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A analise filogenética a partir de marcadores moleculares é amplamente empregada para de-
monstrar as relacoes evolutivas entre determinados organismos. Contudo, a escolha do marca-
dor deve ser realizada com bastante critério, pois o uso de diferentes marcadores pode resultar
em topologias de grupos bastante discrepantes da realidade biolégica dos grupos. Em tripa-
nosomatideos, varios genes ou marcadores ja foram empregados para estabelecer as relacoes
evolutivas entre os organismos desse grupo. Em especial para o Trypanosoma rangeli, varias
analises com marcadores ja foram realizadas, como 18S rRNA, beta tubulin, cysteina protease
e Glucose-6-phosphate Isomerase (GPIl), porém, alguns destes demonstrando uma correlacao
taxonomica mais proxima ao T. cruzi e outros, ao T. brucei. Além disso, essas analises sempre
utilizaram esses marcadores de maneira isolada; contudo, a utilizacdo de varios marcadores
filogenéticos concatenados tem se mostrado como uma estratégia de avaliacao filogenética
mais precisa e confiavel, incluindo genes metabdlicos. Assim, este estudo teve como objetivo
principal revisar a posicao taxonomica do T. rangeli partindo da filogenia de genes metabo-
licos concatenados. Para isso, foram selecionados 328 transcritos de genes metabdlicos de
T. rangeli depositados no programa Stingray (System for Integrated Genomic Resources and
Analysis). Utilizando essas sequéncias, foi realizada a analise de similaridade com os genomas
de espécies de Trypanosoma e Leishmania depositadas no GeneDB. Com base nessa analise,
foram selecionados apenas oito marcadores comuns a todas as espécies para a reconstrucao
filogenética. Em seguida, os marcadores (sequencias nucleotidicas e proteinas) de cada espécie
foram concatenados, o alinhamento multiplo foi realizado utilizando o programa ClustalW e os
marcadores foram submetidos ao programa MEGA 5. Para as reconstrucoes filogenéticas foram
utilizados os métodos JC (Jukes-Cantor), distancia de Kimura 2-parametros e distancia p, com
o algoritmo de reconstrucao da arvore NJ (neighbor-joining) e bootstrap 1000. A partir da re-
construcao filogenética utilizando o método da distancia p, foi possivel observar a formacao de
um clado contendo o T. cruzi e o T. rangeli (Seccao Salivaria) e excluindo o T. rangeli da Seccao
Stercoraria, formada pelo T. brucei e pelo T. congolense, com valores de bootstraps maiores
daqueles obtidos quando utilizados os marcadores de forma isolada. Com base nesses resulta-
dos, pode-se concluir que a utilizacao dos marcadores de forma concatenada demonstrou uma
estratégia valida para a resolucao de filogenias complexas e duvidosas. Bem como demonstrou
maior correlacao evolutiva entre o T. rangeli e o T. cruzi.
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