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¿Ácidos grasos como marcadores? Por qué?

Estructura y 
funcionamiento 

ecosistémico

Un requisito fundamental para comprender cualquiera de estas áreas 
necesita de una evaluación precisa de las relaciones tróficas y las dietas de 

los consumidores.

Las consecuencias de estos 
factores para el crecimiento, 
la reproducción y la 
supervivencia individual 

ü Estructura de la red trófica

ü Dinámica predador-presa

ü Comportamiento de forrajeo



Ø Abordajes convencionales

Ø Abordajes alternativos: Isótopos estables, adn, ácidos grasos

Ácidos grasos (AG), qué son?

El conjunto de AG que podemos encontrar en los organismos es complejo y se 
pueden llegar a encontrar rutinariamente 70 AG dentro de un organismo. 



¿Qué características hacen la los AG útiles como 
marcadores tróficos?

Los organismos pueden biosintetizarlos, modificar su longitud e introducir dobles enlaces, pero
dependiendo del grupo filogenético las especies presentan limitaciones bioquímicas en estos
procesos.
Dichas limitaciones generalmente aumentan al aumentar la escala zoológica.

A diferencia de otros nutrientes de la dieta (proteínas, carbohidratos), que se descomponen por
completo durante la digestión, los lípidos ingeridos liberan AG durante la digestión, pero en general
no se degradan y los tejidos los absorben en su forma básica.
Es por esto, que los AG se acumulan a través de las redes tróficas y pueden ser rastreados hasta el
origen específico dentro de la red.

A diferencia de la mayoría de los otros nutrientes, la grasa es almacenada en sitios específicos
(reservorios). Estos reservorios pueden ser movilizados en situaciones de demanda de energía a
corto o largo plazo.
Esto hace que los AG se acumulen con el tiempo y representen una amplia escala temporal de la
ingesta (días, semanas o meses, dependiendo del organismo y su estrategia energética) como así el
tejido en cuestión.



Desde mediados del 1930 se ha demostrado la transferencia de los
AG desde las presas a los predadores, ya sea en la base de la red
trófica como en los niveles superiores.

Desde ese entonces los AG se han utilizado en forma cualitativa o
semicuantitiva principalmente en la base de la red.

Más recientemente se han desarrollado modelos para inferir
cuantitativamente la dieta de los predadores.



Características y limitaciones en la biosíntesis, digestión 
y deposición de lípidos relacionado a los AG como marcadores tróficos

Biosíntesis de novo

Productores primarios (fito, macroalgas) típicamente producen AG que van de 14 a 24C con 
diversos grados de insaturación. 
Las algas son esencialmente los únicos organismos que poseen las enzimas necesarias para 
producir AG HUFA (20: 5n-3 y 22: 6n-3) (Sargent y Henderson 1995)

ANIMALES: 
• Sintetizan menos AG y a su vez más simples. 
Tienden a estar restringidos a AG saturados (14:0, 16:0 y 18:0) y sus isómeros 
monoinsaturados (14:1n-5, 16:1n-7 y 18:1n-9), producidos por la desaturasa Δ9 presente 
en todos ellos.

• Tienen una capacidad limitada de elongar tanto AG endógenos como exógenos. Tanto 
la biosíntesis como la elongación/desaturarión son inhibidos por dietas con contenido 
adecuado o exceso de lípidos y PUFA



Digestión, modificación y deposición de lípidos dietarios y AG

• Animales monogástricos: Luego de digeridos, los lípidos se rompen a AG y glicerol. Si se ingieren 
AG de <14C, se transportan al hígado y se oxidan.

• Los otros AG son transportados vía sanguínea hacia los tejidos en donde son absorbidos. En los 
lugares de almacenamiento específico en general los AG son reesterifacados a TAG.

• Aunque mayoritariamente los AG dietarios consumidos en exceso sean depositados en tejidos de 
reserva intactos, hay varios momentos durante el metabolismo y el transporte en donde existe la 
posibilidad de que los animales modifiquen los AG

Impacto significativo en su utilidad como marcadores tróficos !!!

Características y limitaciones en la biosíntesis, digestión 
y deposición de lípidos relacionado a los AG como marcadores tróficos



u Algunos invertebrados tienden a tener mayor capacidad de biosíntesis y modificación de AG que 
animales superiores.

u Invertebrados marinos (copépodos) tienen mayor capacidad para modificar (elongar o 
desaturar) AG dietarios que animales superiores.

u Los peces tienen una capacidad más limitada para modificar los AG consumidos, pero aún así 
tienen más capacidad de hacerlo que aves y los mamíferos.

u Aves y mamíferos tienen capacidad muy limitada para modificar los AG dietarios. 

Características y limitaciones en la biosíntesis, digestión 
y deposición de lípidos relacionado a los AG como marcadores tróficos



Lípidos polares (LP)

Los AG en la naturaleza raramente existen en forma libre (generalmente se incorporan 
como parte de un compuesto).

Los LP se encuentran principalmente en componentes estructurales como las membranas 
celulares (específicos para estructura y función, muy conservados). Aunque pueden verse 
influenciados por la ingesta no son particularmente útiles como marcadores tróficos. 
NO REFLEJO DE LA DIETA

Los AG se almacenan comunmente en los LN, de los cuales los TAG son la 
forma de almacenamiento más común

Lípidos neutros (LN)

Los TAG se pueden distribuir como gotas en todo el cuerpo de un animal o depositarse 
como tejido adiposo (tej. específico de almacenamiento de grasa de los vertebrados). 

El tejido adiposo está compuesto por adipocitos, que aumentan (depósito de TAG) o 
disminuyen (movilización de TAG) en volumen con el engorde o el ayuno.

SI REFLEJO DE LA DIETA



En resumen los AG mayores de 14C se depositan en el tejido sin modificaciones o con
modificaciones mínimas, y por lo tanto, se puede distinguir entre los AG que podrían ser
biosintetizados de novo por el animal o aquellos que probablemente provengan de la dieta.

uEn suma, aunque existe biosíntesis de novo y modificación de AG dietarios, 
la mayor contribución cuantitativa a las reservas de grasa de predadores 
marinos acuáticos superiores surge de la deposición directa de los AG de la 
dieta.



