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O céancer de mama € uma das doencas mais comuns em mulheres e causa mais
comum de morte por neoplasias em cadelas, especialmente em animais néo
castrados. Além da importancia para a veterinaria, por ter ocorréncia espontanea,
genética, etiologia, classificacdo histologica e fatores de risco semelhantes aos de
humanos, tumores mamarios caninos sdo considerados bom modelos experimentais
para o cancer de mama em mulheres. Assim, a identificacdo de marcadores comuns
entre as espécies é importante para um melhor entendimento dos mecanismos
moleculares envolvidos no desenvolvimento e progressao dessa neoplasia. Desse
modo, o0 presente estudo verificou a expressdo de genes envolvidos no ciclo celular
(CCNA2, CCNB2, CHEK2 e TTK) como biomarcadores em tumores mamarios de
cadelas. Amostras tumorais e ndo tumorais de tecido mamario foram coletadas de 40
pacientes submetidos a mastectomia no Hospital Veterinario da UFRA- campus
Belém (HOVET). O RNA foi obtido utilizando um kit comercial e a quantificacdo da
expressdo dos genes foi realizada por PCR em tempo real utilizando o sistema
TagMan. Todos os procedimentos do estudo foram aprovados pelo Comité de Etica
no Uso de Animais da UFPA. Nao foi observada correlacéo entre a expressédo dos
genes analisados e as caracteristicas clinicas das pacientes analisadas (idade,
gestacdo, pseudociese, uso de progestagenos, entre outros). Por outro lado,



diferencas na expressao entre os subtipos moleculares foram observadas em CCNA2
(especialmente amostras dos subtipos Luminal A e Luminal B), e em TTK, que
apresentou um discreto aumento de expressao no subtipo Triplo Negativo. Por outro
lado, CCNB2 e CHEK2 apresentaram diferenca de expressao entre os tecidos
tumorais e ndo tumorais, independente do subtipo molecular. Os resultados sugerem
gue os niveis de expressdao de CCNA2 e TTK podem ser utilizados como marcadores
de progndstico e/ou resposta ao tratamento, enquanto os de CCNB2 e CHEK2 podem
ser considerados marcadores diagnésticos em tumores mamarios caninos.

Palavras-chave: Oncologia comparada; Biomarcadores; Cancer de mama.



