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RESUMO 
 
A produção de frangos de corte atingiu altos 

patamares de produtividade principalmente devido 

aos intensos programas de melhoramento genético, 

técnicas aprimoradas de manejo sanitário e 

ambiental, além dos avanços e ajustes nos 

programas nutricionais. Os fatores ambientais, 

sanitários e nutricionais podem influenciar a forma 

como o potencial genético alcançado pelas linhagens 

de frango de corte seja expresso no fenótipo do 

animal. A expressão gênica avalia moléculas de 

mRNA cuja informação biológica é requerida pela 

célula. A taxa de crescimento das aves está 

estreitamente ligada à eficiência alimentar e à 

deposição de massa muscular. Por sua vez, a 

eficiência de um animal em converter alimentos em 

peso corporal, está relacionada com a eficiência na 

produção de energia. Por isso, a expressão de genes 

da cadeia transportadora de elétrons pode indicar 

algumas respostas sobre o metabolismo energético 

do animal. Além dos genes mitocondriais, a 

expressão de genes de hormônios relacionados ao 

crescimento (GH, IGF-I) e enzimas lipogênicas 

também podem indicar respostas importantes para o 

desempenho animal, levando a diferenças no 

metabolismo e crescimento do animal. 

 

Palavras-chave: desempenho, frango de corte, 

genes mitocondriais, lipogênese, transcriptômica. 

 

 
GENE EXPRESSION OF PRODUCTIVE 

IMPORTANCE IN COMMERCIAL POULTRY: 

LITERATURE REVIEW 

 
ABSTRACT 

Broiler production reached high levels of productivity 

mainly due to intense genetic improvement 

programs, improved sanitary and environmental 

management techniques, advances and adjustments 

in nutritional programs. The environmental, health 

and nutritional factors may influence the way the 

genetic potential reached by the broiler chicken 

strains is expressed in the animal phenotype. Gene 

expression evaluates mRNA molecules whose 

biological information is required by the cell. The rate 

of poultry growth is closely linked to feed efficiency 

and muscle mass deposition. In turn, the efficiency of 

animal in converting food into body weight, is related 

to the efficiency in energy production. Therefore, the 

expression of the electron transport chain genes may 

indicate some responses about the energetic 

metabolism of the animal. In addition to mitochondrial 

genes, the expression of growth hormone-related 

genes (GH, IGF-I) and lipogenic enzymes may also 

indicate important responses to animal performance, 

leading to differences in metabolism and growth of 

the animal. 

 

Keyword: broiler, lipogenesis, mitochondrial gene, 

performance, transcriptomic.
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INTRODUÇÃO 
 
A partir da década de 1960 a utilização de 

programas de melhoramento genético na avicultura 

trouxe grande progresso na produção de carne. 

Atualmente os frangos de corte comercias são 

híbridos produzidos por meio de cruzamentos entre 

linhagens intensivamente selecionadas para 

crescimento rápido, alta eficiência alimentar e 

rendimento de carne.  

 

Juntamente ao melhoramento genético, a aplicação 

de técnicas de manejo com ambiente totalmente 

controlado, além do conhecimento nutricional das 

necessidades do animal e utilização de ingredientes 

de alta qualidade são fatores que também 

contribuem para que a avicultura de corte mantenha 

altos níveis de produtividade. 

 

Apesar das linhagens de frango de corte modernas 

possuírem potencial genético para ótimo 

desempenho produtivo, diversos fatores podem 

afetar a forma como este potencial genético será 

expresso no fenótipo do animal. Fatores como 

instalações, equipamentos, manejo, nutrição, 

desafios sanitários, variações de temperatura, sexo 

e interações destes fatores podem influenciar 

diretamente as características de interesse 

zootécnico (Ledur et al., 2007). 

 

O objetivo ao se fazer esta revisão é abordar como a 

expressão de alguns genes podem afetar 

características de interesse produtivo em frangos de 

corte. 

 

Nutrigenômica 

A nutrigenômica é uma área da nutrição muito ampla 

que pode ser subdividida em transcriptômica, 

proteômica, metabolômica e epigenômica (Oviedo-

Rondón et al., 2014). Nesta oportunidade será 

abordada a subárea transcriptômica, também 

conhecida como expressão gênica ou nutrição 

molecular. 

