Concurso Publico para provimento efetivo Edital UFRJ n° 54 de 30 de janeiro de 2024
Cargo de Professor da Carreira de Magistério Superior Opcao de Vaga RP-001
Bioinformatica

Centro de Ciéncias da Saude - CCS - Instituto de Ciéncias Biomeédicas
Programa de Biologia Celular e do Desenvolvimento

PROVA DIDATICA

TEMA: ABORDAGENS DIDATICAS NO ENSINO DE
BIOINFORMATICA

Cristina dos Santos Ferreira



PLANO DE AULA Edital UFRJ n° 54 de 30 de janeiro de 2024
Opcao de Vaga RP-001

Bioinformatica

GRADUACAO
Curso de Ciéncia Biologicas modalidade médica (Biomedicina)

e 3° Periodo
e Duracao: 40 a 60 minutos

TEMA: Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica

Objetivo: apresentar e discutir estratégias pedagdgicas inovadoras e eficazes para
o0 ensino da bioinformatica, considerando os desafios da interdisciplinaridade e o

perfil dos estudantes.

A aula deve proporcionar:
e Compreensao das dificuldades e oportunidades no ensino de bioinformatica.
e Conhecimento sobre diferentes metodologias didaticas aplicaveis.
e Habilidades para estruturar aulas e cursos interativos e eficientes.
e Capacitacao para integrar teoria e pratica no ensino de bioinformatica.

Cristina dos Santos Ferreira



PLANO DE AULA Edital UFRJ n° 54 de 30 de janeiro de 2024
Opcao de Vaga RP-001

Bioinformatica

ATIVIDADES DESENVOLVIDAS

Contextualizagéo - Aulas prévias ................................................................................................................. 5 minutos
Aula expositiva SODPIe O 1@ Qs ————— 30 minutos
Orientacoes sobre relatério - Praticar e relatar s 5 minutos
G00g|e Classroom ..................................................................................................................................................................................... 5 minutos

Material de apoio - Onde estudar
Atividades extra classe
Aula da semana

Destaque de partes relevantes _QUIZ ............................................................................................... 5 mlnutos

Cristina dos Santos Ferreira



Abordagens didaticas no ensino de
bioinformatica



CONTEXTUALIZACAO - AULAS PASSADAS
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CONTEXTUALIZACAO - AULAS PASSADAS

e abordagens didaticas inovadoras
 integracao de teoria e pratica
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CONTEXTUALIZACAO - AULAS PASSADAS

e abordagens didaticas inovadoras
 integracao de teoria e pratica

Aprendizagem Baseada em
Problemas (PBL)
metodologia ativa de ensino na

qual os alunos aprendem por
Bioinformatica [ €«—>» ENSINO —>» meio da resolucdo de problemas
A reais ou simulados,
desenvolvendo autonomia,
i pensamento critico e habilidades
¢ y investigativas.
« Biologia ormagao
o Ciéncia da Computagao
o Estatistica l
Y
Linguagensﬂde <— andlise 3 FUGHSSIBAAL @ 1. Aprendizagem centrada no aluno;
Piogicificfdo merpretagao pesquisadores 2. Problemas como ponto de partida;
‘ 3. Aprendizagem colaborativa,;
Dados biolégicos 4. Papel como mediador de aprendizagem;
Tecnologias de ‘ 5. Interdisciplinaridade;
sequenciamento 6. Ciclo continuo de aprendizagem

Bancos de dados
gendmicos
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CONTEXTUALIZACAO - AULAS PASSADAS

ABORDAGENS Uso de laboratérios virtuais e simulagoes;

e abordagens didaticas inovadoras
 integracao de teoria e pratica

—>» Aulas Interativas e Ferramentas Computacionais;
Incorporacao da Inteligéncia Artificial (1A).

