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Resumo 
 
A obesidade é um distúrbio de natureza multifatorial complexa, frequentemente associada a fatores 
genéticos, ambientais e metabólicos. O polimorfismo de nucleotídeo único (SNP) -866G/A localizado 
na região promotora do gene UCP2 (Uncoupling Protein 2), tem sido associado à predisposição ao 
desenvolvimento da obesidade. O objetivo deste estudo é investigar a associação do SNP -866G/A 
com a predisposição à obesidade em uma amostra da população brasileira. Foram avaliados 78 
indivíduos, divididos em dois grupos com base no IMC: 44 obesos (IMC ≥ 30 kg/m²) e 34 não obesos 
(IMC < 30 kg/m²). Após a coleta de sangue venoso foram realizadas análises bioquímicas para 
dosagem de colesterol total, triglicerídeos, glicose, hemoglobina glicada (HbA1c) e insulina e a 
genotipagem  pela técnica de qPCR SNP Genotyping. O genótipo GA foi o mais frequente em ambos 
os grupos. Não foram observadas associações estatisticamente significativas entre o SNP -866G/A e 
obesidade na população analisada (p=0,6475). Os resultados indicam a necessidade de estudos 
adicionais com amostras maiores para melhorar o poder estatístico das análises. 
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Introdução 
 

A obesidade é um problema de saúde pública mundial. No Brasil, em 2025, 68% da população 
apresenta excesso de peso e, desses 31% têm obesidade (World Obesity Federation, 2025). Trata-se 
de uma doença crônica, caracterizada pelo acúmulo excessivo ou distribuição anormal da gordura 
corporal (Mayoral et al., 2020). Essa condição está associada a níveis elevados de colesterol total, 
devido à desregulação da produção de LDL (lipoproteína de baixa densidade) (Paramsothy et al., 2011). 
O excesso de gordura corporal também está relacionado a níveis mais altos de insulina, estimulando o 
fígado a produzir lipídios como o LDL, o que eleva o colesterol total (Hashem et al., 2022).  

 A obesidade é avaliada pelo Índice de Massa Corporal (IMC), calculado pela razão entre o peso 
(kg) e o quadrado da altura (m²) (González-muniesa et al., 2017). De acordo com a classificação adultos 
com IMC ≥ 30 kg/m² são considerados obesos; com IMC entre 25 e 29,9 kg/m², apresentam sobrepeso; 
e valores de IMC entre 18,5 e 24,9 kg/m² são indicativos de peso normal (Okunogbe et al., 2022). 
Considera-se a obesidade como um distúrbio de caráter multifatorial, resultante da interação entre 
fatores ambientais e genéticos (Bonetti et al., 2022). Dentre os fatores ambientais, destaca-se o estilo 
de vida, como padrões alimentares e atividade física (Lin; Li, 2021) e dentre os fatores genéticos 
destaca-se os polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs) (Trang; Grant, 2023). Os SNPs, presentes 
em genes associados metabolismo energético, tais como o gene UCP2 (Uncoupling Protein 2), têm 
sido estudados pela sua possível influência na regulação do peso corporal. 

O gene UCP2, localizado no braço longo do cromossomo 11, pertence à família das proteínas 
desacopladoras mitocondriais que regulam o transporte de íons e a cadeia respiratória (Pravednikova 
et al., 2020). A expressão do gene UCP2 também atua na regulação de espécies reativas de oxigênio 
(ROS), reduzindo o estresse oxidativo (Cadenas, 2018), (Geng et al., 2024). A baixa expressão desse 
gene aumenta o armazenamento de energia em forma de gordura (Andersen et al., 2013), além de 
levar ao acúmulo de ROS e intensificar a inflamação associada à obesidade (Forte et al., 2021).  O 
SNP -866G/A (rs659366) localiza-se na região promotora do gene UCP2, onde verificou-se que a 
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presença do alelo G promove a redução dos níveis de expressão desse gene em comparação ao alelo 
A (Li et al., 2019). Estudos apontam que o genótipo GG está associado à obesidade nas populações 
egípcia (Hassan et al., 2018), européia (Esterbauer et al., 2001) e Reino Unido (Dhamrait, 2004). Em 
contrapartida, outros trabalhos indicam o genótipo AA associado à obesidade nas populações indiana 
(Srivastava et al., 2010), húngara (Csernus et al., 2015) e balinesa (Oktavianthi et al., 2012). Outros 
estudos, no entanto, não identificaram qualquer relação entre o SNP -866G/A com essa patologia em 
dinamarqueses (Dalgaard et al., 2003), alemães (Schäuble et al., 2003), japoneses (Ji et al., 2004),  
Sasahara et al., 2004), espanhóis (Ochoa et al., 2007) e italianos (Mancini et al., 2003). Na população 
brasileira há um único trabalho publicado que também não encontrou associação entre esse SNP e a 
obesidade (Brondani et al., 2014).  

