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Modalidade: Tedrica/ Pratica
Classificagdo do Conteudo pelas DCN: Profissional

Ementa:

Introducdo a Bioinforméatica, historico, fundamentos. Fundamentos da biologia
estrutural. Modelagem de problemas biolégicos. Uso pratico de ferramentas de
bioinformatica. Programacéo de scripts para execucdo paralela ou sequencial de
programas de bioinformatica em linha de comando. Aplicacdo de computacao de alto
desempenho.

Cursos Periodo Eixo Obrig. | Optativa
Engenharia de 6° Fundamentos de Engenharia de X
Computacéao Computacéao

Departamento/Coordenacdo: Departamento de Computagédo (DECOM)

INTERDISCIPLINARIDADES

Pré-requisitos Cdédigo

Banco de Dados | 2ECOM.033

Co-requisitos

Objetivos: A disciplina devera possibilitar ao estudante

1 |Aprender os principais algoritmos e ferramentas computacionais usadas na
bioinformética.

2 | Utilizar as principais ferramentas de bioinformética em ambientes GNU/Linux.

3 |Resolver problemas de interesse pratico utilizando ferramentas de
bioinformética e biologia computacional.

4 | Entender a biologia estrutural e sua aplicacao.

Unidades de ensino Carga-horaria
Horas/aula

Conceitos e historia da Bioinformatica.

Biologia na era da informatica.
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1
2
3| Estruturas de Proteinas. Representacdes graficas de proteinas.
3| Aplicacdo de ferramentas computacionais e linguagens de
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script para solucéo de problemas de Bioinformatica.

4|Uso de computacdo de alto desempenho para execucéo 4
paralela de scripts.

5| Métodos de validacao e extracdo de dados biologicos a partir 10
de estruturas.

6 | Estudo de bancos de dados biolégicos (PDB, NCBI, dentre 8
outros).

7 | Alinhamentos e sobreposicdo estrutural de proteinas. 8

8|Outras ferramentas de bioinformética: similaridades entre 10

sequéncias biologicas, visualizacdo estrutural, filogenia, outras
analises bioinformaticas, tais como BLAST, Clustal, CN3D,
Pymol, Rasmol, EsyPred3D, Phylogeny, dentre outros.

Total 60
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