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Resumen 

Steatoda nobilis es una especie de origen macaronésico que ha colonizado gran parte 

de Europa y se extiende por Norteamérica y Sudamérica.  En este trabajo se recopilan 

evidencias sobre el origen geográfico de esta especie, y las citas más relevantes de esta 

fuera de su territorio de origen, para reconstruir el proceso de colonización. Asimismo, 

se presentan evidencias de que su interacción con el medio y las especies autóctonas 

en los territorios en los que es alóctona hacen necesario someterla a valoración para 

que sea incluida en el Catálogo Español de Especies Exóticas Invasoras.  

Se presenta un estudio filogenético de la subfamilia Latrodectinae (Araneae, 

Theridiidae) basado en el gen COI, que indica que es un grupo altamente complejo, y 

que es posible que en él existan géneros polifiléticos. Se presentan evidencias de que 

Steatoda nobilis es próxima a Steatoda paykulliana y a Steatoda capensis, y que juntas 

constituyen uno de los grupos basales de la subfamilia. 

Palabras clave: Steatoda nobilis, Steatoda grossa, Latrodectus, Latrodectinae, 

especie invasora, Theridiidae, filogenia, COI 

 

Resumo 

Steatoda nobilis é una especie de orixe macaronésica, que colonizou gran parte de 

Europa e se estende por Norteamérica e Suramérica.  Neste traballo recóllense 

evidencias sobre a orixe xeográfica desta especie, e as citas máis relevantes desta fóra 

do seu territorio de orixe, para reconstruír o proceso de colonización. Tamén 

preséntanse evidencias de que a súa interacción co medio e as especies autóctonas 

fan necesario sometela a valoración para que sexa incluída no Catálogo Español de 

Especies Exóticas Invasoras.  

Preséntase un estudo filoxenético da subfamilia Latrodectinae (Araneae, Theridiidae) 

baseado no xene COI, que indica que é un grupo altamente complexo, e que é posible 

que nel existan xéneros polifiléticos. Preséntanse evidencias de que Steatoda nobilis é 

próxima a Steatoda paykulliana e a Steatoda capensis, e que xuntas constitúen un dos 

grupos basais de la subfamilia. 

Palabras clave: Steatoda nobilis, Steatoda grossa, Latrodectus, Latrodectinae, 

especie invasora, Theridiidae, filoxenia, COI 

 

Abstract 

Steatoda nobilis is a Macaronesian species which has colonized a big part of Europe 

and has extended through North and South America. In this work, evidences of the 

geographic origin of the species are recollected, and the most relevant occurrences of 

this species outside of its territory of origin, to reconstruct the colonization process. 

Likewise, evidences of its interaction with the environment and the indigenous species 

in the territories where it is foreign, make an evaluation for its inclusion in the “Catálogo 

Español de Especies Exóticas Invasoras” necessary. 
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A phylogenetic study of the subfamily Latrodectinae (Araneae, Theridiidae) based on the 

gene COI is presented, that indicates that this is a highly complex group and that is 

possible that it contains polyphyletic genera. Evidence is presented that Steatoda nobilis 

is close to Steatoda paykulliana and Steatoda capensis, and that they constitute one of 

the basal groups of the subfamily.  

Key words: Steatoda nobilis, Steatoda grossa, Latrodectus, Latrodectinae, alien 

species, Theridiidae, phylogeny, COI 
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1. INTRODUCCIÓN 

 Steatoda nobilis: una araña introducida con potencial invasor 

Steatoda nobilis (Thorell, 1875) (Araneae, Theridiidae) (Figura 1) es una especie 

originaria de Macaronesia (Roberts, 1996), que  se ha extendido por Europa, y 

actualmente también por Norteamérica y Sudamérica (Gbif.org, 2017). 

En la Unión Europea existen unas 12.000 especies exóticas introducidas, de las 

que se calcula que aproximadamente entre el 10 y el 15 % son invasoras. Las especies 

alóctonas no siempre suponen un perjuicio para la biodiversidad y ecosistemas 

autóctonos, pero las especies invasoras representan una seria amenaza, especialmente 

en los ecosistemas más frágiles (Reglamento (UE) No 1143/2014, 2014). 

La Ley 42/2007, de 13 de diciembre, del Patrimonio Natural y de la Biodiversidad, 

define una especie exótica invasora (EEI) como “aquella que se introduce o establece 

en un ecosistema o hábitat natural o seminatural y que es un agente de cambio y 

amenaza para la diversidad biológica nativa, ya sea por su comportamiento invasor, o 

por el riesgo de contaminación genética”. En esta misma ley se recoge la creación del 

Catálogo Español de Especies Exóticas Invasoras, regulado por el Real Decreto 

630/2013. Actualmente en dicho catálogo se recogen 14 especies y/o géneros de 

artrópodos terrestres, de los que solo uno es un arácnido. 

 

Figura 1. Ilustración del prosoma y opistosoma una hembra de S. nobilis realizada en 1907 por 
A. R. Jackson (Jackson, 1907) 

Steatoda nobilis no está incluida en este catálogo ni en la Lista de Especies 

Exóticas Preocupantes para la Unión Europea (Reglamento (UE) No 1143/2014 del 

Parlamento Europeo y del Consejo de 22 de octubre de 2014 sobre la prevención y la 

gestión de la introducción y propagación de especies exóticas invasoras, 2014), aunque 

sí figura en el European Alien Species Information Network Catalogue of Alien Species 

como especie alóctona, indicando un impacto “bajo o desconocido” (Comisión Europea 

- Joint Research Centre, 2012).  

La espectacular expansión fuera de su área de origen (Gbif.org, 2017) y la 

naturaleza depredadora de esta especie, la convierten en una potencial candidata a ser 

incluida en el Catálogo Español. En el artículo 5 del Real Decreto 630/2013 se establece 
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que para que se inicie el trámite para que una especie sea incluida en el Catálogo, se 

debe respaldar cualquier solicitud con informes científicos y técnicos justificativos, lo que 

hace interesante el estudio de la biología y distribución de esta especie en la Península 

Ibérica. 

 El árbol filogenético de la familia Theridiidae y la posición de 
Steatoda nobilis 

Se han publicado diferentes estudios taxonómicos y filogenéticos para la diversa 

familia Theridiidae, tanto morfológicos (Coddington, 1989; Agnarsson, 2004) como 

genéticos (Arnedo et al., 2004; Liu et al., 2016; Breitling, 2019), que sugieren que esta 

familia es un grupo monofilético. Sin embargo, se revela como un grupo complejo, en el 

que existen géneros probablemente parafiléticos.  

