nomenclatura de hongos
El ciclo de vida de un hongo puede tener diferentes for-

mas de reproducción. A la forma sexual del hongo se le llama 
teleomorfo, y a la forma asexual anamorfo. Tradicionalmente 
la descripción de especies de hongos se ha realizado median-
te la observación de las estructuras de reproducción, y por 
tanto anamorfos y teleomorfos han sido designados con 
nombres distintos. Así, un mismo organismo puede tener 
dos nombres distintos como Candida krusei, cuyo teleomorfo 
es Pichia kudriavzevii. Además en algunas especies se da la 
particularidad que puede haber dos formas asexuales que se 
propagan independientemente, llamadas sinanamorfos. Así el 
género Scedosporium tiene un sinanamorfo, Graphium, y un 
teleomorfo Pseudallescheria con estructuras de reproducción 
distintas pero genéticamente iguales. Actualmente, La comu-
nidad micológica está haciendo un esfuerzo por simplifi car 
la nomenclatura de hongos. La «Declaración de Ámsterdam 
en nomenclatura fúngica»12 surgió en el año 2011 con el 
objetivo de simplifi car el sistema de nomenclatura actual. 
Este grupo de micólogos de todo el mundo reconoció la nece-

sidad de defi nir un solo nombre para cada especie de hongo 
y sentaron las bases para el cambio que se llevará a cabo en 
los próximos años. 

CAMBIOS TAXONÓMICOS EN 
HONGOS PATÓGENOS HUMANOS

Los hongos patógenos humanos se encuentran en tres 
divisiones dentro del reino de los hongos: Zygomycota 
(zigomicetos), Ascomycota (ascomicetos) y Basidiomyco-
ta (basidiomicetos). Los estudios taxonómicos realizados 
en los últimos años han cambiado por completo algunos 
géneros con importancia clínica. A continuación se refl ejan 
algunos de los cambios taxonómicos relevantes acontecidos 
en dichos grupos en los últimos años.

Zigomicetos
Los zigomicetos son uno de los grupos de hongos más 

antiguos. Se caracterizan por poseer micelios cenocíticos no 
tabicados y reproducción sexual mediante zigosporas. Recien-
tes estudios han demostrado que este grupo de hongos no 
tiene un ancestro común y por tanto es polifi lético y artifi cial 
desde el punto de vista taxonómico13,14. La mayoría de las 
especies se encuentran dentro del orden mucorales que tam-
bién alberga a la mayor parte de las especies con relevancia 
clínica. Los zigomicetos del orden mucorales causan infeccio-
nes graves, de rápida evolución y frecuentemente fulminantes 
en pacientes inmunodeprimidos. Las especies más frecuentes 
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pertenecen al género Rhizopus, aunque otras especies de los 
géneros: Mucor, Rhizomucor, Lichtheimia, Apophysomyces, 
Saksenaea, Cunninghamella, Cokeromyces y Syncephalastrum 
también producen infecciones en humanos15. 

El género Lichtheimia es el tercer género en importancia 
clínica dentro de los mucorales siendo responsable del 5% de 
los casos de mucormicosis16. La identifi cación morfológica de 
los aislados consideraba que una sola especie, Absidia corym-
bifera, tenía importancia clínica. La utilización de métodos 
moleculares, además de fi siológicos y morfológicos, propuso 
la creación de un nuevo género, Mycocladus, en el que inclu-
yeron a las especies termotolerantes de Absidia entre las que 
se encuentra A. corymbifera que pasó a llamarse Mycocladus 
corymbifer17. Posteriormente el género Mycocladus se cam-
bió por el de Lichtheimia18. La aplicación del PSR apoyado 
por caracteres morfológicos y fi siológicos, resolvieron que la 
especie Lichtheimia corymbifera era en realidad un complejo 
formado por dos especies L. corymbifera y L. ramosa. Ambas 
especies han sido aisladas de muestras clínicas7. 

