PPG-GENETICA E BIOLOGIA MOLECULAR
Disciplinas do 22. Semestre/2021 e da 12. e 22. metade do 22.semestre/2021

NG110 - TOPICOS ESPECIAIS EM GENETICA - TURMA MFC
Tema: Bioinformatica aplicada a biotecnologia

Créditos: 4

Horario: Quartas-feiras, 8:00 as 12:00 - disciplina online via google meet

Periodo de oferecimento: Todo o 22 semestre (de 11/08/2021 a 08/12/2021)

Vagas: 30

Minimo de alunos: 10

Responsdvel: Marcelo Falsarella Carazzolle - mcarazzo@unicamp.br

Colaboradora: Juliana José

Estudantes especiais: aceita - solicitar autorizacdo do professor responsavel e seguir instrucdes

PROGRAMA:

A disciplina tem como objetivo ampliar o escopo de analises de bioinformdtica com o foco em aplicacdes
biotecnolégicas. O curso tera aulas tedricas e praticas (ambiente linux) englobando analises de (meta)genomica,
(meta)transcriptomica, metabolémica e integracdo entre Omicas num contexto de biologia de sistemas. Serdo
trabalhados dados in silico que envolvem desenvolvimento de leveduras industriais evoluidas e/ou geneticamente
modificadas, andlises de contaminaces e perfis transcricionais em fermentac¢des industriais e mineracdo em bancos de
dados bioldgicos na identificacdo de novas enzimas e vias metabdlicas.

Introdugdo ao conceito de biologia de sistemas industrial

Introduc¢do ao uso de sistema operacional LINUX

Conceitos de engenharia evolutiva e introduc¢do a gen6mica

Analises de genémica com foco na identificacdo de SNPs e INDELs

Introducdo a metataxdmica, metagendmica e metatranscriptomica

Anadlises de meta(s) aplicada a processos biotecnoldgicos industriais

Introducdo a bancos de dados bioldgicos

Busca por assinaturas proteicas e padrdes moleculares utilizando aprendizado de maquina
Introdugdo a filogenémica

10. Evolugdo de familias génicas com foco na identificacdo de genes alvos de metabolismo
11. Andlises integradas de transcriptdmica e metabolémica

12. Analises de fluxo metabdlico

WROINOMNRWNE

CRONOGRAMA:
11/08 — 18/08 Introducdo a bioinformatica e biotecnologia

25/08 — 08/09 Gendmica aplicada a engenharia evolutiva de microrganismos

15/09 — 29/09 Aplicacbes de metagenémica em biotecnologia

06/10 — 27/10 Mineracdo em bancos de dados bioldgicos

03/11 - 08/12 Transcriptdmica e metaboldmica com foco em engenharia metabdlica de microrganismos

BIBLIOGRAFIA: A ser disponibilizada no periodo do oferecimento da disciplina.
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NG245 - SEMINARIOS DO CURSO POS-GRADUACAO EM GENETICA E BIOLOGIA MOLECULAR - TURMA KBM
Tema: Ciclo de Semindrios da Pds-Graduacdo do Instituto de Biologia

Créditos: 2

Horario: Quartas-feiras, 11:00 as 13:00 (Disciplina sera ministrada online/Google Classroom e Meet)
Periodo de oferecimento: Todo o 22 semestre (de 11/08/2021 a 14/12/2021)

Vagas: 100

Minimo de alunos: 5

Responsdvel: Katlin Brauer Massirer

Colaborador: Mario Henrique Bengston

Estudantes especiais: Ndo aceita

PROGRAMA:

Palestras a serem proferidas por professores da UNICAMP e de outras instituicdes, personalidades do meio cientifico
nacional e internacional e alunos do curso, sobre temas relacionados aos atuais desafios da educa¢do em ciéncia e da
sua divulgacdo nos varios setores da sociedade.

CRONOGRAMA:

A ser disponibilizada no periodo do oferecimento da disciplina. Incluird temas atuais variados. E esperado que os alunos
interajam com perguntas que poderdo ser feitas em inglés ou portugués. Havera também orientacdo em como montar e
como avaliar seminarios.

BIBLIOGRAFIA: A ser disponibilizada no periodo do oferecimento da disciplina.

NG262 - GENETICA DE POPULAGOES - TURMA MizZ

Créditos: 4

Horario: Segundas-feiras, 8:00 as 14:00

Periodo de oferecimento: 22 metade do 22 semestre (de acordo com o cronograma)
Vagas: 30

Minimo de alunos: 10

Responsavel: Maria Imaculada Zucchi

Colaborador: Alessandro Alves Pereira

Estudantes especiais: Ndo aceita

PROGRAMA:

PARTE TEORICA

A disciplina tem como obijetivo principal apresentar e discutir os fundamentos teéricos da Genética de Populagbes, suas
aplicagdes para a Biologia da Conservacdo e para o Melhoramento de Plantas, e atual transicdo para GenOmica
Populacional e técnicas modernas de andlise. Espera-se proporcionar aos alunos uma visdo moderna dos mecanismos
envolvidos na dindmica dos genes nas popula¢des naturais e artificiais, bem como das ferramentas atuais de andlise
destes processos. Do ponto de vista tedrico, o contetido da disciplina abrange os seguintes topicos:

1) Introducdo a Genética de Populagbes; 2) Constituicdo genética de populagbes (frequéncias genotipicas e génicas); 3)
Marcadores moleculares e seu uso na analise genética de popula¢des; 4) Equilibrios genéticos, Hardy- Weinberg; 5)
Equilibrio de ligacdo; 6) Equilibrio de Wright; 7) Sistemas reprodutivos e de cruzamento; 8) Deriva genética; 9) Estrutura
genética de populagdes naturais e artificiais (estatisticas-F de Wright e correlatas); 10) Equilibrio mutac¢do-deriva; 11)
Tamanho efetivo populacional; 12) Metodologias de sequenciamento de nova gera¢do; 13) Genémica de populagdes.



