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CENTRO DE BIOCIÊNCIAS

DEPARTAMENTO DE MICROBIOLOGIA E PARASITOLOGIA

PROGRAMA DE PÓS GRADUAÇÃO EM BIOLOGIA PARASITÁRIA


Disciplina: Introdução à análise de sequências
Docente: Prof. Dr. Hector Romero (Universidade da República, Uruguai - PVE/CNPq/CAPES).
Carga-Horária: 40 horas (10 teórica e 30 prática).
Período: 23 de março a 21 de abril de 2015.
Horário: Segundas (14:00 às 18:00), Terças e Sextas (14:00-17:00).
Local: LABINFO I (Prédio Antigo). OBS: Dia 20/04 a aula será no LABINFO II (Prédio Novo).
Objetivo: Promover um primeiro contato com as ferramentas mais usuais de análise de sequências de DNA e Proteínas, com seus fundamentos teóricos.
Conteúdo:
1. Introdução ao Linux (3 horas)

- Utilização do sistema linux. Manejo básico de linhas de comandos. 

2. Processamento básico de dados gerados por “Next generation sequencing” (NGS) (5 horas)

Introdução às tecnologias NGS, comparação das diversas metodologias de NGS, formatos de arquivos comuns, análise de qualidade dos dados, estrutura de erros, de viés, filtragem, e “denoising”.

3. Alinhamentos (5 horas)

 - Alinhamento de sequências. Algoritmos óptimos e heurísticos, globais e locais. (Blast, Fasta, Needelman – Wunsch, Smith – Watermann)

- Alinhamento de multiplas sequências. Uso de programas (Clustal, Muscle, Mafft, T-coffee)

4. Inferência filogenética (10 horas)

- Métodos de distancia, Métodos baseados em caracteres.

- Uso de software especifico (phyml, MrBayes, Raxml, etc.)

5. Estudos evolutivos e ecológicos (15 horas)

- Evolução molecular, seleção positiva (PAML)

- Dinâmicas populacionais baseadas em coalescente (BEAST)

- Análise de comunidades microbianas (mothur)
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