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Ementa

A bioinformatica nas pesquisas biomédicas e na genética forense; controle de qualidade e analise de dados do
sequenciamento de acidos nucléicos; utilizacdo de banco de dados bioldgicos de sequéncias de DNA e proteina;
alinhamento par-a-par e mdltiplo; ferramentas para predicdo de genes e de sua estrutura; anotagao e analise de
similaridade de genes com o BLAST; analise filogenética; avaliagdo de modelos evolutivos; ferramentas para desenho de
oligonucleotideos (“primers”).

COMPETENCIA

Conhecimentos

Fornecer o conhecimento da disciplina de bioinformatica aos alunos, enfatizando a realizacdo das analises computacionais
basicas nas sequéncias nucleotidicas ou proteicas geradas ou adquiridas em banco de dados especificos, visando a
utilizacdo deste conhecimento nas diversas disciplinas do curso de Biomedicina, tais como biologia molecular, genética,
bioquimica, entre outras.

Habilidades

e Aprender a manipular os principais bancos de dados bioldgicos mundiais, como por exemplo, o NCBI.
» Desenvolver o conhecimento em relacdo a busca, instalacdo e manipulagdo dos programas de bioinformatica que
possam dar suporte as outras disciplinas do curso de Biomedicina.

Atitudes
» Desenvolver nos estudantes a curiosidade cientifica e a capacidade de questionar informagGes do ambito da
bioinformatica.
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Introdugdo a bioinformatica

Linguagens computacionais

Organizagao das equipes de trabalho

Bancos de dados bioldgicos e “sites” de analises de sequéncias
Formatos de sequéncias utilizados

Construgao de data sets

Alinhamento de sequéncias utilizando o “BLAST”

Aquisicdo de sequéncias referéncias

Utilizacdo de ferramentas de genotipagem “online”

Uso dos programas “Clustal-X, GeneDoc e BioEdit” para analise de sequéncias
Topologias de arvores filogenéticas

Critérios de reconstrucdo filogenética

Distancia p nao corrigida

Neighbor Joining

Sitios de modificacOes pds-traducionais em genes codificantes
Alinhamentos multiplos para analise filogenética

Andlise filogenética utilizando o programa PHYLIP

Métodos de Parcimonia

Parcimonia, cladistica e grupos externos.

Andlise de parcimonia e dados moleculares

Modelos Evolutivos de substituicdo de nucleotideos

Maxima verossimilhanga

Implementagdo da analise de maxima verossimilhanga

A confiabilidade de inferéncia filogenética (Indices de sustentacdo).
Desenho de primers

Analise dos primers

Apresentacdo (Workshop)

Métodos e Técnicas de Aprendizagem

e Aulas expositivas, com recursos audiovisuais.
» Aulas interativas, com exercicios, artigos cientificos e situagdes-problema.

eAtividades avaliativas

» Aulas praticas em laboratério de Bioinformatica com utilizacdo de softwares especificos.

Critérios e Instrumento de Avaliacao - Datas

Avaliacdo I (Teorica e Pratica) - 21/08 - Valor: 10,0
2° Chamada - Avaliagdo I - 29/08

Avaliacdo II (Tedrica e Pratica) - 09/10- Valor: 10,0
2° Chamada - Avaliacao II - 17/10

Avaliacdo III (Teodrica e Pratica) -13/11 - Valor: 6,0
2° Chamada - Avaliagdo III - 17/11

Avaliacdo IV (Workshop) - 20/11 - Valor: 4,0
Avaliacdo Final: 23/11.

Recursos

As aulas serdo desenvolvidas utilizando-se as referéncias basicas da disciplina de Bioinformatica e apostilas do assunto.
Além disso, alguns “sites” de bioinformatica e banco de dados serdo utilizados como material de apoio.

Referéncias Basicas

LACROIX, Z. & CRITCHLOW, T. Bioinformatics. Managing Scientific Data. Elsevier Science (USA), 2003. 441 paginas.
LESK, ML. Introducdo a Bioinformatica. 22 edigao. Porto Alegre, RS, Brasil: Artmed, 2008. 384 paginas.
MATIOLI, RS e FERNANDES, FMC. Biologia Molecular e Evolugdo. 22 edicdo. Ribeirdo Preto, SP, Brasil: Holos Editora,

2012. 250 paginas.
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Referéncias Complementares

EDDY, A. KROGH, AND G. MITCHISON.Biological Sequence Analysis: Probabilistic Models of Proteins and Nucleic Acids. R.
Durbin, S. Cambridge University Press, 1998. 210 paginas.

RICHARD DEONIER, S TAVARE, AND MICHAEL S. WATERMAN, Computational Genome Analysis An Introduction, Springer
Verlag, 2005. 345 paginas.

PAVEL PEVZNER .Computational Molecular Biology, an algorithmic approach.MIT Press, 2000. 302 paginas.

EUGENE V. KOONIN & MICHAEL Y. GALPERIN .Sequence - Evolution - Function. Computational approaches in comparative
genomics, Kluwer Academic Publishers, 2002. 204 paginas.

THOMAS CORMEN, CHARLES LEISERSON, RONALD RIVEST, CLIFFORD STEIN. Introduction to Algorithms. 3rd Edition,
MIT Press, 2009. 323 paginas.




