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PROGRAMA DISCIPLINA 

EMENTA 

Mapeamento genético: mapas de ligação, estratégias para o mapeamento genéti-

co, programas de computação utilizados no mapeamento, seleção gráfica e facili-

tada pelo uso de marcadores moleculares e mapeamento físico.  

OBJETIVOS 

Capacitar estudantes em melhoramento de plantas na elaboração do mapeamen-

to genético e físico de espécies vegetais. 

PROGRAMA 

1. Mapeamento genético 

1.1. Mapas de ligação, teste de três pontos, elaboração do mapa genético e 

emprego dos mapas genéticos. 

1.2. Estratégias para o mapeamento genético: tipo de característica, método, 

tipo de população e estatísticas utilizadas. 

1.3. Programas de computação utilizados no mapeamento 
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1.4. Seleção gráfica e facilitada pelo uso de marcadores moleculares 

2. Mapeamento físico 

METODOLOGIA DE AVALIAÇÃO 

Os temas expostos serão acompanhados de exercícios semanais e de seminários 

a serem apresentados por cada aluno os quais serão avaliados pelos seguintes 

critérios: 

• Apresentação e exposição do assunto; 

• Cobertura do assunto; 

• Desenvoltura na apresentação; 

• Participação em classe; 

• Contribuição ao curso; 

• Objetividade na apresentação. 
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