A realização das associações genéticas, como análises de SNPs em populações caso-controle, 
recomenda-se a verificação do equilíbrio de Hardy–Weinberg (EHW) para avaliar a representatividade 
da amostra (Grover; Cole; Hamilton, 2010). O desvio desse equilíbrio pode indicar possíveis erros de 
genotipagem ou presença de viés na seleção da amostra (Hosking et al., 2004). Assim, a análise do 
EHW é fundamental para a interpretação adequada dos resultados e assegurar a robustez das 
conclusões das pesquisas que realizam associação genética como no presente estudo (Anderson et 
al., 2010). Considerando esses aspectos, este estudo teve como objetivo analisar, por meio da técnica 
de qPCR SNP genotyping, a relação do SNP -866G/A no gene UCP2 com a predisposição à obesidade 
em uma amostra da população brasileira. 
 
Metodologia 
 

Este estudo foi aprovado pelo Comitê de Ética em Pesquisa (Parecer nº 7.294.487). Foram 
avaliados 78 indivíduos, divididos em dois grupos com base no IMC: grupo caso constituído por 44 
obesos (IMC ≥ 30 kg/m²) e grupo controle constituído por 34 indivíduos não obesos (IMC < 30 kg/m²) 
com idade superior à 40 anos. Todos os voluntários do estudo assinaram o Termo de Consentimento 
Livre e Esclarecido e responderam a um questionário de características clinico-pessoais. Após as 
coletas de sangue venoso realizada nos participantes em jejum de oito horas, foi realizada a análise 
bioquímica para dosagem de colesterol total, triglicerídeos, glicose, hemoglobina glicada e insulina. A 
caracterização da amostra do estudo está descrita na tabela 1. 

 
Tabela 1 – Caracterização dos participantes distribuídos nos grupos de obesos (grupo caso) e não obesos (grupo 
controle) em relação ao estilo de vida e aos resultados das análises bioquímicas. 
 

 Dados pessoais e bioquímicos Caso % Controle % 

Alimentação saudável     
Sim 38 86,36% 33 97,06% 
Não 6 13,64% 1 2,94% 

Exercícios físicos     
Sim 21 47,73% 17 50% 
Não 23 52,27% 17 50% 

Colesterol total     
≤ 190 15 34,09% 18 52,94% 
> 190 29 65,91% 16 47,06% 

Triglicerídeos     
< 150 16 36,36% 6 17,65% 
≥ 150 28 63,64% 28 82,35% 

Glicose     
≤ 99 18 40,91% 14 41,18% 
> 99 26 59,09% 20 58,82% 

HbA1c      
< 5,7 % 18 40,91% 11 32,35% 
≥ 5,7 % 26 59,09% 23 67,65% 
Insulina     
≤ 24,9 9 20,45% 2 5,88% 
> 24,9 35 79,55% 32 94,12% 

Fonte: Os autores (2025). 
 

A extração do DNA do sangue dos participantes foi realizada utilizando-se o kit QIAamp DNA Blood 
Mini (Qiagen). A quantificação e pureza do DNA foram avaliadas por espectrofotometria ultravioleta 
com o equipamento NanoDrop ND-1000, considerando as razões 260/280 e 260/230, indicativas de 
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contaminação por proteínas e reagentes, respectivamente. A integridade do DNA foi verificada por 
eletroforese em gel de agarose a 1,8% corado com brometo de etídeo avaliado por UV.  

A genotipagem do SNP -866G/A (rs659366) foi realizada pela qPCR utilizando o TaqMan SNP 
Genotyping Assays (Thermo Fisher Scientific) no equipamento ABI Prism 7500 com sondas de 
discriminação alélica específicas para cada alelo, sendo uma marcada com o fluoróforo VIC para o 
alelo G e outra com FAM para o alelo A. As reações de amplificação foram realizadas em placa de 96 
poços e foram preparadas com um volume final de 20 µL, contendo 10 µL de Master Mix TaqMan 
Universal 2X, 1 µL de sondas TaqMan 20X (C_8760350_10), 8 µL de água livre de nuclease e 1 µL de 
DNA genômico (20 ng/uL). Todas as reações foram realizadas nas condições de: uma etapa inicial de 
ativação da polimerase a 95 °C por 10 minutos, seguida por 40 ciclos de desnaturação a 95 °C por 15 
segundos e anelamento/extensão a 60 °C por 1 minuto. Além disso, foi incluído na placa uma amostra 
de controle negativo sem molde de DNA (NCT) para verificar possíveis contaminações. Após a 
amplificação, foram analisadas as curvas de amplificação e o gráfico de discriminação alélica. 

