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1. EMENTA 

 

Ferramentas computacionais para a análise de sequências de ácidos nucléicos e de proteínas.  
 

2. OBJETIVOS 

 

Conhecer e trabalhar com os principais programas computacionais disponíveis para a análise 

de sequências de DNA e de proteínas. 
 

3. CONTEÚDO PROGRAMÁTICO 

 

Histórico da bioinformática. Breve histórico da bioinformática. Definição e finalidasdes da 

bioinformática.  Perspectivas em bioinformática. 

Banco de dados. Definição, usos e classificação dos bancos de dados biológicos. Os 

principais bancos de dados biológicos on line.  

Ferramentas de bioinformática. Alinhamento de sequências de biomoléculas. Pesquisas de 

similaridades em bancos de dados. Análise de sequências de DNA para sítios de enzimas 

restrição. Desenho de iniciadores para a reação da polimerase em cadeia.Tradução de 

sequências de nucleotídeos em proteínas. Predição de parâmetros físico-químicos em 

proteínas. Predição de estrutura secundária de RNA.  

Bioinformática evolutiva - Filogenética Molecular (cladística). Teoria da evolução. 



Filogenética morfológica versus filogenética molecular. Aplicações da análise filogenética 

molecular. Conceitos de homologia, paralogia e ortologia. Reconstrução de filogenias: 

filogenética com sequências de DNA e com sequências de proteínas.  Árvores filogenéticas: 

métodos para reconstrução filogenética; confiabilidade da árvore - método bootstrap 

(estatística da topologia apresentada). Programas para a inferência filogenética.  

Bioinformática estrutural. Análise de sequências de proteínas: identificação de peptídeo 

sinal; predição de função celular; identificação de famílias de proteínas; predição de 

segmentos transmembranas de proteínas; identificação de domínios estruturais. Princípios 

básicos de predição de estruturas moleculares de proteínas 

Análise de genomas, transcriptomas, metagenomas e proteomas. Sequenciamento genômico 

e montagem de genomas. Anotação de genomas. Análise funcional de genomas. Análise de 

transcriptomas. Bioinformática SAGE. Metagenomas: aplicações da metagenômica; análise 

do gene do rRNA 16S. Proteomas. 
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