PARTE PRATICA

Utilizacdo de programas computacionais em aulas praticas para estimacdo de parametros populacionais e andlises
especializadas com base em dados de marcadores moleculares de segunda e nova gera¢do. Exemplos de programas
computacionais a serem utilizados: Genepop, MLTRwin, Structure, DARwin, PopTree, Lositan, NewHybrids, Rstudio (R

CRONOGRAMA:

CRONOGRAMA DE ATIVIDADES

Dia 11-10-21 Manha

Introducdo a disciplina — textos dirigidos. Introdugao a genética de populagdes. Estado da Arte: marcadores moleculares
e seu uso na estimacdo de parametros genéticos populacionais. Frequéncias genotipicas e génicas. Equilibrio de Hardy-
Weinberg.(MIZ)

Dia 11-10-21 Tarde

Equilibrio de Hardy-Weinberg.(MIZ)- Exercicio: gel de marcadores SSR e SNPs.

Aula pratica: determinacdo de frequéncias genotipicas e génicas, estimativas de diversidade genética, testes do
Equilibrio de Hardy-Weinberg (hierfstat, adegenet, e pegas) (MIZ e AAP)

Dia 18-10-21 Manha

Equilibrio de Wright Endogamia. Sistemas reprodutivos e de cruzamento. Estimag¢do da taxa de fecundagdo cruzada em
plantas (MIZ)

Dia 18-10-21 Tarde

Introducdo a utilizacdo de métodos de reamostragem e utilizacdo em parametros populacionais.(LC).

Aula pratica: estimacdo do coeficiente de endogamia e das taxas de cruzamento aparente e multiloco em plantas.
(MLTRwin, diveRsity) (MIZ e AAP)

Dia 25-10-21 Manha

Partel: Deriva genética. Estrutura genética de populacGes. Estatisticas-F de Wright, GST de Nei e correlatos.(MIZ)

Dia 25-10-21 Tarde

Parte2: Deriva genética. Estrutura genética de populacGes. Estatisticas-F de Wright, GST de Nei e correlatos. (MIZ

Dia 01-10-21 - Manha

Andlise da Variancia Molecular (AMOVA). Migracao e fluxo génico. (MIZ)

Exercicio: estimativa de diferenciacdo genética (MSM)

Dia 01-11-21 - Tarde

Aula pratica: Estimativas de divergéncia e estrutura genética. (adegenet, poppr, hierfstat). Simulacdo de deriva genética
usando R. (MIZ e AAP)

Dia 08-11-21- Manha

Estrutura genética de populagdes com o programa Structure.

Aula pratica: demonstracdo do programa Structure.

Inferéncia da estrutura genética com métodos bayesianos no Programa Structure (AAP)

Dia 08-11-21- Tarde

Fluxo Génico e Especiagdo

Selegdo: tipos e suas implicagdes. Mutac¢do. Equilibrio mutagdo-deriva.

Demonstrac¢do de selegdo de locos utilizando o pacotes computacionais.

Dia 15-11-21

Ndo haverd aula

Dia 22-11-21 Manha

Medidas de similaridade e de distancia genética. Andlise de divergéncia genética. Utilizagdo de métodos de
agrupamento e de ordenacdo na andlise de divergéncia genética. (MIZ)

Aula pratica: Estimativas de similaridade e distancia genética, construcdo de dendrogramas e andlise de componentes
principais. (PopTree, DARwin, hierfstat, poppr) (MIZ e AAP)

Dia 22-11-21 Tarde

Metodologias de sequenciamento de nova gera¢do (MIZ e AAP)

Introdugdo a Gendmica Populacional e as novas abordagens de sequenciamento de nova geracdo. Utilizacdo de pacotes
para busca de SNPs em genoma modelo e ndo modelo (MIZ e AAP) Detec¢do da sele¢do natural por marcadores
moleculares

Dia 29-11-21 Manha

Apresentacdo dos seminarios e entrega dos projetos.

Dia 29-11-21 Tarde

Apresentacdo dos seminarios. e entrega de projetos.



BIBLIOGRAFIA:

ALLENDOREF, F.; LUIKART G.; AITKEN, S.N. Conservation and the Genetics of Populations. BlackwellPublishing, Oxford, UK, 2013. 602p.
BOREM, A.; CAIXETA, E. T. Marcadores Moleculares, Vigosa, MG, 2006, 374p.

CROW, F.; KIMURA, M. An Introduction to Population Genetics Theory. Harper & Row Publishers, New York,NY, USA, 1970.

