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RESUMO

A ractopamina ¢ um agonista B-adrenérgico amplamente utilizado na suinocultura por promover
o redirecionamento de nutrientes para a sintese proteica, aumentando a deposicao de tecido
magro e melhorando a eficiéncia alimentar. Entretanto, os mecanismos moleculares envolvidos
nessa resposta ainda ndo sdo completamente compreendidos. Assim, este estudo teve como
objetivo avaliar os efeitos de diferentes regimes de suplementacdo com ractopamina sobre o
perfil protedbmico do musculo Longissimus dorsi de leitoas. Foram comparados quatro
tratamentos: um grupo controle sem suplementagdo (SRAC), um grupo com suplementagio
continua (RACC) e dois grupos submetidos a suplementacdo intermitente (RACDI14 e
RACD?28). A caracterizagao do proteoma foi realizada por espectrometria de massas, seguida de
processamento no software Progenesis QI for Proteomics e andlises estatisticas multivariadas
(PCA, PLS-DA e Kruskal-Wallis), além de analises de enriquecimento funcional. Foram
identificadas 612 proteinas, das quais 460 apresentaram abundancia confiavel para as analises
subsequentes. A analise de enriquecimento funcional evidenciou alteragdes em componentes
celulares relacionados ao citoplasma, mitocondrias, exossomos extracelulares e,
principalmente, ao complexo de proteinas mitocondriais no tratamento T4, indicando uma
reprogramag¢do da bioenergética celular. A analise PLS-DA identificou ATPSFIB, GOT2 e
FKBP1A como as proteinas com maior poder discriminatério entre os tratamentos,
evidenciando modificacdes em processos relacionados a producao de ATP, metabolismo de
aminoacidos e homeostase proteica. Os resultados demonstram que a ractopamina promove
remodelag¢do do proteoma muscular de forma dependente do regime de suplementagdo, sendo
a exposi¢do intermitente prolongada responsdvel pelas adaptacdes mitocondriais mais
expressivas. A abordagem protedmica mostrou-se eficiente para elucidar os mecanismos
moleculares associados a a¢do da ractopamina, contribuindo para a compreensao de seus efeitos
sobre o metabolismo muscular e fornecendo subsidios para a otimizacdo de estratégias

nutricionais na producdo de suinos.

Palavras-chave: ractopamina; protedOmica; Sus scrofa; musculo Longissimus dorsi;

espectrometria de massas; metabolismo muscular.



ABSTRACT

Ractopamine is a Bf-adrenergic agonist widely used in swine production to redirect nutrients
toward protein synthesis, thereby increasing lean tissue deposition and improving feed
efficiency. However, the molecular mechanisms underlying this response remain incompletely
understood. Therefore, this study aimed to evaluate the effects of different ractopamine
supplementation regimens on the proteomic profile of the Longissimus dorsi muscle of gilts.
Four treatments were compared: a control group without ractopamine supplementation (SRAC),
a continuous supplementation group (RACC), and two groups subjected to intermittent
supplementation (RACD14 and RACD28). Proteome characterization was performed using
mass spectrometry, followed by data processing with Progenesis QI for Proteomics software,
multivariate statistical analyses (PCA, PLS-DA, and Kruskal-Wallis), and functional
enrichment analyses. A total of 612 proteins were identified, of which 460 showed reliable
abundance values and were selected for subsequent analyses. Functional enrichment analysis
revealed alterations in cellular components associated with the cytoplasm, mitochondria,
extracellular exosomes, and, particularly, the mitochondrial protein complex in the T4
treatment, indicating cellular bioenergetic reprogramming. PLS-DA identified ATPSFI1B,
GOT2, and FKBPI1A as the proteins with the greatest discriminatory power among treatments,
highlighting changes in processes related to ATP production, amino acid metabolism, and
protein homeostasis. The results demonstrate that ractopamine promotes remodeling of the
muscle proteome in a supplementation regimen-dependent manner, with prolonged intermittent
supplementation inducing the most pronounced mitochondrial adaptations. The proteomic
approach proved to be an effective tool for elucidating the molecular mechanisms associated
with the action of ractopamine, contributing to a better understanding of its effects on muscle

metabolism and providing insights for optimizing nutritional strategies in swine production.

