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Evolugéo das tecnologias de sequenciamento de DNA

Principios, métodos e aplicagdes das tecnologias de sequenciamento de DNA

Estratégias para o sequenciamento de genes e genomas no diagndstico clinico

Projeto GENCODE de anotagdo do genoma humano e a descoberta de novos genes

Introdugéo a analise de marcadores moleculares a partir de dados de sequenciamento

Projetos de sequenciamento de popula¢des humanas e suas aplicagdes nas analises clinicas
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AULAS PRATICAS
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Armazenamento da informagéao bioldgica e processamento dos dados brutos dos

sequenciadores de DNA 2
Montagem e anotagéo de sequéncias bioldgicas 2
Alinhamento dos dados do sequenciamento e identificacdo de variantes 6
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