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	I. IDENTIFICAÇÃO DA DISCIPLINA:

	CÓDIGO
	NOME DA DISCIPLINA
	NO DE HORAS-AULA SEMANAIS
TEÓRICAS              PRÁTICAS
	TOTAL DE HORAS-AULA SEMESTRAIS

	RGV410015

	[bookmark: _GoBack]Análise Genética de Populações de Plantas.
	3 h
	
	45

	I.1. HORÁRIO

	TURMAS TEÓRICAS
	TURMAS PRÁTICAS

	
	

	II. PROFESSOR (ES) MINISTRANTE (S)

	Rubens Onofre Nodari
Maurício Sedrez dos Reis 

	II. PRÉ-REQUISITO (S):

	CÓDIGO
	NOME DA DISCIPLINA

	
	

	IV CURSO (S) PARA O QUAL(IS) A DISCIPLINA É OFERECIDA

	

	V. EMENTA

	Tipos, natureza da variação detectada, características e protocolos dos marcadores genéticos. Biometria e interpretação dos dados de marcadores genéticos moleculares. Estimadores de diversidade genética, taxa de cruzamentos, fluxo gênico, tamanho efetivo e medida de estrutura genética de populações. Distâncias genéticas e análise de agrupamento. Análise filogeográfica. Principais características dos Softwares disponíveis para as análises. Aplicações em genética, melhoramento e conservação de plantas.


	VI. OBJETIVOS

	Apresentar e discutir os princípios e métodos envolvidos com a análise da diversidade genética.

	VII. CONTEÚDO PROGRAMÁTICO

	ETAPA I

1. Apresentação da disciplina. Introdução (M e N, 11/07 das 8:30 as 9:00)
2. Tipos, natureza, características e protocolos dos principais marcadores genéticos: morfológicos, alozimas, proteínas de reserva, RFLPs, RAPDs, SCARs, AFLPs, microssatélites, ISSR, SNP, Ecotilling. (N, 11/07 das 9:00 as 12:00; 12/07 Discussão sobre marcadores 14:00-16:00)
3. Estimadores de diversidade genética (percentagem de locos polimórficos, número de alelos por loco, heterozigosidade). (M, 11/07 das 14:00 as 18:00)
4. Estrutura genética de populações (Estatísticas F de Wright, Análise de populações subdividas de Nei, Coeficientes de coancestralidade de Cockerham, Estrutura interna de populações). (M, 12/07 das 08:00 - 12:00) Discussão de Artigos
Uso dos Programas GDA, FSTAT e outros (Newton, Miguel, Montagna e  Mauricio) (13/07 das 08:00 as  12:00)
5. Distâncias genéticas e análise de agrupamento. (N, 13/07 das 14:00 as 18:00; N, Newton - Uso dos Programas NTsys e PAST, outros)
ETAPA II

6. Fluxo Gênico, Tamanho Efetivo Populacional e Estrutura Interna de Populações. (M, xx/xx das 08:00 as 12:00)
Demonstração dos Programas SPAGEDI, Cervus, SGS, (M, Alison, Newton – xx/xx das 14:00 as 16:00)
Discussão artigos Diversidade (M, xx/xx das 16:00 as 18:00)
7. Taxa de cruzamento (aparente, unilocos e multilocos). (M, xx/xx das 08:00 as 10:00)
Uso do Programa MLTR (M, xx/xxdas 10:00 as 12:00)
Discussão de artigos
8. Análises filogenética e fileográfica (N e Gustavo, xx/xx das 14:00 as 16:00
Uso de Programas: Arlequin e ??? (N e Gustavo, xx/xx das 16:00 as 18:00)
9. Aplicação dos dados fenotípicos e genotípicos no uso e conservação de recursos genéticos vegetais (Nodari, Mauricio, Miguel, Newton, Gustavo – xx/xx das 08:00-18:00)
Artigos selecionados serão indicados durante o curso
10. Uso de programas computacionais para análise de dados de marcadores genéticos.  Ao longo do curso (Nodari, Mauricio, Montagna, Gustavo).



	VIII. METODOLOGIA DE ENSINO / DESENVOLVIMENTO DO PROGRAMA

	Aulas expositivas, aulas práticas, discussões dirigidas, trabalhos, análise de artigos selecionados.

	IX. METODOLOGIA DE AVALIAÇÃO

	. O conceito final será baseado em uma prova (07/03), exercícios e participação nas atividades executadas.


	X. NOVA AVALIAÇÃO


	

	

	
	

	XII. CRONOGRAMA PRÁTICO
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