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RESUMO  
A produção de aves no Brasil vem crescendo na ordem de 10% a cada 

ano, o que se explica pela atualização constante da tecnologia do setor 

(http://www.abef.com.br). Sendo a carne de frango a fonte de proteína animal 

mais barata e acessível ao consumidor, há necessidade de se produzir cada 

vez mais animais com maior acúmulo de massa muscular. Para isso, o 

entendimento dos mecanismos celulares e moleculares envolvidos na formação 

da musculatura esquelética é de extrema relevância. Os fatores miogênicos, 

genes responsáveis pela determinação e diferenciação de células musculares, 

foram clonados e progressos significativos foram desenvolvidos quanto ao 

controle da expressão dos mesmos. A utilização da técnica de seqüenciamento 

de DNA possibilita a identificação e caracterização de novos genes envolvidos 

na complexa rede de fatores que regulam a formação da musculatura 

esquelética em aves. Neste estudo, foram construídas duas bibliotecas de 

cDNA (fase embrionária e pós-eclosão) de músculo peitoral de uma linhagem 

de corte (TT) e uma biblioteca da fase embrionária de uma linhagem de postura 

(CC). A análise das seqüências EST (Expressed Sequence Tags) foi utilizada 

http://www.abef.com.br/
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para identificar possíveis novos genes envolvidos no processo de formação da 

musculatura esquelética. As seqüências EST identificadas possibilitaram a 

construção de um banco com 6247 ESTs da musculatura peitoral das linhagens 

de corte e postura nas duas fases de desenvolvimento. Com o intuito de 

estabelecer uma relação entre o perfil de expressão dos fatores miogênicos: 

MyoD, MRF4 e miogenina; e dos genes Pax-3 e miostatina e a formação e 

maturação das fibras musculares, foi utilizada a técnica de PCR em tempo real. 

Em geral, a expressão dos fatores miogênicos foi maior na linhagem de corte 

em relação à de postura nas idades estudadas. Este estudo deverá contribuir 

para as áreas celular e molecular de desenvolvimento, além de fornecer 

recursos úteis aos programas de melhoramento genético de aves que visam 

obter animais com maior acúmulo de massa muscular. 
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SUMMARY  
Brazilian’s chicken production is increasing annually around 10%, which 

can be explained by the current technology applied to this sector 

(http://www.abef.com.br). Being chicken’s meat the cheapest animal protein 

source for consumers, there is a need to produce even more animals with 

increased muscular mass. For this purpose, understanding the molecular and 

cellular mechanisms involved with the skeletal muscle development is of great 

relevance. The myogenic factors, genes responsible for the determination and 

differentiation of muscle cells, were cloned and significant progress was made 

on the control of their expression. The use of DNA sequencing technique allows 

the identification and characterization of new genes involved in the complex 

chain of factors signalling systems that regulates the expression of avian 

skeletal muscles. In this study, two cDNA libraries (embryonic and post-hatching 

phases) were constructed from the breast muscle of a chicken broiler line (TT) 

and one library, from the embryonic phase, from a chicken layer line (CC). The 

EST (Expressed Sequencing Tags) analysis was used to identify probable new 

genes involved in the skeletal muscle development. The identified ESTs were 

used to generate a database containing 6247 breast muscle ESTs from two 

http://www.abef.com.br)/
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