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Caraterizagdo da UC:

Designagdo da UC:
Bioinformatica

Sigla da drea cientifica:
BM

Duracgéo:
Semestral

Horas de trabalho:
78

Horas de contacto:
27 (3h Tedricas ; 12h Tedrico-praéticas; P ; 3h Praticas (computacionais) ; 10h Orientacdo
Tutorial)

ECTS:
3

Observagoes:

UC obrigatéria. E exigida a frequéncia de um minimo de 2/3 das aulas presenciais para que
um estudante possa realizar a avaliacdo exigida (ver abaixo)

Docente responsavel e respetiva carga letiva na UC:

Ricardo Parreira - 27 horas

Outros docentes e respetivas cargas letivas na UC:

N/A

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

estudantes):

No final desta unidade curricular os alunos devem ser capazes de:

1.

Demostracgdo de capacidade para reconhecer as potencialidades da bioinformatica no
dominio biomédico.

Aplicacdo dos conhecimentos tedricos adquiridos a resolugdo de problemas complexos,
incluindo: construcdo de contigs de sequéncia nucleotidica e identificacdo de
sequéncias codificantes, utilizacdo de bases de dados de acesso publico e pesquisa de
sequéncias homdlogas usando diversos algoritmos ou andlise funcional de uma
sequéncia proteica.

Aquisicdo de competéncias basicas no dominio da filogenia molecular e inferéncia
filogenética, e aplicacdo das mesmas a construcdo e interpretacdo de arvores
filogenéticas e a analise exploratdria de sequéncias desconhecidas.

Demonstragdo da capacidade para uma apresentacao critica dos dados decorrentes de
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Conteudos programadticos:

Introducdo a bioinformatica. Pesquisa da sequéncias em bases de dados gendmicos de acesso
publico. Analise de cromatogramas e edicdo de sequéncias nucleotidicas. Construcdo de contigs
a partir de datasets de sequéncias parcialmente sobreponiveis. Formatos e anotacdo de
sequéncias nucleotidicas. Conceito de homologia, homologia posicional, e similaridade. Tipos de
substitui¢cdes nucleotidicas. Alinhamentos de sequéncias nucleotidicas ou de aminoacidos e suas
aplica¢Oes: global vs local, de pares vs alinhamento multiplo. Construg¢do de alinhamentos
multiplos de sequéncias: algoritmos progressivos (ClustalW) e interativos (MAFFT). Arvores
filogenéticas, modelos evolutivos e distancias genéticas corrigidas. Reconstrucdo de filogenias:
juncdo de vizinhos vs maxima verosimilhanca. Robustez da topologia de uma arvore. Andlise de
mosaicos. Composicdo (G+C), estrutura de moléculas de RNA e proteinas, mapeamento fisico de
DNA, pesquisa de genes. Utilizacdo de diversas ferramentas tendo em vista a identificacao,
caracterizacdo, andlise da possivel fun¢do de proteinas.

Metodologias de ensino (avaliagdo incluida):

A maioria das aulas tenha um cariz tedrico-pratico, e os conceitos tedricos serdo lecionados
recorrendo ao auxilio de metodologias expositivas (usando PowerPoint). A totalidade das
sessoes letivas incluird a utilizagcdo, na pratica, de computadores.

A avaliacdo de conhecimentos serd essencialmente baseada na apresentacdo (em grupo) de um
relatério sob o formato de um artigo cientifico, sendo expectavel que os alunos sejam capazes
de comunicar as suas conclusées de forma clara, critica e cientificamente correcta. A maioria
das aulas tutoriais permitira orientar os alunos na preparacdo da sua avaliagdo. Esta (escrita)
incluird dois componentes: andlise de uma sequéncia nucleotidica e a reconstrucdo de filogenias
baseadas na analise de alinhamentos de sequéncias nucleotidicas previamente fornecidas. A
participacdo/interesse demonstrados na aula serdo igualmente avaliados. Para se poderem
apresentar a avaliacdo, os estudantes terdo de comparecer a pelo menos 2/3 das aulas (exigido
registo de assinatura em folhas de presenca).
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Bibliografia de consulta / existéncia obrigatoria:

Claverie, J.-M., Notredame, C. (2007). Bioinformatics for Dummies. 2nd Edition. Wiley
Publishing Group.

Lesk, A. (2008). Introduction to Bioinformatics. 3rd Edition. Oxford Press.

Lemey, P., Salemi, M. Vandamme, A.-M. (ed). (2009). The Phylogenetic Handbook. 2nd
Edition. Cambridge University Press.

Higgs, P.G. Attwood, T.K. (2005). Bioinformatics and Molecular Evolution. Blackwell
Science, Ltd.

Gibson, D.G., Glass, J.1, Lartigue, C, et al. (2010). Creation of a bacterial cell controlled
by a chemically synthesized genome. Science, 329 (5987): 52-56.



