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INTRODUCCION

El pulpo comun (O. vulgaris) es una especie de gran interés para criar a nivel comercial debido a su
elevado precio y alta demanda en el mercado mundial. A nivel bioldgico, es interesante porque tiene
un ciclo de vida corto y alta tasa de crecimiento, alta eficiencia alimentaria, alta tasa de reproduccion,
alto valor nutricional y facil adaptacion al cultivo. Mantener a los animales de granja sanos, libres de
enfermedades y libres de estrés es esencial para la producciéon de alimentos seguros y de alta calidad.
En este sentido, el microbioma de la piel podria desempefar un papel importante en la homeostasis y
ser por tanto un indicador apropiado para determinar el bienestar del pulpo de cria. El objetivo principal
de este trabajo consistié en caracterizar las comunidades microbianas presentes en la piel del pulpo en
individuos salvajes y de acuicultura, con el fin Ultimo de determinar si las condiciones de cria en
cautividad afectan a dichas comunidades y por tanto al bienestar de los animales.

MATERIAL Y METODOS

Se tomaron muestras de la mucosa de la piel de 10 pulpos salvajes y 10 pulpos de acuicultura (52
generacion de cria) con hisopos estériles. EI ADN microbiano se extrajo mediante un protocolo
modificado utilizando el kit MasterPure Complete DNA and RNA Purification (Epicenter) y Pathogen
Lysis Tubes (QIAGEN). Se secuenciaron las regiones V3-V4 del gen ribosomal 16S microbiano con la
tecnologia de lllumina MiSeq. Las secuencias se analizaron identificando Variantes de Secuencia de
Amplicén (ASV) con el paquete Dada2 (R-studio) y la plataforma QIIME2 v2022.8 (Bolyen et al., 2019).
La diversidad alfa se estimé a través de la riqueza observada y otros indices que ponderan también por
la abundancia de especies. La diversidad beta se evalué mediante analisis de componentes principales
(PCA) y PERMANOVA, utilizando diferentes matrices de distancias. El tipo de normalizacion utilizada
incluyo tanto rarefaccién como la transformacién CLR. Finalmente, se realizé un analisis de abundancia
diferencial entre el grupo salvaje y el de acuicultura con el software DESeq2.

RESULTADOS Y DISCUSION

Los filos mas abundantes, independientemente del sistema de produccién, fueron Bacteroidetes, y
Proteobacteria, seguidos de Verrucomicrobiota y Campylobacteria. Esta composicion es coherente con
la de estudios previos sobre la piel de peces y otros organismos marinos (Gomez y Primm, 2021). De
hecho, Boutin et al. (2013) observaron que, en condiciones de estrés, la abundancia de Proteobacteria
y Bacteroidetes disminuia considerablemente (25 y 83%, respectivamente) en la piel de las truchas. La
diversidad alfa fue significativamente mayor en el grupo salvaje, como era de esperar. No obstante,
todos los taxones presentes en el grupo de acuicultura se encontraron también en el grupo salvaje. De
los 20 taxones mas significativos en el andlisis de abundancia diferencial, 15 de ellos fueron
significativamente mas abundantes en el grupo salvaje y 5 en el grupo de acuicultura. Las muestras
salvajes estaban enriquecidas, fundamentalmente, en especies de las clases Flavobacteriia y
Gammaproteobacteria, mientras que las de acuicultura, lo estaban en especies de las clases
Flavobacteriia, Gammaproteobacteria, Saprospiria y Verrucomicrobiae.

CONCLUSION

La acuicultura no parece tener un impacto significativo en la composiciéon de la principal microbiota
asociada a la piel del pulpo comun. Los filos Bacteroidetes y Proteobacteria parecen componer la core
microbiota de la piel de O. vulgaris, no difiriendo su abundancia entre el grupo salvaje y el de acuicultura.
Ello parece indicar que las condiciones ambientales estables y controladas, libres de patégenos de las
instalaciones de acuicultura, no inducen estrés en los animales y pueden influir positivamente en su
salud y bienestar.
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