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Mestrado (2003-2005)

e Bioinformatica

area interdisciplinar, que tem como obijetivo
desenvolver métodos computacionais para a
compreensao de dados bioldgicos

Biology




Mestrado (2003-2005)

e Deteccao de relagbes entre proteinas evolutivamente distantes

Percentage of
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Mestrado (2003-2005)

e Deteccao de relagbes entre proteinas evolutivamente distantes

Alberto Davila
Estrutura 3D das proteinas (Fiocruz-RJ)




Pos-Mestrado (2006-2007)

J.aborator'lo de

Bntmformatlca e 20 pesquisadores (matematicos, fisicos, biologos, etc)
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Doutorado (2008-2012)

e Deteccao de homologias distantes

Co-tutela
Université Paris VI




Doutorado (2008-2012)

e Deteccao de homologias distantes

e |nductive logic programming
e Machine learning
e Otimizagdo multi-objetivo
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CLADE: CLoser sequences for Annotations Directed by Evolutions
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Uso pela comunidade cientifica
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Pos-Doutorado (2012-2013)

e Medicina personalizada
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Medical data of Personal analysis Genetic mapping Daily health choices Real time feedback
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Professor Sorbonne Universite (2014-atual)

e Analise de repertorio imunologico (leucemia, doegas auto-immune, covid-19)

Anticorps




Professor Sorbonne Universite (2014-atual)

e Analise de repertorio imunologico (leucemia, doegas auto-immune, covid-19)

e Metodos computacionais

Agrupamento (clustering)
Diversidade
Reconstrucao evolutiva
Visualisacao




Professor Sorbonne Universite (2014-atual)

Cada circulo representa un conjunto de anticorpos derivados da mesma celula



Consideracoes finais

e 0ito anos no pesc
e Formacao solida coerente com a demanda internacional

® seis artigos publicados em jornais internacionais renomados

® Parcerias cientificas e pessoais valiosas

Muito Obrigada, merci &



