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Preliminares 

• Folha introdutória 

• Descrição de possíveis projetos 

• Uso de computadores 

– No lab de cada um 

– Sala multimidia do IQ (precisa reserva) 

– Sala de terminais linux no IME 

 



Sumário do conteúdo 

• Comparação de sequências 
– DNA e proteína 
– Alinhamento 2-a-2 e múltiplo 
– Sequências curtas e longas 
– Algoritmos exatos e heurísticas 

• Famílias de proteínas 
• Filogenia molecular 
• Filogenômica 
• Busca de motivos em sequências 
• Transcritômica 
• Metagenômica 

 
 



Ciccarelli et al, Science, 2006 



Como foi possível criar tal árvore? 

• Determinar genes que são compartilhados por 
todos os seres vivos 

• O que é “compartilhar”? 
– Gene x1 em organismo A tem função α 

– Gene x2 em organismo B é homólogo e tem a 
mesma função α 

– Então x1 e x2  são “o mesmo gene x” e portanto ele 
é compartilhado por A e B 

• Quais genes são esses? 





Questões 

• Onde podemos achar as sequências dos 
genes? 

• Como determinar compartilhamento? 

• Como preparar esses dados para construir 
uma árvore? 

• Como construir uma árvore? 

• Como saber se ela esta correta? 

• Algo novo desde 2006? 



Fig. 1. Overview of the procedure.  
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Respostas 

• Onde podemos achar as sequências dos genes? 
– Bancos de dados públicos (NCBI) 
– BLAST 

• Como determinar compartilhamento? 
– Através de comparação de sequências 

• Como preparar esses dados para construir uma árvore? 
– Alinhamento múltiplo concatenado 

• Como construir uma árvore? 
– Métodos de reconstrução filogenética 

• Como saber se ela esta correta? 
– Inferência é um termo melhor do que construção 
– Argumentos probabilísticos 
– Transferência Horizontal (Lateral) de Genes 

• Algo novo desde 2006? 
– Next Generation Sequencing (NGS) 
– Comparação de genomas completos 



Outros temas  

• Busca de motivos em sequências 
• Transcritômica (NGS) 
• Metagenômica (NGS) 
• Temas que não serão abordados 

– Montagem de genomas 
– Redes regulatórias 

• Redes gênicas 
• Redes de interação proteína-proteína 

– Proteômica 
• Predição de estruturas 

– Biologia de sistemas 
• Como integrar dados de diferentes fontes 

 



Cadê a informática? 

• Programação 
– Perl/Python 

• Algoritmos 
– Programação dinâmica 

• Programas para análise 
– BLAST 
– Muscle (AM) 
– phyML (árvores) 
– MUMmer 
– Bowtie (mapeamento) 

 