En el detallado estudio de la familia Theridiidae publicado por Liu et al. (2016), 

empleando 5 marcadores nucleares y mitocondriales y análisis morfológicos, se 

presentan evidencias de que el género Steatoda no es monofilético, aunque está 

incluido en un mismo clado, la subfamilia Latrodectinae (sensu Agnarsson, 2004) con, 

al menos, especies de los géneros Crustulina, Latrodectus y Asagena. Esta idea es 

también apoyada por los análisis filogenéticos, realizados en base a secuencias del gen 

de la citocromo oxidasa mitocondrial I (COI), del trabajo de Breitling (2019), en el que 

se recogen un mayor número de especies del género Steatoda. Para avanzar en el 

conocimiento de este género y de la familia a la que pertenece, es de interés la 

secuenciación de diferentes marcadores para varias especies, con el objetivo de realizar 

un análisis genético más completo y elucidar las relaciones entre los distintos géneros 

y especies que la forman. La posición de Steatoda nobilis fue discutida por Breitling 

(2019), pero es necesario el empleo de secuencias de diferentes genes para confirmar 

esos resultados. 

2. OBJETIVOS 

• Recopilar las citas bibliográficas de Steatoda nobilis que permitan reconstruir su 

expansión fuera de su zona de distribución originaria. 

• Recopilar evidencias en la literatura de su posible impacto sobre especies u 

ecosistemas en las áreas en las que es alóctona. Recopilar las mismas 

evidencias para la Península Ibérica, a fin de valorar su adecuación para ser 

incluida en el Catálogo Español de Especies Exóticas Invasoras. 

• Secuenciar marcadores genéticos seleccionados, obtenidos de ejemplares de 

esta especie recogidos en muestreos de campo o cedidos por particulares e 

instituciones, para elucidar su posición en el árbol filogenético de la familia 

Theridiidae. 

• Revisión de su posición en el árbol filogenético de la subfamilia Latrodectinae 

(familia Theridiidae) empleando como referencia secuencias publicadas en la 

literatura. 
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3. MATERIAL Y MÉTODOS 

 Especie objeto de estudio 

Steatoda nobilis (Araneae, Theridiidae) es una especie descrita por T. Thorell en 

1875 como Lithyphantes nobilis (Thorell, 1875). 

Es un animal robusto y relativamente grande. Los machos tienen una longitud 

corporal de 7 a 10 mm y las hembras, de 8,5 a 14 mm. Su aspecto es llamativo, y supone 

un buen ejemplo de la figura característica de los terídidos, con un opistosoma 

redondeado, voluminoso y brillante. En S. nobilis, éste es pardo o negro y presenta 

generalmente un diseño atractivo, con una media luna en su parte anterior, que 

habitualmente se extiende por todo el contorno del opistosoma. En la parte superior del 

mismo presenta una marca blanca amplia, circundada por manchas marrones con forma 

de paréntesis que la separan del contorno blanco. La marca blanca se puede conectar 

por diferentes prolongaciones al nombrado contorno claro, creando un diseño más o 

menos intricado. Este diseño es más evidente en hembras jóvenes. En algunos 

animales o en ejemplares viejos las marcas del opistosoma pueden estar ausentes, 

presentando entonces el ejemplar color negro o pardo brillante. El prosoma es de color 

pardo rojizo a negro, y las patas son del mismo color, con tibias y tarsos habitualmente 

oscurecidos en su parte distal (Figura 2) (Roberts, 1996; Bee, Oxford y Smith, 2017; 

Nentwig et al., 2019). 

 

Figura 2. Macho inmaduro de Steatoda nobilis (imagen propia). 

Debido a la similitud con otras especies de su género y gran viabilidad es 

normalmente necesario identificar esta especie mediante un examen microscópico de 

la genitalia (Roberts, 1993). 

El epigino de S. nobilis presenta un reborde en su parte inferior a modo de labio. 

En la parte media del surco, existe un septo o escapo que divide el epigino en dos partes, 

relativamente ancho y de anchura homogénea en su parte inferior y media, aumentando 

hacia la parte superior. Las espermatecas, de color oscuro, se ven a través de la cutícula 

(Figura 3). 
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Figura 3. Pedipalpo del macho y epigino de la hembra de S. nobilis (Nentwig et al., 2019) 

El pedipalpo del macho presenta un émbolo espiral que se enrolla alrededor de 

un conductor pequeño y membranoso, sobre el que se encuentra su punta. La apófisis 

media del palpo del macho masculino tiene forma de gancho (Figura 3) (Roberts, 1993; 

Nentwig et al., 2019). 

La especie encuentra en general, en hábitats asociados al ser humano, como el 

interior de edificios, fachadas, muros de piedra etc., así como en troncos, setos y 

matorrales o en jardines. En zonas con clima benigno, tiende a ocupar localizaciones 

más naturales (Roberts, 1996; Bellman, 2011; Bee, Oxford y Smith, 2017). 

Steatoda nobilis es originaria de Macaronesia, probablemente del archipiélago 

de Madeira, donde fue descrita (Thorell, 1875). Se distribuye en la actualidad por toda 

la Macaronesia. Actualmente ha colonizado gran parte del subcontinente europeo y está 

presente en las Islas Británicas. También se ha hallado en varios puntos de América, 

destacando la costa oeste de Norteamérica y varias áreas del norte del continente 

sudamericano (Gbif.org, 2017) (Figura 4). Actualmente es considerada una especie 

exótica introducida en las áreas en las que es alóctona, aunque diferentes autores, 

organizaciones, y catálogos la consideran especie exótica invasora (Gbif.org, 2017).  

 

Figura 4. Distribución actual basada en las observaciones y registros disponibles en la 

base de datos GBIF 
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Es interesante indicar que se han registrado mordeduras a seres humanos de 

esta especie en diferentes territorios, como Reino Unido (Warrell et al., 1991; Lee, 

2019), Chile (Faúndez y Téllez, 2016b) o California (Vetter y Rust, 2012), si bien en 

todas las fuentes se indica que los efectos del veneno de S. nobilis no son graves en 

personas sanas. 

 Búsqueda de citas bibliográficas para la reconstrucción de su 
expansión fuera de su territorio natural y la evaluación de su 
impacto. 

Se evaluará su presencia y expansión en su área de origen, la Macaronesia, en 

base a citas bibliográficas en los archipiélagos de Madeira, Azores y Canarias.  

Asimismo, se recopilarán las primeras citas, o citas relevantes, en literatura 

básica y específica para diferentes territorios en los que se halla actualmente esta 

especie, con el objetivo de determinar las fechas aproximadas de llegada y conocer el 

proceso de su expansión. Asimismo, se consultará, en los casos en los que sea posible, 

catálogos de fauna terrestre, del orden Araneae o bien de la familia Theridiidae de 

diferentes territorios para estimar el grado de expansión en los mismos. 

