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1. DATOS BASICOS DEL TFG:

Titulo: Evaluacion del metabarcoding de ADN ambiental (eDNA) para el monitoreo de la ictiofauna en
el Mar de Alborén

Descripcion general (resumen y metodologia):

Resumen

La biodiversidad de la ictiofauna marina en el Mar de Albordn se encuentra en un preocupante
declive, con un 30% de las especies de peces mediterrdneos clasificadas como amenazadas debido
a la sobrepesca, contaminacién y calentamiento global (IUCN, 2025). Este enclave concentra el
78% de la fauna ictica mediterrdnea, incluyendo mas de 200 especies y varios endemismos (Baez
et al., 2023). Ante este contexto, el metabarcoding de ADN ambiental (eDNA) se presenta como
una herramienta innovadora, no invasiva y altamente sensible para la identificacién y monitoreo de
especies marinas, permitiendo detectar especies cripticas y monitorizar invasoras con una
sensibilidad hasta 1.000 veces mayor que los métodos tradicionales (Thomsen et al., 2016). Este
estudio evaluard su eficacia en la Costa Tropical de Granada (Mar de Albordn), un hotspot de
biodiversidad que alberga méas de 200 especies de peces y conexiones criticas entre el Atlantico y
el Mediterraneo.

Metodologia

1. Muestreo innovador y extracciéon de ADN

Se empleardn esponjas Axinella spp. como biofiltros naturales, capaces de retener particulas de
0,1-1 um y procesar hasta 100 L/dia de agua, lo que facilita la captura eficiente de eDNA en la
columna de agua (Morganti et al., 2021).

Las esponjas se recolectardan a profundidades desde 5 a 50 metros para analizar gradientes
verticales de biodiversidad.

La extraccion de eDNA se realizard mediante kits comerciales validados para muestras marinas,
implementando controles negativos y blanks de campo para minimizar la contaminacién cruzada.
2. Caracterizacién de marcadores

Se amplificardn regiones génicas mitocondriales (12S, 16S, citocromo b y COIl) y nucleares (18S),
seleccionando primers validados para peces y eucariotas marinos, lo que permite una identificacién
taxondmica precisa a nivel de especie, género y familia.

La amplificacién se llevard a cabo mediante PCR convencional para cuantificar la abundancia
relativa de los taxones detectados.

Las bibliotecas se preparardn para secuenciacién masiva usando plataformas Illumina (MiSeq o
NovaSeq), optimizando la cobertura y profundidad de lectura.

3. Anélisis bioinformatico

El procesamiento de secuencias se realizard con un pipeline reproducible y documentado,
empleando herramientas de cdédigo abierto recomendadas internacionalmente como DADA2, para
la correccién de errores y generacién de variantes de secuencia de amplicén y SWARM o VSEARCH,
para clustering de secuencias y deteccién de OTUs (unidades taxonémicas operativas).

La asignacién taxondmica se realizard comparando las secuencias con bases de datos de referencia
como SILVA, GenBank, BOLD y UNITE, asegurando una cobertura amplia y actualizada.

Los datos se analizardn en R para modelar patrones espaciales de diversidad y distribucién, y se
emplearan herramientas como phyloseq y vegan para analisis estadisticos avanzados.

Tipologia: Trabajos experimentales, de toma de datos de campo o de laboratorio.
Objetivos planteados:

e Analizar la composicion de la ictiofauna a diferentes profundidades (5, 25 y 50 metros) y en
distintos periodos de tiempo.




e Comprobar qué marcadores moleculares son los mas eficientes en amplificacién y resolucién
taxondmica.

e |dentificar los taxones mas abundantes y relevantes para la conservacién y gestién pesquera.
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