Keywords: ractopamine; proteomics; Sus scrofa; Longissimus dorsi muscle; mass

spectrometry; muscle metabolism.
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1 INTRODUCAO

O mercado da carne suina brasileira esta em constante expansao, ultrapassando 5
milhodes de toneladas no ano de 2024, com estimativa de exportacao acima de 122 mil toneladas
para o ano de 2026 (ABPA, 2026). O aumento da producdo da carne suina esta relacionado aos
avancos na area de genética, sanidade e nutri¢ao, sendo a alimentagao dos suinos o fator de maior
custo na producao suinicola.

Dentre as fases de producao de suinos, a terminagao destaca-se como o periodo de
maior impacto economico, sendo responsavel pela maior parcela dos custos com alimentagao.
Isso ocorre porque, nessa etapa, os animais apresentam reducdo na taxa de deposi¢ao de proteina
e aumento da deposi¢ao de tecido adiposo, além de maior consumo de racao e pior eficiéncia de
conversao alimentar. Nesse contexto, a utilizagdo de aditivos nutricionais capazes de melhorar
a composicao e a conformagado da carcaca torna-se uma estratégia de grande importancia para
aumentar a eficiéncia produtiva. Entre os aditivos empregados na fase de terminacdo, a
ractopamina destaca-se como um dos mais utilizados. Trata-se de um agonista B-adrenérgico
que atua inibindo a lipogénese, estimulando a lipolise e favorecendo o redirecionamento de
nutrientes para a sintese proteica, promovendo aumento do ganho de peso, melhora da eficiéncia
alimentar e maior deposi¢do de carne magra na carcaca (Agostini ef al., 2011).

Os efeitos daractopamina, no entanto, transcendem as alteragdes fenotipicas visiveis
no desempenho e na composi¢do da carcaga. Estudos indicam que sua acao envolve uma
complexa reprogramacao do metabolismo muscular e dos mecanismos moleculares associados
a sintese proteica (Zhai et al., 2022). A compreensdo aprofundada dessas modificagdes
moleculares ¢ essencial para maximizar os beneficios da ractopamina e desenvolver estratégias
de suplementa¢do mais eficazes.

Considerando a maior deposicao de tecido adiposo a partir da fase de terminagao, o
uso da ractopamina resulta na inibicdo da deposi¢do lipidica e estimula a sintese proteica
muscular, tornando a carcaca com uma maior porcentagem de tecido magro (Ferreira et al.,
2011). Entretanto, os efeitos da ractopamina vao além das altera¢des fenotipicas observadas no
desempenho e na composicao da carcaga, envolvendo uma complexa reprogramagdao do
metabolismo muscular e dos mecanismos moleculares relacionados a sintese proteica. Nesse
contexto, a proteOmica constitui uma ferramenta essencial para a compreensdo dessas
modificagdes, pois possibilita a identificacdao e a quantificagdo em larga escala das proteinas
expressas, permitindo elucidar as vias metabdlicas e os processos biologicos modulados pela

acao desse aditivo.
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Diante do exposto, a andlise de protedmica permite elucidar de forma abrangente
como a ractopamina modula o perfil proteico no tecido muscular. Portanto, este trabalho tem
como objetivo analisar, por meio de abordagens protedmicas, o efeito da ractopamina sobre a

expressao de proteinas da carne suina em diferentes periodos de suplementagao.



14

2 MATERIAIS E METODOS

O experimento foi conduzido no Setor de Suinocultura do Departamento de
Zootecnia da Universidade Federal do Ceara (UFC), situado no municipio de Fortaleza, Ceara.
Todos os procedimentos adotados durante a pesquisa seguiram as normas €ticas vigentes para o
uso de animais em experimentagdo, conforme aprovacio da Comissio de Etica no Uso de
Animais de Produg¢do (CEUAP) da Universidade Federal do Ceara, sob o protocolo n°
7039261119.