Todas as análises estatísticas foram conduzidas no software Jamovi pelo teste qui-quadrado, para 
verificar possíveis associações entre algum dos três genótipos do SNP -866G/A com a obesidade e 
com os parâmetros pessoais e bioquímicos. Os cálculos do EHW foram verificados pela frequência 
alélica e genotípica usando o teste qui-quadrado. Valores de P≤0,05 foram considerados 
estatisticamente significativos em todas as análises realizadas.  

 
Resultados 

  

Todas as amostras de DNA extraídas apresentaram alta integridade e concentrações adequadas 
para as análises genotípicas, bem como ausência de contaminação por proteínas e reagentes. As 
curvas de amplificação obtidas pela qPCR demonstraram uma amplificação eficiente e específica dos 
alelos G e A do SNP -866G/A (Figura 1A). A análise de qPCR possibilitou a discriminação alélica de 
cada amostra analisada, onde os clusters de fluorescência gerados na análise de alelos mostraram 
uma separação nítida entre os grupos genotípicos, confirmando a precisão da genotipagem. Das 78 
amostras analisadas observou-se que a maioria dos participantes, tanto do grupo caso quanto do grupo 
controle, apresentaram o genótipo GA. No grupo caso (n = 44), 16 participantes (36,36%) apresentaram 
o genótipo GG, 21 (47,73%) o genótipo GA e sete (15,91%) o genótipo AA. No grupo controle (n = 34), 
nove (26,47%) apresentaram o genótipo GG, 19 (55,88%) o genótipo GA e seis (17,65%) o genótipo 
AA (Figura 1B).  
 
Figura 1 – Análise do SNP -866G/A do gene UCP2 em 78 amostras obtidas dos indivíduos com obesidade (grupo 
caso) e sem obesidade (grupo controle). (A) Curva de amplificação das amostras analisadas por qPCR SNP 
Genotyping com sondas TaqMan® (B) Discriminação alélica com base no ΔRn (sinal fluorescente normalizado), 

com clusterização dos três genótipos GG, GA e AA do SNP -866G/A. NCT: controle negativo. 
 

 
Fonte: Os autores (2025). 

 

Os resultados obtidos pela análise do EHW mostraram que em ambos os grupos não foi observada 
diferenças significativas entre os genótipos esperados e observados no grupo caso (p=0,47) e controle 
(p=0,99), concluindo-se que os dois grupos estão em equilíbrio de Hardy Weinberg (Tabela 2). 



 

 
XIX Encontro Latino Americano de Iniciação Científica, XXV Encontro Latino Americano de Pós-Graduação e  
XV Encontro de Iniciação à Docência - Universidade do Vale do Paraíba – 2025 

4 

 
Tabela 2 – Frequências alélicas e genotípicas nos grupos caso e controle em relação ao Equilíbrio de Hardy-
Weinberg, com nível de significância de p < 0,05. 

Grupo n Valor de p Alelo 
Frequência 

alélica 
Genótipo 

Frequência 
genotípica 

Controle 34  0,47 
G 
A 

0,55 
0,45 

GG 
GA 
AA 

0,26 
0,56 
0,18 

Caso 44 0,99 
G 
A 

0,61 
0,39 

GG 
GA 
AA 

0,36 
0,48 
0,16 

Fonte: Os autores (2025). 
 

Na análise para determinar se algum dos três genótipos do SNP -866G/A está associado com a 
obesidade não foi encontrada associação estatisticamente significativa (p=0,6475) (dados não 
mostrados na tabela). Na análise que comparou os grupos obesos e não obesos em relação aos hábitos 
alimentares e à prática de atividade física também não foi observada diferença entre os grupos. Da 
mesma forma, não foi observada diferença entre os diferentes genótipos do SNP -866G/A com cada 
um dos parâmetros bioquímicos avaliados (p>0,05) (Tabela 3). 

 
Tabela 3 – Genótipos do SNP -866G/A do gene ADIPOQ relacionados com a obesidade (grupos caso e controle) 
e com o estilo de vida e análises bioquímicas de 78 indivíduos. 

Fonte: Os autores (2025). 

 
Discussão 
 

O presente estudo teve como objetivo analisar a relação do SNP -866G/A no gene UCP2 com a 
predisposição à obesidade na população brasileira. A análise do EHW revelou que tanto o grupo caso 
quanto controle estavam em equilíbrio, indicando que não houve viés na seleção das amostras ou erros 
na análise de genotipagem, fatores que poderiam comprometer a validade da análise. Resultados em 
equilíbrio no grupo controle são considerados um indicativo importante de qualidade de dados em 
estudos genéticos (Grover; Cole; Hamilton, 2010), (Salanti et al; 2005), enquanto o desequilíbrio nesse 
grupo costuma levantar suspeitas de problemas metodológicos (Hosking et al; 2004). 

