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RESUMEN 

Las Islas Galápagos han sido reconocidas mundialmente por su alto número de especies 

endémicas. Un claro ejemplo de esta biodiversidad puede encontrarse en los diferentes 

ecosistemas acuáticos del archipiélago, donde aquellos de aguas salobres se caracterizan por 

su particular mezcla entre agua salina y dulce, creando así un ambiente único. No obstante, 

tanto la diversidad, composición y funciones de los eucariotas presentes en dichos ecosistemas 

no ha sido estudiada en su totalidad. Es por ello que el presente estudio buscó caracterizar la 

diversidad y composición de organismos eucariotas identificados en agua salobre de la Isla 

Isabela con la finalidad de comprender el rol ecológico e importancia, tanto de los organismos 

como del ecosistema. Esto se logró a partir del análisis de ADN ambiental en conjunto con la 

tecnología de secuenciación por nanoporos (ONT) en muestras de agua salobre obtenidas en 9 

sitios de la Isla Isabela. Se evidenció que en la gran mayoría de las muestras predominan los 

órdenes Calanoida (copépodos), Cymatosirales (diatomeas), Mamiellales (algas) y Ploima 

(rotíferos). En cuanto al análisis de beta diversidad, se formaron dos grupos de muestras, 

agrupadas según el sitio de colecta. Por otro lado, se evidenció que la diversidad es 

moderadamente variable entre los sitios, posiblemente debido a condiciones ambientales o 

fisicoquímicas. Finalmente, la investigación de los roles ecológicos de los géneros 

identificados resaltó la importancia de estos organismos en la cadena trófica del ecosistema, 

así como su posible uso como bioindicadores de distintos contaminantes. Esta investigación 

proporciona información de línea base valiosa sobre la diversidad y roles de eucariotas en 

ecosistemas salobres de Isabela. 

 

Palabras clave: Eucariotas, Galápagos, Isla Isabela, Ecosistemas de agua salobre, ADN 

ambiental. 
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ABSTRACT 

The Galápagos Islands are globally recognized because of their great number of 

endemic species. A clear example of this biodiversity is reflected within the archipelago’s 

various aquatic ecosystems, particularly in the brackish water environments. These ecosystems 

stand out due to their unique mixture of salt and freshwater, creating a distinct environment. 

However, the diversity and composition of organisms present in these ecosystems has not been 

fully explored. Therefore, this study aimed to characterize the diversity and composition of 

eukaryotic organisms identified in brackish water sources to better understand both the 

ecological roles and importance of these organisms and their ecosystem. This was achieved 

through environmental DNA (eDNA) analysis combined with nanopore sequencing 

technology (ONT) on samples collected from 9 sites across Isabela Island. Results revealed 

that the orders Calanoida (copepods), Cymatosirales (diatoms), Mamiellales (algae), and 

Phaeocystales (algae) predominated in most samples. In terms of beta diversity analysis, two 

clusters of samples were identified, grouped according to the collection sites. On the other 

hand, we identified that diversity varies moderately across sites, which may be influenced by 

environmental conditions or physicochemical properties. Finally, an investigation into the 

ecological roles of the identified genus underscored the significance of these organisms in the 

ecosystem’s trophic chain and their potential use as bioindicators for various contaminants. 

This study provides valuable baseline information about the diversity and ecological roles of 

eukaryotes in brackish ecosystems from Isabela. 

 

Key words: Eukaryotes, Galápagos, Isabela Island, Brackish Water Ecosystems, eDNA 
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INTRODUCCIÓN 

El archipiélago de las Islas Galápagos ha sido reconocido por su alto número de 

especies endémicas y fue catalogado por la UNESCO como un sitio de patrimonio mundial 

(UNESCO World Heritage Centre, s.f.). Las islas se encuentran ubicadas aproximadamente a 

960km de la costa este del Ecuador en el Océano Pacífico y se componen por 19 islas 

principales y más de 40 islotes pequeños, todos estos siendo de origen volcánico (Jacskon, 

1993). Lo que más resalta del archipiélago es que aloja diversas especies de flora y fauna 

únicas, las cuales surgieron gracias a las condiciones climáticas y geográficas específicas de 

cada isla (Jackson, 1993). Dentro del archipiélago se encuentra la Isla Isabela, la cual se 

caracteriza por tener un área de 4588 𝑘𝑚2, siendo así la isla más grande de las Galápagos y 

albergando una gran cantidad de ecosistemas tanto terrestres como acuáticos (Galápagos 

Conservancy, 2023).  

