
 
 
FICHA DA UNIDADE CURRICULAR 
 
Ciclo de estudos: Doutoramento 
 
Unidade Curricular: Biologia Computacional e Bioinformática 
 
Sigla da Área Científica: CB-BCM 
 
Código da unidade Curr.: 5573038 
 
Ano: 1 
 
Duração: Semestral 
 
Ano académico: 2024-25 
 
Observações: UC obrigatória 
 

Total de Horas Horas de Contacto Nr. de horas por Semana ECTS 

112 9 T ; 17 PL ; 8 S ; 4 OT 1.73 4 

T - Teórica; TP - Teórica e Prática; PL - Prática Laboratorial; TC - Trabalho de Campo; S - Seminário; E - 
Estágio; OT - Orientação Tutorial; O - Outra 

 
Docente responsável 
 
Pedro Cravo - 9 horas 
 
Outros docentes 
 
Ana Abecasis - 14 horas; Victor Pimentel - 4 horas; João Pinto - 4 horas; Isabel Maurício - 4 horas; Ricardo Parreira - 9 
horas 
  
Objetivos de aprendizagem (OA) 
 
São objetivos desta UC, fornecer aos alunos conhecimentos, capacidades e competências para utilizar ferramentas 
bioinformáticas e aplicações computacionais: 
 
1. No estudo de sequências de DNA, de genes de interesse e de genomas 
2. Na análise das propriedades, estrutura e função de proteínas 
3. Na inferência das relações filogenéticas e evolutivas entre moléculas ou organismos 
4. No estudo da variação e estrutura genética de populações humanas e de agentes infeciosos. 
 
Conteúdos programáticos 
 
Esta UC estará organizada em 4 blocos temáticos: 
 
1. Análise de sequências e genomas 
a) Conceitos de genoma e análise genómica 
b) Bases de dados de genomas 



 
 
 
c) Sequenciação e alinhamento de sequências 
d) Mapeamento genético 
e) Detecção in silico de mutações e métodos de genotipagem 
 
2. Análise de proteínas 
a) Conceitos de tradução e de estrutura proteica 
b) Bases de dados de proteínas 
c) Previsão de estrutura proteica 
d) Análise de função proteica 
e)          Proteómica, transcriptómica e metabolómica: conceitos e aplicações 
 
3. Análise filogenética 
a) Conceitos de evolução molecular 
b) Métodos de reconstrução filogenética 
c) Testes de modelos de evolução 
d) Testes de pressão selectiva 
e)           Filogeografia 
 
4. Soluções informáticas para genética populacional 
a) Conceitos de genética populacional 
b) Marcadores moleculares para estudos populacionais 
c) Bases de dados genotípicos 
d) Aplicações informáticas para análises de genética populacional 
 
Metodologias de ensino 
 
Esta UC utilizará os seguintes elementos e métodos de ensino: 
 
1. Aulas teóricas (método expositivo) 
2. Aulas teórico-práticas (método expositivo/demonstrativo) 
3. Aulas práticas (método demonstrativo/ativo) 
 
Avaliação 
 
A avaliação dos alunos será efetuada através da realização de um exame prático com um exercício para o qual os alunos 
deverão aplicar ferramentas bioinformáticas para a sua resolução. Os alunos serão classificados com uma nota de 0-
20 valores. 
 
A avaliação do curso será efetuada por intermédio do inquérito padrão do IHMT para avaliação da satisfação dos 
alunos. 
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