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Populações de Bactérias

Francisco Quevedo Camargo
chico@cecm.usp.br

Turma 19

Orientador: Roberto André Kraenkel
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1 Resumo do Plano Inicial

O projeto tem como objetivo estudar fenômenos populacionais emergentes
em bactérias, utilizando-se para isso de equações diferenciais, e comparar as
previsões teóricas com dados experimentais. De ińıcio, o assunto abordado
foi a dinâmica de populações estruturadas: após uma revisão da literatura
relacionada, o aluno dedicou-se a um problema a prinćıpio simples - os efeitos
da taxa de crescimento individual das bactérias no número na estrutura de
tamanhos da população.

Dado que há evidências [1] suportando tanto o crescimento linear com o
tempo (taxa de crescimento constante) quanto o crescimento exponencial
(taxa de crescimento proporcional ao tamanho da célula), esses dois regimes
de crescimento foram comparados - assim como as previsões feitas por eles.

Paralelamente a isso, o aluno se familiarizou com a técnica necessária à
obtenção dos dados experimentais a serem analisados e comparados com
a teoria - mais precisamente, fotos e filmes de microscopia.

2 Progressos Realizados - na Teoria

2.1 Divisão Celular Bacteriana

Quando uma célula baceriana já replicou e segregou seus cromossomos, para
ela se reproduzir só falta a divisão - esse processo consiste na formação de
um septo: uma ”parede”que é constrúıda separando o que virão a ser cada
uma das células filhas. A construção desse septo envolve a formação de uma
estrutura em forma de anel - “o anel Z” - no centro da célula em divisão.
Esse anel é composto por uma protéına homóloga às tubulinas eucarióticas,
a FtsZ. Ao se formar, o anel Z atrai uma série de outras protéınas, compondo
assim um complexo macromolecular chamado de divisomo. A formação do
septo termina na separação total das bactérias.
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Figura 1 Em vermelho, a membrana celular. Em verde, o anel Z.
Cortesia do professor Frederico Gueiros, do IQ-USP,

sob cuja tutela onde o aluno tem aprendido técnicas de microscopia.

No modelo mais aceito [2], a formação do divisomo ocorre quando - e
onde - é posśıvel: aparentemente, a regulação do ińıcio da formação do septo
é feita através de inibição. Nas extremidades da célula, protéınas da famı́lia
Min bloqueiam a formação do anel, enquanto outro inibidor - a protéına Noc
- se associa ao cromossomo bacteriano, inibindo ali a divisão.

O resultado é que, quando a célula é muito pequena, não há espaço livre
de inibidor, e o septo não se forma. Somente quando ela cresce, surge espaço
para a divisão, quer ela tenha replicado, quer não tenha: na linhagem sel-
vagem, quando os cromossomos já estão duplicados, e a célula atinge um
tamanho suficiente para haver espaço sem inibidor, o septo se forma na única
região posśıvel - entre os cromossomos, o que corresponde ao centro da célula.
No entanto, linhagens nas quais não ocorre a replicação do cromossomo ap-
resentam [3] divisão assimétrica, o que é compreenśıvel à luz desse modelo
- o espaço livre de inibidor passa a ser aquele entre o cromossomo e o pólo
celular mais distante.

Uma informação simples porém necessária à formulação de um modelo que
descreva a divisão celular é a dependência da probabilidade de divisão - quais
são os parâmetros determinantes de uma chance maior ou menor de divisão.
Tamanho (comprimento, no caso de Bacillus e E. coli) e idade seriam os can-
didatos mais óbvios - embora a prinćıpio não haja motivo para desassociar
um do outro.

Em um meio de cultura pobre, é notável que as células levam mais tempo
tanto para crescer quanto para dividir. Todavia, elas nascem menores também.
A prinćıpio, esse terceiro fato não seria compat́ıvel com uma divisão depen-
dente só do tamanho: se fosse esse o único determinante, a célula em meio
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pobre demoraria mais, mas se dividiria no mesmo tamanho da célula em meio
rico.

Uma explicação para isso reside no fato de que o anel e FtsZ forma-se relati-
vamente rápido (em cerca de um ou dois minutos) [4][5] enquanto a formação
do septo demora mais (cerca de 20 minutos). Dessa forma, enquanto o septo
se montasse, a bactéria seguiria crescendo, tal que aquelas em meio mais rico
atingiriam um tamanho maior antes de se dividrem. Essa informação sugere
uma dependência entre o tamanho da célula ao se dividir e a velocidade de
crescimento. Neste momento, no entanto, vamos tratar de um único meio,
adiando um pouco essa distinção de pobre ou rico.

