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Resumen  

Los perfiles de ácidos grasos desempeñan un papel crítico en la calidad de la carne, afectando 
la firmeza de la grasa, el contenido de grasa intramuscular y la estabilidad oxidativa durante el 
procesamiento cárnico. El objetivo de este trabajo consiste en la estimación de la correlación genética 
entre la composición de ácidos grasos en la grasa intramuscular (IMF) y subcutánea (SCF) en cerdos 
ibéricos, con el fin de esclarecer los factores clave que influyen en los rasgos de calidad de la carne. 
En este estudio, se ha utilizado datos de composición de ácidos grasos para 703 animales en la grasa 
subcutánea, de los cuales 633 también se dispuso de su perfil en la grasa intramuscular. Después de 
una transformación CLR para datos composicionales, se estimaron la heredabilidad y las correlaciones 
genéticas entre IMF y SCF para todos los ácidos grasos analizados, así como para el conjunto del tipo 
de ácido graso al que pertenecían (saturado, monoinsaturado o poliinsaturado). Además, se 
identificaron las regiones genómicas asociadas con la mayor varianza genética aditiva para cada uno 
de ellos. Las estimaciones de heredabilidad fueron más altas en SCF que en IMF, con niveles variables 
entre los distintos ácidos grasos. Las correlaciones genéticas entre los ácidos grasos de SCF e IMF 
fueron predominantemente positivas, excepto para C20:3 (n-6), lo que indica una relación 
insignificante debido a su presencia en un porcentaje residual. Además, se realizó un GWAS 
multicarácter incluyendo ambos tipos de grasa con el que se identificaron regiones significativas 
asociadas con la composición de ácidos grasos. Dentro de estas regiones se encontraron genes como 
FAF2, LIPA, LIPM y ANKRD1, conocidos por sus roles en el metabolismo lipídico. La realización de 
este estudio nos permitió mejorar la comprensión de la genética del cerdo ibérico y proporciona 
información para programas de mejora genética para la calidad de la carne. 
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