
PPG-GENÉTICA E BIOLOGIA MOLECULAR 
 

Disciplinas do 1º semestre/2020 e da 1ª  e 2ª metade do 1º semestre /2020 
 

 

NG110 - TÓPICOS ESPECIAIS EM GENÉTICA  -  TURMA RVS 
Tema:  Genes na história: conceitos e relações na sociedade 
 

Créditos: 4 

Horário: Quinta-feira das  14:00  às  18:00  

Local/Sala: IB-10, Prédio da CPG-IB, Bloco O - 2o piso 

Período de oferecimento: Todo o 1º semestre (de 05/03/2020 a 02/07/2020) 

Vagas: 25 

Mínimo de alunos: 5 

Responsável: Ana de Medeiros Arnt 

Estudantes especiais: aceita - solicitar autorização do professor responsável e seguir instruções  

 

PROGRAMA  E  CRONOGRAMA:  

Genes na história: conceitos e relações na sociedade. História das concepções sobre hereditariedade e 

evolução nas ciências biológicas. Genética, genes e evolução na sociedade. Teorias evolutivas e movimentos 

eugênicos e higienistas no Brasil e no Mundo. Genes, biologia e definições de seres humanos. 

 

BIBLIOGRAFIA:  

A ser disponibilizada no período do oferecimento da disciplina 

 

 
NG110 - TÓPICOS ESPECIAIS EM GENÉTICA  -  TURMA FRS 
Tema: Métodos Computacionais em Bioinformática 
 

Créditos: 4 

Horário: Segunda-feira  das  8:00  às  12:00  

Local/Sala: Sala de Treinamento 1- Embrapa Informática Agropecuária, dentro do Campus da Unicamp/Campinas 

Período de oferecimento: Todo o 1º semestre (de 02/03/2020 a 29/06/2020) 

Vagas: 25 

Mínimo de alunos: 10 

Responsável: Felipe Rodrigues da Silva 

Colaboradores: Marcelo Falsarella Carazzolle, Marcelo Mendes Brandão, Renato Vicentini dos Santos, Sérgio 

Furtado dos Reis 

Estudantes especiais: aceita - solicitar autorização do professor responsável e seguir instruções  

 

PROGRAMA:  
Alinhamento 
Montagem de genomas 
Bancos de Dados e Buscas em Bancos de Dados 
Transcriptoma 
Introdução a Biologia de Sistemas 
Análise Metagenômica e Metatranscriptômica. 
Filogenia Molecular e Filogenômica 
Bioinformática Estrutural 
 

http://www.ib.unicamp.br/pos/matricula_estudante_especial
http://www.ib.unicamp.br/pos/matricula_estudante_especial


CRONOGRAMA:  

Tópicos do programa ministrados de 2/3/2020 a 22/6/2020 

Prova final em 29/6/2020 

 

BIBLIOGRAFIA:  

A ser disponibilizada no período do oferecimento da disciplina. 

 

 

 

NG280 - TÓPICOS AVANÇADOS DO PPG-GBM I  -  TURMA MMB 

Tema: O advento das tecnologias de sequenciamento de alto desempenho, também conhecido como de nova geração, ocasionou a 

possibilidade de obtenção de um grande volume de dados biológicos, com efeitos diretos no estudo que questões ligadas ao dogma 

central da Biologia Molecular. Assim, as propostas atuais de projetos de pesquisa, passaram a incorporar questões mais complexas, 

com traveses mais preditivos, descritivos e agrupando informações de diferentes fontes de dados moleculares para o estudo dos 

sistemas e componentes biológicos envolvidos no projeto proposto. 

Esta revolução na aquisição de dados está sendo acompanhada de perto pela Biologia Computacional e Bioinformática, com o 

desenvolvimento de novas ferramentas estatísticas, matemáticas e computacionais capazes de lidar com esses grandes volumes de 

dados e a correlação destes com diferentes bancos de dados biológicos. Esta disciplina visa apresentar aos estudantes abordagens 

práticas de Biologia Computacional e Bioinformática capacitando-os para análise qualitativa dos arquivos de sequenciamentos, 

proposição de montagens de transcritos de novo ou baseada em modelos genômicos disponíveis, avaliação da expressão diferencial 

de genes/contigs entre situações diversas e anotação funcional dos transcritos envolvidos na análise. 

Adicionalmente, capacitar ou atualizar os alunos na utilização de ferramentas disponíveis no sistema operacional GNU/LINUX para a 

execução de todas as metodologias apresentadas durante o curso. 