2.2 Modelos Matemáticos

No estudo da dinâmica de populações, os modelos mais simples, que muitas
vezes servem de ponto de partida, são o crescimento exponencial e o loǵıstico.
O primeiro consiste numa taxa de crescimento por indiv́ıduo constante, con-
forme apresentado a seguir:

1

N

dN

dt
= c ⇒ N(t) = N0e

ct (1)

O modelo exponencial, como o nome sugere, descreve uma população
em crescimento ou decaimento exponencial. Já o modelo loǵıstico, descrito
pela Equação de Verhulst [6], utiliza uma taxa de crescimento per capita
decrescente com o tamanho da população - ou seja, presume uma saturação
do ambiente:

1

N

dN

dt
= r
(

1−
N

K

)

⇒ N(t) =
KN0

N0 + (K −N0)e−rt
(2)
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Figura 2 Crescimento loǵıstico
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Como visto, ambos os modelos possuem solução anaĺıtica - sendo N0 o
valor da população quando t = 0. Em geral, não é posśıvel encontrar a
solução, e outros métodos são utilizados para se obter informações a respeito
do comportamento de N(t).

As equações anteriores descrevem populações nas quais todos os membros são
idênticos - todas as dependências residem no número de indiv́ıduos. O mod-
elo de McKendrick-Von Foerster descreve uma população com uma função
de duas variáveis: idade(a) e tempo(t). A equação obtida para n(a, t) é a
seguinte:

∂n

∂a
+

∂n

∂t
= −µ(a, t)n (3)

A função µ(a, t) representa a taxa de mortalidade da população, e em geral
não depende de t. A esse modelo são associadas duas condições e contorno,
representando o nascimento - o surgimento de indiv́ıduos com idade zero - e
as condições iniciais (t = 0) da população:

n(0, t) =

∫

∞

0

b(a)n(t, a)da e n(a, 0) = f(a) (4)

Acima, b(a) é a contribuição que cada idade dá para o número de in-
div́ıduos que estão a nascer. Contudo, ao tratar-se de bactérias, é necessário
modificar a equação para depender de tempo e tamanho - conforme discutido
- e levar em consideração sua forma de reprodução: somente bactérias que
atingem determinado tamanho se reproduzem, de forma que a condição (4)
de renovação da população seria expressa de forma diferente.

Numa derivação simples, obtém-se a equação devidamente modificada, sendo
u(x, t) a densidade de indiv́ıduos com tamanho x no tempo t:

du

dt
=

∂u

∂t
+

∂u

∂x

∂x

∂t
= f(x, t) (5)

Com a equação na forma acima, ∂x/∂t é a taxa de crescimento individual
das bactérias e f(x, t) é a taxa de crescimento da população. Se utilizarmos
as ideias dos dois modelos anteriores, teremos

du

dt
= au ou

du

dt
= au− bu2 (6)

As equações acima descevem a taxa de crescimento da população em qualquer

4



tempo ou idade. Entretanto, só há aumento da população para um x fixo -
seja esse x1 - o tamanho das bactérias ao nascerem. Sendo assim, se a taxa
de mortalidade for considerada despreźıvel, f(x, t) passa a ser nula, sendo
necessária então uma condição de contorno que contemple a divisão celular.
Resta-nos, portanto:

∂u

∂t
+

∂u

∂x

∂x

∂t
= 0 e u(x1, t) = 2u(x2, t) (7)

onde x2 é o tamanho da célula ao dividir. A equação diferencial parcial acima
é a conhecida equação de advecção - ela descreve a propagação de uma onda
em determinada direção, sendo ∂x/∂t a velocidade de propagação. Para
∂x/∂t constante igual a c, a onda se propaga sem modificar sua forma:
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Figura 3 Equação de advecção a velocidade constante

Por outro lado, se o aumento de tamanho da bactéria for proporcional ao
próprio tamanho ( ∂x/∂t = cx ) as bactérias maiores crescem mais rápido, e
a largura da aumenta enquanto ela se propaga:
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Figura 4 Equação de advecção a velocidade ∂x/∂t = cx

5



2.3 Linear versus Exponencial

Ambas as situações descritas acima - crescimento (em tamanho) linear e ex-
ponencial - ainda permitem solução anaĺıtica da equação de advecção. Nesta
seção, são derivados resultados comparando as duas possibilidades para a
taxa de crescimento.

