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1. EMENTA

Ferramentas computacionais para a analise de sequéncias de acidos nucléicos e de proteinas.

2. OBJETIVOS

Conhecer e trabalhar com os principais programas computacionais disponiveis para a analise
de sequéncias de DNA e de proteinas.

3. CONTEUDO PROGRAMATICO

Histdrico da bioinformatica. Breve histdrico da bioinformatica. Definicao e finalidasdes da
bioinformatica. Perspectivas em bioinformatica.

Banco de dados. Definicdo, usos e classificacdo dos bancos de dados bioldgicos. Os
principais bancos de dados bioldgicos on line.

Ferramentas de bioinformatica. Alinhamento de sequéncias de biomoléculas. Pesquisas de
similaridades em bancos de dados. Analise de sequéncias de DNA para sitios de enzimas
restricdo. Desenho de iniciadores para a reacdo da polimerase em cadeia.Traducdo de
sequéncias de nucleotideos em proteinas. Predicdo de pardmetros fisico-quimicos em
proteinas. Predicdo de estrutura secundaria de RNA.

Bioinformética evolutiva - Filogenética Molecular (cladistica). Teoria da evolugdo.




Filogenética morfologica versus filogenética molecular. Aplicacfes da analise filogenética
molecular. Conceitos de homologia, paralogia e ortologia. Reconstrugdo de filogenias:
filogenética com sequéncias de DNA e com sequéncias de proteinas. Arvores filogenéticas:
métodos para reconstrucdo filogenética; confiabilidade da arvore - método bootstrap
(estatistica da topologia apresentada). Programas para a inferéncia filogenética.
Bioinformaética estrutural. Andlise de sequéncias de proteinas: identificacdo de peptideo
sinal; predicdo de funcdo celular; identificaco de familias de proteinas; predicdo de
segmentos transmembranas de proteinas; identificacdo de dominios estruturais. Principios
basicos de predicao de estruturas moleculares de proteinas

Analise de genomas, transcriptomas, metagenomas e proteomas. Sequenciamento genémico
e montagem de genomas. Anotacdo de genomas. Analise funcional de genomas. Analise de
transcriptomas. Bioinforméatica SAGE. Metagenomas: aplicacGes da metagenémica; analise
do gene do rRNA 16S. Proteomas.

4. REFERENCIAS

Bohm GM. Informatica médica: um guia pratico. Rio de Janeiro: Editora Atheneu, 1989.
Gibas C, Jambeck P. Desenvolvendo bioinformética. Ferramentas de software para
aplicaces em biologia. Rio de Janeiro: Editora Campus, 2001.

Gu J, Bourne PE. Structural Bioinformatics. Second edition. New York: Wiley-Blackwell,
20009.

Lancharro EA. Informatica bésica. Sdo Paulo: Editora Pearson Makron Books, 2004.
Leach AR. Molecular Modelling: Principles and Applications. Second edition. Harlow:
Prentice Hall, 2001, 784 p.

Lesk AM. Introducdo a bioinformatica. Segunda edicdo. Porto Alegre: Editora Artmed,
2008.

Marx D. Ab Initio Molecular dynamics: basic theory and advanced methods. Cambridge:
Cambridge University Press, 2009.

Verli H. Bioinformatica. Da biologia a flexibilidade molecular. Porto Alegre, 2014. (e-
book)

5. PROFESSOR RESPONSAVEL (PROFESSORES RESPONSAVEIS)

Profa. lone Parra Barbosa Tessmann
Prof. Dr. Marco Aurelio Schuler de Oliveira




