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En caninos, particularmente en hembras no
ovariectomizadas (esterilizadas), los tumores
de mama son las neoplasias mas frecuentes,
representando cerca de la mitad de los casos
oncolégicos evidenciados mundialmente. Uno de
los elementos que ha favorecido el aumento de la
incidencia de esta patologia, es la mayor expectativa
de vida de estos animales. Tanto en esta especie como
en humanos, el gen BRCA1, supresor tumoral, ha sido
ampliamente estudiado. Ciertos polimorfismos de
este gen pueden llevar a que la proteina que codifica
pierda su funcién. Esto tiene como consecuencia la
disminucién de su expresion, lo que representa un
paso critico en el desarrollo del cancer de mama. Por
otraparte, sedebe considerarlas similitudes presentes
entre ambas especies en lo que respecta a los tumores
en si mismos, asi como en los factores que favorecen
su aparicion, lo que lleva a que el perro sea un buen
modelo para el estudio de la enfermedad en humanos.
Elobjetivo de este trabajo fue comparar polimorfismos
presentes en el gen BRCA1 (ENSCAFG00000014600)
entre dos grupos de perras, con y sin tumores,
ingresadas al Hospital de la Facultad de Veterinaria,
UdelaR (Montevideo, Uruguay). Este estudio fue
aprobado por el Comité de Etica y Uso de Animales
(CEUA) con el nimero 518, y por las personas a cargo
de los animales. Los polimorfismos estudiados en
nuestro caso no presentaron diferencias entre las
perras con y sin tumores, lo que podria haberse
debido, entre otros factores, a lo heterogéneo de los
grupos en estudio.
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ESCORE DE CAPA. UNA POSIBLE
EXPLICACION PARA LA HUELLA DE
SELECCION CEBUINA LOCALIZADA EN EL
CROMOSOMA BOVINO 5: (47.670.001-
48.100.000 PB)
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Mas del 65% de la poblacién bovina mundial se
encuentra en regiones calidas donde el estrés térmico
limita la cria de razas europeas. Para incrementar
la produccién en estas regiones, se desarrollaron
razas compuestas, como Brangus, que conservan las
principales caracteristicas de las razas parentales:
adaptacioén (cebuina) y produccion (taurina). La piel
y sus anexos cumplen un rol central en la respuesta
al estrés térmico. Estudios previos han identificado
genes y regiones asociados a la resistencia al calor. E1
objetivo del presente trabajo consistié en determinar
siel porcentaje de genes indicos estd asociado al tipode
capa o si hay genes mayores segregando en Brangus.
Se genotiparon 108 toros mediante microarray de
SNPs y se evaluaron el escore de capa, medido con una
escala de siete categorias que consideran el largo y
el grosor del pelo, y el largo del pelo. La correlacion
entre el porcentaje cebuino y las caracteristicas no
resulté significativa. EI GWAS evidencié que siete
ventanas de SNPs en los cromosomas BTA5 y BTA4
explicaron mas del 2% la varianza. El escore de capa
en verano mostrd el mayor pico en BTA5: 46.941.446-
£48.030.219 pb, explicando 4,65% de la varianza. Este
segmento esta cercano a la fijacién en los cebuinos,
es la mayor region bajo seleccién y tiene la mayor
diferenciacién genética entre los cebuinos y taurinos.
Estos resultados sugieren que la variacion en el escore
de capa vy el largo del pelo en toros Brangus estaria
asociado a genes mayores mas que con el porcentaje
cebuino.
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