Consideraciones

Tejidos a muestrear

Predador

Presa

No todos los tejidos proporcionan la misma información sobre la dieta
ingerida.

Generalmente se requieren diferentes tejidos dependiendo de si el
organismo se está siendo examinando como presa o como predador (en
algunos estudios ciertas especies pueden ser ambas).



Consideraciones

Tejidos a muestrear: Predador

u Se deberá muestrear un reservorio o almacenamiento de energía que sea metabólicamente
activo, pues este se verá más fácilmente influenciado por la ingesta de AG dietarios.

u El mismo deberá experimentar una rápida rotación de AG (turnover) como resultado de la
ingesta dietaria y la movilización de lípidos durante el ayuno.

u EL QUE MÁS REFLEJE LA DIETA.

u LN vs LP



Consideraciones

Tejidos a muestrear: Predador

En vertebrados, estos lugares tienden a ser sitios de almacenamiento (tejido adiposo) o grasa en
el caso de pinnípedos y cetáceos.

En peces, los depósitos de grasa se pueden encontrar en el hígado (gadidae) la grasa perivisceral,
músculo (salmónidos, cabalas, anchoas), etc.

Muchos invertebrados como erizos de mar y medudas almacenan lípidos en gónadas y tracto
digestivo. En estas especies, el músculo puede reflejar diferencias a largo plazo en dieta entre
poblaciones (incluso en los PL).

Zooplancton, puede ser difícil aislar las “bolsas de lípidos” por lo que generalmente se analizan
enteros, (con la contribución de los PL).

Se puede solucionar separando LN de LP



Consideraciones

Tejidos a muestrear: Presas

La mayoría de los predadores acuáticos marinos (desde invertebrados hasta vertebrados más
avanzados), consumen sus presas enteras, por lo que consumen los LP y los LN contenidos en la
presa y su tracto digestivo.

Se deberá analizar la presa entera, (homogeneizada), incluso con el contenido de su estómago,
aunque aumente la variabilidad dentro de las especies en la composición de AG.

Excepción: Si queremos relacionar el marcador AG específico con el consumidor deberemos
remover el contenido estomacal.



Distintos abordajes:

SAFA. Comparación de perfiles de AG

Marcadores cualitativos

QFASA . Estimaciones cuantitativas. 

Los AG se utilizan para estudiar relaciones tróficas y redes alimentarias de varias formas

Consumidores de filogenia similar podrían presentar similitudes en su capacidad de biosintetizar,
digerir y modificar los AG dietarios.
Aquellas diferencias en los AG permitirían hacer inferencias sobre diferencias o cambios en sus
dietas (dentro o entre poblaciones), sin tratar de especificar qué especies de presas se comen.

Aquí se utilizan biomarcadores de AG individuales para inferir o identificar relaciones predador-
presa. Estos marcadores tienden a ser relativamente raros, y si son encontrados en consumidores
pueden indicar que fueron ingeridos taxones específicos de niveles tróficos inferiores.

En este se utiliza un modelo estadístico, combinado con coeficientes de calibración (que explica el
metabolismo de los predadores) y una base de datos de AG de todas las presas potenciales, para
estimar cuantitativamente la composición de especies de la dieta del predador, analizando sus
sitios de almacenamiento de AG.

1
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Distintos abordajes:

Marcadores cualitativos

Los AG se utilizan para estudiar relaciones tróficas y redes alimentarias de varias formas

Aquí se utilizan biomarcadores de AG individuales para inferir o identificar relaciones
predador-presa. Estos marcadores tienden a ser relativamente raros, y si son
encontrados en consumidores pueden indicar que fueron ingeridos taxones
específicos de niveles tróficos inferiores.

El abordaje con biomarcadores -donde se reconocen niveles o proporciones inusuales
de ciertos AG atribuidos a un reducido número de presas- ha sido más utilizado con
éxito en los niveles tróficos más bajos de la red trófica, justamente donde se originan
estos compuestos.
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Distintos abordajes:

Comparación de perfiles de AG inter o intra especie (SAFA)

Marcadores cualitativos

Los AG se utilizan para estudiar relaciones tróficas y redes alimentarias de varias formas

Consumidores de filogenia similar podrían presentar similitudes en su capacidad de
biosintetizar, digerir y modificar los AG dietarios.
Aquellas diferencias en los AG permitirían hacer inferencias sobre diferencias o
cambios en sus dietas (dentro o entre poblaciones), sin tratar de especificar qué
especies de presas se comen.

Aquí se utilizan biomarcadores de AG individuales para inferir o identificar relaciones predador-
presa. Estos marcadores tienden a ser relativamente raros, y si son encontrados en consumidores
pueden indicar que fueron ingeridos taxones específicos de niveles tróficos inferiores.

La evaluación cualitativa de la variación espacial o temporal en dietas de
predadores se puede estudiar fácilmente mediante la comparación de
perfiles de AG presentes en los lugares de almacenamiento.
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Distintos abordajes:

Comparación de perfiles de AG entre especies emparentadas (SAFA)

Marcadores cualitativos

Estimaciones cuantitativas. QFASA. 

Los AG se utilizan para estudiar relaciones tróficas y redes alimentarias de varias formas

Consumidores de filogenia similar podrían presentar similitudes en su capacidad de biosintetizar,
digerir y modificar los AG dietarios.
Aquellas diferencias en los AG permitirían hacer inferencias sobre diferencias o cambios en sus
dietas (dentro o entre poblaciones), sin tratar de especificar qué especies de presas se comen.

Aquí se utilizan biomarcadores de AG individuales para inferir o identificar relaciones predador-
presa. Estos marcadores tienden a ser relativamente raros, y si son encontrados en consumidores
pueden indicar que fueron ingeridos taxones específicos de niveles tróficos inferiores.