FALCONER, D.S. & MACKAY, T. Introduction to Quantitative Genetics. 42 ed. Longman Scientific & Technical,London, UK, 1996.
FRANKHAN. R.; BALLOU J.D.; BRISCOE, D.A.; Fundamentos de Genética da Conservag¢do, 2008. 262p. FUTUYMA, D.J. Evolutionary
Biology. 32 ed. Sinauer Associates, Sunderland, MA, USA, 2006. 763p.
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NG265 - FUNDAMENTOS DA TAXONOMIA E POTENCIAL BIOTECNOLOGICO DAS BACTERIAS - TURMA FFG

Créditos: 3

Horario: Quintas-feiras, 9:00 as 12:00 - modo remoto

Periodo de oferecimento: Todo o 22 semestre (de acordo com o cronograma)

Vagas: 30

Minimo de alunos: 10

Responsdavel: Fabiana Fantinatti Garboggini - fabianaf@cpgba.unicamp.br

Estudantes especiais: aceita - solicitar autorizacdo do professor responsavel e seguir instrucdes

PROGRAMA:
Introdugao a taxonomia bacteriana

e Histérico da taxonomia bacteriana
e Conceitos basicos

Métodos de caracterizacao fenotipica e fisioldgica

Métodos de caracterizagao genotipica

16S

Sequenciamento de DNA

Banco de dados de sequéncias
Construcdo de arvores filogenéticas

Conteldo de CG
MLSA
e HDD

Métodos de caracterizagdao quimiotaxon6mica

e Microscopia e Estrutura peptideoglicano
e Acido teitdico e caracterizacdo de Gram positiva
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Identificacdo de lipideo polar em procariotos
Acidos graxos em bactérias

Lipoquinonas

Acido micélico

Poliaminas

Pigmentos

MALDI-TOF Mass

Comparacao de genomas completos em taxonomia

Colegoes de culturas e métodos de preserva¢ao de micro-organismos
Legislagdo de acesso ao PG e ao CTA - Lei da biodiversidade, aplicacao e consequéncias

Aplicacdo Industrial dos micro-organismos

e Produtos e processos da microbiologia industrial

® Produtos da degradacdo microbiana
e Produtos de sintese microbiana

e Antibidticos e outros agentes quimioterapicos
e Biorremediacdo

CRONOGRAMA:

12/08/2021
Apresentacao do curso
Introdugao a taxonomia bacteriana

e Histérico da taxonomia bacteriana
e Conceitos basicos

19/08/2021
Métodos de caracterizagao fenotipica e fisioldgica

26/08/2021
Métodos de caracterizacdo genotipica

e 16S

e Sequenciamento de DNA

e Banco de dados de sequéncias

e Construcdo de arvores filogenéticas

09/09/2021
Métodos de caracterizacdo genotipica

e Conteudo de CG

e MLSA
e HDD
16/09/2021

Métodos de caracterizagcdao quimiotaxon6mica

e Microscopia e Estrutura peptideoglicano
e Acido teitdico e caracterizacdo de Gram positiva



e Identificacdo de lipideo polar em procariotos
e Acidos graxos em bactérias
e Lipoquinonas

23/09/2021
Métodos de caracterizacdo quimiotaxon6mica

e Acido micdlico

e Poliaminas

e Pigmentos

e MALDI-TOF Mass
30/09/2021

Comparagio de genomas completos em taxonomia

07/10/2021
Colegdes de culturas e métodos de preserva¢ao de micro-organismos
Legislacdo de acesso ao PG e ao CTA - Lei da biodiversidade, aplicagdo e consequéncias

14/10/2021
Aplicacao Industrial dos micro-organismos

e Produtos e processos da microbiologia industrial
e Produtos da degradacdo microbiana

e Produtos de sintese microbiana

e Antibidticos e outros agentes quimioterapicos

e Biorremediagao

21/10/2021
Aplicacao Industrial dos micro-organismos

e Produtos e processos da microbiologia industrial
e Produtos da degradagdo microbiana
Produtos de sintese microbiana

e Antibidticos e outros agentes quimioterapicos
e Biorremediacao

28/10/2021
e Prova

4.a25/11/2021
e Palestra com professor convidado
® Semindrios dos alunos
02/12/2021

e Exame

BIBLIOGRAFIA:

Microbial Genome - FRASER, C. M.; READ, T. D.; NELSON, K. E., Humana Press, 2004.

Bergey's manual of systematic bacteriology - BOONE, D. R.; CASTENHOLZ, R. W., Second Edition, Ed.Springer-Verlag, vol. 1, 2001.
Systematics and Evolution. Part A and Part B. - MCLAUGHLIN, D. J.; MCLAUGHLIN. E. G.; LEMKE, P. A.,Springer-Verlag, 2001.



Polyphasic taxonomy, a consensus approach to bacterial systematics - VANDAMME P., POT B., GILLIS M., DEVOS P., KERBSTERS K.,
SWINGS J., Microbiological Reviews, vol. 60, pag. 407-438, 1996.

Taxonomy of Prokaryotes, First Edition, RAINEY & OREN, Elsevier, p 473, 2011.

New approaches to Prokaryotic Systematics, First Edition, GOODFELLOW, SUTCLIFFE & CHUN, p 327, 2014.

NG280 - TOPICOS AVANGCADOS DO PPG-GBM | - TURMA CEB

Créditos: 1

Hordrio: Quartas-feiras, 14:00 as 15:00 - sera mistrada online de forma remota
Periodo de oferecimento: Todo o 22 semestre (de acordo com o cronograma)
Vagas: 30

Minimo de alunos: 4

Responsavel: Celso Eduardo Benedetti - celso.benedetti@Inbio.cnpem.br

Colaboradora: Andrea Balan Fernandes
Estudantes especiais: aceita - solicitar autorizacdo do professor responsdvel e seguir instrucées

Tema O curso abordard aspectos basicos de biologia molecular com énfase nas técnicas de clonagem, expressdo e
purificacdo de proteinas em sistemas heterdlogos. Temas a serem abordados incluem: desenho de oligonucleotideos,
estratégias de clonagem para expressao de proteinas em bactérias, células de mamiferos, insetos, leveduras e plantas;
expressdo de proteinas de membrana, sistema de mono e duplo hibrido, andlise de expressdo génica em larga escala,
estratégias de purificacdo de proteinas, purificagdo de proteinas de membrana e analise de complexos, mutagénese
sitio-dirigida, com énfase na analise estrutural e funcional de proteinas.

