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Introdução 
A Doença de Chagas, parasitose que afeta mais 

de 15 milhões de pessoas na América Latina, é 
causada pelo protozoário parasita Trypanosoma 
cruzi1. Acredita-se que a diferenciação do parasita 
para sua forma infectante seja mediada pelo Fator 
de Agregação Plaquetária (PAF) através de 
receptores específicos pertencentes à família dos 
receptores de membrana acoplados à proteína G 
(GPCRs)2. Considerando que estes ainda não foram 
isolados experimentalmente, realizou-se a busca da 
sequência do receptor de PAF no proteoma de T. 
cruzi, o qual já foi completamente sequenciado3. 

Resultados e Discussão 
Sequências de receptores de PAF de 25 espécies 

de animais (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) foram 
alinhadas (MEGA v. 4.0)4, chegando-se a 78 
resíduos conservados entre as espécies. Estes se 
localizam predominantemente nos sete domínios 
transmembrana do receptor de PAF (Figura 1): 

 
Figura 1. Representação bidimensional do receptor 
de PAF humano; resíduos conservados em amarelo. 
 
As sequências de 5,684 GPCRs (http://www.gpcr. 

org/7tm/) foram confrontadas às 23,031 proteínas do 
proteoma do parasita (http://tritrypdb.org) utilizando 
o software BLAST (Basic Local Alignment Search 
Tool) versão 2.2.22 com algoritmo BLASTp5. De um 
total de 6,440 proteínas do parasita inicialmente 
selecionadas, 73 seqüências apresentaram os sete 
domínios transmembrana característicos de GPCRs 
segundo análise realizada pelo Phobius6. Os escores 
destas proteínas variaram  entre 15,0  e 21,9, valores 

 

 

baixos e esperados em função da divergência entre 
protozoários e animais do ponto de vista evolucioná-
rio7. A proteína hipotética de T. cruzi Tc00.10470535 
11507.60 (escore = 19,2) apresentou o maior 
número de resíduos conservados (n = 15). O alinha-
mento entre esta sequência e a do receptor de PAF 
humano mostrou uma perfeita sobreposição de seis 
dos sete domínios transmembrana (II-VII), sendo a 
estrutura secundária predita pelo software ConPred8 
compatível com a de um receptor de PAF (Figura 2): 

 
Figura 2. Representação da estrutura secundária da 
proteína hipotética Tc00.1047053511507.60. 

Conclusões 
Verificou-se a existência de proteínas com carac-

terísticas de GPCRs no proteoma do parasita, cujas 
sequências podem corresponder à potenciais  
receptores de PAF em T. cruzi. 
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