En este se utiliza un modelo estadístico, combinado con coeficientes de calibración (que explica el
metabolismo de los predadores) y una base de datos de AG de todas las presas potenciales, para
estimar cuantitativamente la composición de especies de la dieta del predador, analizando sus
sitios de almacenamiento de AG.
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Marcadores cualitativos

Algunos moluscos bivalvos bentónicos y gasterópodos carnívoros producen AG inusuales, (NMI FA)
en el que los dobles enlaces están separados por más de un grupo metileno (Joseph 1982)

NMI FA Ciertos Moluscos bentónicos y gasterópodos carnívoros
(Non methylene interrupted fatty acids, NMI FA)

Los dobles enlaces están separados por más de un grupo metileno

Ø Ya en 1977 Paradis & Ackman, proponen a estos compuestos como biomarcadores.

Ø En este trabajo se utilizaron diferentes proporciones de estos NMI FA originados por distintas 
especies de moluscos para ver separación de nicho trófico entre focas (Erignathus barbatus) y 
morsas (Odobenus rosmarus rosmarus), ambas predadoras especializadas en moluscos bentónicos

Budge et al., 2007. 

1



A medida que aumenta el nivel trófico, se reduce la capacidad de utilizar 
un único AG como marcador trófico de una presa específica.

En predadores de nivel trófico superior los AG aislados no permiten determinar si el
predador consumió cierta presa directamente o consumió consumidores de esas
presas.

Del mismo modo, a niveles tróficos más altos, generalmente no es posible distinguir
entre el consumo directo de una presa.

Por lo cual, inferir dietas directamente de uno o unos pocos AG es una
práctica arriesgada para niveles tróficos más altos.

1



20:1n9 > 20:1n11
En el Atlántico Norte

20:1n11 > 20:1n9
En el Pacífico (peces e invertebrados)

Niveles elevados de:

Ø 18:2n6

Ø 18:3n3

Ø 20:4n6

Típico de productores primarios en 
ecosistemas de agua dulce y terrestres, con 
baja abundancia en ecosistemas marinos.

Usó todos estos marcadores de AG junto a isótopos 
estables para distinguir poblaciones de focas de agua 
dulce de otras marinas (Phoca vitulina mellonae
vs Phoca vitulina concolor y Phoca vitulina richards)

Ø La relación n-3/n-6 de P. v. mellonae fue significativamente menor que sus homólogas marinas. 
Ø Esto sugiere que estas poblaciones subsisten principalmente con una dieta derivada de especies de 

agua dulce.



Abordajes cualitativos y semicuantitativos

Alfaro et al. 2006

* Biomarcadores expresados como % de AG totales

Diatomeas: 20:5n3; 16:1/16:0 > 1,6; Σ16/Σ18 > 2
20:5n3/22:6n3 (1,2 – 2,7 %)

Dinoflagelados: 22:6n3

Bacterias: 15:0 + 17:0 + 18:1n7  (1,7 – 2,6 %)

Sea grass: 18:2n6 + 18:3 n3  (2,1 – 5,5%)

Zooplancton: 20:1 + 22:1  (0,2 – 0,4%)

Algas marrones: 18:1n9  (3,1 – 5,0%)
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a b s t r a c t

In order to better understand the functioning of aquatic environments, it is necessary to obtain accurate
diet estimations in food webs. Their description should incorporate information about energy flow and
the relative importance of trophic pathways. Fatty acids have been extensively used in qualitative studies
on trophic relationships in food webs. Recently a new method to estimate quantitatively single predator
diet has been developed. In this study, a model of aquatic food web through quantitative fatty acid
signature analysis was generated to identify the trophic interactions among the species in the Rocha
Lagoon. The biological sampling over two consecutive annual periods was comprehensive enough to
identify all functional groups in the aquatic food web (except birds and mammals). Heleobia australis
seemed to play a central role in this estuarine ecosystem. As both, a grazer and a prey to several other
species, probably H. australis is transferring a great amount of energy to upper trophic levels. Most of the
species at Rocha Lagoon have a wide range of prey items in their diet reflecting a complex food web,
which is characteristic of extremely dynamic environment as estuarine ecosystems. QFASA is a model in
tracing and quantitative estimate trophic pathways among species in an estuarine food web. The results
obtained in the present work are a valuable contribution in the understanding of trophic relationships in
Rocha Lagoon.

© 2015 Elsevier Ltd. All rights reserved.

1. Introduction

Estuaries are among the most productive natural habitats in the
world, and their elevated productivity is maintained by high levels
of nutrients in both sediment and water column. These transition
zones between land and sea can provide unique ecosystems ser-
vices ranging from trapping contaminant in their sediments to
providing nursery areas for marine fish and feeding grounds for
migratory birds (McLusky and Elliot, 2004).

Since Platt and Denman (1978) stated that the structure of
aquatic communities of species resulted from trophic interactions,
several works have been focused at the ecosystem level,

emphasizing the central role of food web ecology to understand
how aquatic systems function (Pasquaud et al., 2007). Despite this,
quantitative diet composition at species level are among the least
well known and the most uncertain information in most ecosys-
tems (Kavanagh et al., 2004), especially in estuarine and coastal
areas where modeling approaches have shown that food web
ecology is complex and variable and that trophic spectrum are quite
wide (Monaco and Ulanowicz, 1997; Rybarczyk and Elkain, 2003;
Gim!enez et al., 2006).

Several techniques have been used in food web ecology to study
trophic relationships such as stomach/gut content analysis, stable
isotopes ratios and biochemical markers (fatty acids and sterols)
(Elliott and Hemingway, 2002). Since techniques based on stomach
content are the ones that have been the most widely used, the
majority of the knowledge generated to date derived from this
method. However, estimates of diets with this approach present
several biases (Hyslop, 1980; Bowen, 2000) in addition to repre-
senting only snapshots of recent meals and may therefore not be
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• Marcador de herbivoría 18:1n7/18:1n9>1

• En H. australis este fue 2,1 confirmando sus
hábitos herbívoros (comen fito y macrófitas).





Abordajes cualitativos y semicuantitativos

Signature FA o perfil característico de AG

• El término perfil, refiere a la concentración relativa del conjunto de AG o un 
subconjunto de AG más indicativos de la dieta, en lugar de sólo algunos 
marcadores. 

• Las diferencias encontradas en los perfiles de AG de individuos en la naturaleza 
indican diferencias en la dieta de esos individuos.

• Evaluar las diferencias en todo el perfil de AG de predadores a niveles 
filogenéticos similares es una forma cualitativa de observar cuestiones tróficas, 
especialmente a niveles tróficos más altos.

