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57  Resumen:
Polimorfismos asociados con el grado de insaturación
de la grasa intramuscular en cerdos.
La presente invención se refiere a polimorfismos en la
región promotora del gen estearil-coenzima A
desaturasa de origen porcino (SCD) que se relaciona
c o n  n i v e l e s  e l e v a d o s  d e  á c i d o s  g r a s o s
monoinsaturados (MUFA) en la grasa intramuscular
del animal. La invención se relaciona también con
reactivos adecuados para la detección de dicho
polimorfismo así como con métodos para evaluar
animales vivos de forma no invasiva y en los
productos cárnicos derivados de los mismos la
presencia de niveles elevados de MUFA. La invención
se relaciona también con un método para seleccionar
cerdos con un elevado grado de insaturación de
ácidos grasos en la grasa intramuscular y/o
subcutánea basado en la detección de dicho
polimorfismo en la progenie resultante del cruce de
cerdos podadores del polimorfismo.

Se puede realizar consulta prevista por el art. 37.3.8 LP.Aviso:
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DESCRIPCIÓN 

POLIMORFISMOS ASOCIADOS CON EL GRADO DE INSATURACIÓN DE LA GRASA INTRAMUSCULAR EN 

CERDOS 

 

CAMPO DE LA INVENCIÓN 5 
 

La presente invención se encuadra dentro del campo de la genética y, más concretamente, en métodos genéticos para la 

identificación de cerdos que presenten grasas con alto contenido en ácidos grasos monoinsaturados en base a la presencia de 

marcadores genéticos. La invención se relaciona también con métodos para criar cerdos que presenten grasas con alto 

contenido en ácidos grasos insaturados. 10 
 

ANTECEDENTES DE LA INVENCIÓN 

 

La grasa animal es un componente esencial de la carne para la percepción de su textura, sabor y jugosidad. Constituye 

además una fuente de ácidos grasos que no pueden ser sintetizados por el ser humano. 15 
La proporción de grasa en la carne varía dependiendo del producto cárnico, de la especie animal así como del sistema de 

producción del animal. La fracción lipídica comprende entre el 12-20% del peso del cerdo listo para el mercado. Valores 

inferiores son generalmente consecuencia de la raza o de criterios comerciales. 

Existe un creciente interés en determinar la composición de la grasa presente en la carne de consumo humano que proviene 

principalmente, de la necesidad actual que existe en la industria de encontrar procedimientos que permitan producir una carne 20 
más saludable. Ello está avalado por los resultados obtenidos por varios autores que relacionan la composición de la grasa 

intramuscular con la salud cardiovascular, la obesidad o el riesgo de sufrir enfermedades cancerígenas. Es por tanto necesario 

disponer de métodos fiables que permitan predecir la composición de la grasa presente en la carne para el consumo humano. 

Las declaraciones nutricionales identifican los alimentos que son fuente de nutrientes beneficiosos para la salud que se deben 

de consumir con una frecuencia elevada así como alimentos fuentes de nutrientes que han de consumirse con una 25 
periodicidad menor por no ser saludables. En cuanto al contenido de grasas en los alimentos, el reglamento nutricional 

establecido en la Comunidad Europea establece que un alimento tiene un alto contenido en grasas monoinsaturadas, si al 

menos un 45% de los ácidos grasos presentes en el producto proceden de grasas monoinsaturadas y si dichas grasas aportan 

más del 20% del valor energético del producto. El consumo moderado de grasas monoinsaturadas está aconsejado por la 

Organización Mundial de la Salud debido a las propiedades beneficiosas que confieren como por ejemplo, ayudando a 30 
controlar los niveles de colesterol en sangre (CINDI dietary guide, EUR/00/5018028). 

El contenido en grasa muscular y su composición son dos características, entre otras, que definen la calidad de la carne de 

cerdo, en especial aquella cuyo destino es el mercado de curados. De ahí el interés de las empresas de mejora porcina y de las 

fábricas de piensos en conocer cómo estas características evolucionan con la edad y el peso del animal para poderlos 

controlar o modificar, según el caso.  35 
La variedad en la composición de ácidos grasos en el tejido adiposo y en músculo tienen efectos muy notables en la calidad 

de la carne. La composición en ácidos grasos determina la textura y la oleosidad del tejido adiposo así como la estabilidad 

oxidativa del músculo, lo cual a su vez afecta al sabor y al color del músculo. 

Un contenido elevado en ácidos grasos poli-insaturados, PUFA (del inglés “poli-unsaturated fatty acids”) provoca efectos 

adversos en la calidad de la carne. Dichos efectos se reflejan tanto en el tiempo de conservación de la carne (debido a la 40 
oxidación de los lípidos y de la mioglobina) como en el sabor de la misma. Sin embargo, un contenido elevado en ácidos 

grasos monoinsaturados, MUFA (del inglés, “mono-unsaturated fatty acids”) es un distintivo de calidad debido a que estos 

ácidos grasos afectan favorablemente a las propiedades organolépticas (aspecto visual, textura, jugosidad y sabor) y nutritivas 
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de la carne. Además, en el caso de los cerdos se ha comprobado que también tiene efectos positivos en el proceso de curación 

del jamón. 

La dieta, la edad del animal así como factores genéticos (por ejemplo raza, sexo o genotipo) afectan a la composición de 

ácidos grasos en los tejidos y por tanto a la calidad de la carne. Los programas de mejora genética porcina han dirigido 

tradicionalmente su atención a la mejora de los caracteres productivos, entre los que destacan los relacionados con la calidad 5 
del canal, y los reproductivos.  

La producción de grasas monoinsaturadas en el cerdo se puede aumentar por ejemplo mediante la modificación de la dieta, 

alargando la edad de sacrificio del animal o practicando la castración. Sin embargo estas técnicas conllevan un aumento en la 

grasa intramuscular, tienen un coste elevado y el resultado conseguido en el animal no se trasmite a la descendencia. 

El análisis físico-químico de la carne y sus derivados es un procedimiento obligado para garantizar la calidad de los 10 
productos. Entre los parámetros analizados, se determina el porcentaje de grasa presente en la muestra mediante el método 

establecido en la Norma ISO R-1443 (BOE 29/8/79) o variaciones del mismo. Este método, que permite determinar el 

porcentaje de grasa total (en peso seco), consiste en la extracción de la grasa de la muestra utilizando disolventes orgánicos 

que posteriormente se evaporan, pesando finalmente el residuo seco obtenido.  

El análisis cuantitativo de la grasa en la carne también puede llevarse a cabo mediante espectrometría de infrarrojo cercano. 15 
Esta radiación es absorbida prácticamente por todas las moléculas y, por tanto, se pueden diferenciar los diversos 

componentes de la misma. Pese a que se trata de una técnica rápida y no destructiva de la muestra que requiere poca o 

ninguna preparación de la misma, es una metodología que no permite ser aplicada en un animal vivo (Bosch et al 2009, Meat 

Science 82 (4) 432-437). La determinación del contenido de MUFA en la grasa de animales vivos ha de hacerse mediante 

una biopsia, técnica que es considerada invasiva, que afecta al bienestar animal y que no es recomendada en un análisis 20 
rutinario. 

Uemoto Y., et al, (Animal Gen., 2012, 43: 225-228) han descrito distintos haplotipos asociados a un mayor contenido en 

MUFA en la grasa muscular del cerdo. 

Existe sin embargo una necesidad en el estado de la técnica de desarrollar un método que permita mejorar los métodos de 

determinación de los niveles de MUFA en animales vivos para su aplicabilidad a procesos de selección, cría y clasificación 25 
de animales destinados al mercado de calidad o destinados a producir derivados cárnicos. 

 

DESCRIPCIÓN BREVE DE LA INVENCIÓN 

 

Los autores de la presente invención han identificado la existencia de una posición polimórfica en la región promotora del 30 
gen estearil-coenzima A desaturasa porcino” (SCD, del inglés Stearoyl Coenzime A Desaturase), En concreto, se trata de la 

posición 2281 en base a la numeración de la secuencia AY487830 en la base de datos NCBI con fecha de 15 de septiembre 

de 2004) (correspondiente a la posición -180 con respecto al codón de inicio de la traducción), que puede estar ocupada por 

una “G” o por una “A” (polimorfismo SNP3 (2281G/A). Adicionalmente, los autores de la presente invención han 

encontrado que, sorprendentemente, la presencia de una A en al menos un alelo de dicha posición polimórfica del gen SCD se 35 
correlaciona de forma estadísticamente significativa con niveles elevados de ácidos grasos monoinsaturados (MUFA) en la 

grasa intramuscular del animal (véase ejemplos 1-3 de la presente invención). Dicho cambio en el porcentaje de MUFA no va 

acompañado de cambios en peso de la canal ni del animal así como tampoco al porcentaje de magro de la canal ni de grasa 

intramuscular (GIM) (véase ejemplo 3 de la presente invención). Los autores de la presente invención han observado que 

dicho efecto también se produce en cerdos que presentan otros polimorfismos en el gen SCD, en concreto, el polimorfismo 40 
T/C en posición 2228 y el polimorfismo A/G en posición 15109 (usando en ambos casos a la numeración de la secuencia 

definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI) 
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Estos hallazgos permiten el desarrollo de métodos no agresivos, rápidos y fiables que permitan evaluar tanto en animales 

vivos como en los productos cárnicos derivados de los mismos, si dichos animales son productores de niveles elevados de 

MUFA.  

 

DESCRIPCIÓN DETALLADA DE LA INVENCIÓN 5 
 

Polinucleótidos que comprenden la posición polimórfica en posición -180 del gen SCD 

 

Así pues la presente invención se relaciona con la identificación de un SNP en el gen SCD porcino y un método que permite 

evaluar si los animales contienen niveles elevados de MUFA en base al genotipo de SNPs en el gen SCD. 10 
En un primer aspecto, la invención se relaciona con un polinucleótido aislado que comprende una región de al menos 10 

nucleótidos consecutivos de una variante polimórfica del gen SCD de Sus scrofa domestica, caracterizada por la presencia de 

una A en posición 2281 en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de 

datos NCBI y en donde dicha región comprende el nucleótido en posición 2281, o un polinucleótido complementario a dicho 

polinucleótido. 15 
Tal y como aquí se utiliza, la expresión “polinucleótido”, se refiere a un fragmento de ADN o ARN de origen genómico, que 

pueden ser monocatenarios o bicatenarios y pueden representar una hebra sentido o antisentido, ácido nucleico petídico 

(PNA) o cualquier material de tipo ADN o ARN natural. Como entenderán los expertos en la técnica, cuando el ácido 

nucleico es ARN, los desoxinucleótidos A, G, C y T son reemplazados por ribonucleótidos A, G, C y U respectivamente. En 

una realización, el polinucleótido comprende un fragmento de ADN que comprende al menos 10 nucleótidos, al menos 15 20 
nucleótidos, al menos 20 nucleótidos, al menos 25 nucleótidos, al menos 30 nucleótidos, al menos 40 nucleótidos, al menos 

50 nucleótidos, al menos 60 nucleótidos, al menos 70 nucleótidos, al menos 80 nucleótidos, al menos 90 nucleótidos, al 

menos 100 nucleótidos consecutivos de la variante polimórfica del gen SCD de Sus scrofa domestica. 