A

i

« Biologia
o Ciéncia da Computagao
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programacao
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Aprendizagem Baseada em
Problemas (PBL)
metodologia ativa de ensino na
qual os alunos aprendem por

—>» meio da resolucdo de problemas
reais ou simulados,
desenvolvendo autonomia,
pensamento critico e habilidades
investigativas.

l

1. Aprendizagem centrada no aluno;
2. Problemas como ponto de partida;
3. Aprendizagem colaborativa,;

4. Papel como mediador de aprendizagem; (_.
5. Interdisciplinaridade;

6. Ciclo continuo de aprendizagem

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



ABORDAGENS

. . . Aulas Interativas e Incorporacao da
Laboratorios virtuais e . e
, . Ferramentas Inteligéncia Artificial
simulacoes L .
Computacionais (IA) no ensino
, o , , . , Pode otimizar a aprendizagem,
Ambientes digitais que permitem A interatividade no ensino da . s P .
. . N facilitar a analise de dados
aos alunos executar analises bioinformatica melhora a ,
E . , . , complexos e personalizar a
bioinformaticas por meio de compreensao de conceitos .
, experiéncia dos alunos
plataformas online, sem complexos, tornando o
necessidade de instalacao local aprendizado mais dindmico e
de softwares engajador.

LIMITACOES
FUTURO

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



ABORDAGENS

| aboratorios virtuais e
simulacoes

Ambientes digitais que permitem
aos alunos executar analises
bioinformaticas por meio de

plataformas online, sem
necessidade de instalacao local
de softwares

Aulas Interativas e
Ferramentas
Computacionais

A interatividade no ensino da
bioinformatica melhora a
compreensao de conceitos
complexos, tornando o
aprendizado mais dindmico e
engajador.

Incorporacao da
Inteligéncia Artificial
(IA) no ensino

Pode otimizar a aprendizagem,
facilitar a analise de dados
complexos e personalizar a

experiéncia dos alunos

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



ABORDAGENS

Aulas Interativas e Ferramentas Computacionais

Aprendizagem
Baseadaem
Projetos (ABP)

Analisar um dataset de Criar um pipeline para

RNA-Seq para identificar analise de variantes
genes diferencialmente genéticas utilizando
expressos em um estudo Python e R.

sobre cancer

BENEFICIOS

Gamificacao

Plataformas como Simulacao de docking
Rosalind oferecem molecular para prever a
problemas de interacao de proteinas
bioinformatica com niveis com farmacos.
progressivos.

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica




ABORDAGENS

Incorporacao da Inteligéncia Atrtificial (I1A) ao ensino

Plataformas S
Chatbots e i Ambientes de automatizada de
: , : adaptativas de : ) ..
Assistentes Virtuais ) simulacao codigos
ensino . . .
bioinformaticos
Um chatbot treinado para Plataformas como Cell Collective usa lApara  Sistemas de avaliacao
responder sobre bancos Coursera e Khan Academy simular vias metabolicase automatica para codigo
de dados gendbmicos ou usam IA para personalizar processos celulares em Python/R em analises
ferramentas de analise trilhas de aprendizado. bioinformaticas

bioinformatica

BENEFICIOS

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

LABORATORIOS SIMULACOES

Ambientes digitais que permitem executar analises por meio de
plataformas online, sem necessidade de instalacao local de softwares.

Modelos e algoritmos que reproduzem processos bioldgicos, como

expressao génica, montagem gendmica e interacao proteina-proteina.

Softwares e ferramentas online que fornecem poder computacional
para analise de dados biologicos

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

APRENDIZADO ATIVO —RESOLUCAO DE PROBLEMAS

Plataformas virtuais permitem que os alunos realizem analises

bioinformaticas em ambientes controlados;

Proporcionam experiéncias praticas sem a necessidade de

infraestrutura local avancada;

Reduz custos associados ao ensino pratico.

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



1. LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

VANTAGENS DO USO

testar hipoteses e visualizar
em tempo real

INTERACAO E
EXPERIMENTACAO
SEGURA

REDUCAO DE equipamentos e
CUSTOS reagentes

praticar de ACESSO
qualquer lugar REMOTO

APRENDIZADO

INTEGRACAO COM

explorar
o BASEADO EM CURSOS ONLINE ensino a distancia
analises de
PROBLEMAS e 0 aprendizado
problemas P

reais autodirigido

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULAGCOES

PRINCIPAIS PLATAFORMAS E SOFTWARES PARA LABORATORIOS

VIRTUAIS EM BIOINFORMATICA

Simulacdes e Analises Gendmicas
Galaxy Project (usegalaxy.org);

