
  

 

EMENTA DE DISCIPLINA 

202 /  

Nome da disciplina:  Introdução à análise de genomas bacterianos 

Código:                                       Carga horária (h): 30 

Coordenador(es): Marinella Silva Laport 

Professor(es) envolvido(s): Bruno Francesco Rodrigues de Oliveira (PPGMPA-UFF e PPGBM-

IEAPM/UFF) 

Discente(s) em treinamento didático envolvido(s):       

Ementa: Conceitos básicos em genômica bacteriana. Sequenciamento de genomas bacterianos: histórico, 

principais estratégias, vantagens e desvantagens associadas e cenário futuro. Montagem de genomas 

bacterianos: abordagens por referência e de novo, visão geral de principais algoritmos, métodos e 

ferramentas utilizadas, checagem completa de qualidade dos genomas recém-montados, scaffolding e 

gap filling. Anotação de genomas bacterianos: princípios de predição computacional gênica, anotação 

manual vs. automática, anotação estrutural vs. funcional, emprego de anotadores de referência e 

exemplos de ferramentas/bancos de dados contemporâneos para anotação funcional completa, genome 

browsers e visualização de mapas genômicos. Fundamentos de genômica comparativa bacteriana: 

ortologia, sintenia, mapeamento, introdução à pangenômica bacteriana. Aplicações das análises de 

genomas bacterianos nos contextos de Microbiologia Médica e Biotecnologia Microbiana. Práticas 

relativas às etapas básicas de montagem, anotação, comparação e visualização de genomas bacterianos 

com ferramentas/softwares executados majoritariamente por linha de comando disponíveis e de licença 

aberta. 

Informações pertinentes para inscrição: os discentes interessados necessitam enviar uma carta de 

justificativa sobre a importância da realização do curso em seu projeto de pesquisa de Mestrado ou 

Doutorado, o qual deve envolver imprescindivelmente análise genômica bacteriana. Essa carta deve ser 

assinada pelos discentes e respectivos orientadores e será avaliada pelos docentes coordenadores do 

curso para aprovação na inscrição na disciplina. Mesmo não constituindo em pré-requisito, é desejável 

que os candidatos com inscrição aprovada possuam familiaridade e/ou experiência prévia com 

bioinformática básica. Os discentes inscritos necessitarão levar computador pessoal (notebook) para as 

aulas práticas. 

Idioma:  

 Português      ☐ Inglês     ☐ Outro:       

Pré-requisitos:       

   Não há  



Cronograma da disciplina:    

Data Inicial:                       Data final:                          Horário: 9-16h 

 Segunda-feira      Terça-feira     Quarta-feira     Quinta-feira     Sexta-feira 

Tipos de aulas da disciplina: 

Teóricas            Práticas            ☐Seminários            ☐Demonstrativas  

☐Outro:       

Tipo de avaliação: 

☐ Prova            ☐ Conceito           ☐ Estudo Dirigido            ☐ Seminário              Trabalho    

☐ Outro:       

Número mínimo e máximo de vagas: 8 

A disciplina Escolher um item. 

Áreas:  

 Bacteriologia    

☐ Biologia Celular       

☐ Bioquímica       

 Biotecnologia    

 Genética de Microrganismos                

☐ Imunologia       

☐ Micologia     

☐ Microbiologia Ambiental 

 Microbiologia Industrial   

 Microbiologia Médica 

☐ Parasitologia 

☐ Virologia  

☐ Outra: Clique ou toque aqui para inserir o texto. 

A disciplina: 

Trabalha aspectos gerais de uma área, com a apresentação de todos os conceitos 
necessários para o bom aproveitamento pelo discente. Não exige conhecimentos prévios.

 

Trabalha conceitos específicos dentro de uma área ou subárea, de forma aprofundada. 
Apesar de introduzir os aspectos mais gerais da área, os conhecimentos prévios 
discriminados abaixo são necessários para o melhor aproveitamento pelo discente.

 

Trabalha conceitos específicos dentro de uma área ou subárea, e de forma aprofundada. 
Os conhecimentos prévios discriminados abaixo são absolutamente necessários para o 
bom aproveitamento da disciplina pelo discente.

 

Tem como enfoque conhecimentos técnicos e metodológicos.
 



Conhecimentos prévios necessários: Clique ou toque aqui para inserir o texto. 

Linha(s) de pesquisa: 

 Biologia Celular, Bioquímica e Genética de Microrganismos 

 Aplicações Biotecnológicas de Microrganismos e seus Produtos 

 Diversidade, Taxonomia e Ecologia de Microrganismos 

 Antimicrobianos: Mecanismos de Ação e Aspectos Epidemiológicos e Moleculares da Resistência 

 Patogênese, Epidemiologia, Diagnóstico, Prevenção e Tratamento de Doenças Infecciosas 

☐ Interações Microrganismos/Vírus-Hospedeiros 

☐ Biologia da Resposta Imunitária 



  

 

Clique ou toque aqui para inserir o texto. 

Programa Detalhado: 

Data Horário Tipo de aula  Título da Aula Professor(a) 

10/02/25 09h-12h Teórica  - Conceitos básicos em genômica bacteriana 

- Sequenciamento de genomas bacterianos 

Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 

10/02/25 13h-16h Prática - Introdução ao Linux 

- Familiarização com download de programas 

e ferramentas para análises de genomas 

bacterianos por linha de comando 

- Download a partir dos bancos de dados 

públicos e avaliação da qualidade geral dos 

dados brutos derivados do sequenciamento 

de genomas bacterianos 

Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 

11/02/25 09h-12h Teórica - Montagem de genomas bacterianos Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 

11/02/25 13h-16h Prática - “Em busca do genoma bacteriano perfeito”: 

montagem de novo de genomas bacterianos 

pela abordagem híbrida 

Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 

12/02/25 09h-12h Teórica - Anotação de genomas bacterianos Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 

12/02/25 13h-16h Prática - Emprego dos anotadores automáticos de 

referência Prokka e Bakta e de outras 

ferramentas online para anotação funcional 

Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 

13/02/25 09h-12h Teórica - Fundamentos de genômica bacteriana 

comparativa 

Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 

13/02/25 13h-16h Prática - Práticas com Artemis, Artemis Comparison 

Tool, BRIG e Proksee para comparação e 

visualização de genomas bacterianos 

montados e anotados 

Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 

14/02/25 09h-12h Teórica/ 

Prática 

- Aplicação das análises de genomas 

bacterianos no contexto de Microbiologia 

Médica e Biotecnologia Microbiana 

Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 

14/02/25 13h-16h Prática Entrega de trabalhos e possível visita à 

Plataforma de Sequenciamento (UFRJ) 

Marinella Laport 

Bruno de Oliveira 
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