• De igual forma, la evaluación temporal de los perfiles de AG en una misma 
especie, también ayudan a la comprender aspectos tróficos.

2



P. orbignyanus juveniles en el Arroyo Valizas                                     (Misma especie, diferentes estaciones)



Loricáridos en el Río Negro                                                                         (Diferentes especies, mismo lugar)

Uruguay:
44 sp de loricáridos (Litz y Koerber, 2014) (16 géneros).

Existe poca información sobre distribución en las cuencas 
y cursos de agua. 

No es raro encontrar varias especies de viejas de agua en 
el mismo ambiente con características morfológicas 
similares: que mecanismo permite esta coexistencia?

Superposición de nicho trófico ?

Inferir si los loricáridos que habitan un mismo 
ambiente están haciendo uso del mismo recurso 

trófico o si existen diferencias en el mismo



12:0 0,1 ± 0,1 0,1 ± 0,0 0,1 ± 0,0 0,1 ± 0,1 0,1 ± 0,0
14:0 0,8 ± 0,3 0,4 ± 0,1 0,6 ± 0,2 0,8 ± 0,1 1,0 ± 0,4

14:1n5 0,3 ± 0,1 0,2 ± 0,2 0,3 ± 0,4 0,1 ± 0,0 0,2 ± 0,1
15:0 0,6 ± 0,1 0,5 ± 0,1 0,7 ± 0,3 0,4 ± 0,2 0,7 ± 0,2

15:1n5 4,6 ± 0,6 2,4 ± 0,6 2,6 ± 0,6 3,0 ± 0,6 1,7 ± 0,9
16:0 21,4 ± 2,1 18,0 ± 1,3 16,7 ± 2,2 19,0 ± 0,7 20,2 ± 1,2

16:1n-9 0,7 ± 0,1 0,9 ± 0,3 1,7 ± 0,5 1,1 ± 0,3 1,4 ± 1,3
16:1n-7 2,2 ± 0,3 1,6 ± 0,3 1,9 ± 0,7 2,8 ± 0,7 2,0 ± 0,7
16:1n-5 1,4 ± 0,3 1,0 ± 0,5 0,9 ± 0,5 0,8 ± 0,4 2,4 ± 1,5
16:2n4 1,0 ± 0,3 0,1 ± 0,0 0,3 ± 0,2 0,2 ± 0,1 0,4 ± 0,3

17:0 1,4 ± 0,1 1,7 ± 0,3 1,8 ± 0,6 0,7 ± 0,3 1,4 ± 0,4
18:0 10,5 ± 1,1 10,2 ± 0,7 10,2 ± 1,1 9,3 ± 1,2 8,2 ± 0,6

18:1n-9 7,2 ± 1,1 5,9 ± 2,3 6,3 ± 1,8 7,4 ± 1,1 10,7 ± 2,9
18:1n-7 3,0 ± 0,6 4,5 ± 0,7 6,0 ± 2,5 4,3 ± 1,0 3,2 ± 1,1

18:2n-6 4,8 ± 0,7 3,3 ± 1,1 2,5 ± 1,8 4,1 ± 2,1 0,9 ± 0,3

18:3n-6 0,3 ± 0,1 0,1 ± 0,1 0,2 ± 0,1 0,2 ± 0,1 0,1 ± 0,1

18:3n-3 3,8 ± 0,8 1,0 ± 0,5 1,7 ± 1,1 2,9 ± 1,5 0,8 ± 0,6

18:4n-3 0,3 ± 0,1 0,2 ± 0,1 0,2 ± 0,0 0,2 ± 0,1 0,1 ± 0,1
20:1n-9 1,4 ± 0,8 0,5 ± 0,4 0,9 ± 0,5 1,0 ± 0,1 1,9 ± 1,0

20:2n-9+20:2n-6 0,6 ± 0,2 0,7 ± 0,2 0,3 ± 0,1 0,3 ± 0,1 0,2 ± 0,2
20:3n-6 5,1 ± 0,8 1,2 ± 0,4 0,7 ± 0,3 0,9 ± 0,5 0,5 ± 0,4

20:4n-6 6,0 ± 0,8 13,7 ± 2,3 15,5 ± 5,7 10,3 ± 5,0 9,0 ± 2,7

20:4n-3 2,5 ± 0,4 0,4 ± 0,1 0,4 ± 0,1 0,5 ± 0,2 0,3 ± 0,2

20:5n-3 2,6 ± 0,5 5,6 ± 1,4 3,2 ± 2,6 5,7 ± 2,4 2,3 ± 0,8

22:1n9 0,1 ± 0,1 0,2 ± 0,1 0,0 ± 0,0 0,0 ± 0,1 0,3 ± 0,1
22:4n-6 1,3 ± 0,2 2,2 ± 0,5 2,5 ± 1,0 1,8 ± 1,1 3,2 ± 0,6
22:5 n6 3,3 ± 0,7 2,5 ± 0,8 3,4 ± 1,0 2,7 ± 1,5 6,3 ± 2,5
22:5n-3 4,2 ± 0,8 5,6 ± 0,9 4,9 ± 0,9 4,8 ± 0,4 4,1 ± 1,8
24:1n-9 0,1 ± 0,2 0,2 ± 0,1 0,4 ± 0,3 0,1 ± 0,1 0,1 ± 0,1

22:6n-3 4,2 ± 1,0 10,7 ± 2,0 9,0 ± 1,9 10,1 ± 1,7 11,7 ± 3,3

SAFA 35,8 ± 3,0 32,2 ± 1,4 30,7 ± 0,5 31,2 ± 1,1 32,6 ± 2,4
MUFA 21,5 ± 1,5 18,7 ± 3,0 21,7 ± 3,2 21,3 ± 1,4 26,1 ± 5,6
PUFA 42,5 ± 4,1 48,9 ± 3,3 47,1 ± 3,3 47,4 ± 1,7 41,2 ± 7,3

n-3 17,7 ± 2,7 23,4 ± 3,6 19,5 ± 5,0 24,2 ± 4,5 19,3 ± 5,0
n-6 21,4 ± 1,7 23,7 ± 2,9 25,0 ± 4,6 20,3 ± 5,0 20,1 ± 3,8

