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Introducao (definicao, origem e aplicacoes);
Desafios no ensino de bioinformatica;
Praticas comuns de ensino em bioinformatica;
Metodologias ativas;

Aprendizagem assistida por tecnologia.



INTRODUCAO




O QUE E BIOINFORMATICA?
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DEFINICAO

: L ENGINEERING " CHEMISTRY
= Campo interdisciplinar. P
= Desenvolvimento e aplicacao de ferramentas BIOINFORMATICS |
para gerenciamento, analise e interpretacao
de dados bioldgicos.
= Forma de experimentacao: in silico. STATISTICS BIOLOGY

https:/sjpl.bibliocommons.com/events/5f3c7a79773d7e0304ce5f88



ORIGEM

. 1960’: Atlas of Protein Sequence and Structure (Margaret
Dayhoff);

. 1970’: Emerge da necessidade de armazenar e interpretar
dados de sequenciamento de DNA na década (12 gen.);

. 1990’: Surgimento do termo bioinformatica;

THESS. - /%
HUMAN

. 2000’s: Consolidacéo: S
GENOME .

*  Projeto Genoma Humano (1990-2003);

. Sequenciamento de nova geracédo (NGS);

. Avancos no processamento computacional.



PRINCIPAIS APLICACOES

= Construcao de banco de dados biologicos;
= Montagem de genoma,; @
= Analise de sequéncias;  e— <

= Filogenética;

= Bioinformatica estrutural; -m-

= Analise da expressao génica; !

= Andlise genética e populacional; I

= Biologia de sistemas; @"‘

= Bioinformatica de imagens;
" P I a-n ej am e n to d e fé-r m aCOS . http://www.support.illumina.com/content/illumina-marketing/en/informatics/specialized-

bioinformatics-applications.html



PRINCIPAIS
DESAFIOS NO

PROCESSO DE
APRENDIZAGEM

Campo interdisciplinar;
Publico-alvo com formacao heterogénea;
Deficiéncia na formacao previa;

Equilibrar o conteddo para diferentes perfis;

4 < R

Bidlogo Cientista da
computacao



= Rapida evolucao da area;

OUTROS o o
= Desatualizacao/descontinuacao de ferramentas e

D ESAF | OS N O protocolos;

PROCESSO DE
APRENDIZAGEM = Reduzida disponibilidade de materiais didaticos

prontos (e.g. livros textos).




COMO ENSINAR
BIOINFORMATICA DE FORMA
EFICIENTE?




INTENSO DEBATE NA LITERATURA...

= “Um curriculo para bioinformatica” — Altman (1998);
» “Educacao em bioinformatica: perspectivas e desafios” — Ranganathan (2005);

» “Uma perspectiva global sobre a evolugao das necessidades de treinamento em bioinformatica e
ciéncia de dados.” — Attwood et al. (2019);

= “Conceitos Interdisciplinares e Transferiveis na Educagao em Bioinformatica” — Johnston, Slater e
Cazier (2022);

» “Grandes Desafios na Educacao e Formacao em Bioinformatica” — Isik et al (2023).



PRATICAS COMUNS DE
ENSINO EM
BIOINFORMATICA




AVALIACAO

DIAGNOSTICA
INICIAL —
IDENTIFICACAO
DE LACUNAS

Questdes basicas de conhecimento prévio dos alunos em
biologia, programacao e estatistica;

» Biologia molecular (e.g., estrutura do DNA, transcricéo e
traducéo, sequenciamento);

» Programacéo (e.g., estrutura de dados, logica de
programacao, sintaxe basica);

» Estatistica (e.g., conceitos de média, desvio padrao,
distribuicdo normal).

|dentificar a formacao académica prévia dos estudantes;

Mapear o quadro de disciplinas cursadas;

Google Forms Microsoft Forms
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NIVELAMENTO
INICIAL



NIVELAMENTO INICIAL

Fundamentos em Biologia Molecular:

 Tedrica:Aulas, videos explicativos, estudos dirigidos, livro texto e leitura complementar;

» Conteldo: Estrutura e funcao de DNA, RNA e proteinas; replicacao, transcrigao e tradugao; conceitos de
genética e genomica, métodos de sequenciamento.

Introducao a Programacao:

 Tedrico-pratico: Aulas teoricas atreladas a pratica com exercicios de programagao;

» Conteldo: Logica de programacgao, sintaxe basica, estruturas de dados (listas, dicionarios, arrays), e nogoes
de manipulagao de arquivos de texto, ambiente Linux.