Estudos prévios mostram que o alelo G do SNP -866G/A está relacionado à diminuição da 
expressão do gene UCP2, o que diminui o gasto energético e aumenta o acoplamento da fosforilação 
oxidativa, influenciando na suscetibilidade à obesidade (Li et al., 2019), (Andersen et al., 2013). 
Contudo, em nosso estudo não foi verificado associação estatisticamente significativa entre este SNP 
com à obesidade. O tamanho reduzido da nossa amostra e o desequilíbrio no número de participantes 
entre os grupos caso e controle, podem ter comprometido o poder estatístico da análise. A análise de 
dados populacionais disponíveis em banco de dados indica que na população da América Latina cerca 
de 57% da população global possui o alelo G, enquanto 42,97% apresentam o alelo A (National center 

  Categoria 
 

Variáveis 
GG GA AA 

Caso Controle p Caso Controle p Caso Controle p 

Alimentação 
saudável 

Sim 15 9 0.444 17 18 0.188 6 6 0.335 

Não 1 0  4 1  1 0  

Exercícios 
físicos 

Sim 7 1 0.093 11 12 0.491 3 4 0.391 

Não 9 8  10 7  4 2  

Colesterol total 
≤ 190 5 5 0.234 9 10 0.536 1 3 0.164 
> 190 11 4  12 9  6 3 

Triglicerídeos 
< 150 
≥ 150 

5 2 0.629 7 
14 

3 
16 

0.201 4 
3 

1 0.135 

11 7   5  

Glicose 
≤ 99 6 2 0.432 11 10 0.987 1 2 0.416 

>99 10 7  10 9  6 4  

HbA1c 
< 5,7 % 4 1 0.405 12 8 0.342 2 2 0.853 

≥ 5,7 % 12 8  9 11  5 4  

Insulina 
≤ 24,9 4 0 0.102 5 1 0.101 0 1 0.261 

> 24,9 12 9  16 18  7 5  

Total 25 40 13 
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for biotechnology information, 2025), o que está em concordância com nossos resultados, onde 
observou-se que dos 78 participantes, 57,7% apresentaram alelo G e 42,3% o alelo A.  

Estudos realizados em outros países estão de acordo com nossos resultados, como nas populações 
da Dinamarca (Mancini et al. 2003), Alemanha (Dalgaard et al. 2003), Japão (Schäuble et al. 2003), 
Espanha (Ji et al; 2004) e Itália (Ochoa et al. 2007) que não encontraram associação significativa entre 
o SNP -866G/A e obesidade. Além disso, Brondani et al. (2014) também pesquisaram a existência 
desta relação em brasileiros, e apesar de terem concluído que este SNP não está relacionado ao 
desenvolvimento a obesidade, a existência deste único estudo na população brasileira mostra a 
necessidade de novas pesquisas na nossa população. 

O genótipo GG foi relacionado com a obesidade nas populações egípcia (Hassan et al., 2018), 
europeia (Esterbauer et al., 2001) e um estudo em específico no Reino Unido que observou que 
indivíduos portadores do alelo G possuem maior risco de desenvolver essa patologia (Dhamrait, 2004). 
Adicionalmente um trabalho realizado no Irã, observou que indivíduos com o genótipo GG 
apresentaram colesterol HDL (lipoproteína de alta densidade) significativamente mais alto em 
comparação com indivíduos com os genótipos GA e AA (Akrami et al., 2007). Em contrapartida, outros 
estudos relataram associação do genótipo AA com o risco aumentado de obesidade. Nas populações 
do norte da Índia (Srivastava et al., 2010), Balinesa (Oktavianthi et al., 2012) e crianças húngaras 
(Csernus et al., 2013), o genótipo AA foi identificado como um fator de risco para o desenvolvimento 
de obesidade. Um estudo realizado na população caucasiana (Reis et al., 2004) relatou que 
homozigotos do alelo A apresentaram maiores níveis de triglicerídeos, colesterol total e colesterol LDL. 
Embora estes trabalhos encontraram relação entre o alelo A do SNP e a obesidade, eles não explicam 
esta relação quando observada a função do gene UCP2 no metabolismo. 
 
Conclusão 
 

Nossos resultados não evidenciaram associação entre o SNP -866G/A do gene UCP2 com a 
predisposição à obesidade na população brasileira. Considerando-se que a frequência do SNP pode 
variar entre diferentes grupos populacionais, a ausência de associação pode estar relacionada ao 
número amostral reduzido e a alta heterogeneidade genética da população brasileira. Estudos com um 
número amostral maior são necessários para melhor elucidar o papel desse SNP na suscetibilidade a 
obesidade. 
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