UNIVERSIDADE FEDERAL DE PERNAMBUCO

PRO-REITORIA PARA ASSUNTOS ACADEMICOS
DIRETORIA DE DESENVOLVIMENTO DO ENSINO

PROGRAMA DE COMPONENTE CURRICULAR

TIPO DE COMPONENTE (Margue um X na opg¢ao)

X | Disciplina Préatica de Ensino
Atividade complementar Médulo
Monografia Trabalho de Graduag&o

STATUS DO COMPONENTE (Marque um X na opg¢é&o)

I:\ OBRIGATORIO ELETIVO I:I OPTATIVO

DADOS DO COMPONENTE

L Carga Horaria Semanal Ne. de .
Cdédigo Nome _ — Créditos C. H. Global Periodo
Tedrica Pratica
GN321 | Bioinformética Aplicada a Genética 30 30 3 60
Pré-requisitos | Genética Molecular Co-Requisitos Requisitos C.H. | 45
EMENTA

O contetdo programético da disciplina sera desenvolvido através da demonstracdo do uso de pacotes de
programas computacionais voltados a andlise de sequéncias biolégicas. As aulas contemplardo aspectos
tedricos e préaticos da bioinformética, envolvendo a demonstracdo do uso dos diferentes programas e a
discussdo de artigos cientificos atuais centrados nesta area do conhecimento. Serdo apresentadas as bases
para o desenvolvimento de trabalhos cientificos nesta area do conhecimento, visando facilitar a fixagdo dos

conceitos apresentados durante as atividades da disciplina.

OBJETIVO(S) DO COMPONENTE

Apresentar aos alunos do curso de Bacharelado em Ciéncias Bioldgicas um conjunto de ferramentas
computacionais que lhes permitam analisar dados derivados de diferentes tipos de metodologias de biologia
molecular, contribuindo para a expansdo dos seus conhecimentos nas areas direta ou indiretamente
relacionadas a bioinformética.

METODOLOGIA

Aulas expositivas; aulas praticas baseadas no uso de programas computacionais; discussdo de artigos
cientificos; apresentacédo de seminérios pelos alunos

AVALIACAO

Realizacéo de duas avaliagGes teodricas e praticas contemplando o contetido da disciplina.




CONTEUDO PROGRAMATICO

Introducao a bioinforméatica e sua importancia para a biologia basica e aplicada. Bases teéricas das 6micas e
importancia da bioinformatica. Principais abordagens e programas em mineragdo de dados usando acidos
nucléicos e sequéncias protéicas (aminoacidos). Introducdo a Biologia de Sistemas.

Programas basicos: BIOEDIT: Editando sequéncias (inversao, alinhamento manual, desenho de plasmideos,
mapa de restricdo, ligacdo de duas sequéncias, etc.). VECSCREEN: Limpeza de sequéncias vetoriais.
Introducao aos Principais Bancos de Dados

Tipos de Bancos: dados gendmicos, transcriptémicos, pequenos RNA, proteinas, vias metabdlicas, taxonémicos,
etc. Bancos de dados primarios: Publicos (NCBI, EMBL, DDBJ E UNIPROT) e privados. Ferramentas disponiveis
nos principais bancos de dados primarios. ORF FINDER: Identificacdo do quadro de leitura aberta.

Anotacédo | — BIOEDIT; Andlise de ORF - Nucleotideo/Genoma: Sitio de inicializacdo da transcricéo, sitio de
ligacdo do ribossomo, sitio de processamento do RNA (splicing), sequéncia codificante, c6don de inicializagdo e
de parada da traducéo, sitio de poliadenilagao. Bancos de dados secundarios: BLOCKS, PROSITE, SMART,
PFAM, INTERPRO, PDB, EXPASY, PIR E SWISS-PROT. Ferramentas disponiveis nos principais bancos de
dados secundérios.

Similaridade entre sequéncias | - Alinhamentos locais.

Anotacéo Il - Nucleotideo/Transcriptoma: Limpeza de vetor e Clusterizacdo de ESTs. BLAST: Alinhamentos
locais entre sequéncias depositadas em bancos de dados publicos — Nucleotideos e Proteinas. Similaridade
entre sequéncias Il — Alinhamentos globais. Funcionalidade protéica como funcdo da identidade entre
sequéncias. CLUSTALW - Alinhamentos globais entre multiplas sequéncias depositadas em bancos de dados
publicos — Nucleotideos e Nucleotideos codificantes para proteinas.

Anotacdo Ill — Nucleotideo/Transcriptoma: Criagdo de um banco de dados local. Busca de homélogos.
Introducao tedrica a analise fenética e filogenética aplicada & evolucéo de genes ou de organismos. Importancia
das analises de sintenia e colinearidade.

Anotacgédo IV — Nucleotideo/Proteoma: Criacdo de um banco de dados local ligando informacgdes ao nivel protéico
entre homaologos, familias protéicas, dominios conservados, peptideos sinais, sitios de clivagem. Andlise
comparativa de sequéncias em géis 3D virtuais, definicdo de peso molecular (kDa), Ponto Isoelétrico e perfil de
migracgédo (programa JVIRGEL).

Predicéo de localizacdo subcelular (Programa TARGETP). Busca e identificacdo de sSRNA (small RNA, RNAs
pequenos de interferéncia).

Anotacédo V — Construcéo de fenogramas e dendrogramas — Programa MEGA. Geracéo e Interpretacdo de
Fenogramas (UPGMA e NEIGHBOR JOINING); Geragéo e Interpretagdo de Dendrograma (Maxima Parcimonia).
Introducéo aos programas PAUP E MRBAYES. Desenho de primers a partir de sequéncias simples e sequéncias
consenso de alinhamentos.

Anotacdo VI — Analise de expressao diferencial (micro-arrays virtuais, HeatMaps) com dados normalizados;
programa CLUSTER (clusterizacéo hierarquica) e associacdo ao TREEVIEW (predicdo de coexpressdo). Anélise
de Identidade: Ontologia Génica (GENE ONTOLOGY - GO).

Anotacéo VIl — Ancoragem de sequencias em bancos do tipo Genome-Browser. Breve introdugéo a analise,
predicdo e buscas de hidden motifs (assinaturas escondidas; Programa HMMER).
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