 

A expressão gênica avalia moléculas de mRNA cuja 

informação biológica é requerida pela célula. A quali-

dade e a quantidade da dieta podem modular a 

expressão de numerosos genes em vários tecidos 

do organismo. Os mecanismos pelos quais os 

 

nutrientes específicos regulam a expressão dos 

genes ainda não estão claros em vertebrados. 

Portanto, a nutrição molecular tem como objetivo 

entender não só como um nutriente é absorvido e 

metabolizado, mas também saber todos os possíveis 

efeitos que podem ser observados quando se usam 

diferentes fontes ou concentrações do mesmo 

nutriente (Rodriguéz et al., 2007). 

 

À medida que a avicultura atinge novos patamares 

de produtividade torna-se necessário que a nutrição 

seja altamente específica com o objetivo de reduzir o 

desperdício de nutrientes atrelado à poluição 

ambiental, bem como reduzir os gastos com a 

alimentação, que podem representar até 70% do 

total dos custos de produção na atividade. 

 

O fornecimento dos níveis nutricionais exigidos pelas 

aves e a rota metabólica à qual os nutrientes serão 

direcionados determinarão sua eficiência (Gasparino 

et al., 2013), no caso dos animais apresentarem 

potencial genético semelhante. Por isso, é muito 

importante o domínio das exigências nutricionais das 

aves relacionadas à sua genética bem como ao 

ambiente de criação. Se o ambiente não for 

favorável às combinações genéticas resultantes dos 

acasalamentos, o ganho genético embora presente, 

pode não se traduzir em ganho fenotípico, por 

restrições de ambiente. O mesmo pode ocorrer com 

o fornecimento de dietas inadequadas.  

 

Genes mitocondriais 

A taxa de crescimento das aves está estreitamente 

ligada à eficiência alimentar e à deposição de massa 

muscular. Por sua vez, a eficiência de um animal em 

converter alimentos em peso corporal, está 

relacionada com a eficiência na produção de 

energia. De acordo com Bottje et al. (2006), as 

mitocôndrias são responsáveis pela produção de 

90% de toda a energia requerida pelas células, 

sendo o trifosfato de adenosina (ATP) a principal 

moeda energética do metabolismo do animal. O ATP 

é um nucleotídeo responsável pelo armazenamento 

de energia em suas ligações químicas entre os 

fosfatos. 

 

A expressão de genes da cadeia transportadora de 

elétrons pode indicar algumas respostas sobre o  
 

Nutritime Revista Eletrônica, on-line, Viçosa, v.15, n.06, p.8331-8336, nov/dez, 2018. ISSN: 1983-9006  8332 



Artigo 479 – A expressão de genes de importância produtiva na avicultura comercial: revisão de literatura 

 

metabolismo energético do animal. De acordo com 

Nelson & Cox (2008), o sistema transportador de 

elétrons é uma cadeia formada por enzimas e 

compostos não enzimáticos, cuja função é 

transportar elétrons ricos em energia. 

 

Os estudos de Bottje & Carstens (2009) indicaram 

que animais mais eficientes em converter alimentos 

em peso corporal podem apresentar alterações na 

expressão de genes da cadeia transportadora de 

elétrons, o que pode influenciar a utilização de 

nutrientes e alterar o gasto energético corporal. Os 

resultados dos estudos destes autores mostraram 

que animais com menor produção de ATP em 

função de menor eficiência mitocondrial de produzi-

lo a partir de substratos, apresentaram pior 

conversão alimentar. 

 

As proteínas desacopladoras (UCPs) são 

transportadores presentes na membrana interna da 

mitocôndria, capazes de fornecer uma nova rota 

para os prótons diferente da produção de ATP. A 

UCP aviária foi descrita por Abe at al. (2006) como 

um agente que possibilita a redução da produção de 

espécies reativas de oxigênio (ROS) justamente pela 

sua característica de reduzir a produção de ATP. 

Embora a UCP tenha o efeito benéfico de evitar 

danos ao DNA e às proteínas celulares por 

reduzirem a produção de radicais livres, observa-se 

que maior expressão do mRNA UCP pode piorar a 

conversão alimentar (Ojano-Diran, et al., 2007). 

Além disso, Mujahud et al. (2006) encontraram 

menor expressão do mRNA UCP em aves expostas 

à altas temperaturas, indicando que maior estresse 

oxidativo pode ter ocorrido a nível celular. 

