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As alteracdes epigenéticas no padrdo de metilacio em sequéncias
repetidas do DNA sdo eventos que ocorrem nos estagios que precedem a
transformacdo tumoral. Nas neoplasias, a perda global de metilacdo do
genoma € observada, sugerindo-se que a hipometilacdo inicia e propaga a
carcinogénese. Os elementos LINE-1 representam um tipo de sequéncia
repetitiva que esta dispersa ao longo de todo o genoma, sendo o estudo do seu
padrdo de metilacdo utilizado na compreensdo de muitas doencas de carater
multifatorial. O mastocitoma € uma das mais comuns neoplasias observadas
em caes, apresentando diferentes graus de malignidade e classificado de
acordo com sua diferenciacdo histologica. Tendo em vista a atual escassez de
dados cientificos em relacdo ao padréo epigenético das neoplasias nos animais
domésticos, este estudo propde verificar se ha correlacdo entre o padréo de
metilagdo dos elementos LINE-1 com os diferentes estadiamentos do
mastocitoma canino, que, além de contribuir para a melhor elucidacdo da
fisiopatologia molecular, auxilia também na compreensédo da biologia tumoral e
no estabelecimento de fatores epigenéticos para o estadiamento. Seréo
analisadas amostras de tecido sadio e de tecido neoplasico coletado de 50
cédes nao submetidos a tratamento prévio para a doenca. As amostras serao
catalogadas em grupos de acordo com as classificagdes sugeridas por Kiupel e
colaboradores e Patnaik e colaboradores. O DNA gendmico sera extraido a
partir das amostras para a determinacdo do padrdo de metilagdo e a
quantificacdo da expressao génica de LINE-1 sera determinada pela reacdo em

cadeia da polimerase quantitativa em tempo real (QPCR).



