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Introducao

As carracas sao aracnideos hematodfagos e tém um papel fundamental como vetores de diversas doencas, sendo
capazes de parasitar vertebrados terrestres e de transmitir uma série de agentes patogénicos, como bacterias, virus e
protozoarios (1). Para alem da transmissao de doencas, as carracas tambem podem ter um impacto na agroindustria e,
consequentemente, na economia (2), o gue as tornam alvos importantes de estudo.

Objetivos do estudo: Construir e analisar arvores filogenéticas de carracas e de agentes patogenicos presentes nos
arguipélagos dos Acores e da Madeira, e interpretar as suas respetivas historias evolutivas, estabelecendo uma
relacéo entre os diferentes agentes patogénicos e 0s vetores a que estao associados. As quatro especies de carracas
em estudo pertencem a familia Ixodidae e fazem parte dos generos Rhipicephalus (R. sanguineus — Fig. 1) e Ixodes (I.
hexagonus, I. ventalloi e I. ricinus).Os agentes patogénicos em estudo incluem protozoarios dos géneros Hepatozoon
(H. canis, H. felis, H. silvestris, H. americanum) e Babesia, e bacterias do genero Rickettsia (R. monacensis, R.
massiliae, R. mendelii).

Fig.1 — Rhipicephalus sanguineus

Metodologia

Sequéncias de nucleotideos
de vetores e agentes
patogénicos foram obtidas
por PCR e identificadas por
comparacao no banco de
dados NCBI. (3)

Utilizou-se o programa MEGA
(6) para construir as arvores
filogenéticas e comparar os

resultados.

Escolheu-se o modelo
Maximum Likelihood (5)
para inferir as arvores
filogenéticas.

Foi usado o programa
MUSCLE (4) para
alinhamento multiplo de
sequéncias.

As sequéncias foram
exportadas do NCBI (3)
em formato FASTA.

Resultados e Discussao
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Fig.2 — Arvore filogenética, de Maximum
Likelihood, dos agentes patogénicos do género
Rickettsia. A — obtida neste trabalho; B — in Rosa

Fig.3 — Arvore filogenética, de Maximum
Likelihood, dos agentes patogénicos do género

Fig.4 — Arvore filogenética, de Maximum
Likelihood, dos vetores. A — obtida neste

Hepatozoon. A — obtida neste trabalho; B — in

trabalho; B — in Rosa et al (2024) (7).

et al (2024) (7). Rosa et al (2024) (7).

Estudos semelhantes (Figs. 2B, 3B, e 4B), apesar de apresentarem diferencas na forma de apresentacido, mostram
gue 0s agrupamentos taxondmicos sao consistentes entre as duas abordagens, confirmando assim as relacoes
evolutivas entre os grupos analisados.

Considerac6Oes finais: Embora a filogenia, por si sd, nao seja suficiente para estabelecer com certeza associacoes
entre vetores e agentes patogéenicos (10), € uma ferramenta ideal para inferir possiveis padrdoes de transmisséo de
doencas (11) e para identificar especies de vetores que merecem um estudo mais aprofundado (7), pois podem estar
associadas a determinados agentes patogénicos. As analises filogenéticas sao, portanto, essenciais para formular
hipoteses e direcionar pesquisas futuras.
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