PROGRAMA:

11/08 Introdugio e estratégias de clonagem
Overview do curso e apresentagdo do programa (vamos ter 4 grupos de alunos)
Estratégias de clonagem e expressdo de proteinas

18/08 Sistemas de clonagem
Gateway, In-fusion, GeneArt, Topo XL, exercicios de sintese de dligos

25/08 Expressdo em procariotos
Sistema pET de expressao
Exercicio de sintese de dligos

01/09 Bioinformatica, estratégias de clonagem e expressdo de proteinas de membrana
Métodos de analise de sequéncias e avaliagao de estratégias
Estratégias para clonagem, células, complexos proteicos e fusGes

08/09 Expressdo em levedura e células de inseto
Expressao em levedura
Expressdao em células de insetos
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15/09 Sistemas de expressdo de proteinas de membrana
Principais sistemas, caracteristicas, hospedeiros

22/09 Expressao em células de mamifero
Expressdo constitutiva e induzida

29/09 Expressdo em sistema “cell-free” e exemplos de aplica¢do (Alunos — Grupo 1)

06/10 Purificacdo de proteinas
Afinidade, Gel filtracdo, Troca i0Gnica, Interacao hidrofébica

13/10 Purificacdo de proteinas de membrana
Técnicas de purificagdo, principalmente evidenciando as diferencas, detergentes e exemplos

20/10 Métodos para caracterizagio estrutural de proteinas de membranas
Apresentacao das técnicas mais usadas para a resolucdo de estruturas de proteinas de membrana, cristalografia deraios
X e Crio-microscopia eletronica.

27/10 Técnicas espectroscépicas na caracterizacdo de proteinas

03/11 Principios da técnica e uso da termoforese na analise funcional de proteinas (Alunos)
Alunos apresentam artigos sobre o tema e exemplos do uso da técnica (Grupo 2)

10/11 Mutagénese sitio-dirigida

17/11 Estudos funcionais e estruturais de proteinas de membrana
Foco em formas de estudar funcional e estruturalmente as proteinas de membrana — discussao de artigos

24/11 Apresentacao de artigos, comparacdo e discussdo de metodologias para estudos de proteinas de membrana
01/12 Interagdo proteina-proteina (Alunos)
Sistema duplo-hibrido em bactérias (Grupo 3)

Sistema duplo-hibrido CrY2H (Grupo 4)

08/12 Avaliagdo do curso

CRONOGRAMA:
Uma hora de aula por semana

BIBLIOGRAFIA:
A ser disponibilizada no periodo do oferecimento da disciplina.



NG282 - TOPICOS AVANGCADOS DO PPG-GBM Il - TURMA RVS

Tema: Anadlise de Dados Bioldgicos em R

Créditos: 3

Horario: Sextas-feiras, 9:00 as 12:00 - Google Classroom e Google Meet
Periodo de oferecimento: Todo o 22 semestre (de 13/08/2021 a 14/12/2021)
Vagas: 20

Minimo de alunos: 30

Responsavel: Renato Vicentini dos Santos

Colaborador: Lucas Miguel de Carvalho

Estudantes especiais: Ndo aceita

PROGRAMA:

A disciplina abordara conceitos basicos e avancados em analise de dados utilizando a Linguagem R. Destinada aalunos
gue tém a intencdo de analisar dados qualitativos e quantitativos como ferramenta de estudo em seus projetos de
pesquisa, mesmo aqueles que nao tenham conhecimento em programacdo. Ao final dessa disciplina, esperamos que o
aluno seja capaz de analisar seus préprios dados, aplicando testes estatisticos, produzindo gréficossimples e complexos,
aplicando andlises de classificacdo e produzindo relatérios de dados.

Os temas a serem abordados serao:
Légica Computacional

R basico

Estatistica basica

Dataframes e arquivos
Manipulacdes de datasets
Limpeza de dados

Fungdes

Dplyr e Tidyverse

Ggplot

10. Testet

11. ANOVA

12. Testes ndo paramétricos

13. Teste qui-quadrado

14. Regressdes lineares

15. Principal Component Analysis (PCA)
16. Heatmaps

17. Clustering—Parte 1

18. Clustering — Parte 2

19. Arvore de decisdo

20. Curvas ROC

21. Arvore de regressio

22. Mapas

23. Cdlculos hiper geométricos e ajuste de p-values
24. Relatério de dados

CoNoOrLODE

CRONOGRAMA: Sera disponibilizado no inicio da disciplina.

BIBLIOGRAFIA:

Wickham H, Grolemund G. R for Data Science. O’Reilly; 2017.

Kabacoff RI. R in action: Data analysis and graphics with R. Manning; 2015.Teetor P. R Cookbook. O’Reilly; 2011.

Bivand RS, Pebesma E, Gomez-Rubio V. Applied spatial data analysis with R. Springer; 2013.

STHDA: Statistical tools for high-throughput data analysis. Disponivel em http://www.sthda.com/english/Tutorials point: simply easy
learning. Disponivel em: https://www.tutorialspoint.com/r/index.htm.