El término “aislado” se refiere a material que está sustancial o esencialmente libre de componentes que normalmente 

acompañan al material como se encuentra en su estado nativo. Típicamente, los ácidos nucleicos aislados de la invención son 25 
al menos aproximadamente el 50%, el 55%, 60%, el 65%, el 70%, el 75%, el 80% o el 85% puros, habitualmente al menos 

aproximadamente el 90%, el 91%, el 92%, el 93%, el 94%, el 95%, el 96%, el 97%, el 98% o el 99% puros. Se puede indicar 

la pureza u homogeneidad por un número de medios bien conocidos en la técnica, tales como electroforesis en gel de 

poliacrilamida de una muestra de ácido nucleico, seguido por visualización tras la tinción. Para ciertos fines se necesitará alta 

resolución y se utilizará HPLC o un medio similar para la purificación. Para oligonucleótidos u otros productos sialilados, la 30 
pureza se puede determinar usando, por ejemplo, cromatografía en capa fina, HPLC o espectroscopia de masas. 

Tal y como aquí se utiliza, la expresión “gen esteroil coA (SCD) de Sus scrofa domestica”, se refiere al gen que codifica la 

proteína esteroil coA desaturasa. La secuencia del gen SCD de Sus scrofa se encuentra depositada en la base de datos 

GenBank (versión del 15 de septiembre de 2004) bajo el número de acceso AY487830.1 (SEQ ID NO:1). La secuencia de la 

región codificante de dicho gen (correspondiente a las regiones 2461 a 2487, 3006 a 3288, 8073 a 8203, 9562 a 9767, 11236 35 
a 11468 y 14423 a 14622 del gen SCD descrito en la secuencia AY487830.1) corresponde a la secuencia con número de 

acceso NM_213781.1 en la base de datos NCBI. La proteína codificada por dicho gen se define en la base de datos 

UniProtKB/Swiss-Prot, con el número de acceso O02858. Esta proteína participa en la ruta de insaturación de ácidos grasos 

de cadena larga catalizando la síntesis de ácidos grasos monoinsaturados a partir de ácidos grasos saturados. El principal 

producto de reacción de SCD es el ácido oleico, el cual es obtenido mediante la insaturación del ácido esteárico. 40 
Tal y como se usa en la presente invención, las expresiones “variante polimórfica” o “variante alélica” se usan de forma 

indistinta para referirse a una forma alternativa de un gen en donde un número variable de posiciones en dicho gen se 

encuentran ocupadas por un nucleótido alternativo al que aparece en dicho gen. Las variantes polimórficas se diferencian 

entre sí por la presencia de distintos nucleótidos en puntos denominados SNPs o “polimorfismo de un solo nucleótido”. 
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El término "polimorfismo de un solo nucleótido (SNP)” se refiere a un sitio polimórfico ocupado por un solo nucleótido, que 

es el sitio de la variación entre las secuencias alélicas. El sitio suele ir precedido por y seguido por secuencias altamente 

conservadas del alelo (por ejemplo, las secuencias que varían en menos de 1/100 o 1/1000 miembros de una población). Un 

SNP surge normalmente debido a la sustitución de un nucleótido por otro en el sitio polimórfico. Los SNPs también pueden 

surgir de una deleción de un nucleótido o una inserción de un nucleótido en relación a un alelo de referencia. Típicamente, el 5 
sitio polimórfico está ocupado por una base distinta de la base de referencia. Por ejemplo, cuando el alelo de referencia 

contiene la base de "T" (timidina) en el sitio polimórfico, el alelo alterado puede contener una "C" (citidina), "T" (guanina), o 

"A" (adenina) en el sitio polimórfico. Los SNPs pueden aparecer en la región codificante de los ácidos nucleicos, en cuyo 

caso pueden dar lugar a una proteína variante o incluso defectuosa. Estos SNP puede alterar la secuencia codificante del gen 

y por lo tanto especificar otro aminoácido (un SNP “missense”) o puede introducir un codón de parada (un SNP “nonsense”). 10 
Cuando un SNP no altera la secuencia de aminoácidos de una proteína, el SNP se llama "silencioso". Los SNPs puede 

aparecer también en las regiones no codificadoras de la secuencia de nucleótidos, incluyendo en la región de los promotores, 

en intrones, en las regiones 5’-UTR y/o en regiones 3’-UTR. Cuando el cambio de nucleótido se corresponde con un cambio 

de aminoácido en la proteína, el polimorfismo puede ser nombrado de la siguiente manera “aa1-nn-aa2”, donde “aa1” 

representa el aminoácido original, “nn” corresponde a la posición del aminoácido mutado, y “aa2” representa el aminoácido 15 
resultante de la mutación. Sin embargo, cuando el cambio de nucleótido no se corresponde con un cambio en el 

correspondiente aminoácido, el polimorfismo se nombra indicando la posición del nucleótido que contiene la mutación y el 

cambio de nucleótido se indica de la siguiente manera “mm nt1> nt2”, en donde “mm” indica el número del nucleótido en el 

que se ha producido el cambio, “nt1” representa al nucleótido original y “nt2” el nucleótido cambiado. En general, los SNPs 

representan una de las formas más comunes de las variaciones genéticas y suelen aparecer cuando se altera en el genoma un 20 
único nucleótido (por ejemplo, a través de sustitución, adición o deleción). Cada versión de la secuencia con respecto al sitio 

polimórfico se conoce como un alelo del sitio polimórfico. Los SNPs se producen a lo largo de todo el genoma, tanto en 

regiones extragénicas como en regiones codificantes o en sus secuencias reguladoras. Los SNPs tienden a ser evolutivamente 

estables de generación en generación, y, como tal, pueden ser usados para estudiar variaciones genéticas específicas en la 

población. Algunos SNPs pueden estar en regiones no codificantes, por ejemplo, en regiones reguladoras, donde sus posibles 25 
efectos funcionales pueden ser muy importantes ya que pueden dar lugar a un “splicing” diferencial o ventajoso o defectuoso 

o a alteraciones en los niveles de expresión de proteínas. Los SNPs, por tanto, pueden servir como indicadores efectivos de 

los niveles de expresión de proteínas o de la actividad de las mismas.  

El término “alelo”, tal como aquí se utiliza, se refiere a una, dos o más formas de un gen, locus o polimorfismo genético. A 

veces, los diferentes alelos pueden dar lugar a diferentes fenotipos; sin embargo, otras veces, los diferentes alelos tendrán el 30 
mismo resultado en la expresión de un gen. La mayoría de los organismos multicelulares tienen dos juegos de cromosomas, 

es decir, que son diploides. Estos cromosomas se denominan cromosomas homólogos. Los organismos diploides tienen una 

copia de cada gen (y un alelo) en cada cromosoma. Si ambos alelos son iguales, son homocigotos. Si los alelos son 

diferentes, son heterocigotos. 

La variante polimórfica de la que deriva el polinucleótido de la invención es la variante en posición 2281 en base a la 35 
numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI, que corresponde a la 

posición -180 con respecto al codón de iniciación del gen SCD de Sus scrofa, siendo la adenina de dicho codón de iniciación 

el nucléotido en posición 1. La variante polimórfica contiene una G en dicha posición. 

 

Sondas y kits adecuados para detectar polimorfismos asociados a un elevado contenido en ácidos grasos monoinsaturados 40 
 

En otro aspecto, la invención se relaciona con una sonda capaz de detectar el nucleótido en posición 2281 del gen SCD de S. 

scrofa domestica en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos 

NCBI en el gen SCD de Sus scrofa domestica el gen o en una variante polimórfica en posición 2281 de dicha secuencia. 
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Las sondas de la invención son capaces de hibridar de forma específica con un ácido nucleico que contiene un determinado 

alelo en una posición polimórfica determinada sin mostrar hibridación detectable con el ácido nucleico que contiene otro 

alelo en dicha posición polimórfica. Así, la presente invención se refiere a sondas que son capaces de hibridar de forma 

específica con la variante polimórfica del gen SCD en la que la posición polimórfica en posición 2281 en base a la 

numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI se encuentra ocupada por 5 
una G sin mostrar hibridación detectable con la variante polimórfica del gen SCD en la que la posición polimórfica en 

posición 2281 en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI 

se encuentra ocupada por una A. Alternativamente, la invención se refiere a sondas que son capaces de hibridar de forma 

específica con la variante polimórfica del gen SCD en la que la posición polimórfica en posición 2281 en base a la 

numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI se encuentra ocupada por 10 
una A sin mostrar hibridación detectable con la variante polimórfica del gen SCD en la que la posición polimórfica en 

posición 2281 en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI 

se encuentra ocupada por una G. 

El término “sonda, tal y como aquí se utiliza, se refiere a un oligonucleótido de secuencia definida capaz de hibridar de forma 

específica con una secuencia complementaria de un ácido nucleico, por lo que puede utilizarse para detectar e identificar 15 
secuencias complementarias o sustancialmente complementarias en ácidos nucleicos. La longitud de la sonda de la invención 

puede variar dentro de un amplio intervalo aunque, por razones prácticas, se prefieren sondas de longitud pequeña 

comprendida entre 15 bases y 30 bases, preferiblemente entre 16 bases y 22 bases. El empleo de sondas de mayor o menor 

longitud no afectaría a la sensibilidad o especificidad de la técnica, pero podría precisar de la realización de una serie de 

modificaciones de las condiciones sobre las que se realiza la misma al variar la temperatura de fusión de las mismas y su 20 
contenido en GC, lo cual afectaría a la temperatura y tiempo de hibridación fundamentalmente.  

Asimismo, el término “hibridación”, tal y como aquí se utiliza, ser refiere a la formación de una estructura de tipo dúplex por 

dos ácidos nucleicos debido al apareamiento de bases complementarias. La hibridación puede ocurrir entre cadenas de ácidos 

nucleicos totalmente complementarias o entre cadenas de ácidos nucleicos “sustancialmente complementarias” que contienen 

pequeñas regiones desapareadas. Las condiciones con las que hibridan cadenas de ácidos nucleicos totalmente 25 
complementarias se denominan “condiciones estrictas de hibridación” o “condiciones de hibridación específicas de 

secuencia”. No obstante, se pueden obtener cadenas dobles estables de ácidos nucleicos sustancialmente complementarias 

bajo condiciones de hibridación menos estrictas, en cuyo caso, el grado de desapareamiento tolerado puede ajustarse 

mediante ajuste apropiado de las condiciones de hibridación. El experto en la materia puede determinar empíricamente la 

estabilidad de un dúplex teniendo en cuenta diversas variables, tales como, la longitud y concentración de pares de bases de 30 
las sondas, fuerza iónica y la incidencia de los pares de bases desapareados, siguiendo las directrices del estado de la técnica 

(véase por ejemplo, Sambrook et al., Molecular Cloning: A Laboratory Manual, cold Spring Harbor Laboratory, Cold Spring 

Harbor, N.Y. (1989); y Wetmur, Critical Reviews in Biochem. And Mol. Biol. 26 (3/4):227-259 (1991)). 

