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1. IDENTIFICACAO DA DISCIPLINA
. HORAS-AULA
CODIGO DT:CI\;IIPLII)NA A CREDITOS TRIMESTR,E
TEORICOS PRATICOS | TEORICAS | PRATICAS
Bioinformatica I:
BTC410050 Genomica, 01 2 15 30
Trancriptomica e
Biologia de Sistemas
II. OFERTA
PERIODO N° VAGAS HORARIO LOCAL DAS AULAS
19 de agosto a 11 de 10 De acordo com o cronoerama da disciplina Laboratorio de Informatica /
dezembro de 2025 & P PG 04 / PG 03 - CCB

II1. PROFESSORE(S) MINISTRANTE(S)

Prof. Dr. Edroaldo Lummertz da Rocha(coordenador) (E-mail: edroaldo.lummertz@ufsc.br; CCB/MIP, bloco F, 8° andar, sala n° F820)
Prof. Dr. Glauber Wagner (E-mail: glauber.wagner@ufsc.br; CCB/MIP, bloco G, 8° andar, sala n° G809)

IV. PRE-REQUISITO

Nao apresenta

V. CURSO PARA O QUAL A DISCIPLINA E OFERECIDA

Programa de Pds-Graduacgdo em Biotecnologia e Biociéncias/UFSC — Nivel ( x ) Mestrado e/ou ( % ) Doutorado
Discentes de outros PPGs também poderdo ser matricular nesta disciplina.

VI. EMENTA

Analise e anotagdo estrutural e funcional de genomas a partir de sequenciamento em larga escala. Métodos para deteccio de
variantes genéticas. Analise de transcriptoma de tecidos e single-cell. Biologia de sistemas: analise de dados multidimensionais.
Técnicas de reconstrucdo e analise de redes regulatorias em biologia molecular. Visdo sistémica da andlise de fendmenos
biologicos. Desenvolvimento de um projeto de andlise de dados bioldgicos em gendmica, transcriptoma e por biologia de
sistemas.

VII. OBJETIVOS

Abordar os conceitos e aplicagdes da bioinformatica e biologia de sistemas em biocéncias e biotecnologia.

VIII. METODOLOGIA DE ENSINO/DESENVOLVIMENTO DO PROGRAMA

A disciplina serd oferecida por meio de atividades e/ou aulas dialogadas e interativas, sincronas e assincronas, utilizando tecnologias de
informagdo e comunicac¢do. Os materiais de apoio serdo disponibilizados aos estudantes no Ambiente Virtual de Ensino e Aprendizagem
Moodle, sempre que pertinente. Encontros sincronos (vide cronograma) serdo realizados por meio de videoconferéncias (Webconf RNP, Google
Meet, BigBlueButton Teams ou Zoom). Os professores-tutores se comunicardo com os alunos preferencialmente via Moodle e,
alternativamente, por e-mail. O controle de frequéncia sera realizado através da plataforma Moodle e serd computado nao apenas pela presenga
nas atividades sincronas, mas também pela entrega de tarefas/projeto que ocorrerdo de forma assincrona.

Nao serd permitido gravar, fotografar ou copiar as aulas disponibilizadas no Moodle. O uso ndo autorizado de material original retirado das
aulas constitui contrafacdo — violag@o de direitos autorais — conforme a Lei n® 9.610/98 — Lei de Direitos Autorais.

IX. AVALIACAO

A nota final (peso 10,0) da disciplina resultard da avaliagdo de Projetos de andlise de dados bioldgicos utilizando os conceitos, algoritmos e
plataformas computacionais apresentadas durante o curso.




X. CONTEUDO PROGRAMATICO E CRONOGRAMA

LOCAL E HORAS-AULA
DATA < ASSUNTO PRESENCIAL , PROFESSOR
HORARIO 7 -
TEORICA | PRATICA SINCRONA

Q4R2S PG 04 Conceitos de gendmica e

19/11/25 13h00-17h00 comparacéo de sequéncias 4ha ) Glauber

05/11/25 Sala de

25/11/25 Informatica Montagem de genomas - 4 h/a - Glauber
8h00-12h00

06/11/25 Sala de

26/11/25 Informatica Montagem de genomas - 4 h/a - Glauber
13h00-17h00

0711125 Sala de - ~

27/11/25 |  Informatica Analfljzceis;lglt?iiaoe?gﬁgral ) ] 4ha - Glauber
13h00-17h00 g

125 Sala de

28/11/25 Informatica Deteccao de variantes genéticas. 1 h/a 3 h/a - Glauber
13h00-17h00

725 PG 03 Introdug@o ao transcriptoma de

01/12/25 |  8h00-12h00 células tnicas (scRNA-seq). 4ha - Edroaldo

18/11/25 Sala de

02/12/25 Informatica Analise de transcriptoma 1 h/a 3 h/a - Edroaldo
8h00-12h00

19/11/25 Sala de

04/12/25 Informatica Analise de dados de scRNA-seq - 4 h/a - Edroaldo
13h00-17h00

24/11/25 Sala de

05/12/25 Informatica Analise de dados de scRNA-seq - 4 h/a - Edroaldo
13h00-17h00

254125 | Sala de Informética | Biologia de sistemas: analise de

08/12/25 13h00-17h00 dados multidimensionais. I a 3h/a - Edroaldo

26HH25 PG 04 Entrega do projeto e 4a ) Glauber/

11/12/25 13h00-17h00 apresentagdo Edroaldo
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