N-3 HUFA 13,6 ± 2,3 22,3 ± 3,9 17,6 ± 4,1 21,1 ± 3,0 18,4 ± 5,1
n-6/n-3 1,2 ± 0,2 1,0 ± 0,2 1,4 ± 0,5 0,9 ± 0,4 1,1 ± 0,2

EPA/DHA 0,6 ± 0,1 0,5 ± 0,1 0,3 ± 0,2 0,6 ± 0,3 0,2 ± 0,1
AA/DHA 1,5 ± 0,3 1,3 ± 0,3 1,8 ± 1,0 1,0 ± 0,5 0,8 ± 0,1

R. strigosa L. anus H. roseopunctatus H. commersoni P. vetulaÁcidos grasos de las 
5 especies de viejas 
del agua estudiadas

(expresados como % de Área)



L. anusP. vetulaR. strigosaH. roseopunctatus H. commersoni



● R. strigosa

● H. roseopunctatus

● P. vetula

● H. commersoni

● L. anus



Distintos abordajes:

Comparación de perfiles de AG entre especies emparentadas (SAFA)

Marcadores cualitativos

Estimaciones cuantitativas. QFASA. 

Los AG se utilizan para estudiar relaciones tróficas y redes alimentarias de varias formas

Consumidores de filogenia similar podrían presentar similitudes en su capacidad de biosintetizar,
digerir y modificar los AG dietarios.
Aquellas diferencias en los AG permitirían hacer inferencias sobre diferencias o cambios en sus
dietas (dentro o entre poblaciones), sin tratar de especificar qué especies de presas se comen.

Aquí se utilizan biomarcadores de AG individuales para inferir o identificar relaciones predador-
presa. Estos marcadores tienden a ser relativamente raros, y si son encontrados en consumidores
pueden indicar que fueron ingeridos taxones específicos de niveles tróficos inferiores.

En este se utiliza un modelo estadístico, combinado con coeficientes de calibración (que explica el
metabolismo de los predadores) y una base de datos de AG de todas las presas potenciales, para
estimar cuantitativamente la composición de especies de la dieta del predador, analizando sus
sitios de almacenamiento de AG.

3



• La posibilidad de utilizar perfiles de ácidos grasos (AG) para obtener 
estimaciones cuantitativas de las dietas de predadores  es quizás el mayor 
área de interés actual, especialmente para investigadores que trabajan en 
niveles tróficos altos.

• El análisis cuantitativo perfiles de AG (QFASA) es una herramienta estadística 
diseñada para estimar cuantitativamente la dieta de predadores utilizando 
perfiles de AG de presas potenciales y predadores (Iverson et al. 2004).

• La aproximación básica de QFASA es obtener la mezcla ponderada de los 
perfiles de AG de las especies presa que más se asemejen al perfil de AG de 
las reservas del predador para así inferir su dieta

QFASA
• .
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Quantitative fatty acid analysis (QFASA) is a statistical model designed to quantitatively estimate predator diets
using fatty acid (FA) signatures among the predator and its potential prey. QFASA estimated the diet of a
migratory flatfish Paralichthys orbignyanus over its fattening stage in the Rocha lagoon (a semi-closed estuary)
where all prey available to this top predator species are well known. A 20-week controlled feeding trial obtained
calibration coefficients (CC) for P. orbignyanus fed two types of prey (silverside and menhaden). Several subsets
of FA were tested in order to elucidate which is the most suitable for applying QFASA to this species. QFASA was
applied to all CC and FA subsets to validate the model. The model predicts better the consumed diet with silver-
side CC than with menhaden CC. The subset which best adjusts the diet over the validation process, includes
approximately 34% of total FA, containing mainly dietary FA. The diet estimation in nature for P. orbignyanus
varied according to whether the model is applied with or without CC. When the diet was estimated without
CC, results were similar to those based on stomach content analysis (reported in previous studies); it fed mainly
on silverside (~88%), but also someminor soft-body species that are only evident using this kind ofmethodology
(QFASA). When the diet was estimated with silverside CC, a higher presence of silverside (~97%) was observed.
These results seem to indicate a tendency to overestimate the presence of the item used as prey for CC
calculations.

© 2014 Elsevier B.V. All rights reserved.

1. Introduction

Continental shelves and their associated estuaries are among the
most productive ecosystems in the world (Day et al., 1981), where
major fishery resources, including flatfish (Munroe, 2005) are located.
Estuaries constitute areas used by several species as permanent or tran-
sitory habitats for reproduction, migration, feeding and nursery (Elliott
and Hemingway, 2002). Establishing and quantifying trophic relation-
ships between the species of an ecosystem is of primary importance to
understand the ecosystem functioning (Connan et al., 2007).

Paralichthyidae flatfishes constitute important commercial and
recreational fisheries throughout the Atlantic, from the deep Arctic to
the coasts of southern Africa and South America (Díaz de Astarloa,

2002). They are the most productive demersal fisheries in the world
from the commercial point of view and Paralichthyidae flatfishes are
by far the most valuable fish per unit weight landed. (Díaz de Astarloa
and Munroe, 1998). In Uruguay, there are three species of flatfishes,
but only one (Paralichthys orbignyanus) inhabits estuaries. This flatfish
occurs from Río de Janeiro, Brazil, to San Matías Gulf, Argentina (Fabré
and Díaz de Astarloa, 1996). It is categorized as a eurihaline and
euritherm species (López Cazorla, 2005) and in summer it is captured
mainly in coastal areas (Lopez Cazorla, 1987). P. orbignyanus, like
otherNorthAtlanticflatfishes, is a catadromousfish spawning inmarine
water, but its juvenilesmigrate towards coastal lagoons (Bergman et al.,
1988; Koutsikopoulos and Lacroix, 1992; Whitfield, 1998) and fatten
there (Robaldo, 2003).

