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A separação da cartilagem e placa de crescimento femoral (FHS) é uma condição subclínica, considerada como 
uma fase inicial da Necrose da Cabeça Femoral (FHN), um dos principais problemas locomotores que afetam 
a produção de frangos de corte. Sabendo da importância desta condição em aves, o objetivo deste trabalho foi 
realizar uma análise comparativa do perfil de expressão gênica compartilhado entre a cartilagem articular (AC) 
e a placa de crescimento (GP) da cabeça do fêmur de frangos de corte normais e afetados com FHS aos 35 dias 
de idade. Para isso, 8 transcriptomas obtidos por sequenciamento de RNA (RNA-Seq) de amostras de animais 
normais e 8 afetados com FHS foram analisados. As sequências foram submetidas a análises de controle de 
qualidade utilizando a ferramenta Trimmomatic, mapeadas com o software STAR e submetidas a análise de 
expressão diferencial no programa EdgeR do R. Após a obtenção dos genes diferencialmente expressos (DE), 
as análises funcionais foram realizadas na base de dados DAVID 6.8 e STRING. Além disso, foi feita uma 
busca de estudos de expressão gênica com FHN disponíveis em outras espécies utilizando o termo FHN na 
base de dados pública Gene Expression Omnibus (GEO), para verificar a presença de estudos de expressão 
gênica com FHN disponíveis em outras espécies, na tentativa de encontrar genes e processos biológicos 
compartilhados em diferentes espécies. Um total de 36 genes DE foram compartilhados nos tecidos AC e GP, 
sendo que mais de 90% foi superexpresso no grupo afetado com FHS em relação ao grupo normal. Destes, 23 
genes foram enriquecidos em processos biológicos relacionados ao transporte de íons, fatores de tradução, 
homeostasia e resposta imune. Quando os 36 genes DE foram comparados aos dois estudos disponíveis com 
humano no GEO (GSE123568 e GSE74089), 8 genes DE entre os grupos normal e afetado com FHN foram 
compartilhados entre as duas espécies sendo eles: SLC4A1, EPB42, ANK1, SPTB, CCL26, ADA, SLC25A37 e 
MKNK2. Desta forma, genes DE compartilhados entre AC e GP foram identificados, mostrando os genes 
envolvidos com FHS nos dois tecidos avaliados em galinhas. Além disso, a comparação dos genes DE em 
humanos e galinhas permitiu identificar genes comuns envolvidos com o FHN nas duas espécies. Portanto, 
com este trabalho foi possível elencar novos genes candidatos relacionados a FHS/FHN em galinhas, e que os 
genes SLC4A1, ANK1, MKNK2, SPTB, ADA devem ser melhor explorados a fim de validá-los como 
marcadores moleculares para esta condição. 
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