Para la evaluación del impacto de esta especie en las áreas en las que es 

alóctona, se consultarán referencias sobre su capacidad reproductiva, adaptación al 

clima y dieta. Adicionalmente se emplearán los registros fotográficos disponibles en 

portales para naturalistas. 

 Obtención de datos para llevar a cabo análisis filogenéticos 

Para obtener muestras se recurrió a ejemplares conservados en etanol al 70 %, 

obtenidos entre 2015 y 2016 en muestreos de campo. Asimismo, se solicitaron muestras 

a particulares e instituciones con el objetivo de disponer de una amplia muestra de las 

poblaciones ibéricas de esta especie. A través de esta vía, se obtuvieron solo dos 

ejemplares conservados en etanol al 96 %, de origen ibicenco.  

Ante la disponibilidad de un bajo número de muestras de Steatoda nobilis, se 

emplearon también ejemplares de Steatoda grossa recogidos entre 2015 y 2018. Esta 

especie, de distribución cosmopolita y muy común de este género, se ha empleado 

como referencia en diferentes estudios taxonómicos de la familia Theridiidae. Por tanto, 

en las bases de datos está disponible una gran cantidad de secuencias de diferentes 

genes de Steatoda grossa. Por ello se decidió su uso como especie modelo para 

comprobar la efectividad de los protocolos de obtención y secuenciación de los genes 

de interés. Las muestras empleadas, figuran en la Tabla 1. 

Para la extracción de material genético se empleó el kit NZY Tissue gDNA 

Isolation kit (NZYTech), siguiendo el protocolo recomendado por el fabricante. Como 

material de partida, se emplearon 4 patas de cada ejemplar, según lo sugerido por 

(Agnarsson, Maddison y Avilés, 2007) para ejemplares conservados durante largo 

tiempo o en etanol al 70 %. La concentración y calidad del ADN extraído se midió con 

con un Bio-espectrofotómetro para microgota y cubeta - VWR - MySPEC Twin. 
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Tabla 1. Muestras empleadas para obtener datos filogenéticos. M: macho, H: hembra 

Especie Sexo Localidad Fecha Hábitat Col. Código 

Steatoda nobilis i A Zapateira, A Coruña 18/06/2015 Fachada de edificio I. Delgado SN1 

Steatoda nobilis M A Zapateira, A Coruña 23/06/2015 Fachada de edificio I. Delgado SN2 

Steatoda nobilis M A Coruña 01/11/2015 Interior de edificación I. Delgado SN3 

Steatoda nobilis H A Coruña 12/06/2016 Parque urbano I. Delgado SN4 

Steatoda nobilis M Menorca 12/03/2019 Interior de edificación Bosco Febrer N5 

Steatoda nobilis H Menorca 12/03/2019 Interior de edificación Bosco Febrer N6 

Steatoda grossa H A Coruña 22/01/2015 Vivienda I. Delgado SG1 

Steatoda grossa H A Coruña 21/02/2015 Vivienda I. Delgado SG2 

Steatoda grossa M A Coruña 19/06/2015 Interior de edificación I. Delgado SG3 

Steatoda grossa M A Coruña 27/06/2015 Interior de edificación I. Delgado SG4 

Steatoda grossa M A Zapateira, A Coruña 01/10/2015 Jardín semiurbano I. Delgado SG5 

Steatoda grossa i A Coruña 01/11/2015 Interior de edificación I. Delgado SG6 

Steatoda grossa i A Coruña 20/08/2018 Interior de edificación I. Delgado SG7 

Steatoda grossa i A Coruña 06/10/2018 Interior de edificación I. Delgado SG8 

Steatoda grossa i A Coruña 06/10/2018 Interior de edificación I. Delgado SG9 

 

Para realizar el análisis filogenético se decidió el uso de los genes nucleares 18S 

rRNA (18S), 28S rRNA (28S), e Histona H3 (H3), y los genes mitocondriales citocromo 

c oxidasa subunidad I (COI), 16SrRNA (16S). Para ellos, se emplearon los pares de 

cebadores sugeridos en (Agnarsson, Maddison y Avilés, 2007), disponibles en la Tabla 

2. Los cebadores fueron fabricados por Isogen Life Science. Se recibieron liofilizados y 

se diluyeron hasta una concentración de 100 µM en agua ultrapura. 

Tabla 2. Cebadores empleados para la amplificación de los genes de interés 

Universal Secuencia Referencia Reverso Secuencia Rerferencia Tm (ºC) 

18S-4F 
5'-CCAGCAGCCG 
CGCTAATTC-3' 

(Giribet et al., 1996) 9R 
5’-GATCCTTCCGC 
AGGTTCACCTAC-3’ 

(Giribet et al., 1996) Gradiente 

28SC 
5'-GGTTCGATTA 
GTCTTTCGCC-3' 

(Whiting et al., 1997) 28SO 
5’-GAAACTGCTCAA 
AGGTAAACGG-3’ 

(Whiting et al., 1997) 50 

H3aF 
5'-ATGGCTCGTAC 
CAAGCAGACVGC-3' 

(Colgan et al., 1998) H3aR 
5’-ATATCCTTRGGC 
ATRATRGTGAC-3’ 

(Colgan et al., 1998) 56 

LCOI1490 
5'-GGTCAACAAATC 
ATAAAGATATTGG-3' 

(Folmer et al., 1994) 
C1-N-
2776 

5’-GGATAATCAGAA 
TATCGTCGAGG-3’ 

(Hedin y Maddison, 2001) 44 

16SF 
5'-CTAAGGTAGCAT 
AATCA-3' 

(Agnarsson, Maddison y 
Avilés, 2007) 

16SR 
5’-ATGATCATC 
CAATTGAT-3’ 

(Agnarsson, Maddison y 
Avilés, 2007) 

47 

 

Para amplificar dichos genes se emplearon los protocolos de temperaturas 

sugeridos por (Agnarsson, Maddison y Avilés, 2007). Se realizaron 34 iteraciones del 

siguiente ciclo: 30 s a 95°C, 45 s a la temperatura de anillamiento de los cebadores 

(Tabla 2), y 45 s a 72°C, comenzando con un único ciclo de 2 min a 95 °C y finalizando 

con otro de 10 min a 72 °C. En el caso del gen 18S se realizaron 20 ciclos en los que 

se estableció un gradiente para la temperatura de anillamiento desde 58 °C hasta 45 

°C, seguidos por 20 ciclos a 45 °C. Las mezclas de PCR, por muestra, contenían, 12,5 
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µL de NZYTaq 2× Colourless Master Mix, separate MgCl2 de NZYtech, 1 µL de MgCl2 

50 µM, 0,1 µL de cada uno de los cebadores (universal y reverso) y 10,3 µL de agua 

ultrapura. 

