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1.- DESCRIPCIÓN DEL TÍTULO 

 
 
1.0.- RESPONSABLE DEL TÍTULO 

1º Apellido: Romero 
2º Apellido: Rodríguez 
Nombre: José María NIF: 28541389-E 
Centro responsable del título: Facultad de Biología 
 
1.1.- DENOMINACIÓN Y CARACTERÍSTICAS GENERALES DEL TÍTULO 

Denominación 
del título:  

Máster Universitario en Análisis de Datos Ómicos y Biología de Sistemas por la Universidad de 
Sevilla y la Universidad Internacional de Andalucía 

Especialidades: No procede 

 
1.2.- CENTRO RESPONSABLE DE ORGANIZAR LAS ENSEÑANZAS 

 
Centro/s donde se 
impartirá el título:  

 
Facultad de Biología, Universidad de Sevilla 
Campus de La Cartuja de la Universidad Internacional de Andalucía 

 
Universidades participantes (únicamente 

si se trata de un título conjunto, adjuntando el 
correspondiente convenio): 

 
Universidad de Sevilla y Universidad Internacional de Andalucía 

 

 
1.3.- TIPO DE ENSEÑANZA Y RAMA DEL CONOCIMIENTO A QUE SE VINCULA 
 
Tipo de 
enseñanza: 

 
Presencial 

 
Rama 
conocimiento: 

 

Ciencias 

 
Ámbito de 
estudios: 

 
Biología y Bioquímica (421), Informática (481), Matemáticas (461), Estadística (462)       conforme a la 

clasificación internacional ISCED  
 
1.4.- NÚMERO DE PLAZAS DE NUEVO INGRESO OFERTADAS 

Número de plazas de nuevo ingreso ofertadas en el 1º año de implantación: 30 
Número de plazas de nuevo ingreso ofertadas en el 2º año de implantación: 30 
 
1.5.- NÚMERO DE CRÉDITOS DEL TÍTULO Y REQUISITOS DE MATRÍCULACIÓN 

Número de créditos ECTS del título: 
 

60 
 
Número mínimo de créditos ECTS de matrícula por el estudiante y período lectivo: 

 
60  

Normas de 
permanencia:  

http://servicio.us.es/academica/sites/default/files/nuevosplanes/permanpdf.pdf 
 

 
1.6.- RESTO DE INFORMACIÓN NECESARIA PARA LA EXPEDICIÓN DEL SET 
Profesión regulada para la que capacita el 
título: 
(Sólo para profesiones reguladas en España)  

No procede 

  
Lenguas utilizadas a lo largo del proceso 
formativo:  
(Solo si se imparte al menos una asignatura 
obligatoria en un idioma distinto al Castellano) 

Lengua española 

http://servicio.us.es/academica/sites/default/files/nuevosplanes/permanpdf.pdf
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2.- JUSTIFICACIÓN  

 
 

 
2.1.- JUSTIFICACIÓN DEL TÍTULO: INTERÉS ACADÉMICO, CIENTÍFICO Y/O PROFESIONAL 

El Máster Universitario conjunto (Universidad de Sevilla-Universidad Internacional de 

Andalucía) que se propone en Análisis de Datos Ómicos y Biología de Sistemas es un programa 

de posgrado interdisciplinar que tiene como objetivo proporcionar a los estudiantes los 

conocimientos y las habilidades necesarias para solucionar problemas biológicos específicos en 

entornos académicos, profesionales y clínicos, desarrollando y aplicando estrategias 

computacionales y sistemas informáticos. El área del análisis de datos ómicos constituye una de 

las grandes innovaciones tecnológicas, científicas y de desarrollo de este siglo. La solución de 

problemas complejos conlleva el manejo de grandes conjuntos de datos que no son posible de 

abordar sin el recurso de herramientas bioinformáticas. La creciente necesidad de analizar y 

diseñar sistemas biológicos complejos hace que en la actualidad exista una gran demanda de 

investigadores y profesionales cualificados en el ámbito del análisis masivo de datos de 

naturaleza biológica. Según el estudio de Markets and Markets “Bioinformatics Market by 

Product & Service (Knowledge Management Tools, Data Analysis Platforms (Structural & 

Functional), Services), Applications (Genomics, Proteomics & Metabolomics), & Sectors 

(Medical, Academics, Agriculture) - Global Forecast to 2023, se estima que el mercado 

bioinformático en Estados Unidos pasará de 7,06x 109 $ en 2018 a 13,5 x109 $ en 2023, con un 

crecimiento anual compuesto del 14,5% , según aparece en: 

https://www.marketsandmarkets.com/Market-Reports/bioinformatics-39.html. Esto sugiere 

fuertemente que la demanda de especialistas formados en análisis ómicos-bioinformática crecerá 

muy significativamente en los próximos años. 

El máster interuniversitario Análisis de datos Ómicos y Biología de Sistemas que se 

propone formará a expertos con conocimientos y habilidades orientados al desarrollo de nuevas 

estrategias computacionales y sistemas informáticos de utilidad en la investigación en las 

diferentes ramas de la biología, investigación biomédica, farmacéutica o biotecnológica y en el 

tratamiento de datos para fines aplicados en el ámbito empresarial relacionado con las 

biociencias. Por tanto, el máster plantea una formación especializada e interdisciplinar en la 

frontera entre la biología, en su más amplio sentido, y la informática, ajustándose al Real Decreto 

1393/2007, de 29 de octubre, por el que se establece la ordenación de las enseñanzas 

https://www.marketsandmarkets.com/Market-Reports/bioinformatics-39.html
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universitarias oficiales que, en referencia específicamente a las enseñanzas de máster, indica en el 

punto 1 del artículo 10: “Las enseñanzas de Máster tienen como finalidad la adquisición por el 

estudiante de una formación avanzada, de carácter especializado o multidisciplinar, orientada a la 

especialización académica o profesional, o bien a promover la iniciación en tareas 

investigadoras”.  

Como se ha indicado, la formación en análisis de datos ómicos tiene su origen en la 

necesidad de procesar datos biológicos de gran volumen y complejidad que requieren de 

herramientas informáticas. El desarrollo de las diferentes ómicas (genómica, transcriptómica, 

proteómica, metabolómica,…) aplicadas a diferentes áreas relacionadas con la biología requiere 

de expertos capaces de trabajar y desarrollar herramientas para el análisis masivo de datos y que a 

su vez tengan un bagaje que les permita la interpretación de los resultados obtenidos por las 

diferentes técnicas bioinformáticas. Por otro lado, la constante disminución en los costes de 

obtención de datos masivos dará lugar a que no sólo se realicen de forma rutinaria análisis ómicos 

a nivel de investigación básica, sino que se extenderán, muy posiblemente, a la industria 

biotecnológica, la práctica clínica, la farmacología, agricultura, etc. Esto generará una gran 

necesidad de expertos con la formación adecuada para gestionar esa ingente cantidad de datos 

ómicos. Por ello, la demanda de expertos con formación en análisis de datos ómicos es ya una 

realidad y seguirá creciendo en los próximos años no sólo a nivel de investigación sino en muy 

diversos ámbitos. Por otro lado, no sólo es necesario que los profesionales sean capaces de 

realizar análisis ómicos e interpretarlos, sino que será imprescindible que dispongan de las 

capacidades básicas para poder implementar nuevas aplicaciones de software que se puedan 

adaptar a las necesidades tanto investigadoras como empresariales que surjan en el futuro. 

Demanda potencial de profesionales especializados en Análisis de Datos Ómicos y Biología 

de Sistemas 

Como se indicó anteriormente, el estudio Global Forecast-2023 sobre la evolución del 

mercado de la bioinformática indica el gran crecimiento de esta área en un futuro cercano. La 

demanda de especialistas en análisis ómicos y biología de sistemas se incrementará, por ello, de 

forma continua a nivel nacional e internacional. Es relativamente fácil encontrar actualmente 

ofertas de empleo tanto de organismos públicos como de empresas en diferentes plataformas de 

búsqueda de empleo. En plataformas como Naturejobs       

(https://www.nature.com/naturecareers), NewScientistJobs   (https://jobs.newscientist.com/en-

gb/searchjobs/?Keywords=BIOINFORMATICS&radialtown=&LocationId=&RadialLocation=5), 

https://www.nature.com/naturecareers
https://jobs.newscientist.com/en-gb/searchjobs/?Keywords=BIOINFORMATICS&radialtown=&LocationId=&RadialLocation=5
https://jobs.newscientist.com/en-gb/searchjobs/?Keywords=BIOINFORMATICS&radialtown=&LocationId=&RadialLocation=5
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Glassdoor-España (https://www.glassdoor.es/Empleo/bioinformatica-empleos-

SRCH_KE0,14.htm) la oferta de empleos relacionados con la bioinformática, análisis ómicos y 

biología de sistemas crece de forma continua. Una simple búsqueda con las palabras clave 

“bioinformatics” AND “employment offer” en cualquier buscador ofrece alrededor de 19000 

páginas de nuemerosos países donde se ofertan empleos para este tipo de expertos, con sueldos 

anuales que suelen superar ampliamente los 50.000 euros al años. Pueden verse algunas de estas 

ofertas recientes de dentro y fuera de España en los siguientes enlaces 

(https://mon.uvic.cat/master-omics/job-offers-in-bioinformatics/) (https://www.indeed.com/q-

Bioinformatics-jobs.html) (https://jobs.newscientist.com/en-gb/jobs/bioinformatics/europe/) 

(https://academicpositions.es/jobs/bioinformatics) 

(https://jobs.sciencecareers.org/jobs/bioinformatics/). Según un estudio realizado en Estados 

Unidos por la empresa Market Research Firm “el crecimiento del mercado de la bioinformática 

está impulsado por la creciente demanda de secuencias de ácidos nucleicos y proteínas, el 

aumento de las iniciativas y la financiación gubernamentales y el creciente uso de la 

bioinformática en los procesos de descubrimiento de fármacos y desarrollo de biomarcadores. Sin 

embargo, la falta de personal cualificado en el uso adecuado de las herramientas bioinformáticas”. 

Según este estudio, que recopila los datos de diversas empresas y numerosos países de América, 

Europa y Asia, se prevé un incremento del 14% del mercado bioinformático en tan solo 5 años 

(2018-2023). Esta previsión se verá incrementada a raíz de la presente pandemia por la Covid19. 

El estudio detallado donde se muestran los sectores de la bioinformática que mostrarán mayor 

desarrollo puede consultarse en (https://www.marketsandmarkets.com/Market-

Reports/bioinformatics-39.html). 

Dada la importancia actual y futura de la gestión de datos ómicos y su utilización por parte 

de los diferentes agentes sociales, la Unión Europea, dentro del 7º Programa Marco creó ELIXIR 

(https://elixir-europe.org/), una organización intergubernamental dirigida a construir y operar una 

infraestructura de información biológica de la que España es partícipe. Con ello se pretende 

apoyar la investigación en ciencias de la vida y fomentar avances en medicina, medio ambiente, 

bioindustrias y la sociedad en general. Los recursos de ELIXIR incluyen bases de datos, 

herramientas informáticas, material de formación, almacenamiento y supercomputadores, entre 

otros. Asimismo, el incremento de artículos científicos y de revistas especializadas en este campo 

es un indicador de la pujanza que está teniendo el análisis de datos ómicos y la biología de 

sistemas en la actualidad. Así, el número de revistas relacionadas ha pasado de 4-5 a más de 25 en 

https://www.glassdoor.es/Empleo/bioinformatica-empleos-SRCH_KE0,14.htm
https://www.glassdoor.es/Empleo/bioinformatica-empleos-SRCH_KE0,14.htm
https://mon.uvic.cat/master-omics/job-offers-in-bioinformatics/
https://www.indeed.com/q-Bioinformatics-jobs.html
https://www.indeed.com/q-Bioinformatics-jobs.html
https://jobs.newscientist.com/en-gb/jobs/bioinformatics/europe/
https://academicpositions.es/jobs/bioinformatics
https://jobs.sciencecareers.org/jobs/bioinformatics/
https://www.marketsandmarkets.com/Market-Reports/bioinformatics-39.html
https://www.marketsandmarkets.com/Market-Reports/bioinformatics-39.html
https://elixir-europe.org/
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los últimos años. 

 Por todo lo anterior, la demanda de expertos en análisis ómicos seguirá creciendo, ya que 

en el escenario actual sólo se están empezando a implantar las técnicas ómicas en centros de 

investigación, universidades, hospitales y algunas empresas. Se prevé que la implantación de este 

tipo de técnicas en empresas se incremente notablemente, con lo que la demanda de profesionales 

especializados crecerá de forma significativa, aumento que irá paralelo a la gran capacidad actual 

y futura de generación de datos ómicos. 

 La implantación del Máster Interuniversitario (US-UNIA) en Análisis de datos Ómicos y 

Biología de Sistemas es, por tanto, una necesidad para la formación de expertos en esta área. En 

la comunidad andaluza no existen másteres oficiales en análisis de datos ómicos y biología de 

sistemas o bioinformática. Únicamente existe un máster propio online impartido en la 

Universidad Pablo de Olavide denominado Análisis Bioinformático Avanzado. Es por ello 

necesario implementar esta área de formación en Andalucía. De hecho, al no existir ninguna 

titulación oficial similar en la comunidad autónoma, muchos estudiantes que terminan sus grados 

universitarios y desean especializarse en el análisis de datos ómicos y la biología de sistemas 

tienen que formarse en otras universidades españolas o extranjeras. 

En los grados relacionados con las ciencias de la vida o de la salud, la formación en 

análisis ómicos, biología de sistemas o bioinformática es muy escasa. En el caso concreto de la 

Universidad de Sevilla únicamente existen asignaturas relacionadas con este campo en el Grado 

en Bioquímica (Facultad de Biología), en el Grado en Ingeniería de la Salud (Escuela Técnica 

Superior de Ingeniería Informática) y en el Grado en Biomedicina. En el Grado en Bioquímica 

(grado conjunto entre la Universidad de Sevilla y la Universidad de Málaga) se imparten 3 

asignaturas relacionadas con estos aspectos como son: Informática Aplicada a la Bioquímica y 

Biología Molecular de Sistemas (asignaturas obligatorias) y Bioinformática y Análisis Genómicos 

(asignatura optativa). En el Grado en Ingeniería de la Salud (grado conjunto entre la Universidad 

de Sevilla y la Universidad de Málaga) existe un itinerario en bioinformática impartido 

únicamente en la Universidad de Málaga. Por otro lado, en el Grado en Biomedicina Básica y 

Experimental se imparte la asignatura Técnicas Ómicas y Bioinformática. Asimismo, se imparten 

algunas asignaturas relacionadas en diferentes másteres como en el Máster Universitario en 

Biología Avanzada: Investigación y Aplicación (Bioinformática), en el Máster Universitario en 

Genética Molecular y Biotecnología (Evolución Molecular y Bioinformática) y en el Máster 

Universitario en Lógica, Computación e Inteligencia Artificial (Técnicas Inteligentes en 
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Bioinformática y Simulación y Análisis Computacional en Biología de Sistemas).  

En lo que respecta a la Universidad Internacional de Andalucía indicar que participa en la 

impartición de los Másteres Interuniversitarios en Biotecnología Avanzada y en Simulación 

Molecular, en los que se imparten asignaturas como: Bioinformática y Tratamiento de Datos en el 

primero y Sistemas Operativos y Programación en el segundo. 

Debido a que las asignaturas indicadas anteriormente se imparten en distintas titulaciones, 

la formación en estos aspectos es claramente insuficiente y un egresado en estas titulaciones es 

difícil que pueda ser capaz de diseñar o decidir qué tipo de análisis ómico debe aplicar a nivel de 

investigación o en la empresa privada, o de desarrollar nuevas aplicaciones. Sin embargo, existe 

la capacidad por parte de las dos universidades solicitantes de impartir un máster que permita un 

nivel de especialización alto a los estudiantes que lo cursen. El máster que se presenta permitiría 

cubrir las carencias indicadas y conseguir que los alumnos que lo cursen adquirieran las 

competencias básicas para poder interpretar, gestionar y analizar datos ómicos en diferentes 

contextos y poder desarrollar nuevas aplicaciones y acercamientos experimentales de análisis 

masivos de datos ómicos. 

La Universidad de Sevilla y la Universidad Internacional de Andalucía tienen probada 

experiencia en la impartición de másteres, cursos de postgrado y programas de doctorado en las 

áreas de ciencias y ciencias de la salud, así cómo en ingeniería informática y la aplicación de 

técnicas computacionales al estudio procesos biológicos.  

El título interuniversitario que se propone al ser altamente especializado requiere un 

profesorado muy específico, experto en las disciplinas que componen el plan de estudios. Para 

ello, se cuenta con profesorado de la Universidad de Sevilla con trayectorias investigadoras en el 

área, así como con profesorado de otros centros universitarios y de investigación (andaluces, 

españoles y europeos) y profesionales doctos en la materia que se corresponden con el encargo 

docente de la UNIA. De esta forma, se asegura que el profesorado que participará en el Máster 

Interuniversitario en Análisis de Datos Ómicos y Biología de Sistemas tiene una formación muy 

adecuada en áreas de conocimiento relacionadas con biología, farmacia, matemáticas, 

informática, etc…y en muchos casos tienen experiencia contrastada en análisis ómicos y biología 

de sistemas, que unido a profesionales de distintos centros de investigación que aplican la 

bioinformática en su labor investigadora constituirán la base del profesorado del título solicitado. 

Asimismo, se contará con profesionales que aporten aspectos relacionados con la aplicación de la 

bioinformática en el tejido empresarial. 
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EN SU CASO, NORMAS REGULADORAS DEL EJERCICIO PROFESIONAL 

 

No procede 

 
 

 
2.2.- REFERENTES EXTERNOS A LA UNIVERSIDAD PROPONENTE QUE AVALEN LA 
ADECUACIÓN DE LA PROPUESTA A CRITERIOS NACIONALES O INTERNACIONALES PARA 
TÍTULOS DE SIMILARES CARACTERÍSTICAS ACADÉMICAS 

 

Durante el desarrollo de la presente solicitud de titulación se han consultado los programas de 

estudio de otros títulos equivalentes que se imparten dentro de España a fin de ofertar un 

programa de estudios acorde con el de otras instituciones ya consolidadas en su oferta 

académica.  

Se indican algunos de los referentes utilizados para la elaboración de la propuesta del Máster 

Universitario Conjunto entre la Universidad de Sevilla y la Universidad Internacional de 

Andalucía en Análisis Ómicos y Biología de sistemas y los aspectos en los que convergen: 

  

- Universidad Autónoma de Madrid, Máster Universitario en Bioinformática y Biología 

Computacional: http://www.uam.es/UAM/Bioinform%C3%A1tica-y-Biolog%C3%ADa-

Computacional/1446727595246.htm?pid=1242684629435&title=M%C3%A1ster%20Universit

ario%20en%20Bioinform%C3%A1tica%20y%20Biolog%C3%ADa%20Computacional. El 

programa de este máster presenta una gran convergencia con el aquí propuesto en los 

contenidos fundamentales del título. Asignaturas relacionadas con estadística avanzada, análisis 

ómicos, redes, modelización y filogenia son comunes a ambos. 

- Universidad de Valencia, Máster Universitario en Bioinformática: 

https://www.uv.es/uvweb/ontinyent-campus/es/master-

1285848941532/Titulacio.html?id=1285860963472. Los contenidos estrictamente informáticos 

de este máster han sido considerados en la elaboración de nuestro programa de estduios, sobre 

todo la asignatura “Programación y técnicas computacionales avanzadas en bioinformática” ha 

servido como base para diseñar la asignatura “Métodos Estadísticos Avanzados en 

Bioinformática y Biología de Sistemas” de esta propuesta. 

- Universidad Autónoma de Barcelona, Máster Oficial en Bioinformática: 

https://www.uab.cat/web/informacion-academica-de-los-masteres-oficiales/la-oferta-de-

masteres-oficiales/informacion-general-1096480309770.html?param1=1327908905033. El 

diseño de los módulos obligatorios de esta máster ha servido de base para el desarrollo de los 

módulos I-III de la propuesta que se presenta.  

- Universidad Pompeu Fabra, Máster Universitario en Bioinformática para las Ciencias de 

la Salud: https://www.upf.edu/es/web/masters/bioinformatica-per-a-les-ciencies-de-la-salut Este 

máster propone una especialización en Biología de Sistemas que no aparece en otros másteres 

similares y que han servido para diseñar la propuesta que se presenta. 

- Universidad Pablo de Olavide, Máster Propio en Análisis Bioinformático Avanzado 

(online): http://www.upo.es/postgrado/Master-Analisis-Bioinformatico-Avanzado El programa 

de este máster nos ha servido de referente para intentar hacer una oferta diferenciada con un 

mayor número de asignaturas optativas centradas en las aplicaciones en los distintos campos de 

la bioinformática y biología de sistemas.   

- Universidad de VIC, Universitat Central de Cataluña, Máster Universitario en análisis de 

datos omicos: 

http://www.uam.es/UAM/Bioinform%C3%A1tica-y-Biolog%C3%ADa-Computacional/1446727595246.htm?pid=1242684629435&title=M%C3%A1ster%20Universitario%20en%20Bioinform%C3%A1tica%20y%20Biolog%C3%ADa%20Computacional
http://www.uam.es/UAM/Bioinform%C3%A1tica-y-Biolog%C3%ADa-Computacional/1446727595246.htm?pid=1242684629435&title=M%C3%A1ster%20Universitario%20en%20Bioinform%C3%A1tica%20y%20Biolog%C3%ADa%20Computacional
http://www.uam.es/UAM/Bioinform%C3%A1tica-y-Biolog%C3%ADa-Computacional/1446727595246.htm?pid=1242684629435&title=M%C3%A1ster%20Universitario%20en%20Bioinform%C3%A1tica%20y%20Biolog%C3%ADa%20Computacional
https://www.uv.es/uvweb/ontinyent-campus/es/master-1285848941532/Titulacio.html?id=1285860963472
https://www.uv.es/uvweb/ontinyent-campus/es/master-1285848941532/Titulacio.html?id=1285860963472
https://www.uab.cat/web/informacion-academica-de-los-masteres-oficiales/la-oferta-de-masteres-oficiales/informacion-general-1096480309770.html?param1=1327908905033
https://www.uab.cat/web/informacion-academica-de-los-masteres-oficiales/la-oferta-de-masteres-oficiales/informacion-general-1096480309770.html?param1=1327908905033
https://www.upf.edu/es/web/masters/bioinformatica-per-a-les-ciencies-de-la-salut
http://www.upo.es/postgrado/Master-Analisis-Bioinformatico-Avanzado
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https://www.uvic.cat/es/master/analisi-de-dades-omiques-omics-data-analysis 

 

- University of Standford, USA, Msc in Biomedical Informatics: 

(https://med.stanford.edu/bmi/prospective-students/masters-degree-research-biomedical-

informatics.html) En este título se pone mucho énfasis en que el alumnado participle en 

seminarios de aplicaciones de la informática. Hemos recogido esta idea en forma de asignaturas 

optativas todas dirigidas a la aplicaciones de estos estudios. 

 

Un aspecto común a todos estos títulos es la alta carga que presenta el TFM, lo que ha quedado 

recogido en nuestra oferta con una asignatura de TFM de 14 ECTS. 

 
 

 
2.3.- DESCRIPCIÓN DE LOS PROCEDIMIENTOS DE CONSULTA INTERNOS Y EXTERNOS 
UTILIZADOS PARA LA ELABORACIÓN DEL PLAN DE ESTUDIOS 

 
2.3.1.- Procedimientos de consulta INTERNOS 

 

Para la elaboración del plan de estudios se consultó a profesores de la Universidad de Sevilla de 

los departamentos cuyas areas de conocimiento convergen en el plan de estudios. Además, se 

consultaron investigadores con perfiles científicos relevantes para el plan de estudios de 

diferentes centros mixtos entre la Universidad de Sevilla y el  Consejo Superior de 

Investigaciones Científicas tales como el Instituto de Bioquímica Vegetal y Fotosíntesis, 

Instituto de Biomedicina de Sevilla, el Centro Andaluz de Biología Molecular y Medicina 

Regenerativa. También, se consideraron investigadores del Instituto de Matemáticas de la 

Universidad de Sevilla, del Centro Andaluz de Biología del Desarrollo (CSIC) y de la Estación 

Biológica de Doñana (CSIC). Estas consultas se realizaron a través de tres reuniones 

presenciales donde se plantearon inicialmente diferentes estructuras para el plan de estudios, se 

discutieron modificaciones y se consensuó la estructura final. Esta estructura final del plan de 

estudios se circuló por correo electrónico realizándose cambios menores según las sugerencias 

que realizaron los diferentes profesores e investigadores. También se consultaron expertos 

externos de reconocido prestigio tanto en la formación de investigadores, como en su 

implicación en la Bioinformática. Concretamente se consultaron dos expertos a fin de que dieran 

su valoración sobre el plan de estudios propuesto. Estos expertos fueron Victor de Lorenzo, que 

ha sido el responsable del programa de Biología de Sistemas del Centro Nacional de 

Biotecnología en Madrid, siendo una de las figuras interacionales de referencia en el campo de la 

biología de sistemas y sintética. También se consultó a Marcos Egea Gutiérrez-Cortines, 

Catedrático en la Universidad Politécnica de Cartagena y coordinador del Máster Universitario 

en Bioinformática, también un referente nacional en el tema. Se envió el Plan de estudios a estos 

dos expretos y ambos han dado el visto bueno a la propuesta considerándola muy bien 

desarrollada y completa.  

 

Como resultado de estas consultas además del diseño del plan de estudios también se consiguió 

que investigadores sin vinculación con la Universidad de Sevilla mostrasen su interés  y 

disposición a participar en la docencia de diferentes asignaturas así como en la dirección de 

trabajos fin de máster. Estos investigadores se incorporaran al claustro del máster contratados 

por la Universidad Internacional de Andalucía.  

