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FICHA DA DISCIPLINA

DISCIPLINA: Tópicos Especiais em Ecologia I: Estimativa Filogenética e Relógio Molecular 

CÓDIGO: ECR42B U.A.: Instituto de Biologia

CRÉDITOS: 02 CH TOTAL: 30 h/a CH Prática: CH Teórica: 30 h/a

PRÉ-REQUISITO: computador/notebook pessoal

com no mínimo 4GB de espaço livre. Sistema

Operacional: Windows 7 ou superior.   

CORREQUISITO:

DOCENTES: Profa. Dra. Camila Vieira

COLABORADOR: Msc. Maryanna Cristiano Simão (UNESP – S. J. Rio Preto) 

(    ) OBRIGATÓRIA (  X  ) OPTATIVA

EMENTA E PROGRAMA

PROGRAMA DA DISCIPLINA:  

1- Princípios da Biologia Evolutiva e Processo de Ramificação     

1.1- Evolução e Tipos de Seleção       

1.2- Deriva genética       

1.3- Especiação       

1.4- Evolução molecular
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1.4.1. Teoria Neutra e Teoria Aproximadamente Neutra  

1.4.2. Relógio Molecular

1.4.3. Testes de Seleção (Positiva, Purificadora e Neutra)

2- Busca de sequências em bancos de dados genéticos             

2.1-Alinhamento de sequências             

2.1.1-Algorítmos de alinhamento  

3-Modelos de substituição nucleotídica  

4- Inferências filogenéticas            

4.1- Máxima Verossimilhança            

4.2 -Inferência Bayesiana

5- Estimativas de Tempo de Divergência  

Programas a serem utilizados:  

MEGA 7.1 

MEGA 6.0  

BIOEDIT  

MESQUITE 

BEAST V1.6.1 

TRACER V1.6.1  

FIGTREE V1.4.2 
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