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EMENTA DE DISCIPLINA
202/

Nome da disciplina: Introducado a analise de genomas bacterianos
Cddigo: Carga horéria (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 didatico envolvido(s):

Ementa: Conceitos basicos em gendmica bacteriana. Sequenciamento de genomas bacterianos: historico,
principais estratégias, vantagens e desvantagens associadas e cenario futuro. Montagem de genomas
bacterianos: abordagens por referéncia e de novo, visdo geral de principais algoritmos, métodos e
ferramentas utilizadas, checagem completa de qualidade dos genomas recém-montados, scaffolding e
gap filling. Anotacdo de genomas bacterianos: principios de predicdo computacional génica, anotagéo
manual vs. automédtica, anotacdo estrutural vs. funcional, emprego de anotadores de referéncia e
exemplos de ferramentas/bancos de dados contemporaneos para anotacao funcional completa, genome
browsers e visualizacdo de mapas gen6micos. Fundamentos de gendmica comparativa bacteriana:
ortologia, sintenia, mapeamento, introducdo a pangenémica bacteriana. Aplicacbes das analises de
genomas bacterianos nos contextos de Microbiologia Médica e Biotecnologia Microbiana. Praticas
relativas as etapas basicas de montagem, anotacdo, comparacao e visualiza¢do de genomas bacterianos
com ferramentas/softwares executados majoritariamente por linha de comando disponiveis e de licenca
aberta.

Informacgbes pertinentes para inscrigdo: os discentes interessados necessitam enviar uma carta de
justificativa sobre a importancia da realizagdo do curso em seu projeto de pesquisa de Mestrado ou
Doutorado, o qual deve envolver imprescindivelmente analise genémica bacteriana. Essa carta deve ser
assinada pelos discentes e respectivos orientadores e sera avaliada pelos docentes coordenadores do
curso para aprovagdo na inscri¢do na disciplina. Mesmo n&o constituindo em pré-requisito, é desejavel
gue os candidatos com inscricdo aprovada possuam familiaridade e/ou experiéncia prévia com
bioinformatica basica. Os discentes inscritos necessitardo levar computador pessoal (notebook) para as
aulas préticas.

Idioma:
Portugués [ Inglés [J Outro:
Pré-requisitos:

N&o ha



Cronograma da disciplina:

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

Segunda-feira Terca-feira Quarta-feira Quinta-feira Sexta-feira

Tipos de aulas da disciplina:

XITebricas Préticas [JSeminarios CODemonstrativas

COutro:

Tipo de avaliacao:

1 Prova [J Conceito 1 Estudo Dirigido 1 Seminério Trabalho

] Outro:

NUmero minimo e maximo de vagas: 8

A disciplina Escolher um item.

Areas:

Bacteriologia Genética de Microrganismos
[] Biologia Celular UJ Imunologia

1 Bioquimica 1 Micologia

Biotecnologia [J Microbiologia Ambiental

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

A disciplina:

Microbiologia Industrial
Microbiologia Médica
[ Parasitologia

L1 Virologia

~ Trabalha aspectos gerais de uma area, com a apresentacéo de todos os conceitos
necessarios para o bom aproveitamento pelo discente. Nao exige conhecimentos prévios.

Trabalha conceitos especfficos dentro de uma area ou subéarea, de forma aprofundada.
" Apesar de introduzir os aspectos mais gerais da area, 0s conhecimentos prévios
discriminados abaixo sdo necessarios para o melhor aproveitamento pelo discente.

Trabalha conceitos especificos dentro de uma area ou subérea, e de forma aprofundada.
" Os conhecimentos prévios discriminados abaixo séo absolutamente necessarios para o

bom aproveitamento da disciplina pelo discente.

" Tem como enfoque conhecimentos técnicos e metodoldgicos.



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

Linha(s) de pesquisa:

Biologia Celular, Bioquimica e Genética de Microrganismos

Aplicacdes Biotecnoldgicas de Microrganismos e seus Produtos

Diversidade, Taxonomia e Ecologia de Microrganismos

Antimicrobianos: Mecanismos de Acao e Aspectos Epidemiolégicos e Moleculares da Resisténcia
Patogénese, Epidemiologia, Diagnéstico, Prevencgéo e Tratamento de Doencas Infecciosas

LI Interagdes Microrganismos/Virus-Hospedeiros

[ Biologia da Resposta Imunitaria



Cligue ou toque aqui para inserir o texto.

Programa Detalhado:

Data

10/02/25

10/02/25

11/02/25

11/02/25

12/02/25

12/02/25

13/02/25

13/02/25

14/02/25

14/02/25

Horério

09h-12h

13h-16h

09h-12h

13h-16h

09h-12h

13h-16h

09h-12h

13h-16h

09h-12h

13h-16h

Tipo de aula

Teorica

Pratica

Teorica

Pratica

Teorica

Pratica

Tedrica

Pratica

Teorica/
Pratica

Pratica

Titulo da Aula

- Conceitos basicos em genbmica bacteriana
- Sequenciamento de genomas bacterianos
- Introduc¢do ao Linux

- Familiarizag&o com download de programas
e ferramentas para andlises de genomas
bacterianos por linha de comando

- Download a partir dos bancos de dados
publicos e avaliagdo da qualidade geral dos
dados brutos derivados do sequenciamento
de genomas bacterianos

- Montagem de genomas bacterianos

- “Em busca do genoma bacteriano perfeito”:
montagem de novo de genomas bacterianos
pela abordagem hibrida

- Anotagdo de genomas bacterianos

- Emprego dos anotadores automaticos de
referéncia Prokka e Bakta e de outras
ferramentas online para anotacéo funcional

- Fundamentos de genbmica bacteriana
comparativa

- Praticas com Artemis, Artemis Comparison
Tool, BRIG e Proksee para comparacéo e
visualizacdo de genomas bacterianos
montados e anotados

- Aplicacdo das andlises de genomas
bacterianos no contexto de Microbiologia
Médica e Biotecnologia Microbiana

Entrega de trabalhos e possivel visita a
Plataforma de Sequenciamento (UFRJ)

Professor(a)
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Bruno de Oliveira
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Bruno de Oliveira
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Bruno de Oliveira
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Bruno de Oliveira
Marinella Laport

Bruno de Oliveira

Marinella Laport
Bruno de Oliveira
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