Así, las sondas específicas de alelo de acuerdo a la presente invención son capaces de hibridar específicamente con las 

variantes polimórfica del gen SCD caracterizadas por el nucleótido en posición 2281 de dicho gen en base a la numeración de 35 
la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI.  

Por hibridación específica se entiende, en el contexto de la presente invención,  la capacidad de un primer ácido nucleico de 

unirse, formar dúplex o hibridarse a un ácido segundo nucleico de forma que el segundo ácido nucleico puede ser 

identificado o distinguirse de otros componentes de una mezcla (por ejemplo, extractos celulares, ADN genómico, etc.), En 

forma preferidas de realización, la hibridación específica se lleva a cabo en condiciones altamente restrictivas o en 40 
condiciones restrictivas moderadas. 

Condiciones típicas de hibridación altamente restrictivas incluyen la incubación en 6 X SSC (1 X SSC: NaCl 0,15 M, citrato 

de sodio 0,015 M) y formamida al 40% a 42 °C durante 14 horas, seguido de uno o varios ciclos de lavado usando 0,5 X 

SSC, SDS al 0,1% a 60°C. Alternativamente, condiciones altamente restrictivas incluyen aquellas que comprenden una 
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hibridación a una temperatura de aproximadamente 50º-55º C en 6 X SSC y un lavado final a una temperatura de 68º C en 1-

3 X SSC. Las condiciones restrictivas moderadas comprenden la hibridación a una temperatura de aproximadamente 50º C 

hasta unos 65º C en NaCl 0,2 o 0,3 M, seguida de lavado a aproximadamente 50º C hasta unos 55º C en 0,2 X SSC, SDS 

0,1% (dodecil sulfato sódico). 

En una realización particular, la sonda es capaz de detectar el nucleótido G en la posición -180 del gen SCD de S. scrofa 5 
domestica. En una realización más particular, dicha sonda presenta la secuencia de nucleótidos SEQ ID NO: 16. 

En otra realización particular, la sonda es capaz de detectar el nucleótido A en la posición -180 del gen SCD de S. scrofa 

domestica. En otra realización más particular, dicha sonda presenta la secuencia de nucleótidos SEQ ID NO: 17. 

La sonda de la invención son complementarias o sustancialmente complementarais a secuencias diana específicas contenidas 

en el gen SCD de S. Scrofa domestica.  10 
La sonda de la invención tendrá una alta homología con las secuencias diana específicas contenidas en el gen SCD de S. 

Scrofa domestica. “Alta homología” se refiere normalmente a una homología del 40% o superior, preferiblemente del 60% o 

superior, más preferiblemente del 80% o superior, incluso más preferiblemente del 95% o superior. La homología de la sonda 

puede determinarse siguiendo el algoritmo en “Wilbur y Lipman, 1983,  Proc Natl. Acad. Sci. USA, 80: 723-30. 

Opcionalmente, si se desea, puede llevarse a cabo el marcaje de la sonda de la invención con el fin de poder detectar 15 
posteriormente los fragmentos amplificados. El marcaje puede realizarse por métodos convencionales. Dicho marcaje puede 

ser directo, para lo cual pueden utilizarse fluoróforos, por ejemplo, Cy3, Cy5, fluoresceína, alexa, etc., enzimas, por ejemplo, 

fosfatasa alcalina, peroxidasa, etc., isótopos radiactivos, por ejemplo, 33P, 125I, etc., o cualquier otro marcador conocido por 

el experto en la materia. Alternativamente, dicho marcaje puede ser indirecto mediante el empleo de métodos químicos, 

enzimáticos, etc.; a modo ilustrativo, el producto de amplificación puede incorporar un miembro de un par de unión 20 
específica, por ejemplo, avidina o estreptavidina conjugada con un fluorocromo (locus), y la sonda se une al otro miembro 

del par de unión específica, por ejemplo, biotina (indicador), efectuándose la lectura mediante fluorimetría, etc. 

Así, en una realización particular, el marcaje de la sonda se lleva a cabo mediante el marcaje, en uno de sus extremos, que, en 

otra realización todavía más particular, el compuesto empleado en el marcaje de la sonda se selecciona del grupo que consiste 

en un radioisótopo, un material fluorescente, digoxigenina y biotina. Ejemplos de materiales fluorescentes que se pueden 25 
emplear en el marcaje de oligonucleótidos incluyen, sin limitar a, 5-carboxifluoresceína (5-FAM), 6-FAM, análogo 

tetraclorinado de t-FAM (TET), análogo hexaclorinado de 6-FAM (HEX), 6-carboxitetrametilrodamina (TAMRA), 6-

carboxi-X-rodamina (ROX), 6-carboxi-4’, 5’-dicloro-2’, 7’-dimetoxifluoresceína (JOE), NED, Cy-3, Cy-5, Cy-5.5, 

fluorescein-6-isotiocinato (FITC), VIC y, tetrametilrodamina-5-isotiocinato (TRITC). 

En una realización más particular, el marcaje de la sonda de la invención que es capaz de detectar el nucleótido A en la 30 
posición -180 del gen SCD de S. scrofa domestica se lleva a cabo con el compuesto fluorescente 5-carboxifluoresceína (5-

FAM). 

En otra realización más particular, el marcaje de la sonda de la invención que es capaz de detectar el nucleótido G en la 

posición -180 del gen SCD de S. scrofa domestica se lleva a cabo con el compuesto fluorescente VIC. 

La presente invención también contempla kits, en adelante, “kit de la invención,  que comprende la sonda de la invención.  35 
En una forma preferida de realización, el kit de la invención comprende una sonda capaz de detectar el nucleótido en 

posición 2281 del gen SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso 

AY487830 en la base de datos NCBI en el gen SCD de Sus scrofa domestica el gen o en una variante polimórfica en posición 

2281 de dicha secuencia. En una forma preferida de realización, la sonda es adecuada para la detección de la variante del gen 

SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la que el 40 
nucleótido que ocupa la posición 2281 del gen SCD es una G. En una forma de realización más preferida, el kit de la 

invención comprende una sonda que comprende la secuencia SEQ ID NO:16. 

En otra forma preferida de realización, la sonda es adecuada para la detección de la variante del gen SCD de S. scrofa 

domestica en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la que el nucleótido que 
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ocupa la posición 2281 del gen SCD es una A. En una forma de realización más preferida, el kit de la invención comprende 

una sonda que comprende la secuencia SEQ ID NO:17. 

 En una forma preferida de realización, la invención se relaciona con kits que comprenden adicionalmente sondas 

adecuadas para la detección de otros polimorfismos que están asociados con el contenido en ácidos grasos insaturados en la 

grasa intramuscular de cerdos. Así, en otra forma preferida de realización, el kit de la invención comprende adicionalmente 5 
una sonda para la detección del nucleótido en posición 2228 y/o una sonda para la detección del nucleótido en posición 

15109 en el gen SCD en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de 

datos NCBI. 

La posición 2228 en el gen SCD corresponde a la posición –233 con respecto al codón de iniciación del gen SCD de Sus 

scrofa, siendo la adenina de dicho codón de iniciación el nucléotido en posición 1. Dicha posición puede contener una T o 10 
una C. 

La posición 15109 en el gen SCD se localiza en la región 3’ no codificante del gen SCD y corresponde a la posición 1566 con 

respecto al codón de iniciación del gen SCD de Sus scrofa, siendo la adenina de dicho codón de iniciación el nucleótido en 

posición 1. Dicha posición puede contener una G o una A. 

En una realización particular, las sondas que forman parte del kit de la invención están marcadas en uno de sus extremos con 15 
un compuesto fluorescente. En una realización preferida dicho compuesto fluorescente se selecciona del grupo que consiste 

en un radioisótopo, un material fluorescente, digoxigenina y biotina. Ejemplos de materiales fluorescentes que se pueden 

emplear en el marcaje de oligonucleótidos incluyen, sin limitar a, 5-carboxifluoresceína (5-FAM), 6-FAM, análogo 

tetraclorinado de t-FAM (TET), análogo hexaclorinado de 6-FAM (HEX), 6-carboxitetrametilrodamina (TAMRA), 6-

carboxi-X-rodamina (ROX), 6-carboxi-4’, 5’-dicloro-2’, 7’-dimetoxifluoresceína (JOE), NED, Cy-3, Cy-5, Cy-5.5, 20 
fluorescein-6-isotiocinato (FITC), VIC y, tetrametilrodamina-5-isotiocinato (TRITC).  

La invención se refiere adicionalmente a cebadores que permiten amplificar de forma específica la región del gen SCD de Sus 

Scrofa (número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI) que comprende la posición polimórfica en posición 2281. 

Así, en otro aspecto, la invención se refiere a un kit para detectar el polimorfismo en posición 2281 del gen SCD de S. scrofa 

domestica en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI 25 
que comprende un primer y un segundo cebador complementarios a secuencias en el gen SCD en posición 5’ y 3’ con 

respecto a dicha posición. 

En una forma preferida de realización, el primer cebador comprende la secuencia definida en SEQ ID NO:14 y/o en donde el 

segundo cebador comprende la secuencia definida en SEQ ID NO:15. 

Adicionalmente, el kit de la invención puede comprender pares de cebadores adicionales que permiten amplificar de 30 
forma específica las regiones del gen SCD en donde se localizan otras posiciones polimórficas que se asocian con el 

contenido en ácidos grasos insaturados en la grasa intramuscular de cerdos. Así, en otro aspecto, la invención se relaciona 

con un kit que comprende, adicionalmente, un segundo par de cebadores en donde el primer y segundo cebador de dicho 

segundo par de cebadores son complementarios a secuencias en el gen SCD en posición 5’ y 3’ con respecto a la posición 

2228 de dicho gen y/o un tercer par de cebadores en donde el primer y segundo cebador de dicho tercer par de cebadores son 35 
complementarios a secuencias en el gen SCD en posición 5’ y 3’ con respecto a la posición 15109 en base a la numeración de 

la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI. 

Materiales adecuados para su inclusión en un kit ejemplar de acuerdo con la presente invención, comprenden uno o más de 

los siguientes: pares de cebadores específicos para PCR (oligonucleótidos) que hibridan con dominios de la secuencia de 

ADN o cDNA que flanquean los polimorfismos genéticos de interés (SNPs de la invención); reactivos capaces de amplificar 40 
un dominio de una secuencia específica, ya sea en el ADN genómico o cDNA sin el requisito de la realización de PCR; 

reactivos necesarios para discriminar entre los distintos alelos en la secuencia de los dominios amplificados por PCR y PCR-

no amplificación (por ejemplo, las endonucleasas de restricción, oligonucleótidos que hibridan preferentemente a un alelo del 

polimorfismo, incluidos los modificados para contener enzimas o grupos químicos fluorescentes que amplifican la señal de 
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los oligonucleótidos y que hacen la discriminación de los alelos más robusta); reactivos necesarios para separar físicamente 

los productos derivados de los diferentes alelos (por ejemplo agarosa o poliacrilamida y un tampón para ser utilizado en la 

electroforesis, columnas de HPLC, geles SSCP, geles formamida o un soporte de la matriz de MALDI-TOF). 

