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EDITORIAL

Epigenética y tumores mamarios

Las alteraciones genéticas pueden explicar las causas de varias enfermedades. Sin embargo,
la base genética en el origen de las enfermedades complejas y multifactoriales sigue siendo
desconocida, y el papel de los mecanismos no genéticos, incluyendo los mecanismos
epigenéticos, ha tomado gran importancia.

El término epigenética hace referencia a los cambios en la expresidn génica que afectan al
fenotipo y que ocurren sin modificaciones en la secuencia del ADN.

Estos mecanismos estan fuertemente implicados en diferentes enfermedades, entre ellas
el cancer.

La hipometilacion global y la hipermetilacidn regional parecen ser caracteristicas distintivas
de los tumores, aunque la hipermetilacion regional se observa claramente en multiples regiones
gendmicas distintas que albergan genes supresores de tumores. Se sabe que la hipometilacién
global causa inestabilidad gendmica, reactivacion de elementos transponibles y pérdida de
impronta, contribuyendo asi al desarrollo del cancer.

Hoy en dia, existe suficiente evidencia que las alteraciones epigenéticas y sus variaciones
interindividuales influyen sobre el riesgo de padecer cancer y pueden emplearse como
biomarcadores potenciales.

La investigacion en epigenética de tumores mamarios en caninos abarca varios enfoques,
como la metilacion del ADN, modificaciones de histonas y la regulacién mediante microARNSs.
Se ha estudiado la metilacién a nivel especifico y global, identificando posibles biomarcadores
y relacionandolos con el desarrollo, progresién y recurrencia de los tumores.
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