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INTRODUCCION OBJETIVOS
a biodiversidad de la ictiofauna marina esta experimentando un notable declive debido a la creciente presion antropogeénica, |-Desarrollar y validar un sistema de biomonitorizacion

especialmente por la pesca intensiva. Frente a este escenario, es crucial desarrollar estrategias de conservacidn respaldadas |basado en metabarcoding de ADN ambiental (eDNA)
por métodos de monitoreo eficientes y no invasivos, capaces de identificar la composicion especifica de las comunidades| | para evaluar la biodiversidad de la ictiofauna en la
marinas. En este contexto, el metabarcoding de ADN ambiental (eDNA) se presenta como una herramienta innovadora y | Punta de la Mona (Mar de Alboran)

orometedora, ya que posibilita la deteccién de especies marinas a partir del material genético que los propios organismos| |-Comparar la eficacia de diferentes marcadores
iberan en el entorno, evitando la captura directa. En el presente estudio, se evalua la eficacia del metabarcoding de eDNA| |genéticos y tipos de sustrato para identificar los mas
para caracterizar la diversidad de peces en La Punta de la Mona (Figura 1), un enclave marino protegido y reconocido por su | eficaces en la deteccion de ictiofauna mediante
elevada biodiversidad, ubicado en la Costa Tropical de Granada (Mar de Alboran). metabarcoding de eDNA

-Evaluar la capacidad del metabarcoding de eDNA
para la identificacion de la ictiofauna a diferentes
niveles taxondmicos comparando con las secuencias
existentes en las bases de datos.

Comparar los resultados obtenidos mediante
metabarcoding de eDNA con los registros historicos y
actuales de especies de peces del mar de Alboran.

..... e obtencion de eDNA: mediante filtracion de agua marina y mediante |la extraccion directa a
partir de la esponja Axinella polypoides. En ambos casos, se amplificaron cuatro marcadores (tres mitocondriales y uno
nuclear) cuyas caracteristicas 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 taxondmicamente
utilizando dos bases de datos complementarias: NCBI nucleotide y Mitofish, esta ultima especializada en ADN mitocondrial
de peces (Figura 1).
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RESULTADOS Y D|SCUS|()N Figura 2. Esquema de los diferentes pasos utilizados en este estudio

En las muestras de agua, ninguno de los clusteres obtenidos pudo asignarse a taxones de peces. La mayoria correspondio a procariotas y a secuencias de humano. Aunque el volumen de
agua filtrada (6L) se encuentra dentro del rango recomendado en la bibliografia (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 asignacion de clusteres a OTUs. En muchos casos a nivel de especie, especialmente al
utilizar la base de datos NCBI nucleotide, que contiene un mayor numero de secuencias de los marcadores empleados en este estudio en comparacion con Mitofish, a pesar de que esta
ultima esta especificamente disenada 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 clusteres, indicando el numero de secuencias pertenecientes a cada uno. No se obtuvieron resultados positivos para el Cytb, posiblemente por problema de
anillamiento de los cebadores.

iour : : . De las 36 OTUs identificadas a nivel de familia a partir del ADN presente en la
gura Esponja 125 Figura 3
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Anthiadidae [ 463 Hemiscyllidae 2 esponja, 20 corresponden a especies habituales del Mar de Alboran,
Loricariidae 3 , . .
Merluceius merluccius Wl 230 e documentadas en guias como Litoral de Granada (Litoral de Granada, 2024).
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El Mar de Alboran, al ser una zona de transicion entre el Mediterraneo y el
Figura 2 Esponja 16S 5"’"%22‘.22322 i Atlantico, esta influenciado por corrientes que pueden transportar ADN de
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Serranus (111 270 Albulidae 7 Anguillidae 2 como Acipenseridae, presentes también en el Atlantico (Gessner, J., et al.
Conger conger | 27 Liparidae |8 O i, 1o 2024). Ademas, la deteccién de ADN de familias tropicales o de regiones
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Lobianchia dofleini | 67 . E‘ﬂﬂ:%ﬂe 18 Hoterodontides B og alejadas, como Galaxiidae, podria deberse tanto a errores en la asignacion
Pomatoschistus norvegicus 214 eoceratoaontidae : . ’ . . . I
Trachurus picturatus | 299 Acipenseridae | 261 Mitsukurinidae [ 98 taxondmica (causados por la falta de secuencias de referencia especificas)
Sardina pilchardus 345 Heterodontidae 488 Hemiscylliidae 434 . . ] ]
oo oroesoer I 367 como al transporte de ADN a larga distancia por las corrientes marinas. Es
Gadiculus argenteus 468 I l l l l
oo v - Taxones identificados a nivel de familia importante con5|derar. que el eDNA puede per5|§t|r. en e amble.t\te y
oops boops S | , desplazarse grandes distancias, lo que puede contribuir a la deteccion de
Taxones identificados a nivel de género o : : :
familias no residentes en la zona de estudio (Deiner et al., 2016).
CONCLUS'ONES Taxones identificados a nivel de especie

1. La extraccion de ADN ambiental a partir de Axinella polypoides permitio detectar mayor diversidad de peces que el muestreo de agua, donde el volumen filtrado resultd insuficiente.
2. La base de datos NCBI nucleotide permitié asignar mas OTUs a nivel de especie que Mitofish, gracias a su mayor cobertura y actualizacion de secuencias.

3. Los marcadores mitocondriales 12S y 16S son los mas efectivos para identificar especies de peces. Ambos permitieron la identificacion de un mayor numero de especies con alta
resolucion, superando al marcador nuclear 18S, que detectdo mas familias pero con menor precision a nivel de especie.

4. Se identificaron familias propias del Mar de Alboran y otras de areas mas lejanas, lo que refleja la capacidad del eDNA para captar senales de dispersion y migracion, aunque también
posibles errores de asignacion. Entre las familias mas frecuentemente detectadas se encuentran Gobiidae, Sparidae y Serranidae, habituales en el Mar de Alboran.

5. La combinacién de varios marcadores y bases de datos es clave para una deteccion mas completa de la ictiofauna y una mayor identificacion de la diversidad presente.
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