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O aluminio € considerado fator limitante para a producdo de plantas em solos acidos. Raizes
sensiveis a toxicidade, em contato com o aluminio, tém o seu crescimento paralisado afetando
o0 desenvolvimento da planta. Estratégias de melhoramento tém sido empregadas para conferir
tolerancia a toxicidade ao AI®* em diversas culturas. O gene ALMT (Al-activated malate
transporter) que confere tolerancia ao aluminio foi inserido por meio de cruzamentos
interespecificos em linhagens de trigo duro (Triticum turgidum ssp. durum Desf.) (Camargo,
1984; Camargo et al., 2006). O objetivo do trabalho é mapear sequéncias de DNA relacionadas
com a tolerancia & toxicidade por AI** nos cromossomos das linhagens de trigo duro. Para isso
foram construidos primers amplificadores dessas sequéncias por meio de ferramentas da
bioinformatica. Na analise in silico foi feita uma busca de ort6logos (descendente de um mesmo
gene ancestral) ao gene ALMT de T. aestivum (trigo comum) no GenBank, seguido da predicédo
da estrutura do gene no Phytozome, alinhamento maultiplo dos genes no ClustalOmega e
finalizado com o desenho dos primers no Primer3Plus. Os ortologos foram selecionados a partir
de espécies que possuem o gene ALMT sequenciado: Zea mays, Triticum aestivum,
Brachpodium sp., Oryza sativa e Sorghum bicolor. Foi feito o alinhamento entre as regides
genicas (ALMT) dos ort6logos, tendo como base o genoma completo de Oryza sativa. Foram
selecionadas trés regides conservadas do alinhamento para desenho de cinco primers: ALMT1-
reglA; ALMT1-reglB; ALMT1-reg2A; ALMT1-reg3A; ALMT1-reg3B. A caracterizagdo
molecular nas linhagens de trigo com os primers pode ser feita por reagdo em cadeia da
polimerase (PCR). Esses primers sdo marcadores potenciais para identificacdo de sequéncias
génica nas linhagens de trigo duro (tolerantes a toxicidade ao AI**), pois 0 genétipo T. aestivum,
utilizado no alinhamento de sequéncia, é um dos parentais das linhagens e possui regido génica
conservada nos demais ortélogos.
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