MI813 A - Tépicos em Estatistica Genética
Profa.: Hildete Pinheiro

Programa

1. Introducao a alguns conceitos biol6gicos
2. Exemplos de dados Genéticos
3. Estimacao de propor¢oes genotipicas e/ou alélicas

(a) Modelo Multinomial para frequéncias genotipicas
(b) Maxima verossimilhanga

(c) Método dos Momentos
4. Desequilibrio
(a) Desequilibrio de Hardy-Weinberg
(b) Desequilibrio de Ligacao
(c) Testes de Hipdteses

5. Diversidade

(a) Heterozigozidade
(b) Diversidade Genética

6. Andlise de dados de familia

(a) Correlagao familiar
(b) Anadlise de Segregagao
(c) Anélise de Ligacao

7. Construgoes de Arvores Filogenéticas

(a) Modelos de substituicao

(b) Método de matrizes de Distancia
) Parciménia
)

(c

(d) Maxima Verossimilhanga

8. Anadlise de Dados moleculares



a) Analise de Variancia para dados binérios

(a)

(b) CATANOVA
)
)

(¢) AMOVA

(d) Anadlise de Variancia de Seqiiéncias genomicas via distancia de Hamming
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