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I. Descri¢do: O curso cobre métodos estatisticos utilizados para a anélise de dados
em biologia molecular, com énfase em conjuntos de dados de genes e proteinas. A
parte central do curso sera sobre analise de sequiéncias e suas aplicacdes
biolégicas, tal como alinhamento, comparacdao 6tima, busca de homologias,
estimacdo de arvores filogenéticas, reconhecimento de motifs, estudo de
frequéncias e proporgdes, dispersdo de dados, variabilidade. O curso encoraja o
uso de softwares aplicados bem como seu desenvolvimento. O estudo de casos é
utilizado como exemplificagdo e aprofundamento.

[I. Ementa: Introducdo. Conceitos basicos em genética molecular. Obtencdo de
dados em genética molecular. Mapeamento. Analise de freqiéncias. Métodos de
distdncia. Métodos de agrupamento. Métodos de filogenia. Alinhamento de
sequéncias. Analise de diversidade. Softwares aplicados.
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Introducdo: principios de genética molecular, obtencdo de dados em genética molecular,
tipos de dados, armazenamento de dados, evolucdo da andlise de dados em genética
molecular, o problema da “quantificacdo”, dificuldades, problemas, lacunas e
perspectivas

Uso de softwares: visdo geral, tipos de andlises e “quem faz o qué”, integragdo dos
softwares (DAMBE, AMIADA, NTSysPC, Circos, Cytoscape, Arlequin, Structure, R)
Conceitos basicos em métodos de distancia, agrupamento e filogenia: matriz de
(dis)similaridade, distancias e matriz de distancias, métodos de agrupamento,
dendograma

Andlise de filogenia: dados qualitativos, dados quantitativos, frequéncias, métodos de
filogenia

Alinhamento de seqliéncia: conceitos basicos, metodologias

Andlise de conteldo de sequiéncias: freqiiéncias de bases (A, C, G, T), frequéncias de
dinucleotideos, frequiéncias de trinucleotideos, freqiéncias de substituicbes, uso de
amino-acidos, propor¢cdes de amino-acidos, proporcdo (C-G)/(C+G), padrdes de
substituicdo

Dispersdo e variabilidade: normalizagdo, PCA, analise de discriminante, andlise de
discriminante candnico

Estrutura populacional: estudo de pertinéncia e constituicao

Busca de padrbes: homologias, motifs
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