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Caraterizagdo da UC:
Designagdo da UC:
Biologia Computacional e Bioinformatica

Sigla da drea cientifica:
CB -BCM

Duragéo:
Semestral

Horas de trabalho:
112

Horas de contacto:
38

ECTS:

Observagoes:
N/A

Docente responsdvel e respetiva carga letiva na UC:
Pedro Cravo — 25 horas

Outros docentes e respetivas cargas letivas na UC:
Ana Abecasis — 14 horas

Patricia Abrantes — 2 horas

Jodo Pinto -5 horas

Isabel Mauricio —4 horas

Ricardo Parreira —9 horas

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

Sao objetivos desta UC, fornecer aos alunos conhecimentos, capacidades e competéncias para
utilizar ferramentas bioinformaticas e aplicagdes computacionais:

1. No estudo de sequéncias de DNA, de genes de interesse e de genomas
2. Na analise das propriedades, estrutura e fungdo de proteinas
3. Nainferéncia das relagdes filogenéticas e evolutivas entre moléculas ou organismos
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Objetivos de aprendizagem (conhecimentos, aptidoes e competéncias a desenvolver pelos
estudantes): (continuagdo)

4. No estudo da variacdo e estrutura genética de popula¢gdes humanas e de agentes
infeciosos.

Conteudos programadticos:
Esta UC estard organizada em 4 blocos tematicos:

1. Andlise de sequéncias e genomas

a. Conceitos de genoma e analise gendmica

b. Bases de dados de genomas

c. Sequenciacdo e alinhamento de sequéncias

d. Mapeamento genético

e. Detecgdo in silico de mutagdes e métodos de genotipagem
2. Andlise de proteinas

a. Conceitos de tradugdo e de estrutura proteica

b. Bases de dados de proteinas

c. Previsdo de estrutura proteica

d. Andlise de funcdo proteica

e. Protedmica, transcriptomica e metaboldmica: conceitos e aplica¢des
3. Andlise filogenética

a. Conceitos de evolucdo molecular

b. Meétodos de reconstrucao filogenética

c. Testes de modelos de evolucdo

d. Testes de pressdo selectiva

e. Analise de reldgios moleculares

f. Filogeografia
4. Solugdes informaticas para genética populacional

a. Conceitos de genética populacional
Marcadores moleculares para estudos populacionais
Bases de dados genotipicos
Aplicagdes informaticas para andlises de genética populacional
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O terceiro bloco visa introduzir conceitos de evolugdao molecular e ferramentas bioinformaticas
para estudos filogenéticos. Serdo introduzidos conceitos e aplicagbes de andlises
filogeograficas.

Metodologias de ensino (avaliagdo incluida):
Esta UC utilizara os seguintes elementos e métodos de ensino:

1. Aulas tedricas (método expositivo)
2. Aulas tedrico-praticas (método expositivo/demonstrativo)
3. Aulas praticas (método demonstrativo/ativo)
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Metodologias de ensino (avaliagdo incluida): (continuagdo)

A avaliagao dos alunos sera efetuada através da realizagdo de um exame pratico com um
exercicio para o qual os alunos deverdo aplicar ferramentas bioinformaticas para a sua
resolucao. Os alunos serao classificados com uma nota de 0-20 valores.

A avaliacao do curso serd efetuada por intermédio do inquérito padrdao do IHMT para avaliacdo
da satisfacdo dos alunos.

Bibliografia de consulta / existéncia obrigatéria:

e Claverie J-M, Notredame C. 2007. Bioinformatics for dummies, 2" Ed. Wiley Publishing.
436p.

e Lemey P, Salemi M, Vandamme A-M. 2009. The Phylogenetic Handbook: A Practical
Approach to Phylogenetic Analysis and Hypothesis Testing, 2™ Ed. Cambridge
University Press. 750p.

e Hartl DL, Clark AG. 2007. Principles of Population Genetics, 4™ Ed. Sinauer Associates.
545p.