 

 

 

https://www.uvic.cat/es/master/analisi-de-dades-omiques-omics-data-analysis
https://med.stanford.edu/bmi/prospective-students/masters-degree-research-biomedical-informatics.html
https://med.stanford.edu/bmi/prospective-students/masters-degree-research-biomedical-informatics.html
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2.3.2.- Procedimientos de consulta EXTERNOS 

 

Se ha realizado una búsqueda de títulos de máster en Bioinformática de universidades de 

prestigio en el ámbito de la bioinformática y la biología computacional. Para cada uno de esos 

títulos se ha hecho un análisis del Plan de Estudio a fin de conocer los contenidos comunes. 

Salvando el hecho de que algunos títulos tienen una carga de créditos más alta, todos tienen en 

común una gran desarrollo del Trabajo Fin de Máster. También presentan materias obligatorias 

comunes relacionadas con programación, fundamentos de bioinformática, análisis de secuencias 

y fundamentos de ómicas. En muchos de estos títulos se oferta una gran lista de asignaturas 

optativas a fin de que el alumno pueda elegir diferentes especializaciones. En la propuesta que 

presentamos se han incluido como contenidos básicos los que son comunes a los títulos 

consultados y además se han ofertado como asignaturas obligatorias aquellas las optativas que 

con mas frecuencia se ofertan en estos títulos y que profundizan en conocimientos de gran 

demanda como transcriptómica, metabolómica, análisis de imágenes o de redes. 

 

Para elaborar esta memoria se han analizado los contenidos propuestos por las siguientes 

universidades extranjeras: 

- Freie Universität Berlín (Germany), Master of Science in Bioinformatics: 

https://www.daad.de/deutschland/studienangebote/international-

programmes/en/detail/4724/#tab_overview  

- University of Glasgow (UK), Postgraduate taught degree programmes. Bioinformatics: 

http://www.gla.ac.uk/postgraduate/taught/bioinformatics 

- University of Edinburgh (UK), Máster Degree in Bioinformatics: 

https://www.ed.ac.uk/biology/postgraduate/taught-programmes/bioinformatics  

- Imperial College, London (UK), MSc in Bioinformatics and Theoretical Systems 

Biology: http://www.imperial.ac.uk/study/pg/life-sciences/bioinformatics/ 

- Vrije University, Amsterdam (Holanda), MSc in Bioinformatics and Systems Biology: 

https://studiegids.vu.nl/en/master/2019-2020/bioinformatics-and-systems-biology  

- Computacional Science, Oxford University, UK, Msc in Bioinformatics and 

Computational Biology: (https://www.cs.ox.ac.uk/teaching/courses/2012-2013/bcb/), 

- Postgrade Program in Bioinformatics, Cambridge University, 

(https://bioinfotraining.bio.cam.ac.uk/postgraduate) 

- University of Standford, USA, Msc in Biomedical Informatics: 

(https://med.stanford.edu/bmi/prospective-students/masters-degree-research-biomedical-

informatics.html) 

 

https://www.daad.de/deutschland/studienangebote/international-programmes/en/detail/4724/#tab_overview
https://www.daad.de/deutschland/studienangebote/international-programmes/en/detail/4724/#tab_overview
http://www.gla.ac.uk/postgraduate/taught/bioinformatics
https://www.ed.ac.uk/biology/postgraduate/taught-programmes/bioinformatics
http://www.imperial.ac.uk/study/pg/life-sciences/bioinformatics/
https://studiegids.vu.nl/en/master/2019-2020/bioinformatics-and-systems-biology
https://www.cs.ox.ac.uk/teaching/courses/2012-2013/bcb/
https://bioinfotraining.bio.cam.ac.uk/postgraduate
https://med.stanford.edu/bmi/prospective-students/masters-degree-research-biomedical-informatics.html
https://med.stanford.edu/bmi/prospective-students/masters-degree-research-biomedical-informatics.html
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3.- COMPETENCIAS 

 
 

 
3.1.- COMPETENCIAS GENERALES Y ESPECÍFICAS QUE LOS ESTUDIANTES DEBEN 
ADQUIRIR DURANTE SUS ESTUDIOS Y QUE SON EXIGIBLES PARA OTORGAR EL TÍTULO 

Deben describirse las competencias básicas del RD 1393/2007 (CBnúmero), las competencias generales 
(CGnúmero), las competencias transversales (CTnúmero) y las competencias específicas (CEnúmero). 

COMPETENCIAS BÁSICAS: (las establecidas en el RD 1393/2007) 

 

CB.06. Poseer y comprender conocimientos que aporten una base u oportunidad de ser 

originales en el desarrollo y/o aplicación de ideas, a menudo en un contexto de 

investigación. 

CB.07. Que los estudiantes sepan aplicar los conocimientos adquiridos y su capacidad de 

resolución de problemas en entornos nuevos o poco conocidos dentro de contextos más 

amplios (o multidisciplinares) relacionados con su área de estudio.  

CB.08. Que los estudiantes sean capaces de integrar conocimientos y enfrentarse a la 

complejidad de formular juicios a partir de una información que, siendo incompleta o 

limitada, incluya reflexiones sobre las responsabilidades sociales y éticas vinculadas a la 

aplicación de sus conocimientos y juicios.  

CB.09. Que los estudiantes sepan comunicar sus conclusiones y los conocimientos y razones 

últimas que las sustentan a públicos especializados y no especializados de un modo claro 

y sin ambigüedades.  

CB.10. Que los estudiantes posean las habilidades de aprendizaje que les permitan continuar 

estudiando de un modo que habrá de ser en gran medida autodirigido o autónomo. 

 

COMPETENCIAS GENERALES: (CG1, CG2, etc...) 

 

CG01.- Saber aplicar la teoría a la práctica. 

CG02.- Aplicar los conocimientos adquiridos y desarrollar la capacidad de plantear nuevas 

hipótesis. 

CG03.- Aprender a analizar, interpretar y comunicar las conclusiones. 

CG04.- Saber buscar y seleccionar fuentes impresas y digitales en las lenguas relevantes para 

el ámbito científico. 

CG05.- Adquirir capacidad de análisis crítico y de expresión escrita, oral y visual. 

CG06.- Desarrollar la capacidad de organizar, gestionar y planificar. 

CG07.- Desarrollar habilidades de aprendizaje que les permitan continuar estudiando de forma 

individual. 

CG08.-Adquirir una base sólida de conocimiento científico de base que permita una capacidad 

de agilidad intelectual. 

CG09.-Adquirir un conocimiento profundo de técnicas en diversos campos de investigación y 

aplicación de la Biología. 

CG10.- Desarrollar capacidades para aplicar conocimientos a entornos nuevos, especialmente 

en contextos multidisciplinares. 

CG11.- Desarrollar la curiosidad científica, de la iniciativa y la creatividad. 

CG12.- Desarrollar las capacidades de trabajo en equipo, enriquecidas por la 

pluridisciplinariedad. Adquirir capacidad de difusión y divulgación de ideas en 

contextos tanto académicos como no especializado. 
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COMPETENCIAS TRANSVERSALES: (CT1, CT2, etc...) 

 

CT1.- Adquirir capacidad para promover el progreso y desarrollar y fomentar el espíritu 

emprendedor. 

CT2.- Desarrollar actitudes para fomentar y garantizar el respeto a los Derechos Humanos y a 

los principios de accesibilidad universal, igualdad, no discriminación y los valores 

democráticos y de la cultura de la paz. 

COMPETENCIAS ESPECÍFICAS: (Sólo se relacionarán las que deben adquirir todos los estudiantes del 

título, por lo tanto las asociadas a las materias obligatorias) (CE1, CE2, 
etc...) 

 

 

CE1.- Conocer las distintas técnicas de secuenciación masiva para la obtención de genomas y 

metagenomas.   

 

CE2-. Conocer los distintos algoritmos y protocolos de análisis y comparación de datos 

genómicos y metagenómicos de secuenciación masiva, así como la interpretación de los 

resultados.  

 

CE3.- Obtener habilidades prácticas para el uso de las distintas herramientas informáticas para 

el procesamiento, análisis e integración de datos genómicos y metagenómicos de 

secuenciación masiva. 

 

CE4.- Adquirir conocimiento y habilidades prácticas de uso de las distintas bases de datos 

genómicos y metagenómicos. 

 

CE5.- Adquirir capacidad de planificación de un estudio genómico y metagenómico de una 

comunidad microbiana (recogida de muestra, secuenciación y análisis). 

 

CE6.- Adquirir conocimiento de las distintas técnicas de altas prestaciones para la medición 

del transcriptoma y el epigenoma. 

 

CE7.- Aprender a manejar las bases de datos ómicos y conocer los distintos algoritmos y 

protocolos de análisis e integración de cantidades masivas de datos transcriptómicos y 

epigenómicos.    

 

CE8.- Obtener capacidad de planificación de un estudio transcriptómico y epigenómico y 

aprender el uso de herramientas software para el procesamiento de cantidades masivas de estos 

datos. 

 

CE9.- Adquirir conocimiento de los métodos estadísticos y lenguajes de programación 

estadísticos para el análisis integrativo de datos ómicos. 

 

CE10.-Adquirir una formación fundamental en las técnicas estadísticas para el el análisis 

integrado de datos ómicos y de biología de sistemas. 

 

CE11.- Poseer las habilidades estadísticas e informáticas para obtener, analizar, interpretar e 

integrar datos ómicos, y para entender los modelos y métodos estadísticos de integración 
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aplicados. 

 

CE12.- Aprender los fundamentos y conceptos básicos de los sistemas de ecuaciones 

diferenciales usados en modelización de sistemas biológicos 

 

CE13.- Obtener habilidades prácticas para el uso de las distintas herramientas de software para 

la especificación, simulación y análisis de modelos basados en ecuaciones diferenciales.  

 

CE14.- Conocer los fundamentos, conceptos básicos y el uso de herramientas de software para 

el estudio de los sistemas multiagentes en modelización de sistemas biológicos. 

 

CE15.- Conocer los fundamentos y conceptos básicos de teoría de redes así como habilidades 

prácticas para el uso de las distintas herramientas software genéricas para el análisis y 

visualización de redes. 

 

CE16.- Aprender el uso de los algoritmos y protocolos para la reconstrucción de redes 

transcripcionales y redes de co-expresión génica a partir del procesamiento de datos 

transcriptómicos y epigenómicos. 

 

CE17.- Obtener habilidades prácticas para el uso de las distintas herramientas software 

específicas para la reconstrucción de redes transcripcionales y redes de co-expresión génica.  

 

CE18.- Conocer la metodología para la reconstrucción de redes metabólicas a escala 

genómica. 

 

CE19.- Conocer los principios matemáticos para la obtención de modelos metabólicos y los 

métodos y herramientascomputacionales para su análisis. 

 

CE20.- Realizar predicciones in silico para analizar el fenotipo metabólico mediante 

MATLAB (CobraToolbox)  

 

CE21.- Adquirir la formación necesaria para utilizar el análisis de redes basado en 

restricciones en diferentes aplicaciones 

 

CE22.- Conocer los fundamentos y conceptos básicos de la ingeniería metabólica y biología 

sintética para su aplicación en la mejora de cepas. 

 

CE23.- Conocer las principales estrategias de modificación genética utilizadas en ingeniería 

metabólica para la optimización de cepas. 

 

CE24.- Ampliar y aplicar el conocimiento sobre análisis de modelos metabólicos a escala 

genómica para la predicción de fenotipos mejorados. 

 

CE25.- Conocer el ciclo de especificación, diseño e implementación guiado por modelos 

matemático/computacionales de componentes, partes y sistemas en biología sintética.  
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4.- ACCESO Y ADMISIÓN DE ESTUDIANTES 

 
 

 
4.1.- SISTEMAS DE INFORMACIÓN PREVIA A LA MATRICULACIÓN Y PROCEDIMIENTOS 
ACCESIBLES DE ACOGIDA Y ORIENTACIÓN DE LOS ESTUDIANTES DE NUEVO INGRESO 
PARA FACILITAR SU INCORPORACIÓN A LA UNIVERSIDAD Y LA TITULACIÓN 

 

Por la Universidad de Sevilla 

 

A. Sistema de orientación y tutoría de la Universidad de Sevilla (US-Orienta) 

Este sistema incluye todas las acciones y programas de orientación de la Universidad de 

Sevilla. Entre ellas, recoge  un conjunto de actividades dirigidas a proporcionar al alumnado 

universitario una información exhaustiva sobre las distintas titulaciones oficiales de posgrado 

ofrecida por la Universidad de Sevilla. Las actividades principales desarrolladas por el 

programa de orientación son las siguientes: 

1.1. Salón de estudiantes  

Aunque las puertas abiertas están enfocadas a un público preuniversitario, la asistencia de un 

alto número de estudiantes universitarios ha llevado a incluir como colectivo de orientación a 

también a los estudiantes de grado. El Salón de Estudiantes y Ferisport, organizados por la 

Universidad de Sevilla, es uno de los eventos con mayor relevancia de nuestra Universidad de 

cara a la transición del alumnado preuniversitario dentro de las actuaciones del Área de 

Orientación del Vicerrectorado de Estudiantes. 

1.2 Jornadas de puertas abiertas:  

Estas Jornadas se organizan en cada centro para presentar su oferta académica. La Escuela 

Internacional de Posgrado organizará, en el marco de las actuaciones de la Universidad de 

Sevilla Jornadas de Puertas abiertas dirigidas a estudiantes de Grado, con objeto de presentar 

su oferta de estudios de Posgrado. Este tipo de actuaciones se incluyen en los Planes de 

Orientación y Acción Tutorial de los centros. 

1.3. Participación en ferias nacionales e internacionales: La Universidad de Sevilla, a través 

del Vicerrectorado de Ordenación Académica, Estudiantes y Relaciones Internacionales, 

participan en ferias de orientación en lugares de procedencia de su alumnado, especialmente 

en el seno de la Comunidad Autónoma Andaluza, en Madrid y en el extranjero). 

1.4. Participación en otras actividades de información y orientación que se propongan desde el 

Sistema de orientación y tutoría de la Universidad de Sevilla (US-Orienta). 

1.5. Canal TVUS-Orienta. Ofrece la posibilidad de editar clips informativos sobre los estudios 

universitarios. 

1.6. Por último, la Escuela Internacional de Posgrado dispone de un mostrador de atención e 

Información previa a la matrícula, localizado en su sede del Pabellón de México, Paseo de las 

Delicias, 41013, Sevilla (Planta baja). 

 

B. Información en Internet 

Con el fin de ayudar a los alumnos a configurar de forma adecuada y personalizada su 

http://estudiantes.us.es/programa-tours
http://estudiantes.us.es/salon-estudiante
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formación de posgrado, la Universidad de Sevilla elabora materiales de información y 

orientación destinados a alumnos que acceden a la Universidad, entre los cuales se encuentra 

la Guía de Titulaciones de la Universidad de Sevilla, accesible desde la dirección web: 

https://www.us.es/estudiar/que-estudiar/oferta-de-grados 

Por otro lado, la Universidad de Sevilla tiene un Portal Web de Máster Universitario, donde se 

ofrece información detallada de la oferta de Títulos de posgrado oficiales, el perfil esperado,  

criterios de acceso, especialidades, centros responsables, TFM y prácticas, etc. Dicho portal 

está disponible en la dirección web: https://www.us.es/estudiar/que-estudiar/oferta-de-

masteres 

Igualmente en el Portal Web de esta Universidad existe un apartado de Acceso y Matrícula 

donde se puede obtener información actualizada sobre la reglamentación de aspectos 

relevantes para los alumnos y futuros alumnos universitarios, como pueden ser los procesos de 

acceso, admisión y matrícula. La dirección web donde se encuentra disponible: 

https://www.us.es/estudiar/acceso-matricula 

 

Por otro lado, en el procedimiento P9 del Sistema de Garantía de Calidad del Título (apartado 

9) se establece el mecanismo que se debe seguir en la Universidad de Sevilla para publicar la 

información sobre el plan de estudios, su desarrollo y sus resultados. La aplicación de dicho 

procedimiento garantiza, entre otras cuestiones relacionadas con la difusión del título, la 

existencia de un sistema accesible de información previa a la matriculación La Universidad de 

Sevilla mantienen un portal de Másteres oficiales destinado a estudiantes potenciales de 

posgrado, que incluye información sobre acceso a las titulaciones de postgrado de la 

Universidad, Guía de titulaciones, planes de estudio y asignaturas, Becas, Alojamiento y 

Actividades de orientación 

C. Revista y folletos de orientación dirigidos a estudiantes potenciales 

La Escuela Internacional de Postgrado de la Universidad de Sevilla  edita folletos informativos 

dirigidos a estudiantes potenciales de posgrado. Sus contenidos en formato electrónico, 

también se encuentran disponibles en la Web de los estudios de Máster oficial de la 

Universidad de Sevilla. 

 

D. Perfil de ingreso 

 

El Máster en Análisis de Datos Ómicos y Biología de Sistemas está dirigido a aquellas 

personas interesadas en adquirir una adecuada formación computacional que les permitan 

analizar datos biológicos de gran volumen a fin de resolver los grandes retos de las ciencias de 

la vida. 

 Los estudiantes de nuevo ingreso en del Máster en Análisis de Datos Ómicos y Biología de 

Sistemas, podrán presentar dos perfiles diferentes, por un lado el de aquellas personas que 

tengan conocimientos y capacidades relacionadas con las ciencias de la vida o de la salud, y en 

el segundo o con las que tengan conocimientos tecnológicos relacionados con las ciencias de 

la información. Así, para el primero de los casos, ese perfil se ajustaría con el que presentan 

los doctores, licenciados y graduados en Biología, Bioquímica, Biotecnología, Medicina o 

Biomedicina. El segundo perfil corresponde principalmente al que presentan los titulados en 

Ingeniería Informática, Matemáticas, Estadística y Física. No obstante, la solicitud de ingreso 

por otro profesional que demuestre conocimientos específicos en estas áreas será tenida en 

https://www.us.es/estudiar/que-estudiar/oferta-de-grados
https://www.us.es/estudiar/que-estudiar/oferta-de-masteres
https://www.us.es/estudiar/que-estudiar/oferta-de-masteres
https://www.us.es/estudiar/acceso-matricula
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cuenta por la Comisión de Acceso del máster. No existen pruebas específicas de acceso. Los 

criterios de valoración de méritos atenderán en primer lugar a los perfiles más afines al máster 

(titulaciones antes mencionadas), y dentro de ellos a los requisitos que se concretan en la Tabla 

que se muestra más abajo. 

 

Por la Universidad Internacional de Andalucía 

   

1. Creación y mantenimiento de una página web.  

  

a. Web específica para la oferta de títulos de posgrados. En esta web, se 
dispondrá de información acerca de la oferta, el acceso la matrícula, becas y 
ayudas, calendario, precios públicos, documentación necesaria y el enlace a la 
web de Distrito Único Andaluz (DUA), en todas las universidades, tanto en la 
UNIA como en las restantes universidades.  

b. Web específica del Máster. Esta página web se concibe principalmente como un 
mecanismo de difusión e información, pero también como una vía de 
comunicación entre los estudiantes y los responsables académicos del Máster. 
Esta página informará sobre los siguientes aspectos: (i) descripción del título, (ii) 
objetivos y competencias, (iii) profesorado, (iv) estructura académica del master, 
(v) explicación del proceso de enseñanza –aprendizaje, especialmente en el 
entorno a distancia pero con teledocencia de Adobe Connect y en el uso del 
Campus Virtual Moodle, (vi) criterios de acceso y admisión, (vii) calendario del 
Máster, indicando exactamente el período de las clases, (viii) Preinscripción y 
matrícula, (ix) reconocimiento de créditos, (x) sugerencias, reclamaciones, (xi) 
calidad y seguimiento, (xii) resultados académicos, (xiii) memoria del plan de 
estudios, y (xiv) folleto informativo del master. Adicionalmente, la URL del 
Distrito Único Andaluz (DUA) también proporciona los criterios de admisión de 
todos los Másteres Oficiales ofertados por las Universidades Públicas de 
Andalucía. 

 

2. Publicidad. 
Aparte de la página web el Máster, también se anunciará el título a través de folletos 
publicitarios y cartelería, que incluirán la información más importante y remitirán a la 
citada página web. Este material publicitario se distribuirá entre las universidades 
participantes y el resto de universidades andaluzas, nacionales y extranjeras (en 
particular de Iberoamérica). No obstante, en aras de la sostenibilidad y la eficiencia 
económica, se tratará de reducir al máximo la producción de materiales publicitarios 
en papel y, en cambio, se potenciará la difusión on-line. Para ello se utilizarán las 
siguientes vías de difusión:  

a. Portales de difusión digital.  

b. Listados y mailings a futuros estudiantes que los hayan autorizado en virtud del 
cumplimiento de las actuales leyes de protección de datos (Ley Orgánica 3/2018, 
de 5 de diciembre de Protección de Datos personales y garantía de los derechos 
digitales).  

c. Mailing a las universidades miembros del Grupo de Universidades 
Iberoamericanas La Rábida.  

d. Participación en ferias educativas dentro y fuera de España, de acuerdo con las 
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directrices del Vicerrectorado de Estudiantes y el de Internacionalización de todas 
las universidades (Europosgrado en Chile, Argentina, Perú, México, …).  

  

3. Redes sociales. 

De acuerdo con la filosofía de inmersión en el mundo de las Tecnologías y la 
Comunicación, este Máster también utilizará como vías de difusión las redes sociales, 
y en particular, Facebook y Twitter.  

  

4. Oficinas de información y atención a los estudiantes. 
Todas las universidades disponen de una Oficina de Información al Estudiante. En el 
caso de la Universidad Internacional de Andalucía, esta tarea se realiza a través del 
Servicio de alumnos que está ubicado en cada uno de sus 4 campus: Sevilla, La Rábida 
–Huelva-, Málaga y Baeza –Jaén.  

  

Independientemente del medio utilizado para la difusión, el principal objetivo de estos 
sistemas de información será proporcionar de forma clara y atractiva, a cualquier estudiante 
potencial, la mayor información posible sobre el Máster en cuestión y las universidades que lo 
promueven. En particular, se especificará claramente la modalidad de impartición del Título, 
indicando el período del calendario docente. Asimismo, se describirán minuciosamente las 
enseñanzas y servicios ofertados y los métodos docentes utilizados, así como los criterios 
evaluadores y los procedimientos establecidos para garantizar una alta calidad de los 
resultados.  
 

Además de lo anterior, toda la información relacionada con la preinscripción y matrícula en el 

Máster Interuniversitario en cuestión, así como los plazos establecidos estará regulado, en sus 

aspectos generales, por el Acuerdo de la Comisión del DUA (Distrito Único Andaluz) por el 

que se establece el procedimiento para el ingreso en los Másteres Universitarios para cada 

curso académico. Al respecto, pueden consultarse los siguientes enlaces web:  

http://www.juntadeandalucia.es/economiayconocimiento/sguit/ 

http://www.juntadeandalucia.es/economiayconocimiento/sguit/?q=masteres 

 
Ambos enlaces están disponibles para todos los estudiantes que desean acceder a la 
Universidad en sus distintos niveles, incluido el Máster Universitario Oficial.  En ellos se 
proporciona información completa sobre los requisitos que deben reunir los solicitantes, así 
como la forma de obtenerlos, y sobre los procedimientos de admisión y de cómo se ordenan 
las solicitudes. Igualmente, contiene la ficha del Máster donde se resumen las características 
del mismo y del enlace a la web del Título. Durante el plazo de los distintos procesos de 
admisión, el estudiante puede acceder a la presentación telemática de solicitudes, a los 
resultados de las diversas adjudicaciones y, en su caso, puede hacer reserva de plaza, 
desistimiento o participar en las listas de resultas.  

  

En lo que se refiere a la accesibilidad de los sistemas de información, cada una de las 
universidades participantes dispone de una página web donde se recoge, de forma 
pormenorizada, toda la información relativa a esta cuestión, incluyendo información 

académico‐administrativa, estudios, recursos, formación y servicios complementarios, 
movilidad, etc. En el caso de la Universidad Internacional de Andalucía, estos aspectos 
pueden consultarse en: http://unia.es/oferta-academica/masteres-oficiales 

 
 

http://www.juntadeandalucia.es/economiayconocimiento/sguit/
http://www.juntadeandalucia.es/economiayconocimiento/sguit/?q=masteres
http://unia.es/oferta-academica/masteres-oficiales
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4.2.-CRITERIOS DE ACCESO Y CONDICIONES O PRUEBAS DE ACCESO ESPECIALES 

 

El acceso al máster interuniversitario en Análisis de Datos Ómicos y Biología de Sistemas 

podrá realizarse a través de la la Universidad de Sevilla que ofertará 20 plazas o por la 

Universidad Internacional de Andalucía que ofertará 10 plazas. 

 

Ni la Universidad de Sevilla ni la Universidad Internacional de Andalucía disponen de una 

normativa específica propia sobre el acceso y admisión a los Másteres Universitarios, dado 

que, como se ha dicho anteriormente, a los únicos efectos del ingreso en los centros 

universitarios, todas las Universidades públicas andaluzas se constituyen en un distrito único. 
 
 

4.2.1. Criterios de acceso 

 

De acuerdo con lo previsto en el artículo 16 del Real Decreto 1393/2007, de 29 de octubre, 

modificado por el Real Decreto 861/2010, con carácter general podrán acceder a enseñanzas 

oficiales de Máster quienes reúnan los requisitos exigidos: 

 

• Estar en posesión de un título universitario oficial español u otro expedido por una 

institución de educación superior perteneciente a otro Estado integrante del Espacio 

Europeo de Educación Superior que faculte en el mismo para el acceso a enseñanzas de 

Máster. 

