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1. INTRODUÇÃO 

 
A associação da genética com a biologia do exercício estuda como variações 
genéticas influenciam as adaptações geradas pela aplicação de treinamento físico. 
Ocorre considerável variabilidade individual na resposta a um treinamento similar. 
Isso significa que algumas pessoas têm maior ou menor ganho de desempenho 
após realizar treinamento físico estruturado (SKINNER et. Al, 1999; FEITOSA 
2002). Isto ocorre devido as diferenças no DNA (ácido desoxirribonucleico). 
Existem variações genéticas associadas ao desempenho físico e ao metabolismo 
energético. Mais de 200 polimorfismos de nucleotídeo único (SNP), definidos como, 
a variação de apenas um nucleotídeo na sequência, estão associados ao 
desempenho físico (BRAY et al., 2009; SHARP, 2008; MACARTHUR et. Al, 2005). 
Utilizar o fator genético pode ser interessante para o desenvolvimento de 
programas de treinamento de exercícios individualizados possibilitando o aumento 
do desempenho físico (JONES et. Al, 2017). 
Esta proteína regula o metabolismo lipídico do fígado, do coração e do músculo 
esquelético, a homeostase da glicose, a biogénese mitocondrial, a hipertrofia 
cardíaca. Na ausência de glicogênio, o músculo aumenta sua dependência 
metabólica da oxidação de ácidos graxos livres (AGL). Essa flexibilidade 
metabólica indica que existe uma relação inversa entre o conteúdo de glicogênio e 
a utilização de lipídios no músculo esquelético, o que pode contribuir para o 
aumento da capacidade de oxidação de gordura no músculo esquelético após 
treinamento de endurance (PROIA et al., 2014; LOPEZ-LEON et. Al, 2016).  
A hipótese de que o alelo do íntron 7 C SNP rs4253778 está associado ao efeito 
hipertrófico devido às influências na utilização do substrato do músculo esquelético 
e cardíaco foi apoiada pelos achados de que o alelo PPARA C foi super-
representado em atletas russos orientados para a potência e associado a uma 
proporção aumentada fibras musculares de contração rápida no músculo vasto 
lateral de controles do sexo masculino (AHMETOV et al., 2006). Além disso, em 
um estudo com atletas lituanos, (GINEVIČIENĖ et. AL, 2010) mostraram que atletas 
do sexo masculino com genótipos PPARA CC e PPARA GC tinham massa 
muscular e força de contração muscular única significativamente maiores (medida 
por teste de salto vertical) do que homozigotos GG. A frequência do alelo PPARA 
C também foi significativamente maior em atletas lituanos com orientação de 
potência e atletas com atividade aeróbia / anaeróbia mista em comparação com os 
controles. Também foi demonstrado que os portadores do sexo masculino 
(meninos em idade escolar) do alelo PPARA C demonstraram os melhores 
resultados do teste de força de preensão manual do que os homozigotos GG 
(AHMETOV et. Al, 2013; BONISŁAWSKA et. Al, 2018; MACIEJEWSKA-SKRENDO 
et. Al, 2019). 
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O presente trabalho demonstra o processo de padronização do teste PCR (Reação 
em cadeia da polimerase) de um dos SNPs que compõe um teste de perfil genético 
para dispozição atlética individual.  
 

2. METODOLOGIA 

 
A técnica, chamada tetra-primer ARMS-PCR, adota certos princípios do método de 
PCR tetra-primer (Ye et. Al, 1992) e o sistema de mutação refratária de amplificação 
(ARMS) (YE et. Al, 2001). Abaixo uma representação esquemática do 
funcionamento do tetra-primer ARMS-PCR (figura 1). 

Tetra-primer ARMS-PCR 

 
Figura 1. Apresentação esquemática do método tetra-primer ARMS-PCR. O SNP utilizado aqui 
como exemplo é uma substituição G → A e o método pode ser usado para outros tipos de 
substituições de base única. Dois amplicons específicos de alelo são gerados usando dois pares de 
primers, um par (indicado por setas rosa e vermelha, respectivamente) produzindo um amplicon 
representando o alelo G e o outro par (indicado por setas amarela e verde, respectivamente) 
produzindo um amplicon representando o alelo A. (Adaptado de Ye et. Al, 2001). 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

 
Figura 2. PCR PPARA rs4253778 temperatura de anelamento à 60° C. Foto de Gel de agarose 2% 
após eletroforese. Na coluna da esquerda temos o marcador de peso molecular 100 pb dna ladder 
(Ludwig, USA). Nas colunas de 1 a 6 estão as amostras de DNA extraído testadas e o branco (sem 
DNA). Nas amostras 1 e 4 foram formadas as bandas de 237 pb (alelo G), 437 pb (alelo C) e 635 
pb controle externo (genótipo GC). Nas amostras 2, 3 e 6 as bandas de 437 pb (alelo C) e 635 pb 
foram formadas (genótipo CC). Na amostra 5 as bandas de 237 pb e de 635 pb foram formadas 
(genótipo GG). Os diagnósticos estão acima das colunas em caixa grande e em letra vermelha. 

 
As condições de padronização para genotipagem de cada SNP escolhido serão 
únicas devido a composição de nucleotídeos dos primers. A quantidade de cada 
uma das bases A, T, C e G que compõe cada primer modifica a sua temperatura 



 

de anelamento. Desta forma, algumas das bandas esperadas podem não ser 
formadas na temperatura prevista ou nas condições de concentração dos 
reagentes. Buscamos então ajustar a reação para que possa demonstrar os 
resultados previstos. A temperatura de anelamento foi testada algumas vezes 
partindo de 58°C, 60°C e 62°C, demonstrando um melhor resultado para 60°C algo 
já esperado pelo design dos primers. Na figura 2 observamos o sucesso na 
padronização do teste, onde todos os genótipos podem ser verificados GG, CG ou 
CC e a banda controle também foi amplificada demonstrando mais confiabilidade 
nos resultados. A extração de DNA dos sujeitos também foi refeita a fim de 
confirmar a presença de DNA nas amostras finais.   
 

4. CONCLUSÕES 
 
A variação rs4253778 no gene PPARA pode influenciar na resposta ao treinamento 
físico ou ser um marcador de potencial genético. Desta forma, a padronização da 
genotipagem por método simples, pouco oneroso e confiável é importante para o 
estudo do desempenho físico individual com enfoque na contribuição da genética 
ao desempenho físico e o presente trabalho obteve sucesso na padronização da 
reação de PCR de baixo custo para genotipar essa importante variação genética 
influenciadora do desempenho físico individual.  
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