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1. EMENTA

Ferramentas computacionais para a analise de sequéncias de &cidos 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

1 Histdrico da bioinformética. Breve historico da bioinformatica. Definicdo e
finalidades da bioinforméatica. Perspectivas em bioinforméatica.

2 Banco de dados. Definicéo, usos e classificacdo dos bancos de dados
biolégicos. Os principais bancos de dados biolégicos on line.

3. Ferramentas de bioinformética. Alinhamento de sequéncias de biomoléculas.
Pesquisas de similaridades em bancos de dados. Andlise de sequéncias de
DNA para sitios de enzimas restricdo. Desenho de iniciadores para a reacéo da
polimerase em cadeia. Traducdo de sequéncias de nucleotideos em proteinas.
Predicdo de parametros fisico-quimicos em proteinas. Predicdo de estrutura
secundaria de RNA.

4. Bioinformética evolutiva - Filogenética Molecular (cladistica). Teoria da
evolucdo. Filogenética morfologica versus filogenética molecular. Aplicagdes da
analise filogenética molecular. Conceitos de homologia, paralogia e ortologia.

5 Reconstrucao de filogenias: filogenética com sequéncias de DNA e com
sequéncias de proteinas. Arvores filogenéticas: métodos para reconstrucéo
filogenética; confiabilidade da arvore - método bootstrap (estatistica da
topologia apresentada). Programas para a inferéncia filogenética.




Bioinformética estrutural. Analise de sequéncias de proteinas: identificacao de
peptideo sinal; predicdo de funcéo celular; identificacdo de familias de
proteinas; predicdo de segmentos transmembranas de proteinas; identificacao
de dominios estruturais. Principios basicos de predi¢do de estruturas
moleculares de proteinas

Andlise de genomas, transcriptomas, metagenomas e proteomas.
Sequenciamento gendmico e montagem de genomas. Anotacao de genomas.
Analise funcional de genomas. Analise de transcriptomas. Bioinformatica SAGE.
Metagenomas: aplicacbes da metagendmica; analise do gene do rRNA 168S.
Proteomas.
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