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Pré-requisitos Código
Banco de Dados I 2ECOM.033
Co-requisitos

Objetivos: A disciplina deverá possibilitar ao estudante
1 Aprender os  principais  algoritmos  e  ferramentas  computacionais  usadas  na

bioinformática.
2 Utilizar as principais ferramentas de bioinformática em ambientes GNU/Linux.
3 Resolver problemas  de  interesse  prático  utilizando  ferramentas  de

bioinformática e biologia computacional.
4 Entender a biologia estrutural e sua aplicação.

Unidades de ensino Carga-horária
Horas/aula

1 Conceitos e história da Bioinformática. 2
2 Biologia na era da informática. 4
3 Estruturas de Proteínas. Representações gráficas de proteínas. 8
3 Aplicação  de  ferramentas  computacionais  e  linguagens  de 6
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script para solução de problemas de Bioinformática.
4 Uso  de  computação  de  alto  desempenho  para  execução

paralela de scripts.
4

5 Métodos de validação e extração de dados biológicos a partir
de estruturas.

10

6 Estudo de bancos de dados biológicos (PDB, NCBI,  dentre
outros).

8

7 Alinhamentos e sobreposição estrutural de proteínas. 8
8 Outras  ferramentas  de  bioinformática:  similaridades  entre

sequências biológicas,  visualização estrutural, filogenia, outras
análises  bioinformáticas,  tais  como  BLAST,  Clustal,  CN3D,
Pymol, Rasmol, EsyPred3D, Phylogeny, dentre outros.

10

Total 60
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