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O 
Brasil é o maior exporta-

dor mundial de carne de 

frango e todo esse avanço 

-

jo nos aviários, sanidade, nutrição 

e melhoramento genético.No entan-

to, diante do rápido crescimento dos 

animais, algumas características 

indesejáveis, como por exemplo, a 

incidência de problemas locomoto-

res começaram a aumentar.A Ne-

crose da Cabeça do Fêmur (NCF), 

também conhecida como Condro-

necrose Bacteriana com Osteomieli-

te (BCO),é uma das anomalias que 

-

dústria avícola. Além disso, a NCF 

afeta negativamente o bem-estar 

da ave.Pesquisas recentes apon-

tam como fatores desencadeantes 

a presença de microrganismos pa-

togênicos oportunistas, deficiências 

nutricionais e problemas genéticos. 

A NCF altera o tecido ósseo, degene-

rando a cartilagem e a epífise femo-

ral (Figura 1) e, como consequência, 

as aves não conseguem se locomover 

até os bebedouros e comedouros, 

reduzindo o desempenho produtivo, 

Diante desses relatos, um estudo de 

sequenciamento de RNA (RNA-Seq) 

desenvolvido pela Embrapa Suínos 

e Aves de Concórdia (SC)foi realiza-

do visando identificar os genes en-

volvidos com essa condição. Foram 

caracterizados aproximadamen-

te153 genes que tiveram variação 

na expressão quando se comparou 
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Figura 1: Placa de crescimento normal do fêmur (A); primeiro estágio da necrose da cabeça do fêmur na placa de crescimento do fêmur de 
frangos de corte (B).

animais normais e afetados com a 

NCF aos 35 dias de idade. Para con-

firmar os resultados obtidos, foram 

escolhidos 13 genes para serem ava-

liados por outra técnica capaz de ve-

rificar a variação da expressão dos 

genes com maior sensibilidade, cha-

mada de PCR Quantitativa(qPCR).

Grande parte dos genes escolhidos 

ainda não apresenta função descri-

ta em galinhas, no entanto, em ou-

tras espécies possuem relação com a 

formação de células ósseas e carti-

laginosas, ou atuam na formação de 

células sanguíneas e vasos sanguí-

neos.Dez dos13 genes foram valida-

dos como diferencialmente expressos 

entre frangos de corte normais e afe-

tados com NCF, apresentando dados 

concordantes com os encontrados no 

estudo de sequenciamento de RNA. 

Dessa forma, foi possível evidenciar 

que esses genes estão realmente as-

-

lacionadas ao processo deformação 

de vasos sanguíneos (angiogênese) 

eao Fator de Crescimento do Endo-

télio Vascular (VEGF), as quais es-

de NCF em frangos de corte.A partir 

desses conhecimentos será possível 

elaborar estratégias para a redução 

da NCF em frangos de corte, dimi-

-

dústria avícola e melhorando o bem-

-estar das aves.


