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TITULO: INTEGRACAO DE FERRAMENTAS WEB E LINGUAGEM R PARA ANALISE GENOMICA

VISANDO A IDENTIFICACAO DE ALVOS BIOTECNOLOGICOS

EMENTA (contetido abordado): O curso abrange o fluxo completo de andlise gendmica
bacteriana, iniciando pelo download automatizado de dados do NCBI e seguindo para a anotacao
gendmica e funcional. Serdo exploradas ferramentas de taxonomia digital (ANI e dDDH), andlise de
sintenia, e técnicas para refinamento de montagens incompletas. O conteudo também foca no
processamento de dados e visualiza¢do grafica de categorias funcionais e similaridade gendmica
utilizando a linguagem R.
Pequeno Resumo: Minicurso pratico voltado para o uso de bioinformatica na identificacdo de
potenciais biotecnologicos em genomas bacterianos. Os alunos aprenderdo a utilizar plataformas
online e scripts em R para transformar sequéncias brutas em informagdes bioldgicas interpretaveis,
como mapas genomicos, arvores filogendmicas e matrizes de identidade nucleotidica.
Topicos a serem abordados:

e Configuragdo de credenciais em plataformas de bioinformatica (KEGG, RAST, Galaxy).

e Download e manipulag¢do de genomas via linha de comando.

e Anotacdo funcional e busca de genes (Prokka, BlastKOALA, RAST).

e Classificagdo taxonomica digital (FastANI, TYGS) e filogendmica (iTOL).

e Refinamento de genomas com MEDUSA Web Server.

e Andlise de sintenia com DiGAlign.

e Geragdo de graficos de pizza e Heatmaps de ANI em ambiente R.
Metodologia: O curso serd ministrado de forma pratica (hands-on), seguindo um fluxo de trabalho
l6gico: Download — Anotacdo — Andlises — Visualizagdo. Os participantes utilizardo servidores
web para processamento de dados e o terminal/ambiente R para andlise estatistica e geragdo de
figuras de alta qualidade para publicacao.
Objetivos do curso:

e Capacitar o aluno a obter e gerenciar dados gendmicos publicos de forma automatizada.

o Habilitar o uso de pipelines de anotagcdo funcional para identificar alvos de interesse

biotecnoldgico.
e Demonstrar a aplicacdo de métricas de identidade (ANI/dDDH) para delimitagdo de espécies.
e Ensinar a criagdo de visualizagdes complexas (heatmaps e mapas circulares) para

interpretagdo de dados comparativos.
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