
MI813 A - Tópicos em Estat́ıstica Genética
Profa.: Hildete Pinheiro

Programa

1. Introdução à alguns conceitos biológicos

2. Exemplos de dados Genéticos

3. Estimação de proporções genot́ıpicas e/ou alélicas

(a) Modelo Multinomial para frequências genot́ıpicas

(b) Máxima verossimilhança

(c) Método dos Momentos

4. Desequiĺıbrio

(a) Desequiĺıbrio de Hardy-Weinberg

(b) Desequiĺıbrio de Ligação

(c) Testes de Hipóteses

5. Diversidade

(a) Heterozigozidade

(b) Diversidade Genética

6. Análise de dados de famı́lia

(a) Correlação familiar

(b) Análise de Segregação

(c) Análise de Ligação

7. Construções de Árvores Filogenéticas

(a) Modelos de substituição

(b) Método de matrizes de Distância

(c) Parcimônia

(d) Máxima Verossimilhança

8. Análise de Dados moleculares
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(a) Análise de Variância para dados binários

(b) CATANOVA

(c) AMOVA

(d) Análise de Variância de Seqüências genômicas via distância de Hamming
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