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“A vitória mais bela que se pode alcançar é a 

vitória sobre si mesmo.” (Santo Inácio de 

Loyola) 



RESUMO 

 

A ractopamina é um agonista β-adrenérgico amplamente utilizado na suinocultura por promover 

o redirecionamento de nutrientes para a síntese proteica, aumentando a deposição de tecido 

magro e melhorando a eficiência alimentar. Entretanto, os mecanismos moleculares envolvidos 

nessa resposta ainda não são completamente compreendidos. Assim, este estudo teve como 

objetivo avaliar os efeitos de diferentes regimes de suplementação com ractopamina sobre o 

perfil proteômico do músculo Longissimus dorsi de leitoas. Foram comparados quatro 

tratamentos: um grupo controle sem suplementação (SRAC), um grupo com suplementação 

contínua (RACC) e dois grupos submetidos à suplementação intermitente (RACD14 e 

RACD28). A caracterização do proteoma foi realizada por espectrometria de massas, seguida de 

processamento no software Progenesis QI for Proteomics e análises estatísticas multivariadas 

(PCA, PLS-DA e Kruskal-Wallis), além de análises de enriquecimento funcional. Foram 

identificadas 612 proteínas, das quais 460 apresentaram abundância confiável para as análises 

subsequentes. A análise de enriquecimento funcional evidenciou alterações em componentes 

celulares relacionados ao citoplasma, mitocôndrias, exossomos extracelulares e, 

principalmente, ao complexo de proteínas mitocondriais no tratamento T4, indicando uma 

reprogramação da bioenergética celular. A análise PLS-DA identificou ATP5F1B, GOT2 e 

FKBP1A como as proteínas com maior poder discriminatório entre os tratamentos, 

evidenciando modificações em processos relacionados à produção de ATP, metabolismo de 

aminoácidos e homeostase proteica. Os resultados demonstram que a ractopamina promove 

remodelação do proteoma muscular de forma dependente do regime de suplementação, sendo 

a exposição intermitente prolongada responsável pelas adaptações mitocondriais mais 

expressivas. A abordagem proteômica mostrou-se eficiente para elucidar os mecanismos 

moleculares associados à ação da ractopamina, contribuindo para a compreensão de seus efeitos 

sobre o metabolismo muscular e fornecendo subsídios para a otimização de estratégias 

nutricionais na produção de suínos. 

 

Palavras-chave: ractopamina; proteômica; Sus scrofa; músculo Longissimus dorsi; 

espectrometria de massas; metabolismo muscular. 



ABSTRACT 

 

Ractopamine is a β-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 ATP5F1B, 

GOT2, and FKBP1A 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 INTRODUÇÃO 

 

O mercado da carne suína brasileira está em constante expansão, ultrapassando 5 

milhões de toneladas no ano de 2024, com estimativa de exportação acima de 122 mil toneladas 

para o ano de 2026 (ABPA, 2026). O aumento da produção da carne suína está relacionado aos 

avanços na área de genética, sanidade e nutrição, sendo a alimentação dos suínos o fator de maior 

custo na produção suinícola. 

Dentre as fases de produção de suínos, a terminação destaca-se como o período de 

maior impacto econômico, sendo responsável pela maior parcela dos custos com alimentação. 

Isso ocorre porque, nessa etapa, os animais apresentam redução na taxa de deposição de proteína 

e aumento da deposição de tecido adiposo, além de maior consumo de ração e pior eficiência de 

conversão alimentar. Nesse contexto, a utilização de aditivos nutricionais capazes de melhorar 

a composição e a conformação da carcaça torna-se uma estratégia de grande importância para 

aumentar a eficiência produtiva. Entre os aditivos empregados na fase de terminação, a 

ractopamina destaca-se como um dos mais utilizados. Trata-se de um agonista β-adrenérgico 

que atua inibindo a lipogênese, estimulando a lipólise e favorecendo o redirecionamento de 

nutrientes para a síntese proteica, promovendo aumento do ganho de peso, melhora da eficiência 

alimentar e maior deposição de carne magra na carcaça (Agostini et al., 2011). 