 

Créditos: 1 

Horário: Segunda-feira  -  das   14:00  às  16:00  

Local/Sala: Auditório do CBMEG 

Período de oferecimento: 2ª metade do 1º semestre (de 07/05/2020 a 04/07/2020) 

Vagas: 20 

Mínimo de alunos: 8 

Responsável: Marcelo Mendes Brandão 

Estudantes especiais: aceita - solicitar autorização do professor responsável e seguir instruções  

 

PROGRAMA:  
1. Histórico da bioinformática; 
2. Tecnologia de Informação aplicada à Biologia (BioTI)  

1. Introdução ao uso do sistema operacional GNU/LINUX (Como usar o Linux ao seu favor); 
2. Uso de gerenciadores de fila de execução de trabalhos computacionais; 
3. Utilização de DOCKER para distribuição e execução dos sistemas de análise de dados; 
4. Controle de versão através do GIT; 

3. Biologia Molecular (Sequenciamento de nova geração)  
1. O quê é sequenciamento de nova geração? 
2. Conceito de qualidade de bases ligado à técnicas de sequenciamento; 
3. Como checar a qualidade do meu sequenciamento? 

4. Biologia Computacional  
1. Técnicas de montagem de transcriptomas e genomas de novo; 
2. Técnicas de mapeamento de leituras de sequenciamento em referências moleculares (Genoma 

e transcriptoma); 
3. Análise de expressão diferencial por RSEM e edgeR; 
4. Análise de redes de co-expressão; 
5. Uso de metadados para anotação de sequências; 

http://www.ib.unicamp.br/pos/matricula_estudante_especial


CRONOGRAMA:  
Semana 1 a 2 - Nivelamento: Sistemas operacionais, usando o Linux para resolver problemas 

Semana 1 a 2 - Nivelamento: Histórico da Bioinformática. Técnicas de lógica e programação simples para uso 

em Biologia computacional 

Semana 3 a 4 - Biologia Molecular: Dogma central e sistema de sequenciamentos de nova geração. Base 

calling e Qualidade de sequenciamento. 

Semana 4 a 6 - Biologia Computacional Teoria e prática: Técnicas de montagem baseadas em modelos e de 

novo. Uso de mapeamento de leituras de sequenciamento e métodos estatísticos para proposição de 

expressão diferencial de genes e contigs. Proposição e análise de redes de co-expressão 

Semana 7 a 8 - Biologia Computacional: Análise de metadados para anotação funcional de sequencias. 

Técnicas de Big data para identificação de alvos de interesse. 

 

Obs.: Este curso surgiu da necessidade apresentada pelos alunos para análise de dados de NGS. O curso será 
do tipo “hands on” utilizando toda a infraestrutura de servidores do Laboratório de Biologia Integrativa e 
Sistema do CBMEG. Teremos duas aulas ministradas pela Profa. Dra. Karina Lucas da Silva Brandão e pela Dra. 
Natália Faraj Murad 

 
 
BIBLIOGRAFIA:  
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2012; Clarke et al., 2013; Haas et al., 2013; R-Core-Team, 2013; Waterhouse et al., 2013; Zhou et al., 2013; Zou et al., 2013; 
Finn et al., 2014; Buchfink et al., 2015) 
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NG281 - TÓPICOS AVANÇADOS DO PPG-GBM II  -   TURMA LBK 
Tema: Teoria Sintética da Evolução e Síntese Estendida 
 

Créditos: 2 
Horário: Quarta-feira   das  14:30  às  16:30 
Local/Sala: Barracão da Genética 
Período de oferecimento: Todo o 1º semestre (de 04/03/2020 a 01/07/2020) 
Vagas: 16 
Mínimo de alunos: 4 
Responsável: Louis Bernard Klaczko 
Estudantes especiais: aceita - solicitar autorização do professor responsável e seguir instruções  
 

PROGRAMA:  
A SER DETALHADO MAIS TARDE: 
A Teoria Sinética da Evolução: 
Lei de Hardy-Weinberg. 
Forças evolutivas: seleção, mutação, migração e deriva genétiva 
A Teoria Estendida 
Plasticidade Fenotípica 
Conflito Genético 
Níveis de seleção 
Construção de nicho 
 

CRONOGRAMA:  
Quartas-feiras das 14h30 às 16h30 no Barracão da Genética 
 

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

http://www.ib.unicamp.br/pos/matricula_estudante_especial


NG282 - TÓPICOS AVANÇADOS DO PPG-GBM III  - TURMA RVS 
Tema: Sinalização Molecular em Plantas 
 

A disciplina abordará as bases moleculares dos processos fisiológicos relacionados ao metabolismo 
energético, à sinalização de hormônios, à nutrição mineral e à resposta a estresses causados por fontes 
bióticas e abióticas. Enfatizaremos as redes gênicas que permitem as plantas perceberem e responderem 
adequadamente a condições sempre flutuantes do meio ambiente. A dinâmica da disciplina será baseada em 
literatura específica e na discussão de artigos científicos recentes e revisões sobre os assuntos abordados. 
 
