”( ™ i b INSTITUTO POLITECNICO DE BRAGANCA
o 2 Escola Superior Agraria

o
(0
L4 Workshop em
w Bioinformatica
©
LIVRO DE RESUMOS
4 e 5de novembro de 2015
Escola Superior Agraria de Braganca



6° Edicao
Workshop em
Bioinformatica

Venha conhecer e compreender as aplicacdes
e implicacOes da bioinformatica

Livro de Resumos

4 e 5 de Novembro de 2015
Auditorio Pequeno
Escola Superior Agraria de Braganca



A investigacdo e o desenvolvimento em Bioinformatica sofreram um progresso
extraordinério nos ultimos anos, particularmente apds a rapida acumulacéo de
informacéao relativa a milhares de genomas, que veio abrir novas perspectivas
de conhecimento e inovagdo. Hoje em dia, € muito dificil, sendo impossivel,
avancar significativamente em diversas biociéncias sem o0 suporte da
Bioinformética. O presente Workshop em Bioinformética aborda de forma
abrangente os temas actuais da Bioinformatica.

PROGRAMA

Quarta-feira, dia 4 de Novembro de 2015
Auditério Pequeno da ESA/IPB:

09h00 - Sesséo de Abertura, com a presenca do Exmo. Director da Escola
Superior Agraria de Braganca, Professor Doutor Albino Bento

09:15 - O que é e para que serve a bioinformética?
Sérgio Deusdado, ESA/IPB e CIMO

10:00 - “Docking” Molecular na elucidagdo do mecanismo de agdo de derivados
de thieno[3,2-b]pyridinas como inibidores da tirosina cinase VEGFR2

Ricardo C. Calhelha, Isabel C.F.R. Ferreira, Maria-Jodo R.P. Queiroz, Rui M.V
Abreu, ESA/IPB e CIMO, CQ-UM

10h45 - Coffee Break

11:00 - Desempenho de ferramentas in silico: Avaliagdo de variantes de
mutaces missense do gene UGT1Al

Carina Rodrigues, ESSa/IPB, Alice Santos-Silva, Elisio Costa, Elsa Bronze-da-
Rocha, UCIBIO/REQUIMTE, Fac. de Farmécia, Univ. do Porto

11:45 - Simulacdo Computacional do Contagio da Gripe Pessoa a Pessoa
Ana Araujo, Carlos Balsa e Joao Paulo Almeida, ESTIG/IPB

12h30 - ALMOGCO

Sessdes Hands On no Laboratoério de Informatica do CIESA:

14:30 - Utilizacado de métodos informéticos para desenvolvimento de novos
farmacos

Rui M. V. Abreu, ESA/IPB e CIMO

16:00 - Analise bioinformatica da estrutura e funcao da informacéao biolégica
Altino Choupina e Sérgio Deusdado, ESA/IPB e CIMO

Quinta-feira, dia 5 de novembro de 2015
Auditorio Pequeno da ESA/IPB

09:15- NGS de Genomas e Exomas Humanos
Hugo J.C. Froufe e Conceicdo Egas, GENOINSEQ, BiocantPark



09:45 - Hvar: Base de Dados de Variagdes Humanas

Joana V. S. Sousa, Hugo J. C. Froufe, Conceicao Egas e Paulo J. Novais,
GENOINSEQ, BiocantPark e Dep. Informatica, Univ. do Minho

10:15- seqQI: Indicador de qualidade para RNA-Seq

Abel. E. F. Sousa, Hugo. J. C. Froufe, Conceicdo Egas e Rui Mendes
GENOINSEQ, BiocantPark e Dep. Informatica, Univ. do Minho

10h45 - Coffee Break

11:00 - Utilizag&o de redes de Bayes na descoberta de tendéncias de dados
Pedro Bastos, ESA/IPB e CIMO

11h45 - Desempenho comparativo do BLAST e do mpiBLAST
José Rufino, ESTIG/IPB

12h30 - ALMOCO

14:30 - Analise da expressédo genética com silenciamento de genes por iRNA
Rodrigo Costa, Univ. de Salamanca e Altino Choupina, ESA/IPB e CIMO

Sessao Hands On no Laboratério de Informéatica do CIESA:

15:15 - Anotacéo e Analise de Variantes Humanas
Hugo J.C. Froufe e Conceicdo Egas, GENOINSEQ, BiocantPark

16:45 - Encerramento



Andlise Bioinformatica da Estrutura e Funcéo da Informacgéo
Bioldgica

Altino Choupina e Sérgio Deusdado

Instituto Politécnico de Braganca, Campus de Santa Apolénia, Braganca, Portugal.
CIMO- Centro de Investigacdo de Montanha, Campus de Santa Apolénia, Braganca, Portugal.

