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ISOLAMENTO E CARACTERIZAÇÃO DO GENE DA ESTAQUIOSE SINTASE EM SEMENTES DE Glycine max L. MERRIL. 
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Os oligossacarídeos de rafinose (RO) são carboidratos abundantes em leguminosas, exercendo funções importantes como reserva, tolerância a dessecação e reserva de carbono durante a germinação. Em soja, a estaquiose é sintetizada pela enzima estaquiose sintase (STS) a partir de rafinose e galactinol. Este açúcar além de ser mais abundante que a rafinose, é o principal responsável por distúrbios gastrointestinais em humanos. Existe grande interesse em estudar o gene sts de soja visando futuras manipulações genéticas para a redução do conteúdo de estaquiose em sementes. Os objetivos deste trabalho foram: quantificar o conteúdo de estaquiose durante o enchimento do grão de soja; determinar a atividade da STS; isolar um fragmento do gene sts e verificar o seu padrão de expressão. Todas as análises foram realizadas com amostras de 8 estádios de desenvolvimento da semente (1-7o: massa fresca variando de 75 mg para cada estádio; 8o estádio: soja madura). A quantificação de estaquiose foi feita por HPLC e a análise do padrão de expressão do gene sts por meio de RT-PCR. O fragmento do gene sts foi isolado por PCR a partir de cDNA de semente e primers degenerados. O conteúdo de estaquiose foi 3,88mg por 100mg de semente, apenas no 8o estádio, com atividade STS de 3,38 microMolar.h-1.g-1 massa fresca. Os resultados demonstraram que o gene sts é expresso no 1o, 7o e 8o estádios. A clonagem de um fragmento de 979 pb no vetor pGEM-T Easy foi confirmada por seqüenciamento. O alinhamento deste fragmento com seqüências genômicas da STS de Pisum sativum, Vigna angularis, Stachys sieboldii e Alonsoa meridionalis mostrou que a seqüência clonada em soja se refere ao gene sts, até então não isolado nesta leguminosa. Este trabalho abre perspectivas para pesquisas biotecnológicas visando o desenvolvimento de variedades de soja mais adequadas para o consumo humano (CAPES/FAPEMIG). 

