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Possibilitar aos alunos conhecer as estrategias e algoritmos computacionais usados como suporte na 
teoria da evolu~ao e biologia molecular. 

Introdu~ao geral a genomica e a bioinformatica modemas, cobrindo OS varios projetos de 
sequenciamento, genomica comparativa e evolutiva, incluindo analise de dados de sequenciamento. 
M6dulos te6ricos e computacionais: os m6dulos basicos compreendem o estudo de genomas e 
biologia computacional genomica e p6s-genomica, e minera~ao de bases de dados; m6dulos 
suplementares sao adicionados em concordancia com os avan~os da area, e cobertos com a 
apresenta~ao de uma pequena monografia em urn dos seguintes t6picos: evolu~ao microbiana 
molecular; genes e doen~as; biologia estrutural; minera~ao de bases de dados avan~ados; 
programa~ao e algoritmos para bioinformatica. 



1. lntroduyao a Biologia Molecular e a Teoria da Evolu9ao 
- Hist6rico 
- Organizayao da vida e evolu9ao 
- Dogma central da biologia molecular 
- Ferramentas da biologia molecular 
- Defini9ao de bioinformatica 

2. Alinhamento de Pares de Sequencia 
- Introduyao, tipos e significancia de alinhamento de sequencias 
- Matriz DOT 

- Algortimos de programa9ao dinfunica para alinhamento de pares de sequencias 
- Amilise dos gaps 
- Matrizes substitui9ao 
- Analise da significancia de urn alinhamento de sequencias 
- Aplica9oes 

3. Alinhamento Multiplo de Sequencias 
- Introdu9ao 
- Metodos progressivos para o alinhamento multiplo de sequencias 
- Metodos iterativos para o alinhamento multiplo de sequencias 

4. Predi9ao da Estrutura Secundaria de RNA 
- Introduyao 
- Metodos baseados na energia-livre minima 

5. Algoritmos Heuristicos para alinhamento rapido de sequencias 
- BLAST 
- FASTA 

6. Predi9ao de Genes 
- Genomas de Micr6bios vs. Genoma de eucariotos 
- Predi9ao de ORFs 
- Predi9ao de Promotores 
- Uso de metodos de Aprendizado de Maquina 

7. Predi9ao de estrutura de proteina 
- Introdu9ao a estrutura de proteinas 
- Classificayao de proteinas baseada na estruturais 
- Algoritmos para alinhamento de estruturas de proteinas 

8. Assembly e analise de genomas 
- Algoritmos para assembly de sequencias de DNA 
- IntroduyaO a genomica comparativa 
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