2.3.1 Separação de Variáveis

Em ambos os casos, o método de separação de variáveis leva a uma famı́lia
de soluções. Respectivamente,

u(x, t) =

{

u0 e
−k(x−ct) para o crescimento linear,

u0 e
ktx−k/c para o crescimento exponencial.

As soluções obtidas são de uma única famı́lia, mas u(x, 0) pode assumir
qualquer forma. Fica então evidente que esse método, por não cobrir todas as
soluções posśıveis, não resolve o problema. Mesmo sabendo disso, foi posśıvel
aplicar as condições de contorno e derivar uma série de valores pasśıveis de
serem medidos:

Crescimento Linear De u = u0e
−k(x−ct) e u(x1, t) = 2u(x2, t), temos

k =
ln 2

∆x
, onde ∆x = x2 − x1

Ou seja,

u(x, t) = u0 2
(x−ct)/∆x (8)

Dessa expressão, podemos extrair a população total num tempo t,

uT (t) = u0 2
ct/∆x

∫ x2

x1

2−x/∆xdx = u0 2
ct/∆x

( ln 2

∆x

)

2−x (9)

De posse dessas fórmulas, pode-se encontrar a constante u0, c, e mesmo
a população total uT (t1) em algum tempo t1 determinado.

uT (t2) = uT (t1) 2
c(t2−t1)/∆x

uT (t2)− uT (t1) = u0

(

2ct2/∆x
− 2ct1/∆x

)( ln 2

∆x

)

2−x (10)
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Crescimento Exponencial Aqui, de u(x1, t) = 2u(x2, t), tira-se

k =
c ln 2

ln (x2/x1)
com u(x, t) = u0 e

ktx−k/c (11)

Vale notar que, se x2 = 2 x1, u(x, t) = u0 e
ct ln 2. Obtém-se também a

população total, e maneiras de se obter c, uT (t1) e u+ 0. No caso geral,

uT (t2) = uT (t1) 2
c(t2−t1)/∆x

uT (t2)− uT (t1) = u0

(

2ct2/∆x
− 2ct1/∆x

)

(

ln 2

∆x

)

2−x (12)

Quando x2 = 2 x1,

uT (t2) = uT (t1)e
c(t2−t1)

u(x, t)

uT (t)
=

1

x ln 2

x− x0 = u0 e
ct0

(

1

u(x, t0)
−

1

u(x0, t0)

)

(13)

Os valores obtidos no trabaho experimental permitirão obter esses parâmetros,
e comparar as duas formas de crescimento. A separação de variáveis aponta
um detalhe interessante: se u(x, t) = X(x)T (t), ambas as equações já de-
screvem crescimento exponencial. Parece razoável!

2.3.2 Método das Caracteŕısticas

Sem a aplicação de condições de contorno, ao se aplicar o método das carac-
teŕısticas, encontram-se duas soluções, uma para cada caso:

ut + cux = 0 ⇒ u(x, t) = F (x− ct)

ut + cxux = 0 ⇒ u(x, t) = F (xe−ct)

onde F (x) = u(x, 0)

Resta aplicar as condições de contorno e tentar encontrar u(x, t) e uT (t)
nos dois casos.

Crescimento Linear Partindo de u(x, t) = F (x− ct), temos que

u(x, t) = u(x+ αc, t+ α) (14)

e podemos definir ∆x = x2 − x1, ∆t = ∆x/c e χ = x− x1 tais que
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u(x1, t) = u
(

x1 +∆x,
∆x

c

)

= u(x2, t+∆t) (15)

Analogamente, u(x2, t) = u(x1, t−∆t). Além disso, as condições de con-
torno fornecem u(x1, t) = 2u(x2, t).

Com essas relações, vamos provar que u(x1, n∆t + δ) = 2n+1F (x2 − cδ):

u(x1,n∆t+ δ) = 2u(x2, n∆t + δ) = 2u(x1, (n− 1)∆t+ δ)
= 22u(x1, (n− 2)∆t+ δ) = 2ku(x1, (n− k)∆t + δ) = 2nu(x1, δ)
= 2n+1u(x2, δ) = 2n+1u(x2 − cδ) = 2n+1F(x2 − cδ)

(16)

Tendo isso, seja t = n∆t + τ , n natural. É mais fácil analisar primeiro
u(x, t) para x− cτ > x1, conforme indica a figura, e depois x− cτ < x1. Em
ambos os casos obtém-se:

u(x, t) = u
(

x1, t−
χ

c

)