 
 

Créditos: 3 
Horário: Quarta-feira  -  das  9:00  às  12:00 
Local/Sala: IB-17, Prédio da CPG-IB, Bloco O - 1o piso 
Período de oferecimento:  Todo o 1º semestre (de 04/03/2020 a 01/07/2020) 
Vagas: 20 
Mínimo de alunos: 5 
Responsável: Américo José Carvalho Viana 
Estudantes especiais: aceita - solicitar autorização do professor responsável e seguir instruções  
 
 
 

PROGRAMA  E  CRONOGRAMA:  

Aula 1: Introdução aos mecanismos moleculares da percepção e transdução de sinais em plantas 

Aula 2: Componentes da percepção, transdução e resposta aos sinais ambientais 

Aula 3: Percepção e transdução de padrões moleculares associados a patógeno 

Aula 4: Mecanismos moleculares do controle do metabolismo energético em plantas: sinalização por açúcares I 

Aula 5: Mecanismos moleculares do controle do metabolismo energético em plantas: sinalização por açúcares II 

Aula 6: Uso de plantas mutantes no estudo da fisiologia molecular: mutantes para o metabolismo energético 

Aula 7: Processos fisiológicos regulados pelo relógio circadiano 

Aula 8: Primeira avaliação 

Aula 9: Base molecular das respostas ativadas por fitohormônios I 

Aula 10: Base molecular das respostas ativadas por fitohormônios II 

Aula 11: Uso de plantas mutantes no estudo da fisiologia molecular: mutantes para sinalização hormonal  

Aula 12: Genes envolvidos na nutrição mineral 

Aula 13: Métodos de biologia molecular utilizados no estudo da fisiologia 

Aula 14: Fechamento e avaliação 

 

 

BIBLIOGRAFIA:  
Buchanam, B.B.; Gruissem, W. & Jones, R.L. (Eds.). Biochemistry and molecular biology of plants.[s.l.] : Wiley Blackwell, 
2015. 
LEHNINGER, A. L.; NELSON, D. L.; COX, M. M. Principles of biochemistry. [s.l.] : New York, NY: W. H. Freeman, c2008., 
2008. 
Smith, A. M.; Coupland, G.; Dolan, L.; Harberd, N.; Jones, J.; Martin, C.; Sablowski, R.; Amey, A. Plant Biology. 1st, 
Garland Science, 2010. 
Taiz L, Zeiger E. 2006. Plant physiology, 4th edition. Sinauer Associates, Suderlands. 
The Arabidopsis Book. e-ISSN: 1543-8120. http://arabidopsisbook.org/ 
Revisões e artigos escolhidos no momento da disciplina. 
 

http://www.ib.unicamp.br/pos/matricula_estudante_especial
http://arabidopsisbook.org/


NG292 - CICLO DE SEMINÁRIOS EM BIOLOGIA MOLECULAR E CELULAR   -   TURMA MAV 
 

Créditos: 4 
Horário: Quarta-feira  das  12:00  às  14:00 
Local/Sala: Auditório 1 e 2 , Prédio da CPG-IB, Bloco O - Térreo 
Período de oferecimento:  Todo o 1º semestre (de 04/03/2020 a 01/07/2020) 
Vagas: 40 
Mínimo de alunos: 5 
Responsável: Marco Aurélio Ramirez Vinolo 
Colaboradores: Alessandro dos Santos Farias, Marcelo Alves da Silva Mori, Pedro Manoel Mendes de 
Moraes Vieira, Daniel Martins de Souza e Henrique Marques de Souza 
Estudantes especiais: aceita - solicitar autorização do professor responsável e seguir instruções  
 

PROGRAMA:  
Palestras semanais com pesquisadores referências na área de Biologia Molecular e Celular. 
 

CRONOGRAMA:  
O cronograma será informado aos alunos matriculados na disciplina no início do semestre, após a confirmação 
dos palestrantes de cada aula/semana. 

 
BIBLIOGRAFIA:  
Artigos científicos relacionados aos temas das palestras listadas no programa semestral da disciplina 

http://www.ib.unicamp.br/pos/matricula_estudante_especial