NCBI BLAST (blast.ncbi.nlm.nih.gov);
Ensembl Genome Browser (ensembl.org);

UCSC Genome Browser (genome.ucsc.edu)

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica
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1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULAGCOES

PRINCIPAIS PLATAFORMAS E SOFTWARES PARA LABORATORIOS

VIRTUAIS EM BIOINFORMATICA

Simulacoes e Analises GenOmicas Ferramentas de Ensino Interativo
Galaxy Project (usegalaxy.org); Labster (labster.com);
NCBI BLAST (blast.ncbi.nlm.nih.gov); Biovia Discovery Studio (3ds.com);

Ensembl Genome Browser (ensembl.org);

UCSC Genome Browser (genome.ucsc.edu)
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1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULAGCOES

PRINCIPAIS PLATAFORMAS E SOFTWARES PARA LABORATORIOS

VIRTUAIS EM BIOINFORMATICA

Simulacdes e Anéalises Gendmicas Ferramentas de Ensino Interativo

Galaxy Project (usegalaxy.org);
NCBI BLAST (blast.ncbi.nlm.nih.gov);
Ensembl Genome Browser (ensembl.org);

UCSC Genome Browser (genome.ucsc.edu)

Modelagem e Simulacbes Computacionais

Rosetta Commons (rosettacommons.org);

Cell Collective (cellcollective.org);
UCSF Chimera (https://www.cgl.ucsf.edu/chimera)

Labster (labster.com):

Biovia Discovery Studio (3ds.com);

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica
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1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULAGCOES

EXEMPLO DE APLICACAO

Analise de dados

reais
Trabalhar com dados Testar hipoteses sobre  Capacitacao em pipelines Exploracao de vias
genémicos e doencas genéticas e computacionais para metabolicas e redes de
transcriptbmicos para evolucao molecular. pesguisa biomédica regulacao génica
identificacao de padroes
biologicos.

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULAGCOES

EXEMPLO DE APLICACAO

Analise de dados
reais

Trabalhar com dados Testar hipoteses sobre  Capacitacao em pipelines Exploracao de vias
genémicos e doencas genéticas e computacionais para metabolicas e redes de
transcriptbmicos para evolucao molecular. pesguisa biomédica regulacao génica
identificacao de padroes
biologicos.

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

EXEMPLO DE APLICACAO - ANALISE DE DADOS REAIS

Analise de Variantes genéticas a partir de dados de Exoma

Ensinar alunos a Importacao de rlunee 3
Ensembl - VEP compreenderao
identificar variantes dados (VCF); como interpretar
patogénicicas Processamento variantes
g UCSC genome O = patogénicas como
utilizando dados B ear isualizacao e potencial
reais. integracao biomarcador.
v y y v

Abordagens didaticas no ensino de bioinformatica



1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

Analise de Variantes genéticas a partir de dados de Exoma
Ensembl Genome Browser (ensembl.org)

UCSC Genome Browser (genome.ucsc.edu)

v @l Ensembl genome brow: x - B X ~ @l Variant Effect Predictor  » B UCSC Cenome Browser | % + - 2 x

& =+ @& (i) ememblogindexhtmi BB« &G C ¢ @ O} R T « 3 © % genomeucscedu |y & & ¢ O 4L @

SNTH CAUT Bememes SPT0IR

Genome Browser

Dowmnloads

Ensembl is a genome beowser for vertebrate genomes that supports
Tools BioMart = ELASTIBLAT = Variant Effect Predictor = research in comparativee genomics, evolution, e HUeNCE varianon and

5 ; E
transcriptional regulation. Ensembl annotate genes, compates multiple
Al tools Export custom datasets from Search our genomes for your DNA Analyse your own variants and alignments, predicis regulatary function and collects disease data.
Ensembl with this data-mining ool of protein sequence predict the funclional CONSequences Ensembl toods include BLAST, BLAT, BioMart and the Varian Effect
of kRown and Unknown vanants Predictor (VER) for all suppoited species,

Ensembl Release 113 (October 2024)

& [ntegration of IncRNA transcripts from the Capture Long-read
Search Sequencin g (CLS) project

Try our new | == :
clinical tutoriall g@ Search genes, data, help docs and more... |Sean:h|

