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Universidade Federal do Ceara
Pro-Reitoria de Pesquisa e P6s-Graduacao
Coordenadoria de Pesquisa e Ensino

FORMULARIO PARA CRIACAO DE COMPONENTE CURRICULAR

1. IDENTIFICACAO DO PROGRAMA

Programa POS-GRADUACAO EM BIOQUIMICA

2. TIPO DE COMPONENTE

Atividade () Disciplina ( X ) Médulo ()

3. NIVEL

Mestrado (X) Doutorado (X)

4. IDENTIFICAGAO DO COMPONENTE

Nome: CIP8033- BIOINFORMATICA APLICADA A GENOMICA E PROTEOMICA

Carga Horaria Pratica: -

Carga Horaria Tedrica: 32h
N2 de Créditos: 2 créditos
Obrigatoéria: Sim () Ndo (X)

Area de Concentrago:

5. DOCENTE RESPONSAVEL
JOSE HELIO COSTA

6. JUSTIFICATIVA

Os novos métodos de sequenciamento de DNA tém disponibilizado crescentes quantidades de dados
tornando-se uma ferramenta promissora e sem custo para se fazer novas descobertas a respeito de genes
/ proteinas através de buscas “in silico”. InUmeros bancos de dados de proteinas abordando diferentes
interfaces da molécula também surgiram nos ultimos tempos. Dessa forma, é extremamente importante a
difusdo do conhecimento sobre ferramentas, bancos de dados e como usa-los na anélise de sequencias de
DNA, RNA, proteinas.

7. OBJETIVOS

A referida disciplina visa familiarizar o aluno com o uso de bancos de dados e variadas ferramentas para o
estudo das biomoléculas DNA, RNA e proteinas.

8. EMENTA
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A disciplina Bioinformatica Aplicada a Gendmica e Protebmica sera ministrada em carater 100% pratico. Os
alunos serdo instruidos sobre os seguintes temas: similaridade, homologia e alinhamento de sequéncias,
algoritmos de alinhamento, métodos de alinhamentos simples e multiplos, anotagdo génica e expressdo in
silico, desenho de primers especificos e degenerados, identificacdo de proteinas com dados de massa e
carga de peptideos (abordagem protedmica), caracterizagdo subcelular, funcional e estrutural das
proteinas, modelagem e docking molecular, filogenia e modelos evolucionarios, buscas em bancos de
dados biolégicos.

9. PROGRAMA DA DISCIPLINA/ATIVIDADE/MODULO

Modulo 1:

- Bancos de dados de seqliéncias nucleotidicas/protéicas: NCBI; EMBL; DDBJ; Swiss Prot; outros.

- Formato de sequencias;

- Ferramentas de analise de sequéncias: BLAST (Basic Local Alignment Search Tool): uso e interpretacdes de
dados.

- Ferramentas de analise de sequéncias: Clustal X

- Anotagao de genes em sequiéncias de bancos de dados: determinagao de exons, introns e estudo de
promotores;

Modulo 2:

- Estratégias de desenhos de primers para identificacdo de familias multigénicas por PCR

- Obtencdo de cDNAs completos a partir de dados de EST (Expressed Sequence Tag): diferenciacdo de
genes de uma familia multigénica;

- Determinagdo de sitios especificos de proteinas expressas por uma familia multigénica;

- Ferramentas de analise prote6mica: “Expasy tools”;

- Identificacdo de proteinas em andlises protedmicas;

- Modelagem e analise da estrutura tridimensional de proteinas;

- Construcdo de arvores filogenéticas através das ferramentas MEGA (Molecular Evolucionary Genetics
Analysis) e Clustal X.

10. FORMA DE AVALIAGAO

- Provas praticas sobre o conteudo ministrado;
- Trabalhos em equipe.
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