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INTRODUCCIÓN
La relación entre el microbioma intestinal y su hospedador es muy estrecha. Algunos microorganismos
intestinales producen ácidos grasos volátiles (AGV), que son usados en rutas metabólicas del hospe-
dador y afectan a su rendimiento productivo (Chambers et al., 2018). En este estudio analizamos las
relaciones entre la microbiota intestinal, los ácidos grasos (AG) y la genética del cerdo.

MATERIAL Y MÉTODOS
Se recogieron muestras de 285 cerdos de una población comercial Duroc × Ibérico en matadero, y se
midió mediante cromatografía de gases la composición de AG en músculo y grasa dorsal, y de AGV en
el contenido rectal. Los individuos fueron genotipados con el panel GGPSNP70 de Illumina, quedando
45.548 SNPs tras el filtrado. La microbiota rectal se estudió mediante la secuenciación de la región V3-
V4 del gen 16S ARNr, cuantificándose con el programa QIIME2 v2021.11.0 (Bolyen et al., 2019) y rea-
lizándose la asignación taxonómica mediante la base de datos SILVA 138 (Quast et al., 2012). La
relación entre los fenotipos de AG y la microbiota se analizó con el método rCCA de mixOmics v6.20.0
(Rohart et al., 2017) de R. El estudio de asociación del genoma completo (GWAS) del cerdo con la com -
posición de AG y la microbiota se llevó a cabo con GEMMA v0.98.3 (Zhou y Stephens, 2012), usando
el sexo y el lote como efectos fijos.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN
Prevotella spp. se correlacionó positivamente con la abundancia en contenido rectal de ácido butírico y
negativamente con el ácido acético. En cambio, las abundancias relativas de Akkermansia spp. y Cerasi-
coccus spp. se correlacionaron de forma negativa con el ácido butírico y positiva con el ácido acético.
Además, estos dos últimos géneros se correlacionaron positivamente con los niveles de ácido oleico en
grasa dorsal, aunque Cerasicoccus spp. también se correlacionó negativamente con el ácido palmítico.
El género más abundante, Rikenellaceae RC9 spp., mostró una correlación positiva con el ácido palmítico
y negativa con el ácido oleico en músculo. En los GWAS, se observó un solapamiento entre una región
del cromosoma 14 asociada a la abundancia de Rikenellaceae RC9 spp. y la ratio oleico/esteárico en
grasa dorsal, encontrándose en esta región genes como SCD o ABCC2, de gran relevancia para el meta-
bolismo lipídico y la composición de AG. Por último, las desaturasas de AG (FADS1, FADS2 y FADS3) se
encontraron dentro de una región del cromosoma 2 asociada a los niveles de Prevotella spp.

CONCLUSIÓN
Los géneros Akkermansia, Cerasicoccus, Prevotella y Rikenellaceae RC9 están asociados con los niveles
de AGV en el contenido rectal y/o de ácidos grasos en grasa dorsal y músculo. A su vez, regiones del
genoma del hospedador asociadas clásicamente al metabolismo lipídico, están asociadas también a
los niveles de Prevotella y Rikenellaceae RC9, los cuales parecen intervenir tanto en la calidad de la
carne como en la salud intestinal del hospedador.
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