Across the Atlantic shoreline of Uruguay there are several coastal
lagoons and streammouthswhere P. orbignyanus is found from juvenile
to adult stages throughout the year (Rivera Prisco et al., 2001). The
Rocha Lagoon is a sand flat coastal lagoon that, as an estuarine environ-
ment, serves as a nursery and sheltering area for migrating birds and
fish (Mianzan et al., 2001). In recent years, increasing eutrophication
of the lagoon has been observed (Aubriot et al., 2005) related to
the main activities of the land use: extensive cattle raising and agricul-
ture. Today, this ecosystem belongs to a conservation area where

Journal of Experimental Marine Biology and Ecology 462 (2015) 36–49

Abbreviations: CC, calibration coefficients; DHA, docosahexaenoic acid; EFA, essential
fatty acids; EPA, eicosapentaenoic acid; FA, fatty acids; FAMEs, fatty acid methyl esters;
HIS, hepatosomatic index; HUFA, high unsaturated fatty acids; KL, Kullback–Liebler;
MUFA,monounsaturated fatty acids; PER, predator energy reservoir; PUFA, polyunsaturat-
ed fatty acids; QFASA, quantitative fatty acid signature analysis; SAFA, saturated fatty acids.
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Para poder adaptar y hacer un análisis cuantitativo del 
perfil de ácidos grasos (QFASA) debemos contar con 

(Iverson et al., 2004)

•Perfil de AG característico del tejido de reserva del 
predador

•Una Matriz de datos con todos los perfiles de AG 
de las presas potenciales del predador
•Coeficientes de calibración

•Un modelo de optimización



• Perfil de AG característico del tejido de reserva del predador

PREDADOR Sp 1

14:0
16:0

16:1n-7
16:3n-4

18:0
18:1n-9
18:1n-7
18:2n-9
18:2n-6
18:3n-6
18:3n-3
18:4n-3

20:0
20:1

20:2n-6
20:4n-6
20:3n-3
20:4n-3
20:5n-3

22:0
22:1

22:3n-6
22:4n-9
22:4n-6
22:5n-3
22:6n-3

Sp 2 Sp 3 Sp 4 Sp 5 Sp 6 Sp n

2,73
24,95
6,46
0,67
8,09
12,25
3,60
0,19
1,56
0,36
0,90
0,85
0,22
1,00
0,28
4,05
0,32
0,43
4,25
0,10
0,40
0,23
0,79
1,16
3,58
20,60

4,41
26,45
8,92
0,72
8,71
11,93
4,24
0,55
1,46
0,17
1,11
0,96
0,27
1,8
0,25
2,45
0,23
0,25
3,58
0,25
1,1
0,32
0,53
0,37
1,73
9,38

3,00
27,13
9,18
1,17
11,61
13,18
4,77
0,81
3,71
0,26
0,96
0,38
0,68
1,5
0,27
3,07
0,08
0,12
0,87
0,42
0,7
0,07
0,58
0,23
1,52
8,25

4,95
24,76
13,64
0,39
8,04
4,02
8,38
0,63
0,74
0,15
0,67
0,59
0,21
5,0
0,48
1,11
0,09
0,17
5,70
0,06
1,5
0,21
1,37
0,02
1,83
9,2

1,81
19,09
9,22
1,46
6,50
9,59
6,10
0,36
2,55
0,23
2,06
0,52
0,49
2,7
0,89
5,55
0,46
0,28
13,30
0,46
0,8
0,23
0,64
0,44
1,14
5,34

2,76
20,80
12,78
1,36
4,72
2,45
2,40
0,48
0,87
0,20
2,11
2,15
0,28
5,5
0,93
2,21
0,37
0,79
8,59
0,18
1,1
0,76
0,89
1,08
2,31
8,31

4,71
25,92
7,92
0,93
15,78
2,30
4,82
0,24
1,78
0,18
1,84
1,02
0,48
4,9
0,41
2,70
0,19
0,52
2,46
0,47
4,0
0,16
1,10
0,24
0,49
2,70

1,59
13,97
5,73
0,73
7,20
12,49
8,42
0,45
3,36
0,11
1,82
0,38
0,44
1,6
0,70
5,26
0,49
0,30
17,11
0,31
0,4
0,19
0,40
0,45
1,03
7,85

AG § Dilucidar la estrategia de almacenamiento del 
predador

§ Tejido: Escala temporal / turnover
§ Coeficientes de calibración
§ Subconjunto de AG “dietarios”
§ “n” de predadores (estacional?, anual?, etc)

§ Separar LN de LP
§ Se usa un promedio (mayor n para captar 

variabilidad)
§ Se puede correr con cada individuo para tener más 

variabilidad



• Una Matriz de datos con todos los perfiles de AG de las presas 
potenciales del predador

PREDADOR Sp 1

14:0
16:0

16:1n-7
16:3n-4

18:0
18:1n-9
18:1n-7
18:2n-9
18:2n-6
18:3n-6
18:3n-3
18:4n-3

20:0
20:1

20:2n-6
20:4n-6
20:3n-3
20:4n-3
20:5n-3

22:0
22:1

22:3n-6
22:4n-9
22:4n-6
22:5n-3
22:6n-3

Sp 2 Sp 3 Sp 4 Sp 5 Sp 6 Sp n

2,73
24,95
6,46
0,67
8,09
12,25
3,60
0,19
1,56
0,36
0,90
0,85
0,22
1,00
0,28
4,05
0,32
0,43
4,25
0,10
0,40
0,23
0,79
1,16
3,58
20,60

4,41
26,45
8,92
0,72
8,71
11,93
4,24
0,55
1,46
0,17
1,11
0,96
0,27
1,8
0,25
2,45
0,23
0,25
3,58
0,25
1,1
0,32
0,53
0,37
1,73
9,38

3,00
27,13
9,18
1,17
11,61
13,18
4,77
0,81
3,71
0,26
0,96
0,38
0,68
1,5
0,27
3,07
0,08
0,12
0,87
0,42
0,7
0,07
0,58
0,23
1,52
8,25

4,95
24,76
13,64
0,39
8,04
4,02
8,38
0,63
0,74
0,15
0,67
0,59
0,21
5,0
0,48
1,11
0,09
0,17
5,70
0,06
1,5
0,21
1,37
0,02
1,83
9,2

1,81
19,09
9,22
1,46
6,50
9,59
6,10
0,36
2,55
0,23
2,06
0,52
0,49
2,7
0,89
5,55
0,46
0,28
13,30
0,46
0,8
0,23
0,64
0,44
1,14
5,34