& Additional breeds available for Capra hircus (Goat), Owis anes

All species v | for (Sheep), and Sus scrofa (Pig)
» Ensembd VEP now supports the GENCODE Primary transcript set
e.. BRCAZ or rat 5:62707383-63627669 or rs699 or cor BEar anaas - Regulab{:ry.lanno‘.aum updates for Homo sapiens (Human) and )
S Mus musculus (Mouse) E ¥ Genome Browser - Interactively visualize genomic data Dec. 20, 2024 - NCBI Gene Orthologs track available for hg38, mm38, danRer11, ca...
Mong rilease news B on our blog = BLAT - Rapidly align sequences to the genome Dec. 10, 2024 - DECIPHER Population CNVs track for Human (hg19/hg38)
All genomes T — Ensembl Rapid Release = In-Silico PCR - Rapidly align PCR primer pairs to the genome Mov. 8, 2024 - New GENCODE gene tracks: Human Va7 (hg19/hg38) - Mouse M36
[~ semcta - = — ¥ Table Browser - Download and filter data from the Genome Browser Mov. 4, 2024 - GIAB Problematic Regions tracks for human (hg38 and hs1)
m GRCh3s p14 New genome assemblies are now being released 1o the u LiftOver - Convert genome coordinates between assemblies Cct, 23, 2024 - New GENCODE gene tracks: V47 (hg38) - VM36 (mm3g)
Ensembl Beta site . ~
—— ® REST API - Returns data requested in JSON format i
Pig breeds Sl ygsing, GRCHAT? All Rapsd Release data, including release 65, has been uploaded 5" . . Oct. 9, 2024 - CADD v1.7 and ClinGen CSpec for hgl% and hg3g o
Pig reference genome ar nd 20 additional breads imo the iy Ensemi Beta site, = B Variant Anhotation Integrator - ANNOtate genomic variants

O Ensembl Genome Browser é uma plataforma online O UCSC Genome Bowser fornece um ambiente interativo
que fornece acesso a dados genémicos, anotacao para explorar informagodes gendmicas, incluindo genes,
funcional de genes e variantes genéticas, auxiliando variantes genéticas, regioes regulatorias e outros
pesquisadores na interpretacao de dados bioldgicos. elementos funcionais do DNA
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1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

Ensembl Genome Browser

(ensembl.org)

arquivo VCF
(variant call format)

VEP (Variant Effect
Predictor)

o

Predicao de
deletério patogenicidade

b?mgno “< e PolyPhen
Incerto e SIFT
e CADD

ENSEMBL >

» Download
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1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

Ensembl Genome Browser

VEP interfaces

(ensembl.org)

Web interface

# Point-and-click interface
& 5Suits smaller volumes of data

@ Documentation

Command line tool

>

& More options and flexibility
& For large volumes of data

@ Documentation

REST API

relst

& Language-independent API
s Simple URL-based queries

@ Documentation &

Launch
lf&_fﬂ

-

| Clone from GitHub
th Download (zip) &
| Pull Docker image from DockerHub =

&) VEP REST API
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1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

Ensembl Genome Browser

(ensembl.org)

Job details

Summary statistics =

Category
Variants processed

Variants filtered out
Movel [ existing variants
Overlapped genes
Overlapped transcripts

Count
244

0

0 (0.0) / 244 (100.0)
187

1271

Overlapped regulatory features 11

rcnnsequenoes (all)

-

intron_variant: 21%
downstream_gene_variant: 14%
synonymous_variant: 12%
NMD_transcript_variant: 10%
missense_variant: 9%
upstream_gene_variant: 8%
non_coding_transcript_exon_variant
non_coding_transcript_wvariant: 5%
3_prime_UTR_variant: 5%

Others

Coding consequences

@ synonymous_variant: 57%
' missense_variant: 4294
© start_lost: 1%

@ stop_gained: 0%
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Ensembl Genome Browser

(ensembl.org)

17 Download
Job details B

All: VCFEVEP TXT
BioMart: Variants & Genes

Summary statistics =

PR
Category Count Consequenc Scroll to see more columns »
Variants processed 244 Show/hide columns (13 hidden)

Variants filtered out 0 l N
Movel [ existing variants 0(0.0) f 244 (100.0)

