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INTRODUCCIÓN
La biodiversidad de la ictiofauna marina está experimentando un notable declive debido a la creciente presión antropogénica,
especialmente por la pesca intensiva. Frente a este escenario, es crucial desarrollar estrategias de conservación respaldadas
por métodos de monitoreo eficientes y no invasivos, capaces de identificar la composición específica de las comunidades
marinas. En este contexto, el metabarcoding de ADN ambiental (eDNA) se presenta como una herramienta innovadora y
prometedora, ya que posibilita la detección de especies marinas a partir del material genético que los propios organismos
liberan en el entorno, evitando la captura directa. En el presente estudio, se evalúa la eficacia del metabarcoding de eDNA
para caracterizar la diversidad de peces en La Punta de la Mona (Figura 1), un enclave marino protegido y reconocido por su
elevada biodiversidad, ubicado en la Costa Tropical de Granada (Mar de Alborán).

-Desarrollar y validar un sistema de biomonitorización
basado en metabarcoding de ADN ambiental (eDNA)
para evaluar la biodiversidad de la ictiofauna en la
Punta de la Mona (Mar de Alborán)
-Comparar la eficacia de diferentes marcadores
genéticos y tipos de sustrato para identificar los más
eficaces en la detección de ictiofauna mediante
metabarcoding de eDNA
-Evaluar la capacidad del metabarcoding de eDNA
para la identificación de la ictiofauna a diferentes
niveles taxonómicos comparando con las secuencias
existentes en las bases de datos.
Comparar los resultados obtenidos mediante
metabarcoding de eDNA con los registros históricos y
actuales de especies de peces del mar de Alborán.

OBJETIVOS

MATERIAL Y MÉTODOS

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

En las muestras de agua, ninguno de los clústeres obtenidos pudo asignarse a taxones de peces. La mayoría correspondió a procariotas y a secuencias de humano. Aunque el volumen de
agua filtrada (6L) se encuentra dentro del rango recomendado en la bibliografía (Miya et al., 2015), parace que no fue suficiente para recuperar ADN de peces detectable mediante
metabarcoding. En contraste, las muestras de la esponja A. polypoides permitieron una mayor asignación de clústeres a OTUs. En muchos casos a nivel de especie, especialmente al
utilizar la base de datos NCBI nucleotide, que contiene un mayor número de secuencias de los marcadores empleados en este estudio en comparación con Mitofish, a pesar de que esta
última está específicamente diseñada para el metabarcoding mitocondrial de peces. Las Figuras 3, 4 y 5 muestran, para cada uno de los marcadores, los taxones a los cuales fueron
asignado los diferentes clústeres, indicando el número de secuencias pertenecientes a cada uno. No se obtuvieron resultados positivos para el Cytb, posiblemente por problema de
anillamiento de los cebadores.

Se han utilizado dos métodos de obtención de eDNA: mediante filtración de agua marina y mediante la extracción directa a
partir de la esponja Axinella polypoides. En ambos casos, se amplificaron cuatro marcadores (tres mitocondriales y uno
nuclear) cuyas características de indican en la tabla 1. Los fragmentos amplificados fueron secuenciados mediante la
plataforma Illumina y las secuencias obtenidas se filtraron por calidad y fueron clusterizadas y asignadas taxonómicamente
utilizando dos bases de datos complementarias: NCBI nucleotide y Mitofish, esta última especializada en ADN mitocondrial
de peces (Figura 1).

CONCLUSIONES

1. La extracción de ADN ambiental a partir de Axinella polypoides permitió detectar mayor diversidad de peces que el muestreo de agua, donde el volumen filtrado resultó insuficiente.
2. La base de datos NCBI nucleotide permitió asignar más OTUs a nivel de especie que Mitofish, gracias a su mayor cobertura y actualización de secuencias.
3. Los marcadores mitocondriales 12S y 16S son los más efectivos para identificar especies de peces. Ambos permitieron la identificación de un mayor número de especies con alta
resolución, superando al marcador nuclear 18S, que detectó más familias pero con menor precisión a nivel de especie.
4. Se identificaron familias propias del Mar de Alborán y otras de áreas más lejanas, lo que refleja la capacidad del eDNA para captar señales de dispersión y migración, aunque también
posibles errores de asignación. Entre las familias más frecuentemente detectadas se encuentran Gobiidae, Sparidae y Serranidae, habituales en el Mar de Alborán.
5. La combinación de varios marcadores y bases de datos es clave para una detección más completa de la ictiofauna y una mayor identificación de la diversidad presente.
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De las 36 OTUs identificadas a nivel de familia a partir del ADN presente en la
esponja, 20 corresponden a especies habituales del Mar de Alborán,
documentadas en guías como Litoral de Granada (Litoral de Granada, 2024).
Entre las familias más frecuentes destacan Gobiidae, Sparidae y Serranidae.
De las 16 familias restantes, varias de ellas como Liparidae, Pomacanthidae y
Acipenseridae, son registradas en otras áreas del Mediterráneo (Matallanas,
2000; Salameh et al., 2012; Antognazza et al., 2024), por lo que su detección
podría deberse a procesos de dispersión, corrientes marinas o migraciones
ocasionales.
El Mar de Alborán, al ser una zona de transición entre el Mediterráneo y el
Atlántico, está influenciado por corrientes que pueden transportar ADN de
especies atlánticas, lo que también podría explicar la presencia de familias
como Acipenseridae, presentes también en el Atlántico (Gessner, J., et al.
2024). Además, la detección de ADN de familias tropicales o de regiones
alejadas, como Galaxiidae, podría deberse tanto a errores en la asignación
taxonómica (causados por la falta de secuencias de referencia específicas)
como al transporte de ADN a larga distancia por las corrientes marinas. Es
importante considerar que el eDNA puede persistir en el ambiente y
desplazarse grandes distancias, lo que puede contribuir a la detección de
familias no residentes en la zona de estudio (Deiner et al., 2016).
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Figura 2. Esquema de los diferentes pasos utilizados en este estudio

Figura 1. La Punta de la
Mona , Almuñecar (Granada)


