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OBJETIVOS 
O objetivo desta disciplina é proporcionar aos alunos uma introdução à Bioinformática e à Biologia 
Computacional, com ênfase nos problemas computacionais existentes na análise de sequências de DNA, 
nos algoritmos comumente usados para solucioná-los, bem como introduzir a utilizacão de técnicas de 
Inteligência Artificial e Estatística em Bioinformática.
SÚMULA 
Visão geral de biologia molecular. Comparação de sequências de DNA (métodos exatos e heurísticos). 
Montagem de Fragmentos de DNA. Mapeamento de DNA. Técnicas de Estatística. Aprendizado de 
Máquina e sua utilizacão em bioinformática e biologia computacional. Ferramentas computacionais para 
anotacão de genoma e de proteínas. Técnicas baseadas em agentes e sua utilizacão em bioinformática.

PROCEDIMENTOS DIDÁTICOS:
Aulas expositivas sobre os principais tópicos acima. Alguns tópicos serão cobertos por 
seminários de alunos, palestrantes convidados ou aulas práticas cujo objetivo é a utilizacão de 
software específico.

SISTEMA DE VERIFICAÇÃO DO APROVEITAMENTO 
Os alunos serão avaliados pelo desempenho em seminários a serem apresentados ao longo da disciplina, 
além de um trabalho prático.
PROGRAMA* 
ENCONTRO TÓPICO

1 Aula Introdutória. Conceitos básicos de Biologia Molecular.
2 Introdução Biologia Molecular

Comparação de Sequências:

3
Introdução/motivação; algoritmo básico; comparação local; comparação semi-
global

4 Extensões aos algoritmos básicos
5 Comparando sequências múltiplas: método básico; heurísticas
6 Procura em Bases de Dados de Genomas: blast, fast

Montagem de Fragmentos de DNA:

7
Introdução, técnicas; modelos: maior superstring comum, reconstrução, 
multicontagem

8 Algoritmos e Heurísticas
Mapeamento de DNA:

9 Introdução; Modelos
10,11 Algortimos; heurísticas

Árvores Filogenéticas:
12 Introdução, definição do problema; Estados com caracteres binários
13 Dois caracteres; Parsimônia e compatibilidades em filogenias

Métodos Estatísticos

14,15 Modelos probabilísticos para evolucão de seqüências de DNA



Inteligência Artificial

16 Aprendizado de máquina

17 Classificadores, métodos de inducão de regras

18 Usando o C4.5 e o weka

19 ILP

20 Redes neurais e aplicações em bionformática

21 Algoritmos genéticos (mais) inspirados em biologia molecular

22-23 Outros tópicos de IA

Outros Tópicos

24 Bioinformática aplicada / Anotacão de seqüências

25 Redes metabólicas

26 DNA computing

27-30 Apresentacões alunos 

* programa pode sofrer alteracões
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