(17)

x - cτ

x - cτ

t

(n+1)∆t

n∆t

(n-1)∆t
x1 x2

Figura 5 Gráfico do crescimento bacteriano. As linhas diagonais
representam o caminho no espaço de fase de um grupo de células nascidas

ao mesmo tempo: nessas linhas, x− ct é constante.
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No primeiro caso (x − cτ > x1), o tempo t − χ/c é menor do que n∆t,
e no segundo t − χ/c > n∆t. Dessa forma, pode-se utilizar δ+ e δ

−
, ambos

entre 0 e ∆t e escrever:

u
(

x, t−
χ

c

)

=







u
(

x1, (n− 1)∆t+ δ+

)

= 2n F (x2 − cδ+), se x− cτ > x1

u
(

x1, n∆t + δ
−

)

= 2n+1 F (x2 − cδ
−
), se x− cτ < x1

Sendo assim, basta substituir δ+, δ− e τ para obter u(x, t):

u(x, t) =

{

2n F (x− ct + n∆x), se x− cτ > x1

2n+1 F (x− ct+ (n + 1)∆x), se x− cτ < x1

Essa expressão para u(x, t) resolve o problema, com as condições de con-
torno. Novamente, pode-se encontrar uT (t), e valores a serem medidos para
comparação:

uT (t) =

∫ x2

x1

u(x, t)dx =
∫ x1+cτ

x1

2n+1F (x− ct+ (n + 1)∆x)dx +

∫ x2

x1+cτ

2nF (x− ct+ n∆x)dx

Com a mudança de variáveis y1 = x−ct+(n+1)∆x na primeira integral,
e y2 = x − ct + n∆x na segunda, e definindo α(t) = x1 − ct + (n + 1)∆x =
x2 − ct+ n∆x, o resultado é uma fórmula simples para a uT (T ):

uT (t) = 2n
∫ α(t)

x1

F (y)dy + 2n+1

∫ x2

α(t)

F (y)dy (18)

Dado que tanto a expressão para a população total quanto para a densi-
dade de indiv́ıduos num determinado ponto ( u(x, t) ) são dadas em função
da distribuição inicial F (x), as expressões que relacionam as medições com
os parâmetros do modelo ficam mais dif́ıceis de serem obtidas. Ainda assim,
conhecendo F (x), podem-se extrair os resultados desejados. Por exemplo,
para uma distribuição inicial de bactérias constante - aproximadamente o
mesmo número de indiv́ıduos de cada tamanho - temos F (x) = F0. Então,

u(x, t) =

{

2n F0, se x− cτ > x1

2n+1 F0, se x− cτ < x1

Dessa forma, é fácil encontrar
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uT (t) = 2n
(

ct− (n− 1)∆x
)

F0 (19)
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Figura 6 uT (t) comparado com 2t
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Figura 7 Gráfico da diferença entre uT (t) e 2t

Esse exemplo, apesar de trivial, indica como se deve proceder para estudar
e obter os parâmetros - c, ∆t, e até x1 e x2 - e já permite observar alguns
fenômenos interessantes, como, no caso, a proximidade de uT (t) com a função
2t.
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Crescimento Exponencial Numa analogia com o caso do crescimento
linear, é conveniente primeiro extrair certas relações. Ainda valem u(x1, t) =
2u(x2, t), u(x1, t) = u(x2, t+∆t) e ∆x = x2 − x1, mas

u(x, t) = u(xecα, t+ α) e ∆t =
1

c
ln
(x2

x1

)

(20)

Emitindo aqui uma derivação completamente análoga (e realizada pelo
aluno), tem-se também u(x1, n∆t + δ) = 2n+1F (x2e

cδ). Dessa maneira,
tomando-se t = n∆t+ τ , n natural, e analisando u(x, t) separadamente para
xe−cτ > x1, e para xe−cτ < x1, com base na figura a seguir, temos:

u(x, t) = u
(

x1, t−
1

c
ln
( x

x1

))

(21)

x - cτ

x - cτ

t

(n+1)∆t

n∆t

(n-1)∆t
x1 x2

x - cτ

x - cτ

t

(n+1)∆t

n∆t

(n-1)∆t
x1 x2

Figura 8 Gráfico do crescimento bacteriano. As linhas diagonais
representam o caminho no espaço de fase de um grupo de células nascidas

ao mesmo tempo: nessas linhas, xe−ct é constante.