• Asimismo, podrán acceder los titulados conforme a sistemas educativos ajenos al 

Espacio Europeo de Educación Superior sin necesidad de la homologación de sus 

títulos, previa comprobación por la Universidad de que aquellos acreditan un nivel de 

formación equivalente a los correspondientes títulos universitarios oficiales españoles y 

que facultan en el país expedidor del título para el acceso a enseñanzas de postgrado. El 

acceso por esta vía no implicará, en ningún caso, la homologación del título previo de 

que esté en posesión el interesado, ni su reconocimiento a otros efectos que el de cursar 

las enseñanzas de Máster. 

 

4.2.2 Admisión 

 

El artículo 17 del Real Decreto 1393/2007, modificado por el Real Decreto 861/2010, regula la 

admisión a las enseñanzas de Máster y establece que los estudiantes podrán ser admitidos 

conforme a los requisitos específicos y criterios de valoración que establezca la Universidad. 

 

Por otra parte, de acuerdo con las previsiones del Art. 75 de la Ley 15/2003 Andaluza de 

Universidades, a los únicos efectos del ingreso en los centros universitarios, todas las 

Universidades públicas andaluzas se constituyen en un distrito único. En consecuencia los 

procesos de admisión de alumnos se realizan de acuerdo con los criterios que establezca la 

Comisión de Distrito Único Andaluz, considerándose en los mismos la existencia de 

estudiantes con necesidades educativas específicas derivadas de discapacidad. Según las 

disposiciones del Distrito Único Universitario de Andalucía por las que se establece el 

procedimiento para el ingreso en los Másteres universitarios, el criterio de prelación en la 

adjudicación de plazas tendrá en cuenta “los requisitos de admisión y los criterios en el orden 

de preferencia que para cada Máster se haya establecido en la correspondiente memoria de 

implantación, o en su defecto, por la comisión Académica correspondiente”. 

La Comisión Académica del Máster establecerá y aplicará los criterios de selección, siempre 
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respetando los principios de mérito e igualdad de oportunidades. 

 

Los criterios de valoración de méritos atenderán en primer lugar a los perfiles más afines al 

máster (titulaciones mencionadas en el perfil de ingreso), y dentro de ellos a los requisitos que 

se concretan en la Tabla que se muestra más abajo. 

 

En caso de haber más candidaturas que plazas, éstas se ordenarán según una valoración que 

tendrá en cuenta los siguientes criterios: 

 

El criterio de mayor peso en el proceso de admisión será la nota media del expediente 

académico de la titulación del solicitante, en segundo lugar, el curriculum vitae en el que se 

considerará la experiencia laboral, la participación en cursos, y becas y premios obtenidos. Por 

último se tendrá en cuenta el nivel de idioma. Este último se valorará con una importancia del 

10% la acreditación de un nivel de inglés B2 (o equivalente en otros sistemas) y además, para 

el caso de alumnos extranjeros, un nivel de español B2. Estos requerimientos lingüísticos se 

justifican ya que en algunas de las sesiones del máster o bien el profesorado expondrá en 

lengua no española, o bien los documentos utilizados serán en lengua inglesa, lo que con este 

criterio se garantiza el correcto seguimiento de los cursos del máster. Por último, en caso de 

duda la Comisión Académica, responsable de evaluar las solicitudes de admisión, se reserva la 

posibilidad de realizar una entrevista personal a los candidatos.  

 

Tabla de los Criterios de Admisión 

 

Titulación Preferente Peso en los criterios de admisión 

Expediente Académico 70% 

Curriculum vitae 20% 

Nivel de idiomas 10% 

 

Ordenados los estudiantes que solicitan la admisión con arreglo a los criterios de valoración 

antedichos, serán admitidos tantos solicitantes como plazas se oferten, por estricto orden de 

prelación. En caso de que se produzcan renuncias, podrán optar a la admisión los solicitantes 

no seleccionados en primera instancia, otra vez de acuerdo a su orden de méritos. 
 

 
 

 
4.3.- SISTEMAS DE APOYO Y ORIENTACIÓN DE LOS ESTUDIANTES UNA VEZ MATRICULADOS 

 

Según establece la Ley Orgánica 6/2001, de 21 de diciembre, de Universidades, en su artículo 

46.2.e), uno de los derechos de los estudiantes hace referencia al “asesoramiento y asistencia 

por parte de los profesores y tutores en el modo que se determine”. En este marco se reconoce 

la importancia de las labores de orientación y tutorización dentro del sistema universitario 

actual. La impartición de los Másteres interuniversitarios incide particularmente en la 

necesidad, dentro de una universidad moderna y cada vez mejor orientada en su labor de 

proyección social, de procurar medios de atención a los usuarios, tanto reales como 

potenciales, para con ello potenciar la cercanía a los estudiantes mediante la tutorización 

curricular y el apoyo académico personalizado, así como establecer mecanismos para su 

orientación profesional hacia el ámbito de la investigación. Con este fin, se pretende implicar a 

los distintos agentes de la universidad para, de este modo, conseguir una formación lo más 

integral posible del estudiante.  
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Como ya se ha comentado anteriormente, por parte de la Comisión del Distrito Único 

Universitario de Andalucía, se ofrece toda la información relacionada con los procedimientos 

de preinscripción y admisión en los Másteres Universitarios ofertados por las Universidades 

públicas de Andalucía. Dichos procedimientos se regularán para cada curso académico por 

Acuerdo de la Comisión del Distrito Único Universitario de Andalucía. Al respecto, pueden 

consultarse los siguientes enlaces web, los cuales estarán también disponibles en las páginas 

web de las Universidades participantes: 

 

http://www.juntadeandalucia.es/economiayconocimiento/sguit/ 

http://www.juntadeandalucia.es/economiayconocimiento/sguit/?q=masteres 

 

 

Con respecto a la orientación de los estudiantes que realizará la Universidad de Sevilla, con 

independencia de los programas de tutela que como centro iniciemos, se ha puesto en marcha 

un sistema general de tutela de estudiantes para garantizar el seguimiento de los mismos, su 

orientación curricular, académica y personal, así como fomentar su integración en la vida 

universitaria. Igualmente, estos programas se ocuparán progresivamente de la orientación 

profesional a medida que los estudiantes se aproximen a la finalización de sus estudios. 

 

A continuación se resumen las principales actividades: 

 

A. Procedimiento de acogida a los nuevos estudiantes 

 

El procedimiento de acogida y orientación de los nuevos estudiantes serán similar al que se 

organiza en la actualidad, consistente en una Jornada de Inauguración y presentación de los 

Estudios  

 

B. Seguimiento y orientación de los alumnos 

 

El seguimiento y orientación especial de alumnos se realizará a través del Plan de Acción 

Tutorial de la Universidad de Sevilla 

 

1. El Plan de acción tutorial incluido en el Plan Propio de Docencia de la Universidad de 

Sevilla https://ppropiodocencia.us.es/ 

2. El Secretariado de Prácticas en Empresas y Empleo (http://servicio.us.es/spee/). 

3. El Servicio de Orientación Profesional (http://servicio.us.es/spee/empleo-servicio-

orientacion). 

4. Asesoría Pedagógica del Servicio de Asistencia a la Comunidad Universitaria 

(http://sacu.us.es/). 

5. Sistemas de información generados por la Asesoría Psicológica (Servicio de Asistencia 

a la Comunidad Universitaria). Esta Asesoría, además de atención individualizada para 

todos los miembros de la Universidad, desarrolla las siguientes actividades: 

 

• Rendimiento Académico. 

Actividad formativa dirigida a proporcionar a los alumnos las herramientas 

necesarias para el correcto afrontamiento de contenidos que, por su propia 

naturaleza compleja, requiere distintas estrategias de abordaje. Esta acción 

http://www.juntadeandalucia.es/economiayconocimiento/sguit/
http://www.juntadeandalucia.es/economiayconocimiento/sguit/?q=masteres
https://ppropiodocencia.us.es/
http://servicio.us.es/spee/
http://servicio.us.es/spee/empleo-servicio-orientacion
http://servicio.us.es/spee/empleo-servicio-orientacion
http://sacu.us.es/
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formativa se lleva a cabo en dos momentos distintos del curso escolar: en primera 

instancia se organiza para los alumnos de nuevo ingreso de los 25 centros propios 

de la Universidad durante el mes de septiembre, antes del comienzo del curso. En 

este momento el denominado “Curso para la mejora del Rendimiento Académico 

en la Universidad”, se erige como actividad de libre configuración y reconoce, por 

tanto, a sus participantes créditos de formación, con la peculiaridad de que los 

docentes de dicho curso se forman realizando el curso específico de libre de 

configuración con una carga de 60 horas titulado “Las técnicas de trabajo 

intelectual en la universidad. El desarrollo de un programa de intervención para la 

mejora del rendimiento académico de alumnos de nuevo ingreso”. En segunda 

instancia, y con el objetivo de abarcar al mayor número posible de beneficiarios –

especialmente los que se incorporan más tarde y no asistieron entonces- , a lo largo 

del curso se organizan seminarios en los centros donde se haya conformado 

demanda suficiente. 

 

• Asesoramiento Vocacional 

Dirigido a preuniversitarios, universitarios y egresados, se ofrece a los usuarios 

información sistematizada, actualizada y exhaustiva acerca de las posibilidades de 

educación superior en titulaciones pertenecientes a universidades públicas y 

privadas, así como las referidas a los Grados Medio y Superior de Formación 

Profesional, Másteres oficiales, estudios de postgrado y Títulos Propios de las 

universidades; todo ello tanto en el ámbito de nuestro territorio nacional como en 

el extranjero, conjugando variables prácticas tales como las compatibilidades u 

opciones preferentes en función de la opción elegida en Bachillerato, además de lo 

referido a becas, cursos, seminarios, premios y prácticas. Dicha información se 

concreta aportando datos acerca de las asignaturas que componen cada ciclo, grado 

de dificultad de las mismas y salidas profesionales potenciales. Nos basamos para 

ello en su software específico que incluye valoraciones de estudiantes, profesores y 

profesionales relacionados con cada titulación. 

 

 

Además el alumnado recibirá información continua mediante las siguientes vías: 

 

• Página web de la Universidad de Sevilla. 

• Página web propia del Máster. 

• Plataforma de enseñanza virtual de la Universidad de Sevilla. 
 

En la Universidad Internacional de Andalucía antes de pasar a la orientación que el alumno 

recibirá una vez esté matriculado, el personal de administración y servicios de la UNIA 

proporcionará al estudiante el apoyo administrativo necesario para la realización óptima del 

proceso de admisión y matriculación. Este apoyo se realizará por medio de atención presencial 

en el campus universitario, telefónicamente o por correo electrónico, con información guiada 

en la red para la matriculación on-line.  

  

La UNIA establece para todos y cada uno de sus títulos oficiales de Máster de carácter 

interuniversitario un plan de acogida y tutela específico y directamente vinculado al 

funcionamiento de su Campus Virtual, que incluye a todo el alumnado con independencia de 

la institución en la que se haya efectuado la matrícula. El Campus Virtual de la UNIA, que 
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sirve de apoyo para la totalidad de la docencia, pone a disposición del estudiante varias 

herramientas TICs que facilitarán el proceso de aprendizaje individual y colectivo durante todo 

el desarrollo del Máster. En el apartado de recursos informáticos de esta memoria se detalla 

con mayor precisión el contenido de esta plataforma (http://campusvirtual.unia.es).  

 

El plan de acogida y tutela se llevará a cabo de forma coordinada con el resto de universidades 

que imparten el título y la Comisión Académica del Máster, de la que forman parte 

representantes de todas las universidades participantes. 

 

Se puede resumir en el siguiente cronograma de actuación:  

 

• Primera Fase: Presentación del propio Campus Virtual y sus recursos. Los estudiantes del 

Máster reciben, una vez matriculados en la plataforma de enseñanza-aprendizaje online de 

la UNIA, donde se imparte el programa (http://eva.unia.es), un email de bienvenida por 

parte del Área de Innovación, que incluye instrucciones para acceder al campus virtual 

como estudiantes, acceso a tutoriales y guías de ayuda y alguna información acerca de la 

estructura modular del programa en el campus y los recursos para el aprendizaje que 

hallará en el mismo.  

 

En dicho correo se proporciona además información de contacto con el Centro de 

Atención al Usuario (cau.virtual@unia.es), servicio que está a disposición de los 

estudiantes para consultas técnicas relacionadas con el uso del Campus Virtual. 

 

En el Campus Virtual, el alumnado dispondrá de toda la información necesaria para su 

correcto uso. Entre los materiales colgados en este Campus Virtual, aparecerán los 

manuales de uso del Campus y manejo en la enseñanza on-line, como, por ejemplo: 

- Tutoriales y recursos de ayuda (https://eva.unia.es/course/view.php?id=1467); 

- FAQ’s (https://eva.unia.es/mod/glossary/view.php?id=55390); 

- Instrucciones para el uso el aula virtual para videoconferencias  

(https://eva.unia.es/course/view.php?id=2047).  

 

Asimismo, el Campus Virtual de la UNIA permite al alumnado hacer uso de dicha 

plataforma para desarrollar foros, wikis y charlas haciendo uso por ejemplo de su cafetería 

virtual. Dichos mecanismos permiten el intercambio y comunicación de información, 

experiencias, problemática similar, creación de grupos y por consiguiente la integración de 

dicho alumnado.  

 

• Segunda Fase: Una vez que el alumno esté familiarizado con el manejo del Campus 

Virtual, la Comisión Académica del Máster proporcionará a través del mismo toda la 

información necesaria acerca de los contenidos académicos del Máster, estructura del Plan 

de Estudios, carácter de las asignaturas, características del TFM, plazos de presentación, 

posibilidad de reconocimiento o transferencia de créditos, etc. 

 

• Tercera Fase: La Comisión Académica del Máster asignará a cada estudiante un Tutor 

Orientador para que, en lo sucesivo, asuma funciones básicas de asesoramiento, 

orientación e información personalizada.  

 

http://eva.unia.es/
mailto:cau.virtual@unia.es
https://eva.unia.es/course/view.php?id=1467
https://eva.unia.es/mod/glossary/view.php?id=55390
https://eva.unia.es/course/view.php?id=2047
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• Cuarta Fase: Los coordinadores de asignaturas se pondrán en contacto a través del Campus 

Virtual con el alumnado matriculado a fin de informar acerca del temario global, materias 

impartidas por cada profesor, procedimiento de coordinación, mecanismos de evaluación, 

plazos, etc. Al ser ésta una información proporcionada básicamente a través del Campus 

Virtual y no a través de una convocatoria puntual de acogida, como ocurre en la enseñanza 

presencial convencional, tiene la virtud, además, de ser permanente, de tal forma que, en 

cualquier momento en que lo necesite, el alumnado puede recurrir a ella. 

 

Por otro lado, en la página web del título se dispone de la información y los enlaces 

necesarios para la resolución de problemas técnicos o administrativos. Igualmente, se dispone 

de un Buzón de Quejas, Sugerencias y Felicitaciones. Además, contará con una dirección 

específica de contacto, que está abierta a cualquier consulta sobre las diversas cuestiones 

organizativas y de contenido. 

 

La página web donde pueden hallarse los servicios de apoyo de la UNIA es la siguiente:   

http://unia.es/oferta-academica/masteres-oficiales 

 

De forma resumida, sintetizamos los principales servicios de atención al alumnado que ofrece 

cada una de las Universidades participantes. 
 

 

1. APOYO Y ORIENTACIÓN EN TEMAS NO ESTRICTAMENTE ACADÉMICOS:  

 

SERVICIO DE ATENCIÓN AL ESTUDIANTE DE LA UNIVERSIDAD INTERNACIONAL DE 

ANDALUCÍA 

Esta labor es desarrollada por el personal de los diferentes servicios de la UNIA. Para ello se 

disponen de mecanismos de atención a distancia, telefónica y telemática. Los estudiantes 

podrán consultar todas aquellas cuestiones que consideren oportunas en diferentes categorías: 

gestión académica, orientación profesional, becas y ayudas, vida estudiantil, etc. Dichas 

cuestiones serán remitidas a los responsables de cada categoría para su pronta respuesta. La 

Universidad Internacional de Andalucía podrá determinar en función del número de consultas 

y sus temáticas la posibilidad de poner en marcha acciones encaminadas a dar respuesta a las 

cuestiones con mayor demanda. Acciones tales como cursos complementarios, charlas, etc. 

 

Asimismo, el campus virtual de la UNIA permite al alumnado hacer uso de dicha plataforma 

para desarrollar foros, wikis y charlas haciendo uso, por ejemplo, de su cafetería virtual. 

Dichos mecanismos permiten el intercambio y comunicación de información, experiencias, 

problemáticas similares, así como creación de grupos y, por consiguiente, la integración de 

dicho alumnado. 

 

La Universidad Internacional de Andalucía responde a las necesidades, demandas e intereses 

de su alumnado. Para ello, cuenta con una serie de Servicios administrativos de atención al 

estudiante en cada una de sus Sedes que, junto con la Oficina de Estudios de Posgrado, tratan 

de lograr dicha meta. Las acciones que se desarrollan son, además de la gestión administrativa 

de los distintos procedimientos directamente relacionados con los estudiantes (matrícula, beca, 

reconocimiento de créditos, expedición de títulos, prácticas de inserción laboral, movilidad, 

etc.), proporcionar asesoramiento e información sobre legislación, recursos y procedimientos 

en general. 

http://unia.es/oferta-academica/masteres-oficiales
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Por otro lado, la Universidad Internacional de Andalucía es una institución comprometida con 

la defensa de la igualdad en todos los niveles y ámbitos, de ahí que cuente con la Unidad de 

Igualdad. Ésta entró en funcionamiento en el año 2010, tras ser aprobada su creación en 

Consejo de Gobierno en sesión de 10 de marzo de dicho año, y siguiendo las directrices del 

Plan Estratégico de la Universidad Internacional de Andalucía. La Unidad de Igualdad de la 

UNIA se constituye como una estructura para el desarrollo de las funciones relacionadas con 

el principio de igualdad de oportunidades y de trato entre mujeres y hombres en todos los 

ámbitos universitarios: la docencia, el aprendizaje, la investigación, la innovación y la gestión. 

Su misión es elaborar y desarrollar los programas necesarios para impulsar las políticas de 

igualdad en esta universidad y coordinar las acciones específicas que puedan desarrollar en 

este ámbito los distintos órganos y servicios universitarios. Entre sus objetivos destacan:  

• Informar, sensibilizar y formar a la comunidad universitaria. 

• Elaborar diagnósticos sobre la situación de la igualdad de género en la UNIA. 

• Proponer a los órganos que correspondan, la aprobación de Planes de Igualdad que 

incluyan acciones positivas para mejorar los posibles desequilibrios que se detecten en 

el diagnóstico. 

• Realizar acciones transversales para la inserción de la perspectiva de género en los 

programas académicos que desarrolla la Universidad. 

• Participación en la aplicación del protocolo para la prevención y tratamiento del acoso 

sexual, acoso por razón de sexo, orientación sexual e identidad de género de la 

Universidad. 

• Trabajo en red con otras Unidades de Igualdad a nivel local, estatal, europeo e 

internacional. 

 

La Universidad Internacional de Andalucía viene participando en el Programa “Cátedras 

Andalucía Emprende". Este Programa se estructura con la finalidad promover y fomentar la 

cultura y la actividad emprendedora y empresarial en el ámbito de la comunidad universitaria 

andaluza, en cuatro áreas básicas de actuación: a) Cultura emprendedora, para informar, 

sensibilizar y proponer la opción emprendedora como proyecto profesional; b) Capacitación 

emprendedora, para desarrollar conocimientos y capacidades para emprender e innovar; c) 

Creación y desarrollo empresarial, para aportar apoyo, asesoramiento especializado e 

incubación y tutoría avanzada a nuevas iniciativas emprendedoras y empresariales; y d) 

Investigación, para conocer y mejorar el espíritu emprendedor andaluz, profundizar en el 

impacto de los programas de emprendedores y emprendedoras y promover la investigación 

vinculada al emprendimiento.  

La Universidad Internacional de Andalucía, siendo consciente de la importancia del 

emprendimiento y autoempleo en la sociedad andaluza realiza un esfuerzo adicional, tanto en 

su oferta académica como a través del apoyo de sus servicios administrativos, para concienciar 

a los universitarios andaluces de la necesidad de concienciación y de la adquisición de 

habilidades y competencias en esta materia.   

 

 

2. APOYO Y ORIENTACIÓN EN TEMAS ACADÉMICOS:  

La Comisión Académica del Máster posee una serie de instrumentos fundamentales para el 

apoyo y orientación del alumnado, donde resalta una Jornada de acogida y presentación 

oficial del Máster, con la participación del equipo de coordinación del Máster y diversos 
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profesores del equipo docente del mismo. En las primeras sesiones del curso, el alumnado 

recibirá cumplida información sobre todos los aspectos relativos a la organización del Máster. 

Será presentada la mayor parte del claustro de profesores/as intervinientes (profesores/as 

universitarios/as y profesionales del sector), así como todos los miembros de dirección y 

gestión del Máster. Se informará de los espacios en que se desarrollarán las sesiones 

presenciales. Igualmente, se pondrá en conocimiento del alumnado las diversas herramientas y 

servicios de utilidad para su estudio, tales como acceso y uso de la plataforma virtual Moodle, 

servicio de biblioteca, tarjeta universitaria, correo electrónico de cada universidad, etc. En 

estas primeras jornadas se precisará el calendario académico y se darán, igualmente, las 

primeras indicaciones relativas a la organización de las prácticas externas, trabajo de fin 

Máster, sistemas de evaluación aplicables, organización de optativas; y tratarán de resolverse 

los problemas de carácter administrativo que resten pendientes del proceso de preinscripción y 

matrícula. Con todo ello se pretende alcanzar una rápida integración de los nuevos estudiantes 

en el Máster, de forma que éste pueda empezar a impartirse y desarrollarse a pleno 

rendimiento y su alumnado pueda concentrarse de manera inmediata en su labor de estudio y 

aprendizaje. 

Son objetivos de este punto la prevención del abandono y el fracaso académico, orientando y 

guiando al nuevo estudiante desde el inicio de los estudios, proporcionándoles conocimientos 

y entrenamiento necesarios en cuanto a las competencias y medios de apoyo y, en particular, 

sobre las competencias necesarias para ser un estudiante autónomo, el desarrollo del 

autoaprendizaje tutorizado, que es el elemento clave para el éxito en programas de educación a 

distancia y el buen uso de los medios de apoyo puestos a su disposición. 

La metodología de información y asesoramiento, aparte de las reuniones con los estudiantes 

individualmente o en grupo, también hará uso de los siguientes instrumentos: 

• Uso de correo electrónico profesor-estudiante integrado en la plataforma. 

• Creación de listas de distribución. 

• Uso de tablones de anuncios para proporcionar información relevante. 

• Utilización del chat de la plataforma. 

• Servicio de consulta a disposición del alumno. 

• Material didáctico recomendado. 

• Planificación y calendario propuesto para afrontar las acciones formativas. 

• Informar acerca de las sesiones presenciales, objetivos, metodología y sistemas de 

evaluación de los talleres. 

• Informar a los estudiantes de los mecanismos de coordinación interna del Máster: papel 

y composición de la Comisión Académica, función del Director/a, cometido de los 

tutores/orientadores y función de los coordinadores de cada asignatura y del 

coordinador de cada universidad participante. 

• Informar a los estudiantes acerca de las prácticas curriculares, normativas que la 

regulan, así como los requisitos y período de realización de las mismas. 

• Informar a los estudiantes de los requisitos para la elaboración y presentación del TFM, 

así como de su obligación de realizar una lectura pública del mismo. 

Además, el Director/a del Máster tendrá la función de apoyar y procurar en todo momento la 

mejor integración y aprovechamiento académico por parte de los estudiantes, sin perjuicio de 

la posibilidad de establecer, conforme a la decisión que en cada caso se pueda tomar, 

programas individualizados o personalizados de tutorización para cada estudiante o grupo de 
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estudiantes a cargo de los responsables de cada módulo formativo. 

Con el fin de promover la orientación profesional a los estudiantes, el Director/a se mantendrá 

informado e informará, a través de los estudios de egresados que lleven a cabo los servicios 

correspondientes de las Universidades u otros entes públicos o privados, sobre las posibles 

proyecciones profesionales de los estudios a su cargo. En este caso, su papel será ante todo el 

de dinamizador y orientador.  

Todas las universidades participantes en el Máster disponen de la correspondiente unidad o 

servicio encargado de dar información, asesoramiento y apoyo a todas las personas 

pertenecientes a la comunidad universitaria que tengan algún tipo de discapacidad o necesidad 

específica. En particular, en la UNIA los objetivos que pretende cumplir son los siguientes:  

• Facilitar la integración educativa y social de los estudiantes con necesidades educativas 

especiales. 

• Contribuir a crear actitudes y expectativas favorecedoras para la integración de 

estudiantes con necesidades educativas especiales asociadas a una discapacidad.  

• Facilitar, en la medida de lo posible, los recursos materiales, personales y funcionales 

de apoyo a la integración educativa y social.  

• Fomentar una educación más integradora y plural en la que se contempla la diversidad 

como valor educativo, y que toma con referente el principio de igualdad de 

oportunidades. 
 

 
 

 
4.4.- TRANSFERENCIA Y RECONOCIMIENTO DE CRÉDITOS: SISTEMA PROPUESTO POR LA 
UNIVERSIDAD.  

 

El Real Decreto 1393/2007, de 29 de octubre, por el que se establece la ordenación de las 

enseñanzas universitarias oficiales (modificado por Real Decreto 861/2010, de 2 de julio), 

indica en su artículo 6 que, con objeto de hacer efectiva la movilidad de estudiantes, tanto 

dentro del territorio nacional como fuera de él, las universidades elaborarán y harán pública su 

normativa sobre el sistema de reconocimiento y transferencia de créditos, con sujeción a los 

criterios generales establecidos en el mismo.   

  

Atendiendo a estos criterios generales, podrán ser objeto de reconocimiento de créditos: (a) 
los créditos cursados en otras enseñanzas superiores oficiales o en enseñanzas universitarias 

conducentes a la obtención de otros Títulos, y (b) la experiencia laboral y profesional 
acreditada.   