En otra realización, la invención se refiere al uso del kit de la invención para determinar si un sujeto presenta al 

menos un SNP del gen SCD asociado con un grado de insaturación de ácidos grasos elevado. En una realización particular, el 5 
grado de insaturación se refiere a la relación de los ácidos grasos C18:1/ C18:0. 

En otra realización, la invención se refiere al uso del kit de la invención en un sujeto, preferentemente en un cerdo. 

En una realización más particular, el kit  de la invención se refiere a un cerdo de raza Duroc. 

 

Métodos de genotipado 10 
 

En otro aspecto, la invención se refiere a un método de genotipado, en adelante, “primer método de la invención”, para 

detectar el nucleótido que ocupa la posición 2281 en el gen SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración de la 

secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI.  

Métodos conocidos en el estado de la técnica para genotipar un  polimorfismo y que se pueden ser usados en el contexto de la 15 
presente invención incluye, sin limitación, cualquiera de los métodos descritos por Rapley and Harbron, (Molecular Analysis 

and Genome Discovery. Chichester. John Wiley and Sons Ltd. 2004) tales como: 

- Métodos basados en hibridación: Hibridación dinámica específica de alelo  (DASH), micromatrices de ADN, 

balizas moleculares (molecular beacons), 

- Métodos basados en enzimas tales como ADN ligasa, ADN polimerasa y nucleasa. Ejemplos de dichos 20 
métodos incluyen PCR específica de alelo, ensayo del invasor (endonucleasa Flap), extensión de base sencilla 

(SBE), TaqMan (5’-3’-endonucleasa), polimorfismos de longitud de fragmentos de restricción (RFLP), 

secuenciación directa y ensayo de ligación. 

- Métodos post-amplificación basado en propiedades físicas del ADN tales como la temperatura de fusión de 

híbridos de ADN y conformación de cadena sencilla. Este tipo de métodos incluyen polimorfismo de 25 
conformación de cadena sencilla (SSCP), electroforesis en gel en gradiente de temperatura (TGGE), 

cromatografía de alta resolución en condiciones desnaturalizantes (DHPLC). 

Como es obvio, el método de genotipado de acuerdo a la presente invención se puede llevar a cabo a partir de cualquier hebra 

de ácido nucléico o a partir de ambas hebras. En una realización particular, la detección de SNPs se realiza mediante la 

técnica de discriminación alélica. Esta metodología permite detectar variaciones en la secuencia de ADN, por ejemplo SNPs, 30 
mediante la lectura de la fluorescencia emitida por cada una de las sondas empleadas complementarias para cada uno de los 

SNPs puesto que están marcadas con fluorocromos diferentes. En una realización más particular el genotipado se realiza 

mediante el método de discriminación alélica mencionado anteriormente acoplado a un aparato de PCR a tiempo real. 

En una forma preferida de realización, el método de genotipado de la presente invención comprende adicionalmente la 

detección de otros polimorfismos en el gen SCD que se asocian con el contenido en ácidos grasos insaturados en la grasa 35 
intramuscular de cerdos. Así, en una forma preferida de realización, el método de genotipado de acuerdo a la presente 

invención comprende adicionalmente detectar en el nucleótido que ocupa la posición 2228 de dicho gen y/o el nucleótido que 

ocupa la posición 15109 en el gen SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración de la secuencia definida por el 

número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI. 

En una forma preferida de realización, el genotipado se lleva a cabo mediante hibridación con sondas específicas de alelo 40 
capaces de detectar el nucleótido en posición 2281 del gen SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración de la 

secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI en el gen SCD de Sus scrofa domestica el 

gen o en una variante polimórfica en posición 2281 de dicha secuencia. En una forma de realización más preferida, la sonda 

específica de alelo comprende la secuencia SEQ ID NO:16 y permite detectar variantes del gen SCD en donde el nucleótido 
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que ocupa la posición 2281 del gen SCD es una G. En otra forma preferida de realización, la sonda específica de alelo 

comprende la secuencia SEQ ID NO:17 y permite detectar variantes del gen SCD en donde el nucleótido que ocupa la 

posición 2281 del gen SCD es una A. Preferiblemente, las sondas se encuentran marcadas en uno de sus extremos con un 

compuesto fluorescente. En una forma de realización aún más preferida, el compuesto fluorescente es VIC o 5-

carboxifluoresceína (5-FAM). 5 
En otra forma preferida de realización, el método de genotipado de acuerdo a la presente invención comprende la 

amplificación de la región o las regiones del gen SCD de S. scrofa domestica que contiene la posición polimórfica o las 

posiciones polimórficas a caracterizar. En el caso del polimorfismo en posición 2281, en una forma preferida de realización, 

la amplificación de la región se lleva a cabo usando un par de cebadores en donde el primer cebador comprende la secuencia 

definida en SEQ ID NO:14 y/o en donde el segundo cebador comprende la secuencia definida en SEQ ID NO:15. 10 
  

Métodos para perdecir el grado de insaturación de ácidos grasos 

 

En otro aspecto, la invención se relaciona con un método, de aquí en adelante, “segundo método de la invención”, para 

predecir el grado de insaturación de ácidos grasos en un sujeto o de un derivado de dicho sujeto, que comprende detectar en 15 
una muestra de dicho sujeto el nucleótido de al menos una posición polimórfica en el gen SCD de Sus scrofa domestica en 

donde dicha posición polimórfica se selecciona del grupo formado por las posiciones 2281, 2228 y 15109 en base a la 

numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI y en donde la presencia 

del nucleótido A en la posición 2281, del nucleótido T en la posición 2228 y/o el nucleótido A en la posición 15109 en al 

menos un alelo del gen SCD es indicativa de un grado de insaturación de ácidos grasos elevado con respecto al valor de 20 
referencia. 

El método de la invención comprende determinar la presencia o ausencia de los alelos asociados con una determinada 

condición, en este caso particular, un grado de insaturación de ácidos grasos elevado. Los alelos asociados con un grado 

elevado de insaturación se denominan alelos beneficiosos y se muestran en la Tabla 1.  

 25 
NOMBRE DEL 

POLIMORFISMO 

POSICIÓN EN EL GEN 

SCD DE S. scrofa 

CAMBIODEL 

NUCLEÓTIDO 

ALELO 

BENEFICIOSO 

SNP2 -233/2228 T>C T 

SNP3 -180/2281 A>G A 

SNP5 +1566/15109 A>G A 

Tabla 1: Relación de alelos beneficiosos identificados. La columna “Posición en el gen SCD de Sus scrofa comprende 

la posición con respecto al codón de inicio de la transcripción seguido de la posición absoluta en la secuencia 

AY487830 en la base de datos NCBI. 

El término “predecir”, como se usa aquí, se refiere a la determinación de la probabilidad de que la grasa del sujeto tenga un 

grado de insaturación determinado. Como entenderán los expertos en la materia, tal determinación normalmente no se 30 
pretende que sea correcta para todos (es decir, el 100 por cien) de los sujetos que se van a identificar. Sin embargo, el término 

requiere que una parte estadísticamente significativa de los sujetos se pueda identificar (por ejemplo, una cohorte en un 

estudio de cohortes). El experto en la materia puede determinar fácilmente si una parte es estadísticamente significativa 

usando varias herramientas de evaluación estadística bien conocidas, por ejemplo, determinación de intervalos de confianza, 

determinación de los valores de p, prueba de la t de Student, prueba de Mann-Whitney, etc. Los detalles se encuentran en 35 
Dowdy y Wearden, Statistics for Research, John Wiley and Sons, Nueva York 1983. Los intervalos de confianza preferidos 

son al menos del 90 por ciento, al menos del 95 por ciento, al menos del 97 por ciento, al menos del 98 por ciento o al menos 

del 99 por ciento. Los valores de p son, preferiblemente, 0,1,  0,05, 0,01, 0,005 o 0,0001. Más preferiblemente, al menos de 

realización, el genotipado se lleva a cabo mediante hibridación con sondas específicas de alelo capaces de detectar el  
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60 por ciento, al menos el 70 por ciento, al menos el 80 por ciento o al menos el 90 por ciento de los sujetos de una población 

se pueden identificar apropiadamente por el método de la presente invención. 

El término “asociado con”, tal y como aquí se utiliza, significa que, un sitio polimórfico particular está estructuralmente y/o 

funcionalmente asociado con un SNP específico, por ejemplo, dicho sitio polimórfico está en el locus correspondiente, o en 

su proximidad inmediata, y/o dicho sitio polimórfico interactúa con o afecta al gen correspondiente o a la expresión del 5 
producto del mismo.  

La expresión “grado de insaturación de ácidos grasos”, tal y como aquí se utiliza, hace referencia a la proporción de uno o 

varios MUFAs presente en una muestra de un sujeto con respecto a la proporción del total de ácidos grasos presentes en 

dicha muestra de dicho sujeto. En una forma de realización aún más preferida, el grado de insaturación corresponde al 

porcentaje de ácido oleico con respecto al total de ácidos grasos en la muestra. En otra forma de realización, el grado de 10 
insaturación corresponde al porcentaje de ácido oleico con respecto al ácido esteárico (C18:0) en la muestra. 

La expresión “ácidos grasos”, tal y como aquí se utiliza, se refiere a biomoléculas de naturaleza lipídica formadas por una 

larga cadena hidrocarbonada lineal, de diferente longitud o número de átomos de carbono que presentan un grupo alquilo en 

un extremo y un grupo ácido en el otro extremo. Los ácidos grasos se pueden clasificar en ácidos grasos saturados y ácidos 

grasos insaturados. Los primeros no poseen dobles enlaces en la cadena hidrocarbonada que los conforma y son flexibles y 15 
sólidos a temperatura ambiente mientras que, los segundos poseen dobles o triples enlaces, son rígidos a nivel de estos 

enlaces y presentan una temperatura líquida o viscosa a temperatura ambiente. En este último grupo, además podemos 

diferenciar entre ácidos grasos monoinsaturados o MUFA (del inglés “monounsaturated fatty acid”) y ácidos grasos 

polinsaturados o PUFA (del inglés “polyunsaturated fatty acid”). En la nomenclatura empleada para nombrar los ácidos 

grasos de la invención se hace referencia, en primer lugar el número total de carbonos de la molécula hidrocarbonada, 20 
seguido de dos puntos y un número que hace referencia al número de dobles enlaces que se encuentra en dicha cadena y 

finalmente, el término “n-número” hará referencia a la posición que ocupe el primer doble enlace con respecto al carbono del 

grupo metilo (CH3).  

El término “MUFA”, tal y como aquí se utiliza, se refiere a ácidos grasos de cadena carbonada par que contienen un único 

doble enlace en su estructura, es decir un solo doble enlace carbono-carbono (-CH=CH -). Ejemplos de MUFA son, el ácido 25 
palmitoleico (16:1 n-7), el ácido cis-vacénico (18:1 n-7), el ácido ecosanoico (20:1 n-9), el ácido erucico (22:1 n-9), el ácido 

nervónico (24:1 n-9) y el ácido oleico (18:1 n-9). 