Aqui também, o valor de u separado em dois casos, acima e abaixo de
um valor de xe−cτ . Definindo δ+ e δ

−
, ambos entre 0 e ∆t, temos:

u
(

x, t−
1

c
ln
( x

x1

))

=







u
(

x1, (n− 1)∆t+ δ+

)

= 2n F (x2e
−cδ+), se xe−cτ > x1

u
(

x1, n∆t + δ
−

)

= 2n+1 F (x2e−cδ
−
), se xe−cτ < x1
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Substituindo δ+, δ− e τ temos outra vez u(x, t):

u(x, t) =







2n F
(

x exp[−ct + nc∆t]
)

, se xe−cτ > x1

2n+1 F
(

x exp[−ct + (n + 1)c∆t]
)

, se xe−cτ < x1

E essa é a solução para o probema. O passo seguinte é encontrar uT (t):

uT (t) =

∫ x2

x1

u(x, t)dx =
∫ x1+cτ

x1

2n+1 F
(

x exp[−ct + (n + 1)c∆t]
)

dx +

∫ x2

x1+cτ

2n F
(

x exp[−ct + nc∆t]
)

dx

Para calcular a integral, basta uma mudança apropriada de variáveis:

y1 =
(x2

x1

)n+1

xe−ct e y2 =
(x2

x1

)n

xe−ct

Definindo então

β(t) = x2

(x2

x1

)n

e−ct = x1

(x2

x1

)n+1

e−ct

finalmente chega-se a uma forma simples para uT (t):

uT (t) =

[

∫ β(t)

x1

F (y)dy + 2
x1

x2

∫ x2

β(t)

F (y)dy

]

2n
(x1

x2

)

ect (22)

Como era de se esperar, no caso do crescimento exponencial as funçs
u(x, t) e uT (t) dependem de F (x), e não há como obter uma fórmula geral
para os parâmetros do modelo. Verifiquemos então como se comporta a
mesma distribuição de tamanhos observada em crescimento linear: F (x) =
F0:

u(x, t) =

{

2n F0, se xe−cτ > x1

2n+1 F0, se xe−cτ < x1

O fato da função u(x, t) obtida é facilmente compreenśıvel ao se levar
em conta o gráfico da equação de advecção com ∂x/∂t = cx (figura 4).
Com a condição inicial constante, é como se a onda nem se propagasse, ou
propagasse com velocidade constante, como no crescimento linear.

uT (t) = 2nF0

(

x2 − 2x1 + x1

(x1

x2

)

ect
)

(23)
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No caso x2 = 2x1, a expressão fica ainda mais simples: uT (t) = F0x1e
ct.

Essa dependência direta do tamanho da população no tamanho mı́nimo da
célula bacteriana é esperada, dado que a taxa de crescimento inicialmente
foi considerada proporcional ao tamanho individual. Isso poderia explicar
por que células num meio mais rico não só crescem mais, como também mais
rápido.

 0
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t / n∆t

Figura 9 uT (t) em função de t/n∆t

Com esse exemplo simples, nota-se como são imediatas as dependências
que o moelo implica. Nesse caso, seria bastante fácil encontrar c e x1 - essa
seria uma maneira simples de validar as previsões do modelo.

3 Progressos Realizados - no Laboratório

Conforme mencionado acima, o aluno empenhou-se, durante este semestre,
em adquirir técnica suficiente para realizar fotos e filmes de microscopia, de
forma que possa extrair os dados necessários ao teste e validação dos modelos
formulados - tamanhos mı́nimo e máximo das bactérias, taxa de crescimento
individual e da população, tempo de duplicação médio. No momento, ele
está reunindo material, para em seguida realizar uma análise detalhada dos
dados obtidos, e poder aprimorar os modelos matemáticos desenvolvidos.

13



Figura 10 Foto de uma das microscopias realizadas.

3.1 Materiais e métodos

• Linhagem celular utilizada: PY79 - cepa selvagem de Bacillus sub-
tilis

• Microscopia de Fluorescência em Câmara: o tamanho e a forma
das células foram examinados em ummicroscópio de fluorescência (Nikon
TE 300), com o corante de membrana FM6-64, numa concentração fi-
nal de 1:1000. As células foram cultivadas em meio LB até a fase
exponencial, e postas em câmaras contendo lâminas cobertas com o
mesmo meio, solidificado com agarose. As imagens foram obtidas com
filtros para RFP, e transferidas para o computador com o programa
NIS Elements.

