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TEMATICA DE CONCURS 
 

 
 Tematica CSIII 
- Fluxul de bioinformatica pentru a produce unui set de varianti de inalta calitate pentru o 
secventiere whole-genome sequencing 
- Validarea un flux bioinformatic de variant calling 
- Conceptual: algoritmi de variant calling sau haplotyping 
- Modele de determinare statistica a unor inferinte populationale, la nivel genetic (e.g., GWAS, 
PRS), sau transcriptomic (expresie diferentiata)  
- Utilitatea medicala si de cercetare a unei cohorte de oameni populatie generala secventiati 
whole-genome sequencing 
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 Tematica Asistent Cercetare Științifică 

1. Tehnici de investigatie bazate pe PCR – descriere, aplicatii, interpretare. 
2. Tehnica de Real Time PCR (principiu si aplicatii). 
3. Metode de analiza moleculara a cromozomilor – tehnica FISH. 
4. Metode de evaluare a expresiei genice: tehnica microarray, RNASeq (definitie, etape, 

probleme tehnice) 
5. Tehnici de investigatie genomica si genica (hibridizare comparativa genomica bazata pe 

array, secventiere Sanger si de noua generatie) – descriere, aplicatii, analiza de date. 
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