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I1I. PRE-REQUISITO

Nao apresenta

IV. CURSO PARA O QUAL A DISCIPLINA E OFERECIDA

Programa de Pds-Graduagdo em Biotecnologia e Biociéncias/UFSC — Nivel ( x ) Mestrado e/ou ( % ) Doutorado
Discentes de outros PPGs também poderdo ser matricular nesta disciplina.

V. EMENTA

Formato e bancos de dados bioldgicos aplicados a bioinformatica. Analise comparativa de sequéncias nucleotidicas e protéicas. Andlise e
anotagdo estrutural e funcional de genomas a partir de sequenciamento em larga escala. Métodos para deteccdo de variantes genéticas.
Caracterizacdo da expressdo génica a partir da analise de transcri¢do e do proteoma. Biologia de sistemas: analise de dados multidimensionais.
Técnicas de reconstru¢do ¢ analise de redes regulatorias em biologia molecular. Visdo sistémica da analise de fendomenos bioldgicos.
Desenvolvimento de um projeto de andlise de dados bioldgicos em gendmica, metagenoma, transcriptoma, proteoma ou de biologia de sistemas

VI. OBJETIVOS

Abordar os conceitos e aplicagdes da bioinformatica e biologia de sistemas em biocéncias e biotecnologia.

VII. METODOLOGIA DE ENSINO/DESENVOLVIMENTO DO PROGRAMA

A disciplina sera oferecida por meio de atividades e/ou aulas dialogadas presenciais sincronas e atividades assincronas. Os materiais de apoio
serao disponibilizados aos estudantes no Ambiente Virtual de Ensino e Aprendizagem Moodle, sempre que pertinente. Os professores-tutores
se comunicardo com os alunos preferencialmente via Moodle e, alternativamente, por e-mail. O controle de frequéncia sera realizado através
da plataforma Moodle e serd computado ndo apenas pela presenga nas atividades sincronas, mas também pela entrega de tarefas/projeto que
ocorrerdo de forma assincrona.

VIII. AVALIACAO

A nota final (peso 10,0) da disciplina resultard da avaliagdo de Projetos de anélise de dados biologicos utilizando os conceitos, algoritmos e
plataformas computacionais apresentadas durante o curso.

IX. CONTEUDO PROGRAMATICO E CRONOGRAMA

DATA, ' ASSUNTO LOCAL HORARIO | PROFESSOR
[Carga horiria]
~ Co ~ . Sala de
21/ Apresentacdo da disciplina. Introdugdo ao Unix e awk Informatica
Set Formato ¢ bancos de dados bioldgicos aplicados a o| 13:00-17:00 Glauber
(quarta) .. y o (BlOCO E 3
bioinformatica
Andar)
Analise e anotagdo estrutural de genomas a partir de
(2%1/55; sequenciamento em larga escala: Montagem de genomas e | A definir 08:00-12:00 Glauber
4 predicdo de estruturas no genoma (genes, repeti¢des, etc).
22/8 Analise e anotagdo estrutural de genomas a partir de
(tm:)t sequenciamento em larga escala: anotagdo de genomas. A definir 13:00-17:00 Glauber
(Pratica)




27/Set Andlise e anotag:aoA .funcmnal - de genomas. Analise A defini 08:00-12:00 Glauber
(terga) comparativa de sequéncias nucleotidicas e protéica
Analise e anotacdo  funcional de genomas. Analise
2(Ze/rsf)t comparativa de sequéncias nucleotidicas e protéica A definir 13:00-17:00 Glauber
¢ (Prética)
(%iﬁ? Introdugdo a linguagem de programagao R A definir 13:00-17:00 Edroaldo
4/0ut Caractc?riza(;ao da expressdo génica a partir da analise de A defini 13:00-17:00 Edroaldo
(terga) transcri¢do e do proteoma.
(2{123; Biologia de sistemas: analise de dados multidimensionais. A definir 13:00-17:00 Edroaldo
l(gr?e;‘t Aula Prética Adefinir | 13:00-17:00 Edroaldo
12/Out Feriado -
(quarta)
25/0ut T.ecnlc.as de reconstrugdo e analise de redes regulatorias em A definir 13:00-17:00 Edroaldo
(terga) biologia molecular
26/0ut | A y1a pratica A definir 13:00-17:00 Edroaldo
(quarta)
0 (ltg;))v Visdo sistémica da andlise de fenomenos bioldgicos A definir 13:00-17:00 Edroaldo
02/Nov .
(quarta) Feriado -
08/Nov Feriado -
(terga)
9/Nov
(terga) Aula Pratica A definir 13:00-17:00 Edroaldo
[CH: 4h/a
lgfrj;V Aula Pritica Adefinic | 13:00-17:00 Edroaldo
22/Nov I Entreoa do projet taga A defini 13:00-17:00 | Edroaldo/Glaub
(terca) ega do projeto e apresentacao efinir :00-17: oaldo/Glauber
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