( Fotos do filme )

4 Conclusões e Perspectivas

Apesar de não terem passado ainda pela validação via experiento, os
modelos desenvolvidos já chegaram a conclusões a respeito dos proces-
sos que regem a dinâmica das populações bacterianas, como o cresci-
mento exponencial e a dependência da população no tamanho mı́nimo
individual. Conforme já foi dito, o próximo passo é testar cada parte
dos modelos, para poder afiná-los melhor, de forma explicar fenômenos

14



que eles ainda não deixam claro.

Exemplos de posśıveis dependências ignoradas pelos modelos:

– A relação entre x1 e x2: como foi comentado na seção 2.1,
depende do meio em que a cultura se encontra; o modelo poderia
incorporar também essa dependência;

– Dispersão/dessincronização: é posśıvel sincronizar uma colônia
- ou seja, separar os indiv́ıduos que tenham acabado de nascer, e
que supostamente dividiriam mais ou menos ao mesmo tempo, de
acordo com os modelos aqui apresentados. Na realidade, essa sin-
cronização dura poucas gerações, e em pouco tempo duas células
com uma origem comum já não se dividem em tempos próximos.
É de se esperar que um modelo com equações diferenciais parciais
como este não exiba essa desordem - mas seria interessante poder
consertar essa falha;

– “Inflação” da colônia: uma onda que se propaga com veloci-
dade ∂x/∂t = cx aumenta de volume exponencialmente com o
tempo. Basta olhar o gráfico (figura 4) apresentado. Todavia, no
crescimento bacteriano, também não é o que acontece - o número
de células continua sendo o mesmo, com ou sem condições de con-
torno - e seria importante que um modelo refletisse isso.

Até o final deste semestre, o plano é preparar mais microscopias, com
o objetivo de juntar uma boa coleção de dados para comparar com a
teoria - e poder escolher dentre os modelos o mais apropriado. Além da
linhagem selvagem, o aluno começará a fazer microscopias de FG 665,
um duplo mutante de minD e noc - genes que transcrevem protéınas
ligadas à inibição da formação do septo de divisão, respectivamente
nos pólos e no nucleoide. Por não possuir nenhuma região “proibida”
ou “preferencial” à formação do septo, as protéınas que compõem o
divisomo não chegam a se acumular em lugar algum, ao menos não
em quantidade suficiente para montar o anel. O resultado é que a
bactéria cresce somente, sem se dividir[8]. A escolha dessa linhagem
foi feita pensando em observar melhor a taxa de crescimento em função
do tempo, uma vez que, sem se dividir, as células crescerão por mais
tempo (e consequentemente ficarão maiores, também).

Além disso, o aluno deverá voltar sua atenção para outro fenômeno
dentro do enfoque de seu projeto: a existência, em determinadas lin-
hagens bacterianas, de “minicélulas” - células diminutas, sem material
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genético - e que portanto não possuem metabolismo, resultantes da
formação de septos de divisão nos pólos da bactéria, em mutantes do
gene minC [8]. Uma divisão polar, além de cada minicélula, resulta
numa célula maior do que o normal. Ao longo das gerações, surgem
células com vários cromossomos - e o tamanho de vários indiv́ıduos
selvagens - juntamente das minicélulas. Há perguntas a respeito do
comportamento dessas linhagens: da equiprobabilidade (ou não) en-
tre septos, da relação entre comprimento e número de cromossomos,
e da divisão de forma geral. Abordando esse fenômeno, espera-se que
algumas dessas perguntas sejam respondidas.

5 Demais Atividades Curriculares

O aluno teve um bom aproveitamento das disciplinas do semestre -
sendo elas F́ısica Matemática I, Microbiologia Básica, Mecânica Es-
tat́ıstica (pós) e Eletromagnetismo I. As notas finais das disciplinas
ainda não foram divulgadas. Nas férias de verão (de janeiro a fevereiro
de 2012), o aluno deverá estudar o conteúdo coberto pela disciplina
Mecânica I, tal que possa acompanhar a disciplina Mecânica II, a ser
cursada. A referência utilizada será [9]. As disciplinas a serem cursadas
no primeiro semestre de 2012 serão:

– MAP0316 - Equações Diferenciais II

– 4300306 - Mecânica II

– 4300307 - F́ısica Matemática II

– 4300304 - Eletromagnetismo II

– 4300324 - Mecânica dos Fluidos [?]

– BIF0215 - Respiração, Circulação e Energética [?]
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