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Pesquisas



Microbiota Intestinal 

Estado da Arte



Microbiota Fecal 
de Pacientes 

com Diabetes 
Mellitus tipo 2 

após uso de 
probióticos: 

Revisão 
Sistemática e 
Metanálise de 

ensaios clínicos
https://www.who.int/diabetes/global-report/en/

https://www.who.int/diabetes/global-report/en/


Caracterização 
molecular do 

Microbioma 
gastrointestinal de 
pessoas Autistas e 

neurotípicas: 
Revisão 

Sistemática e 
Metanálise de 

ensaios clínicos
https://endeavors.unc.edu/autism-research-infographic/

https://endeavors.unc.edu/autism-research-infographic/


O efeito de 
probióticos na 

microbiota 
intestinal de 

pacientes obesos:  
Revisão 

Sistemática e 
Metanálise

http://view.infografz.com:8000/shared/infograph/?b=2f71bcee3ec170853615e09905af3b255f30b813

http://view.infografz.com:8000/shared/infograph/?b=2f71bcee3ec170853615e09905af3b255f30b813


O efeito dos 
exercícios de 
endurance na 

microbiota 
intestinal: 

Revisão 
Sistemática e 

Metanálise

https://return2health.nz/articles/endurance-activities-boost-your-performance-with-natural-supplements

https://return2health.nz/articles/endurance-activities-boost-your-performance-with-natural-supplements


Microbiota Intestinal 

Análise de Dados



Figure 1 The MetaboAnalyst 4.0 flowchart. There are two main components: a data processing component
to deal with different data inputs, and a data analysis component containing individual modules which can be
categorized into “Exploratory Statistical Analysis,” “Functional Enrichment Analysis,” and “Data Integration and
Systems Biology.” PROT X refers to the relevant protocol for that component/module.

includes three modules—biomarker meta-analysis, joint pathway analysis, and network
explorer. Finally, the data processing and utilities category contains common tools for
compound ID conversion and batch effect correction, as well as links to three web-based
tools for spectral analysis and annotation including Bayesil (Ravanbakhsh et al., 2015),
GC-Autofit (http://gc-autofit.wishartlab.com/), and XCMS-Online (Huan et al., 2017).

Figure 1 illustrates these components as well as the general workflow of MetaboAnalyst
4.0. The colored dotted boxes indicate optional procedures or procedures applicable
only for certain kinds of analyses. MetaboAnalyst has been primarily designed for the
comprehensive analysis of a table or a list of features (compounds, peaks or spectral bins)
commonly generated from metabolomics. Although the data processing module is shared
among different modules, users need to first decide which module they want to use before
they start an analysis. Making this decision early on greatly reduces potential errors as
the navigation becomes much more straightforward. It also significantly improves the
computational efficiency of the web server by loading only those resources needed for
user-specified analysis modules.

Chong et al.
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Current Protocols in Bioinformatics

# análises univariadas básicas [testes t, análise de 
variância (ANOVA)]; 

# multivariadas [PCA (principal component analysis); 
PLS-DA (partial least squares discriminant analysis); 
orthogonal partial least-squares discriminate analysis 
(OPLS-DA); análise de agrupamento e visualização; 
MSEA (metabolite set enrichment analysis); MetPA 
(metabol ic pathway analysis) ; seleção de 
biomarcadores por meio de Curva ROC (receiver 
operating characteristic); séries temporais e power 
analysis; pathway activity prediction directly from 
mass peaks; biomarker meta-analysis e network-
based multiomics data integration.

# aprendizagem de máquina [random forest e support 
vector machine (SVM) classification. 

Considerando as boas práticas de análise de dados e tendo em vista 
a reprodutibilidade da pesquisa, adotar-se-á o MetaboAnalyst que foi 
implementado utilizando a livraria PrimeFaces (v6.1) com base no 
JavaServer Faces Technology. A maioria dos cálculos e visualização 
de back-end é realizada por mais de 600 funções escritas em R 
(v3.4.3). A comunicação entre Java e R é estabelecida por TCP / IP 
usando o programa Rserve. Trata-se de aplicação open source.

Pipeline de processamento  e 
análise de dados

Chong, J., Wishart, D. S., & Xia, J. (2019). Using metaboanalyst 4.0 for comprehensive and integrative metabolomics data analysis. Current protocols in bioinformatics, 68(1).



P&D



Psicometria





Unidades de reconhecimento de palavras (WRUs) 

Unidades de reconhecimento de nomes (NRUs) 

Unidades de reconhecimento de faces (FRUs) 

Nós de identidade da pessoa (PINs) são portas de 
entrada para as informações – input verbal sobre 
os nomes das pessoas ou input facial. 

Unidade de informações semânticas (SIUs) - 
nomes e outras informações sobre o indivíduo, por 
exemplo, ocupação.

Interactive activation and competition (IAC) model (Burton e Bruce)















Business Intelligence





Inteligência Computacional para mitigar e compensar 
muitas das heurísticas da cognição humana

# Viés de ancoragem

# Viés de disponibilidade

# Viés de confirmação

# Viés de apresentação

# Viés de otimismo

# Viés da falácia do planejamento

# Viés de custos irrecuperáveis ou aversão a perdas


Neil Jacobstein Chairs the AI and Robotics Track at Singularity University



https://busterbenson.com/piles/cognitive-biases/
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