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EMENTA

Estudo da modelagem molecular. Conhecimento de programas e softwares utilizados em modelagem
molecular. Principios fundamentais da modelagem. Modelagem molecular e bioinformatica. Modelagem
molecular e o desenvolvimento de farmacos. Integracdo do conhecimento de modelagem molecular e
aplicagéo em projetos de intervengdo com enfoque para a sociedade.

OBJETIVOS

Permitir ao pos-graduando compreender a importancia e aplicagao da modelagem molecular.

CONTEUDO PROGRAMATICO

-Modelagem molecular

-Metodologias in silico

-Modelagem comparativa/Homologia

-Programas e softwares

-Modelagem molecular em projetos de intervencéo para a sociedade

CRITERIOS DE AVALIAGAO

Seminarios, estudos dirigidos, projeto de intervengao.
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