Comparacion de regiones hipervariables del gen rRNA 16S para el
estudio de la microbiota intestinal en acuicultura
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es la secuenciacion por amplicon de regiones hipervariables del gen de rRNA 16S, una técnica
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conocida como metabarcoding. El mantenimiento de la biodiversidad es crucial para que los
animales se encuentren en un estado saludable y sean resistentes a la invasion e infeccion por
parte de patogenos. Por ello, es importante poner a punto métodos para su estudio.

En este trabajo, se ha realizado un analisis bioinformatico comparativo a partir de datos de
secuenciacion del gen rRNA 16S utilizando tres amplicones diferentes empleados habitual-

mente en metabarcoding (V1V3, V3V4 y V4V5), con el fin de determinar cual es el protocolo

mas adecuado para el estudio de la microbiota intestinal usando como modelo dos especies
de interés en acuicultura: Solea senegalensis (lenguado) y Sparus aurata (dorada).
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variables del gen de rRNA 16S estudiadas. El flujo de trabajo seguido se detalla en la figura 1. Flujo bioinformatico para el analisis de los datos
Para la asignacion de las ASV, se utilzo la base de datos SILVA 138 NR 99.
\ y Figura 1. Metodologia de trabajo. Se ha utilizado el mismo flujo bioinformatico para el estudio de los tres amplicones.
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Figura 4. Abundancias relativas medias de los generos identificados por pez y amplicon. "NA" representa los ASV no identificados. Los géneros con una abundan-
cia menor al 1% se agrupan en la categoria "Genus < 1%".
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