En una serie de reacciones de PCR adicionales únicamente para el gen COI, se 

siguió el protocolo de temperaturas descrito, empleando las temperaturas de 

anillamiento de 44 ºC (Agnarsson, Maddison y Avilés, 2007), y de 56 y 58 ºC, las 

sugeridas por el fabricante de los cebadores como temperaturas de anillamiento para 

cada uno de ellos. Asimismo, para cada temperatura se emplearon tres concentraciones 

de MgCl2 diferentes: 1, 2 y 4 mM, variando los volúmenes de la disolución de MgCl2 

comercial y de agua ultrapura. Posteriormente se ensayaron también tres 

concentraciones adicionales de MgCl2: 5, 7 y 10 mM. Todas las reacciones de PCR se 

llevaron a cabo en un termociclador T100 de Bio-Rad. 

Para comprobar la obtención de los productos de PCR se realizó una separación 

por electroforesis en gel de agarosa (NZYtech) al 1,5 % en peso. 

Los productos de PCR obtenidos se secuenciaron en los Servizos de Apoio á 

Investigación de la Universidade da Coruña. Los productos de PCR se purificaron 

enzimáticamente. La secuenciación se llevó a cabo en un analizador genético 3130xl de 

Applied Biosystems. 

Para los análisis filogenéticos de la subfamilia Latrodectinae se emplearon 

secuencias del gen COI obtenidas de la base Nucleotide del National Center for 

Biotechnology Information (National Center for Biotechnology Information U.S. National 

Library of Medicine). Asimismo, se emplearon secuencias de este gen de Steatoda 

nobilis y Steatoda paykulliana disponibles en la base de datos The Barcode of Life Data 

System (Ratnasingham y Hebert, 2007). Los números de acceso de las secuencias 

empleadas figuran la Tabla 4, Anexo 1 (página 25). 

 Análisis de datos filogenéticos 

El alineamiento de las secuencias se realizó empleando el software MUSCLE 

(Edgar, 2004), disponible en el paquete de análisis de datos genéticos y moleculares 

MEGA X (Kumar et al., 2018). Posteriormente se halló el codón de inicio de la traducción 

a través de los datos complementarios proporcionados por la base de datos NCBI para 

las secuencias empleadas, y se eliminaron los fragmentos de las secuencias anteriores 

a la misma. Se halló la longitud codificante de los fragmentos y se eliminaron los 

fragmentos posteriores al final de dicha parte codificante.  

Como paso previo al análisis filogenético, se realizó una estima del parámetro 

de forma para la distribución gamma discreta, empleando el paquete de análisis MEGA 

X. Posteriormente, y empleando los valores obtenidos, se realizó un análisis filogenético 

mediante el método Neighbor-Joining (Saitou y Nei, 1987), obteniendo un árbol producto 

de 1000 réplicas de bootstrap. El árbol obtenido y las secuencias alineadas se 

emplearon para poner a prueba la hipótesis de la existencia de un reloj molecular, es 

decir, la existencia de tasas de evolución constante etre las diferentes secuencias 
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empleadas. Para ello se usó el análisis de reloj molecular mediante máxima verosimilitud 

del paquete MEGA X. 

Además del árbol obtenido por el método Neighbor-Joining, se construyeron 

árboles mediante el método de máxima verosimilitud (Tamura y Nei, 1993) a través del 

paquete MEGA X, obteniendo un árbol consenso con 1000 réplicas de bootstrap; y 

según el método de máxima verosimilitud mediante el software PhyML 3.0 (Guindon 

et al., 2010) empleando el software de selección automática del modelo de sustitución 

SMS (Smart Model Selection) (Lefort, Longueville y Gascuel, 2017), con prueba 

estadística de soporte para las ramas del árbol approximate likelihood ratio test (aLRT) 

(Hordijk y Gascuel, 2005). 

En todos los casos se consideró aceptable un apoyo estadístico superior al 70 

%, pero en alguno de los árboles obtenidos se representaron ramas con un apoyo 

superior al 65 % para mayor claridad. 

4. RESULTADOS 

 Reconstrucción de su expansión fuera de su territorio natural 

Área de origen 

La especie fue descrita como Lithyphantes nobilis por T. Thorell en 1875, en 

base a un macho adulto y una hembra inmadura. En la descripción indica escuetamente 

que se halla en la Isla de Madeira.  

Diferentes citas posteriores tienen interés por su proximidad a la fecha de 

descripción (Warburton, 1892; Kulczynski, 1899), e indican su presencia en las islas de 

Madeira y de Porto Santo. Recientemente, aparece en catálogos de las islas de Madeira, 

Porto Santo y Selvagems  (Borges et al., 2008; Cardoso y Henriques, 2009; Crespo 

et al., 2009). 

Pickard-Cambridge, 1907 indica que halló esta especie en un cargamento de 

plátanos proveniente de las Islas Canarias, quizás en la primera mención a su presencia 

a este territorio. A pesar de que diferentes fuentes la citan en Canarias (p.ej. Wunderlich, 

1987), e incluso como nativa de estas islas (Roberts, 1993; Kulczycki, Legittimo y 

Simeon, 2012), diferentes catálogos publicados (Izquierdo et al., 2004; Rodríguez 

Luengo, Wong y Pagad, 2018) indican que la especie es probablemente introducida o 

introducida en el archipiélago. Aunque históricamente se citaba en Lanzarote y Tenerife, 

actualmente se puede hallar en todas las islas (Izquierdo et al., 2004). 

En las islas Azores es probablemente introducida. Como tal la listan 

publicaciones recientes y catálogos faunísticos de este archipiélago (Schmidt, 1990; 

Borges et al., 2008; Lissner y Borges, 2011). 
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Expansión por Europa y Oriente Medio 

La primera cita en Europa de esta especie fue en Reino Unido, en Torquay 

(Pickard-Cambridge, 1879), como Steatoda clarkii. Pickard-Cambridge (1879), sin 

embargo, indica que el ejemplar en que se basa la cita le fue cedido por el reverendo 

Hamlet Clark y que estaba mal etiquetado y olvidado. Algunos autores consideran esta 

cita como dudosa (Bauer et al., 2019). En todo caso, Jackson (1907) describe poco más 

tarde un ejemplar hallado en Hastings. El mismo año, Pickard-Cambridge (1907) reporta 

otro hallazgo de esta especie en territorio británico, en un cargamento de plátanos 

procedentes de las Islas Canarias.  

