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Introdução 

Os Pentastomida, representados por cerca de 131 
espécies (Almeida & Christoffersen, 1999), 
compreendem um grupo de endoparasitas de 
vertebrados. A posição filogenética dos 
pentastomídeos gera muitas discussões. Haugerud 
(1989) afirma que as especializações à vida 
parasitária dos pentastomídeos dificultam a 
definição de sua posição filogenética. O objetivo 
deste trabalho é posicionar filogeneticamente os 
Pentastomida em relação aos Arthropoda utilizando 
a seqüências dos aminoácidos do DNAmt. 

Materiais & Métodos 

Para análise do posicionamento filogenético dos 
pentastomídeos foram escolhidos os táxons de 
acordo com Lavrov et al (2004). Os táxons utilizados 
foram: Armillifer armillatus (Pentastomida), Argulus 
americanus (Branchiura), Hutchinsoniella 
macracantha (Cephalocarida), Pollicipes polymerus 
(Cirripedia), Daphnia pulex (Branchiopoda), Penaeus 
monodon (Malacostraca), Speleonectes tulumensis 
(Remipedia), Lithobius forficatus (Myriapoda), 
Limulus polyphemus (Chelicerata) e Drosophila 
yakuba (Insecta). As seqüências das enzimas 
utilizadas na análise foram obtidas do banco de 
dados do Genbank (www.ncbi.nlm.nih.gov). As 
enzimas utilizadas foram: cox I e II. O alinhamento 
múltiplo das seqüências, no formato FASTA, foi 
realizado Clustal W (www.ebi.ac.uk/clustalw/) 
utilizando o algoritmo T-coffee version 5.05.. Para a 
edição do alinhamento e a construção do 
cladograma foi utilizando o Jalview. 

Resultados e Discussão 

De acordo com as analises os pentastomídeos são 
alinhados externamente em relação aos artrópodes 
(Fig. 1) sendo, portanto um filo independente 
relacionado filogeneticamente aos artrópodes. 

Na análise realizada com a cox I foram 

encontrados 247 pareamentos de aminoácidos 

idênticos (47,2%) e 100 pareamentos similares 

(19,1%). O score do alinhamento foi de 81 e um  

comprimento total de aminoácidos de 523. A análise 

realizada na cox II foi encontrada 73 pareamentos 

idênticos (31,7%) e 47 pareamentos similares 

(18,6%). O alinhamento obteve um score de 79 e 

um comprimento total de aminoácidos de 230. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1: Cladograma mostrando as relações de 

pentastomídeos com artrópodes 

Conclusões 

As análises realizadas a partir de seqüências 
protéicas obtidas a partir das enzimas citocromo 
oxidase I e II mostram que os pentastomídeos não 
podem ser incluídos dentro do táxon Arthropoda 
sendo apenas um filo relacionado. Estes dados 
reforçam as análises morfológicas indicando a 
ancestralidade em comum para pentastomídeos e 
artrópodes. 
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