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INTRODUCCION

El potencial adipogénico del cerdo ibérico define la calidad de su carne y de sus productos curados. La
grasa intramuscular (IMF) y la grasa subcutanea (SCF) y sus composiciones aportan atributos sensoriales
y nutricionales altamente valorados. Sin embargo, la medicion de estos fenotipos, ademas de su alto
coste econdmico, solo es posible tras el sacrificio, lo que limita su inclusion en programas de mejora.
Este estudio tiene como objetivo evaluar si la informacién derivada del microbiota intestinal puede
predecir dichos fenotipos. Para ello, se busca identificar el momento 6ptimo durante el periodo de en-
gorde en el que los datos del microbiota alcancen la mayor precisién predictiva de la composiciéon
grasa. Asimismo, se explora el potencial de la seleccién de variables (SV) para identificar aquellas que
son las mas relevantes, con el fin de optimizar la capacidad predictiva.

MATERIAL Y METODOS

Se recolectaron un total de 554 muestras de heces de cerdos ibéricos de la empresa Inga Food S.A, re-
partidas entre los 140 dias, 180 dias, y el final del engorde (Mat). Los animales fueron criados en con-
diciones intensivas y alimentados ad libitum. Se extrajo el ADN de las muestras para secuenciar el gen
16S y se identificaron los ASVs utilizando el pipeline nf-core/ampliseq (Straub et al., 2020). Posterior-
mente, se tomaron muestras de musculo longissimus thoracis y tejido adiposo subcutaneo de la
region coccigea, analizando su perfil de acidos grasos (FA) por cromatografia de gases de ésteres me-
tilicos (Sandler y Karo, 1992). Los caracteres evaluados incluyeron el porcentaje de 15 FA, asi como el
porcentaje de FA saturados (SFA), monoinsaturados (MUFA), poliinsaturados (PUFA) y de ®-3 y -6
PUFA, tanto en la IMF como en la SCF. Los caracteres se analizaron usando un modelo lineal mixto Ba-
yesiano que incluyé efectos de lote y linea, y una matriz de covarianzas microbianas, implementado
en BGLR (Pérez y de los Campos, 2014). La prediccion de cada fenotipo se determiné como el promedio
de la correlacién entre valores predichos y observados en los conjuntos de prueba en 50 repeticiones
de CV. En paralelo, se realizé una SV mediante Random Forest (Ho, 1995) para identificar ASVs mas
relevantes y reevaluar la capacidad predictiva en cada momento.

RESULTADOS Y DISCUSION

En ambos tejidos, la SV mejoré la prediccion de los FA, con un impacto mas relevante en caracteres co-
mo los SFA que presentaban un rendimiento basal mas bajo (r,g, o, = 0,18 vs. ro ., =031y r,
=0,40 vs. r,,.. o+ 5, =0,53), mientras que los PUFA (incluidos -3 y »-6) mantienen una alta estabilidad
en las predicciones a lo largo del tiempo (ej. PUFA: r,,, ,,.=0,69 vs. r,, .. =070y rg ..-=0,69vs.
Isoumrsy = 0.73). Ademas, la edad 6ptima de prediccion difiere segun el tipo de FA en ambos tejidos:
mientras que en los SFA es al final del engorde, para los PUFA y MUFA resulta mas apropiada a los 140
y 180 dias, lo que sugiere que los puntos de muestreo mas tempranos proporcionan sefiales mas ro-

bustas de la composicién de FA.

CONCLUSION

La composicidon microbiana en cerdos ibéricos es un indicador robusto para predecir los FA, y mediante
laSVy la eleccion adecuada del momento de muestreo, es posible mejorar la precisién de los modelos
y realizar selecciones tempranas de fenotipos como los PUFA y MUFA, incluso antes del sacrificio.
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