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	PLANO DE DISCIPLINA

	

	DISCIPLINA

Curso Internacional: Identifying Gene Regulatory Networks from Gene Expression Data
	SIGLA
 (preenchimento pela secretaria)
     

	

	ÁREA DE CONCENTRAÇÃO
(marcar as áreas abaixo)
( X ) Biologia Celular e Molecular, Genética e Bioinformática / BCM-GB

(   ) Doenças infecto-parasitárias e crônicas não transmissíveis / DIP- DCNT 

(   ) Transmissores de patógenos / TP 
	ANO/ SEMESTRE
I/2019

	CRÉDITOS
3

	CARGA HORÁRIA
45h

	VAGAS
Máximo 15 
Mínimo 5

	

	PRÉ-REQUISITO(S)

· Conhecimento nas áreas de Biologia Molecular e / ou Bioinformática e conhecimento básico em programação ou conhecimentos práticos de informática;

· Capacidade de entender, ler e escrever em inglês, pois o curso será ministrado na língua inglesa;

· Será dada prioridade aos candidatos cujas atividades de pesquisa tenham relação direta com a temática do curso. Para isso será solicitada uma carta de justificativa, que será enviada para a comissão organizadora através de uma plataforma online disponibilizada no hotsite do curso.

	

	COORDENADOR (ES): Dr. Jeronimo Conceição Ruiz; Dra. Laila Alves Nahum; Dra. Maria Gabriela Reis Carvalho; Dra. Daniela de Melo Resende; Dra. Carolina Pereira de Souza Melo
COLABORADOR(ES): Dr. Marcelo Ferreira da Costa Gomes (IOC); Dr. Leonardo Soares Bastos (IOC); Dra. Marta E. Polak (UoS)  


	

	EMENTA:

Objetivos do curso:

Geral:

Oferecer uma visão geral sobre a teoria e aplicações de redes complexas, associadas à identificação de redes de regulação gênica a partir de dados de expressão, a fim de tornar seu uso mais popular entre os pesquisadores e estudantes da Fiocruz.

Específicos:

Introduzir conceitos básicos relacionados ao estudo de redes complexas e ao uso de ferramentas computacionais para extração de dados, construção, visualização e análise dessas redes em diferentes contextos.

Introduzir os conceitos de redes reguladoras de genes, abordando métodos experimentais e computacionais utilizados para estudá-los e suas possíveis áreas de aplicação.

Resumo do curso:

O curso será dividido em duas partes principais. A primeira parte do curso enfatizará a teoria de redes complexas (grafos) e técnicas de construção dessas redes, bem como suas aplicações na resolução de problemas em áreas amplas como Matemática, Saúde Coletiva e Biologia. Serão utilizadas diferentes visualizações e análises de redes e plataformas, linguagens de programação e algoritmos de construção de redes, incluindo, mas não restritas a: Gephi e Cytoscape, Python, bibliotecas NetworkX e R iGraph.

Na segunda parte, serão introduzidos os conceitos básicos de redes de regulação gênica (GRN) e apresentados os métodos experimentais e computacionais atuais utilizados para estudá-las. O curso abrangerá uma ampla gama de tópicos de GRNs e, ao final do curso, espera-se que os alunos saibam como gerar modelos GRN baseados em dados extraídos da literatura, bem como modelos computacionais para analisar o comportamento do circuito dinâmico.

	

	CONTEÚDO PROGRAMÁTICO (informar dias e horários):
DIA 1: segunda-feira, 11 de março de 2019

09:00 h às 12:30 h

Boas-vindas e apresentações dos participantes

Introdução ao curso e distribuição de material (pen drive com máquina virtual e outros softwares)

Aula teórica: definição de redes, nós e arestas. Representação gráfica e matricial de redes não direcionadas, direcionadas e pesadas. Redes uni e bipartidas. Conectividade e densidade. Distribuição de grau. Redes aleatórias paradigmáticas: modelos de Erdös-Renyi, Watts-Strogatz e Barabási-Albert.

Professores: Marcelo F. C. Gomes e Leonardo S. Bastos, Instituto Oswaldo Cruz (Fiocruz)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

13:30 h às 17:00 h

Aula prática: Construindo redes a partir de dados usando a linguagem R (biblioteca igraph) e Python (biblioteca NetworkX). Leia, manipule, visualize e exporte dados da rede.

Professores: Marcelo F. C. Gomes e Leonardo S. Bastos, Instituto Oswaldo Cruz (Fiocruz)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

DIA 2: terça-feira, 12 de março de 2019

09:00 h às 12:30 h

Aula teórica: caracterização de nós: coeficiente de agrupamento, caminho médio mais curto, medidas de centralidade, assortatividade, conceitos de comunidade e modularidade.

Professores: Marcelo F. C. Gomes e Leonardo S. Bastos, Instituto Oswaldo Cruz (Fiocruz)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

13:30 h às 17:00 h

Aula teórica: Análise estatística de características topológicas de redes reais e exemplos.

Professores: Marcelo F. C. Gomes e Leonardo S. Bastos, Instituto Oswaldo Cruz (Fiocruz)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

DIA 3: quarta-feira, 13 de março de 2019

09:00 h às 12:30 h

Aula teórica: Cytoscape, um software para visualização e análise gráfica de redes.

Professores: Marcelo F. C. Gomes e Leonardo S. Bastos, Instituto Oswaldo Cruz (Fiocruz)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

13:30 h às 17:00 h

Revisões e esclarecimentos de dúvidas.

Professores: Marcelo F. C. Gomes e Leonardo S. Bastos, Instituto Oswaldo Cruz (Fiocruz)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

Dia 4: quinta-feira, 14 de março de 2019

09:00 h às 12:30 h

Introdução às redes reguladoras de genes

Professora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

13:30 h às 17:00 h

Identificação de hubs moleculares: ferramentas

Professora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

DIA 5: sexta-feira, 15 de março de 2019

09:00 h às 12:30 h

Montagem da Rede Reguladora de Genes

Professora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

13:30 h às 17:00 h

Modelagem de redes reguladoras de genes com redes de Petri

Professora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)

Moderadora: Marta E. Polak, Universidade de Southampton (Reino Unido)
O laboratório de aulas práticas será utilizado? Não
Quais dias? 
O laboratório de Informática será utilizado? Não
Quais dias? 


	

	CRITÉRIOS DE AVALIAÇÃO (favor explicitar os critérios da forma mais objetiva possível)
Os alunos serão avaliados com relação à participação e execução das atividades práticas nos workshops.
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Softwares:

Cytoscape (https://cytoscape.org/)

iGraph R package (http://igraph.org/r/)

NetworkX documentation (https://networkx.github.io/documentation/latest/)

	

	RECURSOS FINANCEIROS NECESSÁRIOS SOLICITADOS AO PROGRAMA:      
JUSTIFICATIVA DOS RECURSOS SOLICITADOS:

Serão necessários recursos financeiros do Programa de Pós-graduação em Ciências da Saúde para a vinda de um professor do Instituto Oswaldo Cruz, que serão utilizados para deslocamento do professor do Rio de Janeiro para Belo Horizonte e para pagamento de diárias.
A DISCIPLINA SERÁ MINISTRADA SOMENTE COM A DISPONIBILIZAÇÃO DOS RECURSOS?  
 ( X ) SIM   (   ) NÃO
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