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INSTRUÇÕES ESPECÍFICAS QUE REGULAMENTAM O CONCURSO  

PÚBLICO  

 

Estas Instruções Específicas, o Edital nº 42/2016 e a Resolução nº 13 – CONSU alterada 

pela Resolução nº 16 – CONSU de 11/07/2014, disciplinarão o Concurso Público da 

classe de Professor Classe A – Adjunto A, não cabendo a qualquer candidato alegar 

desconhecê-lo. 

 

1. ÁREA DE CONHECIMENTO: MELHORAMENTO ANIMAL E GENÉTICA 

MOLECULAR. 

CAMPUS: Diamantina 

GRUPO: Magistério Superior  

CATEGORIA FUNCIONAL: Professor Ensino Superior  

CLASSE: Professor Classe A – Adjunto A  

REGIME DE TRABALHO: Dedicação Exclusiva  

 

2. DA TITULAÇÃO  

Graduado em Zootecnia com Doutorado em Zootecnia ou Genética e Melhoramento 

 

3. DO CONTEÚDO PROGRAMÁTICO  

1. Genômica Nutricional: Nutrigenômica e Nutrigenética na produção animal; 

2. Epigenética e Epigenômica; 

3. Uso de informações genômicas na avaliação genética de animais de produção 

4. Expressão e regulação gênica de animais domésticos; 

5. Sequenciamento de nova geração: métodos e aplicações na análise genômica e 

transcriptoma; 

6. Fundamentos, técnicas e aplicações de genética molecular na produção animal; 

7. Banco de dados genômicos e aplicações da bioinformática; 

8. Estratégia de estudo do "gene candidato" e exemplos bem sucedidos. 
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