2.1 Procedimento experimental

Durante o periodo experimental, foram utilizadas 32 leitoas com idade média de 101
dias e peso corporal inicial de 69,05 + 3,40 kg. Os animais foram alojados em um galpao de
alvenaria, distribuidos em baias individuais equipadas com comedouros semiautomaticos e
bebedouros do tipo chupeta.

No inicio do experimento, as fémeas foram pesadas e alocadas em um delineamento
em blocos casualizados, composto por quatro tratamentos e oito repeti¢des por tratamento,
considerando-se cada baia, contendo um tinico animal, como unidade experimental. A formagao
dos blocos teve como critério o peso inicial dos animais, sendo classificados em blocos leves
(65,65 £2,32 kg) e pesados (72,45 + 2,57 kg).

O delineamento experimental foi composto por um grupo controle e trés estratégias
de suplementa¢do com ractopamina. Nos grupos suplementados, a concentragdo do aditivo
foi mantida constante (10 ppm), sendo o periodo de fornecimento o Unico fator
experimental avaliado. Dessa forma, os tratamentos foram constituidos da seguinte maneira:

e T1: grupo controle, alimentado com dieta sem inclusdo de ractopamina;

e T2: dieta suplementada com 10 ppm de ractopamina fornecida continuamente
dos 143 aos 170 dias de idade;

e T3: dieta contendo 10 ppm de ractopamina fornecida de forma intermitente, dos
129 aos 142 dias e dos 157 aos 170 dias de idade, totalizando 28 dias de suplementagao;

e T4: dieta suplementada com 10 ppm de ractopamina fornecida de forma
intermitente, dos 101 aos 128 dias e dos 143 aos 170 dias de idade, totalizando 56 dias de
suplementagao.

As dietas experimentais (Tabela 1) foram formuladas com base na composi¢ao

quimica dos ingredientes e nas exigéncias nutricionais dos animais nas fases de terminacao I e
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I1, conforme as recomendagdes propostas por Rostagno et al. (2017).

Tabela 1. Composi¢ao percentual e nutricional das ragdes experimentais

Ingredientes (%) Terminagao I Terminagao II

Controle Ractopamina  Controle Ractopamina
Milho, grao 78,70 78,13 78,50 78,10
Farelo de soja, 45% 13,30 13,39 11,34 11,35
Farelo de trigo 4,00 4,00 5,00 5,00
Oleo de soja 0,77 0,84 2,00 2,00
Fosfato bicalcico 1,30 1,30 1,30 1,30
Calcario calcitico 0,43 0,43 0,42 0,40
Suplemento vitaminico-minerall 0,50 0,50 0,50 0,50
Sal 0,40 0,40 0,35 0,35
Lisina HCI 0,35 0,49 0,34 0,49
L-Treonina 0,12 0,22 0,13 0,22
DL-Metionina 0,08 0,17 0,07 0,16
L-Triptofano 0,05 0,08 0,05 0,08
Ractopamina 0,00 0,05 0,00 0,05
Total 100,00 100,00 100,00 100,00
Composicao calculada
Energia metabolizavel, kcal/kg 3250 3250 3250 3250
Proteina bruta, % 13,19 13,19 12,19 12,19
Calcio, % 0,545 0,545 0,521 0,521
Fosforo disponivel, % 0,261 0,261 0,250 0,250
Lisina digestivel, % 0,834 0,980 0,771 0,917
Metionina+cisteina digestivel, % 0,500 0,588 0,463 0,550
Treonina digestivel, % 0,542 0,637 0,501 0,596
Triptofano digestivel, % 0,167 0,196 0,154 0,183

INjveis por kg de ragdo: vitamina A (3.199,87 Ul), vitamina D3 (649,97 Ul), vitamina E (8,5 UI), vitamina K3
(1,00 mg), vitamina B1 (0,33 mg), vitamina B2 (2,8 mg), vitamina B6 (0,60 mg), vitamina B12 (10,50 mcg), acido
folico (0,25mg),acido pantoténico (9,34 mg), niacina (16,00 mg), selénio (0,30 mg), manganés (14,93 mg), zinco
(0,08 g), ferro (0,05 g), cobre (7,98 mg), iodo (0,30 mg).