Al centrarnos en los ecosistemas acuáticos, estos se distinguen por albergar una gran 

diversidad de individuos y se dividen en tres tipos: los de agua salada, agua dulce y agua salobre 

(Bennett, 2022). La principal diferencia entre cada uno es su salinidad. El agua dulce posee 

una salinidad de 500 ppm o inferior, el agua salada presenta valores entre 30 000 y  

50 000 ppm mientras que el agua salobre tiene valores intermedios entre 500 y 30 000 ppm 

(Bennett, 2022). Este último ecosistema se origina en puntos donde el agua dulce y salada 

llegan a mezclarse, originando lugares como los manglares o pozas de agua (Cognetti & 

Maltagliati, 2000). Sin embargo, más allá de ser un sitio de conexión entre agua dulce y salada, 

los manglares y pozas son esenciales para el mantenimiento de la biodiversidad, ya que 

constituyen hábitats donde diversos organismos interactúan, crecen y se reproducen (Vidler, 

2023). Esto se debe gracias a la constante mezcla entre agua dulce y salada, lo que provoca que 

las pozas de agua salobre presenten abundantes cantidades de plancton, convirtiéndolas en 

sitios adecuados para la alimentación tanto de vertebrados como de invertebrados (Vidler, 
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2023).  

Dentro de los organismos que componen la diversidad de este ecosistema salobre se 

puede encontrar tanto procariotas como eucariotas, siendo este último conformado 

principalmente por invertebrados pequeños (metazoos) y algas (Tamaris-Turizo et al., 2018).  

Con respecto a los invertebrados pequeños, estos son indispensables puesto que están 

directamente relacionados con el ciclo de nutrientes (Reiss, 2021). Un claro ejemplo de ello es 

su rol como fuente de alimento principal para muchos macroinvertebrados bénticos (dípteros, 

crustáceos, entre otros) y una gran variedad de peces (carpas, bagres, entre otros) (Ptatscheck 

et al., 2020). De igual forma, descomponen la materia orgánica, como la hojarasca, y se 

alimentan de bacterias y hongos (Reiss, 2021). A pesar de ello son un grupo poco estudiado 

debido a la complejidad de su investigación (Reiss, 2021). Por otro lado, las algas también son 

fundamentales en estos ecosistemas, puesto que algunas de ellas son parte del fitoplancton, 

actuando como productores primarios (“Primary Producers”, 2007).  

El estudio de eucariotas en términos de caracterización y roles ecológicos puede 

enriquecerse sustancialmente mediante el uso de técnicas modernas como el ADN ambiental 

(eDNA), el cual ha revolucionado el monitoreo y estudio de organismos en la última década 

(Mauvisseau et al., 2022). El estudio del eDNA se basa en analizar los restos de ADN que cada 

organismo libera en el ambiente, tales como pelo, heces, fluidos y cualquier material biológico, 

al momento de movilizarse, alimentarse, eliminar desechos o morir (Thomsen & Willerslev, 

2015). Esta técnica presenta una gran ventaja en comparación con el monitoreo y conteo de 

individuos de forma visual, puesto que este último es un proceso que demanda altas cantidades 

de tiempo y los resultados obtenidos no siempre son suficientes para tener una evaluación 

fiable, más aún si se tratan de organismos microscópicos (Thomsen & Willerslev, 2015). 

Mientras que el análisis del eDNA permite detectar y estudiar la diversidad de organismos a 

partir de una muestra ambiental, sin necesidad de observación (Thomsen & Willerslev, 2015). 
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Se ha demostrado que el uso de ADN ambiental es útil en el monitoreo y detección de especies 

marinas (Gold et al., 2021). Por ejemplo, se lo ha implementado en el monitoreo de especies 

acuáticas en zonas protegidas (Gold et al., 2021) y en la detección de especies invasoras 

(Rishan et al., 2023). 