Trabajos más recientes indican que la especie está actualmente extendida por 

gran parte de la isla de Gran Bretaña (Roberts, 1993; Snazell y Jones, 1993; Bee, Oxford 

y Smith, 2017). En los mapas de distribución basados en el Spider Recording Scheme 

de la British Arachnological Society figuran abundantes poblaciones en el tercio sur de 

la isla, disminuyendo hacia el norte  (Bee, Oxford y Smith, 2017; Lee, 2019). 

La especie ha sido citada por primera vez en Irlanda recientemente (Nolan, 1999) 

y se recoge su presencia y expansión en estudios recientes (Dugon et al., 2017; J.P. 

Dunbar et al., 2018; John P. Dunbar et al., 2018). 

Es posible que existieran poblaciones en España a finales del siglo XIX. En una 

comunicación de Pickard-Cambridge, se indica el examen de ejemplares provenientes 

de Madeira y España (Pickard-Cambridge, 1899). Aunque puede referirse a las islas 

Canarias, es posible también que se trate de un ejemplare recogido en la Península.  

Melic, 1994 aporta las “primeras citas concretas para España peninsular”, y se 

cita como especie presente en Portugal en algunos trabajos de los años 1990 (Snazell 

y Jones, 1993). Desde entonces se ha documentado su presencia en gran parte de 

España y de la Península (Ferrández et al., 2006; Cardoso y Morano, 2010; Martínez 

Sabarís, 2016; Morano et al., 2019). 

En Italia fue hallada por primera vez en 2004 (Kulczycki, Legittimo y Simeon, 

2012), y se recoge su presencia en trabajos y catálogos publicados recientemente. 

(Kulczycki, Legittimo y Simeon, 2012; Pantini, Sassu y Serra, 2013; Pantini y Isaia, 

2018).  

Su presencia actual en Francia se recoge en inventarios (Muséum national 

d’Histoire Naturelle, 2019). La primera cita en este territorio data de 1998 (Ledoux, Jean-

Claude Raphaël, 1998). Con esta, también se documenta su presencia en el norte de 

África y en Córcega. 

En Alemania, se registra su presencia a mediados del siglo XX (Schmidt, 1954, 

1956), aunque parece improbable que se establecieran poblaciones derivadas de esas 

introducciones accidentales (Bauer et al., 2019). En trabajos recientes (Arachnologische 

Gesellschaft, 2019; Bauer et al., 2019) se recogen citas dispersas por el país. Otros 

trabajos recogen citas para el noroeste de Europa (Van Keer, 2010). 

 En 2013 se registra su presencia en Irán (Zamani et al., 2015), en su primera 

cita confirmada en territorio asiático. 
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Empleando el portal de citas de biodiversidad GBIF, que compila datos 

bibliográficos y de portales fotográficos se hallan registros de la especie en Portugal 

continental, Madeira y Azores, España continental, Islas Canarias, Francia (incluyendo 

Córcega), Reino Unido, Países Bajos, Italia y Bélgica (Gbif.org, 2017). 

Expansión por América 

El primer hallazgo de S. nobilis en America se produce en California (Vetter y 

Rust, 2012). Actualmente parece estar extendida por California (Vetter, 2014). En la 

base de datos GBIF de  (Gbif.org, 2017) se recoge su presencia en Texas y en Nueva 

York, pero estas observaciones se presentan dudosas. En la base de datos GBIF figuran 

citas en México, en la Baja California, próximas a la distribución confirmada en la 

California estadounidense. En la base de datos “naturalista.mx” figuran citas al sur de 

esta área, en Guadalajara o México DC (Naturalista CONABIO, sin fecha) que no 

pueden asignarse a Steatoda nobilis (comprobado personalmente a través de las 

imágenes disponibles de estas citas). 

En Sudamérica se ha hallado por primera vez en Chile, en 2014, en su primera 

cita georeferenciada del hemisferio Sur (Taucare-Ríos, Mardones y Zúñiga-Reinoso, 

2016), y posteriormente en Ecuador y Colombia, en 2018 (Faúndez et al., 2018). Su 

presencia en Chile ha recibido especial atención (Faúndez y Téllez, 2016a), llegándose 

a registrar una mordedura (Faúndez y Téllez, 2016b). En estas fuentes se indica el 

hallazgo de esta especie en hábitats humanizados. 

 Evaluación de su impacto sobre especies y ecosistemas en las áreas 
en las que es alóctona 

Existen diferentes estudios sobre su avance en territorios de clima mediterráneo 

como Italia (Kulczycki, Legittimo y Simeon, 2012), California (Vetter y Rust, 2012), o 

clima atlántico, como Irlanda (Dugon et al., 2017; J.P. Dunbar et al., 2018) que sugieren 

que la especie se adapta bien a diversos climas, en especial a hábitats humanizados. 

Además, existen evidencias de que se reproduce con facilidad y de forma prolífica 

durante todo el ciclo, a excepción de los meses más fríos, gracias a la capacidad de las 

hembras de almacenar el esperma de los machos largo tiempo tras un único encuentro 

con ellos (Kulczycki, Legittimo y Simeon, 2012; Dugon et al., 2017). 

En la literatura se ha registrado la depredación de diferentes invertebrados 

autóctonos en áreas en las que ha sido introducida (Kulczycki, Legittimo y Simeon, 2012; 

Vetter y Rust, 2012; Dugon et al., 2017) y un examen de varias fotografías en portales 

en línea para naturalistas sugiere que ocurre lo mismo en el territorio ibérico, donde se 

ha registrado el consumo de pequeños himenópteros (Valverde, 2008), coleópteros 

(Collado, 2008), dípteros (Antúnez, 2015a), incluso algunos invertebrados depredadores 

de talla comparable, como mantodeos (ninfa de Mantis religiosa (Linnaeus, 1758)) 

(Antúnez, 2015b), otros arácnidos (Antúnez, 2016) o Vespa velutina (Lepeletier, 1836) 

(Antúnez, 2015c). 
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Esta evidencia fotográfica es soportada por diferentes observaciones personales 

realizadas en Galicia y Asturias, donde se registró el consumo de coleópteros, 

himenópteros, hemípteros y lepidópteros nocturnos de varias tallas (Figura 5). 

 

Figura 5. Steatoda nobilis en Samalea, Asturias, con varias presas, a saber, un coleóptero, un 
pequeño himenóptero y varios hemípteros 

También existen registros de depredación extremadamente interesantes sobre 

Zootoca vivipara (Lichtenstein, 1823) en Irlanda (John P. Dunbar et al., 2018) y 

evidencia fotográfica de la depredación sobre Podarcis sp. en España (Aroca, 2012). 