Os efeitos da ractopamina, no entanto, transcendem as alterações fenotípicas visíveis 

no desempenho e na composição da carcaça. Estudos indicam que sua ação envolve uma 

complexa reprogramação do metabolismo muscular e dos mecanismos moleculares associados 

à síntese proteica (Zhai et al., 2022). A compreensão aprofundada dessas modificações 

moleculares é essencial para maximizar os benefícios da ractopamina e desenvolver estratégias 

de suplementação mais eficazes. 

Considerando a maior deposição de tecido adiposo a partir da fase de terminação, o 

uso da ractopamina resulta na inibição da deposição lipídica e estimula a síntese proteica 

muscular, tornando a carcaça com uma maior porcentagem de tecido magro (Ferreira et al., 

2011). Entretanto, os efeitos da ractopamina vão além das alterações fenotípicas observadas no 

desempenho e na composição da carcaça, envolvendo  uma  complexa  reprogramação  do  

metabolismo  muscular e dos mecanismos moleculares relacionados à síntese proteica. Nesse 

contexto, a proteômica constitui uma ferramenta essencial para a compreensão dessas 

modificações, pois possibilita a identificação e a quantificação em larga escala das proteínas 

expressas, permitindo elucidar as vias metabólicas e os processos biológicos modulados pela 

ação desse aditivo. 
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Diante do exposto, a análise de proteômica 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 proteômicas, o efeito da ractopamina sobre a 

expressão de proteínas da carne suína em diferentes períodos de suplementação. 
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2 MATERIAIS E MÉTODOS 

 
O experimento foi conduzido no Setor de Suinocultura do Departamento de 

Zootecnia da Universidade Federal do Ceará (UFC), situado no município de Fortaleza, Ceará. 

Todos os procedimentos adotados durante a pesquisa seguiram as normas éticas vigentes para o 

uso de animais em experimentação, conforme aprovação da Comissão de Ética no Uso de 

Animais de Produção (CEUAP) da Universidade Federal do Ceará, sob o protocolo nº 

7039261119. 

 

2.1 Procedimento experimental 

 

Durante o período 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 galpão de 

alvenaria, distribuídos em baias individuais equipadas com comedouros semiautomáticos e 

bebedouros do tipo chupeta. 

No início do experimento, as fêmeas foram pesadas e alocadas em um delineamento 

em blocos casualizados, composto por quatro tratamentos e oito repetições por tratamento, 

considerando-se cada baia, contendo um único animal, como unidade experimental. A formação 

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 três estratégias 

de suplementação com ractopamina. Nos grupos suplementados, a concentração do aditivo 

foi mantida constante (10 ppm), sendo o período de fornecimento o único fator 

experimental avaliado. Dessa forma, os tratamentos foram constituídos da seguinte maneira: 

 T1: grupo controle, alimentado com dieta sem inclusão de ractopamina; 

 T2: dieta suplementada com 10 ppm de ractopamina fornecida continuamente 

dos 143 aos 170 dias de idade; 

 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 suplementação; 

 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 

suplementação. 

As dietas experimentais (Tabela 1) foram formuladas com base na composição 

química dos ingredientes e nas exigências nutricionais dos animais nas fases de terminação I e 
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II, conforme as recomendações propostas por Rostagno et al. (2017). 

 

Tabela 1. Composição percentual e nutricional das rações experimentais 

Ingredientes (%) Terminação I Terminação II 

 Controle Ractopamina Controle Ractopamina 

Milho, grão 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 

Óleo de soja 0,77 0,84 2,00 2,00 

Fosfato bicálcico 1,30 1,30 1,30 1,30 

Calcário calcítico 0,43 0,43 0,42 0,40 

Suplemento vitamínico-mineral1 0,50 0,50 0,50 0,50 

Sal 0,40 0,40 0,35 0,35 

Lisina HCl 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 

Composição calculada     

Energia metabolizável, kcal/kg 3250 3250 3250 3250 

Proteína bruta, % 13,19 13,19 12,19 12,19 

Cálcio, % 0,545 0,545 0,521 0,521 
Fósforo disponível, % 0,261 0,261 0,250 0,250 
Lisina digestível, % 0,834 0,980 0,771 0,917 