Debido a que el ADN ambiental contiene restos biológicos de otros organismos además 

de eucariotas, es útil recurrir al uso de marcadores moleculares para poder analizar 

correctamente los organismos de interés (Othman et al., 2021). En el caso de eucariotas es 

posible utilizar como marcador el gen mitocondrial citocromo oxidasa subunidad I (COI), 

involucrado en la cadena de transporte de electrones (Sabir et al., 2019). Dicho gen es utilizado 

para técnicas de metabarcoding, específicamente su porción 5´ la cual posee un tamaño de 

alrededor 640 pb (Souza et al., 2016). Particularmente para el estudio de eucariotas es 

considerado como un marcador universal debido a las ventajas que presenta frente a otros 

marcadores: es un gen con una baja cantidad de intrones, es muy conservado en eucariotas, 

pero posee suficientes variaciones para permitir la identificación de especies y se ha utilizado 

para identificar un amplio rango de eucariotas en estudios moleculares (Bucklin et al., 2011).  

 El presente estudio tuvo como finalidad analizar la diversidad y composición de 

organismos eucariotas en diferentes fuentes de agua salobre de la Isla Isabela, Galápagos, a 

partir de muestras de ADN ambiental, utilizando el gen COI como marcador molecular. Los 

resultados obtenidos permitirán expandir el poco conocimiento que se tiene sobre el rol 

ecológico de comunidades eucariotas en ambientes diversos y poco estudiados como lo son las 

aguas salobres de las Galápagos.  
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MÉTODOS 

Toma de muestras   

Para la recolección de muestras en los diversos puntos de Isla Isabela se usó recipientes 

de vidrio autoclavados, los cuales fueron enjuagados 3 veces con el agua del sitio seleccionado 

antes de la toma de 1L de agua. Posteriormente, el litro de agua recolectada fue filtrada en 

Filtros Sterivex (Merck) de 0.45um. Las muestras se mantuvieron bajo refrigeración hasta su 

procesamiento en el Galápagos Science Center en la Isla San Cristóbal. 

En total se recolectaron 9 muestras de agua salobre dentro de la Isla Isabela en las 

siguientes localidades: Poza de los Tunos, Quinta Playa, Finado, Pozas Verdes, Orilla Pozas 

Diablas, Cartago, Orchilla, El Faro y Túneles (Tabla 1, Figura 1). 

Extracción de ADN y cuantificación 

La extracción y cuantificación de ADN se realizaron en el Galápagos Science Center. 

Para la extracción de ADN se utilizó el kit DNeasy® Blood & Tissue (QIAGEN, Stockach, 

Germany) y para la cuantificación el equipo Nanodrop 1000 (Thermo Fisher Scientific, USA). 

Amplificación, preparación de librerías y secuenciamiento 

Para la amplificación de la región COI se empleó el protocolo de Leray et al. (2013). 

Se utilizó el primer forward mlCOIintF y el primer reverse dgHCO2198. Dicho set de primers 

permite obtener amplicones de 313 pb correspondientes a aproximadamente la segunda mitad 

de la región completa del gen COI.  

Los amplicones fueron secuenciados en el Galápagos Science Center con el equipo 

MiniION Mk1B, siguiendo el protocolo de librerías de Native Barcoding Kit 24 V14 (SQK-

NBD114.24) (Native Barcoding Kit 24 V14, s.f.). 

Procesamiento de lecturas y construcción de OTUs (Unidades Taxonómicas 

Operacionales) 

Las secuencias se procesaron inicialmente con el programa NanoPlot v1.42.9 (De 
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Coster & Rademakers, 2023) para obtener el valor promedio de calidad de lecturas. Con dicho 

valor se utilizó el programa NanoFilt v2.8.0 (De Coster et al., 2018), para filtrar las lecturas 

con calidades promedio menores a 8. Finalmente se utilizó Porechop v0.2.4 (Bonenfant et al., 

2022) para remover los adaptadores y barcodes presentes en las lecturas. Como resultado, se 

obtuvieron 9 archivos fastq. 

Para el análisis de las lecturas se empleó el pipeline CC-Metagen v1.5.0 (Clausen et al., 

2018; Marcelino et al., 2020), el cual permite realizar un filtrado de lecturas, un mapeo de k-

mers y el alineamiento de secuencias para la obtención de OTUs, y su identificación 

taxonómica de acuerdo con la base de datos de NCBI-nt_euk (NCBI, 2024). Con los OTUs 

obtenidos se realizó un filtrado de contaminantes, en donde se eliminaron OTUs que no 

pudieron ser asignados taxonómicamente a un nivel más específico que el de reino. 

Posteriormente, se hizo una rarificación a 100 lecturas con el objetivo de obtener profundidades 

de secuenciamiento equitativas entre las muestras y de este modo permitir la comparación entre 

las mismas. 