El término “PUFA”, tal y como aquí se utiliza, se refiere a ácidos grasos cuya cadena carbonada presenta más de un doble 

enlace. Ejemplos de PUFA son el ácido dexadecanotrienoico (16:3 n-3), el ácido alfa-linolénico (18:3 n-3), el ácido 

estearidónico (18:4 n-3), el ácido eicosatrienoico (18:4 n-3), el ácido ecosatetranoico (20:3 n-3), el ácido ecosapentanoico 30 
(20:5 n-39, el ácido docosapentanoico (22:6 n-3), el ácido tetracosapentanoico (24:5 n-3), el ácido tetracosahexanoico (24:6 

n-3), el ácido linoleico (18:2 n-6), el ácido gamma-linolénico (18:3 n-6), el ácido eicosadienoico (22:2 n-6), el ácido 

araquidónico (22:4 n-6), el ácido docosadienoico (22:2 n-6), el ácido adrénico (22:4 n-6), el ácido docosapentanooico (22:5 

n-6), el ácido tetracosatreanoico (22:4 n-6) y el ácido tetracosapentanoico (24:5 n-6). 

El término "muestra", como se usa aquí, se refiere a cualquier muestra que se puede obtener de un sujeto en la que exista 35 
material genético que permita determinar el nucleótido en las posiciones polimórficas indicadas anteriormente. Muestra 

biológicas adecuadas para su uso en la presente invención incluyen, por ejemplo, una muestra de biopsia, una muestra de un 

derivado cárnico, un fluido biológico (por ejemplo, sangre, plasma, esperma, suero, orina, etc), una célula, un tejido (por 

ejemplo tejido adiposo, tejido muscular, tejido epitelial etc), etc., Las muestras pueden ser obtenidas por métodos 

convencionales, por ejemplo, un raspado, una biopsia, etc., usando métodos bien conocidos por los expertos en la materia. En 40 
una realización particular la muestra es una muestra de ácido nucléico, por ejemplo: una muestra que comprende un ácido 

nucléico, por ejemplo, el ADN, el ADN genómico (ADNg), ADN complementario (ADNc), el ARN, el ARN nuclear 

heterogéneo (ARNnh), ARNm, etc., del sujeto. En una realización, la muestra está aislada o extraída de una célula o tejido en 

particular. Las células pueden estar presentes en un fluido biológico, por ejemplo, sangre, saliva, esperma, etc, en un tejido 
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por ejemplo músculo o tejido adiposo, etc. En una realización particular, la muestra es un fluido biológico, como saliva, 

sangre, esperma o similares. En una forma preferida de realización, la muestra en la que se lleva a cabo la determinación de 

la presencia de los distintos polimorfismos es una muestra de músculo. En una forma preferida de realización, el músculo se 

selecciona de músculo de glúteo medio del jamón, músculo longuísimo dorsal y músculo semimembranoso. Los métodos 

para el aislamiento de muestras de células y tejidos son bien conocidos por los expertos en la técnica e incluyen, pero no se 5 
limitan a, las aspiraciones, las secciones de tejidos, biopsias con aguja, etc.   

El término “sujeto”, tal y como aquí se utiliza, hace referencia a cualquier animal clasificado como mamífero. 

Preferentemente, el sujeto es un cerdo. El término “cerdo”, tal y como aquí se utiliza, hace referencia a cualquier especie 

doméstica o silvestre perteneciente al género Sus, incluyendo Sus barbatus, Sus bucculentus, Sus cebifrons, Sus celebensis, 

Sus domestica, Sus falconeri, Sus heureni, Sus hysudricus, Sus philippensis, Sus salvanius, Sus scrofa, Sus strozzi, Sus 10 
timoriensis, Sus verrucosus. En una forma preferida de realización, la determinación se lleva a cabo en el cerdo común o S. 

scrofa domestica. Sinónimos que pueden ser empleados para nombrar a un cerdo son, por ejemplo, puerco, cochino, cochi, 

cuche, chancho, marrano, con, chiro, guarrapo, cuto, tocino, rancho, gocho, gorrino, cochinillo, verraco, cocha, gocha, etc. El 

término cerdo, tal y como aquí se utiliza engloba a cualquier raza, variedad o estirpe del cerdo. Ejemplos de subespecies de 

cerdos domésticos que pueden ser analizadas mediante el método de la presente invención son: cerdo albar (Sus scrofa 15 
castilianus), cerdo arocho (Sus scrofa baeticus), Sus scrofa scrofa, Sus scrofa meridionalis, Sus scrofa majori, Sus scrofa 

attila, Sus scrofa ussuricus, Sus scrofa cristatus, Sus scrofa vittatus, Sus scrofa taivanus. Según la presente invención el 

término “raza” hace referencia a un conjunto de individuos de la misma especie que ostentan unas mismas características, 

aptitudes o cualidades diferenciadas, y las transmiten de generación en generación. Ejemplos de razas de cerdos domésticos 

que pueden ser analizadas mediante el método de la presente invención son: Hampshire, Pietrain, Landrace Belga, Meishan, 20 
Berkshire, Large White, Landrace o Duroc. Dentro de una raza se puede definir una variedad que hace referencia a una 

agrupación de individuos de la misma raza que presentan una característica o una aptitud diferenciadas heredables, que 

normalmente suele ser la coloración de la capa. Una variedad puede contener distintas estirpes que se refieren a un conjunto 

de individuos de la misma raza y variedad, que se reproducen sin  la intervención de aportaciones extrañas y con un número 

de ejemplares suficiente como para que la consanguinidad no sea elevada. En una realización preferida el sujeto es un cerdo 25 
de raza Duroc. 

En una realización particular, el método de la invención permite determinar el grado de insaturación en el músculo del glúteo 

medio del jamón, músculo longuísimo dorsal y/o músculo semimembranoso.  

En el caso particular de que se desee determinar el grado de insaturación en la grasa presente en un derivado cárnico de un 

sujeto, la muestra usada para la determinación de los polimorfismos es una muestra de dicho derivado cárnico. 30 
La expresión “derivado cárnico”, según se usa en la presente invención, se refiere a un producto alimenticio preparado total o 

parcialmente con carnes o despojos de las especies autorizadas para tal fin, y sometidos a operaciones específicas para su 

conservación antes de su puesta al consumo. Dentro del ámbito que abarca la presente invención dentro de los derivados 

cárnicos se incluyen los productos cárnicos crudos y curados, que son aquellos sometidos a un proceso de maduración o 

desecación, bien picados y embutidos (chorizo, salchichón, chorizo blanco, chorizo Pamplona, salami, morcón, fuet, etc.) o 35 
enteros (jamón curado, paleta curada, panceta, beicon, cecina, lomo embuchado etc.). Los productos cárnicos tratados por 

calor, son los obtenidos por tratamiento térmico, bien picados y embutidos (salchichas tipo Frankfurt, mortadela chopped, 

sevillana, etc.) o enteros (jamón cocido, paleta cocida, magro de cerdo cocido, fiambres, etc.). Los productos cárnicos frescos 

son los preparados sin ser sometidos ni a tratamiento de desecación ni a tratamiento térmico. Pueden ser picados y embutidos 

(salchicha fresca, chorizo fresco, etc.), únicamente picados (carne picada, hamburguesas, tartas rellenas de carne, etc.) o 40 
enteros (lomo adobado). Este tipo de productos tienen un comportamiento similar al de la carne fresca en cuanto a la 

conservación. En una realización más particular, la muestra se obtiene de jamón y/o lomo. 

La detección del polimorfismo o polimorfismos según el segundo método de la invención se puede llevar a cabo usando 

cualquiera de los métodos de genotipado descritos en el contexto del primer método de la invención. En una forma preferida 
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nucleótido en posición 2281 del gen SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración de la secuencia definida por el 

número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI en el gen SCD de Sus scrofa domestica el gen o en una variante 

polimórfica en posición 2281 de dicha secuencia. En una forma de realización más preferida, la sonda específica de alelo 

comprende la secuencia SEQ ID NO:16 y permite detectar variantes del gen SCD en donde el nucleótido que ocupa la 

posición 2281 del gen SCD es una G. En otra forma preferida de realización, la sonda específica de alelo comprende la 5 
secuencia SEQ ID NO:17 y permite detectar variantes del gen SCD en donde el nucleótido que ocupa la posición 2281 del 

gen SCD es una A. Preferiblemente, las sondas se encuentran marcadas en uno de sus extremos con un compuesto 

fluorescente. En una forma de realización aún más preferida, el compuesto fluorescente es VIC o 5-carboxifluoresceína (5-

FAM). 

En otra forma preferida de realización, el método de genotipado de acuerdo a la presente invención comprende la 10 
amplificación de la región o las regiones del gen SCD de S. scrofa domestica que contiene la posición polimórfica o las 

posiciones polimórficas a caracterizar. En el caso del polimorfismo en posición 2281, en una forma preferida de realización, 

la amplificación de la región se lleva a cabo usando un par de cebadores en donde el primer cebador comprende la secuencia 

definida en SEQ ID NO:14 y/o en donde el segundo cebador comprende la secuencia definida en SEQ ID NO:15. 

De acuerdo con el segundo método de la invención, la presencia del nucleótido A en la posición 2281, del nucleótido T en la 15 
posición 2228 y/o el nucleótido A en la posición 15109 en al menos un alelo del gen SCD se asocia con un grado de 

insaturación elevado en la grasa intramuscular de un animal. El grado de insaturación se relaciona con el número de alelos 

favorables. Así, en el caso del polimorfismo en posición 2281, animales homocigotos para el alelo A muestran un mayor 

grado de insaturación en la grasa que animales heterocigotos AG, y éstos mayor que los animales homocigotos GG.  

La expresión “grado de insaturación elevado”, tal y como aquí se utiliza hace referencia a que los valores del grado de 20 
insaturación se encuentran elevados con respecto a valores de referencia para dicho grado de insaturación. De acuerdo con la 

presente invención, se considera que el grado de insaturación es elevado con respecto a un valor de referencia cuando los 

niveles en la muestra del sujeto están aumentados al menos un 0,8,% al menos un 0,85%, al menos un 0,9%, al menos un 

0,95%, al menos un 1%, al menos un 1,5% , al menos un 2%, al menos un 3%, al menos un 4%, al menos un 4%, al menos 

un 5%, al menos un 6%, al menos un 7%, al menos un 8%, al menos un 9%, al menos un 10%, al menos un 20%, al menos 25 
un 30%, al menos un 40%, al menos un 50%, al menos un 60%, al menos un 70%, al menos un 80%, al menos un 90%, al 

menos un 100% o más con respecto a un valor de referencia para dicho parámetro 

Valores de referencia para el grado de insaturación que se pueden usar en el contexto de la presente invención incluyen, por 

ejemplo, el grado de insaturación en animales que presentan uno o más marcadores asociados con un bajo grado de 

insaturación. Así, en una forma preferida de realización, se toma como valor de referencia el grado de insaturación de la 30 
grasa intramuscular o de la grasa subcutánea obtenida de un cerdo en el que es homocigoto para el nucleótido G en posición 

2281 del gen SCD, el grado de insaturación de la grasa intramuscular obtenida de un cerdo en el que es homocigoto para el 

nucleótido C en la posición 2228 y/o el grado de insaturación de la grasa intramuscular obtenida de un cerdo en el que es 

homocigoto para el nucleótido nucleótido G en la posición 15109. Alternativamente, se puede tomar como valor de 

referencia el grado de insaturación de la grasa intramuscular o subcutánea obtenida de un cerdo en el que es homocigoto para 35 
varias de las posiciones polimórficas que se correlacionan con un bajo índice de insaturación. 