Lantz, Brett. Machine Learning with R - Second Edition; Packt Publishing; 2015.
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NG282 - TOPICOS AVANGCADOS DO PPG-GBM Il - TURMA LWB

Tema: Ecologia Molecular

Créditos: 3

Horario: Quartas-feiras, 9:00 as 12:00 - Online (Google Meet e Classroom)
Periodo de oferecimento: Todo o 22 semestre (de 11/08/2021 a 14/12/2021)
Vagas: 30

Minimo de alunos: 5

Responsavel: Luana Walvarens Bergano - lwb@unicamp.br

Estudantes especiais: aceita - solicitar autorizacdo do professor responsavel e seguir instrucées

PROGRAMA:

A disciplina abordard o uso de diferentes marcadores moleculares para a caracterizacdo da diversidade biolégica em
diferentes niveis hierarquicos, contribuindo para a investigacdo dos padrdes e processos evolutivos/ecoldgicos de
populacdes naturais. Abordaremos analises de genética e gendmica de populacdes, filogeografia, identificacigomolecular
de espécies para resolucdo de incertezas taxondmicas, genética da conservacdo e filogenia. Serdo realizadas atividades
semanais (leitura de artigos e elaboracdo de resumos, exercicios praticos) e um projeto semestral.

CRONOGRAMA:

Introducdo a Ecologia Molecular; Marcadores moleculares; Sequenciamento de DNA e alinhamento; Bancos de dados;
Novas tecnologias de sequenciamento (seq capture, RAD-seq e RNA-seq — filogendmica, genémica pop e adaptacgdo);
Introducdo a Genética de PopulacGes; Equilibrio de Hardy-Weinberg; Origem da variabilidade genética e forcas
evolutivas; Estudo de uma unica populagdo; Estudo de mais de uma populagdo; Variabilidade interpopulacional,
estrutura genética, fluxo génico; Programas de analises populacionais; Filogeografia; Genética/gen6mica da
conservacdo; Abordagens moleculares na Ecologia Comportamental; Filogenia molecular

BIBLIOGRAFIA:

A ser disponibilizada no periodo do oferecimento da disciplina.
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NG296 - ESCRITA ACADEMICA - TURMA MFN

Créditos: 4

Horario: Sextas-feiras, 8:00 as 14:00 - Ambiente Virtual — Google Meet

Periodo de oferecimento: 12 metade do 22 semestre (de acordo com o cronograma)
Vagas: 40

Minimo de alunos: 10

Responsavel: Mariana Freitas Nery

Estudantes especiais: Ndo aceita

PROGRAMA:

Outline: The course is based on activities done in class and homework. Proofreading is not part of this discipline, rather
the students are going to plan, write, and revise their own text. My aim is to improve student’s writing skills,raising their
awareness about text organisation, flow and coherence. Students are going to build up their toolkit to self-improve their
skills after the course.

Main Goals
e To develop students’ ability to write appropriate and accurate scientific papers in English
e To develop effective strategies in proofreading and identifying errors
e To deepen awareness of and ability to produce appropriate academic genres
e To develop effective analysis skills to enable a better understanding of key features of scientific writing
e To encourage students to build up their own ‘phrasebook’ of high quality writing in their field of study
e To develop greater accuracy with lexico-grammatical features of scientific writing
e To help students become more independent in their approach to improving their writing skills
CRONOGRAMA:

Week 1: 13 August - Need Analysis, Characteristics of Scientific Writing, Outline of the course
Week 2: 20 August - Abstract - Planning your writing

Week 3: 27 August - Introduction - Connectors

Week 4: 3 September - Methods, Results, Discussion, Conclusions

Week 5: 10 September - Figures, Tables, Legends - Conciseness

Week 6: 17 September - Paragraphs |

Week 7: 24 September - Paragraph Il - Cohesion and Ambiguity

Week 8: 01 October - Revision, Peer analysis and improve your writing

Week 9: 08 October - Presentations and assessment

The class will be conducted from 8 am to 10 am every Friday. The remaining 4 hours will be dedicated to writing
activities.

BIBLIOGRAFIA:
Reading suggestions
O Gastel B, Day R. A. (2016) “How to Write and Publish a Scientific Paper”, 8th Edition. Greenwood.

O Schimel J. (2012) “Writing Science: How to Write Papers That Get Cited and Proposals That Get Funded”. Oxford: Oxford
University Press.

O Schuster, Ethel, Levkowitz, Haim, Oliveira Jr., Osvaldo N. (Eds) (2014) “Writing Scientific Papers in English Successfully: Your
complete roadmap”, Grafica Compacta.

Other materials will be suggested or made available (via Moodle) throughout the course.



NG300 - DO GENE AO FENOTIPO: UMA INTRODUGAO AO PIPELINE DE BIOTECNOLOGIA AVANGADA - TURMA PA

Créditos: 3

Horario: Quintas-feiras, 16:00 as 18:00 - Plataforma online (Zoom ou Google Meet)

Periodo de oferecimento: Todo o 22 semestre (de 12/08/2021 a 14/12/2021)

Vagas: 90

Minimo de alunos: 10

Responsavel: Paulo Arruda

Estudantes especiais: aceita - solicitar autoriza¢ao do professor responsavel e seguir instrucdes

A disciplina sera ministrada predominantemente em Portugués, porem teremos algumas apresenta¢des em inglés. Ela
serd ministrada por pesquisadores nacionais e internacionais associados ao GCCRC (Genomics for Climate Change
Research Center), vinculado a UMIPGenClima, Unidade Mista de Pesquisa Embrapa Unicamp.

OBSERVACAO IMPORTANTE: "Alunos Especiais devem enviar email para parruda@unicamp.br com cépia para
geerc@unicamp.br”

PROGRAMA:

Iremos abordar as etapas envolvidas no desenvolvimento de plantas com fendtipos desejados através do uso de
ferramentas de gendmica aplicada, como transformacdo genética, edicdo genémica e microbioma. Serd apresentadoo
pipeline de biotecnologia avancada que vai do gene ao trait. As aulas abordardo os temas de: selecdo de genes
candidatos por ferramentas de bioinformatica tais como GWAS, gen6mica comparativa e transcriptoma, ferramentas de
andlise de microbioma como diversidade microbiana, metagenémica e ensaios de inoculagdo, ferramentas de edi¢do
gendmica, transformacao de plantas, genotipagem, fenotipagem, experimenta¢do em campo, propriedade intelectual e
assuntos regulatorios.

