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Resumo:Babacgu € o nome comum de varias espécies do gattalen, da subfamilia
Cocosoideae, que pertencem a familia Arecaceaes@ptam ampla distribuicdo no
Nordeste do Brasil e no Sul da bacia amazbnica el menos, nove estados.
Objetivamos determinar a aplicabilidade das regi@egleotidicas tidas como
adequadas para técnicas de "DNA barcode", naitemtd diferenciar sete espécies do
géneroAttalea: A. speciosa, A. barreirenses, A. phalerata, A. eichleri, A. maripa., A.
funifera e A. vitrivir. As sequéncias foram obtidas de material amosteadaampo,
incluindo pelo menos trés acessos de cada esp@cigiupo externo das arvores
filogenéticas utilizado foiCocos nucifera. As sequenciaforam selecionadas no
GenBank (in silico). Foram utilizados os marcadores de cloroplastomendados pelo
CBOL (rbcL, TrnL-F e MatK). Foi observada alta é&iacia de amplificacdo e
sequenciamento, entretanto, baixo poder discridiiza em Attalea. Diante deste
resultado, também foi utilizado o marcador ITS @émeyde RNA ribossomal nuclear.
Para as espécies cuja amplificacdo e sequenciarfeato eficientes, esta regido foi
informativa e discriminatoria. Novas analises es#io andamento para que seja

possivel discriminar por DNAarcoding todas as sete espécies.
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