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O melasma envolve inflamação e disfunção da via TGF-β. Peptídeos cíclicos de Annona 
apresentam atividade anti-inflamatória e podem modular esse microambiente, oferecendo 
uma abordagem promissora para o tratamento da hiperpigmentação crônica. Nosso objetivo 
foi avaliar a afinidade de um ciclopeptídeo natural com proteína associada ao melasma 
(TGF-B1). Para isso, foi selecionado a ciclosquamocina de Annona muricata, um fármaco 
inibidor galunisertib e um peptideo endogeno e um mimetico denomidado SMAD7 e RIP2, 
a partir de bancos de dados (Pubchem), convertidas em estruturas tridimensionais 
(MarvinSketch) e submetidas a docking molecular utilizando os softwares AutoDockTools e 
Vina, para análise das interações moleculares do complexo ligante-receptor e visualização 
dos resultados foram utilizados os softwares, Pymol e Discovery Studio Visualizer. Os 
resultados mostraram que a ciclosquamocina apresentou energia de ligação competitiva 
(-6,8 kcal/mol) em relação ao peptideo SMAD7 (-6,5 kcal/mol) e o RIP2 (-6,0 kcal/mol). A 
afinidade molecular da ciclosquamocina frente ao TGF-β1 foi superior aos compostos 
comparativos, indicando seu potencial como agente terapêutico no tratamento do melasma. 
Esses achados reforçam sua relevância como candidato promissor e destacam a importância 
de validação por estudos in vitro e in vivo. 
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