Para os tratamentos com suplementacdo de ractopamina, os niveis de lisina,
metionina, treonina e triptofano digestiveis foram ajustados em funcao do aumento da deposicao
proteica esperado nos animais suplementados, seguindo as recomendacgdes de Rostagno et al.
(2017).

Ao término do experimento, um animal de cada unidade experimental foi abatido
em um frigorifico comercial. Apos o abate, foi coletada uma amostra de aproximadamente 150

g do musculo Longissimus dorsi, na regiao correspondente ao ponto P2, localizado a 6,5 cm da
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linha dorso-lombar ¢ a 6,5 cm da ultima costela.
As amostras foram acondicionadas e armazenadas sob congelamento a —8°C até o
momento das analises. Posteriormente, foram submetidas ao processo de liofilizagao por 48h.

ApOs essas etapas, procedeu-se a extracao de proteinas para as analises protedmicas.

2.2 Extracao, quantificacio e identificacio das proteinas

Para a extracao de proteinas, uma amostra liofilizada (5 g) do musculo Longissimus
dorsi foi reidratada em 100 pL de agua ultrapura contendo 1% de Triton X-100 e incubada a 5
+ 0,5 °C por 1 hora. Em seguida, foram adicionados 400 pL de tampao de lise (7 M de ureia, 2
M de tioureia, 4% de CHAPS, 2% de tampao IPG pH 4-7 ¢ 40 mM de DTT).

O extrato obtido foi submetido a sonicagdao em banho de gelo e, posteriormente,
centrifugado por 30 minutos a 5.000 g, a 4 £ 0,5 °C. A concentragdo de proteinas da solugao
foi determinada pelo método de Bradford (BRADFORD, 1976), utilizando um
espectrofotometro NanoDrop™ 2000c.

A concentragdo total de proteinas foi determinada utilizando o kit Pierce™ BCA
Protein Assay Kit (ref. 23225, Thermo Fisher Scientific), método baseado na redug¢do dos ions
cobre (Cu*" para Cu’) em meio alcalino, seguida da detecgdo colorimétrica do complexo
formado entre o Cu* e o acido bicinconinico (BCA) (SMITH et al., 1985). As amostras foram
preparadas em placas de 96 pocos juntamente com os reagentes do kit, incubadas a 37°C por
30 minutos e submetidas a leitura da absorbancia em 562 nm em espectrofotometro. As
concentragdes proteicas foram calculadas a partir dos valores de absorbancia obtidos, utilizando
planilhas eletronicas para determinacao das concentragdes individuais das amostras.

Para as analises protedOmicas, as amostras foram preparadas segundo o protocolo
Filter-Aided Sample Preparation (FASP) (WISNIEWSKI et al., 2009), amplamente empregado
em abordagens protedmicas do tipo shotgun. Cada amostra foi processada em duplicata e
analisada em um sistema ACQUITY UPLC Classe M (Waters Corporation, Milford, MA,
EUA), acoplado a um espectrometro de massas Synapt G2-Si (Waters Corporation, Milford,
MA, EUA) (WATERS CORPORATION, 2011). Inicialmente, 1 pug de peptideos foi injetado
em uma coluna de pré-concentragio Symmetry C18 (5 pm, 180 pm x 20 mm), sendo
posteriormente separado em uma coluna analitica HSS T3 C18 (1,8 um, 75 pm X 150 mm).

A separagao cromatografica foi realizada por cromatografia liquida em fase reversa,
utilizando um gradiente de eluicdo de 125 minutos, iniciando com 3% e aumentando

progressivamente até 40% do eluente B (acetonitrila contendo 0,1% de é4cido férmico). Em
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seguida, a concentracdo do eluente foi elevada para 85% durante 10 minutos, sendo
posteriormente reequilibrada a 3% antes da proxima analise.

