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EL MICROBIOMA COMO PREDICTOR DE EFICIENCIA EN CERDOS IBERICOS
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INTRODUCCION

La composicion microbiana intestinal tiene una funcién importante en la salud de los cerdos y ha sido
utilizada como predictor de caracteres productivos en “cerdo blanco”. Estudios recientes han explorado
la composicion microbiana en diferentes lineas de cerdos Ibéricos (Lopez-Garcia et al., 2021; Heras-
Molina et al., 2024; Azouggagh et al., 2025). Sin embargo, no hay evidencias previas sobre la relacion
entre el microbioma intestinal y caracteres de crecimiento, eficiencia y comportamiento alimentario.
El objetivo general de este trabajo fue estimar la proporcién de la varianza fenotipica explicada por
el microbioma, y estimar la capacidad de la composicion microbiana como predictor de eficiencia y
comportamiento alimentario en cerdos lbéricos en condiciones intensivas.

MATERIAL Y METODOS

Se emplearon 151 cerdos Ibéricos de un nucleo de seleccion (IngaFood S.A, Extremadura, Espaia). Se
registraron caracteres productivos y de comportamiento alimentario hasta 180 dias de edad. A los
140y 180 dias de vida, se recolectaron muestras de heces para determinar la composicién microbiana
mediante secuenciacién del gen 16S rRNA. Los componentes de varianza se estimaron mediante mo-
delos mixtos univariantes que incluyeron solo efecto genético aditivo (G), solo efecto microbioma (M)
y ambos efectos (GM), permitiendo calcular la heredabilidad (h?) y la microbiabilidad (m?), definida
como la proporcion de la varianza fenotipica explicada por el microbioma. Ademas, se realizaron va-
lidaciones cruzadas con los tres modelos para estimar la capacidad predictiva del microbioma a 140
dias de los fenotipos a 180 dias de edad.

RESULTADOS Y DISCUSION

En el analisis descriptivo del microbiota, se observaron abundancias relativas similares entre los dos
puntos estudiados. El género mas abundante a 140 dias fue Lactobacillus, mientras que Streptoccocus
predominé a los 180 dias. En general, las estimas de h? (0,21 a 0,42) fueron mayores a las estimas de
m?2 (0,16 a 0,34) para todos los caracteres evaluados. La inclusién del microbioma mejoré los valores
de ajuste del modelo (DIC) en los caracteres productivos, pero no tuvo relevancia en el caso de los ca-
racteres de comportamiento alimentario. La comparacién entre las predicciones del modelo G con el
GM revel6 que la inclusion de la composicion microbiana mejoré la capacidad predictiva para los ca-
racteres indice de conversion, consumo residual, y peso vivo a los 180 dias. No se observaron diferencias
relevantes en capacidad predictiva entre la composicién microbiana a 140 o 180 dias.

CONCLUSION

La composicion microbiana explica una proporcién moderada de la varianza fenotipica de caracteres
productivos, por lo que podria utilizarse como herramienta temprana de selecciéon. Nuestros resultados
indican que el aporte de la composicion microbiana como predictor es mayor en caracteres con menor
heredabilidad, pero no aporta informacién relevante en caracteres con heredabilidad alta.
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