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O trabalho teve como objetivo validar três genes diferencialmente expressos em frangos de corte 

afetados ou não por Condronecrose Bacteriana com Osteomielite (BCO) e quantificar o nível de 

suas expressões em fêmur de frangos aos 35 dias de idade. Para isso, foram selecionados os genes 

ADIPOQ (Adiponectin, C1Q and collagen domain containing), PRRX1 (Paired Related 

Homeobox 1) e ABI3BP (ABI family, member 3 NESH binding protein), previamente 

identificados como funcionalmente importantes para o metabolismo ósseo por meio estudo de 

sequenciamento de RNA (RNAseq). A expressão relativa desses genes foi avaliada em dois 

grupos de frangos de corte Cobb 500®, 10 afetados com BCO e 10 frangos normais, ambos com 

35 dias de idade. O RNA total foi extraído da cabeça do fêmur utilizando reagente Trizol®, 

seguindo as recomendações do fabricante. Após, as amostras foram quantificadas e foi realizada a 

síntese da fita de cDNA com o Kit SuperScript III First-Strand Synthesis SuperMix (Invitrogen), 

utilizando protocolo do fabricante. A quantificação da expressão gênica foi avaliada pela técnica 

de PCR em Tempo Real (qPCR). Os genes utilizados foram desenhados a partir de sequências do 

genoma da galinha doméstica (Gallus gallus domesticus), no GenBank 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov) pelo programa Primer-Blast 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/). Foram utilizados os genes RPL4 e RPL30 

como constitutivos, por não possuírem variação na sua expressão. A análise estatística foi 

realizada no programa REST® (Relative Expression Software Tool). Os três genes estudados 

foram menos expressos em frangos de corte afetados com BCO (Fig. 1) (p<0.05), sendo o 

ADIPOQ 1,8 vezes menos expresso (p=0,048). A expressão desse gene em humanos foi 

associada com a formação de osteoblastos e osteoclastos. O gene PRRX1 foi 2,8 vezes menos 

expresso no grupo afetado (p=0,005). Este gene atua na regulação de células mesenquimais, 

incluindo a formação dos osteoblastos e defeitos na sua expressão podem acarretar em 

deformações esqueléticas severas. A expressão do gene ABI3BP foi reduzida em 3,9 vezes 



                                                        
(p=0,007) em frangos afetados com BCO. Este gene participa da organização da matriz 

extracelular e da regulação da adesão célula-substrato e colágeno. Mudanças na sua expressão 

podem causar osteocondropatias crônicas. Além disso, estudos indicam que este gene está 

diretamente relacionado com a degeneração da cartilagem, necrose do tecido ósseo e manutenção 

da cartilagem das articulações. A partir dos resultados encontrados conclui-se que a menor 

expressão desses genes pode interferir na manifestação dessa anomalia óssea nos frangos. A 

expressão de outros genes deve ser investigada, bem como suas rotas metabólicas, para serem 

utilizados em estudos futuros de melhoramento genético que visem a redução de problemas 

locomotores em frangos de corte. 
 

Fig. 1 Razão da expressão dos genes diferencialmente expressos entre frangos afetados com BCO e 

frangos normais, aos 35 dias de idade, usando como referência os genes RPL4 e RPL30 (p<0,05). 

  

 


