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A investigacdo e o desenvolvimento em Bioinformatica sofreram um
progresso extraordindrio nos Ultimos anos, particularmente apés a rapida
acumulagdo de informacgdo relativa a milhares de genomas, que veio abrir
novas perspectivas de conhecimento e inovagéo. Hoje em dia, é muito dificil,
sendo impossivel, avangar significativamente em diversas biociéncias sem o
suporte da Bioinformética. O presente Workshop em Bioinformatica aborda de
forma abrangente os temas actuais da Bioinformatica.

PROGRAMA

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

09h00 - Sesséo de Abertura, com a presenca do Exmo. Director da Escola
Superior Agrdria de Braganga, 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 acgéo 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
mutagées missense do gene UGT1A1

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

11:45 - Simulagdo Computacional do Contégio da Gripe Pessoa a Pessoa
Ana Araujo, Carlos Balsa e Jodo Paulo Almeida, ESTIG/IPB

12h30 - ALMOCO

Sessoes Hands On no Laboratério de Informatica do CIESA:

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

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

16:00 - Andlise bioinformatica da estrutura e fungéo da informagéo biolégica
Altino Choupina e Sérgio Deusdado, ESA/IPB e CIMO



Quinta-feira, dia 5 de novembro de 201 5
Auditério Pequeno da ESA/IPB

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

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

Joana V. 8. Sousa, Hugo J. C. Froufe, Conceigéo Egas e Paulo J. Novais,
GENOINSEQ, BiocantPark e Dep. Informatica, Univ. do Minho

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

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

10h45 - Coffee Break

11:00 - Utilizagéo 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 - ALMOGO

14:3(_) - Andlise da expresséo genética com silenciamento de genes por iRNA
Rodrigo Costa, Univ. de Salamanca e Altino Choupina, ESA/IPB e CIMO

Sessédo Hands On no Laboratério de Informatica do CIESA:

15115 - Anotagdo e Anédlise de Variantes Humanas
Hugo J.C. Froufe e Conceigdo Egas, GENOINSEQ, BiocantPark

16:45 - Encerramento

O que é e para que serve a bioinformatica?

Sérgio Deusdado

Centro de Investigagdo de Montanha (CIMO), ESA, Instituto Politécnico de Braganga, Campus
de Sta. Apolénia, Apartado 1172, 5301-855 Braganga, Portugal

A bioinformatica & uma area interdisciplinar entre a biologia e a informatica, adjuvada
por contribuicées multidisciplinares tais como: bioquimica, biofisica, matematica e
bioestatistica. A biologia prové as fontes de (bio)informagéo e a informética prové as
bases de dados, os algoritmos e as aplicagdes informaticas para armazenar, tratar e
extrair conhecimento da bioinformagao.

A bicinformagéo é exemplificada, essencialmente, por sequéncias de nucledtidos
(ADN, ARN), proteinas, metabolomas, dados de microarrays e dados filogenéticos.
Com as técnicas modernas de NGS - New generation Sequencing, a produtividade e
rapidez da sequenciagdo genética aumentou para niveis que nos permitem pensar a
bioinformatica como ferramenta incontornével na medicina personalizada e na
resolugéo de problemas com impacto global na alimentagéo e na saude.

A gendmica e a proteémica funcional sdo os objetivos maiores da bioinformatica. A
bioinformatica integrativa procura fornecer solugdes integradas na modelagdo,
simulag&o e compreensdo do funcionamento dos sistemas biolégicos.

1)

Atualmente, a bicinformatica desenvolve-se pelo trabalho de curadores de bases de
dados bioldgicos, técnicos/graduados altamente qualificados em biologia molecular,
engenheiros de software especializados em extragdo de conhecimento a partir de
dados bioldgicos/clinicos, e uma nova geragdo de bioinformaticos, que receberam
formacdo avangada nos ambitos das técnicas e tecnologias bicinformaticas na era
pos-gendmica.

Dentre as maiores aplicagdes da bioinformatica destacam-se: as bases de dados
online de ambito mundial; a andlise, comparagéo e anotagdo de sequéncias; a
previsdo de estrutura de proteinas; a engenharia de novos farmacos; o estudo da
expressdo genética, com énfase nos microarrays; a descoberta de genes; a
biomedicina, e muitas mais que se encontram em permanente expanséo.



Simulagdo Computacional do Contagio da Gripe
Pessoa a Pessoa

Ana Aralijo, Carlos Balsa e Joéo Paulo Almeida
Escola Superior de Tecnologia e Gestdo, Instituto Politécnico de Braganga, Braganga, Portugal.

