UNIVERSIDADE FEDERAL DE PERNAMBUCO .
444  PRO-REITORIA PARA ASSUNTOS DE POS-GRADUACAO E PESQUISA -
CENTRO DE CIENCIAS DA SAUDE m
DEPARTAMENTO DE CIENCIAS FARMACEUTICAS
PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM CIENCIAS FARMACEUTICAS & én’

PROFESSOR RESPONSAVEL: Dra. Maria do Carmo Alves de Lima
Dr. Marcelo Montenegro Rabello

CREDITOS: 03

CARGA HORARIA: 45 horas

CODIGO: CF-941

NIVEL: Mestrado e Doutorado

O conteudo programatico do curso que sera ministrado pelo professor Marcelo
Montenegro, estara vinculado ao Programa de P6s-Graduacao em Ciéncias Farmacéuticas
e vai incluir os seguintes temas:

o Introducao ao estudo da modelagem molecular;

o Aplicacao da modelagem molecular no planejamento de farmacos;

o Abordagem de conceitos fundamentais envolvidos na relacao entre

moléculas bioativas e alvos bioldgicos;

o Apresentacao do banco de dados PDB e fundamentos da

metodologia de docking molecular;

o Aplicacao da modelagem molecular no estudo de complexos de

inclusao envolvendo ciclodextrinas;

o Discussao de artigos cientificos na area de farmacéutica com

abordagens in silico.

Estudar a modelagem molecular e sua aplicacao no planejamento de farmacos.

o Apresentar ferramentas computacionais que possam auxiliar no projeto de pos-
graduacao dos alunos.

o Apresentar, de forma geral, as razdes intermoleculares que justifiquem as interacoes
entre farmaco (ligante) e alvo biologico (receptor).

o Definir os componentes fundamentais da metodologia de docking;

o Compreender os limites da técnica de docking e correlacionar os resultados in silico
com os resultados de atividade bioldgica;

o Compreender a importancia da modelagem molecular no planejamento de farmacos.



o Modelagem molecular.

o Interacdes intermoleculares entre ligante e receptor.

o Pesquisa em bancos de dados de proteinas.

o Docking molecular, algoritmos de otimizacao e funcées de
pontuacao.

o Complexos de inclusao (ciclodextrinas).

Aulas tedricas expositivas;
Discussao de artigos cientificos e apresentacao de seminarios.

Analise critica e discussao de artigos cientificos;
Apresentacao de seminarios;
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