En diferentes fuentes se indica que su modo de entrada en los territorios en los 

que es introducida es a través de cargamentos de plátanos (Jackson, 1907; Pickard-

Cambridge, 1907; Schmidt, 1956; Roberts, 1993; Snazell y Jones, 1993; Kulczycki, 

Legittimo y Simeon, 2012; Vetter y Rust, 2012). 

 Obtención de datos para llevar a cabo el análisis filogenético 

En el proceso de extracción de ADN se descartó la muestra G8 (Tabla 1), por 

hallarse en mal estado. Para el resto de muestras se obtuvo la concentración y 

diferentes parámetros de calidad y pureza de ADN genómico extraído (Tabla 5, Anexo 

2). En rojo figuran los valores que no superan el umbral recomendable de calidad 

(Thermo Fischer, sin fecha). 

Inicialmente se realizaron reacciones de PCR para todos los extractos y todos 

los genes. Para estas pruebas no se obtuvo ningún producto de PCR. 

Posteriormente, se seleccionaron las dos muestras de mejor calidad: G7 y N6, 

que figuran en azul en la Tabla 5, Anexo 2, con las que siguieron los protocolos descritos 

a diferentes temperaturas y concentraciones de MgCl2 únicamente para el gen COI. 

No se obtuvieron productos de PCR en ninguna ocasión para la muestra N6, y 

en el caso de la muestra G7, correspondiente a Steatoda grossa, se obtuvieron 

productos únicamente a una concentración de MgCl2 de 4,17 mM y empleando como 

temperaturas de anillamiento 44, 56 y 58ºC. Se observó la obtención de productos de 

PCR para las tres temperaturas, obteniéndose una mayor concentración a la menor de 
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las tres (Figura 6). A pesar del aparente éxito de esta reacción, no se obtuvo una 

secuenciación satisfactoria del producto de PCR descrito. 

 

Figura 6. Resultado de la electroforesis de los productos de PCR de las muestras N6 y G7 a 
tres temperaturas: 44, 56 y 58ºC, y a tres concentraciones de MgCl2: 1,04, 2,08 y 4,17 mM. 

 Análisis de datos filogenéticos 

Se consiguieron alinear las 42 secuencias empleadas. El resultado del 

alineamiento de los fragmentos de la secuencia codificante, se proporciona como 

archivo digital, en formato FASTA, en el CD adjunto a la presente memoria, con el 

nombre DelgadoFerreiro_Ignacio_TFG_2019_alineamiento_02de3.fas 

El valor hallado del parámetro de forma de la distribución gamma discreta es de 

0,2599. Se obtienen 4 árboles filogenéticos, según los métodos estadísticos descritos 

(Tabla 3). Todos ellos muestran ramas con apoyos superiores al 70 %.  

Tabla 3. Relación de árboles filogenéticos obtenidos 

Método (Software) Código Figura Página 

Neighbor-Joining (MEGA X) NJ 
(Figura 7, 
Anexo 3) 

27 

Máxima verosimilitud (MEGA X) ML-MEGA 
(Figura 8, 
Anexo 3) 

28 

Máxima verosimilitud (PhyML 3.0) 
con prueba de apoyo tipo aLRT 

ML-PhyML-aLRT 
(Figura 9, 
Anexo 3) 

29 
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5. DISCUSIÓN 

 Reconstrucción de su expansión fuera de su territorio natural 

Las referencias al origen de esta especie la fijan en el archipiélago de Madeira, 

o bien en Canarias y Madeira. Las diferentes fuentes consultadas están de acuerdo en 

que es una especie introducida en las islas Azores. 

Su presencia en Europa data de 1879, aunque esta fecha parece ser dudosa y 

diferentes fuentes indican 1907 como año de entrada en el Reino Unido. Aunque no 

está claro que la especie estuviera presente otras áreas de Europa en esas fechas, 

parece probable que el continuo tránsito de naves entre España continental y las Islas 

Canarias, y entre Portugal continental y el archipiélago de Madeira, propiciara una 

introducción por esta vía en el continente.  

Se desconoce si se produjo una expansión a partir de estos puntos por el resto 

de Europa continental o la distribución actual es producto de sucesivos eventos de 

introducción. Para averiguarlo, serían necesarios estudios genéticos de las poblaciones 

europeas y del modo de dispersión de esta especie.  

La distribución actual sugiere que la Península Ibérica, junto con Reino Unido, 

pueden haber sido los puntos de introducción en Europa más relevantes, desde los 

cuales se produjo una expansión creciente en el subcontinente. 

En Norteamérica, su distribución localizada podría significar un número discreto 

o un único evento de introducción, seguido por una expansión local, mientras que en 

Sudamérica su colonización se adivina más compleja, al haberse hallado ejemplares en 

localizaciones dispersas y asociados a hábitats humanizados.   

 Evaluación de su impacto sobre especies y ecosistemas en las áreas 
en las que es alóctona 

Los datos disponibles, si bien no permiten construir una imagen completa del 

impacto global de esta especie en España, pueden considerados como preocupantes. 

Las evidencias de interacción con especies autóctonas en territorios en los que es 

introducida fuera de la Península Ibérica son relevantes, y abundantes evidencias 

fotográficas indican que interacciones de naturaleza similar ocurren en España. Un 

inventario detallado de las poblaciones en España y un estudio de su dieta, o del 

solapamiento de su nicho con el de otras especies autóctonas con posible 

desplazamiento de las mismas, reforzarían la candidatura de esta especie a ser 

introducida en el Catálogo Español de Especies Exóticas Invasoras. 

 Obtención de datos para llevar a cabo el análisis filogenético 

La obtención de marcadores genéticos para la especie objeto de este estudio, 

Steatoda nobilis, fue insatisfactoria. Esto se puede deber a varios factores. Una de las 

hipótesis es la falta de correspondencia entre los cebadores y las secuencias objetivo. 

Sin embargo, los cebadores empleados han sido usados ampliamente en diferentes 

grupos de Araneae, Arthropoda o Animalia, demostrando su eficacia.  
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Debe examinarse la posibilidad de un error durante el procedimiento 

experimental, como un proceso de contaminación o una incorrecta resuspensión de los 

cebadores liofilizados, con agitación insuficiente, que podría explicar los resultados 

irregulares. 

A la vista de los resultados, se ve necesario un proceso de optimización 

minucioso, incluyendo etapas como el diseño de los cebadores o la exploración de un 

amplio rango de variables experimentales. 