— Estatistica Basica:

 Tedrico-pratico: Aulas teoricas atreladas a praticas com uso de ferramentas em Python;

* Conteldo: Conceitos de probabilidade, distribuicoes estatisticas, testes de hipdteses, e nogoes de analise
exploratoria de dados (revisao).




CURVA DE APRENDIZADO

Platd

= |nicio dificultado:

= Ambiente de aprendizado eficiente;
Aprendizagem

acelerada
= Ferramentas low-code e no-code;

= [nterface grafica;

= Foco na aplicacao pratica; Infcio lento

Proficiéncia

= Motivacédo e engajamento.

Numero de tentativas durante o aprendizado



Atividades praticas:

learning by doing;

Laboratérios multiusuarios:
e.g., LIGs (UFRJ).




UniProt 3
o0

PDB

=
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INTRODUCAO AOS PRINCIPAIS BANCOS DE DADOS




LINGUAGENS DE PROGRAMACAO E SCRIPT PRINCIPAIS

Versatil, facil aprendizado e amplo Rico ecossistema para analise de Essencial para automagao de
suporte dados genomicos tarefas e manipulagao de strings em
Biopython Bioconductor Linux:

Analise de dados de ® AquiVOS FASTA ou FASTQ

sequenciamento de DNA,RNA e
proteinas.



ABORDAGENS
DIDATICAS EM
BIOINFORMATICA




Metodologias ativas:

FORMAS DE TRANSMISSAO DE

INDICE DE RETENGCAO CONHECIMENTO
DO CS’{NHECIMENTO

Discutir, praticar e ensinar;

Aprendizado autbnomo e Assistir uma palestra

participativo;

Leitura

Estimulam_ o pensamento
critico e a iniciativa;

Utilizando recursos audios-visuais

Demonstrag¢ao

Alunos no centro do

processo de aprendizagem; Discussdes em grupo

Praticando o conhecimento

Construir o conhecimento.

-,

.

, Ensinando os outros

https://www.researchgate.net/publication/326642446_A_Cultura_Maker_em_Prol_da_Inovacao_nos_Sistemas_Educacionias/figures?lo=1
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METODOLOGIAS ATIVAS COM APLICACAO EM BIOINFORMATICA

1. Aprendizagem baseada em projetos;

2. Sala de aula invertida; \ ' /
3. “Gamificacdo’; - @ -

V4 N\
4. Estudo de caso; ) 2

> Seminarios; — Complementares

6. Discussoes dirigidas.

—_—

22



1. APRENDIZAGEM BASEADA EM PROJETOS

( ) ( ) (
Formacéo dos Problemas Pesquisa e
grupos : Coleta de
heterogéneos reais Dados
. J . J .
( ) ( ) (
Revisao por e Analise de
Pares SUPEEEE Dados
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2. SALA DE AULA INVERTIDA

, Antesdaaula | Duranteaaula | Depoisdaaula
= Conteudo A :

tedrico; Prepara Compartilha Esclarece i Avalia e decide
» Tutoriais: conteido | comos alunos & davidas ' por novo topico
= Pratica — g »))—" < % - >l i
simplificada. Realizam !
Professor atwndades
, 8 ‘ g pratlcas 2
!
3 Todos
B88 ! i
Alunos | |
Acessam . . Revisam
contetudo conteudo

24
https://www.researchgate.net/publication/322567566_Sala_de_aula_invertida_investigacao_sobre_o_grau_de_familiaridade_conceitual_teorico-pratico_dos_docentes_da_universidade/figures?lo=1



SALA DE AULA TRADICIONAL vs SALA DE AULA INVERTIDA

Aula

.

Exposicao de
conhecimento

J

Casa

r

.

Tarefa pratica
supervisionada

~

J

Dever de casa

ACesso a
material
didatico
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3.“GAMIFICACAO”

Aplicacédo de elementos de jogos;

= Desafios de bioinformatica (e.g. alinhamento de
sequéncia);

= Recompensa atribuida;

= Estimula a competi¢&o/colaboracao; https://kahoot.it/
= Fornecer feedback imediato;

¢ Quizzes interativos: Kahoot!

26

» Modelagem molecular (FF-UFRJ)


https://kahoot.it/

KAHOOT!