Además, los inventores también han observado que cuando el sujeto presenta en uno o varios de los SNPs de acuerdo con la 

presente invención, el nucleótido indicativo  de un grado de insaturación de ácidos grasos elevado (alelo beneficioso) en los 

dos alelos (es decir, el sujeto es homocigótico para el SNP asociado con un grado de insaturación de ácidos grasos elevado),

se ve incrementado el grado de insaturación de ácidos grasos con respecto a un sujeto que presente dicho alelo beneficioso en 40 
solamente uno de los alelos del gen. Así pues, en otra realización particular, el método de la invención implica detectar al 

menos un SNP el nucleótido en al menos una posición polimórfica en el gen SCD de Sus scrofa domestica en donde dicha 

posición polimórfica se selecciona del grupo formado por las posiciones 2281, 2228 y 15109 en base a la numeración de la
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secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI y en donde la presencia en los dos alelos 

del gen SDC del nucleótido A en la posición 2281, del nucleótido T en la posición 2228 y/o el nucleótido A en la posición 

15109 en al menos un alelo del gen SCD es indicativa de un grado de insaturación de ácidos grasos elevado con respecto al 

valor de referencia. 

 5 
Métodos de selección de cerdos con elevado contenido en ácidos grasos monoinsaturados en la grasa muscular y 

subcutánea. 

La identificación de polimorfismos que se asocian de forma significativa con un elevado grado de insaturación en la grasa 

intramuscular y subcutánea permite el desarrollo de métodos para seleccionar cerdos que presentan dicha característica 

mediante cruce de cerdos con dichos polimorfismos y selección de aquellos cerdos de la progenie que hayan heredado el 10 
polimorfismo beneficioso. Así, en otro aspecto, la invención se refiere a un método para seleccionar cerdos con un elevado 

grado de insaturación de ácidos grasos en la grasa intramuscular y/o subcutánea que comprende: 

(i) cruzar un cerdo que presenta una A en posición 2281 del gen SCD, una C en la posición 2228 y/o 

una A en la posición 15109 en al menos un alelo del gen SCD en base a la numeración de la 

secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI, seleccionado en la 15 
etapa (i) con un cerdo del sexo opuesto; y 

(ii) seleccionar aquellos individuos de la progenie que presenten al menos uno de los polimorfismos 

indicados en la etapa (i). 

En una primera etapa, el método de selección y crianza de cerdos con elevado contenido en ácidos grasos monoinsaturados 

comprende cruzar un cerdo que presenta una A en posición 2281 del gen SCD, una C en la posición 2228 y/o una A en la 20 
posición 15109 en al menos un alelo del gen SCD en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso 

AY487830 en la base de datos NCBI, seleccionado en la etapa (i) con un cerdo del sexo opuesto. 

El término "cruce" se refiere aquí tanto a procedimientos basados en el apareamiento espontaneo como a procedimientos de 

inseminación artificial usando métodos conocidos en la técnica. 

En una forma preferible de realización, tanto el cerdo del sexo opuesto usado en la etapa (i) presenta una A en posición 2281 25 
del gen SCD, una T en la posición 2228 y/o una A en la posición 15109 en al menos un alelo del gen SCD en base a la 

numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI. El experto en la materia 

entenderá que cuando los dos progenitores presentan polimorfismos favorables a un alto grado de insaturación de la grasa 

muscular o subcutánea, la etapa (i) puede llevarse a cabo cruzando cerdos que presenten el mismo polimorfismo, de forma 

que se pueda obtener progenie homocigota para dicho polimorfismo favorable. Alternativamente, la etapa (i) puede llevarse a 30 
cabo cruzando cerdos que presenten distintos polimorfismos favorables a un alto grado de insaturación de la grasa muscular o 

subcutánea, de forma que la progenie incorpore los distintos polimorfismos. Alternativamente, la etapa (i) puede llevarse a 

cabo cruzando cerdos que presenten los mismos polimorfismos, de forma que se pueda obtener progenie homocigota para 

todos los polimorfismos en un solo ciclo de cruce y selección. 

En una segunda etapa, el método de selección y crianza de cerdos con elevado contenido en ácidos grasos monoinsaturados 35 
de acuerdo a la invención comprende seleccionar aquellos individuos de la progenie que presenten al menos uno de los 

polimorfismos indicados en la etapa (i). La selección se lleva a cabo preferiblemente mediante el genotipado de los miembros 

de la progenie, usando preferiblemente alguno de los métodos descritos anteriormente en el contexto de métodos de 

genotipado. La selección puede ser también de una naturaleza "virtual", tal que el genotipo de un animal se graba en una base 

de datos portátil o un ordenador. Aquí, los animales podrían ser seleccionados en base a su genotipo conocido sin la 40 
necesidad de separación física. Esto permitiría una para seleccionar a los animales de fenotipo deseado, donde la separación 

física no es necesaria.  
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En una forma preferida de realización, el genotipado se lleva a cabo mediante hibridación con sondas específicas de alelo 

capaces de detectar el nucleótido en posición 2281 del gen SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración de la 

secuencia definida por el número de acceso AY487830 en la base de datos NCBI en el gen SCD de Sus scrofa domestica el 

gen o en una variante polimórfica en posición 2281 de dicha secuencia. En una forma de realización más preferida, la sonda 

específica de alelo comprende la secuencia SEQ ID NO:16 y permite detectar variantes del gen SCD en donde el nucleótido 5 
que ocupa la posición 2281 del gen SCD es una G. En otra forma preferida de realización, la sonda específica de alelo 

comprende la secuencia SEQ ID NO:17 y permite detectar variantes del gen SCD en donde el nucleótido que ocupa la 

posición 2281 del gen SCD es una A. Preferiblemente, las sondas se encuentran marcadas en uno de sus extremos con un 

compuesto fluorescente. En una forma de realización aún más preferida, el compuesto fluorescente es VIC o 5-

carboxifluoresceína (5-FAM). 10 
La selección de la etapa (ii) permite identificar cerdos que comprenden una A en posición 2281 del gen SCD, una T en la 

posición 2228 y/o una A en la posición 15109 en al menos un alelo del gen SCD en base a la numeración de la secuencia 

definida por el número de acceso AY487830. En una forma preferida de realización, cuando ambos progenitores presentan 

los alelos favorables asociados a un alto grado de insaturación de la grasa muscular o subcutánea, la segregación de los alelos 

de acuerdo a las leyes de genética Mendeliana permite que algunos miembros de la progenie presenten el polimorfismo 15 
favorable en ambos alelos. Así, en otra forma preferida de realización, la etapa (ii) comprende la selección de aquellos cerdos 

que comprenden una A en posición 2281 del gen SCD, una T en la posición 2228 y/o una A en la posición 15109 en ambos 

alelos del gen SCD en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso AY487830. 

En una forma preferida de realización, el método de selección de cerdos de acuerdo a la invención comprende retrocruzar un 

cerdo seleccionado en la etapa (ii) con un cerdo del sexo opuesto. Preferiblemente, el cerdo con el que se retrocruzan los 20 
individuos seleccionados en la etapa (ii) son cerdos que comprenden uno o más de los distintos polimorfismos marcadores de 

alto grado de insaturación de la grasa muscular o subcutánea y, en particular, una A en posición 2281 del gen SCD, una T en 

la posición 2228 y/o una A en la posición 15109 en base a la numeración de la secuencia definida por el número de acceso 

AY487830 en al menos uno de los alelos del gen SCD. En una forma preferida de realización, los cerdos que se usan para 

retrocruzar con los cerdos seleccionados en la etapa (i) pertenecen a la misma camada. 25 
*** 

La invención se describe por medio de los siguientes ejemplos que deben ser considerados como meramente ilustrativos y no 

limitantes del alcance de la invención. Los siguientes métodos son comunes a todos los ejemplos 

 

EJEMPLOS 30 
 

MÉTODOS 

1. Estudio poblacional 

Para el estudio de la variabilidad genética del gen SCD porcino, se secuenció unas 780 pares de bases de la región 

promotora y la totalidad de la región 3´ no codificante (3`UTR) en 12 cerdos de la raza Duroc del banco de muestras de la 35 
Universidad de Lleida. De todos los cerdos Duroc analizados (335 sujetos) se disponía de muestra de ADN y del registro del 

contenido en 11 ácidos grasos en al menos un músculo. Los 12 cerdos que se eligieron como muestra poblacional de este 

estudio fueron escogidos de manera que 6 de ellos tenían los valores de ácido oleico, en músculo semimembranosos y glúteo 

medio, más elevados de entre todos los registrados (73.7 y 101.7 mg/g de materia seca) y, los 6 restantes contenían los 

valores más bajos de los registrados para dicho ácido (49.3 y 12.2 mg/g de materia seca). 40 
Para secuenciar el gen SDC se amplificaron mediante PCR seis fragmentos de ADN de entre 780 y 1000 pares de bases a 

partir de los cebadores detallados en la Tabla 2.  
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SONDA SECUENCIA 5`-3` 
SEQ ID 

NO: 

TAMAÑO DEL 

AMPLICÓN (pares de 

bases, pb) 

Promoter-F 

Promoter-R 

ACTTCCCTAGTGCCCATCCT 

GATCACTTTCCCAGGGATGA 

2 

3 
890 

3UTR_F1 

3UTR_R1 

AAGTATCCAAGGGCTGCCATC 

CAATTCCGGAAAGAACCTCA 

4 

5 
866 

3UTR_F2 

3UTR_R2 

TGGGGAAGAAGTCTTTCTTGT 

GGTTCAGTGACCCTGAGCAT 

6 

7 
990 

3UTR_F3 

3UTR_R3 

TTTCCTGCCGGTTCTATCTC 

GAGTAGGTGCTTGGGTCTGG 

8 

9 
945 

3UTR_F4 

3UTR_R4 

ATGGAGGATAAAGGGGTTGG 

ACTTGCCCAGGGTCACATAG 

10 

11 
648 

3UTR_F5 

3UTR_R5 

GTCAAGGTTACACGGGTGGT 

CAGGACATAGGGTGGCAGAT 

12 

13 
742 

Tabla 2: Sondas (cebadores) utilizadas para la amplificación mediante PCR de seis fragmentos del gen SCD 

porcino. 

 

2. Genotipado de la mutación SNP3 en el promotor del gen SCD porcino 

Se procedió a detectar el polimorfismo de la invención SNP3 en 635 cerdos castrados de raza Duroc del banco de 5 
muestras de la Universidad del Lleida de los que se disponía de datos de contenido y composición de la GIM. Los cerdos 

genotipados se criaron en 7 lotes distintos. El genotipado se realizó mediante un protocolo de discriminación alélica en un 

aparato de PCR a tiempo real. Los cebadores y las sondas empleadas se indican en la Tabla 3 junto con las concentraciones 

finales utilizadas. 

