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|dentificacao de um transcrito para a enzima serina
acetil transferase (SAT) em planta hiperacumuladora
de niquel presente nos solos ultramaficos de
Niguelandia e Barro Alto, GO
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Os solos originados de rochas ultraméficas da regido de Niquelandia e Barro Alto, GO, Brasil, apresentam altas
concentracdes de niquel. Este tipo de solo,é, por este motivo, altamente téxico para a maioria das plantas
conhecidas, sendo o responsével pelo desenvolvimento de uma flora.bastante especializada devido ao fato de
terem desenvolvido um mecanismo de resisténcia a presenga excessiva deste metal pesado. Essas plantas sdo
conhecidas como hiperacumuladoras de niquel e, seu(s) mecanismo(s) de desintoxicagio e hiperacumulagéo é
(séo) ainda pouco compreendido(s). Dentre outros genes que parecem estar envolvidos estdo a enzima SAT que ¢
aquela que catalisa o primeiro passo da sintese de cisteina em microrganismos e plantas evoluidas. Esta enzima
parece também estar relacionada com as expressoes de enzimas da via da glutationa, mecanismo associado a
desintoxicagdo em células vegetais. O objetivo deste trabalho foiidentificar os transcritos relacionados com umgene
de SAT em sete espécies de plantas nativas diferentes. Pretende-se com este estudo compreender os mecanismos
utilizados pelas plantas hiperacumuladoras de niquel além de, no futuro, poderem ser alvo para trabalhos visando
a fitoextracdo ou recuperagio de dreas dégradadas de mineragido. Os RNA-m das plantas foram extraidos por
metodologia previamente estabelecida. Primers degenerados foram desenhados para SAT a partir de seqtiéncias
de protefnas presentes no banco de dados do NCBI e, os fragmentos de cDNA foram amplificados utilizando a
metodologia do reverse transcription PCR (RT-PCR). Os fragmentos amplificados foram visualizados em gel de
agarose corados com brometo de etidio e as segiiéncias correspondentes foram avaliadas por sequenciamento. Os
resultados demonstram que, pelo menos na espécie Oxalis spp. parece haver a participagdo da enzima SAT.
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