What percentage of teens said that it's important for them to follow the news and current
events?

o

Answers

What is the name of this platform? g
v3
[ A J§ & | [ =]
M & kahoot.it CGame PIN: 7292927
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Atrair

atencao( ‘quebra”):

4 N
. intercalado
ao final da )
— _ com conteudo
aula; .
teorico denso.

- J

SUGESTOES DE QUANDO APLICAR “GAMIFICACAO”




ESTUDO DE CASO + SEMINARIO + DISCUSSAO

= Artigo cientifico em bioinformética; ]

= Proposicao de uma tarefa especifica:
 apontar falhas no artigo;
 aplicacdo de metodologias ensinadas.

= Apresentacao de seminario;

Modelagem molecular (FF-UFRJ) I

= Justificativa e argumentacao;

= Supervisao e discussao. ] 29




APRENDIZAGEM ASSISTIDA
POR TECNOLOGIA



AMBIENTE VIRTUAL DE APRENDIZAGEM (AVA)

—

Foruns de discussao;

Quizzes (fixacado de conteudo);
- _ Sllde§ FIa aula;
Tutorials;

Arquivos compartilhados (e.g. inputs);
Calendarios.

o/

Ambiente tradicional AVA T l

Centralizacao




oodle.

Information

¥ Flag
question

Question 1
Not complete

Marked out of
1.00

¥ Flag
question

Multiple Choice

One of the options within Moodle is the ‘Multiple Choice’ question.

This can be used in a variety of different ways as shown below.

Simple textual multiple choice

One of the easiest question types is a multiple choice question, which has I correct
answer and many wrong distractor’ answers.

Moodle is an example of a VLE. What does the acronym VLE stand for?

Select one:

O a. Very Long Experience
O b. Virtual Learning Experience
O c. Virtual Learning Environment

O d. Virtual Lesson Engine

Check

Quiz navigation

e

NE~

|

1

2

Finish attempt ...

-l
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VIRTUALIZACAO

https://www.oracle.com/br/virtualization/
virtualbox/

Isolamento e
controle de
ambiente;

Multi-ambientes:

Prevencao de

conflitos entre

bibliotecas e
versoes

Utilizacao de
Linux

Suporte a

Pré-configuracao
softwares legados guras

33


https://www.oracle.com/br/virtualization/virtualbox/
https://www.oracle.com/br/virtualization/virtualbox/

APRENDIZADO
BASEADO EM
NOTEBOOKS

Execugao modular do codigo
(bloco-a-bloco);

Integracao entre o codigo,
explicagao e visualizagao;

Registra a logica do
desenvolvimento;

Compativel com Python, R e
Julia.

HSPFragment {#sec:searchio-hspfragment}

HSPFragment represents a single, contiguous match between the query and hit sequences. You could consider it the core of the object

model and search result, since it is the presence of these fragments that determine whether your search have results or not.

In most cases, you don't have to deal with HSPFragment objects directly since not that many sequence search tools fragment their HSPs.

When you do have to deal with them, what you should remember is that HSPFragment objects were written with to be as compact as
possible. In most cases, they only contain attributes directly related to sequences: strands, reading frames, alphabets, coordinates, the
sequences themselves, and their IDs and descriptions.

These attributes are readily shown when you invoke print onan HSPFragment . Here's an example, taken from our BLAST search:

from Bio import SearchIO

blast_gresult = SearchIO.read('data/my_blast.xml', "blast-xml')

blast_frag = blast_gresult[e][e][e] # first hit, first hsp, first fragment
print(blast_frag)

Query: gi|8332116|gb|BE@371e0.1|BE@37180 MP14HeS MP Mesembryanthemum cr. ..
Hit: gi|731339628|ref|XM_010682658.1| PREDICTED: Beta vulgaris subsp....