Análisis de diversidad 

Con los OTUs obtenidos se utilizó un script personalizado en el programa R 4.1.2 (R: 

The R Project for Statistical Computing, 2024) para el análisis de alfa y beta diversidad. Dicho 

script implementó los paquetes de: Ohchibi 0.0.0.9000 (Salas Gonzalez, 2019), AMOR 0.1-2 

(Herrera Paredes, 2018) y Vegan 2.6-6.1 (Oksanen, et al., 2024). De igual forma, se calculó el 

índice de diversidad de Shannon para cada muestra y se generó un gráfico de barras en R. 

Con respeto a beta diversidad, se construyó una matriz de disimilitud Bray-Curtis y con 

ella se realizó un Análisis de Coordenadas Principales (PCoA). Así mismo, se obtuvieron 

gráficos de abundancias relativas para visualizar la composición de cada muestra en distintos 

niveles taxonómicos. 
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Investigación de roles ecológicos 

A partir de los grupos taxonómicos más abundantes se realizó una tabla con los posibles 

roles ecológicos de los organismos pertenecientes a este ecosistema de acuerdo con 

información reportada en literatura.  
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RESULTADOS 

Abundancias relativas de eucariotas en muestras de agua salobre en la Isla Isabela 

La Figura 2 representa un gráfico de abundancias relativas obtenido para visualizar la 

composición de las muestras de agua salobre recolectadas en los 9 sitios en el nivel taxonómico 

de orden. En este se puede evidenciar que la gran mayoría de las muestras contienen entre un 

20% y 80% de Calanoides. Por otro lado, los sitios de Cartago, El Faro, Quinta Playa, Túneles 

y Finado poseen entre un 20% – 40% y un 10% – 40% de Phaeocystales y Mamiellales 

respectivamente. El orden Ploima se encuentra en un 80-90% en Pozas Verdes y Orilla de 

Pozas Diablas. De igual forma se puede observar que las muestras de Cartago, El Faro, Túneles 

y Quinta Playa poseen composiciones de eucariotas similares, mientras que las muestras de 

Pozas Verdes y Orilla de Poza Diablas son las únicas muestras que contienen organismos del 

orden Ploima. Los sitios Pozas de los Tunos y Orchilla presentan composiciones diferentes al 

resto de muestras. En el caso de Orchilla, el orden predominante corresponde a Calanoida en 

un 90% de la composición, mientras que Poza de los Tunos contiene un 20% de Calanoida, 

pero un 40% de Pythiales, siendo este el orden predominante en dicho sitio. 

Análisis de similitud de comunidades eucariotas empleando un gráfico de coordenadas 

principales 

En cuanto al análisis de beta diversidad, se construyó un gráfico de PCoA (Análisis de 

Coordenadas Principales) en el cual se puede observar que las muestras forman dos grupos 

según su sitio de colecta, los cuales se separan a lo largo del eje del componente 2 (PCo2) 

(Figura 3). Se puede observar que el a la izquierda de la Figura 3 está conformado por las 

muestras: Orilla de Poza Diablas, Pozas Verdes y Poza de los Tunos. El segundo grupo, ubicado 

en la parte derecha de la figura, posee 4 muestras, correspondientes a Cartago, El Faro, Quinta 



17 

 

Playa y Túneles. Con respecto a las muestras de Finado y Orchilla, estas no se asociaron en 

ningún grupo. 

Diversidad de los ecosistemas de agua salobre de Isabela utilizando el índice de Shannon 

Con respecto a alfa diversidad, se calculó el índice de diversidad de Shannon para cada 

una de las 9 muestras (Figura 4). Los sitios que presentan un índice más alto son, Túneles, 

Poza de los Tunos y Finado, dado que tienen valores de Shannon de 1.995, 1.870 y 1.843 

respectivamente. Mientras que las menos diversas corresponden a las muestras Pozas Verdes 

(0.881), Orchilla (0.960) y Orilla de Poza Diablas (1.092). 