El género Apophysomyces fue descrito en muestras de 
suelo del norte de la India, ha sido también aislado de infec-
ciones humanas en individuos inmunocompetentes. Estudios 
polifásicos incluyendo estudios morfológicos, fi siológicos y 
la fi logenéticos, demostraron que en realidad A. elegans 
era un complejo de especies formado al menos por cuatro 
especies distintas: A. elegans, A. ossiformis(caracterizado 
por poseer esporangiosporas en forma de hueso) , A. tra-
peziformis (esporangiosporas trapezoidales) y A. variabilis 
(esporangiosoras de forma variable)19. 

El género Mucor, da nombre al orden y es el que cuenta 
con un mayor número de especies. Álvarez y colaboradores 
20,21 confi rmaron que la especie Rhizomucor variabilis, como ya 
señalaban estudios previos, pertenecía en realidad al género 
Mucor y se denominó Mucor irregularis20,21. Este mismo grupo 
describió dos nuevas especies de Mucor a partir de muestras 
aisladas en muestras clínicas: M. velutinosus y M. ellipsoideus21.

Ascomicetos

Los ascomicetos se caracterizan por tener hifas tabicadas 
y producir ascosporas endógenas en ascas. Pueden ser unice-
lulares o pluricelulares. Son la división más grande dentro del 
reino de los hongos y también la que cuenta con un mayor 
número de patógenos humanos, entre ellos C. albicans y 
A. fumigatus son las especies oportunistas más frecuentes en 
muestras clínicas. Aspergillus es un hongo ubicuo que puede 
causar desde alergias a infecciones diseminadas en pacien-
tes inmunodeprimidos. El género incluye unas 175 especies, 
de las que más de 20 causan infecciones en humanos22,23. 
A. fumigatus es la especie más frecuentemente asociada a las 
aspergilosis invasora. Sin embargo, numerosos estudios han 
demostrado el aumento de la incidencia de otras especies 
de Aspergillus24,25. Los estudios taxonómicos han revelado 
que muchas especies son en realidad complejos de especies, 
denominándose a estos grupos «secciones» (o «complejos»). 
Los patógenos humanos más frecuentes en este género dan 
nombre a cuatro secciones: Fumigati (A. fumigatus), Nigri 
(A. niger), Terrei (A. terreus) y Flavi (A. fl avus). Dentro de la 
sección Fumigati se han descrito varias especies crípticas26 
que además tienen un patrón de resistencia a los antifún-
gicos diferente27 por lo que su identifi cación es de gran 
relevancia en clínica. Lo mismo ocurre con la sección Usti y 
Nigri, en las que se han descrito varias especies patógenas 
humanas10,28. La presencia de dichas especies cripticas en 
muestras clínicas está aun siendo estudiada, pero algunos 
estudios apuntan una prevalencia de alrededor del 10%29.

Las especies del género Fusarium son frecuentes pató-
genos de plantas, sin embargo, en los últimos años ha 
aumentado mucho el número de infecciones causadas por 
especies de este género en humanos. Fusarium solani y 
Fusarium oxysporum son las especies más preponderantes 
aunque las infecciones causadas por otras especies son 
cada vez más frecuentes30,31. Los análisis filogenéticos 

Estructuras de reproducción 
en ascomicetos: anamorfos de 

Scedosporium (A y B), Fusarium 
(D), Aspergillus (E) y Candida (F). 
Teleomorfo de Scedosporium (C).
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empleando varios genes como el factor de elongación alfa, 
la b tubulina, la calmodulina o la RNA polimerasa II, han 
revelado la existencia de numerosas especies crípticas den-
tro de cada morfoespecie, denominándose a estos grupos de 
especies «complejos». F. solani representa un complejo for-
mado por más de 45 especies de las cuales al menos 20 han 
sido asociadas con infecciones humanas32,33. De la misma 
forma, existen los complejos de especies de F. oxysporum, 
F. incarnatum-equiseti, F. dimerum y F. chlamydosporum. 