Query range: [86:679] (1)

Hit range: [8@:677] (1)
Fragments: 1 (597 columns)
Query - TTGGCCATGAAAACTGATCAATTGGCCGTGGCTAATATGATCGATTCCGATATCAATGA~~~TGTAG

Hit - TTGGCCATGAAAACTGAGCAAATGGCGTTGGCTAATTTGATAGATTATGATATGAATGA~~~TGTAG

—Jupyter Q)
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GOOGLE COLAB

P = = e e e = = e = = = = e = - - -

o~ " ) .
Como aproveitar ao maximo sua assinatura do Colab .
-r P 55'3 @ Compartilhar

Arquivo Editar Ver Inserir Ambiente de execugdo Ferramentas Ajuda

+ Cddigo + Texto Copiar para o Drive Gemini
PUCDITLT Tl UL TG ITIU TG SISO LT U ULIULT §HUTHG Y, SALGULGTIUY U Uil UL SUUIgY. D0 U TLOUiUuy Ul AL g

da célula de codigo abaixo for "Not using a high-RAM runtime", ative um ambiente com RAM alta. Acesse Runtime > Change Recursos X

runtime type no menu. Depois selecione "RAM alta" no menu suspenso "Caracteristicas do ambiente de execugao'. Por fim, Vocé assinou Colab Pro. Saiba mais

execute a célula de codigo novamente. Disponiveis: 29.73 unidades de computagéo
Taxa de uso: aproximadamente 0.07 por hora

] . - Vocé tem 1 sessdo ativa.
[] 1 from psutil import virtual_memory

2 ram_gb = virtual_memory().total / 1le9 Gerenciar sessdes
3 print('Your runtime has {:.1f} gig s of 2 \n'.format(ram_gb))

4
5 if ram_gb < 2@: de back-end do Google Compute Engine em Python 3
print('Not using a hig untime') Mostrando os recursos de 00:37 a 00:38

RAM do sistema Disco
1.2/12.7GB 28.8 /225.8 GB

Ambientes de execugdo com maior duragdo
Todos os ambientes de execugdo do Colab s3o redefinidos depois de um periodo, que é menor se o ambiente ndo estiver

executando codigo. Os usudrios do Colab Pro e Pro+ tém acesso a ambientes de execugdo mais longos do que os que usam
o Colab sem custo financeiro.

= Computacao em nuvem,
» Recursos sob demanda;
» Utilizacao de GPUs.

35



FERRAMENTAS DE VISUALIZACAO

o PyMOL Viewer
1 111 116
DOC DC DC DG DT D& OC DA DC OT DOC DA DR OT DG DC DA DA OT
Chain name
Amino Acid / Sequence Number
\ / /

Element \ / /! m——— Coordinates-----

\ \ / / X Y z
ATOM 1 N ASP L 1 4.060 7.307 5.186
ATOM 2 CA ASP L 1 4.042 7.776 6.553
ATOM 3 c ASP L 1 2.668 8.426 6.644
ATOM 4 0 ASP L 1 1.987 8.438 5.606
ATOM 5 CB ASP L 1 5.090 8.827 6.797
ATOM 6 CG ASP L 1 6.338 8.761 5.929
ATOM 7 OD1l ASP L 1 6.576 9.758 5.241
ATOM 8 OD2 ASP L 1 7.065 7.759 5.948

A
Element position within amino acid

36



S E RVI D O RES O N LI N E https://dockthor.Incc.br/v2/

doickthor

uuuuuuuuuuuu

(D Upload your protein file

m © Select Test File

2 CoviD-19 resources

 Interface gréafica e intuitiva;
* N&o necessitam de instalacao;
* Integra visualizacao e execucao.

37



https://dockthor.lncc.br/v2/

SERVIDORES ONLINE

https://dockthor.Incc.br/v2/

doickthor
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Supercomputador
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Independe da infraestrutura local
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https://dockthor.lncc.br/v2/

RECAPITULANDO

1.
2.
3.
4.
S.

Introducao (definicao, origem e aplicacoes);
Desafios no ensino de bioinformatica;
Praticas comuns de ensino em bioinformatica;
Metodologias ativas;

Aprendizagem assistida por tecnologia.
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LEITURA COMPLEMENTAR

» Conceitos Interdisciplinares e Transferiveis na Educagao em Bioinformatica” — Johnston,
Slater e Cazier (2022).

https://www.frontiersin.org/journals/education/articles/10.3389/feduc.2022.826951 /full#B5

= Ensinando bioinformatica por meio da analise do SARS-CoV-2 — Poli¢ar et. al (2024).
https://academic.oup.com/bioinformatics/article/40/Supplement 1/i20/7700875

40


https://www.frontiersin.org/journals/education/articles/10.3389/feduc.2022.826951/full#B5
https://academic.oup.com/bioinformatics/article/40/Supplement_1/i20/7700875

‘Feliz é& aquele que
transfere o gue sabe e
aprende o que ensina.”

Cora Coralina




DUVIDAS?

s
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