  

Transferencia. La transferencia de créditos consiste en incluir, en los documentos 

académicos oficiales del o la estudiante relativos a las enseñanzas en curso, la totalidad de los 

créditos obtenidos en enseñanzas oficiales cursadas con anterioridad, en la misma u otra 

universidad, que no hayan conducido a la obtención de un título oficial y que no puedan ser 

reconocidos en la titulación a la que accede.  Los módulos, las materias o asignaturas 

transferidas al expediente académico de los nuevos títulos no se tendrán en cuenta para el 

cálculo de la baremación del expediente. 

En los supuestos de simultaneidad de estudios, no serán objeto de transferencia los créditos 

obtenidos en los mismos, salvo que estos sean objeto de reconocimiento o el estudiante 

renuncie a dicha simultaneidad, por abandono de dichos estudios.   
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Reconocimiento. El reconocimiento de créditos supone la aceptación por una universidad de 
los créditos que, habiendo sido obtenidos en unas enseñanzas oficiales, en la misma u otra 
universidad, son computados en otras distintas a efectos de la obtención de un título oficial.   

  

Particularmente, en este título de Máster podrán ser objeto de reconocimiento los créditos 

cursados en otras enseñanzas universitarias conducentes a la obtención de otros títulos a que 

hace referencia el artículo 34.1 de la Ley Orgánica 6/2001, de 21 de diciembre, de 

Universidades. Podrán obtener reconocimiento de créditos por materias previamente cursadas 

en función de la adecuación entre las competencias y conocimientos asociados a las materias 

superadas y los previstos en el plan de estudios de las enseñanzas del Máster.  

  

De la misma manera, la experiencia laboral y profesional acreditada podrá ser también 

reconocida en forma de créditos que computarán a efectos de la obtención de un título oficial, 

siempre que dicha experiencia esté relacionada con las competencias inherentes a dicho título.  

   

El número de créditos que sean objeto de reconocimiento a partir de experiencia profesional o 

laboral y de enseñanzas universitarias no oficiales no podrá ser superior, en su conjunto, al 15 

por ciento del total de créditos que constituyen el plan de estudios. El reconocimiento de 

estos créditos no incorporará calificación de los mismos por lo que no computarán a efectos de 

baremación del expediente. En todo caso no podrán ser objeto de reconocimiento los créditos 

correspondientes al Trabajo de Fin de Grado o Fin de Máster.   

 

Se podrán reconocer créditos por experiencia profesional cuando se verifiquen los siguientes 

criterios:  

1. Haber sido realizada con posterioridad a la obtención del título de grado. 

2. Que se justifique con una memoria que la experiencia profesional ha permitido adquirir 

competencias del máster. 

 

El máximo número de créditos que se puede reconocer sumando los dos apartados anteriores 

es de 9 créditos.  

Orientativamente (a valorar por la Comisión Académica del Máster), se requiere un mínimo de 

100 horas trabajadas por cada crédito ECTS solicitado para reconocimiento.  

 

Respecto a las materias/asignaturas que podrán reconocerse en cada titulación: 

1. Obligatorias (5 ECTS) 

2. Optativas (4 ECTS) 

 

El procedimiento para solicitar el reconocimiento de créditos por experiencia laboral será el 

establecido con carácter general en cada universidad: 

 

1. Solicitud del interesado, aportando la documentación justificativa que se indica más 

adelante. La solicitud se podrá presentar en cualquier momento del curso académico.  

2. Estudio de la solicitud por parte de la Comisión Académica del Máster y, si procede,  

por aquellos otros órganos que estén previstos en la normativa de cada universidad. 

3. Resolución de la solicitud por el órgano competente en la universidad en la que el 

estudiante haya realizado la matrícula. 
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4. Comunicación al interesado, indicando el precio público correspondiente a abonar. 

5. Abono del precio público y gestión del reconocimiento de créditos en el expediente 

académico del interesado. 

6. . Como documentación acreditativa de la actividad profesional se aportarán los 

siguientes documentos: 

c. Contrato de Trabajo (si procede). 

d. Vida Laboral u Hoja de Servicios. 

e. Memoria de actividades profesionales, que incluya una descripción de las 

actividades profesionales desempeñadas durante el /los periodo/s de trabajo con una 

extensión máxima de 5 páginas. La Facultad podrá solicitar verificación de cualquier 

aspecto de dicha memoria y solicitar, en los casos que así se decida, una entrevista. 

Esta memoria deberá presentar la siguiente información: 

- Datos personales del estudiante y su titulación  

- Nombre de la empresa y Breve información sobre la misma (nombre, ubicación, 

sector de actividad). 

- Departamentos o unidades en las que se haya prestado servicio 

- Formación recibida 

- Descripción de actividades desarrolladas 

- Competencias, habilidades y destrezas adquiridas a lo largo del periodo del ejercicio 

profesional  

  

La Resolución de Reconocimiento y Transferencia de créditos reflejará el acuerdo de 

reconocimiento y transferencia de los créditos objeto de solicitud por parte del alumno. En ella 

deberán constar los créditos reconocidos y transferidos y, en su caso, las asignaturas o 

materias que deberán ser cursadas y las que no por considerar adquiridas las competencias de 

esas asignaturas en los créditos reconocidos, que emitirá la comisión nombrada a tal efecto 

para el reconocimiento y transferencia de créditos.   

 

Todos los créditos obtenidos por el estudiante en enseñanzas oficiales cursadas en cualquier 

Universidad, los transferidos, los reconocidos y los superados para la obtención del 

correspondiente título serán incluidos en su expediente académico y reflejados en el 

Suplemento Europeo al Título. Cada universidad establecerá de forma anual los periodos de 

solicitud para el Reconocimiento y Transferencia de créditos.   

 

Las solicitudes de reconocimiento de créditos serán informadas por la Comisión Académica 

del Máster y por aquellos otros órganos con competencias en másteres universitarios de la 

universidad en la que el alumno haya realizado su matrícula.  

 

Cada una de las universidades que realizan esta propuesta ha elaborado y publicado la 

normativa de reconocimiento y transferencia de créditos atendiendo a esta encomienda para 

sus títulos oficiales. Según el convenio firmado, las solicitudes de reconocimiento y 

transferencia de créditos serán atendidas de acuerdo con la normativa de cada Universidad, de 

acuerdo a los reglamentos que se detallan a continuación:  

 

La Universidad de Sevilla recoge las Normas Básicas sobre Reconocimiento y Transferencia 

de Créditos de aplicación a los estudios universitarios oficiales de Grado y Máster mediante 

Acuerdo 5.1/C.G. 30-09-2008, modificado posteriormente a fin de adaptarse al Real Decreto 
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861/2010, de 2 de julio. Las normas reguladoras pueden consultarse en el enlace 

https://servicio.us.es/academica/reconocimiento-de-creditos. 

  

Por su parte, la Universidad Internacional de Andalucía establece su mecanismo de 

reconocimiento y transferencia de créditos en el Título VIII “Del reconocimiento y 

transferencia de créditos” (artículos 52 a 59) de su Reglamento de Régimen Académico, 

aprobado por Consejo de Gobierno de 19 de diciembre de 2018: 

https://www.unia.es/images/normativa/acuerdos-resoluciones-

normativa/Reglamentos/REGLAMENTO_DE_REGIMEN_ACADEMICO-consolidado.pdf 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

https://servicio.us.es/academica/reconocimiento-de-creditos.
https://www.unia.es/images/normativa/acuerdos-resoluciones-normativa/Reglamentos/REGLAMENTO_DE_REGIMEN_ACADEMICO-consolidado.pdf
https://www.unia.es/images/normativa/acuerdos-resoluciones-normativa/Reglamentos/REGLAMENTO_DE_REGIMEN_ACADEMICO-consolidado.pdf
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5.- PLANIFICACIÓN DE LAS ENSEÑANZAS 

 
 

 
ESTRUCTURA DE LAS ENSEÑANZAS 

DISTRIBUCIÓN DEL PLAN DE ESTUDIOS EN CRÉDITOS ECTS POR TIPO DE MATERIA 

Obligatorias:  33 ECTS 
Optativas (indicar el número de créditos que deberá cursar el alumno, incluyendo las prácticas 

externas no obligatorias):  13 ECTS 

Prácticas Externas (obligatorias):  0 ECTS 

Trabajo Fin de Máster:  14 ECTS 

CRÉDITOS TOTALES:  60 ECTS 
 

 
5.1.- EXPLICACIÓN GENERAL DE LA PLANIFICACIÓN DEL PLAN DE ESTUDIOS 
(Descripción y justificación académica de la estructura del plan de estudios propuesto) 

 

Explicación General 

 

El Máster Universitario Conjunto en Análisis de Datos Ómicos y Biología de Sistemas por la 

Universidad de Sevilla y la Universidad Internacional de Andalucía tiene como objetivo 

formar a    investigadores   y   profesionales con una sólida base en las distintas disciplinas que 

convergen en los Análisis de Datos Ómicos y la Biología de Sistemas. Se busca fomentar el 

desarrollo de una sinergia necesaria que permitirá a esta nueva generación de investigadores y 

profesionales afrontar problemas centrales actuales en el estudio de los seres vivos que 

requieren tanto el conocimiento de la técnicas ómicas para generación de cantidades masivas 

de datos que capturen el funcionamiento de los seres vivos como el dominio de la técnicas 

matemático/computacionales para analizar dichos datos. Este máster está diseñado tanto para 

alumnado con una formación previa en ciencias biológicas como para alumnado con estudios 

previos en informática, matemáticas o física. El programa de formación incluye un bloque de 

asignaturas inicial específico para cada grupo que producirá una base inicial homogénea 

cubriendo las carencias del alumnado según su formación previa.  

Los profesores de la US y de la UNIA impartirán la docencia en las instalaciones de la 

Facultad de Biología, edificios rojo y verde y en las aulas TIC del CRAI de la Universidad de 

Sevilla. 

El Programa de Formación está dividido en cuatro módulos en los que el alumno debe cursar 

los ECTS que se muestran entre paréntesis. Estos módulos se describen a continuación: 

 

• Módulo I: Fundamentos de Bioinformática y Biología de Sistemas (22 ECTS, de 

los que se cursan 15 ECTS). Este módulo incluye dos asignaturas con los 

fundamentos básicos en ciencias biológicas y técnicas matemático/computacionales 

necesarias en los análisis ómicos y biología de sistemas. El alumnado dependiendo de 

su formación previa eligirá una o la otra de tal forma que se homogenicen los 

conocimientos previos. Además incluye una asignatura con los fundamentos de 

programación y otra asignatura con métodos  estadísticos avanzados necesarios durante 

el resto del programa de formación del máster.  
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• Módulo II: Técnicas Ómicas, Análisis e Integración de Datos Ómicos (12 ECTS). 

Este módulo  está formado por tres asignaturas obligatorias que darán la formación 

necesaria al alumnado para reconstruir sistemas biológicos partir del análisis individual 

e integrativo de datos geńomicos, metagenómicos, transcriptómicos, proteómicos y 

metabolómicos. 

 

• Módulo III: Modelización y Diseño de Sistemas Biológicos (13 ECTS). En este 

módulo se encuentran tres asignaturas que se basan en los resultados obtenidos en los 

módulos anteriores. Una vez el alumnado domine las técnicas estadísticas y 

computacionales avanzadas vistas en el módulo I y las haya aplicado al análisis de 

datos ómicos en el módulo II pasará a adquirir ténicas centrales en la biología de 

sistemas como son la modelización de sistemas biológicos usando, por ejemplo, teoría 

de redes, ecuaciones diferenciales y/o sistemas multiagentes. Por último, este módulo 

incluye una asignatura de diseño de sistemas biológicos con fenotipo deseado 

siguiendo las metodologías de la biología sintética. 

 

• Módulo IV: Aplicaciones/Discusiones y Trabajo Fin de Máster (28 ECTS, de los 

que se cursan 20 ECTS).  Finalmente, el programa de formación termina con una 

serie de asignaturas optativas sobre aplicaciones y discusiones de los análisis ómicos y 

la biología de sistemas a una amplia gama de tópicos. De las siete asignaturas optativas 

ofertados el alumnado deberá elegir tres. En este módulo también se incluye el trabajo 

fin de máster.  

 

La estructura general del Programa de Formación se resume en la tabla a continuación:  

 
 

Módulo/Materia1 Asignaturas Obligat/Opt Créd Cuatrim 

 
 
Módulo I : 
Fundamentos de 
Bioinformática y 
Biología de 
Sistemas 

Fundamentos  
Matemático/ 
Computacionales 

Fundamentos 
de Biología 
Molecular, 
Celular y 
Fisiología 

Optativa/Oblig 
según 
titulación de 
acceso 

7 + 7 1º 

Programación en Bioinformática y 
Biología de Sistemas 

Obligatoria 4 1º 

Métodos Estadísticos Avanzados 
en Bioinformática y Biología de 
Sistemas 

Obligatoria 4 1º 

Módulo II: 
Técnicas 
ómicas, Análisis 
e Integración de 
Datos Ómicos. 

Genómica y Metagenómica Obligatoria 4 1º 

Ómicas de la Expresión Génica y el 
Metabolismo 

Obligatoria 6 1º 

Análisis Integrativo de Múltiples 
Ómicas 

Obligatoria 2 1º 

 
Módulo III: 
Modelización y 
Diseño de 
Sistemas 
Biológicos. 

Construcción y Analisis de Redes 
Biomoleculares y Biocelulares 

Obligatoria 4 1º 

Modelización 
matemático/computacional de 
sistemas biológicos 

Obligatoria 6 2º 

Biología Sintética e Ingeniería 
Metabólica de Sistemas 

Obligatoria 3 2º 

 
Módulo IV: 

Aplicaciones y Discusiones en 
Biomedicina 

Optativa 2 2º 
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Aplicaciones / 
Discusiones y 
Trabajo Fin de 
Máster 
Materia: 
Aplicaciones / 
Discusiones 

Aplicaciones y Discusiones en 
Medicina Clínica 

Optativa 2 2º 

Aplicaciones y Discusiones en 
Redes de Interacciones Biológicas 

Optativa 2 2º 

Aplicaciones y Discusiones en 
Desarrollo Animal 

Optativa 2 2º 

Aplicaciones y Discusiones en 
Desarrollo Vegetal 

Optativa 2 2º 

Aplicaciones y Discusiones en 
Evolución Vegetal 

Optativa 2 2º 

Aplicaciones en Ciencia del Dato y 
Aprendizaje automático 

Optativa 2 2º 

Módulo IV: 
Aplicaciones / 
Discusiones y 
Trabajo Fin de 
Máster 
Materia: Trabajo 
Fin de Máster 

Trabajo Fin de Máster Obligatoria 14 2º 

 

Considerando todos los créditos que se ofertan en la titulación, no únicamente los que deben 

ser cursados por cada alumno, el reparto global por universidades de la carga docente ofertada 

excluida la correspondiente al TFM sería el siguiente: 

 

- Universidad de Sevilla (US): 42 ECTS 

-          Universidad Internacional de Andalucía (UNIA): 19 ECTS 

 

Además, cada Universidad se encargaría de la carga docente de los TFM de sus propios 

estudiantes, a razón de 14 ECTS por estudiante. De los 30 estudiantes que serán admitidos 

cada año, 10 se matricularán por la UNIA y 20 por la US. Esto implica 140 ECTS de TFM 

asignados a la UNIA y 280 ECTS asignados a la US. 

Esta distribución podría verse ligeramente modificada en diferentes cursos académicos en 

función de las necesidades docentes. 
 

Mecanismos de Coordinación Docente 

 

Debido al carácter multidisciplinar e interuniversitario del Máster los mecanismos de 

Coordinación docente son especialmente relevantes estableciéndose a tres niveles diferentes: 

1. Las Comisiones Académica y de Garantía de Calidad del Máster 

2. El Coordinador/a del Máster 

3. Los Coordinadores de las asignaturas 

 

1. La Comisión Académica y la Comisión de Garantía de Calidad del Centro (CGCC) 

 

La Comisión Académica será el órgano colegiado de gestión académica del Máster, formado 

por miembros de la comunidad universitaria, y cuya principal función estará relacionada con la 

ordenación académica del Máster, bajo la coordinación de la Facultad de Biología. En la 

misma estarán representados el/la Coordinador/a del Máster, profesores que impartan docencia 

en el Máster tanto de la Universidad de Sevilla como de la Universidad Internacional de 

Andalucía, con participación de las principales áreas de conocimiento que participen en la 

docencia del título, los estudiantes del Máster, y el Personal de Administración y Servicios de 
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la Facultad de Biología.  

 

En cuanto a la coordinación docente, la Comisión Académica propondrá anualmente tanto a la 

Universidad de Sevilla como a la Universidad Internacional de Andalucía los aspectos 

referentes a la planificación del curso académico y la oferta de plazas de alumnos de nuevo 

ingreso en el título. Por otro lado, velará, a través de los Coordinadores de las asignaturas, que 

los Proyectos Docentes de las mismas coincidan con lo establecido en la memoria de 

verificación del Máster, evitando solapamientos y promoviendo actividades transversales 

conjuntas. Asimismo, canalizará vías para la resolución de posibles conflictos que puedan 

surgir en el desarrollo académico y docente del Máster y, con la coordinación del Centro, 

arbitrará las medidas oportunas para garantizar el buen funcionamiento de los Trabajos Fin de 

Máster. 

 

La Comisión Académica podrá proponer, si así lo estima conveniente, reuniones de los 

Coordinadores de las asignaturas para abordar las cuestiones y problemas que pudieran surgir, 

quedando responsable de velar por un desarrollo académico coordinado del Máster. 

 

Los miembros de la Comisión Académica actuarán en coordinación con la Comisión de 

Garantía de Calidad del centro (CGCC), que se encargará de la implantación y el despliegue 

del Sistema de Garantía de Calidad en el Centro y, por consiguiente, en todas las titulaciones 

del mismo. Dado que la Universidad de Sevilla será la responsable administrativa del título, 

será la Comisión Académica de Garantía de Calidad de la Facultad de Biología la que ostente 

esta responsabilidad. La CGCC actuará en coordinación con la Comisión de Seguimiento de 

Planes de Estudio de la US en las competencias estatutarias propias de esta última.  

 

Con la periodicidad establecida por la Agencia Andaluza del Conocimiento (AAC), La 

Comisión de Garantía de Calidad del Centro (CGCC) analizará, para cada curso académico, 

los resultados de los indicadores Troncales (Obligatorios) y Complementarios/ Auxiliares 

(Opcionales) recogidos en el Sistema de Garantía de Calidad de los Títulos de la Universidad 

de Sevilla (http://at.us.es/versiones-sgc#v5), según las especificaciones previstas en las fichas 

de los indicadores. La Comisión de Garantía de Calidad del Centro (CGCC) llevará a cabo el 

análisis de los resultados obtenidos en los indicadores, debiendo examinar el cumplimiento o 

no del valor cuantitativo estimado, en su caso, en la memoria de verificación actualizada.  

 

 

2. Los/las Coordinadores/as del Máster 

 

El Máster contará con dos coordinadores una para la Universidad de Sevilla y otro para la 

Universidad Internacional de Andalucía. Los/las coordinadores/as del Máster Universitario 

serán parte del profesorado doctor con docencia en el mismo. Serán los responsables 

académicos del Máster Universitario. Las principales atribuciones de los/las coordinadores/as 

de Máster Universitario serán presidir la Comisión Académica, velar por el cumplimiento y 

ejecución de los acuerdos adoptados en el seno de la Comisión Académica, informar a los 

Centros y Departamentos de aquellas decisiones de la Comisión Académica del Máster 

relacionadas con la gestión académica del mismo que les afecten, coordinar el desarrollo del 

título y colaborar en el seguimiento del mismo, incluida la evaluación de la actividad docente. 

 

3. Los Coordinadores de las asignaturas 
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La figura de “coordinador de asignatura” está contemplada y regulada en los Reglamentos 

Generales de Actividades Docentes de la Universidad de Sevilla. 

 

En concreto, las competencias del coordinador de la asignatura serán las siguientes: 

a) Coordinar los periodos de docencia de cada profesor en el caso de grupos compartidos. 

b) Coordinar el desarrollo de los proyectos docentes anuales, la preparación común de los 

exámenes 

parciales y finales y la entrega de las actas de cada convocatoria oficial dentro del plazo 

establecido 

cuando el acta sea común a todos los grupos de la asignatura. 

c) Actuar como representante de la asignatura ante la comisión de seguimiento del plan de 

estudios de la titulación y, también, en la elaboración del calendario de exámenes parciales y 

finales. Los coordinadores de las asignaturas establecerán contacto permanente entre los 

profesores que 

imparten una misma asignatura, para conocer las actividades desarrolladas y próximas a 

realizar. Se 

usarán listas de correo electrónico entre profesores de la titulación para comunicar en cada 

momento las incidencias en las actividades previstas. 

 
 

 
5.2.- ACTIVIDADES FORMATIVAS (Relacionar las diferentes actividades formativas que se utilizarán en el plan, tanto 

presenciales como no presenciales. Las presenciales deben coincidir con alguna de las que se indican y que son las previstas 
en la aplicación Neoplan. Entre las no presenciales debe definirse, al menos, la correspondiente al "Trabajo Autónomo del 
Estudiante") 
 
Las actividades formativas, las metodologías de enseñanza y aprendizaje de las distintas 

asignaturas, así como los sistemas de evaluación, se exponen de forma genérica. Los detalles 

precisos acerca de cada una de las asignaturas son establecidos por el profesorado de cada una 

de ellas, revisados por la Comisión Académica del Máster, y consignados en el Proyecto 

Docente de la asignatura antes de que comience el correspondiente curso académico. Con 

carácter general, se establece una presencialidad en las asignaturas del máster de 8 

horas/crédito. 

 

Cód. Actividad Presencialidad 

AF1 Clases Teóricas 100% 

AF2 Clases Teóricas-Prácticas 100% 

AF3 Clases Prácticas en aula 100% 

AF4 Clases en Seminario 100% 

AF5 Trabajos dirigidos académicamente 100% 

AF6 Trabajo Autónomo del Estudiante 0% 
 
* Suprimir las que no vayan a ser utilizadas en ninguno de los módulos o materias. 
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5.3.- METODOLOGÍAS DOCENTES (Relacionar las diferentes metodologías docentes que se utilizarán en el plan. Las 

metodologías docentes que se incluyan en las fichas de los módulos/materias posteriores sólo se podrán elegir de entre las 
detalladas en este apartado) 

 
MD1 - Clases expositivas: El profesorado expondrá una introducción teórica de los 

principales fundamentos, conceptos, algoritmos y protocolos de análisis de datos 

correspondientes a cada unidad de los contenidos. En estas clases se utilizarán la pizarra, 

diapositivas y el ordenador como medios didácticos. El alumnado deberá trasladar a sus 

apuntes las principales ideas que el profesorado transmita y preguntar las dudas que le surja. 

 

MD2 - Casos de estudio dirigidos: El profesorado tomando en cuenta las sugerencias del 

alumnado seleccionará una serie de estudios publicados con anterioridad que usará para 

ilustrar la aplicación práctica de los algoritmos y protocolos introducidos en las clases 

expositivas. Estas clases se realizarán delante del ordenador en el laboratorio computacional 

utilizando datos ómicos disponibles libremente en las distintas bases de datos. Adicionalmente, 

los alumnos podrán realizar por su propia cuenta una serie de análisis prácticos que se 

publicarán en la web para fomentar la resolución colaborativa de los mismos. 

 

MD3 -Estudio y trabajo autónomo del estudiante: Todo el material usado en las distintas 

asignaturas estará disponible en internet en forma de apuntes y video tutoriales para fomentar 

que el alumnado se responsabilice de la organización de su trabajo y de la adquisición 

independiente de las diferentes competencias según su propio ritmo. 
 

 

 
5.4.- SISTEMAS DE EVALUACIÓN (Relacionar los diferentes sistemas de evaluación que se utilizarán en el plan. Los 

sistemas de evaluación que se incluyan en las fichas de los módulos/materias posteriores sólo se podrán elegir de entre los 
detallados en este apartado) ) 

Los sistemas de evalución de las distintas asignaturas estarán basados en pruebas objetivas que 

permitan evaluar el nivel de competencias, conocimientos y capacidades adquiridas por el 

alumnado. Las pruebas consistirán principalmente en exámenes teórico/prácticos formados por 

preguntas de respuesta larga o tipo test junto con la resolución de problemas prácticos.  Los 

sistemas de evaluación podrán basarse en actividades de evaluación continua contemplando 

una relación de requisitos específicos como la realización de exámenes parciales, la asistencia 

a un mínimo de horas de prácticas, la realización obligatoria de trabajos, proyectos o prácticas 

de laboratorio y la participación en seminarios. 

 

El sistema de evaluación concreto de cada asignatura será descrito en detalle en el programa 

docente correspondiente. Sin embargo de forma general se seguirá la siguiente estructura que 

recoge una evaluación contínua opcional. 

 

Bloque Práctico (50% - 80%): 

    • Asistencia y realización de las prácticas semanales. 

    • Participación en la resolución colaborativa de problemas disponibles en la páginas web de 

las asignaturas.  

    • Desarrollo y defensa de un portafolio consistente en análisis de casos de estudios según el 

contenido visto en las asignaturas.  

 

Bloque Teórico/Práctico (20% - 50 %): 

    • Examen teórico/práctico consistente en preguntas tipo test y/o preguntas de respuesta larga 
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además de la resolución de problemas prácticos.  

 

El alumnado puede decidir no seguir la evaluación continua. En este caso el bloque 

teórico/práctico se constituirá el 100% de la calificación. 

 

A efectos de inclusión en los módulos del plan de estudios se resumirán los sistemas de 

evaluación de la siguiente forma:  

 

• SE1 - Examen teórico/práctico  

• SE2 - Asistencia y realización de las prácticas  

• SE3 - Participación en la resolución colaborativa de problemas  

• SE4 - Elaboración del TFM  

• SE5 - Presentación y defensa del TFM  

 

No obstante, como se ha indicado antes, el sistema de evaluación concreto de cada asignatura 

será descrito en detalle en el programa docente correspondiente, siguiendo este patrón general. 

