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EMENTA: Introdução à Genética Molecular; Introdução ao Sequenciamento de Nova Geração e 

construção de bibliotecas; Planejamento de Experimentos; Os pequenos RNAs e seu 

papel na interação patógeno-hospedeiro: siRNA, miRNAs e piRNAs; Principais Formatos 

de Arquivos; Análise de padrões moleculares; Análise de miRNAs; Linux e R; Longos 

RNAs, Pequenos RNAs e expressão diferencial; 
 

OBJETIVOS:  Fornecer ao aluno fundamentação teórica básica de aspectos da Bioinformática, 

Dados derivados de Sequenciamento de Nova Geração (NGS), Instrumentos de 

Sequenciamento, Construção de Bibliotecas de Sequenciamento e ferramentas de 

processamento de dados. 

 Desenvolver o senso crítico de observação e análise de trabalhos de Bioinformática 

e NGS, sob o ponto de vista científico. 

 
 

METODOLOGIA:  Aula expositiva participativa 

 Aulas práticas com auxilio de computadores 

 Exploração de ilustrações e esquemas 

 Aplicação de exercícios, Leitura orientada e discussão de artigos científicos 

 Acesso a servidor e prática de Linux 
 

AVALIAÇÃO: Realizada de forma qualitativa, pela observação direta da participação do aluno nas 

discussões e apresentação de seminários, e quantitativa, pela correção de questões escritas 

e desenvolvimento de atividades nas aulas práticas. 

 
 

CONTEÚDO 
PROGRAMÁTICO: 

1. Dogma Central da Biologia 

1.1. Genomas e genes 

1.2. Transcrição e Tradução 

1.3. Elementos não codificantes 

2.  Sequenciamento de Nova Geração 
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2.1. Principais Estratégias de sequenciamento 

2.2. Aplicações do Sequenciamento de Nova Geração 

2.3. Construção de bibliotecas de sequenciamento 

2.4. Planejamento de experimentos 

2.5. Limitações 

3. Principais Formatos de Arquivo 

3.1. Fasta 

3.2. FastQ 

3.3. SAM/BAM 

3.4. GFF 

3.5. BED 

4. Bancos de Dados Biológicos 

4.1. Bancos de dados Primários e Secundários 

4.2. Bancos de Dados Gerais 

4.3. Bancos de Dados Específicos 

5. Introdução ao terminal Linux 

5.1. O que é e para que serve 

5.2. Principais comandos (cd, ls, cp, rm, etc) 

5.3. Acessando servidores remotos 

6. Sequenciamento de Nova Geração 

6.1. Principais Estratégias de sequenciamento 

6.2. Aplicações do Sequenciamento de Nova Geração 

6.3. Construção de bibliotecas de Sequenciamento de RNA 

6.4. Planejamento de experimentos 

6.5. Limitações 

7. Processamento de dados de Sequenciamento de Nova Geração 

7.1. FastQC 

7.2. Trimmomatic (remoção de adaptadores e filtro por qualidade) 

7.3. Mapeamento de transcritos e Quantificação 

7.4. DESeq e expressão diferencial de Genes e MicroRNAs 

8. R e Gráficos 

8.1. Introdução à linguagem R 

8.2. Importação de dados genômicos e transcriptômicos 

8.3. Lindando com dados de quantificação e expressão diferencial 

8.4. Heatmaps e clusterização 
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Revistas especializadas:  

Bioinformatics, BMC Bioinformatics, Nature Reviews Genetics, Nature Microbiology, Nature 

Biotechnology, PNAS, Plant Journal, EMBO 

 

Videos relacionados: 

Dogma Central da Biologia – Khan academy 

https://www.youtube.com/watch?v=cSCQ1NW3DrI 

 

O que é Bioinformática – Online Bioinfo 

https://www.youtube.com/watch?v=GTtHJ10u2jQ 

 

Formatos de Arquivos 

https://www.youtube.com/watch?v=zp6zi-d8i90 

 

Linux e Bash na Bioinformática 

https://www.youtube.com/watch?v=FJ8cB-CmbGY 

 

Sites: 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

https://www.ebi.ac.uk/services 

http://labbi.uesc.br, 

www.sanger.ac.uk/Software/Pfam/ 
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