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Resumen
En este trabajo se han analizado las secuencias repetidas en diferentes especies de corales, Savalia savaglia y tres morfotipos de la especie Parazoanthus
axinellare que forman parte de un ecosistema importante, a la vez que vulnerable, del Mar de Alborán.

Introducción
Los arrecifes coralinos se encuentran entre los ecosistemas más importantes del Mar de Alborán debido a la gran diversidad de especies que albergan y a los
procesos ecológicos de los que forman parte1,2. Dentro de la familia Parazoanthidae se encuentran el conglomerado de especies Parazoanthus axinellae (Schmidt,
1862) y Savalia savaglia (Bertoloni, 1819) (Fig. 1-4), que son de los componentes más comunes de los arrecifes coralinos del Mediterráneo. Su elevada plasticidad
morfológica ha derivado en incertidumbres taxonómicas. Por lo tanto, la caracterización genética de estas especies y sus morfotipos es crucial para cuantificar la
biodiversidad y realizar tareas de conservación.
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Materiales y Métodos
Las muestras fueron tomadas por el equipo de buceo del Aula del Mar de la Universidad de Granada, en diferentes localizaciones del mar de Alborán: “stocky” y
“slender” en Ensenada de los Berengueles (Almuñécar, Granada); “granatensis” en La Cueva de Cantarriján (Almuñécar, Granada) y S.savaglia en las Islas
Chafarinas. Con el ADN extraido se realizó una secuenciación Illumina HiSeq 2000 (Macrogen, Korea). Para la detección de las secuencias repetidas y su
comparación se utilizó el software RepeatExplorer23. Además, para la caracterización del conjunto de las secuencias satélites se ha seguido el protocolo satMiner4

que se basa en un filtrado inicial de las lecturas y varias rondas de detección de elementos repetidos con una muestra aleatoria, eliminando en cada ronda las
lecturas que tuvieran homología con clusters previos y duplicando el número de lecturas utilizadas hasta no obtener más clusters de ADN satélite.

Resultados y Discusión
En cuanto al análisis de secuencias repetidas, en la Fig. 5 (A-D) se muestra el porcentaje del genoma que ocupan en los distintos morfotipos. Así, el ADN repetido se
corresponde con el 34% del genoma de “stocky”, el 29% de “slender”, el 29% de “granatensis” y del 27% en S.savaglia. Podemos observar un valor ligeramente
superior en el caso de “stocky” en comparación con el resto de morfotipos, esto está correlacionado positivamente con la proporción de LINE en el genoma,
encontrándose un mayor porcentaje en “stocky”(10%). En todos los casos muestran valores inferiores a los encontrados en otros corales (41.2% en Pocillopora
verrucosa 5).

También encontramos un porcentaje elevado de secuencias de ADN satélite (Fig.5 A-D). El análisis de estas
secuencias revelaron clusters exclusivos en cada uno de los morfotipos. Así, el cluster 47 de “slender” muestra
2700 secuencias frente a las cero de “stocky” y “granatensis” y el cluster 122 de “granatensis” muestra 832
secuencias frente a las cero de “stocky” y “slender” (Fig.6); el cluster 17 de “stocky” muestra 2929 secuencias,
frente a 1 en “slender” y cero en “granatensis” (Fig.7). La presencia de secuencias exclusivas de ADN repetido en
cada morfotipo podría servir como marcador taxonómico, como ocurre con los corales del género Acropora,
donde la presencia de una familia de ADN satélite se ha utilizado para diferenciar siete especies6. También se ha
analizado el bloque ribosómico 45S, que se encuentra repetido en tándem en la mayoría de los organismos
eucariotas y en este caso supone un máximo y un mínimo entre el 4% y el 0,3% del total de secuencias en el
morfotipo “granatensis” y “slender” respectivamente. El análisis de distancias de la región ITS1 e ITS2 en el
trabajo de Chil-Gómez (2021)7 mostraba menor grado de diferenciación entre los morfotipos “slender” y
“granatensis” (0,18) que cuando se comparaba “stocky” con “slender” (0,207) o “stocky” con “granatensis”
(0,252); proponiendo así al morfotipo stocky como un taxón diferente a P.axinellae. Con las secuencias ITS1 e ITS2
obtenidas en este trabajo, junto con las secuencias del trabajo de Chil-Gómez hemos realizado un árbol de
distancias donde se observa que los tres morfotipos se separan en clusters diferentes entre sí. También podemos
observar como S.savaglia forma un clado diferente a los clados de las especies de Parazoanthus (Fig.8).

Fig. 1: P. axinellae morfotipo “stocky”. 
Foto Alfredo Rosales Ruiz

Fig. 2: P. axinellae morfotipo “slender”. 
Foto Alfredo Rosales Ruiz

Fig. 3: P. axinellae morfotipo “granatensis”. 
Foto Luis Sánchez Tocino

Fig. 4: Savalia savaglia.
Foto Luis Sánchez Tocino

Conclusiones
• Las secuencias repetidas representan un porcentaje elevado en el genoma de los corales.
• Se han encontrado cluster de ADN satélite exclusivos de cada morfotipo que podrían servir como marcador taxonómico.
• Las secuencias ITS1 e ITS2 presentan un alto grado de diferenciación en el morfotipo “stocky”, por lo que podría ser un

taxón diferente a P. axinellae.

Fig. 5:Diagrama de los elementos caracterizados por RepeatExplorer sobre las lecturas de  P. axinellae morfotipo “stocky” (A), “slender” (B), 
“granatensis” (C) y S.savaglia (D). 

A B C D

10%

8%

12%

0,30%

1%

LINE Satélite No anotado ADNr Otros elementos móviles

3%

10%

11%

0,30%

5%

LINE Satélite No anotado ADNr Otros elementos móviles

7%

8%
7%

4%

3%

LINE Satélite No anotado ADNr otros elementos móviles

2%

13%

9%

0,30% 3%

LINE Satélite No anotado ADNr Otros elementos móviles

Fig 6. Gráfico que se muestra el cluster
47 exclusivo de “slender” (flecha
amarilla y el cluster 122 exclusivo de
“granatensis” (flecha verde).

Fig 7. Gráfico que
muestra el cluster 17,
exclusivo de “stocky”
(flecha azul).

Fig.8 Árbol de distancias ITS donde se observa 
la separación en diferentes clados de “stocky”, 
“slender”, “granatensis” y S. savaglia


