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Objetivos de aprendizagem e a sua compatibilidade com o método de ensino (conhecimentos, 
aptidões e competências a desenvolver pelos estudantes): 

1. Descrever a posição taxonómica, a estrutura e o ciclo replicativo dos vírus abordados 
nas sessões teóricas.  

2. Reconhecer, a nível molecular, dos mecanismos geradores de variabilidade genética, e 
como estes podem contribuir para promover escape imunitário ou lhes permite 
suplantar a barreira da espécie. 



 
3. Compreender as características dos ciclos de manutenção natural dos vírus que serão 

apresentados no decurso das aulas teóricas, e descrever as respetivas gamas de 
potenciais hospedeiros, e que seja igualmente capaz de avaliar o seu potencial 
zoonótico, e quais os fatores que podem contribuir para a sua amplificação e 
transmissão ao Homem.  

4. Descrever as características clínicas das infeções virais selecionadas, e sua confirmação 
laboratorial e reconhecer quais as possibilidades terapêuticas e profiláticas 
disponíveis/em desenvolvimento para o controlo das infeções virais. Avaliar qual o 
impacto dos vírus emergentes na saúde humana e animal.  

5. Identificar as principais características morfológicas e reconhecer os principais 
determinantes da bioecologia, bem como a distribuição de mosquitos e carraças 
vetores de arbovírus emergentes. 

6. Demostrar capacidade de compressão, execução, e análise crítica de resultados 
decorrentes da utilização de múltiplas abordagens experimentais, incluindo (i) a 
deteção de vírus com genoma de RNA em amostras ambientais, e (ii) a utilização de 
ferramentas do domínio da bioinformática tendo em vista a caracterização (anotação) 
de genomas virais. 

 
Conteúdos programáticos: 

Estes conteúdos integrarão a componente de formação teórica subordinada à análise dos 
temas (1) arbovírus emergentes transmitidos por artrópodes hematófagos, (2) coronavírus 
emergentes, (3) filovírus causadores de febres hemorrágicas, (4) arenavírus e hantavírus, (5) 
lissavírus de morcegos, (6) vírus da imunodeficiência humana. Esta unidade curricular incluirá, 
ainda, uma componente de formação prática, baseada na realização de sessões (incluindo 
sessões de bioinformática hands-on) de prática laboratorial as quais incluirão (1) a deteção de 
vírus de RNA em macerados de mosquitos, (2) a montagem numa sequência única (sequence 
assembly), anotação e caracterização de genomas virais a partir de sequências fragmentadas e 
(3) a deteção de genomas virais: construção de datasets (apresentação da plataforma NCBI-
virus), e a planificação  (in silico) de primers e definição de condições de PCR. Numa sessão 
Teórico-Prática será abordada a identificação de mosquitos e carraças vetores de arbovírus e 
numa sessão de Discussão serão abordados desafios apresentados à deteção e caracterização 
de vírus e dos seus genomas. 

 
Demonstração da coerência dos conteúdos programáticos com os objetivos de aprendizagem 
da UC: 
A componente de formação teórica permitirá que sejam atingidos os objetivos 1 a 4. por outro 
lado, o objetivo 5 será alcançado através no decurso de uma sessão do domínio da 
entomologia médica, e que permitirá, igualmente, que os estudantes contactem com objetos 
de estudo e abordagens de análise muito diferentes das que normalmente são utilizadas no 
domínio da microbiologia médica. Finalmente, os dois sub-objetivos (i e ii) do objetivo 6 serão 
alcançados através da realização de aulas práticas quer envolvendo a manipulação laboratorial 
(i), quer envolvendo o recurso à análise bioinformática de sequências genómicas virais 
disponíveis em bases de dados de acesso público (ii). 

 



 
Metodologias de ensino e de aprendizagem específicas da UC articuladas com o modelo 
pedagógico: 
As aulas teóricas/teórico-práticas serão lecionadas recorrendo ao auxílio de metodologias 
expositivas, estimulando, igualmente, a participação dos estudantes. As aulas práticas 
decorrerão em ambiente laboratorial de tipo BSL1 (nível de biossegurança básico) ou 
implicarão a utilização de ferramentas do domínio da bioinformática numa sala equipada com 
computadores individuais, e que implicará a utilização de aplicações informáticas de uso não 
restrito (freeware). Serão realizadas sessões de gamificação (usando Kahoot) para permitir que 
os alunos façam revisões de todos os tópicos teóricos apresentados. Também será promovida 
uma sessão de discussão abordando os desafios gerais da deteção e identificação de vírus. 
 
Avaliação: 
A avaliação desta Unidade Curricular incluirá três componentes: uma avaliação formal/teórica 
sob a forma de um exame escrito, consistindo num conjunto de afirmações que deverão ser 
classificadas de Verdadeiro/Falso, uma apresentação oral, realizada em grupo (n=2 
estudantes) versando sobre um tópico selecionado pelos estudantes, de entre uma lista 
facultada no início da UC, e, por fim, uma componente de avaliação contínua (i.e. avaliação do 
desempenho diário do estudante).  

 
Demonstração da coerência das metodologias de ensino e avaliação com os objetivos de 
aprendizagem da UC: 
A lecionação da componente teórica baseada na utilização de uma abordagem expositiva, 
intercalada com a realização de aulas de manipulação laboratorial e informática, permitirá aos 
alunos que frequentarão esta UC a oportunidade de integrar a aquisição de conhecimentos 
teóricos com a execução de protocolos experimentais diversos, estimulando a análise crítica 
dos resultados obtidos, e a exploração das potencialidades das análises in silico tendo em vista, 
especificamente, a caracterização de genomas virais através da sua anotação. A diversidade de 
estratégias de ensino que serão utilizadas, e a sua complementação com sessões de 
gamificação e de discussão, permitirão aos estudantes por um lado sedimentar conceitos ao 
mesmo tempo que serão encorajados a realizar uma análise objetiva e crítica dos diferentes 
temas apresentados. 
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