 Análisis de datos filogenéticos 

Los resultados obtenidos para la subfamilia Latrodectinae tienen un alcance 

limitado, al disponer de un único marcador genético como criterio para establecer las 

filogenias. A pesar de eso, permiten establecer relaciones filogenéticas entre algunas 

de las especies estudiadas. Los árboles “NJ” (Figura 7, Anexo 3) y “ML-MEGA” (Figura 

8, Anexo 3), permiten establecer las siguientes agrupaciones: 

a) Un clado formado por las especies del género Latrodectus, (clado mactans, 

sensu Garb, González y Gillespie, 2004, que contiene todas las especies 

estudiadas a excepción de Latrodectus geometricus y Latrodectus 

rhodesiensis. Estos árboles permiten reconstruir las relaciones existentes 

entre alguna de las especies que los forman, que concuerdan en gran medida 

con lo publicado en Garb, González y Gillespie, 2004. 

b) Un clado formado por Latrodectus geometricus y Latrodectus rhodesiensis 

(clado geometricus, sensu Garb, González y Gillespie, 2004), que parece 

tener una posición basal con respecto al clado mactans, y estar quizás 

relacionado con especies de Crustulina o Steatoda 

c) Un clado formado por Steatoda bipunctata, Steatoda borealis y Steatoda 

hespera, en el que la primera de ellas tendría una posición basal con 

respecto a las otras dos. 

En el árbol “ML-PhyML-aLTR” (Figura 9, Anexo 3) también se recogen estas 

relaciones, y permite adicionalmente establecer la existencia de los siguientes grupos: 

a) Un clado, con posición basal con respecto al resto de los Latrodectinae, 

formado por Steatoda nobilis, Steatoda paykulliana y Steatoda capensis. 

b) Un grupo formado por Steatoda castanea, como grupo hermano del grupo 

Steatoda (parte), Crustulina, Asagena y Latrodectus. 

c) Una agrupación de las dos especies del género Asagena, y de Steatoda 

washona con el clado mactans, sensu Garb, González y Gillespie, 2004. 

d) Un clado formado por el resto de especies de Steatoda (S. grossa, S. 

hespera, S. borealis, S. bipunctata, S. triangulosa, S. albomaculata), el clado 

geometricus y las especies del género Crustulina. 

e) Dentro de este, un clado formado por Steatoda hespera, Steatoda borealis  y 

Steatoda bipunctata, pero con menor resolución que en los anteriores 

árboles obtenidos 

f) También dentro de este, el clado geometricus, relacionado con S. triangulosa 

y otras especies del género Steatoda y Crustulina. 
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El uso de varios métodos de análisis estadístico con resultados concordantes 

permite establecer una serie de relaciones entre los géneros y especies de la subfamilia 

Latrodectinae. Las relaciones entre los miembros del género Latrodectus son 

consistentes con las publicadas, y parece necesaria la revisión del clado geometricus. 

Por otra parte, las relaciones los géneros Asagena, Crustulina y Steatoda parecen 

presentar mayor complejidad. 

En Breitling, 2019 se propone que Crustulina y Asagena son probablemente 

sinónimos de Steatoda, en base a análisis de máxima verosimilitud basados en el gen 

COI similares a los presentados en este trabajo. Aunque parece que existen evidencias 

en este sentido, al menos para Crustulina, a la vista de la complejidad de esta subfamilia 

y las limitaciones del uso de un único marcador genético, se ve necesario un análisis 

más completo para proponer modificaciones taxonómicas de tal calado en esta 

subfamilia, incluyendo un mayor número de marcadores e incluso evidencias 

morfológicas y comportamentales. 

Sin embargo, a pesar de las limitaciones, el presente análisis permite conocer 

algunas relaciones interesantes, como la agrupación de Steatoda nobilis, Steatoda 

paykulliana y Steatoda capensis, que constituirían uno de los grupos basales dentro de 

la subfamilia Latrodectinae, la asociación de S. hespera, S. borealis y S. bipunctata, o 

la aparente proximidad del clado geometricus con algunas especies del género 

Steatoda. 

6. CONCLUSIONES 

Conclusiones 

• La revisión de la expansión de Steatoda nobilis fuera de su área de origen revela 

una historia de introducciones accidentales compleja. Aunque se conoce la 

presencia actual de la especie en Europa, no están caracterizadas las vías de 

expansión en este territorio. Se desconoce el origen de las poblaciones 

americanas, pero existen poblaciones en el sudeste de Estados Unidos y varios 

puntos de Sudamérica, que pueden indicar uno o varios eventos de introducción 

accidental. 

• Las evidencias de interacción de Steatoda nobilis con las especies autóctonas y 

el medio ambiente en las áreas en las que es introducida, dibujan una situación 

preocupante, ya que depreda sobre fauna autóctona y se adapta a ambientes 

muy diversos. Los datos existentes para España indican que la especie puede 

causar un fuerte impacto en la fauna autóctona y que es necesario valorar que 

sea incluida en el Catálogo Español de Especies Exóticas Invasoras. 

• No fue posible la secuenciación de los genes seleccionados para Steatoda 

nobilis, posiblemente debido a algún factor experimental. Es necesario un 

proceso minucioso de optimización experimental para obtener las condiciones 

adecuadas para llegar a aislar y secuenciar los genes deseados. 

• Los trabajos publicados y el presente análisis indican que la subfamilia 

Latrodectinae (familia Theridiidae) es compleja, y que es posible que en ella 
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existan géneros polifiléticos. Existen evidencias de que Steatoda nobilis es 

próxima a Steatoda paykulliana y Steatoda capensis, y que juntas constituyen 

uno de los grupos basales de la subfamilia. 

• Ante la complejidad hallada en esta subfamilia parece necesario un estudio más 

detallado, empleando diferentes marcadores genéticos y evidencias 

morfológicas y comportamentales. 

Conclusións 

• A revisión da expansión de Steatoda nobilis fñora da súa ñarea de orixe revela 

unha historia de introduccións accidentais complexa.  Aínda que se coñece a 

súa presenza actual en Europa,  non están as vías de expansión neste territorio. 

Descoñécese a orixe das poboacións americanas, pero existen poboacións no 

sueste de Estados Unidos e varios puntos de Suramérica que poden indicar un 

ou varios puntos de introdución accidental. 

• As evidencias de interacción de Steatoda nobilis coas especies autóctonas e o  

medio ambiente nas áreas nas que é introducida, debuxan unha situación 

preocupante, xa que depreda sobre fauna autóctona e se adapta a ambientes 

moi diversos. Os datos existentes para España indican que a especie pode 

causar un forte impacto na fauna autóctona e que é necesario valorar que sexa 

incluída no Catálogo Español de Especies Exóticas Invasoras. 

• Non foi posible a secuenciación dos xenes seleccionados para Steatoda nobilis, 

posiblemente debido a algún factor experimental. É necesario un proceso 

minucioso de optimización experimental para obteren as condicións adecuadas 

para chegar a illar e secuenciar os xenes desexados. 