Neste trabalho estuda-se a propagagéo do virus da gripe numa comunidade
esco!ar com 2000 pessoas recorrendo ao modelo matematico SIR em que se
considera que a populacéo esta dividida em trés grupos independentes: os Suscetiveis
(S), 0s Ipft_accnosos () e os Recuperados (R). O estudo é feito do ponto de vista
determlmsyco e estocastico. O modelo SIR descreve a dindmica de contagio através
d_a.e.volugao temporal dos trés compartimentos em que a populagdo se encontra
dIVIdIdaC' suscetiveis, infeciosos e recuperados. Considera-se que o fluxo natural é do
compa'rtlmento S para o |, e depois, diretamente, para o R. Neste caso um individuo
suscetivel torna-se infecioso a uma taxa média B, definida como sendo o niimero de
contaqtos adequados por unidade de tempo. Os individuos infetados podem ser
removidos para a subpopulagdio dos recuperados por aquisicdo de imunidade a
doenca a uma taxa de recuperagio U, que se define como sendo o numero de
pessoas que deixam de ser infeciosos por unidade de tempo. Se o periodo de
contagio for de k dias, a taxa de recuperagio sera H = 1/ k e o nimero de contactos
adequados a transmiss&o da doenga por individuo sera & = 8 / 1. O modelo SIR pode
ser qomplementado com a introdugéo da denominada dinamica vital, isto é tendo em
consideracéo os nascimentos, os 6bitos e a vacinag&o na populagéo.
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Figura 1 - Modelo compartimental SIRS com dinamica vital e vacinagdo.

] . No modelo SIRS considera-se que os individuos recuperados podem perder a
|mun|da§!e adquirida, tornando-se novamente suscetiveis. A Figura 1 ilustra a dindmica
corr]partlmental do modelo SIRS tendo em consideragdo a dindmica vital e a
vacinagéo. Nesta figura, & representa a taxa de nascimento, y a taxa de 6bitos entre
0s !nfec_losos, A a taxa de perda de imunidade entre os recuperados e v a taxa de
vacinagao entre os suscetiveis. Os restantes pardmetros t8ém o mesmo significado que
no.modelo SIR elementar. A dindmica compartimental do modelo SIRS pode ser
ob;!dg Qeterministicamente através da resolugdo do sistema de equagbes diferenciais
ordinarias:

S
K=—ﬁSI+AR+6(S+I+R)—vS

dl S/
G =BSI— (v +u)l

s ] — AR )
ac KT s

com as respetivas condi¢des iniciais S(0) = Sy, /(0) = I, e R(0) = Ro. O nimero total de
individuos da populagdo € dado por N(t)=S()+I(t)+R(t).

No modelo SIRS estocastico a simulagéo ¢ feita através do método de Monte
Carlo. Repete-se um elevado nimero de vezes (1000 no nosso caso) a dindmica de
contacto aleatéria entre todos os elementos da populagdo, com taxas médias iguais
aos do modelo deterministico mas variando de acordo com uma distribuigdo de
Poisson. A implementagdo deste modelo € muito exigente do ponto de vista
computacional pois exige a repeticdo sucessiva (1000 vezes) de um elevado nimero
de cdlculos que é diretamente proporcional & dimensdo da populagdo. A populagio
estudada neste trabalho consiste numa escola com 2000 estudantes. Considera-se
que a populagdo é homogénea em termos de contactos. As simulagbes sédo feitas no
Matlab e tém em conta o efeito de diferentes pardmetros, nomeadamente, o nimero
inicial de infetados (/,), 0 nimero de contactos adequados a transmissdo da gripe (),
a duracgéo do periodo de contagio (k) e a taxa de vacinagdo (v).
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Figura 2 — Resultados obtidos com os modelos SIR deterministicos (esquerda) e
estocastico (direita) com /,- 2,6 =3, k=4ev=0,1.

A Figura 2 ilustra os resultados obtidos pelos dois modelos com os mesmos
parametros. No modelo deterministico verifica-se que o niUmero maximo de infeciosos
em simultdneo ocorre por volta dos 10 dias. O modelo estocastico indica-nos que o
surto de gripe ndo afetara mais de 1000 pessoas e que sera mais provavel que afete
cerca de 800. Os restantes resultados obtidos com diferentes valores dos pardmetros
dos modelos mostram que em geral os valores obtidos com o modelo deterministico
correspondem aos valores mais provaveis obtidos com o modelo estocastico. O
numero inicial de infetados, /,, ndo tem efeito direto no nimero total de contagiados
durante o surto de gripe e apenas altera 0 momento em que ocorre 0 nimero maximo
de infetados em simultaneo. O nimero adequado de contactos & é determinante na
disseminagdo da gripe. Se este valor for maior do que 1, entdo ird ocorrer uma
epidemia e se o seu valor for maior ou igual a 3 entdo esta afetara a totalidade da
populagdo. Este efeito pode ser contrariado pela vacina¢do. Como € possivel observar
na Figura 2, uma taxa de vacinagdo de 10% reduz o nimero maximo de infetados a
metade da populacdo (1000 pessoas), sendo as reducdes superiores para maiores
taxas de vacinagéo (v).