 

 

 
PLANIFICACIÓN Y GESTIÓN DE LA MOVILIDAD DE LOS ESTUDIANTES PROPIOS Y DE 
ACOGIDA 

 

a. Procedimientos para la organización de la movilidad de los estudiantes propios y de acogida. 

Aunque no existe una organización específicamente propia para la movilidad de estudiantes en 

este Máster que se propone, se incentiva que los estudiantes soliciten diferentes becas de 

movilidad disponibles, las cuales se refieren a continuación. 

 

La Universidad de Sevilla y la Universidad Internacional de Andalucía mantienen una 

propuesta decidida por reforzar las conexiones y los programas de movilidad y cooperación 

con otros sistemas universitarios, en especial en el entorno europeo y latinoamericano. Entre 

los objetivos de los programas de movilidad está el que los estudiantes que se acojan a ellos 

puedan beneficiarse de la experiencia social y cultural, mejorar su currículum de cara a la 

incorporación laboral, etc. Además, la participación de los estudiantes en estos programas 

fortalece la capacidad de comunicación, cooperación, adaptación y comprensión de otras 

culturas.  

  

La Universidad de Sevilla tiene centralizada la gestión de los programas de movilidad e 
intercambio en el Vicerrectorado de Internacionalización, concretamente en el Servicio de 
Relaciones internacionales y programas de intercambio (http://www.internacional.us.es/) 
mientras que la Universidad Internacional de Andalucía la tiene centralizada en el 
Vicerrectorado de Relaciones Internacionales a través  del Servicio de Relaciones 

Internacionales (https://www.unia.es/presentacion-vic-internacionalizacion/presentacion-
internacionalizacion). Estos servicios tienen como misión dar respuesta a las necesidades de 
estudiantes, profesores y PAS en el ámbito de la movilidad nacional e internacional con objeto 
de coordinar la acción de todos los agentes que participan en los programas de movilidad de 
ambas universidades.  
 
La universidad de Sevilla cuenta con una amplia oferta de movilidad internacional a través de 

http://www.internacional.us.es/
https://www.unia.es/presentacion-vic-internacionalizacion/presentacion-internacionalizacion
https://www.unia.es/presentacion-vic-internacionalizacion/presentacion-internacionalizacion
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distintos programas de becas en universidades latinoamericanas, americanas y europeas 
(http://www.internacional.us.es/movilidad-para-estudiantes-y-personal-la-universidad-sevilla).  

 

La Universidad Internacional de Andalucía, por su parte, mantiene una propuesta decidida por 

reforzar las conexiones y los programas de movilidad y cooperación con otros sistemas 

universitarios, en especial en el entorno europeo y latinoamericano. Entre los objetivos de los 

programas de movilidad está el que los estudiantes que se acojan a ellos puedan beneficiarse 

de la experiencia social y cultural, mejorar su currículum de cara a la incorporación laboral, 

etc. Además, la participación de los estudiantes en estos programas fortalece la capacidad de 

comunicación, cooperación, adaptación y comprensión de otras culturas.  

  

La Universidad Internacional de Andalucía desarrolla una política de becas y ayudas que 
facilita la movilidad de estudiantes de muy diversa procedencia, especialmente de países 
hispanoamericanos (https://www.unia.es/estudiantes/becas-y-ayudas )y dado su carácter 
transversal y con una explícita tendencia a la internacionalización, muestra una amplia gama 
de acciones para fomentar este carácter entre sus alumno/as (https://www.unia.es/presentacion-
vic-internacionalizacion/erasmus).  

 

En ambas universidades existen varias acciones y convenios de cooperación, además de contar 
con las convocatorias de movilidad de estudiantes para Másteres oficiales del Ministerio 
(http://www.mecd.gob.es/servicios-al-ciudadanomecd/catalogo/educacion/estudiantes/becas-
ayudas/para-estudiar/universidad/master.html), debiendo destacarse las becas de estancia 
(alojamiento y manutención) que ofrece la UNIA (https://www.unia.es/estudiantes/becas-y-
ayudas/convocatorias-abiertas) y las que ofrece la US a través del Plan Propio de Docencia o a 
través de empresas e instituciones conveniadas (http://www.internacional.us.es/becas-ayudas). 
 
Asimismo, está contemplada la movilidad dentro del programa Erasmus, tanto para alumno/as 
propios como para recibir alumno/as. 
 
En definitiva, y a modo de resumen, los principales programas de movilidad internacional 
con los que se cuenta son:  

A. Programa Erasmus +. El programa Erasmus tiene como objetivo atender a las necesidades 

de enseñanza y aprendizaje de todos los participantes en educación superior, así como a las 

instituciones que imparten este tipo de formación. Al igual que en la movilidad nacional, el/la 

estudiante que participa en un programa de movilidad internacional tiene plena garantías de 

reconocimiento académico siguiendo la normativa de su propia universidad al respecto. En 

este momento, se está desarrollando la acción KA103 (movilidad entre países del programa) y 

la KA107 (movilidad con países asociados). Básicamente, esta opción consiste en la 

realización de un período de estudios en una institución de educación superior de otro país 

europeo. Al final del mismo, la institución de origen del/la estudiante reconocerá 

académicamente los estudios realizados. Durante este periodo, el/la estudiante estará exento de 

pagar tasas académicas en la institución de acogida. Las Universidades participantes tienen 

suscritos convenios con numerosas universidades extranjeras. El listado más actualizado está 

disponible a través de la web del Servicio de Relaciones Internacionales. 

B. Programas y becas con Iberoamérica. Teniendo en cuenta que la UNIA se define como 

una universidad de cooperación internacional, especialmente con países Iberoamericanos, 

http://www.internacional.us.es/movilidad-para-estudiantes-y-personal-la-universidad-sevilla
https://www.unia.es/estudiantes/becas-y-ayudas
https://www.unia.es/presentacion-vic-internacionalizacion/erasmus
https://www.unia.es/presentacion-vic-internacionalizacion/erasmus
http://www.mecd.gob.es/servicios-al-ciudadanomecd/catalogo/educacion/estudiantes/becas-ayudas/para-estudiar/universidad/master.html
http://www.mecd.gob.es/servicios-al-ciudadanomecd/catalogo/educacion/estudiantes/becas-ayudas/para-estudiar/universidad/master.html
https://www.unia.es/estudiantes/becas-y-ayudas/convocatorias-abiertas
https://www.unia.es/estudiantes/becas-y-ayudas/convocatorias-abiertas
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existen programas y becas específicas para la movilidad entre estos países y universidades 

andaluzas. He aquí algunos de los más interesantes: 

- Becas de la Asociación Universitaria Iberoamericana de Posgrado (AUIP). Forman 
parte de la actuación programática de fomento de los estudios de postgrado y 
doctorado, incluida en el Plan de Acción de la AUIP (http://www.auip.org/es/). El 
programa está patrocinado por el Consejo Andaluz de Universidades (CAU) y la 
Consejería de Economía, Conocimiento, Empresas y Universidad de la Junta de 
Andalucía. Este Programa financia becas de movilidad internacional entre 
universidades andaluzas y latinoamericanas asociadas a la AUIP. La finalidad 
fundamental de estas becas es la de fomentar todas aquellas propuestas que ayuden a la 
cooperación universitaria iberoamericana en el postgrado y faciliten el establecimiento 
real de un “espacio iberoamericano de educación superior” con una importante 
presencia de las universidades andaluzas. Dentro de las distintas modalidades, existen 
becas para estudiantes interesados en cursar másteres y doctorados en España. 

- Programa PIMA. Programa marco de Intercambio y Movilidad Académica (PIMA, 
https://www.oei.es/Educacion/pima/presentacion/) financiado por la Organización de 
Estados Iberoamericanos y la Junta de Andalucía, y al cual los estudiantes de Máster en 
Relaciones Internacionales pueden acogerse. 

C. Programas de Prácticas Internacionales mediante el cual se ofrece a los estudiantes de 
máster la posibilidad de realizar prácticas en empresas, instituciones, centros de investigación 
o universidades extranjeras.  Estas prácticas pueden ser curriculares o extracurriculares. En el 
caso de la presente propuesta de master los alumnos tendrán posibilidad de acceder al 
programa de prácticas extracurriculares son aquellas que no están contempladas en el plan 
de estudios, pudiéndose hacer estancias de hasta seis meses en una empresa. 

 

D. Otros Programas. Por otra parte, las universidades participantes tienen convenios de 

colaboración específicos para el intercambio de estudiantes con diversas universidades de todo 

el mundo. 

 

Para el seguimiento del resultado de las estancias, desde la Universidad se realiza un 
cuestionario de satisfacción, elaborado para tal fin, cuyos destinatarios son, por un lado, los 
estudiantes, y por otro lado, los coordinadores de centro. Con ello se trata de recopilar 
información que sirva de base para la introducción de cambios y mejoras.  
 

 
  

https://www.oei.es/Educacion/pima/presentacion
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5.5.- DESCRIPCIÓN DETALLADA DE LOS MÓDULOS/ MATERIAS Y ASIGNATURAS EN QUE SE 
ESTRUCTURA EL PLAN DE ESTUDIOS 
 
 

 

 
FICHAS DESCRIPTIVAS DE MÓDULO/ MATERIA Y ASIGNATURA 

(Utilizar una ficha para cada módulo/materia y asignaturas en que se estructure el plan de estudios ) 

 

 
INFORMACIÓN GENERAL MÓDULO/MATERIA 

 

Denominación del módulo/materia:  Fundamentos de Bioinformática y Biología de Sistemas      
Número de créditos ECTS: (indicar la suma total de los créditos del módulo/materia) 22 

Ubicación temporal:   Primer Cuatrimestre    

Carácter (sólo si todas las materias tienen igual carácter): Mixto 

RESULTADOS DEL APRENDIZAJE 
(Describen lo que previsiblemente los estudiantes deberán saber, comprender y ser capaces de hacer al finalizar con éxito las 

asignaturas del módulo/materia) 
 

En este primer módulo se busca que el alumnado adquiera los conocimientos fundamentales en 

los análisis ómicos y en la biología de sistemas. Específicamente el alumnado deberá conocer: 

 

• Los fundamentos de biología molecular, celular y fisiología necesarios en los análisis 

ómicos y en la biología de sistemas.  

• Los fundamentos matemáticos/computacionales aplicables a los análisis ómicos y en la 

biología de sistemas. 

• Los sistemas operativos, lenguajes de programación, técnicas computacionales y 

algoritmos más populares en los análisis de datos ómicos y en la biología de sistemas. 

• Los métodos estadísticos avanzados más ampliamente utilizados en los análisis de datos 

ómicos y en la biología de sistemas. 
 

 
CONTENIDOS DEL MÓDULO/MATERIA 

(Breve descripción de los contenidos del módulo/materia y/o asignaturas) 

 

Las distintas asignaturas que constituyen este módulo cubrirán los siguientes contenidos: 

 

• Fundamentos de biología celular. La célula. Ciclo celular. Citoesqueleto. Señalización 

celular. Interacciones intercelulares.  

• Fundamentos de biología molecular. Estructura de proteínas. Estructura de ácidos 

nucleicos y organización de genomas. Replicación del ADN. PCR. Transcripción, 

traducción y su regulación. 

• Fundamentos en fisiología. Enzimología. Metabolismo. Fisiología y homeostasis. 

Fisiología de los diferentes sistemas. Integración de los sistemas fisiológicos. 

• Conceptos fundamentales en los métodos estadísticos. Variables estadísticas. Tablas 

estadísticas y representaciones gráficas. Variables aleatorias discretas y continuas. 

Características de una variable aleatoria. Independencia de variables aleatorias. 

• Distribuciones de probabilidad fundamentales en análisis de datos ómicos y biología de 

sistemas: Bernoulli, binomial, hipergeométrica, binomial negativa, Poisson, uniforme, 

Exponencial negativa, normal. 
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• Conceptos fundamentales en cálculo numérico aplicados al análisis de datos ómicos y 

biología de sistemas. Matrices, operaciones con matrices, descomposición de matrices, 

autovalores y autovectores. 

• Continuidad, derivación y diferenciación de funciones. Integración. Técnicas de 

integración. Diferenciación e integración numérica: análisis numérico. Errores y 

tratamiento de errores.   

• Conceptos fundamentales en ecuaciones diferenciales. 

• Lenguaje de programación de propósito general Python. Manejo de librerías específicos 

para análisis de datos ómicos y biología de sistemas (BioPython, BioConda). 

• Programación dinámica. Cadenas ocultas de Markov. Algoritmo de Viterbi. Alienamiento 

de secuencias por parejas. Algoritmo de Needleman-Wusch. Algoritmo de Smith-

Waterman.  

• Sistema Operarivo Linux y Guiones Bash.  

• Arquitecturas computacionales de altas prestaciones. Clústeres de ordenadores.  

Desarrollo de flujos de trabajo computacionales para el procesamiento paralelo de datos. 

Técnicas de sincronización de procesos computacionales. 

• Lenguaje de programación estadístico R. Manejo de repositorios y paquetes 

bioinformáticos de R (CRAN, Bioconductor, GitHub). Programación en R. 

• Técnicas estadísticas de normalización, estandarización e imputación. Técnicas 

estadísticas para la comparación de dos conjuntos de datos. Contrastes de hipótesis y 

problemas asociados.  

• Métodos de corrección por testeo múltiple. Métodos computacionales para la 

combinación y estimación de p-valores. 

• Análisis y control del efecto lote. Análisis de enriquecimento. 

• Modelos Lineales para datos ómicos. Análisis de regresión y correlación. Técnicas de 

Análisis Multivariante. Reducción de la dimensionalidad. Análisis clúster. Clasificación. 

 
OBSERVACIONES 
(Aclaraciones que se estimen oportunas)  

 

Este módulo creará las bases necesarias para el resto del programa de formación del máster. 

Además se busca homogeneizar conocimientos entre la heterogeneidad del alumnado que se 

espera acceda al máster. Debido a que los alumnos de este master pueden proceder de grados con 

dos tipos de formaciones distintas, será necesario que cursen una de las dos asignaturas de 

Fundamentos (de 7 ECTS cada una) para que completen su formación. Es por ello que el módulo 

oferta 22 ECTS de los que el alumno solo cursará 15 ECTS. 

 

Los alumnos que procedan de titulaciones relacionadas con las ciencias de la vida (Biología, 

Bioquímica, biotecnología, medicina o biomedicina entre otras) deberán cursar de manera 

obligatoria la asignatura “Fundamentos Matemáticos/Computacionales”, mientras que aquellos 

que procedan de titulaciones técnicas relacionadas con las ciencias de la computación 

(informática, matemáticas, estadística, física o ingeniería de la salud entre otras) deberán cursar 

obligatoriamente la asignatura “Fundamentos de Biología Molecular, Celular y Fisiología”. 
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COMPETENCIAS 

(Indicar la competencias adquiridas en el módulo/materia con los códigos indicados en el apartado 3.1) 

 

Desde CB06 hasta CB10 

Desde CG01 hasta CG12 

CT1 y CT2 

 

Para las asignaturas “Programación en Bioinformática y Biología de Sistemas” y “Métodos 

Estadísticos Avanzados en Bioinformática y Biología de Sistemas”: Desde CE12 hasta CE15 

 
ACTIVIDADES FORMATIVAS  

(Las empleadas específicamente en este módulo/materia, con su peso en horas y su porcentaje de presencialidad, en función de 
las relacionadas en el apartado 5.2)  

 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un esquema homogéneo en las 

actividades formativas según se ha descrito en el apartado 5.2. En el caso concreto de este 

módulo de forma aproximada se seguirá el siguiente esquema: 

 

AF1 - Clases Teóricas (30 %)  (52,8 horas – 100% presencialidad) 

AF2 - Clases Teóricas-Prácticas (30%)  (52,8 horas – 100% presencialidad) 

AF3 - Clases Prácticas en aula (30%)  (52,8 horas – 100% presencialidad) 

AF4 - Clases en Seminario (10 %)  (17,6 horas – 100% presencialidad) 

AF6 – Trabajo Autónomo del Estudiante (68%) (374 horas – 0% presencialidad) 
 

 
METODOLOGÍAS DE ENSEÑANZA Y APRENDIZAJE 

(Las empleadas específicamente en este módulo, en función de las relacionadas, en su caso, en el apartado 5.3) 

 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un esquema homogéneo en las 

metodologías de enseñanza y aprendizaje según se ha descrito en el apartado 5.3. 

En el caso específico de este módulo predominarán las clases expositivas en las que profesorado 

expondrán la teórica de los principales fundamentos, conceptos y algoritmos correspondientes a 

cada unidad de los contenidos utilizando la pizarra, diapositivas y el ordenador como medios 

didácticos. El alumnado deberá trasladar a sus apuntes las principales ideas que el profesorado 

transmita y preguntar las dudas que le surja. Además, la teoría se ilustrará usando casos de 

estudios apropiados.  

 

Las metodologías docentes son: 

            MD1 – Clases Expositivas 

            MD2 – Casos de Estudios Dirigidos 

MD3 – Estudio y Trabajo Autónomo del Estudiante 
 

 
SISTEMAS DE EVALUACIÓN  

(Los empleados específicamente en este módulo/materia, con su porcentaje de ponderación mínima y máxima en relación con el 
total, en función de los relacionados en el apartado 5.4) 

 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un sistema de evaluación homogéneo 

según se ha descrito en el apartado 5.4. El peso de las puntuaciones para cada una de los sistemas 

de evaluación son los siguientes  

• SE1 - Examen teórico/práctico (50% - 100%) 
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• SE2 - Asistencia y realización de las prácticas (0% - 50%) 

• SE3 - Participación en la resolución colaborativa de problemas (0% - 20%)  

 

ASIGNATURAS QUE COMPONEN EL MÓDULO/MATERIA 

Asignatura ECTS Carácter 
Fundamentos Matemáticos/Computacionales 7 Optativa según 

formación previa 

Fundamentos de Biología Molecular, Celular y Fisiología 7 Optativa según 
formación previa 

Programación en Bioinformática y Biología de Sistemas  4 Obligatoria 

Métodos Estadísticos Avanzados en Bioinformática y Biología de Sistemas 4 Obligatoria 
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FICHAS DESCRIPTIVAS DE MÓDULO/ MATERIA Y ASIGNATURA 

(Utilizar una ficha para cada módulo/materia y asignaturas en que se estructure el plan de estudios ) 
 

 
INFORMACIÓN GENERAL MÓDULO/MATERIA 

 

Denominación del módulo/materia:  Técnicas Ómicas, Análisis e Integración de Datos Ómicos   
Número de créditos ECTS: (indicar la suma total de los créditos del módulo/materia)    12   
Ubicación temporal:   Primer Cuatrimestre    
Carácter (sólo si todas las materias tienen igual carácter): Obligatorio/a 

RESULTADOS DEL APRENDIZAJE 
(Describen lo que previsiblemente los estudiantes deberán saber, comprender y ser capaces de hacer al finalizar con éxito las 

asignaturas del módulo/materia) 
 

En este segundo módulo del programa de formación se busca que el alumnado adquiera 

conocimientos sobre las distintas tecnologías ómicas y el procesamiento de los datos generados 

para la obtención de información relevante sobre el sistema bajo estudio.  
 

 
CONTENIDOS DEL MÓDULO/MATERIA 

(Breve descripción de los contenidos del módulo/materia y/o asignaturas) 
 

Las distintas asignaturas que constituyen este módulo cubrirán los siguientes contenidos: 

 

• Introducción a las distintas técnicas de secuenciación masiva de altas prestaciones 

aplicadas a genómica, metagenómica, transcriptómica y epigenómica.  

• Diferentes técnicas para la detección y cuantificación de metabolitos.  

• Diferentes técnicas aplicadas en proteómica.  

• Ensamblaje y anotación de genomas. Filogenómica. 

• Metagenómica procariota de secuencias “tags” (amplicones). Metagenómica procariota 

de secuencias “shotgun”. Reconstrucción de genomas microbianos. Metavirómica. 

Reconstrucción de genomas de virus/fagos. 

• Análisis transcriptómicos basados en microarrays. Selección de genes expresados de 

forma diferencial. Determinación de enriquecimiento funcional en listas de genes.  

• Análisis transcriptómicos basados en técnicas de secuenciación de altas prestaciones 

(RNA-seq). Análisis de eventos de procesamiento alternativo de transcritos o splice 

alternativo. Determinación de regulación diferencial a través del uso de diversos sitios de 

inicio de la transcripción.  

• Análisis transcriptómicos de novo para organismos no modelo de interés biotecnológico. 

Ensamblado de novo de transcriptomas.  

• Análisis del reguloma de factores de transcripción basado en técnicas de secuenciación de 

altas prestaciones (ChIP-seq). Determinación de enriquecimiento de sitios de unión de 

factores de transcripción en promotores génicos.   

• Análisis de modificaciones de marcas epigenómicas en histonas basado en técnicas de 

secuenciación de altas prestanciones (ChIP-seq). Comparación cuantitativa de marcas 

epigenómicas entre distintas condiciones.  

• Determinación del posicionamiento y ocupancia de nucleosomas basado en datos de 

MNase-seq (secuenciación de regiones sensibles a la nucleasa). 

• Análisis de la accesibilidad de la cromatina a nivel genómico basado en ensayos de 

regiones accessibles de la cromatina para la transposasa usando secuenciación (ATAC-
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seq). 

• Almacenamiento y manejo de objetos para la integración de datos ómicos. Paquetes de 

Bioconductor para la integración de datos ómicos. 

• Métodos multivariantes modernos para la integración de datos ómicos 

• Integración de datos transcriptómicos y epigenómicos para capturar los mecanismos de 

regulación de la expresión génica. Integración de datos transcriptómicos y proteómicoLs.  

• Métodos para la integración de múltiples tablas de datos ómicos. Métodos para la 

selección de 

variables en el análisis de múltiples tablas 
 

 

OBSERVACIONES 
(Aclaraciones que se estimen oportunas)  

 

Las distintas técnicas matemático/computacionales tratadas en este módulo para el análisis e 

integración de datos ómicos estarán basados en los métodos matemáticos/computacionales 

fundamentales y en los métodos estadísticos avanzados estudiados en el módulo I. Los 

conocimientos básicos sobre los sistemas biológicos estudiados en las distintas técnicas ómicos 

se habrán introducido también en el módulo I.   

 
 

COMPETENCIAS 
(Indicar la competencias adquiridas en el módulo/materia con los códigos indicados en el apartado 3.1) 

Desde CB06 hasta CB10 

CG01y CG12 

CT1 y CT2 

Desde CE01 hasta CE25 

 
ACTIVIDADES FORMATIVAS  

(Las empleadas específicamente en este módulo/materia, con su peso en horas y su porcentaje de presencialidad, en función de 
las relacionadas en el apartado 5.2)  

 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un esquema homogéneo en las 

actividades formativas según se ha descrito en el apartado 5.2. En el caso concreto de este 

módulo de forma aproximada se seguirá el siguiente esquema: 

 

AF2 - Clases Teóricas-Prácticas (50%)  (48 horas – 100% presencialidad) 

AF4 - Clases en Seminario (25%)  (24 horas – 100% presencialidad) 

AF5 - Trabajos dirigidos académicamente (25%)  (24 horas – 100% presencialidad) 

AF6 – Trabajo Autónomo del Estudiante (68%) (204 horas – 0% presencialidad) 

 
METODOLOGÍAS DE ENSEÑANZA Y APRENDIZAJE 

(Las empleadas específicamente en este módulo, en función de las relacionadas, en su caso, en el apartado 5.3) 
 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un esquema homogéneo en las 

metodologías de enseñanza y aprendizaje según se ha descrito en el apartado 5.3. En el caso 

específico de este módulo se buscará un balance entre clases expositivas y casos de estudios 

dirigidos. La docencia se dividirá en dos partes, primero el profesorado expondrá una 

introducción teórica de los principales algoritmos y protocolos de análisis de datos ómicos 
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correspondientes a cada unidad de los contenidos usando diapositivas y el ordenador como 

medios didácticos. En la segunda parte, el profesorado tomando en cuenta las sugerencias del 

alumnado seleccionará una seria de estudios publicados con anterioridad que usará para ilustrar 

la aplicación práctica de los algoritmos y protocolos introducidos en las clases expositivas. Estas 

clases se realizarán delante del ordenador en el laboratorio computacional utilizando datos 

ómicos disponibles libremente en las distintas bases de datos. Adicionalmente, los alumnos 

podrán realizar por su propia cuenta una serie de análisis prácticos que se publicarán en la web 

para fomentar la resolución colaborativa de los mismos. 

 

Las metodologías docentes son: 

            MD1 – Clases Expositivas 

            MD2 – Casos de Estudios Dirigidos 

            MD3 – Estudio y Trabajo Autónomo del Estudiante 
 

 
SISTEMAS DE EVALUACIÓN  

(Los empleados específicamente en este módulo/materia, con su porcentaje de ponderación mínima y máxima en relación con el 
total, en función de los relacionados en el apartado 5.4) 

 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un sistema de evaluación homogéneo 

según se ha descrito en el apartado 5.4. El peso de las puntuaciones para cada una de los sistemas 

de evaluación son los siguientes  

• SE1 - Examen teórico/práctico (30% - 70%) 

• SE2 - Asistencia y realización de las prácticas (0% - 40%) 

• SE3 - Participación en la resolución colaborativa de problemas (0% - 40%)  
 

 
 

ASIGNATURAS QUE COMPONEN EL MÓDULO/MATERIA 

Asignatura ECTS Carácter 
Genómica y Metagenómica 4 Obligatoria 

Ómicas de la Expresión Génica y el Metabolismo 6 Obligatoria 

Análisis Integrativo de Múltiples Ómicas 2 Obligatoria 
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FICHAS DESCRIPTIVAS DE MÓDULO/ MATERIA Y ASIGNATURA 

(Utilizar una ficha para cada módulo/materia y asignaturas en que se estructure el plan de estudios ) 
 

 
INFORMACIÓN GENERAL MÓDULO/MATERIA 

 

Denominación del módulo/materia:  Modelización y Diseño de Sistemas Biológicos 
Número de créditos ECTS: (indicar la suma total de los créditos del módulo/materia)    13   
Ubicación temporal:   Primer / Segundo Cuatrimestre    
Carácter (sólo si todas las materias tienen igual carácter): Obligatorio/a 

RESULTADOS DEL APRENDIZAJE 
(Describen lo que previsiblemente los estudiantes deberán saber, comprender y ser capaces de hacer al finalizar con éxito las 

asignaturas del módulo/materia) 
 

En este tercer módulo se busca que el alumnado adquiera los conocimientos y habilidades 

necesarias en el campo de la biología de sistemas. Específicamente el alumnado deberá conocer: 

• La técnicas para la construcción y análisis de redes biomoleculares. 

