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Apesar de sua relevância epidemiológica, o A. cajennense ainda não possui genoma estrutural 
seqüenciado e pouco se conhece sobre as relações simbiônticas carrapato-Rickettsia, muito menos no 
contexto das glândulas salivares, órgão chave para a hematofagia e transmissão deste patógeno.  Para esse 
fim, o advento das plataformas de seqüenciamento em massa, devido ao seu potencial de geração de 
seqüências em alta escala, constitui uma ferramenta eficaz para estudos transcriptômicos, especialmente 
para espécies que ainda não possuem genoma completamente seqüenciado, como A. cajennense. Assim 
este trabalho objetivou avaliar alterações no padrão de expressão de genes que conferem competência 
parasitária ao A. cajennense em resposta a infecção por Rickettsia, através da análise global de 
transcriptomas das glândulas salivares por RNAseq. Pools de cDNA das glândulas salivares referentes 
aos tratamentos foram pirosseqüenciados na plataforma 454.  A análise das ESTs geradas foi realizada 
pelo aplicativo Desktop cDNA Anotation System (dCAS). Ao todo, foram obtidas 703.212 ESTs as quais 
foram reunidas em 18.122 contigs (>3 ESTs e >149pb). Estes foram comparados, através do aplicativo 
Genblaster, com sequências homólogas depositadas em 13 bancos de dados, resultando em um total de 
7.939 genes putativos. Verificou superexpressão de genes de proteínas constituintes do cone de cemento 
nos carrapatos infectados, sugerindo que a Rickettsia possa induzir maior aderência do ectoparasito à pele 
do hospedeiro, durante o repasto sanguíneo, bem como, proteínas com atividade anticoagulante e 
imunomoduladora.  
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