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	ASSINATURA:

	EMENTA:
	Histórico do mapeamento genético. Níveis de estruturação do conhecimento sobre o genoma. Bases genéticas dos diferentes marcadores moleculares. Níveis avançados de análises com marcadores microssatélites (SSR) e polimorfismos de nucleotídeos únicos (SNP). Populações de mapeamento, fenotipagem de alta precisão. Desenhos experimentais para mapeamento genético. Análises genéticas de segregação, ligação, desequilíbrio de ligação, associação, organização de genes, sintenia e mapeamento fino. Genes candidatos. Programas computacionais para mapeamento genético. Análise de locos de características quantitativas (QTL). Aplicações, estudos de casos e perspectivas do mapeamento.

	Objetivos:
	1) Compreender as bases genéticas associadas a técnicas de biologia molecular que permitem desenvolver marcadores genéticos.

2) Discutir os diferentes níveis de mapeamento do genoma, em termos genéticos e evolutivos.

3) Discutir teorias de mapeamento genético e associação, características das populações e propriedades de programas computacionais.

4) Analisar aplicações do mapeamento molecular de genes, de acordo com as áreas de conhecimento de interesse dos alunos matriculados.

	METODOLOGIA:
	Serão utilizadas estratégias de ensino diversificadas: aulas expositivas, estudos de caso, experimento laboratorial, visitas ao campo, pesquisas bibliográficas, buscas na Internet e seminários com artigos científicos atuais.

	AVALIAÇÃO:
	Observações sobre o interesse pelas aulas, a participação nas discussões, a proposição de questões sobre os temas da disciplina, o desempenho nas avaliações escritas sobre os conceitos básicos e a revisão bibliográfica sobre os temas que têm interface com a dissertação ou tese de cada aluno.
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