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Caraterizagdo da UC:
Designagédo da UC:
Bioinformatica

Sigla da drea cientifica:
Apl

Duragéo:
Semestral

Horas de trabalho:
112

Horas de contacto:
40

ECTS:

Observagoes:
UC opcional livre

Docente responsadvel e respetiva carga letiva na UC:
Ana Abecasis — 42 horas

Outros docentes e respetivas cargas letivas na UC:
N/A

Objetivos de aprendizagem (conhecimentos, aptidées e competéncias a desenvolver pelos
estudantes):

Conhecimentos

¢ Conhecimentos tedricos sobre os conceitos bdsicos de evolucdo e epidemiologia molecular.
¢ Armazenamento de informac3o: bases de dados.

¢ Alinhamentos de sequéncias.

¢ Exploracdo e utilizacdo de sistemas publicos de procura de sequéncias similares: BLAST.

* Arvores filogenéticas.

Aptiddes

¢ Conhecer os conceitos de evolugdo fundamentais para serem utilizados em Saude Publica.
¢ Conhecer os sistemas publicos de procura de dados mais importantes.
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Objetivos de aprendizagem (conhecimentos, aptidées e competéncias a desenvolver pelos
estudantes): (continuagéo)

¢ Saber fazer alinhamento de sequéncias genémicas e arvores filogenéticas.

¢ Saber analisar a informacdo obtida no contexto da Saude Publica.

Competéncias

¢ Saber que recursos utilizar — bibliograficos, metodoldgicos ou tecnoldgicos - para resolver um
problema cientifico utilizando recursos bioinformaticos.

Conteudos programdticos:
I Conhecimentos tedricos sobre os conceitos bdasicos de evolucdo e epidemiologia
molecular.
O cddigo genético
Mutagdes: transicdes e transversoes
Evolugdo e fixacdo de mutagles
Pressdo selectiva
Modelos de evolugdo estocdsticos ou deterministicos
Taxa de evolugao
Relégio molecular
Il. Armazenamento de informacdo: bases de dados.
Bases de dados primarias e secundarias
Procura de literatura e organizagao da informacgao
Bases de dados de sequéncias nucleotidicas
Bases de dados de sequéncias de aminodcidos
lll. Alinhamentos de sequéncia
Homologia vs Similaridade
Definicdo de alinhamento
Tipos de alinhamentos
Alinhamentos por pares: BLAST
Alinhamentos multiplos
Alinhamentos globais vs locais
Alinhamentos de nucledtidos vs Alinhamentos de aminoacidos
Exercicios praticos
IV. Arvores filogenéticas
Definicdo de arvores filogenéticas
Arvores com e sem raiz
Monofilia vs Parafilia
Métodos para estimar arvores filogenéticas
Avaliacdo da robustez topoldgica
Exercicios praticos
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Metodologias de ensino (avaliagéo incluida):

A unidade curricular serd constituida por aulas tedricas, aulas praticas, discussao de artigos e
apoio ao desenvolvimento do projeto final. Os alunos serdo frequentemente incentivados a
realizar pesquisa bibliografica, sobretudo para as aulas de discussao de artigos e para o projeto
final. A avaliacdo final terd uma componente tutorial, baseado na performance dos alunos nas
aulas praticas (25%) e num exame tedrico-pratico (25%) e uma componente do projeto final
(50%).

O projeto final consistird num estudo cientifico. Neste, os alunos deverdo desenvolver uma
metodologia cientifica para responder a um problema cientifico em que seja necessario utilizar
métodos de bioinformatica para a sua resolucdo. Este problema deverd ser idealmente terd
sido escolhido pelos préprios alunos. O docente guiara os alunos em aulas de apoio ao longo
de todo o desenvolvimento do projeto.

Bibliografia de consulta / existéncia obrigatdria:
e Arthur M. Lesk. Introduction to Bioinformatics. 3rd Ed. 2008. Oxford University Press.
e Philippe Lemey, Marco Salemi and Anne-Mieke Vandamme. The Phylogenetic
Handbook — A Practical Approach to Phylogenetic Analysis and Hypothesis Testing.
2009. Cambridge University Press.



