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Avaliacao

Exame Pratico 30%

Exame Teorico 20%

Talk 30%

Participacao 20%



Exame Pratico

Exercicios idénticos aos resolvidos na aula a realizar
individualmente no computador

30% nota final

>50% para passar



Exame Teorico

10 perguntas de resposta breve
1 pergunta de desevolvimento

1 hora

Exame no ultimo dia de aulas

20% nota final
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Talks

Apresentacoes individuais de 15 minutos em PowerPoint

Seguidas de discussao

Talk = 30%

>50% para passar
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Talk

Apresentacoes individuais de 15 minutos em PowerPoint

Seguidas de discussao

138 - Escolher um Artigo da Web of Science sobre os assuntos da

UC. Envio de pdf via email para aprovacao, insercao em tema da
aula.

20 - Envio de pdf da talk pos-talk

Paper desde 2013 idealmente depois de 2018.
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Participacao

Participacao nas Discussao das talks + participacao nas aulas
+1C

Journal Club

20% nota final
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Avaliacao

Exame no ultimo dia da Unidade Curricular e segunda data na
época de recorréncia.

Sao guardadas as notas parcelares dos exames e restante
avaliacao entre as duas épocas.

Nas melhorias (cadeira realizada e nota lancada) usam-se as
melhores notas parcelares.
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Objetivos cientificos

No final do curso os alunos devem possuir as seguintes competéncias:

1)

2)
3)

4)
5)
6)
7)

Entender e operar com principios basicos da analise filogenética, nomeadamente
os tipos de dados passiveis de analise, tipos de arvores e nomenclatura das
mesmas.

Saber realizar varios métodos de alinhamento de sequéncias de DNA.

Saber implementar os diferentes métodos de inferéncia filogenética: métodos de
parcimonia, de distancias, de maxima verosimilhanca e bayesianos.

Utilizar corretamente os modelos de evolucao molecular e saber seleciona-los.
Saber implementar os algoritmos de busca e otimizacao de arvores filogenéticas.
Realizar analises de robustez dos nds nas arvores filogenéticas.

Entender a complexidade inerentes aos grandes conjuntos de dados.
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Objetivos cientificos

No final do curso os alunos devem possuir as seguintes competéncias:

8) Usar servidores remotos para realizar andlises de grandes matrizes de dados.

9) Implementar a estimativa de tempos de divergéncia pelo uso de relégios
moleculares.

10) Entender as analises intraespecificas de sequéncias.

11) Entender o racional da delimitacdo de espécies por recursos a analise de
segquéncias.

12) Saber detetar sinais de selecao em contexto filogenético.
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Programa

O curso divide-se em oito grandes componentes de duracdo variavel, que
abordam de forma abrangente a area da filogenética.

Introducao a Filogenética e Evolu¢ao Molecular

Introducao a Filogenética. Para que serve e como se faz filogenética. Nocoes
basicas de filogenética. Tipos de dados usados pela filogenética. Tipos de
arvores e respetiva terminologia. DNA nuclear, mitocondrial e cloroplastidial.
Algoritmos de alinhamentos. Bases de dados de sequéncias de DNA.
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Programa

Métodos de inferéncia filogenética

Métodos de inferéncia filogenética. A classificacdo dos métodos de acordo
com os tipos de dados e os métodos de obtencao da melhor arvore. O
meétodo da maxima parcimonia. O método das distancias e 0s seus
algoritmos mais utilizados. Inferéncia filogenética por maxima
verosimilhanca. Inferéncia bayesiana, a aplicacao da estatistica bayesiana a
inferéncia filogenética.
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Programa

Modelos de evolucao e testes de hipoteses

Modelos de evolucao das sequéncias de DNA, aminodacidos e
caracteristicas morfologicas. A escolha dos modelos de evolucao.
Teste a hipoteses entre arvores alternativas. Os algoritmos de
busca da melhor arvore filogenética. A analise da robustez dos nds

das arvores.
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Programa

Introducao aos reldégios moleculares

Estimativa de tempos de divergéncia e reldgios
moleculares. Arvores filogenéticas com reldgios
moleculares relaxados.
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Programa

Introducao a filogendmica

A complexidade resultante da analise de multiplos genes. O
problema da incongruéncia entre genes e a heterogeneidade nas
taxas de evolucao dos genes. “Gene trees” e “Species Trees”.

Construcao de supermatrizes para filogendmica e o problema da
escolha das particoes.
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Programa

Analise intraespecifica de sequéncias

Métodos de construcao de redes filogenéticas intraespecificas.
Processo demografico historico.
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Programa

Delimitagcao de espécies

A problematica da delimitacao de espécies na descoberta da
diversidade bioldgica. As diferentes abordagens com um unico
locus e multiplos loci e as suas limitagoes.
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Programa

Detecao de selecao

A detecao de linhagens e loci sujeitos a evolucao
adaptativa. Pressupostos, limitacdes e analise dos
métodos.
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Programa
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Figura 1 — Mapa de categorias das referéncias obtido na web
of science core collection com o tépico “phylogenetic*”

Octavio S. Paulo — FEM

19



Programa

16000 —

14000 —

1000 —

10000 —

I
B B 5
[ =] =] —

(= [ = =
2 B B 5
&= - = —

T T T T T T

|-~-'Fs = (o (o t-‘;
= = 2 2 =
= -] @ =

E
=
-

10T
4107
£10T
Tt
110T
00T

=

B
2
™

00T
00T
7T
10T

Figura 2 - Numero de publicacdes por ano desde 1997 obtidos na “web
of science” core collection com o topico “phylogenetic*”
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Programa
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Figura 3 - Distribuicao das publicacdes pelas principais revistas
cientificas obtidos na “web of science” core collection com o
tépico “phylogenetic*”
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