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RESUMO

Neste estudo, serdo analisadas 40 amostras de tecido tumoral mamario, tendo como objetivo
realizar o sequenciamento do gene BRCA1l em animais positivos e negativos para tumores
mamarios. As sequéncias determinadas, posteriormente, serdo comparadas através de
ferramentas de bioinformatica a fim de se estabelecer a relagdo entre os polimorfismos
encontrados com o desenvolvimento de tumores mamarios. Para tal, as amostras serdo
previamente extraidas de fémeas Canis familiaris, submetidas a jejum hidrico e sélido de 12
horas, sedacdo com Acepromazina e anestesia com Tiopental sodico; das quais 20 constituirdo o
controle positivo para o carcinoma mamario e 20 o controle negativo. Para a extracdo do material
gendmico serdo avaliadas 4 metodologias distintas, aplicando-se a mais eficiente. Ja para a
avaliacdo da concentracéo e pureza do DNA gendmico, sera realizado corrida eletroforética em
gel de agarose a 1% e andlise em espectrofotdbmetro, respectivamente. O material extraido sera
amplificado pela técnica de PCR e purificado utilizando kit de purificagdo de bandas em gel de
agarose. Posteriormente, a reacdo de sequenciamento sera efetivada através da técnica de
Reacdo em Cadeia Polimerase (PCR) e o sequenciamento propriamente dito, realizado em
sequenciador MegaBACE TM 1000 sequencer. Apés, as amostras serdo analisadas e editadas,
sendo a sequéncia gendmica encontrada identificada via comparacdo com a sequéncia sob
namero de acesso NC _006591.3 presente no banco de dados NCBI (National Center for
Biotechnology Information website). As sequéncias das fémeas portadoras, ndo portadoras e a
sequéncia NCBI serdo comparadas através do programa BLAST e alinhadas através do programa
MEGA versao 5.1. A andlise estatistica se dara pelo software POPGENE 1.31, onde ser& avaliado
a determinacdo da frequéncia genotipica, frequéncia alélica e equilibrio de Hardy-Weinberg
através do teste de x?, sendo o gendtipo submetido a analise de risco relativo para verificagao de
interrelagdo entre a presenca do gendtipo e o risco de tumor carcinogénico. Considerando a
comprovada relagdo entre mutacdes no gene BRCA1 e a incidéncia de tumores mamarios, e a
reduzida quantidade de informacdes sobre tais variacdes genéticas na espécie Canis familiaris,
justifica-se a realizacdo desta pesquisa como ferramenta exploratéria inicial na busca de
polimorfismos genéticos e posteriormente, determinacdo de marcadores moleculares no gene
BRCAL, resultados estes que contribuirdo como mecanismo de diagnéstico molecular precoce de
tumor mamario em caes.
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