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TITULO: Introdugio a analise downstream de dados de Single-Cell RNA-Seq em R

EMENTA (conteudo abordado):

Pequeno Resumo:

Este minicurso tem como objetivo capacitar pesquisadores e estudantes na andlise primaria e
secundaria de dados de transcriptomica de célula tnica (scRNA-seq). O curso abordard o fluxo de
trabalho de bioinformatica downstream utilizando a linguagem R, partindo de matrizes de contagem
até a extracdo de insights bioldgicos. Os participantes aprenderdo as etapas criticas de controle de
qualidade, normalizacdo, reducdo de dimensionalidade e anota¢do de tipos celulares, adquirindo
autonomia para aplicar o pipeline em seus proprios projetos, independentemente da plataforma de

captura inicial (como 10x Genomics ou BD Rhapsody).

Topicos a serem abordados:

Moédulo 1: Fundamentos e Preparaciao dos Dados

e Breve introducgdo dos conceitos e as tecnologias de scRNA-seq (diferencas entre captura
baseada em goticulas vs. pogos).

e O que ¢ uma matriz de contagem e como importa-la para o ambiente R.

e Apresentagdo dos principais pacotes do ecossistema R (ex: Seurat ou
SingleCellExperiment).

Moédulo 2: Controle de Qualidade (QC)

e Por que 0 QC ¢ fundamental em single-cell?

e Mapeamento de métricas essenciais: contagem de UMI, numero de genes detectados e
porcentagem de transcritos mitocondriais.

o Estratégias para identificar e remover células de baixa qualidade, doublets (goticulas/pocos
com mais de uma célula) e goticulas vazias.

Moédulo 3: Normalizac¢ao e Identificacao de Variaveis
e Me¢étodos para normalizar os dados de expressao.
o Selecao de genes altamente variaveis (Highly Variable Genes - HVGs) para guiar a analise.
e Escalonamento dos dados (Scaling).

Moédulo 4: Reduc¢ao de Dimensionalidade e Clusterizacao

e Andlise de Componentes Principais (PCA): reduzindo a complexidade dos dados.
e Visualiza¢do ndo-linear: introducdo pratica ao UMAP (e/ou t-SNE).




e Algoritmos de clusterizacdo baseados em grafos para agrupar células com perfis
transcricionais semelhantes.

Modulo 5: Anotac¢ido Biologica
e Como identificar genes marcadores (expressao diferencial entre os clusters).

e Estudo de caso pratico: anotacdo manual de um dataset de células imunes (identificando
populacdes de linfocitos T, células B, células NK e linhagem mieloide a partir dos perfis de
expressao).

Moédulo 6: Analise de Expressao Diferencial (DEA) entre Condicoes

e O conceito de expressao diferencial em dados de célula tnica: comparando o mesmo tipo
celular em cenarios diferentes (ex: Controle vs. Condi¢ao/Tratamento).

o Utilizacdo de fungdes nativas do R para extrair genes diferencialmente expressos.

o Como interpretar os resultados: entendendo os conceitos de Log2 Fold Change (Log2FC)
e p-value ajustado.

e Visualizagdo de dados: gerando e interpretando graficos essenciais como Volcano
Plots e Violin Plots para ilustrar a mudanga na expressao génica.

Metodologia:
O minicurso serd de natureza tedrico-pratica. Os conceitos fundamentais serdo apresentados
brevemente, seguidos imediatamente pela aplicagdo pratica em um script de R (estilo hands-on). Sera

utilizado um dataset publico simplificado (GEO) para garantir que todos os participantes consigam

rodar as andlises em seus proprios computadores durante o curso.

Pré-requisitos (para os alunos):

Conhecimento basico em logica de programagao e linguagem R.

Objetivos do curso:

Compreender a estrutura de dados gerados por sequenciamento de célula unica.
Realizar o controle de qualidade (QC) e a filtragem de dados brutos.

Aplicar métodos de normalizacdo e reducdo de dimensionalidade (PCA, UMAP).
Executar a clusterizacao de células e identificar genes diferencialmente expressos para
anotacdo de populagdes celulares.

e Realizar andlise de expressao diferencial entre condigdes e interpretagdo bioldgica dos
resultados.
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