• Las metodologías para la dodelización matemático/computacional de sistemas biológicos 

• Las tecnologías emergentes en biología sintética e ingeniería metabólica de sistemas.  

 
 

CONTENIDOS DEL MÓDULO/MATERIA 
(Breve descripción de los contenidos del módulo/materia y/o asignaturas) 

 

Las distintas asignaturas que constituyen este módulo cubrirán los siguientes contenidos: 

 

• Conceptos básicos en Biología de Sistemas. 

• Teoría de redes: conceptos básicos, tipos de redes, análisis topológicos, propiedades 

emergentes, análisis de agrupamiento y visualización.     

• Construcción y análisis de redes de co-expresión génica a partir de datos 

transcriptómicos. Identificación de clústeres de genes co-expresados. Aplicaciones de las 

redes de co-expresión génica. Reconstrucción redes transcripcionales a partir de datos 

transcriptómicos y epigenómicos. Identificación de motivos de redes basada en el uso de 

la generación de redes aleatorias. Modelización y caracterización de las propiedades 

dinámicas de motivos de redes. 

• Reconstrucción de redes metabólicas a escala genómica. Conceptos básicos. Jerarquía de 

redes metabólicas. Metodología y fases de reconstrucción. Reconstrucciones automáticas 

y semiautomáticas. Curación. 

• Representación matemática de las reconstrucciones metabólicas. Matriz estequiométrica 

(S). Conectividad: vectores Reacciones y vectores metabolitos.  Representación de las 

reacciones bioquímicas y otros elementos de la red metabólica: Reacciones de 

intercambio y reacción de Biomasa. Definición de los límites del sistema. 

Transformación linear de la matriz S. Conversión de la reconstrucción a un modelo 

matemático.  

• Introducción al análisis de redes metabólicas a escala genómica. Definición de flujo 

metabólico. Introducción al FBA (análisis de balance de flujos). Restricción del espacio 

de solución: definición de restricciones (“constraints”). Herramientas para la 

optimización del flujo metabólico: optimización linear (LP). CobraToolbox. Análisis de 

propiedades de la red metabólica: predicción del crecimiento, análisis de conectividad, 

análisis de gaps. Validación del modelo metabólico y ciclo iterativo de mejora.  
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• Análisis de redes basado en restricciones (constrained-based methods). Métodos de 

optimización avanzados: optimización cuadrática (QP), MILP y NLP. Métodos de 

análisis. Predicciones y aplicaciones.  

• Fundamentos de sistemas de ecuaciones diferenciales: conceptos básicos, tipos de 

sistemas de ecuaciones diferenciales, resultados teóricos básicos sobre existencia y 

unicidad de soluciones de sistemas de ecuaciones diferenciales.  

• Algoritmos de aproximación numérica de soluciones de sistemas de ecuaciones 

diferenciales. Problemas de estabilidad numérica. Herramientas de software para la 

aproximación de sistemas de ecuaciones diferenciales. Dinámicas en sistemas complejos. 

Estabilidad y análisis cualitativo de ecuaciones diferenciales. Análisis y representación de 

dinámicas comunes en sistemas biomoleculares.  

• Fundamentos de procesos estocásticos usados en la modelización de sistemas 

biomoleculares: cadenas de Markov, la ecuación estocástica, etc. Algoritmos de Monte 

Carlo dinámicos para la generación de trayectorias o soluciones para cadenas de Markov 

o para la ecuación númerica.   

• Introducción a los Sistemas MultiAgente (SMA). Sistemas MultiAgente desde la 

práctica: Introducción a NetLogo. 

• Modelando comportamientos individuales de agentes. Modelando Interacciones entre 

agentes. Modelos con Entrada y Salida. 

• Diseño de experimentos en Sistemas MultiAgente. Redes Complejas en el mundo real: 

Caracterización, Modelos y Dinámicas. Modelado de Redes Complejas con Sistemas 

MultiAgente. Análisis de Dinámicas en Redes Complejas con Interacciones 

• Formatos de especificación de modelos de sistemas biomoleculares basados en 

ecuaciones diferenciales, procesos estocásticos y sistemas multi-agentes. Bases de datos 

de modelos de sistemas biomoleculares.  

• Introducción a la Ingeniería metabólica. Concepto de factoría celular. Metabolismo 

microbiano: principales rutas y características.  Conceptos básicos en ingeniería 

metabólica: ruta metabólica, nodos metabólicos, flujos metabólicos, título, rendimiento y 

productividad. Herramientas experimentales e in silico para el análisis de rutas y flujos 

metabólicos.  

• Estrategias de optimización de rutas metabólicas. Deleción (eliminación) de rutas 

sumidero. Sobreexpresión de genes clave (cuellos de botella metabólicos). 

Sobreexpresión de rutas metabólicas completas. Uso de reguladores transcripcionales en 

ingeniería metabólica. Uso de variantes enzimáticas naturales y sintéticas en ingeniería 

metabólica.  

• Herramientas computaciones para la Ingeniería metabólica a escala genómica. Modelos 

metabólicos y sus aplicaciones: Modelos metabólicos reducidos y modelos a escala 

genómica (GEM). Modelos mixtos regulación/metabolismo. Herramientas 

computacionales para el análisis de redes metabólicas aplicadas a la mejora de cepas: 

predicción de dianas y modificaciones génicas. 

• Introducción a la Biología Sintética. Especificación y diseño de sistemas biomoleculares. 

Modelización para la verificación de sistemas. Estrategias para la caracterización e 

implementación de genomas, sistemas, componentes y partes en biología sintética.  
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OBSERVACIONES 
(Aclaraciones que se estimen oportunas)  

 

El análisis de datos ómicos estudiados en la módulo II generá la información necesaria para 

construir modelos matemático/computacionales que permitan obtener una mejor compresión de 

los sistemas biológicos. Esto sentará la bases para la apliación de metodologías típicas de la 

ingeniería para la especificación, diseño e implementación de sistemas biológicos dentro del 

campo de la biología sintética. 

 
 

 
COMPETENCIAS 

(Indicar la competencias adquiridas en el módulo/materia con los códigos indicados en el apartado 3.1) 

Desde CB06 hasta CB10 

CG01y CG12 

CT1 y CT2 

Desde CE12 hasta CE25 
 

 
ACTIVIDADES FORMATIVAS  

(Las empleadas específicamente en este módulo/materia, con su peso en horas y su porcentaje de presencialidad, en función de 
las relacionadas en el apartado 5.2)  

 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un esquema homogéneo en las 

actividades formativas según se ha descrito en el apartado 5.2. En el caso concreto de este módulo 

de forma aproximada se seguirá el siguiente esquema: 

 

AF1 - Clases Teóricas-Prácticas (50%)  (52 horas – 100% presencialidad) 

AF4 - Clases en Seminario (25%)  (26 horas – 100% presencialidad) 

AF5 - Trabajos dirigidos académicamente (25%)  (26 horas – 100% presencialidad) 

AF6 – Trabajo Autónomo del Estudiante (68%) (221 horas – 0% presencialidad) 
  

 
METODOLOGÍAS DE ENSEÑANZA Y APRENDIZAJE 

(Las empleadas específicamente en este módulo, en función de las relacionadas, en su caso, en el apartado 5.3) 
 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un esquema homogéneo en las 

metodologías de enseñanza y aprendizaje según se ha descrito en el apartado 5.3. En concreto 

para este módulo el profesorado expondrá una introducción teórica de los principales 

fundamentos y protocolos de análisis de datos correspondientes a cada unidad de los contenidos. 

En estas clases se utilizarán la pizarra, diapositivas y el ordenador como medios didácticos. El 

profesorado además seleccionará una serie de estudios publicados con anterioridad que usará 

para ilustrar la aplicación práctica de los algoritmos y protocolos introducidos en las clases 

expositivas. Estas clases se realizarán delante del ordenador en el laboratorio computacional 

utilizando datos ómicos disponibles libremente en las distintas bases de datos.  
 

Las metodologías docentes son: 

            MD1 – Clases Expositivas 

            MD2 – Casos de Estudios Dirigidos 

MD3 – Estudio y Trabajo Autónomo del Estudiante 
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SISTEMAS DE EVALUACIÓN  

(Los empleados específicamente en este módulo/materia, con su porcentaje de ponderación mínima y máxima en relación con el 
total, en función de los relacionados en el apartado 5.4) 

 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un sistema de evaluación homogéneo 

según se ha descrito en el apartado 5.4. El peso de las puntuaciones para cada una de los sistemas 

de evaluación son los siguientes  

• SE1 - Examen teórico/práctico (40% - 80%) 

• SE2 - Asistencia y realización de las prácticas (0% - 50%) 

• SE3 - Participación en la resolución colaborativa de problemas (0% - 50%)  

 

 

ASIGNATURAS QUE COMPONEN EL MÓDULO/MATERIA 

Asignatura ECTS Carácter 
Construcción y Análisis de Redes Biomoleculares y Biocelulares 4 Obligatoria 

Modelización matemático/computacional de Sistemas Biológicos 6 Obligatoria 

Biología Sintética e Ingeniería Metabólica de Sistemas 3 Obligatoria 
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FICHAS DESCRIPTIVAS DE MÓDULO/ MATERIA Y ASIGNATURA 

(Utilizar una ficha para cada módulo/materia y asignaturas en que se estructure el plan de estudios ) 
 

 
INFORMACIÓN GENERAL MÓDULO/MATERIA 

 

Denominación del módulo:   Aplicaciones/Discusiones y Trabajo Fin de Máster      
Número de créditos ECTS: (indicar la suma total de los créditos del módulo/materia) 28 
Ubicación temporal:   Segundo Cuatrimestre    
Carácter (sólo si todas las materias tienen igual carácter): Mixto 

RESULTADOS DEL APRENDIZAJE 
(Describen lo que previsiblemente los estudiantes deberán saber, comprender y ser capaces de hacer al finalizar con éxito las 

asignaturas del módulo/materia) 
 

Materia: Aplicaciones/Discusiones 

Este cuarto y último modulo del programa de formación del máster busca ofertar al alumnado 

una visión amplia de las distintas aplicaciones de la técnicas y metodologías vistas en los 

módulos II y III en diversos campos de las ciencias de la vida que incluyen la Biomedicina, 

Medicina Clínica, Redes de Interacciones Biológicas, Desarrollo Animal, Desarrollo Vegetal, 

Evolución Vegetal, Ciencia del Dato y Aprendizaje automático. 

 

En concreto, los resultados del aprendizaje de esta materia son los siguientes: 

- Conocer las distintas técnicas de secuenciación masiva para la obtención de genomas y 

metagenomas.   

- Conocer los distintos algoritmos y protocolos de análisis y comparación de datos genómicos 

y metagenómicos de secuenciación masiva, así como la interpretación de los resultados.  

- Obtener habilidades prácticas para el uso de las distintas herramientas informáticas para el 

procesamiento, análisis e integración de datos genómicos y metagenómicos de secuenciación 

masiva. 

- Adquirir conocimiento y habilidades prácticas de uso de las distintas bases de datos 

genómicos y metagenómicos. 

- Adquirir capacidad de planificación de un estudio genómico y metagenómico de una 

comunidad microbiana (recogida de muestra, secuenciación y análisis). 

- Adquirir conocimiento de las distintas técnicas de altas prestaciones para la medición del 

transcriptoma y el epigenoma. 

- Aprender a manejar las bases de datos ómicos y conocer los distintos algoritmos y protocolos 

de análisis e integración de cantidades masivas de datos transcriptómicos y epigenómicos.    

- Obtener capacidad de planificación de un estudio transcriptómico y epigenómico y aprender 

el uso de herramientas software para el procesamiento de cantidades masivas de estos datos. 

- Adquirir conocimiento de los métodos estadísticos y lenguajes de programación estadísticos 

para el análisis integrativo de datos ómicos. 

-Adquirir una formación fundamental en las técnicas estadísticas para el el análisis integrado 

de datos ómicos y de biología de sistemas. 

- Poseer las habilidades estadísticas e informáticas para obtener, analizar, interpretar e integrar 

datos ómicos, y para entender los modelos y métodos estadísticos de integración aplicados. 

- Aprender los fundamentos y conceptos básicos de los sistemas de ecuaciones diferenciales 

usados en modelización de sistemas biológicos 

- Obtener habilidades prácticas para el uso de las distintas herramientas de software para la 

especificación, simulación y análisis de modelos basados en ecuaciones diferenciales.  

- Conocer los fundamentos, conceptos básicos y el uso de herramientas de software para el 
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estudio de los sistemas multiagentes en modelización de sistemas biológicos. 

- Conocer los fundamentos y conceptos básicos de teoría de redes así como habilidades 

prácticas para el uso de las distintas herramientas software genéricas para el análisis y 

visualización de redes. 

- Aprender el uso de los algoritmos y protocolos para la reconstrucción de redes 

transcripcionales y redes de co-expresión génica a partir del procesamiento de datos 

transcriptómicos y epigenómicos. 

- Obtener habilidades prácticas para el uso de las distintas herramientas software específicas 

para la reconstrucción de redes transcripcionales y redes de co-expresión génica.  

- Conocer la metodología para la reconstrucción de redes metabólicas a escala genómica. 

- Conocer los principios matemáticos para la obtención de modelos metabólicos y los métodos 

y herramientascomputacionales para su análisis. 

- Realizar predicciones in silico para analizar el fenotipo metabólico mediante MATLAB 

(CobraToolbox)  

- Adquirir la formación necesaria para utilizar el análisis de redes basado en restricciones en 

diferentes aplicaciones 

- Conocer los fundamentos y conceptos básicos de la ingeniería metabólica y biología sintética 

para su aplicación en la mejora de cepas. 

- Conocer las principales estrategias de modificación genética utilizadas en ingeniería 

metabólica para la optimización de cepas. 

- Ampliar y aplicar el conocimiento sobre análisis de modelos metabólicos a escala genómica 

para la predicción de fenotipos mejorados. 

- Conocer el ciclo de especificación, diseño e implementación guiado por modelos 

matemático/computacionales de componentes, partes y sistemas en biología sintética. 

 

Materia: Trabajo Fin de Máster 

El trabajo fin de máster se encuadra en este módulo donde el alumno deberá mostrar que es 

capaz de aplicar de forma independiente todo lo aprendido en el máster a un problema 

específico en concreto.  
 

 
CONTENIDOS DEL MÓDULO/MATERIA 

(Breve descripción de los contenidos del módulo/materia y/o asignaturas) 
 

Materia: Aplicaciones/Discusiones 

El módulo contiene siete asignaturas cuyo contenido consistirá en la exposición de casos de 

estudios y aplicaciones que utilizarán las técnicas y metodologías vistas en los módulos II y 

III. Estas asignaturas aportarán un mejor conocimiento sistémicos de procesos biológicos de 

especial relevancia para la ciencia actualmente. 
 

Materia: Trabajo Fin de Máster 

El TFM consistirá en la realización individual de un trabajo original que versará sobre los 

contenidos del máster o sobre alguna de las líneas de investigación de los profesores del 

claustro de este título. Este trabajo deberá ser presentado ante un tribunal. 
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OBSERVACIONES 
(Aclaraciones que se estimen oportunas)  

 

Materia: Aplicaciones/Discusiones 

De las siete asignaturas optativas ofertadas en este módulo, el alumnado deberá cursar 

únicamente tres de ellas.  
 
 
 
 

 
COMPETENCIAS 

(Indicar la competencias adquiridas en el módulo/materia con los códigos indicados en el apartado 3.1) 
     Materia: Aplicaciones/Discusiones 
 

Desde CB06 hasta CB10 

CG01y CG12 

CT1 y CT2 
 

      Materia: Trabajo Fin de Máster 

Desde CB06 hasta CB10 

CG01y CG12 

CT1 y CT2 

CE11 y CE12 

 

 
ACTIVIDADES FORMATIVAS  

(Las empleadas específicamente en este módulo/materia, con su peso en horas y su porcentaje de presencialidad, en función 
de las relacionadas en el apartado 5.2)  

 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un esquema homogéneo en las 

actividades formativas según se ha descrito en el apartado 5.2. En el caso concreto de este 

módulo de forma aproximada se seguirá el siguiente esquema: 

 

Materia: Aplicaciones/Discusiones 

AF2 - Clases Teóricas-Prácticas (56 horas, 100% presencialidad)  

AF4 - Clases en Seminario (56 horas, 100% presencialidad) 

AF6 – Trabajo Autónomo del Estudiante (68%) (238 horas, 0% presencialidad) 
 

Materia: Trabajo Fin de Máster 

AF6 – Trabajo Autónomo del Estudiante (100%) (350 horas, 0% presencialidad) 

 
 

METODOLOGÍAS DE ENSEÑANZA Y APRENDIZAJE 
(Las empleadas específicamente en este módulo, en función de las relacionadas, en su caso, en el apartado 5.3) 

 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un esquema homogéneo en las 

metodologías de enseñanza y aprendizaje según se ha descrito en el apartado 5.3.  
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Materia: Aplicaciones/Discusiones 

            MD2 – Casos de Estudios Dirigidos 

            MD3 – Estudio y Trabajo Autónomo del Estudiante 
 

Materia: Trabajo Fin de Máster 

            MD3 – Estudio y Trabajo Autónomo del Estudiante 
 

SISTEMAS DE EVALUACIÓN  
(Los empleados específicamente en este módulo/materia, con su porcentaje de ponderación mínima y máxima en relación con 

el total, en función de los relacionados en el apartado 5.4) 
 

A lo largo del programa de formación del máster se seguirá un sistema de evaluación 

homogéneo según se ha descrito en el apartado 5.4. 

 

Materia: Aplicaciones/Discusiones 

El peso de las puntuaciones para cada una de los sistemas de evaluación son los siguientes:  

• SE1 - Examen teórico/práctico (50% - 100%) 

• SE2 - Asistencia y realización de las prácticas (0% - 50%) 

• SE3 - Participación en la resolución colaborativa de problemas (0% - 20%) 

 

 

Materia: Trabajo Fin de Máster 

• SE4 - Elaboración del TFM (0% - 50%) 

• SE5 - Presentación y defensa del TFM (50% - 100%) 
 

ASIGNATURAS QUE COMPONEN EL MÓDULO/MATERIA 

Materia Asignatura ECTS Carácter 

Aplicaciones/Discusiones 

Aplicaciones y Discusiones en 
Biomedicina 

2 Optativa 

Aplicaciones y Discusiones en 
Medicina Clínica 

2 Optativa 

Aplicaciones y Discusiones en Redes 
de Interacciones Biológicas 

2 Optativa 

Aplicaciones y Discusiones en 
Desarrollo Animal 

2 Optativa 

Aplicaciones y Discusiones en 
Desarrollo Vegetal 

2 Optativa 

Aplicaciones y Discusiones en 
Evolución Vegetal 

2 Optativa 

Aplicaciones en Ciencia del Dato y 
Aprendizaje automático 

2 Optativa 

Trabajo Fin de Máster Trabajo Fin de Máster 14 Obligatoria 
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6.- PERSONAL ACADÉMICO 

 
 

 
6.1.- PROFESORADO 

 

Coordinación del Máster 

El Máster será coordinado por dos profesores, uno por la Universidad de Sevilla y otro por la 

Universidad Internacional de Andalucía. 

 

Personal Docente 

El personal docente propuesto está integrado casi en su totalidad por doctores especialistas en 

las materias propuestas y con dilatada experiencia docente e investigadora. A continuación se 

resumen las características del profesorado propuesto. 

La estructura docente y las áreas de conocimiento implicadas en el plan propuesto es la 

siguiente: 

Estructura docente Áreas de conocimiento implicadas en la 
docencia del Plan Propuesto 

Máster Universitario en Análisis de Datos Ómicos y Biología de Sistemas 

 AREA: 15I0A4 Análisis Matemático - Ecuaciones Diferenciales y Análisis Numérico 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Catedrático Univ. 8 47,1% 8 100,0% 50,0% 23,8 32 

 Profesor Titular de Universidad 5 29,4% 5 100,0% 31,3% 20,0 15 

 Profesor Contratado Doctor 3 17,6% 3 100,0% 18,8% 13,3 3 

 Otro pers. Doc. Laboral 1 5,9% 1 100,0% 

 17 17 

 AREA: 265I031 Estadística e Investigación Operativa - Estadística e Investigación Operativa 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Profesor Titular de Universidad 5 83,3% 5 100,0% 83,3% 22,0 9 

 Profesor Contratado Doctor 1 16,7% 1 100,0% 16,7% 

 6 6 

 AREA: 410I0F1 Fisiología - Fisiología 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Ayudante Doctor 2 100,0% 2 100,0% 100,0% 

 2 2 

 AREA: 420I047 Genética - Genética 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 
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 Catedrático Univ. 1 100,0% 1 100,0% 100,0% 20,0 4 

 1 1 

 AREA: 50I004 Biología Celular - Biología Celular 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Profesor Titular de Universidad 1 14,3% 1 100,0% 14,3% 15,0 3 

 Catedrático de E.U. 1 14,3% 1 100,0% 14,3% 20,0 3 

 Profesor Contratado Doctor 3 42,9% 3 100,0% 42,9% 5,0 1 

 Ayudante Doctor 2 28,6% 2 100,0% 28,6% 

 7 7 

 AREA: 570I0A3 Lenguajes y Sistemas Informáticos - Lenguajes y Sistemas Informáticos 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Profesor Titular de Universidad 1 50,0% 1 100,0% 50,0% 10,0 2 

 Profesor Contratado Doctor 1 50,0% 1 100,0% 50,0% 10,0 1 

 2 2 

 AREA: 595I064 Matemática Aplicada - Matemática Aplicada I 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Profesor Titular de Universidad 1 100,0% 1 100,0% 100,0% 30,0 0 

 1 1 

 AREA: 60I008 Bioquímica y Biología Molecular - Bioquímica Vegetal y Biología Molecular 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Catedrático Univ. 3 60,0% 3 100,0% 60,0% 30,0 15 

 Profesor Contratado Doctor 2 40,0% 2 100,0% 40,0% 10,0 3 

 5 5 

 AREA: 630I067 Microbiología - Microbiología 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Catedrático Univ. 1 25,0% 1 100,0% 25,0% 30,0 5 

 Profesor Titular de Universidad 1 25,0% 1 100,0% 25,0% 15,0 3 

 Profesor Contratado Doctor 1 25,0% 1 100,0% 25,0% 10,0 2 

 Ayudante Doctor 1 25,0% 1 100,0% 25,0% 

 4 4 

 AREA: 630I068 Microbiología - Microbiología y Parasitología 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Profesor Contratado Doctor 2 100,0% 2 100,0% 100,0% 7,5 3 

 2 2 

 AREA: 63I005 Botánica - Biología Vegetal y Ecología 

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 
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 Profesor Titular de Universidad 1 50,0% 1 100,0% 50,0% 

 Profesor Contratado Doctor 1 50,0% 1 100,0% 50,0% 

 2 2 

 AREA: 75I0A0 Ciencias de la Computación e Inteligencia Artificial - Ciencias de la Computación e 
Inteligencia  

 Exp. Docente. Exp. Inv. 
 Categoría Nº PDI Doctores Horas docencia  Media Años Total sexenios 

 Profesor Titular de Universidad 5 50,0% 5 100,0% 50,0% 20,0 11 

 Profesor Contratado Doctor 2 20,0% 2 100,0% 20,0% 17,5 0 

 Ayudante Doctor 3 30,0% 3 100,0% 30,0% 

 10 10 

 

La participación del profesorado de los Departamentos en el desarrollo académico del Máster 

y el número de créditos que éste impartirá en el mismo, está ligada a la “Normativa de 

Dedicación Académica del Profesorado” y al “Reglamento para la elaboración de los Planes de 

Asignación de Profesorado a los Planes de Organización Docente”, que anualmente aprueba el 

Consejo de Gobierno de la Universidad de Sevilla.  