CRONOGRAMA:

Cronograma sera disponibilizado no primeiro dia de aula.

BIBLIOGRAFIA:

A disciplina serd ministrada por pesquisadores nacionais e internacionais associados ao GCCRC (Genomics for Climate
Change Research Center), vinculado a UMIPGenClima, Unidade Mista de Pesquisa Embrapa Unicamp.
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NG302 - BIOLOGIA SISTEMICA E INTEGRATIVA APLICADA NA ANALISE DE DADOS MOLECULARES - TURMA MMB

Créditos: 3

Horario: Quartas-feiras, 14:00 as 18:00 - Google Classroom

Periodo de oferecimento: 22 metade do 22 semestre (de 13/10/2021 a 14/12/2021)
Vagas: 30

Minimo de alunos: 10

Responsavel: Marcelo Mendes Brandao

Estudantes especiais: Ndo aceita

PROGRAMA:

EMENTA:

O advento das tecnologias de sequenciamento de alto desempenho, também conhecido como de nova geracédo,
ocasionou a possibilidade de obtencdo de um grande volume de dados bioldgicos, com efeitos diretos no estudo que
questoes ligadas ao dogma central da Biologia Molecular. Assim, as propostas atuais de projetos de pesquisa,passaram a
incorporar questdes mais complexas, com travesses mais preditivos, descritivos e agrupando informacdes de diferentes
fontes de dados moleculares para o estudo dos sistemas e componentes bioldgicos envolvidos no projeto proposto.

Esta revolucdo na aquisicdo de dados estd sendo acompanhada de perto pela Biologia Computacional e Bioinformatica,
com o desenvolvimento de novas ferramentas estatisticas, matematicas e computacionais capazesde lidar com esses
grandes volumes de dados e a correlacdo destes com diferentes bancos de dados biolégicos.

Esta disciplina visa apresentar aos estudantes abordagens praticas de Biologia Computacional e Bioinformatica
capacitando-os para andlise qualitativa dos arquivos de sequenciamentos, proposicao de montagens de transcritos de
novo ou baseada em modelos gendmicos disponiveis, avaliacio da expressdo diferencial de genes/contigs entre
situacOes diversas e anotacdo funcional dos transcritos envolvidos na andlise.

Adicionalmente, capacitar ou atualizar os alunos na utilizagdo de ferramentas disponiveis no sistema operacional
GNU/LINUX para a execucdo de todas as metodologias apresentadas durante o curso.

In English:

The advent of high-performance sequencing technologies, also known as next generation, has led to the possibility of
obtaining a large volume of biological data, with direct effects on the studies related to the central dogma of Molecular
Biology. Thus, the current research projects proposals are able to incorporate more complex issues, withmore predictive,
descriptive elements and gathering information from different sources of molecular data for the study of biological
systems and components involved in the proposed project.

This revolution in data acquisition is being closely monitored by Computational Biology and Bioinformatics, with the
development of new statistical, mathematical and computational tools capable of handling these large volumesof data
and their correlation with different biological databases.

This course aims to present to the students practical approaches on Informational Technology, Computational Biology
and Bioinformatics enabling them to qualitatively analyze the sequencing files, proposition of de novo transcripts or
based on available genomic models, evaluation of the differential expression of genes / contigs between different
situations and functional annotation of the transcripts involved in the analysis.

Additionally, to train or update students in the use of tools available in the GNU / LINUX operating system toexecute all
the methodologies presented during the course.

PUBLICO ALVO:

Alunos de pés-graduacdo de areas afins aos tdpicos cobertos pelo curso.
Pés doutorandos com interesses ligados as abordagens analiticas apresentadas no curso



OBIJETIVOS:

1. Mostrar aos alunos como a Computacdo tem ajudado na exploracdo de dados bioldgicos;

2. Introduzir o conceito de ldgica de programacao aplicada a analise de dados moleculares;

3. Habilitar o aluno a utilizar ferramentas computacionais modernas para propor uma montagem de
transcriptomas/Genomas de novo ou baseada em modelos disponiveis. Ainda, apresentar protocolos de
anadlises destes dados;

4. Capacitar o aluno a utilizar as facilidades do sistema GNU/LINUX a seu favor, ajudando-o a responder perguntas
biolégicas, bem como, levantar novas hipoteses a serem testadas.

CRONOGRAMA:

1. Historico da bioinformatica;
2. Tecnologia de Informacdo aplicada a Biologia (BioTl)
1. Introdugdo ao uso do sistema operacional GNU/LINUX (Como usar o Linux ao seu favor);
2. Uso de gerenciadores de fila de execucdo de trabalhos computacionais;
3. Utilizacdo de DOCKER para distribuicdo e execucdo dos sistemas de analise de dados;
4. Controle de versio através do GIT;
5. Légica de programacao aplicada a Bioinformatica.
3. Biologia Molecular (Este ano o foco sera em sequenciamento de nova gerag¢ao)
1. O qué é sequenciamento de nova geragao?
2. Conceito de qualidade de bases ligado a técnicas de sequenciamento;
3. Como checar a qualidade do meu sequenciamento?
4. Biologia Computacional
1. Uso de repositdrios publicos de dados moleculares;
2. Técnicas de montagem de transcriptomas e genomas de novo;
3. Técnicas de mapeamento de leituras de sequenciamento em referéncias moleculares (Genoma e
transcriptoma);
4. Analise de expressao diferencial por RSEM e edgeR;
5. Andlise de redes de co-expressao;