A aquisi¢ao dos espectros de massas foi realizada no modo HDMSE (High
Definition Mass Spectrometry Elevated Energy) (GEROMANOS et al., 2009), que combina
aquisi¢ao independente de dados (DIA) com separag@o por mobilidade idnica. O equipamento
operou em modo de alta resolucdo, alternando entre energias de colisdo baixa (4 eV) e elevada
(1650 eV). Os espectros foram adquiridos em uma faixa de razao massa/carga (m/z) de 50 a
2000, com tempo de aquisicdo de 1 segundo por func¢do. Para a etapa de mobilidade i6nica,
foram utilizadas velocidades de onda de 1000 m/s na célula de separacdo e de 175 m/s na célula
de transferéncia. O peptideo [Glul]-Fibrinopeptideo B foi empregado como padrdo de massa
de referéncia (lock mass), sendo analisado a cada 45 segundos para garantir a calibragdo ¢ a
precisdao das medigdes.

A identificagdo e quantificacdo das proteinas foram conduzidas no software
Progenesis (NONLINEAR DYNAMICS, 2015), utilizando como banco de dados sequéncias
revisadas e ndo revisadas de Sus scrofa. Foram considerados ions com carga maxima de +5,
utilizando tripsina como enzima proteolitica, com permissdo para uma clivagem perdida. A
carbamidometilagdo de residuos de cisteina foi definida como modificagdo fixa, enquanto a
oxidacdo de residuos de metionina foi considerada modificagdo variavel. As tolerancias de
massa foram estabelecidas em 20 ppm para ions precursores ¢ 10 ppm para ions fragmentos,
considerando proteinas com massa molecular maxima de 600 kDa. Os critérios de identificagao
incluiram pelo menos um fragmento por peptideo, trés fragmentos por proteina e um peptideo
por proteina, com taxa de falsa descoberta (False Discovery Rate — FDR) limitada a 1%.

Os dados obtidos foram posteriormente processados e analisados na plataforma
MetaboAnalyst (PANG et al., 2021), com o objetivo de identificar proteinas diferencialmente
abundantes e investigar padroes de expressao entre os grupos experimentais. Inicialmente, os
dados passaram por procedimentos de pré-processamento, incluindo imputacdo de valores
ausentes para minimizar perdas decorrentes de aquisi¢cdes incompletas. Em seguida, foi aplicada
a normalizagdo pela mediana, visando reduzir a variabilidade técnica e padronizar os niveis de
abundancia proteica entre as amostras.

A Andlise de Componentes Principais (PCA) foi utilizada como ferramenta
exploratoria para avaliar a distribuicdo das amostras e a variabilidade global dos dados. A
representacdo grafica permitiu observar o agrupamento das amostras de acordo com os
tratamentos experimentais (T1, T2, T3 e T4), evidenciando possiveis diferencas nos perfis

de expressdo proteica entre os grupos. A similaridade entre as amostras foi investigada por
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meio da correlagdo de Pearson (PEARSON, 1895), que quantifica a associag@o linear entre
pares de observacdes. Os coeficientes de correlagdo variaram entre —1 e +1, indicando desde
correlagdes negativas fortes até correlagdes positivas elevadas. Os resultados foram
apresentados em uma matriz de correlagdo, utilizada para avaliar a consisténcia dos dados e a
reprodutibilidade das réplicas dentro de cada grupo experimental.

Também foi elaborado um mapa de calor (heatmap) acompanhado de agrupamento
hierarquico, permitindo a visualizagdo dos padrdes de abundancia das proteinas entre os
tratamentos. Nesse grafico, cada linha representou uma proteina e cada coluna correspondeu a
uma amostra, possibilitando a identificacdo de perfis de expressao semelhantes.

Para a identificacdo de proteinas diferencialmente abundantes, realizou-se
inicialmente uma analise de varidncia unidirecional (ANOVA). Foram consideradas
significativas as proteinas que apresentaram valor de p < 0,05. Posteriormente, as proteinas
selecionadas foram submetidas ao teste pds-hoc de Diferenca Minima Significativa (LSD) de
Fisher (SOKAL; ROHLF, 2012), visando identificar diferencas especificas entre os pares de

grupos experimentais. Em todas as analises, adotou-se nivel de significancia de 5% (p < 0,05).
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3 RESULTADOS

Ao todo, foram identificadas 612 proteinas utilizando o software Progenesis QI for
Proteomics. Apos a aplicacdao dos critérios de qualidade e dos filtros de quantificagdo, 460
proteinas apresentaram valores de abundancia confiaveis, sendo selecionadas para as analises
estatisticas subsequentes. O tratamento T4 apresentou o maior nimero de proteinas abundantes
(138), seguido pelos tratamentos T2 e T3, ambos com 134 proteinas, enquanto o tratamento T1
apresentou o menor numero de proteinas identificadas, totalizando 54.

