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FORMULARIO PARA CRIACAO DE COMPONENTE CURRICULAR

1. IDENTIFICACAO DO PROGRAMA:

Programa Pés-Graduacdo em Farmacologia
2. TIPO DE COMPONENTE:
Atividade ( ) Disciplina ( ) Moédulo ( X)
3. NIVEL:
Mestrado ( x ) Doutorado (x)

4. IDENTIFICACAO DO COMPONENTE:

Nome: TECNOLOGIAS AVANCADAS E BIOINFORMATICA
APLICADA AS CIENCIAS “OMICAS”

Name: ADVANCED TECHNOLOGIES AND BIOINFORMATICS
APPLIED TO THE “OMICS” SCIENCES

Codigo: SGP8666

Carga Horaria Pratica: 16 h/a

Carga Horaria Teorica: 32 h/a

N° de Créditos: 03

Optativa: Sim (x ) Nao ()

Obrigatoria: Sim () Nao (X)

Area de Concentragio: Medicina, Farmacologia ¢ Biomedicina

5. DOCENTES RESPONSAVEIS: Sintia Almeida
Fabio Miyajima

6. JUSTIFICATIVA: Na ultima década tem havido um substancial avango tecnoldgico no campo
das ciéncias 6micas (gendmica, transcriptdmioca, protedmica, metabolomica, micro/metagenomica).
Ao possibilitar abordagens globais livres de hipoteses, houve um vertiginoso aumento na geracdo de
dados por essas novas tecnologias que ndo foi necessariamente acompanhada pela nossa capacidade
de processar e interpretar essas informagdes. Apesar do incremento na producdo cientifica em temas
complexos, a geragcdo de conhecimentos e avango cientifico ndo foram ainda maximizados, havendo
claramente a necessidade de mais solugdes na integragdo efetiva multi-Omica e de metadados E
prioriza¢do na formagao de recursos humanos especializados.

O conhecimento basico da bioinformatica é essencial para o entendimento dos processos envolvidos




nos trabalhos que se utilizam de sequenciamento de material genético. Existem diversas ferramentas
para andlise bioinformatica, e o conhecimento ¢ necessario para que as aplicagdes sejam adequadas e
as perguntas biologicas associadas aos projetos sejam devidamente respondidas.

7. OBJETIVOS:

Ao final do curso, o aluno devera estar habilitado a:

- Executar analises primarias de bioinformatica;

- Identificar as aplicacdes e limitagdes de algumas ferramentas bioinformaticas;

- Escolher abordagens estatisticas que respondam a demanda do projeto;

- Desenvolver estratégias para acessar a informacao dos dados de sequenciamento;

- Planejar experimentos escolhendo nimero de amostras e profundidade de sequenciamento.

8. EMENTA: Introdug@o a sistemas operacionais ¢ uso de terminais UNIX. Replicacdo, Transcri¢ido
¢ Traducdo. Nogdes de programacao. Alinhamento de Sequéncias simples (Needleman-Wunsch,
Smith-Waterman, BLAST). Métodos de alinhamentos multiplos. Filogenia. Analise de Clusters.
Desenho experimental. Métodos de sequenciamento, montagem e anotag@o funcional. Analise de
dados 6micos.

9. PROGRAMA DA DISCIPLINA/ATIVIDADE/MODULO:

Teorico: Sistemas operacionais/Uso de Terminal; Métodos e técnicas de pesquisa em bioinformatica;
Bancos de dados em bioinformatica; Alinhamento de sequencias; Sequenciamento NGS/Formatos de
arquivos; Conceitos de Desenho experimental; Analise e avaliacdo de experimentos

omicos; Montagem/Anotacdo de dados 6micos; Expressdo diferencial; Exoma / Variantes de
sequéncias / GWAS; Abordagens para estudos de Microbiomas.

Pratico: Comandos basicos em Linux; Pesquisa e obten¢ao de dados publicos; Andlise de qualidade e
Filtragem de dados de sequenciamento; Normalizagdo; Anotacdo funcional automatica e manual;
Ferramentas de montagem ¢ anotagdo de dados 6micos.

- Os recursos computacionais para as aulas serdo utilizados em conjunto com a central gendmica e de

bioinformatica acessados via terminal remoto conectado ao Workstation Teredo do Labbmar e/ou
acessados via terminal remoto conectado a Plataforma de Bioinformatica do Instituto René Rachou —
Fiocruz Minas, ou da UFMG.

10. AVALIACAO:

-Frequéncia

-Seminarios com debates

-Avaliacdo do desempenho e integracdo do aluno nas aulas tedricas e praticas

A nota de seminario levara em consideracdo a qualidade didatica, cumprimento do tempo previsto,
apresentagdo e pensamento critico do apresentador em relagao ao artigo cientifico/tarefa designada e
assuntos relacionados ora em exposicao, bem como qualidade dos slides e material apresentado,
organizagao, clareza de idéias e capacidade de responder a perguntas e oferecer solucdes/alternativas.
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Controle de qualidade e limpeza de dados de sequenciamento

* FASTQC: http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/Help/

* Cutadapt: http://cutadapt.readthedocs.org/en/stable/guide.html

Montagem de Transcriptomas

* Trinity: https://github.com/trinityrnaseq/trinityrnaseq/wiki

Grabherr MG, et al. (2011) Full-length transcriptome assembly from RNA-Seq data without a reference
genome. Nat Biotechnol 29(7):644-652. (http://dx.doi.org/10.1038%2Fnbt.1883)

* Cuflinks: http://cole-trapnell-lab.github.io/cufflinks/manual/

Trapnell C, et al. (2012) Differential gene and transcript expression analysis of RNA-seq experiments with
TopHat and Cufflinks. Nature protocols 7(3):562-578.
(http://www.nature.com/nprot/journal/v7/n3/full/nprot.2012.016.html)

» Comparisons and reviews

Martin JA , Wang Z (2011) Next-generation transcriptome assembly. Nat Rev Genet 12(10): 671-682.
(http://www.nature.com/nrg/journal/v12/n10/full/nrg3068.html)

Clarke K, Yang Y, Marsh R, Xie L, Zhang KK (2013) Comparative analysis of de novo transcriptome
assembly. Science China Life sciences 56(2):156-162.
(http://link.springer.com/article/10.1007%2Fs11427-013-4444-x)

Zhao QY, et al. (2011) Optimizing de novo transcriptome assembly from short-read RNA-Seq data: a
comparative study. BMC Bioinformatics 12 Suppl 14:S2. (http://www.biomedcentral.com/1471-
2105/12/S14/S2)

Expressao génica

 eXpress: http://bio.math.berkeley.edu/eXpress/overview.html

» EdgeR: https://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/edgeR.html

» Expander: http://acgt.cs.tau.ac.il/expander/index.html

Metagenoma/r16S

MGRAST:_https://www.mg-rast.org/

Qiime2: https://qiime2.org

Tag.me: https://gabrielrfernandes. github.io/tagme/]