• Os traballos publicados e a análise indican que la subfamilia Latrodectinae 

(familia Theridiidae) é complexa, e que é posible que nela existan xéneros 

polifiléticos. Existen evidencias de que Steatoda nobilis é próxima a Steatoda 

paykulliana e a Steatoda capensis, e que xuntas constitúan un dos grupos basais 

da subfamilia. 

• Ante la complexidade achada nesta subfamilia parece necesario un estudo máis 

detallado, empregando diferentes marcadores xenéticos e evidencias 

morfolóxicas e comportamentales. 

Conclusions 

• The revision of the expansion of Steatoda nobilis outside its original area reveals 

a complex history of accidental introductions. Although the current presence of 

the species in Europe is known, the expansion paths are not yet characterized. 

The origin of the American populations is unknown, but there are populations in 

South-West USA and several locations of South America, that might indicate one 

or several accidental introduction events. 

• The evidences of interaction of Steatoda nobilis with indigenous species and the 

environment in the areas in which it is introduced, illustrate a worrying situation 

as it prays on indigenous fauna and can adapt to very diverse environments. The 

existing data for Spain indicates that the species can cause a great impact on the 
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indigenous fauna and that it is necessary to evaluate if it should be included in 

the Catálogo Español de Especies Exóticas Invasoras. 

• It was not possible to sequence the selected genes for Steatoda nobilis, possibly 

due to some experimental factor. A thorough experimental optimization process 

would be necessary to obtain the adequate conditions to isolate and sequence 

the desired genes. 

• The published works and the present analysis indicate that the subfamily 

Latrodectinae (family Theridiidae) is complex and it is possible that polyphyletic 

genera exist within it. Evidences exist that Steatoda nobilis is close to Steatoda 

paykulliana and Steatoda capensis, and that together they constitute one of the 

basal groups of the subfamily. 

• In the face of the complexity found in this subfamily a more detailed study appears 

to be necessary, using different genetic markers and different morphological and 

behavioral evidences. 
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ANEXOS 

Anexo 1. Secuencias empleadas en la reconstrucción filogenética 

Tabla 4. Números de acceso de las secuencias del gen COI empleadas. Se indican, sin 
asterisco, las recuperadas de la base de datos Nucleotide del NCBI (National Center for 

Biotechnology Information U.S. National Library of Medicine, sin fecha), y con un asterisco, de 
la base de datos BOLD (Ratnasingham y Hebert, 2007) 

Especie Nº de acceso NCBI o BOLD* Código (árboles filogenéticos) 

Araneus diadematus HQ977123 A.diadematus 

Asagena americana KM840793 A.americana 

Asagena phalerata KT894352 A.phalerata 

Crustulina atera MG045903 C.atera 

Crustulina guttata HM417003 C.guttata 

Crustulina scabripes KX039134 C.scabripes 

Crustulina sticta HM434059 C.sticta 

Grammostola rosea HQ977123 G.rosea 

Latrodectus antheratus AY383047 L.antheratus 

Latrodectus bishopi AY383060 L.bishopi 

Latrodectus corallinus AY383061 L.corallinus 

Latrodectus diaguita AY383063 L.diaguita 

Latrodectus geometricus AY383046 L.geometricus 

Latrodectus hasseltii AY383051 L.hasseltii 

Latrodectus hesperus AY383070 L.hesperus 

Latrodectus katipo AY383052 L.katipo 

Latrodectus mactans AY383054 L.mactans 

Latrodectus menavodi AY383075 L.menavodi 

Latrodectus mirabilis AY383076 L.mirabilis 

Latrodectus pallidus AY383055 L.pallidus 

Latrodectus renivulvatus AY383057 L.renivulvatus 

Latrodectus revivensis AY383078 L.revivensis 

Latrodectus rhodesiensis AY383058 L.rhodesiensis 

Latrodectus thoracicus GU112104 L.thoracicus 

Latrodectus tredecimguttatus AY383080 L.tredecimguttatus 

Latrodectus variegatus AY383083 L.variegatus 

Latrodectus variolus AY383059 L.variolus 

Lycosa terrestris MK155004 L.terrestris 

Steatoda albomaculata KM833799 S.albomaculata 

Steatoda bipunctata GU682467 S.bipunctata 

Steatoda borealis EU003307 S.borealis 

Steatoda capensis KC414086 S.capensis 

Steatoda castanea GU338700 S.castanea 

Steatoda cingulata JN817103 S.cingulata 

Steatoda grossa AY383086 S.grossa 

Steatoda grossa HQ977152 S.grossa 

Steatoda hespera HQ580777 S.hespera 

Steatoda nobilis BBUSE071-11* S.nobilis 

Steatoda nobilis BBUSE073-11* S.nobilis 

Steatoda paykulliana SPIEU1297-11* S.paykulliana 

Steatoda triangulosa GU682506 S.triangulosa 

Steatoda washona KP652859 S.washona 
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Anexo 2. Concentración y parámetros de calidad y pureza del ADN 
genómico extraído 

Tabla 5. Concentración y parámetros de pureza para los productos de la extracción. Destacado 
en azul: muestras seleccionadas para las reacciones PCR adicionales.  

Muestra 
Concentración 

(µg/ml) 
A (260 nm) A (280 nm) 

A(260 nm)/ A 
(280nm) 

A(260 nm)/ A 
(280nm) 

G1 11,11 0,222 0,137 1,619 1,760 

G2 9,47 0,189 0,108 1,748 1,361 

G3 17,86 0,357 0,199 1,792 1,710 

G4 8,29 0,166 0,092 1,800 1,344 

G5 15,48 0,310 0,161 1,923 1,828 

G6 18,26 0,365 0,193 1,888 1,892 

G7 33,62 0,672 0,367 1,830 2,102 

G9 11,00 0,220 0,117 1,888 1,447 

G9 10,97 0,219 0,117 1,877 1,420 

N1 15,14 0,305 0,173 1,781 1,660 

N2 27,34 0,547 0,337 1,622 0,868 

N3 2,73 0,055 0,032 1,795 0,708 

N4 22,12 0,442 0,416 1,063 1,066 

N5 6,78 0,136 0,079 1,719 1,255 

N6 41,65 0,833 0,465 1,794 2,118 
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Anexo 3. Árboles filogenéticos  

 

Figura 7. Árbol obtenido mediante el método Neighbour-Joining en el paquete MEGA X 
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Figura 8 Árbol filogenético obtenido mediante el método de máxima verosimilitud en el paquete 
MEGA X 
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Figura 9. Árbol obtenido mediante el método de máxima verosimilitud empleando el software 
PhyML y SMS, y apoyo estadístico de tipo aLRT 