Gene Feature Feature Exon
overt genes 157 / Symbol e type  Feature ~  Biotype =~ Exon
Overlapped transcripts 1271 4‘

Overlapped regulatory features 11 rs2997211  10:28089829- C missense_variant MPP7 ENSG00000150054 Transcript ENST00000337532.9 protein_coding 13/18
28089829
— rs2997211 10:28089829- C missense variant MPP7 ENSGO0000150054 Transcript ENSTO0000375719.7 protein_coding 14/19
_ 28089829
rs2997211 10:28089829- C missense variant MPP7 ENSGO0000150054 Transcript ENSTO0000375732.5 protein_coding 1217
28089829
rs2997211 10:28089829- C missense variant MPPT ENSGO0000150054 Transcript ENSTO0000441595.2 protein_coding T2
28089829
rs2997211 10:28089829- C missense variant, MPPT ENSGO0000150054 Transcript ENSTO0000496637.6 nonsense_mediated _decay 11716
28089829 | NMDtranscript_variant
rs2997211 10:28089829- C missense variant MPPT ENSGO0000150054 Transcript ENSTO0000683449.1 protein_coding 1217
28089829
rs1247696 10029533103- T missense variant SVIL ENSGO0000197321 Transcript ENSTOO0D00355867.9 protein_coding 8/38
29533103
rs1247696 10029533103- T missense variant SVIL ENSGO0000197321 Transcript ENSTO0000375398.6 protein_coding a8/37
209533103

| 151247696 10:29533103- T Iinl.rr.'.ln variant SVIL ENSGOOO00197321 Transcript ENSTO00003/5400.7 protein_coding =
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UCSC Genome Browser

(genome.ucsc.edu)

arquivo BED
(Browser Extensible Data)

UCSC » Custom tracks

-

Visualizacao dos
variantes

Integrar dados
fenotipicos E < Integrar dados de
diferentes bancos
Jf de dados

Download _




1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

UCSC Genome Browser

(genome.ucsc.edu)

I ——————I - 11
T TN et I TN TTTIRITTIRITTITS 1
I I m- 11
NI ———————————1I R 1

Fef

Gene Expression in 54 tissues from GTEx RNA-seq of 17382 samples, 948 donors (W8, Aug 2019)

ENCODE Candidate Cis-Regulatory Elements (cCREs) combined from all cell types

ENCODE cCREs
Reference Assembly Fix Patch Sequence Alignments
ClinVar Short Variants < 50bp
T=C| A=C|
A=G|
G=A |
visualizagao de variantes analisados no VEP
rs2230396_ITGE1

Clin/ar Mumber Variants == Me 2 items
Merged 2 items
ClinVar SMVs submitted interpretations and evidence
P
LP
, , VUS L] U T ]
ClinVar int

inVar interp B ®

B
| - Phenotype and Literature Refresh

& OMIM AbSplice Scores New W CADD 1.7 ™ Cancer Gene Expr New M ClinGen # = ClinGen ™ ClinVar Variants
show_v nge v CNVs
® Constraint scores @ Coriell CNVs B COVID Data New B DECIPHER ™ Development ™ Dosage Sensitivity

Delay

™ PanelApp

Orphanet

GenCC Gene Interactions

HGMD public

(O™ REVEL Scores ™ SNPedia

UniProt Variants

Variants in Papers




1.LABORATORIOS VIRTUAIS E SIMULACOES

PRATICAR E RELATAR

arquivo VCF
(variant call format)

’———~\

VEP (Variant Effect
ENSEMBL 7 Predictor)
( i
Predicdo de
deletério patogenicidade
bfenlgno 7 e PolyPhen
Incerto e SIET
e CADD
-

»  Download .‘

arquivo BED
(Browser Extensible Data)

UCSC —> Custom tracks

-

Visualizacéo dos

variantes
Integrar dados :
fenotipicos 3 Integrar dados de
diferentes bancos
l de dados
-

Download

Faca um relatorio indicando quais as
possiveis variantes patogénicas
presentes no dataset analisado.

Considere as plataformas e softwares
listados nesta aula para indicar quais
analises adicionais podem ser feitas
com este dataset. Apresente as
potenciais aplicacoes.



