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Relagdes Nominais

Ano base: 2022(12 semestre)

Programa: 330810180001P-4 AGRICULTURA TROPICAL E SUBTROPICAL — IAC
Disciplina: Introducdo a Bioinformatica

Area de concentragdo: Biotecnologia, Genética e Melhoramento de Plantas
Hordrio: tergas das 8:00 as 12:00hs

Sigla-Numero Créditos Carga horaria
AMG 020 4 60 h

Docente: Dr.Marco Aurélio Takita

Ementa:

Métodos de sequenciamento: Método quimico, terminacdo de cadeia, sequenciamento
automatico, métodos de 22, 32 e 42 geragdes.

Mutagao e variabilidade genética: Tipos e taxas de mutacdo, reparo.

Alinhamento de sequéncias: Matriz de pontos, matrizes de substituicdo, algoritmo de
Needleman & Wunsch, algoritmo de Smith & Waterman, FASTA, BLAST, programacao
dindmica, algoritmos de alinhamento multiplo.

Forma de avaliagao

A avaliagdo serd realizada mediante a atribui¢ao de pontos de 0 a 10 a apresentagdo de projeto a ser
desenvolvido ao longo do semestre. A nota final sera convertida em conceito, sendo: A (10 —9); B (<9
—7); C(<7-5); D(<5-3); E(<3-0)
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