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El crecimiento del pelo implica tres fases: crecimiento, regresion y reposo,
donde multiples genes e interacciones génicas permiten el normal desarrollo del
mismo. Uno de los genes mas estudiados es el denominado hairless, ya que ha sido
asociado en numerosas ocasiones con la ausencia de pelo en humanos, roedores e
incluso en ovinos (Cichon y col., 1998; Kim y col., 2004; Finocchiaro y col., 2003). El
gen hairless codifica para una proteina que actda como correpresor transcripcional de
los receptores de hormona tiroidea, cuya funcion correpresora parece jugar un
importante papel en el mantenimiento del balance entre proliferacion celular,
diferenciacion y apoptosis del foliculo piloso y de la epidermis interfolicular (Ahmad y
col., 1999).

El fenotipo lampifio en cerdo es poco frecuente, sin embargo existen algunas
variedades porcinas lampifias conocidas como son el Pelén mejicano o el Kapia
lampifio procedentes de Méjico/Yucatan, y la isla Tanna, respectivamente. Dentro de
la raza Ibérica también existe una variedad caracterizada por la ausencia de pelo en
su capa, denominada Negro lampifio. Los animales pertenecientes a esta variedad
carecen practicamente en su totalidad de pelo, presentan un color de capa negro y sin
embargo no parecen presentar ningun otro desorden asociado a esta caracteristica.
En el presente estudio se ha analizado el gen hairless como candidato para el
determinismo genético de este fenotipo.

El gen hairless porcino no ha sido analizado previamente excepto un estudio
previo llevado a cabo por nuestro grupo donde se establecid su localizacion genética
en el cromosoma 14 porcino (Fernandez y col., 2003). La caracterizacion del gen se
ha realizado a nivel de ARN, ya que como referencia, tanto en humano como en
roedores, el gen esta constituido por 19 exones y su principal trdnscrito abarca
alrededor de 5000 bases. Muestras de piel procedente de cerdos lampifios
representados por la linea Guadyerbas, asi como de jabali y de cerdos con pelo de las
razas Duroc y Meishan fueron recogidas en nitrégeno liquido y almacenadas a —80°C.
La extraccién del ARN se llevo a cabo utilizando el reactivo TRI-Reagent (Sigma) y la
sintesis del ADN copia mediante una retrotranscripcion (Superscript —Invitrogen). Para
la amplificacion y secuenciacion del mensajero porcino se disefiaron parejas de
oligonucledtidos a partir de las secuencias disponibles en humano, ratén y rata,
partiendo de aquellas regiones que presentaron mayor similitud entre especies. La
amplificacién y caracterizacion de los extremos 5" y 3" del mensajero se realiz
mediante el empleo de la metodologia RACE (SMART RACE, Clontech). Un total de
5098 pb han sido secuenciadas hasta el momento, incluyendo la region codificante
completa del gen y los extremos del mensajero. Por comparacién con la secuencia
humana hemos determinado la presencia de 19 exones en el mensajero porcino con
una similitud del 87% con la secuencia nucleotidica humana. El transcrito porcino
codificaria para una proteina de 1175 aminoacidos con una similitud del 79% con la
secuencia aminoacidica humana. Ademas se ha realizado el mapeo fisico del gen
utilizando un panel de células somaticas hibridas irradiadas (ImpRH-INRA, Toulouse),
confirmado su posicion en el extremo del brazo largo del cromosoma 14, con una
fraccion de retencion del 27% y en el mismo grupo de ligamiento que el microsatélite
sw857 (LOD score 20.34).



Se llevd a cabo la ediciébn y comparacion de las secuencias nucleotidicas
obtenidas para los cuatro animales analizados (Guadyerbas, Jabali, Duroc y Meishan)
utilizando el programa WinStar con el objetivo de identificar la mutacion causal del
fenotipo lampifio. En total se han identificado 14 polimorfismos de tipo SNP, nueve de
los cuales aparecen en la region codificante del gen y de éstos, cinco provocan cambio
aminoacidico en la secuencia de la proteina (Leu26Pro, Pro32Ser, Lys94Arg,
His118Arg, Aspl175Asn). Sin embargo ninguno de los SNPs detectados hasta el
momento es exclusivo y estd en homocigosis en Guadyerbas, como cabria esperar de
la mutacion responsable de este fenotipo. Por tanto, descartamos la posibilidad de la
existencia de mutaciones estructurales en el ADN copia del gen como responsables
del fenotipo lampifio caracteristico de la linea Guadyerbas.

Por otro lado, segun los resultados obtenidos empleando la metodologia
RACE, parecen existir dos transcritos diferentes en porcino, uno de ellos implicaria la
presencia de los exones 1y 2 completos, mientras que otro careceria del exdén 1y de
parte del 2, modificando el inicio de la traduccién. Sin embargo estos resultados
requieren su confirmacién empleando una metodologia diferente para el analisis de
transcritos (ej. Northern blot). Por otra parte, la comparacion de la expresion de los
diferentes transcritos en animales con y sin pelo podria ayudar a identificar la potencial
implicacion de mutaciones reguladoras del gen hairless sobre este caracter.
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