Metionina+cisteína digestível, % 0,500 0,588 0,463 0,550 

Treonina digestível, % 0,542 0,637 0,501 0,596 

Triptofano digestível, % 0,167 0,196 0,154 0,183 
1Níveis por kg de ração: vitamina A (3.199,87 UI), vitamina D3 (649,97 UI), 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), ácido 
fólico (0,25mg),ácido pantotênico (9,34 mg), niacina (16,00 mg), selênio (0,30 mg), manganês (14,93 mg), zinco 
(0,08 g), ferro (0,05 g), cobre (7,98 mg), iodo (0,30 mg). 

 

Para os tratamentos com suplementação de ractopamina, os níveis de lisina, 

metionina, treonina e triptofano digestíveis foram ajustados em função do aumento da deposição 

proteica esperado nos animais suplementados, seguindo as recomendações de Rostagno et al. 

(2017). 

Ao término do experimento, um animal de cada unidade experimental foi abatido 

em um frigorífico comercial. Após o abate, foi coletada uma amostra de aproximadamente 150 

g do músculo Longissimus dorsi, na região correspondente ao ponto P2, localizado a 6,5 cm da 
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linha dorso-lombar e a 6,5 cm da última costela. 

As amostras foram acondicionadas e armazenadas sob congelamento a −8°C até o 

momento das análises. Posteriormente, foram submetidas ao processo de liofilização por 48h. 

Após essas etapas, procedeu-se à extração de proteínas para as análises proteômicas. 

 

2.2 Extração, quantificação e identificação das proteínas 

 

Para a extração de proteínas, uma amostra liofilizada (5 g) do músculo Longissimus 

dorsi foi reidratada em 100 µL de água ultrapura contendo 1% de Triton X-100 e incubada a 5 

± 0,5 °C por 1 hora. Em seguida, foram adicionados 400 µL de tampão de lise (7 M de ureia, 2 

M de tioureia, 4% de CHAPS, 2% de tampão IPG pH 4–7 e 40 mM de DTT). 

O extrato obtido foi submetido à sonicação em banho de gelo e, posteriormente, 

centrifugado por 30 minutos a 5.000 g, a 4 ± 0,5 °C. A concentração de proteínas da solução 

foi determinada pelo método de Bradford (BRADFORD, 1976), utilizando um 

espectrofotômetro NanoDrop™ 2000c. 

A concentração total de proteínas foi determinada utilizando o kit Pierce™ BCA 

Protein Assay Kit (ref. 23225, Thermo Fisher Scientific), método baseado na redução dos íons 

cobre (Cu²⁺ para Cu⁺) em meio alcalino, seguida da detecção colorimétrica do complexo 

formado entre o Cu⁺ e o ácido bicinconínico (BCA) (SMITH et al., 1985). As amostras foram 

preparadas em placas de 96 poços juntamente com os reagentes do kit, incubadas a 37°C por 

30 minutos e submetidas à leitura da absorbância em 562 nm em espectrofotômetro. As 

concentrações proteicas foram calculadas a partir dos valores de absorbância obtidos, utilizando 

planilhas eletrônicas para determinação das concentrações individuais das amostras. 

Para as análises proteômicas, as amostras foram preparadas segundo o protocolo 

Filter-Aided Sample Preparation (FASP) (WIŚNIEWSKI et al., 2009), amplamente empregado 

em abordagens proteômicas 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 espectrômetro de massas Synapt G2-Si (Waters Corporation, Milford, 

MA, EUA) (WATERS CORPORATION, 2011). Inicialmente, 1 μg de peptídeos foi injetado 

em uma coluna de pré-concentração Symmetry C18 (5 μm, 180 μm × 20 mm), sendo 

posteriormente separado em uma coluna analítica HSS T3 C18 (1,8 μm, 75 μm × 150 mm). 

