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INTRODUCCIÓN  

La corvina (Argyrosomus regius) es una especie con un amplio abanico geográfico de distribución que 
abarca todo el Mar Mediterráneo, y cuya producción se encuentra en aumento (APROMAR. 2020). El 
objetivo del presente estudio fue desarrollar una multiplex PCRs, con marcadores microsatélites de un 
amplio espectro en el marco de un programa de mejora genética en corvina (GENECOR). 
 

MATERIAL Y MÉTODOS  
Se seleccionaron los siguientes microsatélites de la bibliografía publicada para corvina (Nousias et al., 
2020) y para otras especies (Porta et al., 2010; Archangi et al., 2009; Saillan, 2004; O’Malley, 2003; 
Farias et al., 2006; Turner et al., 1998): GCT15, UBA50, CA3, GA2b, SOC405, GA17, Cacmic14, 
SOC431, SOC011, UBA53. 
La longitud de amplificación elegida osciló entre 70-219 pares de bases (pb) para optimizar la efectividad 
de la reacción múltiple (Dakin y Avise, 2004). Cada marcador fue amplificado en una PCR 
individualmente para comprobar su efectividad, rango de tamaño del alelo, morfología, variabilidad 
genética y fiabilidad de la genotipificación. Se seleccionaron 10 microsatélites con los que se diseñó un 
panel llamado SMAr (Super Multiplex Argyrosomus regius). Veinticinco descendientes procedentes de 12 
reproductores fueron genotipados para la SMAr y se realizó la asignación de los parentales a través del 
programa VITASSING (v.8_2.1) software.  
 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN  
Se determinaron las asignaciones de los parentales permitiendo hasta 5 errores posibles, sin embargo, la 
mayoría fueron asignados con uno o dos errores. Por lo que, de los veinticinco descendientes utilizados, 
la totalidad fue asignado con una sola posible pareja de padres.  
 

CONCLUSIÓN  
En este estudio, 10 marcadores microsatélites han sido utilizados permitiendo proponer un sistema 
reproducible, uniforme y estandarizado de un panel de corvina. Estos constituyen una herramienta 
eficiente y robusta para la identificación individual, reconstrucción del pedigrí y un estudio de estructura 
genética poblacional, considerándose el primer programa de mejora genética en corvina a nivel nacional 
español (GENECOR 2019-2022).  
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