6. Uso de metadados para anotacdo de sequéncias;

Obs.: Serd utilizada a estrutura do Workspaces disponibilizado pela UNICAMP e LaBIS Clould do LaBIS - CBMEG



BIBLIOGRAFIA:

Buchfink B, Xie C, Huson DH. 2015. Fast and sensitive protein alignment using DIAMOND. Nat Methods 12(1): 59-60.
Calvo B, Larranaga P, Lozano JA. 2007. Learning Bayesian classifiers from positive and unlabeled examples. Pattern
Recognition Letters 28(16): 2375-2384. Chevreux B, Pfisterer T, Drescher B, Driesel AJ, MullerWE, Wetter T, Suhai S. 2004.
Using the miraEST assembler for reliable and automated mRNA transcript assemblyand SNP detection in sequenced
ESTs. Genome Res 14(6): 1147-1159. Clarke K, Yang Y, Marsh R, Xie L, Zhang KK. 2013. Comparative analysis of de novo
transcriptome assembly. Sci China Life Sci 56(2): 156-162. Dean J, Ghemawat S 2004. MapReduce: simplified data
processing on large clusters.In. Proceedings of the 6th conference on Symposium on Opearting Systems Design &
Implementation - Volume 6. San Francisco, CA: USENIX Association. 10-10. Eddy SR. 2011. Accelerated Profile HMM
Searches. PLoS Comput Biol 7(10): e1002195. Finn RD, Bateman A, Clements J, Coggill P, Eberhardt RY, Eddy SR, Heger A,
Hetherington K, Holm L, Mistry J,Sonnhammer EL, Tate J, Punta M. 2014. Pfam: the protein families database. Nucleic
acids research 42(Database issue): D222-230. Fu L, Niu B, Zhu Z, Wu S, Li W. 2012. CD-HIT: accelerated for clustering the
next-generation sequencing data. Bioinformatics 28(23): 3150-3152. Grabherr MG, Haas BJ, Yassour M, Levin JZ,
Thompson DA,Amit |, Adiconis X, Fan L, Raychowdhury R, Zeng Q, Chen Z, Mauceli E, Hacohen N, Gnirke A, Rhind N, di
Palma F, Birren BW, Nusbaum C, Lindblad-Toh K, Friedman N, Regev A. 2011. Fulllength transcriptome assembly from
RNA-Seq data without a reference genome. Nat Biotechnol 29(7): 644-652. Haas BJ, Papanicolaou A, Yassour M,
Grabherr M, Blood PD, Bowden J, Couger MB, Eccles D, Li B, Lieber M, Macmanes MD, Ott M, Orvis J, Pochet N, Strozzi F,
Weeks N, Westerman R, William T, Dewey CN, Henschel R, Leduc RD, Friedman N, Regev A. 2013. De novo transcript
sequence reconstruction from RNA-seq using the Trinity platform for referencegeneration and analysis. Nat Protoc 8(8):
1494-1512. He JZ, Zhang Y, Li X, Shi P. 2012. Learning naive Bayes classifiers from positive and unlabelled examples with
uncertainty. International Journal of Systems Science 43(10): 1805-1825. Kadota K, Nishiyama T, Shimizu K. 2012. A
normalization strategy for comparing tag countdata. Algorithms Mol Biol 7(1): 5. Kanehisa M, Araki M, Goto S, Hattori M,
Hirakawa M, Itoh M, Katayama T, Kawashima S, Okuda S, Tokimatsu T, Yamanishi Y. 2008. KEGG for linking genomes to life
and the environment.Nucleic acids research 36(Database issue): D480-484. Kersey PJ, Staines DM, Lawson D, Kulesha E,
Derwent P, Humphrey JC, Hughes DST, Keenan S, Kerhornou A, Koscielny G, Langridge N, McDowall MD, Megy K,
Maheswari U, Nuhn M, Paulini M, Pedro H, Toneva |, Wilson D, Yates A, Birney E. 2011. Ensembl Genomes: anintegrative
resource for genome-scale data from non-vertebrate species. Nucleic acids research 40(D1): D91-D97. Koski LB, Gray
MW, Lang BF, Burger G. 2005. AutoFACT: an automatic functional annotation and classificationtool. Bmc Bioinformatics 6:
151. Kumar S, Blaxter ML. 2010. Comparing de novo assemblers for 454 transcriptome data. BMC Genomics 11: 571. Li
B, Dewey CN. 2011. RSEM: accurate transcript quantification from RNA-Seq data with or without a reference genome.
Bmc Bioinformatics 12: 323. Ludwig W, Strunk O, Westram R, Richter L, Meier H, Yadhukumar, Buchner A, Lai T, Steppi S,
Jobb G, Forster W, Brettske I, Gerber S,Ginhart AW, Gross O, Grumann S, Hermann S, Jost R, Konig A, Liss T, Lussmann R,
May M, Nonhoff B, ReichelB, Strehlow R, Stamatakis A, Stuckmann N, Vilbig A, Lenke M, Ludwig T, Bode A, Schleifer KH.
2004. ARB: a software environment for sequence data. Nucleic acids research 32(4): 1363-1371. Manning CD, Raghavan
P, Schiitze H. 2008. Introduction to information retrieval. New York: Cambridge University Press. Mlecnik B, Scheideler
M, Hackl H, Hartler J, Sanchez-Cabo F, Trajanoski Z. 2005. PathwayExplorer: web service for visualizing high-throughput
expression data on biological pathways. Nucleic acids research 33(Web Server issue): W633-637. Moreno-Hagelsieb G,
Latimer K. 2008. Choosing BLAST options for better detection of orthologs as reciprocal best hits. Bioinformatics 24(3):
319-324. R-Core-Team. 2013. R: A language and environment for statistical computing. Book R: A language and
environment for statistical computing. Supek F, Bosnjak M, SkuncaN, Smuc T. 2011. REVIGO summarizes and visualizes
long lists of gene ontology terms. PLoS One 6(7): e21800. Waterhouse RM, Tegenfeldt F, Li J, Zdobnov EM, Kriventseva
EV. 2013. OrthoDB: a hierarchical catalog ofanimal, fungal and bacterial orthologs. Nucleic acids research 41(Database
issue): D358-365. Zhou S, Liao R, Guan J. 2013. When cloud computing meets bioinformatics: a review. J Bioinform
Comput Biol 11(5): 1330002. Zou Q, Li XB, Jiang WR, Lin ZY, Li GL, Chen K. 2013. Survey of MapReduce frame operation in
bioinformatics.Brief Bioinform.