Posibles roles ecológicos de los géneros de eucariotas identificados en las muestras de agua 

salobre de la Isla Isabela  

La Tabla 2 corresponde a los roles ecológicos de los géneros eucariotas que se 

identificaron. Iniciando con los metazoos, estos se componen principalmente por copépodos, 

cuyo rol fundamental es actuar como consumidores primarios del ecosistema. Con respecto a 

los rotíferos, además de actuar como fuente de alimento, pueden ser utilizados como 

bioindicadores de contaminantes orgánicos e inorgánicos. Finalmente, los dípteros, los cuales 

pueden ser utilizados también como bioindicadores de contaminantes orgánicos e inorgánicos, 

así como para condiciones de acidificación. De igual forma se identificaron diatomeas, cuyo 

rol es realizar fotosíntesis, formar parte del ciclo del silicio y adicionalmente se les puede dar 

un uso como bioindicadores de calidad de agua.  
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DISCUSIÓN 

Composiciones de eucariotas identificados en las muestras de agua salobre de la Isla 

Isabela 

En la Figura 2, se puede observar que en la composición predominan organismos 

metazoos del orden Calanoida (Copépodos) y Ploima (Rotíferos). Con respecto a Calanoida, 

se ha reportado que estos organismos son comunes en ambientes salobres, como lo corrobora 

el estudio realizado por Bamber, et al., donde identificaron Calanoides al Noroeste de Europa 

en agua salobre (1995). De igual manera, animales del orden Ploima también son comunes en 

ambientes salobres debido a que son predominantes en ecosistemas acuáticos (Liang et al., 

2020). Ahora bien, hace sentido que estos ordenes sean los más abundantes entre las muestras, 

debido a que tanto copépodos como rotíferos conforman la mayor parte del zooplancton en 

ambientes acuáticos (Gavrilko et al., 2024; Younis et al., 2024). Asimismo, su abundante 

detección se debe a que el marcador COI es altamente eficiente en la identificación y 

caracterización de copépodos y rotíferos (Zhang et al., 2021; Blanco-Bercial et al., 2011). 

Además de metazoos, también se identificaron órdenes de algas y diatomeas, estos son: 

Cymatosirales (Diatomeas), Naviculales (Diatomeas) y Mamiellales (Algas). Esto es debido a 

que el marcador COI también puede identificar taxonómicamente algas en estudios de 

metabarcoding (Kezlya et al., 2023). De igual forma, en los estudios de Kogame et al., se 

encontraron diversos tipos de algas en aguas salobres (2016). Respecto a las diatomeas, estas 

se han encontrado presentes en diversos ambientes salobres como se indica en Heudre et al. 

(2020), estudio donde se registran diversas especies de diatomeas presentes en la cuenca Rhin-

Meuse en Francia. 

La composición de las comunidades eucariotas podría explicarse por la proximidad 

geográfica o condiciones fisicoquímicas comunes entre sitios 

En la Figura 3 se puede observar que las muestras se agrupan en dos grupos según el 
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sitio de colecta. Un posible motivo por el cual presentan comunidades similares puede deberse 

a su cercanía geográfica (Swistick, 2022). Como es el caso de las muestras Orilla de Poza 

Diablas, Pozas Verdes y Poza de los Tunos (Figura 1) o el caso de El Faro y Cartago. Por otro 

lado, hay muestras que se encuentran distantes geográficamente, pero que se observan 

agrupadas en el PCoA (Figura 1). Esta similitud en sus comunidades podría deberse a que 

algunas pozas sean alimentadas por una fuente de agua común y compartan un tipo similar de 

sedimento. Esto puede ser posible gracias a la presencia de túneles subterráneos de origen 

volcánico que conectan a las pozas entre sí (Bastidas et al., 2022). No obstante, es necesario 

realizar estudios geográficos adicionales para corroborar si dichos túneles conectan estos sitios 

en específico. Finalmente, es necesario recolectar más información sobre los sitios Finado y 

Orchilla para conocer el motivo por el cual estas muestras no se llegan a agrupar. 

En este caso debido a la poca cantidad de muestras no fue posible realizar pruebas 

estadísticas. Una recomendación para futuros estudios sería aumentar el número de réplicas y 

muestras para así tener un panorama más completo de la composición de eucariotas presente 

en estos sitios. De igual forma, se debería tomar datos sobre las condiciones fisicoquímicas de 

cada sitio muestreado. Lo mencionado aportaría a la investigación de estos ecosistemas poco 

estudiados y de los cuales se necesita más información para entender mejor las dinámicas de 

organismos que habitan en estos ambientes (Biodiversity – Galapagos Science Center, s.f.). 