2,76
20,80
12,78
1,36
4,72
2,45
2,40
0,48
0,87
0,20
2,11
2,15
0,28
5,5
0,93
2,21
0,37
0,79
8,59
0,18
1,1
0,76
0,89
1,08
2,31
8,31

4,71
25,92
7,92
0,93
15,78
2,30
4,82
0,24
1,78
0,18
1,84
1,02
0,48
4,9
0,41
2,70
0,19
0,52
2,46
0,47
4,0
0,16
1,10
0,24
0,49
2,70

1,59
13,97
5,73
0,73
7,20
12,49
8,42
0,45
3,36
0,11
1,82
0,38
0,44
1,6
0,70
5,26
0,49
0,30
17,11
0,31
0,4
0,19
0,40
0,45
1,03
7,85

AGPREDADOR Sp 1

14:0
16:0

16:1n-7
16:3n-4

18:0
18:1n-9
18:1n-7
18:2n-9
18:2n-6
18:3n-6
18:3n-3
18:4n-3

20:0
20:1

20:2n-6
20:4n-6
20:3n-3
20:4n-3
20:5n-3

22:0
22:1

22:3n-6
22:4n-9
22:4n-6
22:5n-3
22:6n-3

Sp 2 Sp 3 Sp 4 Sp 5 Sp 6 Sp n

2,73
24,95
6,46
0,67
8,09
12,25
3,60
0,19
1,56
0,36
0,90
0,85
0,22
1,00
0,28
4,05
0,32
0,43
4,25
0,10
0,40
0,23
0,79
1,16
3,58
20,60

4,41
26,45
8,92
0,72
8,71
11,93
4,24
0,55
1,46
0,17
1,11
0,96
0,27
1,8
0,25
2,45
0,23
0,25
3,58
0,25
1,1
0,32
0,53
0,37
1,73
9,38

3,00
27,13
9,18
1,17
11,61
13,18
4,77
0,81
3,71
0,26
0,96
0,38
0,68
1,5
0,27
3,07
0,08
0,12
0,87
0,42
0,7
0,07
0,58
0,23
1,52
8,25

4,95
24,76
13,64
0,39
8,04
4,02
8,38
0,63
0,74
0,15
0,67
0,59
0,21
5,0
0,48
1,11
0,09
0,17
5,70
0,06
1,5
0,21
1,37
0,02
1,83
9,2

1,81
19,09
9,22
1,46
6,50
9,59
6,10
0,36
2,55
0,23
2,06
0,52
0,49
2,7
0,89
5,55
0,46
0,28
13,30
0,46
0,8
0,23
0,64
0,44
1,14
5,34

2,76
20,80
12,78
1,36
4,72
2,45
2,40
0,48
0,87
0,20
2,11
2,15
0,28
5,5
0,93
2,21
0,37
0,79
8,59
0,18
1,1
0,76
0,89
1,08
2,31
8,31

4,71
25,92
7,92
0,93
15,78
2,30
4,82
0,24
1,78
0,18
1,84
1,02
0,48
4,9
0,41
2,70
0,19
0,52
2,46
0,47
4,0
0,16
1,10
0,24
0,49
2,70

1,59
13,97
5,73
0,73
7,20
12,49
8,42
0,45
3,36
0,11
1,82
0,38
0,44
1,6
0,70
5,26
0,49
0,30
17,11
0,31
0,4
0,19
0,40
0,45
1,03
7,85

AG PREDADOR Sp 1

14:0
16:0

16:1n-7
16:3n-4

18:0
18:1n-9
18:1n-7
18:2n-9
18:2n-6
18:3n-6
18:3n-3
18:4n-3

20:0
20:1

20:2n-6
20:4n-6
20:3n-3
20:4n-3
20:5n-3

22:0
22:1

22:3n-6
22:4n-9
22:4n-6
22:5n-3
22:6n-3

Sp 2 Sp 3 Sp 4 Sp 5 Sp 6 Sp n

2,73
24,95
6,46
0,67
8,09
12,25
3,60
0,19
1,56
0,36
0,90
0,85
0,22
1,00
0,28
4,05
0,32
0,43
4,25
0,10
0,40
0,23
0,79
1,16
3,58
20,60

4,41
26,45
8,92
0,72
8,71
11,93
4,24
0,55
1,46
0,17
1,11
0,96
0,27
1,8
0,25
2,45
0,23
0,25
3,58
0,25
1,1
0,32
0,53
0,37
1,73
9,38

3,00
27,13
9,18
1,17
11,61
13,18
4,77
0,81
3,71
0,26
0,96
0,38
0,68
1,5
0,27
3,07
0,08
0,12
0,87
0,42
0,7
0,07
0,58
0,23
1,52
8,25

4,95
24,76
13,64
0,39
8,04
4,02
8,38
0,63
0,74
0,15
0,67
0,59
0,21
5,0
0,48
1,11
0,09
0,17
5,70
0,06
1,5
0,21
1,37
0,02
1,83
9,2

1,81
19,09
9,22
1,46
6,50
9,59
6,10
0,36
2,55
0,23
2,06
0,52
0,49
2,7
0,89
5,55
0,46
0,28
13,30
0,46
0,8
0,23
0,64
0,44
1,14
5,34

2,76
20,80
12,78
1,36
4,72
2,45
2,40
0,48
0,87
0,20
2,11
2,15
0,28
5,5
0,93
2,21
0,37
0,79
8,59
0,18
1,1
0,76
0,89
1,08
2,31
8,31

4,71
25,92
7,92
0,93
15,78
2,30
4,82
0,24
1,78
0,18
1,84
1,02
0,48
4,9
0,41
2,70
0,19
0,52
2,46
0,47
4,0
0,16
1,10
0,24
0,49
2,70

1,59
13,97
5,73
0,73
7,20
12,49
8,42
0,45
3,36
0,11
1,82
0,38
0,44
1,6
0,70
5,26
0,49
0,30
17,11
0,31
0,4
0,19
0,40
0,45
1,03
7,85

AGSp 1 Sp 1 Sp 1 Sp 1 Sp 2 Sp 3Sp 2 Sp 2 Sp 4Sp 3 Sp 3 Sp 5Sp 4 Sp 5

§ Presas enteras (según estrategia del predador)
§ Análisis de LT y % Líp PH



• Coeficientes de calibración (CC)

• Metabolismo de los predadores

• la composición AG del predador nunca coincidirá exactamente con la de
sus presas.

