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RESOLUCAO N° 033/2021-PGM

CERTIDAO Referenda a Portaria n® 017/2021-PGM.

Certifico que a presente resolucéo
foi afixada em local de costume,
nesta Pds-Graduacdo, no dia
03712/2021.
A rdcec s & "(v (;b/»
Secretar

Considerando o Regulamento dos Programas de Pés-Graduacdo Stricto Sensu da
Universidade Estadual de Maringd (UEM), aprovado pela Resolug¢dao n° 013/2018-CEP;

considerando o Regulamento do Programa de Pds-Graduagdo em Genética e
Melhoramento, aprovado pela Resolucdo n° 066/2018-CI/CCA;

considerando a Portaria n°® 017/2021-PGM;

considerando a necessidade de expansao da oferta de disciplinas pelo Programa de Pds-
Graduacdo em Genética e Melhoramento no Segundo Periodo Letivo de 2021;

considerando as decisOes tomadas durante a 191? reunido do Conselho Académico do
Programa de Pds-Graduagdo em Genética e Melhoramento, realizada no dia 03 de
dezembro de 2021.

O CONSELHO ACADEMICO DO PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM
GENETICA E MELHORAMENTO APROVOU E EU, COORDENADOR,
SANCIONO A SEGUINTE RESOLUCAO:

Artigo 1° - Fica referendada a Portaria n° 017/2021-PGM, que aprovou ad referendum,
a proposta de oferta da disciplina DAG4327 - Problemas Especiais: Genomics Applied
to Plant Breeding.

Artigo 2° - Ficam aprovados, para a referida disciplina, o programa e as referéncias
bibliogréficas propostas conforme o anexo, que € parte integrante desta Resolugao.

Artigo 3° - Esta Resolu¢do entra em vigor na data de sua publicacdo, revogadas as
disposi¢des em contrario.

Dé-se Ciéncia.
Cumpra-se

Maringa, 03 de dezembro de 2021.
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DAG4327 - Problemas Especiais

IDENTIFICATION
CREDITS TOTAL HOURS
TOTAL: PRATIC: THEORETICAL:
3 0 3 45
PROFESOR:
Maria Celeste Gongalves Vidigal
DEPARTAMENT:
Department of Agronomy
TITLE

Genomics Applied to Plant Breeding

SYLLABUS

Special topics not contained in the courses offered, but important to the overall training of
the student.

OBJECTIVES
Provide information on advances in genomics using a new set of tools and techniques that
allow the study of the whole genome, bioinformatics, complex traits, genetic maps, marker
assisted selection, molecular markers, next-generation-sequencing, quantitative trait loci.

PROGRAM

1- Populations for genetic mapping

2- Bulk Segregant Analysis (BSA)

3- Genotyping with BeadChip

4- Selection of SNPs in the program GenomeStudio

5- Development and use of SNPs e SSR markers

6- Mapping Softwares (JoinMap, MapMaker, MapChart)
7- Fine-mapping

8- Genome-wide association study (GWAS)

9- Candidate genes identification

10- Homology and gene similarity using TAIR.
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