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INTRODUCCION

Los lipidos comprenden una amplia gama de moléculas agrupables en varias clases y subclases segiin su
estructura. Esta amplia heterogeneidad resulta en una variada funcionalidad, actuando como reservorios
de energia, componentes estructurales de la membrana celular o moléculas de sefializacién celular. Entre
estas funciones, los lipidos y su metabolismo son cruciales para la respuesta inmunitaria, modulando la
capacidad funcional y de diferenciacién de varias células inmunitarias (Hortova-Kohoutkova et al., 2021;
O’Donnell et al., 2019). En estudios previos se confirmé cierto determinismo genético del lipidoma del
plasma porcino, asi como la existencia de interacciones genéticas con varios fenotipos de inmunidad. El
objetivo de este trabajo es estudiar en profundidad las regiones genémicas asociadas a la abundancia de
los distintos componentes del lipidoma plasmatico y su relacién con fenotipos de inmunidad en porcino.

MATERIAL Y METODOS

El estudio se realizé en una poblacion comercial de 300 cerdos de raza Duroc. Se determinaron los da-
tos de abundancia relativa de 982 metabolitos lipidicos en plasma mediante espectrometria de masas.
De esta misma poblacién se obtuvieron los datos de 41 fenotipos relacionados con inmunidad y salud
(Ballester et al., 2020), asi como los niveles de expresion en sangre de un total de 16.063 genes. Todos
los animales fueron genotipados con el chip GGPSNP70 Porcine HD Array, realizando posteriormente la
imputacion de genotipos a nivel de genoma completo; tras el filtrado se dispuso de un total de 8.499.177
SNPs. Con estos genotipos se realizé un estudio de asociacién a nivel gendmico (GWAS) con la abundancia
de los distintos metabolitos lipidicos mediante la herramienta fastGWA de GCTA. Adicionalmente, se
realizé un anélisis de solapamiento entre las regiones gendmicas asociadas al lipidoma y regiones aso-
ciadas a diversos fenotipos inmunitarios y/o al transcriptoma porcino.

RESULTADOS Y DISCUSION

En el andlisis de GWAS se obtuvieron 145.301 asociaciones significativas (p-valor ajustado < 0,05)
entre 104 metabolitos lipidicos y 62.582 polimorfismos, identificAndose 124 regiones genémicas po-
tencialmente asociadas a uno o varios de los metabolitos que conforman el perfil lipidico del plasma
porcino. Un andlisis mas detallado revel6 la localizacién en dichas regiones de 427 genes potencial-
mente implicados en el metabolismo energético, el metabolismo lipidico y/o en la funcién inmunitaria.
La region gendmica con mayor asociacion se encontré en el cromosoma 8, asociada a tres lipidos dife-
rentes, dos sulfatidas y una fosfocolina, identificAndose los genes candidatos ELOVL6 y FABP2 entre
otros. Adicionalmente, otras cinco moléculas presentaron asociaciones en la misma regién. Cinco
lipidos presentaron una regiéon genémica asociada que solap6 con alguna de las regiones asociadas a
los niveles de 1gG, neutréfilos o plaquetas, identificAndose genes inmunitarios tales como SLA, ST3GAL1
o RAD1. A nivel del transcriptoma porcino, el lipidoma compartié regiones genémicas asociadas en
cis a la expresién de 370 genes con funciones metabdlicas o inmunitarias.

CONCLUSION

Se han identificado regiones genémicas y genes candidatos asociados al lipidoma porcino que en al-
gunos casos estan funcionalmente implicados en caracteres de inmunidad. Estos resultados profundizan
en la relacion genética entre el perfil lipidico y la capacidad inmunitaria, y apuntan la posibilidad de
utilizar algunos componentes lipidicos como biomarcadores.
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