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|dentificacdo de SNPs associados a ilhas CpGs de
genes candidatos regulados pela inativacao do
cromossomo X em bovinos.

Priscila de Sousa Ferreira, Alvaro Fabricio Lopes Rios

A inativacao do cromossomo X (XIC) € um mecanismo epigenético que ocorre
naturalmente em fémeas de mamiferos placentarios e marsupiais, como uma forma
de compensacdo de dose do produtos génicos do cromossomo X entre os fémeas
(XX) e machos (XY). Padrbes de inativagdo do cromossomo X podem alterar
caracteristicas fenotipicas, uma vez que uma mutacao presentes no cCromossomo
ativo podem prejudicar do desenvolvimento pré e pés natal em mamiferos e, no caso
de manipulacéo in vitro afetar a viabilidade de células e/ou embrides manipulados.
Animais derivados de técnicas de transferéncia nuclear apresentam anomalias
fenotipicas que podem ser derivadas de falhas epigenéticas, como por exemplo de
falhas no processo de inativacdo normal do cromossomo X. Apesar de evidéncias
sobre o papel da inativacdo do cromossomo X no desenvolvimento de animais
nascidos de transferéncia nuclear, pouco estudos tem se aprofundado na
investigacdo desse processo em clones bovinos. Para dar suporte ao
desenvolvimento de novos protocolos laboratoriais de andalise do padrdo de
inativacdo do cromossomo X bovino, foram selecionados SNPs em ilhas CpGs
(CGls) localizadas +200 a -2Kb dos promotores de 20 genes presentes no
cromossomo X bovino, cujos homologos humanos séao silenciados por XIC. Os
dados de cada SNP foram recuperados do genoma de referéncia de bovinos (Baylor
Btau_4.6.1/bosTau7 - UCSC genome browser). A posicdo dos SNPs foi
caracterizada quanto a sobreposicdo com sequéncias repetitivas, sobreposicéo ou
proximidade a sitios de ligacdo para fatores de transcricdo, sobreposicdo com
sequéncias evolucionariamente conservadas e regides de transcricdo intergénica.
Foram encontrados 43 SNPs sobrepostos a CGls em 14 dos 20 genes analisados. A
distribuicdo dos SNPs varia de 1 a 7 por ilha por CGI. Os resultados do estudo seréo
utilizado estabelecer um ensaio de PCR SNaPshot para analise do padrédo de
inativagdo do cromossomo X bovino gerados ou ndo por transferéncia nuclear.
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