 10 

SONDA SECUENCIA 5`-3` 
SEQ ID 

NO: 
CONCENTRACIÓN 

FINAL 
Cebador directo TGCCAGCTCTAGCCTTTAAATACC 14 900 nM 
Cebador reverso CACGTTGGGTCGGTGTGTCT 15 900 nM 

Sonda para el 
alelo G 

VIC-ACCCGCGCACAGCA-NFQ 16 200 nM 

Sonda para el 
alelo A 

FAM-AGACCCACGCACAGCA-NFQ 17 200 nM 

Tabla 3: Sondas utilizadas en el genotipado de SNP3 del promotor del gen SCD porcino. 

 

La reacción de PCR incluía los cuatro cebadores, a las concentraciones indicadas en la Tabla 3, 1x Maxima SYBR 

Green/ROX qPCR Master Mix (Fermentas) y 10 ng de ADN genómico. El genotipo de asignaba según la acumulación de 

fluorescencia verde (correspondiente al fluorocromo VIC de la sonda que hibrida con el alelo G) y/o azul (FAM, alelo A) 15 
durante los ciclos de PCR. Todo cerdo genotipado fue clasificado como de genotipo GG, AG o AA. 

 

3. Determinación del contenido y la composición de la grasa 

Todas las muestras de músculo o grasa fueron identificadas, liofilizadas y pulverizadas. A partir de una alícuota de 

cada una de ellas, se determinó en duplicado el contenido en los ácidos grasos C14:0, C16:0, C16:1n-7, C18:0. C181 n-9, 20 
C18:2 n-6, C18: 3 n-3, C20:0, C20:2n-6, C20:4n-6 y C20:1n-9 mediante cromatografía de gases cuantitativa según se ha 

descrito en Bosch et al. (Meat Science, 2009, 82: 432-437). Los ésteres metílicos de los ácidos grasos se obtuvieron por 

transesterificación directa a partir de una solución al 20% de trifloruro de boro en metanol y se determinaron por 
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cromatografía de gases mediante una columna capilar SP2330 (30mx 0.25 mm, Supelco, Bellefonte, PA) y un detector de 

ionización en llama con helio como gas portador a 1 mL/min. El contenido de cada ácido graso de cuantificó normalizando el 

área después de añadir a cada muestra 1,2,3-tripentadecanoilglicerol como patrón interno. El porcentaje de GIM en un 

músculo se calculó a partir del cociente entre la suma del contenido de todos los ácidos grasos determinados, expresados 

estos en su equivalente triglicérido, respecto al contenido de materia seca de la muestra. El porcentaje de cada ácido graso 5 
respecto del total de ácidos grasos se calculó como el cociente entre el contenido de ese ácido graso en particular relativo al 

total de ácidos grasos. El porcentaje de MUFA se calculó como el cociente entre la suma de los MUFA (C16:1 n-7, C18: 1n-

9 y C20:1 n-9) respecto al contenido total de ácidos grasos. El porcentaje de ácidos grasos saturados se calculó como el 

cociente entre la suma de los ácidos grasos saturados (C14:0, C16:0, C18:0 y C20:0) respecto al contenido total de ácidos 

grasos. 10 
Se calculó de forma específica el grado de insaturación ID como el cociente entre el contenido de C18:1 respecto al de C18:0. 

 

EJEMPLO 1: Asociación entre el genotipo del SNP3 del gen SCD y el ID de la carne y la grasa subcutánea del cerdo. 

Se contrastaron en 7 lotes diferentes, las medias de los tres genotipos posibles del SNP3 (GG, GA, AA) para el contenido de 

GIM e ID en el músculo glúteo medio del jamón mediante un modelo lineal que incluyó el genotipo como único factor. En la 15 
Tabla 4 se representan las medias de GIM e ID por genotipo, así como el valor p asociado al correspondiente análisis de 

varianza.  

 

 GIM  ID (C18:1/C18:0)  
Genotipo Genotipo 

Lote Año N f(A) AA AG GG p AA AG GG p 
1 2006 109 0,44 14,50 14,64 14,97 0,91 5,93 5,90 5,37 <0,01 
2 2007 100 0,46 15,89 15,76 16,70 0,74 4,92 4,54 4,29 <0,01 
3 2008 66 0,44 16,52 15.15 16,31 0,40 5,96 5,12 4,54 <0,01 
4 2008 72 0,38 13,58 11,61 12,26 0,21 4,35 3,77 3,50 <0,01 
5 2010 85 0,39 14,76 15,27 13,84 0,54 4,35 4,34 3,92 <0,05 
6 2010 96 0,49 13,63 14,41 15,51 0,41 4,34 4,04 3,71 <0,01 
7 2011 86 0,48 18,78 17,66 16,91 0,41 3,98 3,82 3,73 <0,05 

Total  614 0,44 15,27 14,92 15,18 0,72 4,80 4,51 4,15 <0,01 
Tabla 4: Efecto del genotipo de SNP3 sobre el contenido de GIM e ID en el músculo glúteo medio. 

 20 
Se observa de forma consistente en todos los lotes que el alelo A no afecta el contenido de GIM pero mejora el ID. El efecto 

del alelo A en el conjunto de todos los lotes (Total) se estimó mediante un modelo lineal que incluyó el lote además del 

genotipo. 

Análisis similares realizados sobre la asociación entre el genotipo de SNP3 y GIM e ID en los músculos longuísimo dorsal y 

semimembranosos confirmaron el mismo efecto, es decir, el alelo A de dicho SNP no aumenta el contenido en GIM pero 25 
mejora el ID. 

Análisis similares realizados sobre la asociación entre el genotipo de SNP3 y el espesor de la grasa dorsal confirmaron el 

mismo efecto, es decir, el alelo A de dicho SNP no aumenta el espesor de la grasa dorsal pero mejora el ID. 

 

EJEMPLO 2: El SNP3 tiene un modo de acción génica aditivo. 30 
Se comprobó dentro de cada lote el modo de acción génica de SNP3 sobre ID mediante un modelo con una covariable aditiva 

(a) y una de dominante (d), en el que la variable a toma los valores 1, 0, y -1 y la variable d los valores 0, 1 y 0, según sea el 

genotipo AA, AG y GG, respectivamente. En la Tabla 5 se presentan los valores de a y d para ID, así como el valor p 

asociado a cada una de ellas.  

 35 
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ID 
Lote a p-valor d p-valor 

1 0,28 <0,01 0,25 0,06 
2 0,31 <0,01 -0,07 0,52 
3 0,71 <0,01 -0,13 0,56 
4 0,43 <0,01 -0,15 0,07 
5 0,22 <0,05 0,21 0,16 
6 0,32 <0,01 0,02 0,81 
7 0,13 <0,01 -0,04 0,56 

total 0,32 <0,01 0,03 0,50 
Tabla 5: Efecto aditivo (a) y dominante (d) del genotipo SNP3 del gen SCD porcino sobre el ID en el músculo glúteo medio. 

 

Se observa de forma consistente en todos los lotes que el modo de acción de SNP es estrictamente aditivo de forma que ID 

aumenta entre 0,13 y 0,71, según el lote, por cada alelo A presente en el genotipo. El efecto medio del alelo A en el conjunto 

de todos los lotes (total) se estimó mediante el mismo modelo pero añadiendo el efecto lote. En media cada alelo A aumenta 5 
0,32 puntos ID. 

 

EJEMPLO 3: Asociación entre el genotipo del SNP3 del gen SCD porcino y el porcentaje de MUFA y C18:1 en la grasa del 

cerdo y con otras características comerciales. 

Se contrastó el efecto del genotipo SNP3 sobre, el porcentaje de MUFA y C18:1 en músculo y grasa subcutánea, por ser los 10 
dos caracteres relacionados con ID que más afectan comercialmente la calidad de la carne y la grasa del cerdo. El contraste se 

realizó mediante un modelo lineal que incluyó el genotipo y el lote con la covariable GIM. En la Tabla 6 se presentan las 

medias de los caracteres anteriores según el genotipo de SNP3 y sus efectos aditivo y dominante, así como los 

correspondientes valores p asociados.  

  Genotipo  Valor aditivo y dominante 
Item n AA AG GG p a p d p 

Edad (días) 617 209,1 209,0 209,2 0,90 -001 0,98 -0,17 -0,65 
Peso canal 

(Kg) 
614 93,42 94,31 93,60 0,55 -0,09 0,86 0,080 0,27 

Espesor de 
grasa (mm) 

582 22,24 22,49 22,49 0,80 -0,12 0,56 0,13 0,67 

Magro (%) 582 44,39 43,87 43,95 0,59 0,22 0,44 -0,30 0,44 
Peso del 

jamón (Kg) 
611 12,02 12,19 12,09 0,35 -0,03 0,60 0,13 0,16 

Jamón (m. gluteus medius)       
GIM(%) 615 15,29 14,95 15,20 0,73 0,04 0,87 -0,29 0,43 

MUFA (%) 615 15,42 50,45 49,48 <0,01 0,97 <0.01 0,01 0,97 
C18:1 (%) 615 46,61 46,02 45,28 <0,01 0,66 <0.01 0.08 0.61 

Lomo (m. longissimus dorsi)       
GIM (%) 236 11,30 11,39 11,11 0.85 0,10 0,76 0,18 0,69 

MUFA (%) 236 52,58 51,30 51,50 <0,01 1,078 <0,01 -0,26 0,25 
C18:1 (%) 236 56,61 46,58 46,12 <0,01 0,77 <0,01 -0,30 0,16 
Grasa subcutánea         

MUFA (%) 103 51,44 50,26 49,68 0,11 0,88 0,04 -0,30 0,59 
C18:1 (%) 103 47,81 46,69 46,26 0,13 0,78 0,05 -0,34 0,52 

Tabla 6: Efecto del genotipo de SNP3 y efectos aditivo (a) y dominante (d) del genotipo de SNP3 del gen SCD porcino sobre 15 
los caracteres productivos y el contenido de MUFA y C18:1 en carne y grasa subcutánea. 
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Se constata que en media, cada alelo A aumenta un 1% (0.75%) el porcentaje de MUFA (C18:1) en jamón, lomo y grasa 

subcutánea, de tal forma que substituir un cerdo o producto cárnico de genotipo GG por uno de genotipo AA mejora el 

porcentaje de MUFA y C18:1 en un 2% y un 1,5%, respectivamente. 

En la Tabla 6 también se observa que el alelo A del SNP3 no afecta al peso de la canal ni del jamón (valores de elevada 

importancia comercial), así como tampoco al porcentaje de magro de la canal ni al contenido de GIM. 5 
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REIVINDICACIONES 
 

1. Un polinucleótido aislado que comprende una región de al menos 10 nucleótidos consecutivos de una variante 

polimórfica del gen SCD de Sus scrofa domestica, caracterizada por la presencia de una A en posición 2281 en base a la 

numeración de la secuencia  SEQ ID NO: 1 y en donde dicha región comprende el nucleótido en posición 2281, o un 5 
polinucleótido complementario a dicho polinucleótido. 