Tabla resumen de las características del profesorado del máster 

 

Profesorado de la US 

 

Nº Total Profesores US 64 (29,6% mujeres, 70,3% 

hombres) 

 

Catedráticos de Universidad 14 

Profesores Titulares de Universidad 18 

Catedráticos de Escuela Universitaria 1 

Profesores Contratado Doctor 15 

Profesores Ayudante Doctor 9 

Profesores Asociados 1 

Investigadores postdoctorales 6 

 

 

Experiencia docente (nº de quinquenios) 

 

Nº Quinquenios Nº de 

Profesores 

(%) 

0 / no procede 24 37,5 

1 4 6,25 

2 6 9,37 

3 8 12,5 

4 9 14,0 

5 5 7,81 

6 6 9,37 

7 2 3,12 
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Experiencia Investigadora (nº de sexenios) 

 

Nº Sexenios Nº de 

Profesores 

(%) 

0 / no procede 25 39,06 

1 5 7,8 

2 9 14,06 

3 15 23,4 

4 3 1,56 

5 5 7,8 

6 2 3,12 

 

 

 

Profesorado de la UNIA 

 

Nº Total Profesores UNIA 20 (25% mujeres, 75% 

hombres) 

 

Profesores Titulares de Universidades Españolas 2 

Lecturers Universidades Extranjeras 2 

Profesores Asociados Universidades Españolas 2 

Investigadores centros del CSIC 8 

Investigadores RyC, JdlC, Postdoc 2 

Profesionales Institutos de investigación nacionales 

/extranjeros 

4 

 

Experiencia docente (nº quinquenios) 

 

Nº Quinquenios Nº de 

Profesores 

(%) 

0 / no procede 15 75,0 

1 0 0 

2 1 5,0 

3 0 0 

4 3 15,0 

5 1 5,0 

 

Experiencia Investigadora (nº sexenios) 

 

Nº Sexenios Nº de 

Profesores 

(%) 

0 / no procede 13 65,0 

1 0 0 

2 1 5,0 

3 4 20,0 

4 2 10,0 

 

Listado de Profesores US 
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1. Argandoña Bertrán, Montserrat, Profesor Contratado Doctor, Depto. Microbiología Y 

Parasitología 

2. Balao Robles, Francisco J., Profesor Titular de Universidad, Depto. Biología Vegetal Y 

Ecología 

3. Barranco Chamorro, Inmaculada, Profesor Titular de Universidad, Depto. Estadística e 

Investigación Operativa 

4. Bermúdez Pulgarín, Beatriz,  Profesor Contratado Doctor, Depto. Biología Celular 

5. Bernal Bayard, Joaquín, Senior Post-Doc Marie Curie Fellow, Depto. Genética 

6. Bernal Guzmán, Patricia, Junior Investigador (Jin Programme), Depto. Microbiología 

7. Blanquero Bravo, Rafael, Profesor Titular de Universidad, Depto. Estadística E 

Investigación Operativa 

8. Borrego Díaz, Joaquín, Profesor Titular de Universidad, Depto. Cc Computación E 

Inteligencia Artificial 

9. Casado Díaz, Juan, Catedrático de Universidad, Depto. Ecuaciones Diferenciales y 

Análisis Numérico 

10. Cejudo Fernández, Francisco Javier, Catedrático de Universidad, Bioquímica Vegetal y 

Biología Molecular 

11. Chacón Rebollo, Tomás, Catedrático de Universidad, Depto. Ecuaciones Diferenciales 

y Análisis Numérico 

12. Chávez De Diego, Sebastián, Catedrático deUniversidad, Depto. Instituto De 

Biomedicina De Sevilla 

13. Climent Ezquerra, Blanca, Profesor Titular de Universidad, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales y Análisis Numérico 

14. Cubiles De La Vega, María Dolores, Profesor Titular de Universidad, Depto. 

Estadística E Investigación Operativa 

15. Daza Navarro, Paula, Catedrática De Escuela Universitaria, Depto. Biología Celular 

16. Doubova Krasotchenko, Anna, Profesora Titular de Universidad, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales y Análisis Numérico 

17. Enguix González, Alicia, Profesor Titular de Universidad, Depto. Estadística e 

Investigación Operativa 

18. Escudero Cuadrado, Luis María, Profesor Contratado Doctor, Depto. Biología Celular  

19. Escudero Lirio, Antonio Marcial, Profesor Titular, Depto. Biología Vegetal y Ecología 

20. Espuny Gómez, María Del Rosario, Catedrática de Universidad, Depto. Microbiología 

21. Fernández Cara, Enrique, Catedrático de Universidad, Depto. Ecuaciones Diferenciales 

y Análisis Numérico 

22. Fernández García, Soledad, Contrato de Acceso al Sistema Español de Ciencia, 

Tecnología e Innovación; Dpto. Ecuaciones Diferenciales Y Análisis Numérico 

23. Fontán Lozano, Ángela, Profesor Ayudante Doctor, Depto. Fisiología 

24. Franco Coronil, Daniel, Profesor Contratado Doctor, Depto. Ecuaciones Diferenciales 

y Análisis Numérico 

25. Gálvez Ruiz, David, Profesor Ayudante Doctor, Depto. Estadística e Investigación 

Operativa 

26. Garrido Atienza, María J., Profesora Titular De Universidad, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales y Análisis Numérico 

27. González Burgos, Manuel, Catedrático de Universidad, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales y Análisis Numérico 

28. Guillén González, Francisco M., Catedrático de Universidad, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales y Análisis Numérico 

29. Gutiérrez Naranjo, Miguel Ángel, Profesor Titular De Universidad, Depto. Cc 
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Computación E Inteligencia Artificial 

30. Huertas Romera, María José, Profesor Contratado Doctor, Depto. Bioquímica Vegetal 

y Biología Molecular 

31. Langa Rosado, José Antonio, Catedrático de Universidad, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales y Análisis Numérico 

32. López Baena, Francisco Javier, Profesor Contratado Doctor, Depto. Microbiología 

33. López Maury, Luis, Profesor Contratado Doctor, Depto. Bioquímica Vegetal Y 

Biología Molecular 

34. Luna Laynez, Manuel, Profesor Titular De Universidad, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales Y Análisis Numérico 

35. Luque Calvo, Pedro Luis, Profesor Titular de Universidad, Depto. Estadística e 

Investigación Operativa 

36. Maestre Caballero, Faustino, Profesor Contratado Doctor, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales y Análisis Numérico 

37. Marín Rubio, Pedro, Catedrático de Universidad, Depto. Ecuaciones Diferenciales y 

Análisis Numérico 

38. Martín Mateos, Francisco Jesús, Profesor Titular De Universidad, Depto. Cc 

Computación e Inteligencia Artificial 

39. Martín Rubio, María Esther Profesor Ayudante Doctor, Depto. Biología Celular 

40. Martínez Del Amor, Miguel Ángel, Profesor Ayudante Doctor, Depto. Cc 

Computación E Inteligencia Artificial 

41. Medina Morillas, Carlos, Profesor Ayudante Doctor, Depto. Microbiología 

42. Mejías Estévez, Rebeca M., Profesor Ayudante Doctor, Depto. Fisiología 

43. Morales Rodrigo, Cristian, Profesor Contratado Doctor, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales Y Análisis Numérico 

44. Nepomuceno Chamorro, Isabel A., Profesor Contratado Doctor, Depto. Lenguajes Y 

Sistemas Informáticos 

45. Nepomuceno Chamorro, Juan Antonio, Profesor Contratado Doctor, Depto. Lenguajes 

y Sistemas Informáticos 

46. Orta Vázquez, Manuel Luis, Profesor Contratado Doctor, Depto. Biología Celular 

47. Pastor Carrillo, Nuria, Profesor Titular De Universidad, Depto. Biología Celular 

48. Pérez Hurtado De Mendoza, Ignacio, Full-Time Lecturer (Profesor Sustituto Interino), 

Depto. Cc Computacion e Inteligencia Artificial 

49. Pérez Pérez, María Teresa, Contrato De Acceso Al Sistema Español Plan Propio, Dpto. 

Ecuaciones Diferenciales y Análisis Numérico 

50. Ramos Morales, Francisco, Catedrático de Universidad, Depto. Genética 

51. Riscos Núñez, Agustín, Profesor Titular de Universidad, Depto. Cc Computación e 

Inteligencia Artificial 

52. Rodríguez Bellido, Mª. De Los Ángeles, Profesora Titular de Universidad, Depto. 

Ecuaciones Diferenciales y Análisis Numérico 

53. Romero Campero, Francisco Jose, Profesor Titular, Depto. Cc Computación e 

Inteligencia Artificial 

54. Romero Jiménez, Álvaro, Profesor Contratado Doctor, Depto. Cc Computación E 

Inteligencia Artificial 

55. Romero Rodríguez, José M., Catedrático de Universidad, Depto. Instituto De 

Bioquímica Vegetal y Fotosíntesis 

56. Rubino, Samuele, Contratado Juan de La Cierva – Incorporación, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales y Análisis Numérico 

57. Ruiz De La Haba, Rafael, Profesor Contratado Doctor, Depto. Microbiología y 
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Parasitología 

58. Ruiz Reina, José Luis, Profesor Asociado, Depto. Cc Computación e Inteligencia 

Artificial 

59. Sancho Caparrini, Fernando, Profesor Contratado Doctor, Depto. Cc Computación e 

Inteligencia Artificial 

60. Suárez Fernández, Antonio, Catedrático De Universidad, Depto. Ecuaciones 

Diferenciales y Análisis Numérico 

61. Valencia Cabrera, Luis, Profesor Ayudante Doctor, Depto. Cc Computación E 

Inteligencia Artificial 

62. Vega Moreno, Francisco Manuel, Profesor Ayudante Doctor , Depto. Biología Celular 

63. Villalobo Polo, Eduardo, Profesor Titular de Universidad, Depto. Microbiología 

64. Vioque Peña, Agustín, Catedrático de Universidad, Depto. Bioquímica Vegetal y 

Biología Molecular 

 

Listado de Profesores UNIA 

 

1. Calonje Macaya, Miriam, Científico Titular CSIC 

2. Casares Fernández, Luis Fernando, Investigador Científico CSIC 

3. Civit Vives, Sergio, Profesor Asociado, Universitat De Barcelona 

4. Devos, Damien, Científico Titular CSIC 

5. Dopazo Blázquez, Joaquín, Director, Fundacion Pública Andaluza Progreso y Salud 

6. Fortuna, Miguel A., Oberassistent (Postdoctoral Researcher), University of Zurich 

7. Gómez Mestre, Iván, Científico Titular CSIC 

8. González Aguilera, Cristina, Contratado Postdoctoral, Fisevi: Fundación Pública 

Andaluza Para La Gestión De La Investigación En Salud En Sevilla 

9. González Ruiz, Juan Ramón, Associate Research Professor, Instituto de Salud Global 

Barcelona (Isglobal) 

10. Goñi Moreno, Ángel, Lecturer , Newcastle University 

11. Leonard, Jennifer A., Científico Titular CSIC 

12. Marcon, Luciano, Científico Titular CSIC 

13. Matus Picero, José Tomás, Investigador Subprograma Ramón y Cajal, Universitat De 

València 

14. Nikel, Pablo Iván, Senior Researcher & Group Leader , The Novo Nordisk Foundation 

Center For Biosustainability  

15. Paun, Ovidiu, Lecturer, Universidad de Viena 

16. Pelenchano García, Vicente José, Assistant Professor, Karolinska Institutet 

17. Rojas Mendoza, Ana María, Científico Titular CSIC 

18. Ruiz Laza, Agustín, Investigador, Ciber Enfermedades Neurodegenerativas (Ciberned) 

19. Sánchez Pla, Alejandro, Profesor Titular De Universidad, Universitat de Barcelona 

20. Valverde Albacete, Federico, Científico Titular CSIC 

 

ACTIVIDAD INVESTIGADORA DEL CLAUSTRO DE PROFESORES 

 

La actividad investigadora del claustro de profesores es muy intensa. En los últimos 10 años 

los profesores han sido investigadores principales de 145 proyectos o contratos de 

investigación, y en los últimos 5 años han publicado 45 libros o capítulos de libros y más de 

900 publicaciones en revistas indexadas. Dada la enorme producción científica, solo se listan 

las publicaciones en revistas indexadas de los últimos 5 años.  
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PUBLICACIONES. REVISTAS Últimos 5 años 
1. Pastor JM, Borges N, Pagán JP, Castaño-Cerezo S, Csonka LN, Goodner BW, Reynolds KA, 

Gonçalves LG, Argandoña M, Nieto JJ, Vargas C, Bernal V, Cánovas M. Fructose metabolism in 

Chromohalobacter salexigens: interplay between the Embden-Meyerhof-Parnas and Entner-

Doudoroff pathways. Microbial Cell factories. 18(1):134. 2019. F. Imp: 4.4. Posición: Q1 

2. M Salvador, M Argandoña, F Piubeli, JJ Nieto, LN Csonka, C Vargas. Quantitative RNA-seq unveils 

osmotic and thermal adaptation mechanisms relevant for ectoines production in Chromohalobacter 

salexigens. Frontiers in Microbiology. 9:1845. F. Imp: 4.25. Posición: Q1 

3. F Piubeli, M Salvador, M Argandoña, JJ Nieto, V.Bernal., JM Pastor, M Cánovas, M., C Vargas. 

Insights into metabolic osmoadaptation of the ectoines-producer bacterium Chromohalobacter 

salexigens through a high-quality genome scale metabolic model. Microbial Cell Factories. 9;17(1):2 

(2018).  F. Imp: 4.4. Posición: Q1 

4. MJ Salar-García, V Bernal, JM Pastor, M Salvador, M Argandoña, JJ C Vargas, M Cánovas. 

Understanding the interplay of carbon and nitrogen supply for ectoines production and metabolic 

overflow in high density cultures of Chromohalobacter salexigens. Microbial Cell Factories. 16(1):23 

(2017). F. Imp: 3,68. Posición: Q1 

5. MJ Torres, M Argandoña, C Vargas, E Bedmar, H Fisher, S Mesa, MJ Delgado. The global response 

regulator RegR controls expression of denitrification genes in Bradhyrhizobium japonicum. PLoS 

ONE 9(6): e99011-e99022 (2014). F. Impacto ISI: 3,234. Posición: Q1 

6. M Salvador, M Argandoña, LN Csonka, JJ Nieto, M. Cánovas y C Vargas. Contribution of RpoS to 

metabolic efficiency and ectoines synthesis during the osmo- and heat-stress response in the 

halophilic bacterium Chromohalobacter salexigens. Environmental Microbiology Reports 7:301-11 

(2015) F. Imp:3,29. Posición:Q1 

7. López-Jurado J, Mateos‐Naranjo E, Balao F. 2019. Niche divergence and limits to expansion in the 

high polyploid Dianthus broteri complex. New Phytologist 222: 1076-1087. 

8. Balao F, Paun O, Alonso C. 2018. Uncovering the contribution of epigenetics to plant phenotypic 

variation in Mediterranean ecosystems. Plant Biology 20: 38-49. 

9. Balao F, Trucchi E, Wolfe T, Hao B-H, Lorenzo MT, Baar J, Sedman L, Kosiol C, Amman F, Chase 

M, Hedrén M, Paun O. 2017. Adaptive sequence evolution is driven by biotic stress in a pair of orchid 

species (Dactylorhiza) with distinct ecological optima. Molecular Ecology 26:3649–3662 

10. Alonso C, Balao F, Bazaga P, Pérez R. 2016. Epigenetic contribution to successful polyploidizations: 

variation in global cytosine methylation along an extensive ploidy series in Dianthus broteri 

(Caryophyllaceae). New Phytologist 212:571-576. 

11. Balao F, Tannhäuser M, Lorenzo MT, Hedrén M, Paun O. 2016. Genetic differentiation and 

admixture between sibling allopolyploids in the Dactylorhiza majalis complex. Heredity 116:351-361 

12. Balao F, Casimiro-Soriguer R, García-Castaño JL, Terrab A, Talavera, S. 2015. Big thistle eats the 

little thistle: does unidirectional introgressive hybridization endanger the conservation of Onopordum 

hinojense?. New Phytologist, 206: 448-458.  

13. Sánchez-Robles JM, García-Castaño JL, Balao F, Terrab A, Navarro-Sampedro L, Tremetsberger K, 

Talavera S. 2014. Effect of tree architecture on pollen dispersal and mating patterns in Abies pinsapo 

Boiss. Molecular Ecology, 23: 6165–6178. 

14. Balao F, García-Castaño JL. 2014. AFLPsim: an R package to simulate and detect dominant markers 

under selection in hybridizing populations. Plant Methods 10(1):40 

15. JM Sánchez-Robles, F Balao, A Terrab, JL García-Castaño, MA Ortiz, E Vela, S Talavera. 2014.  

Phylogeography of SW Mediterranean firs: Different European origins for the North African Abies 

species. Molecular Phylogenetics and Evolution 79, 42-53. 

16. Enrique Calderín-Ojeda, Emilio Gómez-Déniz, Inmaculada Barranco-Chamorro. 2019. Modelling 

zero-inflated count data with a special case of the Generalized Poisson distribution. Astin Bulletin 

49(03) : 689-707.  

17. Jimmy Reyes; Inmaculada Barranco-Chamorro; Héctor W. Gómez-Geraldo. 2019. Generalized 

modified slash distribution with applications. Communication in Statistics-Theory and Methods. DOI: 

10.1080/03610926.2019.1568484.  

18. Jimmy Reyes, Inmaculada Barranco-Chamorro; Diego Gallardo; Héctor W. Gómez. 2018. 

Generalized Modified Slash Birnbaum-Saunders Distribution. Symmetry-Basel, 10 (12), pp. 1-18, 

DOI: 10.3390/sym10120724.  

19. Inmaculada Barranco-Chamorro; Pedro Luis Luque Calvo; María Dolores Jiménez Gamero; María 

Virtudes Alba Fernández. 2017. A study of Bayes estimators in the generalized half-logistic 

distribution for progressively type- II censored samples. Mathematics and Computers in Simulation, 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Bernal%20V%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28179004
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Pastor%20JM%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28179004
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Salvador%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28179004
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Argandoña%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28179004
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Nieto%20JJ%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28179004
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Vargas%20C%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28179004
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Cánovas%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28179004
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Cánovas%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28179004
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/28179004
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137, pp. 130-147.  

20. María Dolores Jiménez Gamero; María Virtudes Alba Fernández; Pedro Jodrá; Inmaculada Barranco-

Chamorro. 2017. Fast tests for the two-sample problema based on the empirical characterestic 

function. Mathematics and Computers in Simulation, 137, pp. 390-410. Q1 (60/252) 

21. Inmaculada Barranco-Chamorro; Juan Luis Moreno Rebollo; María Dolores Jiménez Gamero; María 

Virtudes Alba Fernández. 2015. Estimation of the simple size n based on record values. Mathematics 

and Computers in Simulation, 118, pp. 58-72.  

22. María Dolores Jiménez Gamero; María Virtudes Alba Fernández; Pedro Jodrá; Inmaculada Barranco-

Chamorro. 2015. An approximation to the null distribution of a class of Cramer-Von-Mises statistics. 

Mathematics and Computers in Simulation, 118, pp. 258-272.  

23. Inmaculada Barranco-Chamorro; María Dolores Jiménez Gamero; Jose Antonio Mayor Gallego; Juan 

Luis Moreno Rebollo. 2015. A case-deletion diagnostic for penalized estimators and BLUP under 

linear mixed models in survey sampling. Computational Statistics and Data Analysis. 87, pp. 18-33.  

24. Bernal, P *, Llamas, MA, Filloux, A (2018). Type VI secretion Systems in plant-associated bacteria. 

Environmental Microbiology. 20:1-15. IF: 6.24 Microbiology  

25. Bernal, P, Allsopp, LP, Filloux, A, and Llamas MA (2017). The Pseudomonas putida T6SS is a plant 

warden against phytopathogens. ISME Journal. IF: 9.7 Ecology, Evolution, Behavior and Systematics 

/ Microbiology  

26. Gómez-Zambrano A, Merini W, Calonje M. The repressive role of Arabidopsis H2A.Z in 

transcriptional regulation depends on AtBMI1 activity. Nature Communications 2019, 10 (1), 2828.  

27. Zhou Y, Romero-Campero FJ, Gómez-Zambrano A, Turck F and Calonje M H2A monoubiquitination 

in Arabidopsis is generally independent of LHP1 and PRC2 activity. Genome Biology 2017, 

12;18(1):69.  

28. Merini W, Romero- Campero FJ, Gomez-Zambrano A, Zhou Y, Turck F, Calonje M. The Arabidopsis 

Polycomb Repressive Complex 1 (PRC1) Components AtBMI1A, B, and C Impact Gene Networks 

throughout All Stages of Plant Development.  Plant Physiol. 2017, 173(1):627-641.  

29. Lucas-Reina E, Ortiz-Marchena MI, Romero- Campero FJ, Calonje M, Romero JM, Valverde F. 

Evolution of the Flowering Pathways. Progress in Botany 2016, DOI 10.1007/978-3-319-25688-7. 

30. Picó S, Ortiz-Marchena MI, Merini W, Calonje M. Deciphering the role of Polycomb Represive 

Complex 1 (PRC1) variants in regulating the acquisition of flowering competence in Arabidopsis. 

Plant Physiology 2015,168(4):1286-97.  

31. Merini W & Calonje M. PRC1 is taking the lead in PcG repression. The Plant Journal 2015, 

83(1):110-20.  

32. Calonje M. PRC1 Marks the Difference in Plant PcG Repression. Molecular Plant 2014, doi: 

10.1093/mp/sst150. 

33. M Sánchez-Aragón, J. Cantisán, C.S. Lopes, C.M Luque, M.C. Lemos, F. Casares A toggle-switch 

and a feed-forward loop engage in the control of the Drosophila retinal determination gene network.  

(2019). Frontiers in Ecology and Evolution, section Evolutionary Developmental Biology. 

doi.org/10.3389/fevo.2019.00221 

34. I Almudi, C Martin-Blanco, I Maria Garcia-Fernandez, A Lopez-Catalina, K Davie, S Aerts, 

Fernando Casares Establishment of the mayfly Cloeon dipterum as a new model system to investigate 

insect evolution. 2019. EvoDevo Apr 2;10:6. doi: 10.1186/s13227-019- 0120-y. 

35. D Garcia-Morales, T Navarro, A Iannini, DG Miguez*, Fernando Casares*.Dynamic Hh signaling can 

generate temporal information during tissue patterning. 2019. Development Apr 25;146(8). doi: 

10.1242/dev.176933. 

36. Magri MS, Domínguez- Cejudo MA, Casares F. Wnt controls the medial-lateral subdivision of the 

Drosophila head. Biol Lett. 2018 Jul;14(7). pii: 20180258. doi: 10.1098/rsbl.2018.0258. 

37. Vollmer J, Fried P, Aguilar-Hidalgo D, Sánchez-Aragón M, Iannini A, Casares F*, Iber D.Growth 

control in the Drosophila eye disc by the cytokine Unpaired. Development. 2017 Mar 1;144(5):837-

843.  

38. A Al Khatib, N Siomava, A Iannini, N Posnien, F Casares. Specific expression and function of the 

Six3 optix in Drosophila serially homologous organs. Biology open. 2017. 6 (8), 1155-1164. Aug 

15;6(8):1155-1164. doi: 10.1242/bio.023606. 

39. M Neto, M Naval-Sánchez, D Potier, PS Pereira, D Geerts, S Aerts, F Casares.Nuclear receptors 

connect progenitor transcription factors to cell cycle control. Scientific Reports. Jul 7;7(1):4845. doi: 

10.1038/s41598-017-04936-7. 

40. Martins T, Eusebio N, Correia A, Marinho J, Casares F, Pereira PS. TGFβ/Activin signalling is 

required for ribosome biogenesis and cell growth in Drosophila salivary glands. (2017). Open Biol. 

doi:10.1098/rsob.160258. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27837089
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27837089
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27837089
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27837089
http://mplant.oxfordjournals.org/search?author1=Myriam%2BCalonje&amp;sortspec=date&amp;submit=Submit
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41. M Mérida- Floriano, F Caballero, D García-Morales, F Casares, L Merino. Bioinspired vision-only 

UAV attitude rate estimation using machine learning. 2017 International Conference on Unmanned 

Aircraft Systems (ICUAS) (pages 1476-1482), Edit.: IEEE. 

42. Neto M, Aguilar-Hidalgo D, Casares F. (Increased avidity for Dpp/BMP2 maintains the proliferation 

of progenitors-like cells in the Drosophila eye. 2016). Dev Biol. doi: 10.1016/j.ydbio.2016.08.004. 

43. . P Fried, M Sanchez, D Aguilar-Hidalgo, B Lehtinen, F Casares*, and D Iber*. A model of the 

spatio-temporal dynamics of Drosophila eye disc developmentPLoS Computational Biology. 

September 14, 2016. http://dx.doi.org/10.1371/journal.pcbi.1005052. 

44. C Brás- Pereira*, D Potier, J Jacobs, S Aerts, F Casares* and F Janody*. dachshund potentiates 

Hedgehog signaling during Drosophila retinogenesis. PLoS Genetics July 21, 2016. 

http://dx.doi.org/10.1371/journal.pgen.1006204. 

45. J Vollmer, P Fried, M Sanchez, C S Lopes, F Casares*, and D Iber* A Quantitative Analysis of 

Growth Control in the Drosophila Eye Disc. Development, 2016. 143: 1482-1490; doi: 

10.1242/dev.129775.  

46. D Aguilar-Hidalgo*, D Becerra, D García-Morales, F Casares.Towards a study of gene regulatory 

constraints to morphological evolution of the Drosophila ocellar region. Dev Genes Evol. 2016 

Jun;226(3):221-33. doi: 10.1007/s00427-016-0541-8. 

47. Caldeira J, Figueiredo J, Brás-Pereira C, Carneiro P, Moreira AM, Pinto MT, Relvas JB, Carneiro F, 

Barbosa M, Casares F, Janody F, Seruca R. E-cadherin-defective gastric cancer cells depend on 

Laminin to survive and invade. Hum Mol Genet. 2015 Oct 15;24(20):5891- 900. doi: 

10.1093/hmg/ddv312. 

48. Marcos S, González-Lázaro M, Beccari L, Carramolino L, Martin-Bermejo MJ, Amarie O, Mateos-

San Martín D, Torroja C, Bogdanović O, Doohan R, Puk O, Hrabě de Angelis M, Graw J, Gomez-

Skarmeta JL, Casares F, Torres M, Bovolenta P. Meis1 coordinates a network of genes implicated in 

eye development and microphthalmia. Development. 2015 Sep 1;142(17):3009-20. doi: 

10.1242/dev.122176. 

49. Dominguez-Cejudo MA, Casares F. Antero-posterior patterning of Drosophila ocelli requires an anti-

repressor mechanism within the hh- pathway mediated by the Six3 gene Optix. Development. 2015, 

142(16):2801-9. doi: 10.1242/dev.125179. 

