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Ocorréncia de genes cry, vip e cyt em cepas de Bacillus
thuringiensis isoladas de solos proveniente do Cerrado brasileiro
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Bacillus thuringiensis € uma bactéria que pode ser isolada de diferentes
ecossistemas. O projeto SISBIOTA tem como objetivo fazer a caracterizagao da
diversidade genética de cepas de Bt provenientes de solos em diferentes areas
do Brasil. A PCR (Reagdo da Cadeia da Polimerase) tem se mostrado uma
técnica com elevado nivel de eficiéncia e praticidade na identificacdo de genes.
Setenta e duas amostras de solo foram coletadas em trés ecossistemas
diferentes dentro do bioma Cerrado, sendo vinte e quatro amostras da area
agricola anual, vinte e quatro da area agricola perene e vinte e quatro da
vegetacdo nativa. A caracterizagdo molecular foi feita utilizando primers
especificos para os genes cry (crylAa/cry1Ad, cry1Ab/cry1Ac, cry1C,
cry1Ea/cry1Eb, cry1Fa/cry1Fb, cry1Fal/cry1Fb, cry 11, cry 2Aa, cry 2Ab, cry2Ac,
cry9B), genes vip (vip1, vip2, vip3, vip3Aa1, vip3Ah1, vip3Ae1, vip3Ba1, vip3AaZ2,
Vip3Af1), e genes cyt (cyt1, cyt1Ab, cyt1Aa, cyt2Ba). Foram isoladas 521 coldnias,
das quais 354 foram classificadas como Bt, sendo 46,61% provenientes da area
agricola anual, 27,4% da area agricola perene e 25,98% da vegetagao nativa. A
caracterizagao molecular foi feita em 36 amostras selecionadas aleatoriamente.
Das 48 amplificagdes observadas, 37,5% foram encontradas na area agricola
anual a perene. A vegetagao nativa apresentou o menor numero de amplificagdes
com total de 25%. Os genes vip2 e cry1l foram os mais frequentes (25%), com
12 amplificagbes cada um, seguidos pelo gene cry1Aa/crylAd com 5
amplificagbes (10,4%). Os genes cry1C, cry1Fa/cry1Fb, cry2Ac, cry9B, vip3Ae1,
vip3Ba1, vip3Aaz2, cytl, cyt1Aa, cyt1Ab e cyt2Ba nao apresentaram nenhuma
amplificagdo. Amostras de solos provenientes do Cerrado apresentaram uma
elevada concentracdo de Bt e uma grande diversidade genética, sendo assim
uma ferramenta no controle bioldgico de insetos-pragas agricolas, podendo ser
utilizados como biopesticidas ou em futuros trabalhos com plantas transgénicas.
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