A separação cromatográfica foi realizada por cromatografia líquida em fase reversa, 

utilizando um gradiente de eluição de 125 minutos, iniciando com 3% e aumentando 

progressivamente até 40% do eluente B (acetonitrila contendo 0,1% de ácido fórmico). Em 
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seguida, a concentração do eluente foi elevada para 85% durante 10 minutos, sendo 

posteriormente reequilibrada a 3% antes da próxima análise. 

A aquisição dos espectros de massas foi realizada no modo HDMSE (High 

Definition Mass Spectrometry Elevated Energy) (GEROMANOS et al., 2009), que combina 

aquisição independente de dados (DIA) com separação por mobilidade iônica. O equipamento 

operou em modo de alta resolução, alternando entre energias de colisão baixa (4 eV) e elevada 

(16–50 eV). Os espectros foram adquiridos em uma faixa de razão massa/carga (m/z) de 50 a 

2000, com tempo de aquisição de 1 segundo por função. Para a etapa de mobilidade iônica, 

foram utilizadas velocidades de onda de 1000 m/s na célula de separação e de 175 m/s na célula 

de transferência. O peptídeo [Glu1]-Fibrinopeptídeo B foi empregado como padrão de massa 

de referência (lock mass), sendo analisado a cada 45 segundos para garantir a calibração e a 

precisão das medições. 

A identificação e quantificação das proteínas foram conduzidas no software 

Progenesis (NONLINEAR DYNAMICS, 2015), utilizando como banco de dados sequências 

revisadas e não revisadas de Sus scrofa. Foram considerados íons com carga máxima de +5, 

utilizando tripsina como enzima proteolítica, com permissão para uma clivagem perdida. A 

carbamidometilação de resíduos de cisteína foi definida como modificação fixa, enquanto a 

oxidação de resíduos de metionina foi considerada modificação variável. As tolerâncias de 

massa foram estabelecidas em 20 ppm para íons precursores e 10 ppm para íons fragmentos, 

considerando proteínas com massa molecular máxima de 600 kDa. Os critérios de identificação 

incluíram pelo menos um fragmento por peptídeo, três fragmentos por proteína e um peptídeo 

por proteína, 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 proteínas diferencialmente 

abundantes e investigar padrões de expressão entre os grupos experimentais. Inicialmente, os 

dados passaram por procedimentos de pré-processamento, incluindo imputação de valores 

ausentes para minimizar perdas decorrentes de aquisições incompletas. Em seguida, foi aplicada 

a normalização pela mediana, visando reduzir a variabilidade técnica e padronizar os níveis de 

abundância proteica entre as amostras. 

A Análise de Componentes Principais (PCA) foi utilizada como ferramenta 

exploratória para avaliar a distribuição das amostras e a variabilidade global dos dados. A 

representação gráfica permitiu observar o agrupamento das amostras de acordo com os 

tratamentos experimentais (T1, T2, T3 e T4), evidenciando possíveis diferenças nos perfis 

de expressão proteica entre os grupos. A similaridade entre as amostras foi investigada por 
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meio da correlação de Pearson (PEARSON, 1895), que quantifica a associação linear entre 

pares de observações. Os coeficientes de correlação variaram entre −1 e +1, indicando desde 

correlações negativas fortes até correlações positivas elevadas. Os resultados foram 

apresentados em uma matriz de correlação, utilizada para avaliar a consistência dos dados e a 

reprodutibilidade das réplicas dentro de cada grupo experimental. 

Também foi elaborado um mapa de calor (heatmap) acompanhado de agrupamento 

hierárquico, permitindo a visualização dos padrões de abundância das proteínas entre os 

tratamentos. Nesse gráfico, cada linha representou uma proteína e cada coluna correspondeu a 

uma amostra, possibilitando a identificação de perfis de expressão semelhantes. 