• Hiótesis: Si un predador ha consumido una dieta constante por un período
prolongado de tiempo, sus reservas lipídicas reflejarán al máximo su dieta.
Las diferencias entre presa y predador se atribuirán al proceso metabólico
en los AG individuales (la relación entre ellos serán los CC)

• Coeficientes de calibración (CC)



OPTIMIZACIÓN

K L =S
j

(y j-y j) log(y j/y j)

y j = Predador
y j = Presa

KL= Distancia Kulback-Liebler Relativiza los “pesos”
de todos los AG
(comunes y “raros”)

Condiciones de partida pk iguales

Restricciones pk 0
Spk = 1

Solución matemática del mejor arreglo de los perfiles de AG de las presas 
potenciales que mejor ajusten al perfil de AG del predador  

• Modelo de optimización

• Modelo de optimización

Corrección de los pk a % en la dieta 
(% lípidos PH de cada especie presa)

Variabilidad

ak =
pk/fk

S pk/fk

65%   Sp1

21%   Sp5

14%   Sp7

La mayor fuente de 
variabilidad proviene de la 
variación de los perfiles de 

las presas
BOOSTRAP



Paralichthys orbignyanus

• Especie autóctona (Uruguay, Brasil y 
Argentina)

• Eurihalina, marino/estuarina
• Predador tope
• Piscívoros 
• Utilizan lagunas costeras para alimentación, y 

luego maduran sus gónadas y desovan en el 
mar



Matriz de presas

Diet estimation of Paralichthys orbignyanus in a coastal lagoon via quantitative fatty acid signature analysis



Items alimenticios

50

80

Odontesthes
bonariensis

Macrobrachium
borelli

Paralichthys orbignyanus

91,4 8,6

Items alimenticios

50

80

invierno

Odontesthes
bonariensis

Macrobrachium
borelli
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APPLICATION

QFASAR: quantitative fatty acid signature analysis with R

Jeffrey F. Bromaghin*
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Summary

1. Knowledge of predator diets provides essential insights into their ecology, yet diet estimation is challenging

and remains an active area of research.

2. Quantitative fatty acid signature analysis (QFASA) is a popular method of estimating diet composition that

continues to be investigated and extended. However, software to implement QFASA has only recently become

publicly available.

3. I summarize a newR package, QFASAR, for diet estimation usingQFASAmethods. The package also provides

functionality to evaluate and potentially improve the performance of a library of prey signature data, compute

goodness-of-fit diagnostics, and support simulation-based research. Several procedures in the package have not

previously been published.

4. QFASAR makes traditional and recently published QFASA diet estimation methods accessible to ecologists for

the first time. Use of the package is illustrated with signature data from Chukchi Sea polar bears and potential

prey species.

Key-words: Chukchi Sea, diet composition, diet estimation, fatty acids, goodness-of-fit, polar bear,
QFASA, QFASAR, software,Ursus maritimus

Introduction

Quantitative fatty acid signature analysis (QFASA) is a com-

monmethod of diet estimation based on the fatty acid compo-

sition (signature) of lipid samples (Iverson et al. 2004).

Predator signatures are modelled as a mixture of prey signa-

tures and diet is estimated as themixture that minimizes amea-

sure of distance between the observed and modelled predator

signatures. The method has several properties which distin-

guish it from other methods. It produces estimates of diet com-

position, as opposed to statistics such as frequency of

occurrence, and associated measures of precision. Diet esti-

mates are integrated over a longer period of time than with

other methods, from several weeks to months (Budge, Iverson

&Koopman 2006). In addition, the large number of fatty acids

present in lipids allows the contribution of a corresponding

large number of prey types to be estimated, reducing problems

with undetermined systems common with isotope models

(Phillips &Gregg 2003).

Several software solutions have been used to estimate diet

composition via QFASA. The original paper (Iverson et al.

2004) mentions use of both commercial software and For-

tran (Metcalf, Reid & Cohen 2008). Other investigators

have also used commercial software (e.g. Nordstrom et al.

2008; Happel et al. 2016), Fortran programs (Bromaghin

et al. 2013), or a combination of R (R Core Team 2016)

and Fortran (Bromaghin et al. 2015a, 2016). Meynier et al.

(2010) used custom software, although the language was

not specified. Rosen & Tollit (2012) reference an R package

developed at Dalhousie University, and the R package men-

tioned by Haynes et al. (2015) seems likely to be the same

package. Galloway et al. (2014) and Neubauer & Jensen

(2015) used Bayesian models whose parameters were esti-

mated using JAGS (Plummer 2003). Several investigators

did not reference specific software, but likely used the Dal-

housie package (e.g. Beck et al. 2007; Thiemann, Iverson &

Stirling 2008; Wang, Hollm!en & Iverson 2010; Budge, Pen-

ney & Lall 2012; McKinney et al. 2013; Rode et al. 2014).

Of the above software, only FASTAR code (Galloway

et al. 2014), the fastinR package (Neubauer & Jensen

2015), and code used by Bromaghin et al. (2016) were made

available with publications, though an R package called

QFASA, based on the original Dalhousie package, was

recently made available.

Here, I summarize the new R package QFASAR

(https://CRAN.R-project.org/package=qfasar). In addition

to traditional QFASA diet estimation, QFASAR has functional-

ity to evaluate the performance of prey signature data (termed

a library), perform goodness-of-fit diagnostics, and support

simulation-based research. QFASAR is, in part, a compilation of

methods associated with recent research of the performance

properties of QFASA (Bromaghin 2015; Bromaghin et al.

2015a, 2016; Bromaghin, Budge & Thiemann 2016). In addi-

tion, QFASAR includes procedures that have not been published,

with the intent that it be useful for both diet estimation and as

a research-support tool. Supplementary R code illustrates pri-

mary features of QFASAR using signature data from Chukchi*Correspondence author. E-mail: jbromaghin@usgs.gov
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