A analise de componentes principais (PCA) foi utilizada para explorar a
distribuicdo global das amostras com base no perfil de abundancia proteica. Os dois primeiros
componentes principais explicaram 4,8% (PC1) e 4,3% (PC2) da variabilidade total dos dados,
correspondendo a 9,1% da variancia acumulada. Observou-se ampla sobreposi¢do entre os
grupos experimentais, sem formac¢do de agrupamentos claramente distintos, indicando elevada

similaridade global entre os perfis protedmicos avaliados (Figura 1).
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Figura 1. PCA do perfil protedmico do musculo Longissimus dorsi de leitoas

submetidas a diferentes regimes de suplementa¢cdo com ractopamina.
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Fonte: Elaborada pelo autor (2026)

Para aumentar a capacidade de discriminagdo entre os tratamentos, foi realizada
uma analise por Partial Least Squares Discriminant Analysis (PLS-DA), que proporcionou uma
separacao mais evidente entre os grupos experimentais. A analise dos valores de Variable
Importance in Projection (VIP) identificou ATP Synthase Subunit Beta (ATPSF1B/F1SLAO),
Aspartate  Aminotransferase  (GOT2/A0ASDIM3L0) e  Peptidylprolyl Isomerase
(FKBP1A/AO0A5G2QMX4) como as proteinas de maior contribui¢do para a discriminagao entre

os tratamentos, todas apresentando valores de VIP superiores a 2,0 (Figura 2).



Figura 2. Andlise de Variable Importance in Projection (VIP) obtida por PLS-DA.
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A abundancia relativa dessas proteinas ¢ apresentada na Figura 3. A ATP5F1B
apresentou menor abundancia no grupo controle (T1), enquanto os grupos suplementados
exibiram valores superiores, principalmente T3 e T4 (Figura 3A). Em contraste, a GOT2
apresentou maior abundancia no grupo controle e reducdo nos grupos suplementados,
especialmente em T2, T3 e T4 (Figura 3B). Para FKBP1A, observaram-se maiores niveis de
abundancia nos grupos T1 e T2, enquanto T3 apresentou os menores valores, seguido por

aumento parcial no grupo T4 (Figura 3C).
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Figura 3. Abundancia relativa das proteinas ATP5SF1B (A), GOT2 (B) e FKBP1A (C) entre

0s tratamentos experimentais.
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A analise univariada confirmou ATP5F1B, GOT2 ¢ FKBP1A como as unicas
proteinas diferencialmente abundantes entre os tratamentos apos corre¢ao para multiplas
comparagdes (FDR < 0,05), enquanto as demais proteinas identificadas ndo apresentaram
diferengas estatisticamente significativas. Esses resultados demonstram que essas trés proteinas
constituem os principais marcadores responsaveis pela diferenciacao dos perfis protedmicos

entre os diferentes regimes de suplementagao com ractopamina.
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4 DISCUSSAO

Os resultados do presente estudo demonstram que a suplementagdo com
ractopamina em diferentes regimes induz alteragdes significativas no perfil protedmico do
musculo Longissimus dorsi de leitoas, com destaque para a reprogramacdo da
bioenergética celular e do metabolismo de aminodcidos e proteinas. A andlise protedmica,
conforme empregada, revelou-se uma ferramenta robusta para elucidar os mecanismos
moleculares subjacentes a a¢do da ractopamina, corroborando achados anteriores que destacam
a complexidade de sua atuacao além das respostas fenotipicas (Zhai et al., 2022).

