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Atletas de elite competindo em provas de longa distancia congquistam feitos
impressionantes, tais como percorrer 42,195 km em pouco mais de duas horas, no caso da
maratona. Desde a década de 1960, atletas do Leste da Africa, principalmente do Quénia e da
Etiopia, ttm dominado tais provas. Estudos demograficos mostram que, em cada um desses
paises, duas etnias sdo super-representadas entre os corredores de resisténcia de elite: 0s
Kalenjin, no Quénia, e os Oromo, na Etidpia. Apesar de tanto fatores bioldgicos como culturais
poderem ter um papel em explicar tal sucesso, nenhuma explica¢do simples surgiu ao se olhar
para a histdria de vida ou loci classicamente associados a performance atlética. O objetivo desse
estudo € contribuir para um melhor entendimento dos processos moleculares e fisioldgicos, que,
em ultima instancia, resultam em sucesso na corrida de longa distancia. Nés comegcamos por
hipotetizar que multiplos fatores genéticos predispéem individuos das etnias Kalenjin e Oromo
a serem a super-representados entre atletas de elite de provas de corrida de longa distancia. A
seguir, procuramos 0s picos gendmicos de diferenciacdo genética nessas duas etnias utilizando
dados publicos de frequéncia alélica para 1.152.000 polimorfismos de nucleotideo tnico (SNPs,
em inglés) obtidos do Projeto de Variacdo Gendmica Africana (African Genome Variation
Project - AGVP) e do Projeto 1000 Genomas (1000 Genomes Project). Para cada populacéo
focal, n6s varremos o genoma utilizando a versao normalizada da estatistica de tamanho de
ramo populacional (Population Branch Statistics - PBS), o PBSn1, em janelas de 20 SNPs com
uma sobreposicdo 15 SNPs entre as janelas. O caculo do PBSn1l requer duas populacdes de
referéncia além das populacfes focais. NGs usamos os Luhya, do Quénia, e os Amhara, da
Etiopia, como contrapartidas locais, e duas populacdes compostas representando o Oeste da
Africa e a Eurasia, como populacdes distantemente relacionadas. Para cada comparac&o, nds
mantivemos para andalises posteriores 0 0.1% das janelas com o maior valor de PBSnl, e
anotamos 0s genes associados a essas janelas em uma vizinhanca de 5 kbp. As listas completas
genes foram submetidas a analise de conjuntos de genes (Gene-set analysis) atraves da
plataforma Functional Mapping and Annotation of Genome-Wide Association Studies (FUMA-
GWAS) para identificar os processos bioldgicos (categoria GO Biological Processes) e
fendtipos (categoria GWAS) que possam estar associados a corrida de resisténcia. Até o
presente momento, nds encontramos quarto genes funcionalmente associados a regulacdo de
calcio no musculo estriado e que podem ser associados com corrida de resisténcia: 0 RYR2, o
GSTO1, o PDE4D e 0 CALM2. O RYR2 codifica para o Receptor de Rianodina 2, que forma
um canal de célcio no reticulo sarcoplasmatico do musculo cardiaco, afetando a contracéo do
coracdo. Proteinas codificadas pelo GSTO1 e pelo PDE4D ja foram identificadas como
reguladoras da atividade de receptores rianodina no musculo cardiaco esquelético. JA o CALM2
codifica para a Calmodulina, uma proteina ligante de célcio que ja foi relacionada arritmias
cardiacas congénitas. Esses resultados indicam a importancia da homeostase do calcio na
performance em corridas de longa distancia.