La salinidad y factores climáticos podrían explicar cambios en diversidad entre sitios de 

agua salobre 

La alfa diversidad puede definirse como la diversidad de especies que existen dentro de 

una comunidad (Andermann et al., 2022). Esta medida puede ser representada bajo diferentes 

índices, uno de ellos corresponde al Índice de Shannon el cual utiliza dos parámetros para su 

cálculo: riqueza de especies y uniformidad (Libretexts, 2024). El rango de valores usualmente 

es entre 1.5 – 3.5 para estudios ecológicos, donde los valores superiores indican una alta 
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diversidad, mientras que los inferiores reflejan una baja diversidad (Ortiz-Burgos, 2015). En la 

Figura 4 se puede destacar que 6 de las 9 muestras presentan valores superiores a 1.5, lo cual 

es un valor común en la mayoría de estudios de comunidades eucariotas (Ortiz-Burgos, 2015). 

El posible motivo por el cual presentan un índice alto puede deberse a que mantienen 

condiciones que favorecen a la diversidad de individuos. Algunos estudios han demostrado que 

la salinidad y disponibilidad de nutrientes afectan notoriamente a la diversidad (Larson & 

Belovsky, 2013). Puesto que se evidenció que, al disminuir la salinidad, junto con el 

mantenimiento o aumento de los nutrientes, favorece la estabilidad o el aumento de la 

diversidad de las poblaciones de zooplancton y fitoplancton (Zorina-Sakharova et al., 2014). 

De igual forma, este mismo factor podría explicar las muestras con una diversidad inferior a 

1.5 (Pozas Verdes, Orchilla, Orilla de Poza Diablas), ya que incrementos en la salinidad han 

demostrado ser perjudiciales para la diversidad de organismos (Larson & Belovsky, 2013; 

Zorina-Sakharova et al., 2014). Otros factores que pueden afectar negativamente a la diversidad 

son las variables ambientales, como cambios en los patrones fluviales, los cuales alteran las 

relaciones tróficas si la lluvia es excesiva (Kim et al., 2024; Pires et al., 2016). Un ejemplo de 

ello puede ser el fenómeno de El Niño, dado que el constante cambio climático podría 

incrementar la frecuencia e intensidad de las lluvias ocasionadas por dicho fenómeno (Climate 

Change - Disc overing Galapagos, 2016). 

Importancia ecológica de los organismos identificados y sus posibles usos en el monitoreo 

ambiental 

La Tabla 2 resume los géneros identificados y sus funciones ecológicas. La mayoría 

de los organismos identificados son copépodos, como Calanoides y Poecilmastoida, que 

forman parte del zooplancton y constituyen la base alimentaria fundamental para larvas y peces 

pequeños (Belgrano et al., 2013). Sin embargo, Euchaetidae y Farranula se destacan por ser 

depredadores de otros copépodos (Benedetti et al., 2015). En cuanto a los rotíferos, el orden 
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Ploima y género Brachionus son los más abundantes, actuando como consumidores primarios 

al alimentarse de fitoplancton (Thorp et al., 2010). Sin embargo, su particularidad es que 

pueden servir como bioindicadores de contaminación dentro del ecosistema (Liang et al., 

2020). El género Brachionus ha sido utilizado en pruebas de toxicidad de contaminantes 

orgánicos e inorgánicos, como en el caso del derrame de petróleo del Golfo de México (Rico-

Martinez et al., 2016). Finalmente, el género Chironomus también resulta útil como 

bioindicador, dado su amplio rango de tolerancia a contaminantes y a condiciones de 

acidificación, haciéndolo adecuado para monitorear ecosistemas impactados por actividades 

humanas (Sierpe & Sunica, 2019; Paggi, 1999). 

Por último, las diatomeas identificadas, pertenecientes al orden Baciallariales, 

desempeñan un papel crucial en la captura de 𝐶𝑂2 y producción de 𝑂2, además de intervenir 

en el ciclo del silicio al incorporar el mineral disuelto en sus esqueletos. Al morir, los esqueletos 

y el 𝐶𝑂2 absorbido descienden y quedan atrapados en el sedimento, actuando como un depósito 

natural de carbono (Serodio & Lavaud, 2020; Cassarino et al., 2024). Adicionalmente, un 

género identificado corresponde a Nitzschia, el cual ha demostrado que puede actuar como 

bioindicador en estudios de contaminación y tolerancia a metales pesados (Croweel et al., 

2018).  
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CONCLUSIONES 

A partir del estudio realizado se obtuvieron resultados que permitieron caracterizar las 

comunidades de eucariotas en aguas salobres de Isabela. Las composiciones de los sitios 

estudiados revelaron la predominancia de los órdenes Calanoida, Cymatosirales, Mamiellales 

y Ploima, los cuales han sido identificados en otros ecosistemas salobres. Con respecto al 

análisis de coordenadas principales se observó la agrupación de las muestras en dos grupos 

según el sitio de colecta. Un posible motivo por el cual las muestras se agrupan puede deberse 

a su cercanía geográfica y a que pueden presentar parámetros fisicoquímicos similares, como 

la salinidad.   