Para a identificação de proteínas diferencialmente abundantes, realizou-se 

inicialmente uma análise de variância unidirecional (ANOVA). Foram consideradas 

significativas as proteínas que apresentaram valor de p ≤ 0,05. Posteriormente, as proteínas 

selecionadas foram submetidas ao teste pós-hoc de Diferença Mínima Significativa (LSD) de 

Fisher (SOKAL; ROHLF, 2012), visando identificar diferenças específicas entre os pares de 

grupos experimentais. Em todas as análises, adotou-se nível de significância de 5% (p ≤ 0,05). 
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3 RESULTADOS 

 

Ao todo, foram identificadas 612 proteínas utilizando o software Progenesis QI for 

Proteomics. Após a aplicação dos critérios de qualidade e dos filtros de quantificação, 460 

proteínas apresentaram valores de abundância confiáveis, sendo selecionadas para as análises 

estatísticas subsequentes. O tratamento T4 apresentou o maior número de proteínas abundantes 

(138), seguido pelos tratamentos T2 e T3, ambos com 134 proteínas, enquanto o tratamento T1 

apresentou o menor número de proteínas identificadas, totalizando 54. 

A análise de componentes principais (PCA) foi utilizada para explorar a 

distribuição global das amostras com base no perfil de abundância proteica. Os dois primeiros 

componentes principais explicaram 4,8% (PC1) e 4,3% (PC2) da variabilidade total dos dados, 

correspondendo a 9,1% da variância acumulada. Observou-se ampla sobreposição entre os 

grupos experimentais, sem formação de agrupamentos claramente distintos, indicando elevada 

similaridade global entre os perfis proteômicos avaliados (Figura 1). 
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Figura 1. PCA do perfil proteômico do músculo Longissimus dorsi de leitoas 

submetidas a diferentes regimes de suplementação com ractopamina. 

 
Fonte: Elaborada pelo autor (2026) 

 

Para aumentar a capacidade de discriminação entre os tratamentos, foi realizada 

uma análise por Partial Least Squares Discriminant Analysis (PLS-DA), que proporcionou uma 

separação mais evidente entre os grupos experimentais. A análise dos valores de Variable 

Importance in Projection (VIP) identificou ATP Synthase Subunit Beta (ATP5F1B/F1SLA0), 

Aspartate Aminotransferase (GOT2/A0A8D1M3L0) e Peptidylprolyl Isomerase 

(FKBP1A/A0A5G2QMX4) como as proteínas de maior contribuição para a discriminação entre 

os tratamentos, todas apresentando valores de VIP superiores a 2,0 (Figura 2). 
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Figura 2. Análise de Variable Importance in Projection (VIP) obtida por PLS-DA. 

 
Fonte: Elaborada pelo autor (2026) 

 

A abundância relativa dessas proteínas é apresentada na Figura 3. A ATP5F1B 

apresentou menor abundância no grupo controle (T1), enquanto os grupos suplementados 

exibiram valores superiores, principalmente T3 e T4 (Figura 3A). Em contraste, a GOT2 

apresentou maior abundância no grupo controle e redução nos grupos suplementados, 

especialmente em T2, T3 e T4 (Figura 3B). Para FKBP1A, observaram-se maiores níveis de 

abundância 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. Abundância relativa das proteínas ATP5F1B (A), GOT2 (B) e FKBP1A (C) entre 

os tratamentos experimentais. 

 
Fonte: Elaborada pelo autor (2026) 

 

A análise univariada confirmou ATP5F1B, GOT2 e FKBP1A como as únicas 

proteínas diferencialmente abundantes entre os tratamentos após correção para múltiplas 

comparações (FDR < 0,05), enquanto as demais proteínas identificadas não apresentaram 

diferenças estatisticamente significativas. Esses resultados demonstram que essas três proteínas 

constituem os principais marcadores responsáveis pela diferenciação dos perfis proteômicos 

entre os diferentes regimes de suplementação com ractopamina. 
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4 DISCUSSÃO 

 

Os resultados do presente estudo demonstram que a suplementação com 

ractopamina em diferentes regimes induz alterações significativas no perfil proteômico do 

músculo Longissimus dorsi de leitoas, com destaque para a reprogramação da 

bioenergética celular e do metabolismo de aminoácidos e proteínas. A análise proteômica, 

conforme empregada, revelou-se uma ferramenta robusta para elucidar os mecanismos 

moleculares subjacentes à ação da ractopamina, corroborando achados anteriores que destacam 

a complexidade de sua atuação além das respostas fenotípicas (Zhai et al., 2022). 

