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OBJETIVOS

O objetivo desta disciplina é proporcionar aos alunos umaintroducéo a Bioinformética e a Biologia
Computacional, com énfase nos problemas computacionais existentes na analise de sequéncias de DNA,
nos algoritmos comumente usados para soluciona-los, bem como introduzir a utilizacdo de técnicas de
InteligénciaArtificial e Estatistica em Bioinformatica.

SUMULA

Visdo gera de biologia molecular. Comparacdo de sequéncias de DNA (métodos exatos e heuristicos).
Montagem de Fragmentos de DNA. Mapeamento de DNA. Técnicas de Estatistica. Aprendizado de
Maguina e sua utilizacdo em bioinformética e biologia computacional. Ferramentas computacionais para
anotacdo de genoma e de proteinas. Técnicas baseadas em agentes e sua utilizacdo em bioinformética.

PROCEDIMENTOS DIDATICOS:

Aulas expositivas sobre os principais topicos acima. Alguns tépicos serao cobertos por
seminarios de alunos, palestrantes convidados ou aulas praticas cujo objetivo é a utilizacdo de
software especifico.

SISTEMA DE VERIFICACAO DO APROVEITAMENTO
Os alunos serdo avaliados pelo desempenho em seminarios a serem apresentados ao longo da disciplina,
além de um trabalho pratico.
PROGRAMA*
ENCONTRO TOPICO
1 Aulalntrodutéria. Conceitos basicos de Biologia Molecular.
2 Introducgéo Biologia Molecular

Comparacéo de Sequéncias:
Introducdo/motivacdo; algoritmo bésico; comparacdo local; comparacdo semi-
globa
Extensdes aos algoritmos basicos
Comparando sequéncias multiplas: método basico; heuristicas
Procura em Bases de Dados de Genomas: blast, fast
Montagem de Fragmentos de DNA:
Introducao, técnicas; modelos: maior superstring comum, reconstrucao,
multicontagem
Algoritmos e Heuristicas
Mapeamento de DNA:

9 Introdugdo; Modelos
10,11 Algortimos; heuristicas

Arvores Filogenéticas:
12 Introdugdo, definicdo do problema; Estados com caracteres binarios
13 Dois caracteres; Parsiménia e compatibilidades em filogenias
Métodos Estatisticos

oulhw
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14,15 Modelos probabilisticos para evolucao de seqiiéncias de DNA



Inteligéncia Artificial

16 Aprendizado de maquina

17 Classificadores, métodos de inducdo de regras

18 Usando o C4.5 e o weka

19 ILP

20 Redes neurais e aplicacdes em bionformética

21 Algoritmos genéticos (mais) inspirados em biologia molecular
22-23 Outros topicos de IA

Outros Toépicos

24 Bioinformética aplicada/ Anotacéo de seqiiéncias
25 Redes metabodlicas
26

DNA computing

27-30 Apresentacdes alunos
* programa pode sofrer alteracdes
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