En alfa diversidad se encontró que las muestras presentan índices de Shannon que 

varían según el sitio de colecta. Sin embargo, los índices registrados sí han sido reportados en 

estudios ecológicos y la variación de estos valores puede estar sujeta a las condiciones 

fisicoquímicas del sitio (salinidad) o a factores ambientales. Los roles ecológicos de los géneros 

identificados permitieron destacar la posible importancia de los organismos dentro de este 

ecosistema. Iniciando con los copépodos y rotíferos, estos han demostrado ser fundamentales 

en las redes tróficas debido a que son consumidores primarios y productores secundarios. Las 

diatomeas participan en procesos como la fotosíntesis y ciclo del silicio en estos ecosistemas. 

Adicionalmente, se evidenció que la mayoría de estos organismos, en conjunto con los 

Dípteros, pueden tener funciones adicionales como bioindicadores de contaminación y calidad 

del agua en la que habitan.   

Se recomienda para futuros estudios incluir un mayor número de muestras para así 

poder realizar pruebas estadísticas que permitan validar la significancia de los datos, así como 

incluir la toma de datos fisicoquímicos de las fuentes de agua. Esto con el fin de monitorear 

dichos parámetros y evidenciar si la presencia de los organismos bioindicadores es natural o 

resultado de algún estrés ambiental. 
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TABLAS 

Tabla 1. – Muestras obtenidas en Isla Isabela Galápagos de ecosistemas acuáticos salobres 

Zona ID 

Cartago CART 

Orilla de Poza 

Diablas 
DIA2 

Finado FARO 

El Faro FIN 

Orchilla ORC 

Quinta Playa QPL11 

Poza de los Tunos TUN3 

Túneles TUNL 

Pozas Verdes VER 

 

Tabla 2. – Posibles roles ecológicos de los géneros identificados en las muestras de Isabela 

  Orden Familia  
Género 

Identificado 
Función 

Metazoos 

Calanoida 

(Copépodos) 

Paracalanidae 

Acrocalanus 

Consumidor primario 

de fitoplancton 

(Belgrano et al., 2013)  

Paracalanus 

Calocalanidae Calocalanus 

Clausocalanidae Clausocalanus 

Temoridae Temora 

Euchaetidae Euchaetidae 
Depredador de otros 

copépodos (Benedetti et 

al., 2015)  

Poecilostomatoida 

(sub-orden 

copépodos) 

Corycaeidae Farranula 

Ploima (Rotífero) Brachionidae Brachionus 

Funciona como fuente 

de alimento 

(zooplancton), y usado 

como bioindicador para 

detectar contaminación 

de compuestos 

orgánicos e inorgánicos 

(Thorp et al., 2010; 
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Rico-Martinez et al., 

2016) 

Díptera Chironomidae Chironomus 

Bioindicadores para 

detectar contaminación 

de compuestos 

orgánicos y metales 

pesados 

(Sierpe & Sunica, 2019; 

Paggi, 1999)  

Diatomeas Bacillariales Bacillariaceae Nitzschia 

Participan en la 

fotosíntesis y Ciclo del 

Silicato y pueden usarse 

como un bioindicador 

de metales pesados 

(Cassarino et al., 2024; 

Croweel et al., 2018)  
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FIGURAS 

Figura 1. - Mapa de los distintos sitios de colecta de muestras en la Isla Isabela – 

Galápagos  
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Figura 2. – Abundancia relativa de los 20 órdenes eucariotas identificados en muestras de 

agua salobre de Isabela utilizando el marcador COI 
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Figura 3. – Análisis de coordenadas principales (PCoA) de la composición de eucariotas 

en 9 sitios de agua salobre en Isabela 
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Figura 4. – Índices de Shannon calculados para cada sitio de muestreo de aguas salobres 

en Isabela 
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