A identificacdo de ATP5F1B (subunidade beta da ATP sintase) como uma das
proteinas com maior poder discriminatdrio € sua maior abundancia nos grupos de
suplementagdo intermitente (T3 e T4) sugere uma intensificagdo da capacidade de producao de
ATP mitocondrial. Este achado ¢ consistente com a fun¢do da ractopamina em promover a
sintese proteica, um processo metabolicamente custoso que demanda elevada energia (Kim et
al., 2019). Estudos prévios em bovinos também indicaram que a ractopamina pode induzir o
remodelamento do proteoma mitocondrial, afetando proteinas envolvidas na cadeia de
transporte de elétrons e no metabolismo energético (Zhai et al., 2022).

Em contraste, a proteina GOT2 (aspartato aminotransferase mitocondrial)
apresentou um padrdo inverso, com menor abundancia nos grupos T3 e T4. A GOT2
desempenha um papel crucial no metabolismo de aminoécidos e no transporte de equivalentes
redutores através do malate-aspartate shuttle, contribuindo para a producao de energia (Fink,
2025). A redugdo na abundancia de GOT2 nos grupos suplementados com ractopamina pode
indicar um redirecionamento do fluxo de aminoacidos. Essa mudanca metabolica otimiza a
disponibilidade de precursores para a constru¢do de novas proteinas musculares, um dos
principais objetivos da suplementagdo com ractopamina.

A FKBPI1A (peptidilprolil isomerase), por sua vez, demonstrou maior abundancia
nos grupos de suplementagdo intermitente. Esta proteina atua como uma chaperona molecular,
auxiliando no dobramento correto de proteinas recém-sintetizadas e na manutengdo da
homeostase proteica (UniProt, 2026). O aumento da expressao de FKBP1A em resposta a
ractopamina pode ser interpretado como uma adaptagao celular para lidar com a maior demanda
de dobramento e processamento de proteinas resultante da intensificagdo da sintese proteica
muscular (UniProt, 2026). Além disso, a FKBPIA esta envolvida na regulacdo de canais de
calcio, como os receptores de rianodina (RyR), que desempenham um papel na sinalizagao

celular e na hipertrofia muscular (Wisniewski et al., 2009). A modulac¢ao desses mecanismos
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pode contribuir para a resposta adaptativa do musculo a ractopamina.

Os diferentes regimes de suplementacdo com ractopamina, especialmente a
exposicao intermitente prolongada (T4), parecem induzir as adaptagdes mitocondriais mais
expressivas. Isso sugere que a estratégia de fornecimento intermitente pode ser mais eficaz em
manter a sensibilidade dos receptores P-adrenérgicos € em promover uma remodelacdo
metabolica mais acentuada, evitando a dessensibilizagdo que pode ocorrer com a suplementacao
continua (Smith et al., 1985; Geromanos et al., 2009). A otimizacdo do regime de
suplementagdo €, portanto, crucial para maximizar os efeitos benéficos da ractopamina na
produgdo de carne suina.

Em suma, a abordagem protedmica permitiu desvendar uma complexa rede de
alteragdes moleculares induzidas pela ractopamina no musculo Longissimus dorsi de leitoas. As
modificagdes na abundancia de proteinas como ATPSFIB, GOT2 ¢ FKBPIA revelam uma
reprogramagdo coordenada do metabolismo energético, de aminoacidos e da homeostase
proteica, que culmina no aumento da deposi¢cdo de tecido magro. Esses achados fornecem
subsidios valiosos para a otimizacao de estratégias nutricionais na suinocultura, visando uma

producdo mais eficiente e sustentavel.
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5 CONCLUSAO

Este estudo demonstrou que diferentes regimes de suplementa¢do com ractopamina
impactam significativamente o perfil protedmico do musculo Longissimus dorsi de leitoas. As
analises revelaram uma remodelagdo da bioenergético celular, do metabolismo de aminoéacidos
e da homeostase proteica, com a suplementagdo intermitente prolongada (T4) induzindo as
adaptagdes mitocondriais mais expressivas. A identificacdo de proteinas como ATPSFIB,
GOT2 e FKBPIA como biomarcadores chave refor¢a a compreensao dos mecanismos
moleculares pelos quais a ractopamina promove o aumento da deposi¢a@o de tecido magro. Esses
resultados contribuem para a otimizacao de estratégias nutricionais na suinocultura, visando

aprimorar a eficiéncia produtiva e a qualidade da carne suina.
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