MATERIAL COMPARTILHADO

 AULA DE HOJE

« ROTEIRO DE ACESO AOS
WEB BROWSERS

e INSTRUCOES PARA
RELATORIO R TII Y —

e ARQUIVOS PARA ANALISE adhwhia 3
(DATASETS) g S

Proximas atividades e

P M AT E R | A L P A R A |_ E I -I- U R A e e s - :i Bem-vindos{as) & disciplina de Introdugio & Bisinformatical

prodima semana

Meste curso, exploraremos o8 fundamentos da bisinformética e suas aplicacies na drea biomédica, wtilizando abordagens

Ver tudo didaticas inovadoras para facilitar o aprendizado. Serao abordados conceitos essenciais de gendmica, transcriptémica e
andlise computacional de dados biolégicos, com énfase no uso de ferramentas computacionais e metodologias interativas,
como aprendizado baseado em problemas (PEL), simulagdes virtuais e integragao enire teoria e pratica.

Codige da turma

#* 0 que vocé aprendera?

%4 Fundamentos da bicinformatica e sua importancia na biomedicina
"4 Métodos computacionais para andlise de sequéncias genéticas
("4 Uso de ferramentas como NCBI, Ensembl & Galaxy

("4 Aplicacao da inteligéncia artificial e aprendizado de maguina no ensing de bicinformatica

Copilar link do
convite

Curso de Cléncla Blolégicas modalida médiea (Blo... o




MATERIAL COMPARTILHADO

« AULA DE HOJE

« ROTEIRO DE ACESO AOS
WEB BROWSERS

e« INSTRUCOES PARA
RELATORIO

e« ARQUIVOS PARA ANALISE
(DATASETS)

e MATERIAL PARA LEITURA

(3 AULA- Abordagens Didaticas no Ensino de
Bioinformatica

Cristina Ferreira - Ontem (editado: Ontem)

Apresentacao de slides da aula de 30 de Janeiro de 2025.
Tema: Abordagens Diddticas no Ensino de Bioinformatica

AULA DE BIOINFO - 30 DE J...
PDF

2 Comentérios da turma

‘ Adicionar comentarnio para a turma...



MATERIAL COMPARTILHADO

e AULA DE HOJE () MATERIAL PARA ATIVIDADES DA SEMANA
Cristina Ferreira - Ontem (editado: Ontem)
« ROTEIRO DE ACESO AOS S -

W E B B R O WS E R S | — Documento contendo a estrutura e as diretrizes para a escrita, incluindo os topicos que devem ser abordados.
& — Apostilas, artigos cientificos e apresentacdes utilizadas durante a aula para embasar suas andlises e
discussdes.

° I N S T R U C O E S PA RA ili;;:;@ﬂqﬁes coletadas ao longo das atividades praticas, como tabelas, graficos e sequéncias genéticas, quando

m - Softwares ou plataformas utilizadas durante a atividade, como Galaxy, UCSC Genome Browser, Ensembl, ou

R E LATO R I O linguagens de programacao (Python/R).
4 — Diretrizes para a padronizacdo do relatdrio, incluindo regras de citacdo, estrutura textual e formatagao geral.

& - Arguivos de referéncia para auxiliar na organizacdo e apresentagie do relatdrio.

o A R Q U I VO S PA RA A N A L I S E E;ﬁﬂ}q:;s:ﬂ:;;:risal todos os materiais antes de iniciar o relatdrio e utilize 08 recursos disponiveis para

Se tiver dividas, estou & disposicdo para ajudar. Bom trabalho! &

(DATASETS) =

L

Mapa Mental_ensembl.png ~ | Mapa MentalUCSC.png
Imagem Imagem

e MATERIAL PARA LEITURA
Rotelro de acesso aos web ... e e - Variantes_aula_bloinfoe_para...
PDF Texto

Variantes para_relatorio de ..
Texto



MATERIAL COMPARTILHADO

* AULA DE HOJE ROTEIRO RELATORIO DE ATIVIDADES
e ROTEIRO DE ACESO AOS Laboratorios Virtuais e Simulacoes

Cristina Ferreira - Ontem (editado: Ontemn)