NI207 - ABORDAGEM ATUALIZADA DE TEMAS EM IMUNOLOGIA - TURMA LV

Créditos: 3

Horario: Quintas-feiras, 9:00 as 11:00 - ensino remoto

Periodo de oferecimento: Todo o 22 semestre (de acordo com o cronograma)
Vagas: 20

Minimo de alunos: 05

Responsdvel: Liana Verinaud - verinaud@unicamp.br

Estudantes especiais: aceita - solicitar autorizacdo do professor responsavel e seguir instrucées

PROGRAMA:

Aprofundar o entendimento do desenvolvimento, funcionamento e regulagdo do sistema imune. Este curso é dirigido a
alunos que ja possuem conhecimentos bdsicos de imunologia e buscam uma perspectiva avancada sobre o
conhecimento da imunologia e as pesquisas recentes, incluindo tdpicos controversos e que estdo atualmente sob
intensa investigacao.

A disciplina serd ministrada por docentes da Unicamp e contard com a participacdo de pesquisadores convidados,
internos e externos a Universidade, que ministrardo palestras.

CRONOGRAMA:
OBS.: Algumas palestras serdo ministradas em inglés

12/08 — INICIO DO CURSO / APRESENTACAO

l. REVISAO DA IMUNOLOGIA BASICA

19/08 — Mecanismos de defesa precoce e n3o adaptativos

26/08 — Mecanismos de defesa adaptativos: os linfécitos T e B

02/09 - O complexo maior de histocompatibilidade e a apresentagio de antigenos
09/09 — Mecanismos efetores humorais e celulares

16/09 — O Sistema Imune Regional

23/09 —Tolerancia e Autoimunidade

30/09 — Doencgas causadas por reagdes imunes

Il ESTRATEGIAS TERAPEUTICAS EM IMUNOLOGIA

07/10 - Desenvolvimento de Farmacos e Vacinas

14/10 — Células Dendriticas no tratamento de tumores

04/11- CAR-T cells

11/11- Regeneragdo nervosa utilizando linfécitos

18/11 — Desenvolvimento de anticorpos monoclonais terapéuticos

25/11 — Estratégias terapéuticas para combate de virus emergentes

02/12 — Abordagens atualizadas para o tratamento de doencas autoimunes

BIBLIOGRAFIA:
1. Fundamental Immunology by William E. Paul (ISBN: 0781714125)
2. Immunobiology by C. Janeway (ISBN: 0815341016)
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NI208 - TOPICOS ESPECIAIS EM IMUNOLOGIA - TURMA MAV

Créditos: 8

Horario: Tercas-feiras, 14:00 as 18:00 - online

Periodo de oferecimento: Todo o 22 semestre (de acordo com o cronograma)
Vagas: 30

Minimo de alunos: 10

Responsavel: Marco Aurélio Ramirez Vinolo - mvinolo@unicamp.br

Colaboradores: Alessandro Farias dos Santos e Rafael Elias Marques
Estudantes especiais: aceita - solicitar autorizacdo do professor responsavel e seguir instrucées

PROGRAMA:

Nesta disciplina temos como objetivo profundar o entendimento a respeito do desenvolvimento, funcionamento e
regulacdo do sistema imune. Este curso é dirigido a alunos que ja possuem conhecimentos basicos de imunologia e
buscam uma perspectiva aprofundada nas pesquisas e avangos recentes nesta area. A disciplina terd aulas tedricas
ministradas por docentes e semindrios apresentados pelos alunos de acordo com cada médulo.

CRONOGRAMA:

Bloco 1 — REVISAO DE IMUNOLOGIA
Prof. Marco Aurélio R. Vinolo
Dias 17 e 24 de agosto

Bloco 2 - IMUNOLOGIA DE MUCOSAS E INTERACZ\O MICROBIOTA-HOSPEDEIRO
Prof. Marco Aurélio R. Vinolo
Dias 31 de agosto, 14, 21 e 28 de setembro.

Bloco 3 — RESPOSTA IMUNE A ViRUS
Prof. Rafael Elias Marques
Dias 05, 19 e 26 de outubro.

Bloco 4 — ASPECTOS FUNCIONAIS DOS LINFOCITOS T CD4+ E TCD8+
Prof. Alessandro Farias dos Santos
Dias 09, 16 e 23 de novembro.

BIBLIOGRAFIA:
Artigos de periddicos na drea de imunologia, imunologia de mucosa e metabolismo.
William Paul, Fundamental immunlogy Seventh Edition
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