A identificação de ATP5F1B (subunidade beta da ATP sintase) como uma das 

proteínas com maior poder discriminatório e sua maior abundância nos grupos de 

suplementação intermitente (T3 e T4) sugere uma intensificação da capacidade de produção de 

ATP mitocondrial. Este achado é consistente com a função da ractopamina em promover a 

síntese 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 proteínas envolvidas na cadeia de 

transporte de elétrons e no metabolismo energético (Zhai et al., 2022). 

Em contraste, a proteína GOT2 (aspartato aminotransferase mitocondrial) 

apresentou um padrão inverso, com menor abundância nos grupos T3 e T4. A GOT2 

desempenha um papel crucial no metabolismo de aminoácidos e no transporte de equivalentes 

redutores através do malate-aspartate shuttle, contribuindo para a produção de energia (Fink, 

2025). A redução na abundância de GOT2 nos grupos suplementados com ractopamina pode 

indicar um redirecionamento do fluxo de aminoácidos. Essa mudança metabólica otimiza a 

disponibilidade de precursores para a construção de novas proteínas musculares, um dos 

principais objetivos da suplementação com ractopamina. 

A FKBP1A (peptidilprolil isomerase), por sua vez, demonstrou maior abundância 

nos grupos de suplementação intermitente. Esta proteína atua como uma chaperona molecular, 

auxiliando no dobramento correto de proteínas recém-sintetizadas e na manutenção da 

homeostase proteica (UniProt, 2026). O aumento da expressão de FKBP1A em resposta à 

ractopamina pode ser interpretado como uma adaptação celular para lidar com a maior demanda 

de dobramento e processamento de proteínas resultante da intensificação da síntese proteica 

muscular (UniProt, 2026). Além disso, a FKBP1A está envolvida na regulação de canais de 

cálcio, como os receptores de rianodina (RyR), que desempenham um papel na sinalização 

celular e na hipertrofia muscular (Wiśniewski et al., 2009). A modulação desses mecanismos 
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pode contribuir para a resposta adaptativa do músculo à ractopamina. 

Os diferentes regimes de suplementação com ractopamina, especialmente a 

exposição intermitente prolongada (T4), parecem induzir as adaptações mitocondriais mais 

expressivas. Isso sugere que a estratégia de fornecimento intermitente pode ser mais eficaz em 

manter a sensibilidade dos receptores β-adrenérgicos e em promover uma remodelação 

metabólica mais acentuada, evitando a dessensibilização que pode ocorrer com a suplementação 

contínua (Smith et al., 1985; Geromanos et al., 2009). A otimização do regime de 

suplementação é, portanto, crucial para maximizar os efeitos benéficos da ractopamina na 

produção de carne suína. 

Em suma, a abordagem proteômica permitiu desvendar uma complexa rede de 

alterações moleculares induzidas pela ractopamina no músculo Longissimus dorsi de leitoas. As 

modificações na abundância de proteínas como ATP5F1B, GOT2 e FKBP1A revelam uma 

reprogramação coordenada do metabolismo energético, de aminoácidos e da homeostase 

proteica, que culmina no aumento da deposição de tecido magro. Esses achados fornecem 

subsídios valiosos para a otimização de estratégias nutricionais na suinocultura, visando uma 

produção mais eficiente e sustentável. 
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5 CONCLUSÃO 

 

Este estudo demonstrou que diferentes regimes de suplementação com ractopamina 

impactam significativamente o perfil proteômico do músculo Longissimus dorsi de leitoas. As 

análises revelaram uma remodelação da bioenergético celular, do metabolismo de aminoácidos 

e da homeostase proteica, com a suplementação intermitente prolongada (T4) induzindo as 

adaptações mitocondriais mais expressivas. A identificação de proteínas como ATP5F1B, 

GOT2 e FKBP1A como biomarcadores chave reforça a compreensão dos mecanismos 

moleculares pelos quais a ractopamina promove o aumento da deposição de tecido magro. Esses 

resultados contribuem para a otimização de estratégias nutricionais na suinocultura, visando 

aprimorar a eficiência produtiva e a qualidade da carne suína. 
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