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Análise filogenética de carraças e agentes patogénicos dos 

arquipélagos dos Açores e da Madeira 

As carraças são aracnídeos hematófagos e têm um papel fundamental como vetores de diversas doenças, sendo 

capazes de parasitar vertebrados terrestres e de transmitir uma série de agentes patogénicos, como bactérias, vírus e 

protozoários (1). Para além da transmissão de doenças, as carraças também podem ter um impacto na agroindústria e, 

consequentemente, na economia (2), o que as tornam alvos importantes de estudo. 

Objetivos do estudo: Construir e analisar árvores filogenéticas de carraças e de agentes patogénicos presentes nos 

arquipélagos dos Açores e da Madeira,  e interpretar as suas respetivas histórias evolutivas, estabelecendo uma 

relação entre os diferentes agentes patogénicos e os vetores a que estão associados. As quatro espécies de carraças 

em estudo pertencem à família Ixodidae e fazem parte dos géneros Rhipicephalus (R. sanguineus – Fig. 1) e Ixodes  (I. 

hexagonus, I. ventalloi e I. ricinus).Os agentes patogénicos em estudo  incluem protozoários dos géneros Hepatozoon 

(H. canis, H. felis, H. silvestris, H. americanum) e Babesia, e bactérias do género Rickettsia (R. monacensis, R. 

massiliae, R. mendelii).  

Introdução 

  Metodologia 

Etapa 1 Etapa 2 Etapa 3 Etapa 5 Etapa 4 

Fig.1 – Rhipicephalus sanguineus   

Sequências de nucleotídeos 

de vetores e agentes 

patogénicos foram obtidas 

por PCR e identificadas por 

comparação no banco de 

dados NCBI. (3) 

 As sequências foram 

exportadas do NCBI (3) 

em formato FASTA. 

 Foi usado o programa 

MUSCLE (4) para 

alinhamento múltiplo de 

sequências. 

Escolheu-se o modelo 

Maximum Likelihood (5) 

para inferir as árvores 

filogenéticas. 

Utilizou-se o programa MEGA 

(6) para construir as árvores 

filogenéticas e comparar os 

resultados. 
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Fig.2 – Árvore filogenética, de Maximum 

Likelihood, dos agentes patogénicos do género 

Rickettsia. A – obtida neste trabalho; B – in Rosa 

et al (2024) (7). 

Na árvore filogenética da Figura 2A, 

observam-se dois clados principais: 

Rickettsia monacensis e Rickettsia 

massiliae, cada um com uma ligação 

próxima ao seu vetor específico 

Ixodes ricinus (8) e Rhipicephalus 

sanguineus (9), respetivamente. Isso 

indica uma separação evolutiva clara 

entre as espécies e uma relação 

estreita com os respetivos vetores.  

Na Figura 3A, Babesia surge na raiz 

da árvore, sendo evolutivamente a 

mais distante. As espécies de 

Hepatozoon formam um grupo 

separado, com H. canis e H. felis 

fortemente suportadas como grupo 

distinto. A relação entre H. silvestris 

e H. americanum é menos clara 

devido ao baixo valor de suporte. 

Na Figura 4A, Ixodes e 

Rhipicephalus formam clados 

distintos, com subgrupos bem 

definidos dentro de cada género. A 

associação entre Rickettsia 

monacensis e Ixodes ricinus (8), e 

entre Rickettsia massiliae e 

Rhipicephalus sanguineus (9), 

reforça a coevolução entre vetores e 

agentes patogénicos. 

Estudos semelhantes (Figs. 2B, 3B, e 4B), apesar de apresentarem diferenças na forma de apresentação, mostram 

que os agrupamentos taxonómicos são consistentes entre as duas abordagens, confirmando assim as relações 

evolutivas entre os grupos analisados. 

Considerações finais: Embora a filogenia, por si só, não seja suficiente para estabelecer com certeza associações 

entre vetores e agentes patogénicos (10), é uma ferramenta ideal para inferir possíveis padrões de transmissão de 

doenças (11) e para identificar espécies de vetores que merecem um estudo mais aprofundado (7), pois podem estar 

associadas a determinados agentes patogénicos. As análises filogenéticas são, portanto, essenciais para formular 

hipóteses e direcionar pesquisas futuras. 
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Fig.3 – Árvore filogenética, de Maximum 

Likelihood, dos agentes patogénicos do género 

Hepatozoon. A – obtida neste trabalho; B – in 

Rosa et al (2024) (7). 

Fig.4 – Árvore filogenética, de Maximum 

Likelihood, dos vetores. A – obtida neste 

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


