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Εισαγωγή

• Mεσοπελαγικά ψαριά: πιο άφθονα χορδωτά στον κόσμο, με σημαντικό ρόλο στο τροφικό πλέγμα των ωκεανών [2,10]

• Περιβαλλοντικό DNA (eDNA) -> μειώνει την περιβαλλοντική όχληση & μπορεί να εντοπίσει σπάνια είδη σε χαμηλό σχετικά κόστος 

[4,11]

• Ελάχιστες μελέτες στην Α. Μεσόγειο με χρήση eDNA για εντοπισμό μεσοπελαγικών ψαριών
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•  7 πειραματικές πελαγικές σύρσεις

•  Φιλτράρισμα 10 L θαλασσινού νερού σε φίλτρα 

Sterivex 0.45μm 

•  Σετ εκκινητών που στοχεύει taxa ιχθύων 

(τροποποιημένο Chor_16S; [3])

Εικόνα 2. Χάρτης συσχέτισης αναγνωρισμένων taxa μέσω αλιείας και

μετακωδικοποίησης eDNA. Επιφανειακά βάθη (0–70 μ.), μεσαία βάθη (70–

250 μ.) και βαθιά νερά (>250 μ.).

Εικόνα 3. α,β) Θηκογράμματα που απεικονίζουν την αφθονία σε σχέση με τον τρόπο δειγματοληψίας (αριστερά)

και σε συνδυασμό με τα διαφορετικά στρώματα βάθους (δεξιά). Επιφανειακά βάθη (0-70 m· κατά τη διάρκεια της

νύχτας) απεικονίζονται με ροζ, μεσαία βάθη (70-250 m) απεικονίζονται με μπλε και βαθιά βάθη (>250 m)

απεικονίζονται με καφέ χρώμα.

γ) Μη μετρικό πολυδιάστατο διάγραμμα κλιμάκωσης (nMDS) που αντιπροσωπεύει τις ανομοιότητες στην σύνθεση

των ψαριών (παρουσία/απουσία) σε όλη τη στήλη του νερού, σε διαφορετικά βάθη στο σύνολο δεδομένων eDNA

και αλιείας

Χαρακτηρισμός της ποικιλότητας των μεσοπελαγικών ιχθύων χρησιμοποιώντας eDNA σε συνδυασμό με δεδομένα κλασικών 

μεθοδολογιών

Ευχαριστίες 

Η δειγματοληψία πραγματοποιήθηκε στο πλαίσιο του προγράμματος RePHIL («Ελληνικός Ερευνητικός Στόλος - Ανακατασκευή του Ερευνητικού Σκάφους ΦΙΛΙΑ», ΕΣΠΑ 2014 – 2020 και ΕΤΠΑ. Παράλληλα η ανάλυση των αποτελεσμάτων υποστηρίχθηκε από το ερευνητικό 

πρόγραμα TWINKLE "Life in the TWIlight: New Knowledge on the bioLogy and Ecology of the mesopelagic zone in the context of global change" που πραγματοποιείτα στο πλαίσιο του Εθνικού Σχεδίου Ανάκαμψης και Ανθεκτικότητας Ελλάδα 2.0, χρηματοδοτούμενο από 

την Ε.Ε. – NextGenerationEU (Φορέας Υλοποίησης: ΕΛΙΔΕΚ).

Εικόνα 4. Διαγράμματα Venn παρουσιάζοντας taxa 

μεσοπελαγικών ιχθύων, όπου ανιχνέυθηκαν μέσω 

eDNA και αλιείας στο επίπεδο γένους και είδους.
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Βιβιλογραφία

▪ Αλιεύθηκαν 2623 άτομα από 24 μεσοπελαγικά τάξα

▪ Πιο άφθονα: Ceratoscopelus maderensis (N= 531), Hyhophum hygomii (N=466), Lobianchia sp. (N=309), 

Maurolicus muelleri (N=315), Lampanyctus crocodilus (N=290). 

▪ 17 μεσοπελαγικά τάξα ανιχνεύθηκαν μέσω eDNA - 16 τάξα ανιχνεύθηκαν και με τις δύο μεθόδους (67%).

▪ Μεγαλύτερη ποικιλότητα ειδών μέσω αλιευτικής μεθόδου vs. eDNA
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Εικόνα 1. Περιοχή 

δειγματοληψίας

Συζήτηση

▪ Διαφορές στην σύνθεση της μεσοπελαγικής βιοικοινωνίας που εξηγούνται από την ανίχνευση

διαφορετικών ειδών μέσω των δύο μεθόδων.

▪ Η μελέτη αποκαλύπτει σημαντικούς πληθυσμούς μεσοπελαγικών ψαριών στο Ιόνιο

▪ Το ποσοστό ανίχνευσης μέσω eDNA (67%) σε σχέση με την πελαγική τράτα, συμπίπτει με

αντίστοιχες μελέτες [8,10]

▪ Χαμηλότερη ανίχνευση ειδών μέσω μετακωδικοποίησης eDNA -> πιθανή εξήγηση από

διαφορετική δειγματοληπτική προσπάθεια μεταξύ των μεθόδων & από πιθανές ελλείψεις

στην βάση δεδομένων για το γονίδιο 16S.

▪ eDNA πολύτιμο συμπληρωματικό εργαλείο, ειδικά σε μελέτες μεγάλης κλίμακας σε θαλάσσια

οικοσυστήματα
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