 

2. Una sonda capaz de detectar el nucleótido en posición 2281 del gen SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración 

de la secuencia SEQ ID NO: 1en el gen SCD de Sus scrofa domestica o de una variante polimórfica en posición 2281 de 

dicha secuencia, en donde la sonda comprende la secuencia SEQ ID NO: 16 o la secuencia SEQ ID NO: 17 10 
 

3. Una sonda según cualquiera de las reivindicaciones 2 a 4, en donde dicha sonda está marcada en uno de sus extremos 

con un compuesto fluorescente. 

 

4. Una sonda según la reivindicación 5, en donde dicho compuesto fluorescente es VIC o 5-carboxifluoresceína (5-FAM). 15 
 

5. Un kit que comprende una sonda según cualquiera de las reivindicaciones 2 a 4. 

 

6. Un kit para detectar el polimorfismo en posición 2281 del gen SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración de la 

secuencia SEQ ID NO: 1 que comprende un primer y un segundo cebador complementarios a secuencias en el gen SCD 20 
en posición 5’ y 3’ con respecto a dicha posición, en donde el primer cebador comprende la secuencia definida en SEQ 

ID NO: 14 y/o en donde el segundo cebador comprende la secuencia definida en SEQ ID NO: 15. 

 

7. Un método para genotipar un sujeto que comprende detectar en una muestra de dicho sujeto el nucleótido que ocupa la 

posición 2281 en el gen SCD de S. scrofa domestica en base a la numeración de la secuencia SEQ ID NO: 1. 25 
 

8. Método según la reivindicación 7, en donde la detección del nucleótido en la posición o posiciones polimórficas se 

realiza mediante secuenciación, mini-secuenciación, hibridación, análisis de los fragmentos de restricción, PCR, PCR 

cuantitativa, PCR-alelo específica o una combinación de dichos métodos. 

 30 
9. Método según la reivindicación 8, en donde la detección del nucleótido en la posición o posiciones polimórficas de 

dicho SNP comprende la hibridación con al menos una sonda específica para dicho SNP. 

 

10. Método según la reivindicación 9, en donde al menos una de dichas sondas específicas es una sonda según cualquiera de 

las reivindicaciones 2 a 4. 35 
 

11. Método para predecir el grado de insaturación de ácidos grasos en un sujeto o un derivado del mismo, que comprende 

detectar en una muestra de dicho sujeto o de dicho derivado cárnico el nucleótido en la posición polimórfica 2281 en el 

gen SCD de Sus scrofa domestica en base a la numeración de la secuencia SEQ ID NO: 1 y en donde la presencia del 

nucleótido A en dicha posición 2281, en al menos un alelo del gen SCD es indicativa de un grado de insaturación de 40 
ácidos grasos elevado con respecto al valor de referencia. 

 

12. Método según la reivindicación 11, en donde la presencia del nucleótido A en la posición 2281, en los dos alelos del gen 

SDC está asociada a un grado de insaturación de ácidos grasos elevado con respecto al valor de referencia. 
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13. Método según cualquiera de las reivindicaciones 11 ó 12 en donde la detección del nucleótido en la posición o 

posiciones polimórficas se realiza mediante secuenciación, mini-secuenciación, hibridación, análisis de los fragmentos 

de restricción, PCR, PCR cuantitativa, PCR-alelo específica o una combinación de dichos métodos. 

 5 
14. Método según la reivindicación 13, en donde la detección de nucleótido en la posición o posiciones polimórficas dichos 

SNPs comprende la hibridación con al menos una sonda específica para dichos SNPs. 

 

15. Método según la reivindicación 14, en donde al menos una de dichas sondas específicas es una sonda según cualquiera 

de las reivindicaciones 2 a 4. 10 
 

16. Método según cualquiera de las reivindicaciones 7 a 15, en donde la muestra se selecciona del grupo que consiste en 

sangre, pelo, epidermis, saliva, esperma, grasa subcutánea, músculo y de derivados cárnicos de dicho sujeto. 

 

17. Método según la reivindicación 16, en donde el músculo se selecciona de músculo de glúteo medio del jamón, músculo 15 
longuísimo dorsal y músculo semimembranoso. 

 

18. Método según la reivindicación 17, en donde el derivado cárnico es jamón o lomo. 

 

19. Método según cualquiera de las reivindicaciones 11 a 18, en donde se determina el grado de insaturación de ácidos 20 
grasos en la grasa intramuscular. 

 

20. Método según la reivindicación 19, en donde la grasa intramuscular se determina en un musculo seleccionado del grupo 

formado por músculo de glúteo medio del jamón, músculo longuísimo dorsal y músculo semimembranoso. 

 25 
21. Método según cualquiera de las reivindicaciones 7 a 20, en donde el sujeto es un mamífero. 

 

22. Método según la reivindicación 21, en donde el mamífero es un cerdo. 

 

23. Método según la reivindicación 22, en donde el cerdo es de la raza Duroc. 30 
 

24. Uso del kit según cualquiera de las reivindicaciones 5 ó 6 para determinar si un sujeto presenta al menos un SNP 

asociado con un grado de insaturación de ácidos grasos elevado. 

 

25. Uso del kit según la reivindicación 24, en donde el sujeto es un mamífero. 35 
 

26. Uso del kit según la reivindicación 25, en donde el mamífero es un cerdo. 

 

27. Uso del kit según la reivindicación 26 en donde el cerdo es de la raza Duroc. 

 40 
28. Método para seleccionar cerdos con un elevado grado de insaturación de ácidos grasos en la grasa intramuscular y/o 

subcutánea que comprende: 
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(i) cruzar un cerdo caracterizado por presentar una A en posición 2281 del gen SCDen al menos un 

alelo del gen SCD en base a la numeración de la secuencia SEQ ID NO: 1  con un cerdo del sexo 

opuesto; y 

(ii) seleccionar aquellos individuos de la progenie que presenten al menos uno de los polimorfismos 

indicados en la etapa (i). 5 
 

29. Método según la reivindicación 28, en donde el cerdo del sexo opuesto usado en la etapa (i) presenta una A en posición 

2281 del gen SCD, en al menos un alelo del gen SCD en base a la numeración de la secuencia SEQ ID NO: 1.  

 

30. Método según las reivindicaciones 28 ó 29 que comprende, además una etapa adicional que comprende retrocruzar el 10 
cerdo seleccionado en la etapa (ii) con otro cerdo del sexo opuesto. 

 

31. Método según cualquiera de las reivindicaciones 28 a 31 en donde la selección de cerdos en la etapa (i) y/o (iii) y/o en 

donde la selección del cerdo del sexo opuesto se lleva a cabo mediante el método de acuerdo a las reivindicaciones 7 a 

10. 15 
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Nº de solicitud: 201231507 
  
  

1. Documentos considerados.- 
 
A continuación se relacionan los documentos pertenecientes al estado de la técnica tomados en consideración para la 
realización de esta opinión. 
 

Documento Número Publicación o Identificación Fecha Publicación 
D01 EP 1598430  A1 (NEW IND RES ORGANIZATION) 23.11.2005 
D02 OH DONG-YEP et al. Identification of the SNP (Single 

Necleotide Polymorphism) of the Stearoyl-CoA Desaturase 
(SCD) Associated with Unsaturated Fatty Acid in Hanwoo (Korean 
Cattle).Asian-Australasian Journal of Animal Sciences JUN 2011. 
Vol. 24 No: 6 Pags: 757-765. ISSN 1011-2367. 

Jun 2011 

D03 ZIN CHAO. "SNPs in the Stearoyl-CoA desaturase and 
their associations with the CLA and MUFA content of milk fat from 
Canadian Holstein and Jersey cows". Septiembre 2007. 
Recuperado de internet: 
"http://cgil.uoguelph.ca/dcbgc/Agenda0709/agenda0709.htm". 

Sep 2007 

D04 REN J et al. Isolation and molecular characterization of the 
porcine stearoyl-CoA desaturase gene.GENE.29/09/2004. Vol. 
340. No: 1 Pags: 19 - 30.  ISSN 0378-1119 

29.09.2004 

D05 EP 1845159  A1 (NEW IND RES ORGANIZATION) 17.10.2007 
 
2. Declaración motivada según los artículos 29.6 y 29.7 del Reglamento de ejecución de la Ley 11/1986, de 20 de 
marzo, de Patentes sobre la novedad y la actividad inventiva; citas y explicaciones en apoyo de esta declaración 
 
La presente solicitud describe la relación existente entre varios SNPs del gen estearoil- CoA-desaturasa y el grado de ácidos 
grasos insaturados presentes en la carne o la grasa de un animal. 
 
El objeto de las reivindicaciones comprende: polinucleótidos de 10 nt consecutivos que comprendan los SNPs de las 
posiciones 2281, 2228, 15109, de la secuencia definida por el número de acceso AY487830. Sondas y Kit para la detección 
de tales SNPs. Un método de genotipado de individuos que presenten tales SNPs. Un método de predicción del grado de 
insaturación de ácidos grasos presente en un sujeto basado en la identificación de uno, o varios de los SNPs. Un método 
para seleccionar cerdos con un elevado grado de insaturación de ácidos grasos en la grasa intramuscular o subcutánea 
basado en la identificación de alguno de los SNPs anteriores. 
 
D01 divulga un método para evaluar el contenido de ácidos grasos insaturados en grasa de vaca (o grasa de la leche), en 
base al genotipo de 8 SNPs en el gen estearoil-CoA desaturasa (reivindicaciones). 
 
D02 investiga los efectos de los factores genéticos, como el estearoil-CoA desaturasa (SCD), sobre las características de la 
canal de carne, incluida la composición de ácidos grasos. Se identificaron 3 SNPs (tabla 2) y se relacionó la presencia de los 
mismos con el contenido de ácidos grasos insaturados presentes en la carne analizada. 
 
D03 describe una estrategia de genotipado de animales en el lovus SCD, a partir de la identificación de SNPs, para 
seleccionar aquellos individuos que produzcan leche con un mayor contenido en acido linoleico y ácidos grasos 
monoinsaturados en la grasa de la leche.  
 
D04 divulga el aislamiento y caracterización molecular de la estearoil-CoA desaturasa porcina. 
 
Ninguno de los documentos del estado de la técnica divulga los SNPs divulgados por la presente invención, por lo que las 
reivindicaciones 1-39, parecen cumplir con el requisito de novedad, tal y como se menciona en el art. 6 de la Ley 11/1986. 
La diferencia entre D01-D03 sería la posición de los SNPs encontrados en la secuencia del gen SCD con número de acceso 
AY487830,. Por tanto el problema que plantea la presente invención sería la provisión de SNPs en el gen SCD, alternativos 
a los ya existentes, para utilizarlos en la selección de carne, o grasa animal con un elevado contenido de ácidos grasos 
insaturados. Sin embargo, el hallazgo de los SNPs de las posiciones 2281, 2228, 15109 de la secuencia AY487830, no 
suponen ningún efecto técnico adicional a lo ya conocido, por lo que se consideran una alternativa obvia a los SNPs 
descritos en el estado de la técnica representado por los documentos D01-D03. Así pues, las reivindicaciones 1-39 parece 
que carecen de actividad inventiva tal y como se menciona en el art.8 de la ley 11/1986.  
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