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DESENHO DE PRIMERS PARA IDENTIFICACAO TAXONOMICA DE
CARRAPATOS PERTENCENTES A FAMILIA ARGASIDAE

DESIGNING OF PRIMERS TO TAXONOMIC IDENTIFICATION OF  TICKS
BELONGING TO THE ARGASIDAE FAMILY
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O desenvolvimento de estratégias para o diagnostalecular de representantes da Familia
Argasidae de carrapatos € de extrema necessidai® d® reduzido nivel de informacdes
sobre a sua morfologia externa, biologia e ecolagia importancia destes acaros no que diz
respeito a agentes patogénicos - no contexto dagesgublica e silvestre. Neste estudo
realizamos ensaiogn silico com o objetivo de desenvolver primers género-é8pes
baseados no gene mitocondrial 16S para a idemfifccae diferenciacdo taxonOmica de
exemplares de carrapatos da Familia Argasidaenfializadas analises com 55 sequéncias
correspondentes aos fragmentos do gene 16S referinco géneros de argasidéogas,
Antricola, Carios, Ornithodoros e Otobius, dentre as depositadas no GenBank. Estas
sequéncias foram separadas conforme o género, aindadas com o auxilio do aplicativo
Clustalw2. Inicialmente foi utilizado o aplicatiRrimaClade visando identificar os possiveis
primers género-especificos. Os primers pré-conosbidoram entdo modificados
considerando-se resultados do alinhamento mulépdias analises de similaridade existente
entre as sequéncias alinhadas dos géneros comgigefastas analises proporcionaram a
predicdo dos conjuntos de primers mais especifassiveis a cada género. A seguir, 0
aplicativo MEGA 6.0 auxiliou na verificacdo da pioes similaridade, e consequentemente
especificidade, existentes entre as sequénciasalgantos de primers género-especifico
desenhados e as sequénaa®se e anti-sense das espécies de argasideos referentes a cada
género. Através desta estratégia foram direcionada® conjuntos género-especificos de
primers para identificacdo do gene 16S pagas, Antricola, Carios e Ornithodoros. Com a
ferramenta PCRn silico do aplicativo FastPCR verificamos a amplificac@s dequéncias
16S especificas a cada género em relacdo aos agustos de primers género-especificos
correspondentes. Como resultado foram definidogocioconjuntos, ou combinacdes de
primers 16S denominados ArglF/ArglR, AntrlF/Antrl®arlF/CarlR, OrnlF/OrnlR e
Orn2F/OrnlR, com os respectivos tamanhos aproximdd@mplicons: 300, 350, 270, 309 e
280pb. Considerando o numero reduzido de sequémtisgmnibilizadas no GenBank,
observamos que a viabilidade de amplificacdo egda a formalizacdo do conjunto género-
especifico dos primers, visto que em sua maioriapasers individualmente nao se
apresentaram como género-especificos. Considerastis resultados, os conjuntos de
primers definidos serdo direcionados para ensagsdsticosn vitro.
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