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EN FELIDOS, PRIMATES Y CERVIDOS NEOTROPICALES
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Un fenémeno enormemente importante de determinar reside en el hecho de si los marcadores
moleculares tipo microsatélites (STRPs) poseen una evolucién molecular neutral que esté alta-
mente correlacionada, ya de forma lineal o no, con los nimeros efectivos de las poblaciones y con
aquellos eventos que afectan concomitantemente a los nimeros efectivos, tales como la capaci-
dad de dispersién, el tipo de reproduccion, el nimero y supervivencia de las camadas, etc. Para
ello analizamos la variabilidad genética medida en forma de heterocigosidad esperada y el ng-
mero promedio de alelos por locus en 5 microsatélites (6 especies de Félidos), 10 microsatéiit@
(8 especies de Primates) y 16 microsatélites (8 especies de ciervos) frente a los valores obtenidgs
para 54 variables en los félidos, 77 variables en Primates y 40 variables en cérvidos. Las ecuacion&i
de regresion simple y mdltiple fueron obtenidas mediante el método step-wise para aquella'.:i
variables con valores continuos. De este modo, se pudo determinar individualmente que variablds>
ecolégicas, reproductivas, morfolégicas y demograficas afectaron mas a las variables de diversfs”
dad genética. Igualmente, se utilizaron regresiones con variables mixtas (continuas, binarias ¥
cualitativas) con el método de la distancia de Gower, la distancia del valor absoluto y la distancia™
de Minkowski de exponente entero igual a 1. Se estimaron los coeficientes de determinacién utiz=
lizando dos y tres coordenadas. Para determinar la importancia de cada uno de los valores de l&=2
variable dependiente (genética) sobre la prediccion de los restantes valores de la variable depenis  —
diente se calculé el coeficiente “cross-validacién”. Primates y Felinos mostraron muy elevadas yi2 (1)
significativas correlaciones con esos conjuntos de variables, especialmente, en el primer caso cortsl

el nimero de subespecies, peso y el rango promedio de movimiento diario y en los segundos conZ

la varianza de la progenie, nimero de subespecies y categorizacion de la UICN de esas especies.

En los cérvidos el nimero de correlaciones significativas fue algo mds bajo, pero se encontré una
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correlacién significativa con variables relacionadas con la estructura reproductiva de los mismos.

GENOTIPIFICACION DE POLIMORFISMOS MOLECULARES EN LOS GENES
CYP2E1, GSTM1 Y GSTT1 PARA EVALUAR SUSCEPTIBILIDAD
A CANCER GASTROINTESTINAL EN UNA POBLACION PAISA
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Entre los afios 2001 y 2002 se recogieron 40 muestras de pacientes diagnosticados con cancer
gastrointestinal en los departamentos de Antioquia y Caldas, a los cuales se les determind el geno-
tipo molecular para los genes CYP2E1, GSTM1 y GSTT1 en sangre y se les realizé una entrevista
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para analizar su consumo de alcohol, cigarrillo y alimentos quemados y/o embutidos, ya que
estudios previos en otras poblaciones han sugerido la asociacion de algunos polimorfismos de
estos genes (en combinacién o no con factores ambientales), con una predisposicién a la enfer-
medad. Por tanto, se comparé estadisticamente las frecuencias genotipicas con las de una pobla-
cion de controles sanos apareada con los casos por edad y sexo, y se observé la suscepribilidad
a cancer gastrointestinal, mediante el analisis de asociacién a polimorfismos en los genes que co-
difican para las enzimas CYP2E1, GSTM1 Y GSTT1 del metabolismo de xenobidticos. La extrac-
cion del DNA sanguineo se realizé por el método “Saltin-Out” y para la determinacién del geno-
tipo de cada gen se hicieron pruebas de PCR/RFLPs observados en geles de agarosa.

Los resultados obtenidos muestran una tendencia, a la asociacién individual entre la ocurrencia
de la enfermedad con la presencia del alelo C2 de CYP2E1 y el genotipo null de GSTT1, asi como
también, una relacién significativa con el consumo excesivo de alcohol y cigarrillo. Los polimor-
fismos del gen GSTM1 no mostraron ninguna relacién con este tipo de cdncer en nuestra
poblacién. Estas observaciones en general, se podrian explicar por la codificacién de enzimas que
activan rapidamente algunos carcinégenos ingeridos y la ausencia de algunas otras necesarias
para su conjugacién y pronta eliminacién. Dado que este trabajo tiene una muestra, aunque
significativa, pequefia para sacar conclusiones de peso, s6lo se observan tendencias a la relacién
entre algunos de los polimorfismos y factores ambientales estudiados con la manifestacion de la
enfermedad. (Proyecto financiado por CODI-UdeA, IN399CE).
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Las cepas nativas solventogénicas de Clostridium spp. aisladas por el Instituto de Biotecnologia,
poseen caracteristicas que permiten catalogarlas como microorganismos de alto potencial
biotecnolégico dada su relevante capacidad de degradar desechos agroindustriales, ademas de
producir interesantes niveles de solventes a través de la fermentacién acetobutilica. Con miras a
darle valor agregado como recursos genéticos y, buscando al mismo tiempo su aprovechamiento
sostenible, se requiere de la implementacién de técnicas de la caracterizacién molecular como
herramienta fundamental para llegar a su amplio conocimiento. El presente trabajo tuvo como
proposito ampliar la caracterizacién de las trece cepas nativas de Clostridium solventogénicos
mediante perfiles plasmidicos y AFLP’s (Amplified Fragment Lenght Polimorphism).

Se estandarizaron las condiciones para la extraccién de plasmidos en estos microorganismos
anaerébicos y las condiciones para su analisis con enzimas de restriccion; igualmente se
establecieron las condiciones aislar ADN toral para |a realizacién de AFLP simple utilizando la
enzima de restriccion Hindlll.

Los resultados de este trabajo sugieren que todas las cepas alojan al menos un plasmido que
migra entre 20 y 34 kpb, y 7 de ellas poseen un plasmido mds que migra entre 11y 14 kpb. Sin
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