O conhecimento derivado das techologias gendmicas e computacionais aumenta em
progressao geométrica. A compreensao dessa avalanche de dados esta intimamente
vinculada ao formidavel desenvolvimento na area da bioinformética. Ao possibilitar a
avaliacdo global dessa extraordinaria quantidade de dados, a bioinformatica tem
acelerado consideravelmente as descobertas cientificas.

No software de andlise do genoma podem encontrar-se diversos pacotes de
programas, 0s quais acompanham todo o processo desde a rececdo dos graficos
provenientes do sequenciador até a publicagdo dos dados em bases de dados on-line.
Estas caracteristicas, juntamente com o0 acesso gratis para académicos, a
compatibilidade de ficheiros, e a sua data de concecdo sdo os principais fatores de
selecdo nas escolhas realizadas.

Destacamos que muitos dos servicos realizados por estes programas sdo também
realizados por alguns programas disponibilizados on-line, tendo estes a desvantagem
de em cada consulta necessitarem de uma ligagdo a rede, ndo estando estes no PC
ou MAC que hoje em dia se tornou indispensavel no laboratério, mas tendo como
vantagem o facto de estes recursos on-line serem atualizados regularmente.

Staden package (http://genome.wustl.edu/gs/new/staden/staden home.html)

e pacote de programas bastante completo no ambito da andalise de sequéncias
de nucledtidos, € gratuito para estudantes e investigadores, permitindo a
requisicao via correio ou diretamente da rede. Este pacote contém os seguintes
programas:

e Gap4 - Este programa é a ferramenta principal deste pacote, realiza a
compilacdo, juncdo de sequéncias, retificacdo da compilagéo, 1&é pares de
sequéncias e permite a adicdo das mesmas

e Pregap4 - Permite uma andlise de informagdo, rececdo de informagéo
diretamente do sequenciador em varios formatos. E de certa forma, a porta de
entrada para este pacote de programas.

e Trev — Rapido e eficaz, permite o visionamento de sequéncias em formatos
ABI, ALF ou SRF;

e Trace diff — Realiza automaticamente a localizacdo de pontos de mutacdo
comparando a sequéncia com as sequéncias de referéncia. Suporta qualquer
namero de sequéncias e permite a visualizacdo de resultados pelo Gap4;

e Sip4 — Compara pares de sequéncias de diversas formas, apresentando
muitas vezes os resultados graficamente. Permite a comparacéo, base com
base, proteina com proteina e proteina com base;

e Nip4 — Analisa sequéncias de nucledtidos para encontrar genes, locais de
restricdo, permite a traducgéo, etc.

Dnatools (www.dnatools.dk) — Outra proposta de pacote para PC é o Dnatools.
Constitui um concorrente a altura da anterior referéncia, com uma atualizacdo feita
recentemente. Destaque-se, ainda uma atualizacdo da biblioteca de enzimas de
restricdo «rebase» que data do inicio de 2001 e estd em constante atualizacéo. Neste
pacote estdo contidos 0s seguintes programas:
-Clustral — Aplicagdo que permite alinhamento de varias sequéncias e a sua
manipulacdo. Este programa foi uma edicdo que por si sO, permite a sua
utilizacdo sem o resto do pacote;
-Blastall, Formatdb — Permitem o acesso a bases de dados nos cinco programas
blast;

-Blastel3 — Juntamente com o pacote vem também esta opc¢éo, que realiza o
mesmo trabalho que o anterior mas com a vantagem de ser completamente
compativel com procuras do NCBI;
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