 

Silva et al. (2013), ao utilizarem dietas com inclusão 

de 0%, 8% ou 12% de glicerol em substituição 

parcial ao milho para codornas de corte, observaram 

aumento da expressão do mRNA UCP com a 

utilização de 8% de glicerol em comparação ao 

tratamento controle. Esse resultado pode ter sido 

encontrado em razão do perfil de ácidos graxos de 

cadeia longa proveniente do óleo de soja, 

ingrediente incluído em maior concentração na dieta 

controle. Embora as rações fossem isoenergéticas, a 

fonte de energia utilizada influenciou a expressão 

gênica da UCP, que está relacionada ao metabolismo 

  

 

energético celular. 

 

O transportador de nucleotídeos de adenina (ANT) é 

uma proteína que também está envolvida no 

processo de síntese energética e é responsável pelo 

deslocamento do difosfato de adenosina (ADP), 

precursor do ATP, partindo do citosol para a 

mitocôndria e pelo deslocamento do ATP através da 

membrana interna mitocondrial (Ojano-Dirain et al., 

2007). Bottje et al. (2006) sugerem que a menor 

expressão de mRNA ANT piore a eficiência alimentar 

devido à redução na produção de ATP. Além disso, 

ao avaliar a expressão dessa proteína em aves 

expostas à temperatura fria, Toyomizu et al. (2002) 

observaram maior expressão do mRNA ANT nessas 

aves em comparação ao tratamento controle. 

 

A proteína citocromo oxidase subunidade III (COX 

III) também está presente na cadeia transportadora 

de elétrons e está relacionada com a eficiência da 

fosforilação oxidativa. A expressão do gene mRNA 

COX III tem sido estudado devido à grande 

relevância na eficiência energética mitocondrial 

(Scheffler, 1999) e menor expressão deste gene 

pode ocorrer devido à menor eficiência celular ou 

maior dano oxidativo devido à produção de 

substâncias reativas ao oxigênio (Kemp et al., 2003). 

De acordo com Ojano-Dirain et al. (2007) maior 

oxidação proteica pode ser observada em aves com 

baixa eficiência alimentar. Os mesmos autores 

concluíram que a coordenação entre os complexos 

da cadeia respiratória é necessária para que a 

produção de energia seja eficiente, e assim, para 

que os animais tenham melhor eficiência alimentar.  

 

Apesar de existirem evidências da relação entre a 

conversão alimentar e a eficiência das funções da 

cadeia transportadora de elétrons, ainda há poucos 

estudos sobre o efeito de diferentes nutrientes ou de 

seus níveis na dieta sobre a expressão de genes 

mitocondriais. 

 

Hormônios relacionados ao crescimento 

O crescimento animal é um complexo processo 

controlado por mecanismos hormonais múltiplos e 

complementares. Avanços da biologia molecular 

possibilitaram observar que o processo de crescimento 

está fundamentado na expressão de genes que por  
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sua vez dependem do estágio de desenvolvimento 

animal, das condições fisiológicas e ambientais. 

Dentre as bases regulatórias do crescimento das 

aves, estão os hormônios pertencentes ao eixo 

somatotrófico, com ação principal do hormônio do 

crescimento (GH). A ação do GH sobre o 

crescimento pode ocorrer de forma direta, 

entretanto, seus efeitos são dados principalmente de 

forma indireta pela ação do IGF-I (fator de 

crescimento semelhante à insulina I). A presença de 

GH no organismo induz a síntese e a liberação deste 

hormônio (Becker et al., 2001). 

 

Nie et al. (2005) analisaram o efeito da restrição 

alimentar quantitativa e qualitativa no perfil de 

expressão do gene do receptor de GH (mRNA GHR) 

hepático em frangos de corte, e observou menor 

expressão de mRNA GHR nas aves que receberam 

dietas com teor de proteína restrito, concluindo que 

existe influência da dieta sobre a expressão tanto do 

GH como do GHR. 

 

Apesar da presença do GH na circulação ser 

essencial para uma taxa de crescimento normal das 

aves; muitos dos seus efeitos biológicos sobre o 

crescimento são em grande parte mediados pela 

produção do fator de crescimento semelhante à 

insulina I (IGF-I) no fígado e em tecidos periféricos. 

