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Introdugao e Objetivo 250
Estresses abioticos (alta intensidade luminosa, toxidez por aluminio, seca, frio) 2,00 ”
provocam o aumento das espécies reativas de oxigénio (EROs), causando g T
estresse oxidativo, afetando crescimento, desenvolvimento e produtividade das ﬁ 1,50 r
plantas [1]. A ascorbato peroxidase (APX) € uma das principais enzimas atuando 2
%)
na remocao de EROs em diferentes compartimentos subcelulares nas células 0 100 2 T 4
vegetais. Em arroz, 8 genes codificam diferentes isoformas de Apx que sao =
classificadas de acordo com sua localizagao subcelular [2;3;4]. O objetivo deste 0.50 1] T
trabalho foi comparar o perfil de expressao proteico em folhas de plantas de
arroz nao transformadas e duplo silenciadas para os genes das isoformas 0.00
cloroplastidicas, OsApx7 e OsApx8, além de analisar a expressao relativa dessa OsApxl OsApx2 OsApx3 OsApx4 OsApx5 OsApx6 OsApx7 OsApx8 OsGpxd
familia de peroxidases sob diferentes estresses formadores de EROs (a alta 3
intensidade luminosa — high light — e o herbicida metil violageno - MV), a fim de [0 Apx7/8s W Apx7/8s + HL
contribuir para o estudo da funcao dessas proteinas na resposta da planta ao 3,50
estresse oxidativo.
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‘ transcritos foram normalizados em relacdao aos niveis de expressao dos genes
m— OsFdh e OsActina2. O simbolo * indica que os valores diferem significativamente
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Figura 1: Imagens representativas dos géis bidimensionais das proteinas extraidas de 000
folhas de arroz (Oryza sativa). (A) Plantas ndao transformadas (WT). (B) Plantas duplo 1’00 OsApx] OsApx2 OsApx3 OsApxd OsApx5 OsApx6 OsApx7 OSApX8 OsGpxd

silenciadas para os genes OsApx7 e OsApx8. Os numeros representam as proteinas

diferencialmente expressas e identificadas na tabela 1. Figura 3: qRT-PCR dos genes OsApx1 a OsApx8 e OsGpx4 (glutationa peroxidase) em
folhas de plantas de arroz nao transformadas (A) e duplo silenciadas

Tabela 1: Proteinas diferencialmente expressas em folhas de plantas de arroz (nao _ e T
RNAiIOsApx7/0OsApx8 (B) tratadas com metil violdgeno (50 pM). Os niveis de

transformadas e duplo silenciadas RNAiOsApx7/0sApx8) identificadas por espectrometria

transcritos foram normalizados em relacao aos niveis de expressao dos genes
de massa (LC-ESI MS/MS). ) Y ¢ _ pressao dos g
OsFdh e OssnU6. O simbolo * indica que os valores diferem significativamente
Tedrico Observado
MSpot’  Afxpressic®  Nome da Proteina ol PM(kba) pl  P.M[kDa) Score’  S.P.(%°  N®Acesso(NCBI® quando comparados com o controle (P < 0,05).
Degradacao de Proteinas
2 4 Heat shock protein (hypothetical protein Loc_0s08g31250.1) 453 83 498 B9 244 16 gi|218202319 A
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a Numeracao correspondente aos géis 2-DE na figura 1. ® Aumento (") ou reducdo ({/) nos niveis das proteinas

em resposta ao silenciamento dos genes OsApx7 e OsApx8. ¢ Score de identidade do Mascot. ¢ Porcentagem de
sequenciamento da proteina. ¢ NUmero de acesso do banco de dados do NCBI. @cmpq @
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