PROGRAMA DE POS-GRADUAGAO EM BIODIVERSIDADE E 1“ f
CONSERVACAO DA NATUREZA J

Disciplina: BIOINFORMATICA E EVOLUCAO APLICADA A DIVERSIDADE
ANIMAL (2002079)

Créditos: 03

Carga Horaria: 45 horas

Objetivos: Apresentar ao estudante de pos-graduagdo métodos computacionais que
possam ser aplicados em qualquer grupo animal de interesse do estudante, integrando
o estudo da diversidade animal a outras dreas da biologia, como bioinformatica,
evolugdo, ecologia e paleontologia.

Ementa: Aulas teoricas e praticas abordando os conceitos e técnicas computacionais
utilizadas no estudo evolutivo dos diversos grupos de animais.

1)  Bioinformatica: conceitos, histérico e aplicabilidade

2)  Banco de dados publicos de sequéncias: Acesso aos bancos de dados e
obtencdo de sequéncias dos grupos de interesse.

3) Edicdo de texto e montagem dos datasets: Preparacdo dos datasets de
interesse, manipulacdo dos programas de edicao de texto, apresentacdo de
arquivos de texto em diferentes formatos, como Fasta, Phylip, Newik,
Nexus, txt;

4)  Alinhamento das sequéncias: conceitos e principais softwares para
alinhamento de sequéncias nucleotidicas, como Mega, Mafft e SeaView;

5)  Modelos Evolutivos de Sequéncias: conceitos e estimativa de modelos
evolutivos utilizando o programa JModelTest na plataforma Mega;

6)  Reconstrucao filogenética: conceitos e softwares para estimativa de arvores
filogenética com base em dados moleculares;

7)  Datagdao molecular: conceitos, calibragdes, e estimativas do tempo de origem
e divergéncia dos diversos grupos de animais de interesse;

8)  Recontrucdo de caracteres ancestrais: escolha dos caracteres morfologicos,
comportamentais, ecologicos, dentre outros para tracar a historia evolutiva
dos mesmos dentro do grupo de interesse;

9) Diversificagdo das espécies: estimativas da taxa de diversificagdo ao longo
do tempo evolutivo do grupo de interesse;

10) Delimitacdo de espécies: conceitos e estimativas para delimitar
agrupamentos estastiticamente evolutivos com base no conceito filogenético
de espécies;

11) Apresentar softwares para edicdo de arvores filogenéticas para confeccao de
pranchas e publicagdo dos dados;
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