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IINNTTRROODDUUCCCCIIÓÓNN

La calidad de los productos del cerdo ibérico responden a la sencilla fór-
mula: genética y alimentación y auque no se conocen con exactitud las rutas
metabólicas que hacen que el Cerdo Ibérico aproveche los nutrientes de la
bellota y metabolizarlos en los compuestos responsables de las característi-
cas organolépticas que hacen que sus productos sean tan cotizados, si exis-
ten experiencias que demuestran que la calidad de estos productos de otras
razas sea muy inferior en las mismas condiciones de alimentación con bello-
ta. De la misma forma, la alimentación del cerdo ibérico con piensos con-
vencionales determina una merma clara de las propiedades de sus produc-
tos. Es esencial por lo tanto, el análisis de la interacción entre compuestos
químicos aportados por una alimentación en montanera y los genes respon-
sables de su transformación en los metabolitos que van a dar lugar a una
calidad diferencial. La búsqueda de genes relacionados con la calidad de la
carne ha sido y es uno de los objetivos en los últimos años. En esta línea,
los resultados obtenidos por los estudios relacionados con este tema se
refieren a la localización de QTLs y genes concretos cuya acción metabólica
es conocida. Así se han estudiado genes relacionados con la calidad de la
carne, como el gen de la rianodina (halotano), MC4R (Oviló et al. 2006), la
miostatina (Stickens et al. 56th EAAP anual meeting), el IGF2, los genes
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FABP (Oviló et al. 2001, Gerbens et al. 1997.) y el gen de la Acetil-CoA car-
boxilasa (Gallardo et al. 2003) entre otros. Uno de los principales genes rela-
cionado con el perfil de ácidos grasos es el gen de la SCD (Stearoyl CoA
Desaturasa) enzima que cataliza la oxidación en el retículo endoplásmico de
una serie de ácidos grasos entre los carbonos 9 y 10 provocando la apari-
ción de un enlace doble (Ren et al., 2004) y por lo tanto su transformación
en ácido graso insaturado como el oleico.

En esta comunicación, se realiza un primer análisis del polimorfismo de
este gen en una muestra representativa de las principales estirpes del cerdo
ibérico utilizando como contraste diversas razas no ibéricas.

MMAATTEERRIIAALL YY MMÉÉTTOODDOOSS

Para la obtención de ADN genómico se tomaron muestras biológicas
(sangre o músculo) de 15 individuos de la raza Ibérica, y 10 de otras razas
(Duroc Jersey, Landrace, Large White y Hampshire). La sangre se extrajo
mediante punción en el seno infraorbitario del animal utilizando tubos vacu-
tainer con EDTA K3 como anticoagulante.

La extracción del ADN genómico se llevó a cabo por las técnicas de sal-
ting out (Miller et al., 1998) o a partir de un kit comercial de extracción de
Qiagen® en función del tipo de muestra.

Amplificación y secuenciación del gen de la Stearoyl CoA Desaturasa por-
cina. Una vez obtenido el ADN se amplificó 1 fragmento de ADN pertene-
cientes al gen SCD (GenBank Accessions AY487830). La longitud del frag-
mento analizado tiene una longitud de 686 pb. contenido dentro promotor
del gen. Las amplificaciones se llevaron a cabo mediante reacción en cade-
na de la polimerasa (PCR) en un termociclador Eppendorf (®Eppendorf AG,
Hamburg, Germany). Los cebadores empleados en la PCR se diseñaron con
la aplicación informática Primer3®. Los amplicones se purificaron y compro-
baron en un gel de agarosa al 2 % con bromuro de etidio. La reacción de
secuenciación se realizó en un secuenciador automático ABI 3130 (Applied
Biosystems®).

Búsqueda de polimorfismos y tratamiento estadístico. Las secuencias fue-
ron examinadas y alineadas con el programa Sequencher v.4.7 (®Gene
Codes Corporation, 1991-2006). Una vez alineadas y comparadas con las
secuencias publicadas en diversos artículos y en el GenBank se detectaron
los sitios polimórficos y se determinaron los correspondientes genotipos. La
estimación de las frecuencias fue realizada por simple conteo dado el carác-
ter codominante de los marcadores SNPs. Para el cálculo de las frecuencias
de aparición de cada uno de los alelos en los polimorfismos (SNPs) y para la
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comparación entre las razas analizadas y otras obtenidas del GeneBank se
utilizó el programa informático Statistica v. 6.0.®.

RREESSUULLTTAADDOOSS YY DDIISSCCUUSSIIÓÓNN

Se detectaron polimorfismos de tipo SNP (Single Nucleotide
Polimorphism) en 3 posiciones del gen (tabla 1), uno de las cuales no esta-
ba descrito en estudios anteriores de este gen (Ren et al., 2004).

Tabla 1. Descripción de los SNPs encontrados en el gen SCD porcino.
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En la tabla 2 se muestran las frecuencias de los polimorfismos de los ale-
los encontrados en el promotor del gen de la Stearoyl CoA desaturasa. Se
observan diferencias significativas entre las frecuencias de los polimorfimos
por razas.

Tabla 2. Frecuencias alélicas de cada una de las razas en los distintos
marcadores.

En el cerdo Ibérico, Hampshire y Landrace parecen estar fijados los mis-
mos polimorfismos para los alelos de este gen que codifica una enzima que
interviene directamente en el perfil de ácidos grasos. Con respecto a Duroc,
y Large White se observa frecuencias variables.



CCOONNCCLLUUSSIIOONNEESS

Pese a que todos estos resultados deben tomarse con precaución dado
el pequeño tamaño muestral utilizado principalmente de las razas no ibéri-
cas, podemos concluir que existen diferencias en las frecuencias alélicas
observadas en Duroc y Large White ya que presentan mayor número de ale-
los distintos para este gen, en comparación con el ibérico. Lo mismo que
hemos comentado para el ibérico podría decirse de las razas Hampshire y
Landrace. En un futuro se realizarán análisis más completos del gen con el
fin de localizar polimorfismos que afecten a la capacidad de funcionamiento
de la enzima y poder correlacionar polimorfismos de este gen con determi-
nados perfiles de ácidos grasos que también han de analizarse junto con
otras características de la canal y de la carne.

Los polimorfismos descritos en este trabajo son útiles no sólo para la
caracterización de la enzima y su relación con el perfil de ácidos grasos de
los animales, sino que también presentan características para servir como
herramienta en la trazabilidad entre razas.
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