
Workshop NGS-LAGEVOL I:  

 “Delineamento experimental e triagem de dados NGS para abordagens 

filogenéticas e filogenômicas” 

 

Neste curso teórico/prático abordaremos diversos temas envolvendo a obtenção e triagem 

de dados de Sequenciamento de Nova Geração (NGS), discorrendo sobre as diferentes 

plataformas existentes atualmente para a obtenção dos dados, sugestões de softwares e 

abordagens para triagem dos dados e análises filogenéticas. Esta oferta contará com a 

participação da pesquisadora de Pós-Doutorado do PPGGEv-UFSCAR Isabel Aparecida 

da Silva Bonatelli, do pesquisador de Pós-Doutorado Dr. Danilo Trabuco do Amaral do 

Programa de Biologia Comparada da USP e da doutoranda Monique Romeiro Brito 

(PPGGev-UFSCar).   

 

Tópicos a serem abordados (teóricos e práticos) 

1- Princípios teóricos e delineamento experimental para NGS. 

2- Triagem de dados genômicos com o software ipyrad. 

3- Filogenia/Filogenômica e análises coalescentes em populações naturais. 

4- Árvores de espécies e datação com o software BEAST e RelTime. 

 

Período: 01 a 05/10/2019  

Dia da semana: terça à sábado 

Horários: 8:30 - 12:00 e 14:00-18:00. 

Local: Laboratório de Informática 2 (UFSCar – Sorocaba) 

Rod. João Leme dos Santos, km 110, Sorocaba/SP 

Número máximo de alunos: 20 

Desejável conhecimentos básicos de LINUX. 
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Tutoriais: 

Tutorial ipyrad. https://ipyrad.readthedocs.io/userguide.html 

Tutorial STARBEAST2. https://taming-the-beast.org/tutorials/StarBeast-Tutorial/  

 


