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Objetivo: Apresentar aos alunos os principais algoritmos de alinhamento par a par e multiplo.
Apesentar as vantagens € desvantagens dos algoritmos exatos ¢ heuristicos. Capacitar o aluno a
entender os principais algoritmos €, a partir disso, estar apto a escolher adequadamente O
algoritmo de alinhamento a ser utilizado e também customizar ou otimizar seu proprio
algoritmo.

Justificativa: Uma das principais ferramentas da bioinformatica é sem divida o alinhamento de
cadeias. Através dela é possivel descobrir se uma cadeia descende ou néo de outra cadeia,
similaridades de estrutura € fungdo entre outros fatores. Assim, o estudo e, consequentemente,
aprimoramento das técnicas de alinhamento podem alavancar ainda mais as pesquisas.
Contetdo: 1 — Definigdo de alinhamento. 2 — Classificagdo de alinhamento. 3 — Alinhamento
par a par: exatos € heuristicos. 4 — Alinhamento multiplo.
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