O IGF-I está envolvido no metabolismo energético 

em aves, diminuindo a glicose plasmática e 

aumentando a concentração de ácidos graxos livres, 

sem produzir mudanças na concentração plasmática 

de triglicerídeos e agindo diretamente sobre a 

redução da gordura abdominal. Além disso, o IGF-I 

atua sobre outros hormônios envolvidos no 

crescimento, provocando diminuição na 

concentração plasmática de GH, e dos hormônios 

tireoidianos T3 e T4, os dois últimos atuando em 

sinergismo com o GH (Bossis & Porter, 2001). 

 

A concentração plasmática de IGF-I é um parâmetro 

de grande importância no processo produtivo, e em 

aves existe uma alta correlação entre expressão 

hepática de mRNA IGF-I e seus níveis plasmáticos 

durante o desenvolvimento pós-eclosão (Burnside & 

Cogburn, 1992). 

 

Apesar de ainda não estar bem esclarecido como as 

 

mudanças dietéticas podem iniciar mudanças na 

expressão de genes como GH e IGF-I, é evidente 

que a síntese proteica é promovida em parte por 

hormônios ligados ao crescimento (Carter-Su et al., 

1996). 

 

Enzimas lipogênicas 

As enzimas lipogênicas catalisam os processos de 

formação de ácidos graxos e sua maior atividade 

pode indicar aumento na produção destes 

compostos. A enzima Acetil CoA Carboxilase (ACC) 

é uma ligase, que tem como cofator a biotina e que 

catalisa o primeiro passo da síntese dos ácidos 

graxos, e a sua atividade está diretamente 

relacionada com o estado nutricional em que o 

organismo se encontra (Rosenbroungh et al., 2011). 

Já a Ácido Graxo Sintase (FAS) catalisa todas as 

etapas do processo de síntese do ácido palmítico 

(Choi et al., 2006). O palmitato constitui a base para 

a síntese de outros ácidos graxos de cadeias mais 

longas, por adição sequencial de unidades de dois 

carbonos (Smith, 1994). 

 

No sentido de avaliar a fonte lipídica da dieta sobre a 

expressão de genes envolvidos no metabolismo 

lipídico, Kim et al. (2009) realizaram um estudo 

incluindo ácido linoleico conjugado (CLA) na dieta de 

frangos de corte. Os autores verificaram que a 

suplementação induziu a lipogênese no fígado, 

aumentou a expressão das enzimas lipogênicas 

mRNA FAS e mRNA ACC, e também foi um eficiente 

promotor de acúmulo de CLA no músculo dos 

frangos de corte. 

 

Alguns dos fatores de transcrição que estão 

diretamente envolvidos no metabolismo de lipídeos 

em aves são os SREBPS (proteínas de ligação do 

elemento regulador de esteróis) e os 28 PPARs 

(receptor Ativado por Proliferadores de Peroxissoma) 

que pertencem à família dos receptores nucleares e 

também o receptor X dos fígados das aves (LXRs) 

(Zhang et al., 2015). Objetivando investigar o efeito 

de fatores externos sobre a expressão do gene 

PPARγ, um fator de transcrição relacionado ao 

metabolismo da glicose e de lipídeos, Sato et al. 

(2004), encontraram maior expressão do PPARγ em 

frangos de corte que receberam dieta contendo óleo 

de cártamo ou óleo de linhaça, em relação às que fo- 
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ram alimentadas com ração contendo óleo de oliva. 

 

A enzima málica também está relacionada à síntese 

de ácidos graxos e com a quantidade de gordura 

abdominal e corporal em aves. No trabalho de 

Rosenbroungh et al. (2002) foi encontrado maior 

expressão dessa enzima em função da redução dos 

níveis proteicos da dieta para frangos de corte. 

 

Apesar de haver estudos, a forma como dieta pode 

influenciar a expressão gênica das enzimas 

lipogênicas e como a expressão dessas enzimas 

pode influenciar as características fenotípicas nos 

animais de produção não está elucidada.  

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 

As pesquisas indicam que a dieta pode influenciar a 

expressão de genes importantes para o desempenho 

animal, levando a diferenças no metabolismo, 

crescimento e diferenciação celular. Contudo são 

necessários mais estudos de como os nutrientes 

podem modular a expressão de determinados genes 

e quais manipulações dietéticas são indicadas para 

se alcançar a característica fenotípica desejada no 

animal. 
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