En los últimos años el número de infecciones causadas 
por las especies del género Scedosporium ha aumentado 
considerablemente por lo que es considerado un hongo 
emergente. Las especies con mayor relevancia clínica son 
Scedosporium apiospermum y Scedosporium prolifi cans que 
producen una gran variedad de infecciones, desde cutáneas 
y subcutáneas a diseminadas en individuos inmunodeprimi-
dos. Durante años se pensó que la forma sexual de S. apios-
permum era Pseudallescheria boydii, pero en los últimos 
años se ha demostrado que son dos especies distintas muy 
próximas genéticamente denominadas S. apiospermum 
(teleomorfo Pseudallescheria apiosperma) y Scedosporium 
boydii (teleomorfo P. boydii). La aplicación de técnicas 
moleculares también ha demostrado que S. apiospermum es 
un complejo de especies y ha permitido la descripción de 
algunas especies nuevas como Scedosporium aurantiacum 
y Scedosporium dehoogii también presentes en muestras 
clínicas34,35. 

El género Candida está formado por organismos unicelulares 
pertenecientes al grupo de las levaduras. La especie C. albicans 
causa la mayor parte de las infecciones en humanos, pero 
otras especies como C. parapsilosis, C. glabrata, C. tropicalis 
y C. krusei se aíslan también de manera frecuente en mues-
tras clínicas. C. parapsilosis es un patógeno nosocomial que 
aparece frecuentemente en neonatos, pacientes trasplantados 
y pacientes con nutrición parenteral. Es la segunda especie 
en frecuencia en España36. Tras varios estudios refl ejando la 
variabilidad intraespecifi ca en este grupo se describieron dos 
nuevas especies, C. orthopsilosis y C. metapsilosis37. De la misma 
manera, C. glabrata, segunda especie en frecuencia en otros 
países como EE.UU. o Dinamarca38,39, se ha disgregado en un 
complejo de especies y se han descrito dos taxones nuevos: 
C. bracariensis40 y C. nivariensis41.

Basidiomicetos

Los basidiomicetos se caracterizan por producir basi-
diosporas en basidios como forma de reproducción sexual. 
Son uno de los grupos más evolucionados de hongos, a este 
grupo pertenecen las setas comestibles. El género Cryp-
tococcus se compone de organismos unicelulares encap-
sulados que pueden vivir tanto en el ambiente como en 
animales. Son los responsables de la criptococosis que es 
una micosis sistémica causada por el complejo de especies 
C. neoformans-C. gattii. C. neoformans era hasta hace unos 
años una única especie compuesta por tres variedades: neo-
formans, grubi y gattii, con dos teleomorfos asociados Filo-
basidiella neoformans y Filobasidiella bacillispora. Las cepas 

de Cryptococcus se clasifi can en serotipos (A, B, C, D y AD) 
según la reactividad de la cápsula con suero de conejo42, el 
serotipo A corresponde con C. neoformans var. grubii, el D 
con C. neoformans var. neoformans y los serotipos B y C con 
C. neoformans var. gattii. Diferencias ecológicas, epidemio-
lógicas, patológicas, bioquímicas y genéticas permitieron 
convertir la variedad gattii en una nueva especie C. gattii 
con F. bacillispora como forma sexual43, manteniendo las 
variedades neoformans y grubi con F. neoformans como 
teleomorfo. 

CONCLUSIÓN
La llegada de la era genómica y con ella la aplicación 

de las técnicas moleculares ha permitido el desarrollo de 
numerosos estudios taxonómicos. El uso de las herramien-
tas moleculares en dichos estudios está generando gran-
des cambios en el sistema de clasifi cación de los hongos 
patógenos humanos produciéndose una constante descrip-
ción y reclasifi cación de especies. Dichas especies son en 
ocasiones indistinguibles mediante los métodos clásicos y 
además, presentan diferentes perfi les de sensibilidad a los 
antifúngicos lo que pone de manifi esto la importancia de 
una correcta clasifi cación que solo se puede llevar a cabo 
gracias a los estudios taxonómicos previos.
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