WEB BROWSERS 100 pontos Data de entrega: 13 de Jan. de 2026
o |NSTRUGOES PARA mﬁfgﬁsﬁmcmtﬁilﬂmmjﬁmnsam—t:t:s-unu
REL ATO RI O RELATORIO DE ATIVIDADES

PRATICANDO e RELATANDO

PS ARQU'VOS PARA ANALISE Base na aula 2 — Aplicada em 30 de janeiro de 2025

Tema de aula: Abordagens didaticas no ensino de Bioinformatica

( D A T A S E T S ) Titulo: Laboratorios virtuais e simulagoes
e MATERIAL PARA LEITURA

Para a elaboracao do relatdrio, € essencial que vocé tenha acesso aos seguintes materiais:

' — Documento contendo a estrutura e as diretrizes para a escrita, incluindo os topicos que devem ser abordados.
¥ - Apostilas, artigos cientificos e apresentagdes utilizadas durante a aula para embasar suas andlises e
discussoes.

# - Informacdes coletadas ao longo das atividades praticas, como tabelas, graficos e sequéncias genéticas, quando
aplicavel.
m - Softwares ou plataformas utilizadas durante a atividade, como Galaxy, UCSC Genome Browser, Ensembil, ou
linguagens de programacao (Python/R).

# - Diretrizes para a padronizacdo do relatdrio, incluindo regras de citacdo, estrutura textual e formatacdo geral.

sk — Arquivos de referéncia para auxiliar na organizacdo e apresentacdo do relatorio.



MATERIAL COMPARTILHADO

@ == Artigos para Leitura e Referéncia :
e AULA DE HOJE Cristina Ferreira - 00:18

¢ R O T E I R O D E A C E S O A O S Mesta segdo, vocé encontrard uma selecdo de essenciais para aprofundar os conceitos abordados na disciplina. Os

textos selecionados oferecem uma base tedrica solida e exemplos praticos sobre temas relevantes da bioinformatica.

WEB BROWSERS +

Artigos cientificos sobre bioinformatica aplicada a biomedicina

® ~ RevisOes e estudos de caso sobre andlise gendmica e transcriptdbmica
l N S T R U C O E S PA RA Publicagdes sobre metodologias computacionais e ferramentas bioinformaticas
Leituras complementares para discussao em sala

RELATORIO ;

Leia atentamente os artigos e faga anotacdes dos principais pontos.

e AR Q U | VO S PARA AN A | | S F Ell Utilize as informagdes para embasar suas atividades e relatérios.

Selecione contelidos de interesse para futuras pesquisas e estudos.

( DATAS ETS) E‘t-timrer duvidas ou sugestdes de leituras adicionais, compartilhe! &
e MATERIAL PARA LEITURA ———1 N s pat S o1, introducso a Bioinformét._

2} Comentarios da turma
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E e Vamos responder 3 perguntas sobre
.t-r -

a aula de hoje

e Calma é rapido!

It. :
. h‘l

EI!-:-.

https://www.menti.com/alajm2g2hw2t

e Vocé ja vai poder almocar!

e Resultado no Classroom




IMPORTANTE SABER

Join at menticom | use code 56612391 i Mentimeter

Laboratérios virtuais e simulacdes

Quais as principais abordagens diddticas para o ensino de Bioinformdtica?

00:15

Tecnicaos de Audas Interoties & Inconponocoo do Linguogem die Loboratonos virfuais
sequenCiamento Ferramentos Inteligéncio Artificial progromagao em R e simuloghes
massive em paraledo Computacionos {1A) noensino
de DA e RMA




IMPORTANTE SABER

Join at menti.com | use code 56612391 i Mentimeter

Quais itens sdo considerados vantagens do uso de laboratdérios virtuais?

o Interac&o e experimentacdo
segura
Alto custo de manutencéo

. Acesso remoto

. Necessidade de treinamento
intensivo

Impact

Effort




IMPORTANTE SABER

Join at menticom | use code 56612391 s Mentimeter

Quais séo webBrowsers para andlise de dados de sequenciamento?

UCSC
RNA-seq

Inteligéncia Artificial

0.0




Proxima aula: Aulas Interativas e Ferramentas
Computacionais

Entrega do relatorio: em 2 semanas

OBRIGADA!