50. Brás-Pereira C, Casares F, Janody F. The retinal determination gene Dachshund restricts cell 

proliferation by limiting the activity of the Homothorax-Yorkie complex. Development. 2015 Apr 

15;142(8):1470-9. 

51. Lopes CS, Casares F. Eye selector logic for a coordinated cell cycle exit. PLoS Genet. 2015 Feb 

19;11(2):e1004981. 

52. Piñeiro C, Lopes CS, Casares F. A conserved transcriptional network regulates lamina development in 

the Drosophila visual system. Development. 2014 Jul;141(14):2838-47 

53. Spieler D, Kaffe M, et al. Restless legs syndrome-associated intronic common variant in Meis1 alters 

enhancer function in the developing telencephalon. Genome Res. 2014 Apr;24(4):592-603. 

54. María Dolores Jiménez Gamero; María Virtudes Alba Fernández; Inmaculada Barranco- Chamorro; 

Joaquín Muñoz García. 2014. Two classes of divergence statistics for testing uniform association. 

Statistics: A Journal of Theoretical and Applied Statistics, 48-2, pp. 367-387.  

55. José E. Pérez-Ortín, Vicente Tordera and Sebastián Chávez Título: Homeostasis in the Central Dogma 

of Molecular Biology: the importance of mRNA instability. Revista RNA Biology. Volumen en 

prensa. 2019 

56. Victoria Begley, Daniel Corzo, Antonio Jordán-Pla, Abel Cuevas-Bermúdez, Lola de Miguel-

Jiménez, David Pérez-Aguado, Mercedes Machuca-Ostos, Francisco Navarro, María José Chávez, 

José E. Pérez-Ortín and Sebastián Chávez Título: The mRNA degradation factor Xrn1 regulates 

transcription elongation in parallel to Ccr4. Revista Nucleic Acids Research. Volumen en prensa. 

2019 

57. Payán-Bravo L, Peñate X, Chávez S Título: Functional Contributions of Prefoldin to Gene 

Expression.  Adv Exp Med Biol. Volumen: 1106 Páginas, inicial: 1   final: 10.Fecha: 2018. Editorial 

Springer Nature. Basilea (Suiza) 

58. Maya Miles D, Peñate X, Sanmartín Olmo T, Jourquin F, Muñoz Centeno MC, Mendoza M, Simon 

MN, Chavez S, Geli V. Título: High levels of histones promote whole-genome-duplications and 

trigger a Swe1dependent phosphorylation of Cdc28. Revista:eLife. Volumen 7. Páginas, inicial: pii: 

e35337. 2018. 

59. de la Cruz J, Gómez-Herreros F, Rodríguez-Galán O, Begley V, de la Cruz Muñoz-Centeno M, 

Chávez S. Título: Feedback regulation of ribosome assembly. Revista : Current Genetics. 64: 393-

404. 2018  

http://dx.doi.org/10.1371/journal.pcbi.1005052
http://dx.doi.org/10.1371/journal.pgen.1006204
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60. Martínez-Fernández V, Garrido-Godino AI, Mirón-García MC, Begley V, Fernández-Pévida A, de la 

Cruz J, Chávez S, Navarro F. Título: Rpb5 modulates the RNA polymerase II transition from 

initiation to elongation by influencing Spt5 association and backtracking. Revista: Biochim Biophys 

Acta- Gene regulatory mechanisms. Volumen: 1861. . Páginas,inicial1,final:13. 2018. 

61. Gutiérrez G, Millán-Zambrano G, Medina DA, Jordán-Pla A, Pérez-Ortín JE, Peñate X, Chávez S. 

Título: Subtracting the sequence bias from partially digested MNase-seq data reveals a general 

contribution of TFIIS to nucleosome positioning. Revista : Epigenetics and Chromatin.Volumen: 

10Página: 58.2017  

62. Autores (p.o. de firma): Silva A, Cavero S, Begley V, Solé C, Böttcher R, Chávez S, Posas F, de 

Nadal E. Título: Regulation of transcription elongation in response to osmostress. Revista : PLoS 

Genetics.Volumen: 13 Páginas, inicial: e1007090. Fecha: 2017. 

63. Mena A, Medina DA, García-Martínez J, Begley V, Singh A, Chávez S, Muñoz- Centeno MC, Pérez-

Ortín JE. Título: Asymmetric cell division requires specific mechanisms for adjusting global 

transcription. Revista : Nucleic Acids Research. Volumen: 45. Páginas, inicial: 12401final: 12412. 

2017. 

64. Gómez-Herreros F, Margaritis T, Rodríguez-Galán O, Pelechano V, Begley V, Millán- Zambrano G, 

Morillo-Huesca M, Muñoz-Centeno MC, Pérez-Ortín JE, de la Cruz J, Holstege FCP, Chávez S. 

Título: The ribosome assembly gene network is controlled by the feedback regulation of transcription  

elongation. Revista : Nucleic Acids Research. Volumen:45. Páginas, inicial: 9302 final: 9318.  

2017. 

65. García-Martínez J, Trolé K, Chávez S*, Pérez-Ortín JE*. Título: Growth rate controls mRNA 

turnover in steady and non-steady states. Revista: RNA Biology. Volumen: 13. Páginas, inicial: 1175-

final: 1181. 2016.  

66. Chávez S*, García-Martínez J, Delgado-Ramos L, Pérez-Ortín JE*. Título: The importance of 

controlling mRNA turnover during cell proliferation. Revista: Current Genetics.Volumen: 62. 

Páginas, inicial: 701,final: 710 . 2016. 

67. Chávez S* and Puerto-Camacho P. Título: Prefoldins. Revista: The Encyclopaedia of Life Sciences. 

DOI: 10.1002/9780470015902.a0026334 . 2016. 

68. García-Martínez J, Delgado-Ramos L, Ayala G, Pelechano V, Medina DA, Carrasco F, González R, 

Andrés-León E, Steinmetz L, Warringer J, Chávez S*, Pérez-Ortín JE*. Título: The cellular growth 

rate controls overall mRNA turnover, and modulates either transcription or degradation rates of 

particular gene regulons. Revista: Nucleic Acids Research. Volumen: 44. Páginas, inicial: 3643

 final: 3658 Fecha: 2016. 

69. Autores (p.o. de firma): González-Barrios M, Fierro-González JC, Krpelanova E, Mora-Lorca JA, 

Pedrajas JR, Peñate X, Chavez S, Swoboda P, Jansen G, Miranda-Vizuete A. Título: Cis- and Trans-

Regulatory Mechanisms of Gene Expression in the ASJ Sensory Neuron of Caenorhabditis elegans. 

Revista: Genetics. Clave: A Volumen: 200 Páginas: 123-134 Fecha: 2015  

70. Autores (p.o. de firma): Nadal-Ribelles M, Mas G, Millán-Zambrano G, Solé C, Ammerer G, Chávez 

S, Posas F, de Nadal E. Título: H3K4 Monomethylation Dictates Nucleosome Dynamics and 

Chromatin Remodeling at Stress- Responsive Genes. Revista: Nucleic Acids Research. Volumen: 43. 

Páginas: 4937-4949. 2015. 

71. Autores (p.o. de firma): Jordán-Pla A, Gupta I, de Miguel-Jiménez L, Steinmetz LM, Chávez S, 

Pelechano   V , Pérez-Ortín JE. Título: Chromatin-dependent regulation of RNA polymerases II and 

III activity throughout the transcription cycle. Revista: Nucleic Acids Research. Volumen: 43.   

Páginas, 787-802. 2015  

72. Autores (p.o. de firma): Delgado-Ramos L, Marcos AT, Ramos-Guelfo MS, Sánchez-Barrionuevo L, 

Smet F, Chávez S, David Cánovas. Título: Flow cytometry of microencapsulated colonies for genetics 

analysis of filamentous fungi. Revista G3: Genes, Genomes, Genetics.Volumen: 4.Páginas, 2271-

2278. Fecha: 2014  

73. Autores (p.o. de firma): Mirón-García MC, Garrido-Godino AI, Martínez-Fernández V, Fernández-

Pevida A, Cuevas-Bermúdez A, Martín-Expósito M, Chávez S, de la Cruz J, Navarro F. Título: The 

yeast prefoldin-like URI-orthologue Bud27 associtaes with RSC nulceosome remodeler and 

modulates transcription Revista: Nucleic Acids Research.Volumen:42.Páginas, 9666-9676. doi: 

10.1093/nar/gku685. 2014. 

74. Autores (p.o. de firma): Millán-Zambrano G, Chávez S Título: Nuclear functions of prefoldin. Revista 

/ libro: Open Biology.  R   Volumen: 4 Páginas, 140085 doi: 10.1098/rsob.140085. 2014.  

75. Autores (p.o. de firma): Peñate X, Chávez S. Título: RNA polymerase II-dependent transcription in 

fungi and its interplay with mRNA decay Referencia revista / libro: In “Fungal RNA Biology” A 

Sesma and T von der Haar (Eds), Springer. Clave: CL Volumen: 5 Páginas, doi: 10.3389 Fecha: 2014. 
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76. Autores (p.o. de firma): Medina DA, Jordán-Pla A, Millán-Zambrano G, Chávez S, Choder M, Pérez-

Ortín JE. Título: Cytoplasmic 5’-3’ exonuclease Xrn1p is also a genome-wide transcription factor in 

yeast. Revista: Frontiers in Genetics. Volumen: 5:1. doi: 10.3389/fgene.2014.00001. 2014.  

77. Civit, S. Trigueros, S. Analysis of surface alignment of SWCNTs–DNA based nanobiosensors (2018). 

Research in Medical and Engineering Sciences. 6(5). 1-7 
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MECANISMOS DE QUE SE DISPONE PARA ASEGURAR QUE LA SELECCIÓN DEL 

PROFESORADO SE REALIZARÁ ATENDIENDO A LOS CRITERIOS  DE IGUALDAD ENTRE 

HOMBRES Y MUJERES Y DE NO DISCRIMINACIÓN DE PERSONAS CON DISCAPACIDAD 

La normativa de contratación de la Universidad de Sevilla es acorde con los principios 

reflejados en el artículo 55 de la LO 3/2007, de 22 de marzo, para la igualdad efectiva de 

hombres y mujeres y ha adoptado medidas para respetar escrupulosamente dicha igualdad en 

función de lo contemplado en la Ley 6/2001 de Universidades y la Ley 25/2003 Andaluza de 

Universidades. Las características concretas del plan pueden consultarse en la siguiente web: 

http://igualdad.us.es/htm/actua-plan.htm 

Igualmente, se contemplan los principios regulados en la Ley 51/2003 de igualdad de 

oportunidades, no discriminación y accesibilidad universal a las personas con discapacidad. El 

plan concreto puede consultarse en la siguiente web: https://sacu.us.es/ne-plan-integral 

 

 

 

6.2.- OTROS RECURSOS HUMANOS (Incluir también el Personal de Administración y Servicios) 

 

Para la puesta en marcha de este nuevo Título es necesario contar con Personal de 

Administración y Servicios tanto en la US como en la UNIA. De hecho, la oferta docente no 

sería posible sin el personal de apoyo encargado de atender las labores administrativas y de 

gestión imprescindibles para el correcto desarrollo de las actividades docentes. 

 

Desde la US, el título se impartirá en las instalaciones de la Facultad de Biología donde el 

personal del Centro cuenta con la formación y experiencia adecuada, especialmente en los 

servicios de Secretaría, Conserjería y Aulas de Informática. Además, el personal de 

Administración y los Técnicos de Laboratorio de los distintos Departamentos del Centro 

participarán en todo lo relacionado con la información a los alumnos y en la organización de 

las prácticas de las asignaturas impartidas por el personal docente de los mismos. A 

continuación se especifica en primer lugar el número de personas disponible para la puesta en 

marcha y consecución del título y posteriormente se lista detallada de cada una de ellas con 

nombre, apellidos y cargo que ocupan. 

 

Número de Personas de Administración y servicios que participarán en el Máster, todos con 

mas de 10 años de experiencia. 

 

 

Centro:  

Administradora de Centro: 1 

Responsable de la Gestión Económica, Ordenación Académica y Personal: 1 

Responsable de Órganos de Gobierno: 1 

 

 

Servicio de Secretaría: 

Responsable del Servicio: 1 

http://igualdad.us.es/htm/actua-plan.htm
https://sacu.us.es/ne-plan-integral
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Responsable de Gestión de Alumnos: 1 

Administrativos: 2 

 

Servicio Aulas de Informática: 

Encargada de Equipo: 1 

Técnico Especialista: 1 

Técnico Auxiliar: 1 

 

Servicio de Conserjería: 

Coordinador de Servicio: 1 

Encargado de equipo: 3 

Técnicos Especialistas: 6 

Técnicos Auxiliares: 4 

 

Departamentos:  

Administrativos: 9 

Técnicos Especialistas de Laboratorio: 6 

Técnicos Auxiliares de Laboratorio: 6 

 

Lista detallada del personal de Administración y Servicios que participará en el Máster en 

Biología Avanzada indicando nombre, apellidos y cargo que ocupan 

 

1. Alonso Gómez, Concepción. Técnico Auxiliar de Conserjería 

2. Alvarez Orozco, José Manuel. Administrativo de Departamento 

3. Barragán Bernal, Yolanda. Técnico Auxiliar de Conserjería 

4. Blasco Cortés, Ascensión. Responsable de Administración de Secretaría 

5. Cabrera Soriano, Rosa María. Administrativa de Departamento 

6. Carmona Ponce, Antonio Manuel. Encargado de Equipo de Conserjería. 

7. Deaño Perea, Joaquin. Administrativo de Departamento 

8. Franco García, Alfonso. Técnico Especialista de Laboratorio 

9. Galeano Riquelme, María Fernanda. Técnico Auxiliar de Laboratorio 

10. García López, Amparo. Técnico Auxiliar de Conserjería 

11. García Navarro, Remedios. Encargada de Equipo. 

12. García Pérez, Leonor. Técnico Especialista de Conserjería 

13. García Sotelino, Isabel. Encargada de Equipo de Informática 

14. González Fernández, Encarnación. Administradora de Gestión de Centro 

15. Guerrero Macho Rocío. Responsable de Gestión de Alumnos 

16. Gutierrez Alcántara, Mª Rocío. Técnico Auxiliar de Laboratorio 

17. Hidalgo Perea, Angeles. Técnico Auxiliar de Laboratorio 

18. Jimenez Morgado, Marina. Técnico Auxiliar de Laboratorio 

19. Jimenez Olmedo, Jose Manuel. Técnico Especialista de Laboratorio 

20. Jimenez Triguero, Miguel. Encargado de Equipo de Conserjería. 

21. Lopez Ruiz, Jose Manuel. Administrativo 

22. Lopez Sariego, Rosa María. Técnico Auxiliar de Laboratorio 

23. Machuca Jimenez, Ana. Administrativo de Departamento 

24. Mandinabeitia Peiro, Nuria. Técnico Especialista de Laboratorio 

25. Marin Bernal, María José. Administrativo de Departamento 

26. Martínez Pineda, Juan Manuel. Técnico Especialista Aula de Informática. 

27. Moyano Fernández, Adela. Coordinadora de Conserjería. 



Vicerrectorado de Ordenación Académica 

 

 

 
 

114 

28. Ortiz Gandul, Virginia. Técnico Auxiliar de Conserjería 

29. Parejo Domínguez, Ana María. Administrativo de Departamento 

30. Pérez Muñoz, Jesús. Administrativo 

31. Quinta Peña, Inés. Administrativo de Departamento 

32. Rodríguez Martinez, Francisco. Técnico Especialista de Laboratorio 

33. Rodríguez Rodríguez, María Dolores. Técnico Especialista de Conserjería 

34. Rodríguez Rubio, Joaquina. Técnico Especialista de Conserjería 

35. Romanco Leal, Luis. Técnico Especialista de Laboratorio 

36. Rubio Avis, Cesareo. Técnico Especialista de Conserjería 

37. Rubio Espejo, Rosa. Técnico Especialista de Conserjería 

38. Sanchez Prieto, Mercedes. Administrativo de Departamento 

39. Sanchez Zambrano, Concepción. Administrativo de Departamento 

40. Serrano Benítez, Juan. Técnico Auxiliar Aula de Informática 

41. Trenado Davila, María Asunción. Técnico Auxiliar de Laboratorio 

 

En conjunto se puede afirmar que se dispone de personal suficiente (41 personas) con una 

elevada experiencia laboral en el propio centro (más de 10 años de media), con inquietud por 

ofrecer óptimos niveles de calidad en el servicio y con predisposición de ayuda y 

asesoramiento hacia el alumnado. 

 

En cuanto a los recursos humanos disponibles en la UNIA son: 
 Vinculación 

con la 

Universidad  

 Categoría dentro de la 

institución  

 Experiencia 

profesional  

Adecuación a los ámbitos de 

conocimiento vinculados al 

Título  

PAS (UNIA) 
Jefe de Sección de 

Posgrado 
12 años 

Labores técnicas y 

administrativas en el ámbito de 

la ordenación académica. 

Gestión de equipo de trabajo  

PAS (UNIA) 
Responsable de Oficina 

de Estudios de Posgrado 
15 años 

Labores técnicas y 

administrativas relacionadas con 

los estudiantes  

PAS (UNIA) 
Responsable del Área de 

Innovación Docente. 
15 años 

Coordinación de la docencia en 

el campus virtual  

PAS (UNIA) 
Responsable técnico de 

Enseñanza Virtual 
15 años 

Aplica nuevas metodologías a los 

mecanismos de enseñanza 

virtual del espacio virtual de 

aprendizaje, así como de todo 

tipo de nuevas herramientas de 

comunicación y aplicaciones 

informáticas  

PAS (UNIA) 
Responsable Técnico de 

Calidad 
15 años 

Gestión de la calidad en los 

Másteres 

 

Cabe destacar que los mecanismos puestos en marcha por las universidades participantes 
destinados a asegurar la igualdad entre hombres y mujeres y la no discriminación de personas 
con discapacidad son extensibles a todo su personal, tanto a profesorado como al resto de 
recursos humanos y, por supuesto, alumnado. 
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7.- RECURSOS MATERIALES Y SERVICIOS 

 
7.1.- JUSTIFICACIÓN DE LA ADECUACIÓN DE LOS MEDIOS MATERIALES Y SERVICIOS 
DISPONIBLES 

Según el Convenio Interuniversitario de Colaboración Educativa entre las universidades 

participantes, el alumnado del Máster podrá acceder a las infraestructuras y servicios 

disponibles en cualquiera de las universidades, con independencia de en cuál de ellas esté 

matriculado. 

 

En el presente apartado desarrollamos, de entre los medios materiales y servicios disponibles 

en todas ellas, aquéllos que se adecúan al mejor desarrollo de este Máster. 
 

UNIVERSIDAD DE SEVILLA  
 

Descripción de los medios materiales y servicios disponibles (laboratorios y talleres, 

biblioteca, acceso a bases de datos, conectividad, etc.): 

La Facultad de Biología, y los demás centros participantes, están ubicados en una serie de 

edificios que incluyen todo tipo de laboratorios de docencia e investigación, despachos, aulas, 

servicios informáticos, bibliotecas y otros espacios auxiliares (comedores, Salones de Grados, 

Aulas Magnas, etc.). En el caso de la Facultad de Biología, estos servicios están concentrados 

en dos edificios: 1. “verde”, en el que están los laboratorios de investigación y de docencia y 

un Salón de Grados, y 2. “rojo”, en el que se encuentran aulas, aula magna, aulas de in 

formática, segundo Salón de Grados, oficinas de administración, salas de lectura, comedor, 

etc.  

El edificio rojo de la facultad de Biología cuenta con 15 aulas, cada una de las cuales tiene 

capacidad para entre 18 y 70 estudiantes. En este edificio también se encuentran cuatro aulas 

de informática con capacidad para entre 25 y 50 alumnos, siendo en ellas donde se 

desarrollará gran parte de la docencia en este máster. Además el edificio rojo cuenta con un 

Aula Magna para 300 personas y un salón de grados donde se desarrollarán los seminarios y 

conferencias del título. El edificio verde la facultad de Biología cuenta con 9 laboratorios 

generales de prácticas y un total de 18 laboratorios docentes ubicados en los espacios de las 

nueve áreas de la Facultad de Biología. Además aloja un segundo salón de grados que podría 

ser utilizado en caso de que no estuviese disponible el ubicado en el edificio rojo. Los grupos 

de investigación implicados en la docencia del máster cuentan también con laboratorios de 

investigación donde podrán llevarse a cabo algunas de las labores docentes de carácter 

práctico contempladas en el título. 

 

Además de los medios propios de cada uno de los departamentos y grupos de investigación, 

hay toda una serie de servicios comunes propios de la Universidad de Sevillas. De estos 

servicios cabe destacar los Servicios Generales y Centros de Investigación (SGCI) de la 

Universidad de Sevilla, que prestan apoyo funcional e instrumental al desarrollo de la 

actividad investigadora, centralizados en gran medida en el Centro de Investigación, 

Tecnología e Innovación (CITIUS) que está situado junto a la Facultad de Biología y en el 

Edificio Celestino Mutis situado en el Campus Reina Mercedes. Entre los servicios internos 

del CITIUS y del Edificio Celestino Mutis se encuentran los servicios de Microanálisis, 

Microscopía Electrónica, Espectrometría de Masas, Radioisótopos, RMN, RX, Biología, 

XPS/ESCA y Caracterización Funcional; todos ellos dotados de grandes equipos. Entre los 
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servicios externos destacan los servicios de Investigación Agraria, Fototeca, Criogenia, 

Herbario, Invernadero y Animalario. Aparte, debe mencionarse la Estación de Ecología 

Acuática Pabellón de Mónaco, en la que participa activamente la Facultad de Biología, y el 

Centro de Informática Científica de Andalucía (CICA). Este equipamiento garantiza tanto la 

impartición de clases teóricas y prácticas, como actividades más orientadas hacia la formación 

técnica y profesional e investigadora, según la especialidad elegida por cada alumno. 

También como espacios de uso común cabe destacar aquellos ubicados en el CRAI Antonio 

de Ulloa. Este edificio donde se ubica la biblioteca, está  ubicado en el Campus de Reina 

Mercedes junto al edificio verde de la Facultad de Biología.  Este centro proporciona espacios 

variados, flexibles y multifuncionales, promueve el uso innovador de los recursos de 

información conectando el acceso a la información con programas de aprendizaje o 

innovación docente y facilitará el acceso y uso de medios tecnológicos y audiovisuales 

necesarios para el aprendizaje activo y una docencia innovadora.  Los servicios que ofrece 

son: 

- Plazas de lectura: 961  

- Salas de trabajo en grupo: 18 (95 plazas) 

-Cabinas individuales: 3 

-Seminarios: 3 (24 plazas) 

-Aulas TIC: 9 (239 plazas).  Estos nueve  espacios TIC tienen la siguiente capacidad: un aula 

para 15 alumnos, una para 19 alumnos, una para 20 alumnos, dos aulas para 25 alumnos, dos 

para  30 alumnos, una para 37 alumnos y una para 42 alumnos. Estos espacios podrán 

utilizarse en caso de necesidad para la impartición de la docencia de este título 

-Sala de videoconferencia: 1 (12 plazas) 

-Laboratorio de idiomas: 1 (8 plazas) 

-Colección bibliográfica 

-Recursos electrónicos: más de 350.000 libros electrónicos, más de 23.000 revistas 

electrónicas suscritas por la US y más de 9.000 revistas de libre acceso. 

 

 

Accesibilidad de diseño de los medios materiales  

 

El centro y sus dependencias reúnen las condiciones de accesibilidad necesarias para evitar 

que los distintos espacios donde se realiza la actividad docente supongan impedimento y/o 

dificultad para el desarrollo académico de las personas con discapacidad. Las aulas, 

laboratorios, salas de estudios, salón de Actos y accesos exteriores e interiores de los edificios 

donde se imparte la docencia, poseen tales condiciones, con rampas, ascensores, etc. Además 

la Universidad de Sevilla y, por tanto, la Facultad de Biología tiene el compromiso de 

garantizar la igualdad de oportunidades, la no discriminación y la accesibilidad universal de 

las personas con discapacidad, cubriendo aquellas necesidades adicionales que pudieran surgir 

mediante una política activa de facilitación de la accesibilidad a los edificios e instalaciones 

universitarias siguiendo las líneas marcadas en el RD 505/2007 de 20 de abril. Dicho 

compromiso consta en el Estatuto de la Universidad de Sevilla:  
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- Art. 72, aptdo. 2: Son derechos de los miembros de la comunidad universitaria, además de 

los reconocidos en las leyes y otros artículos del presente Estatuto, los siguientes: (...) e) La 

igualdad de oportunidades y la no discriminación por razón de sexo, orientación sexual, raza, 

religión, discapacidad, o cualquier otra condición o circunstancia personal o social. f) 

Recibir un trato no sexista.  

- Art. 72, aptdo. 4: " La Universidad de Sevilla garantizará, de acuerdo con la legislación 

aplicable, la igualdad de oportunidades, adquirido en su Estatuto de los miembros de su 

comunidad universitaria con discapacidad y la proscripción de cualquier forma de 

discriminación. A tal fin, establecerá medidas de acción positiva tendentes a asegurar su 

participación plena y efectiva en el ámbito universitario, facilitándoles los medios para su 

integración en sus puestos de trabajo o estudio y el acceso a los servicios, instalaciones y 

espacios universitarios, incluidos los espacios virtuales."  

- Art. 96, aptdo. 1. "Sin perjuicio de cualesquiera otros que les atribuyan la legislación 

vigente y el presente Estatuto, los estudiantes de la Universidad de Sevilla tienen los 

siguientes derechos: (...) u) A recibir una atención especial en caso de embarazo y en 

situaciones personales de grave dificultad o discapacidad, de modo que se les preste 

asesoramiento en el estudio de las asignaturas, facilidades para la realización de las clases 

prácticas y adecuación de fechas para la realización de pruebas y exámenes."  

 

Equipamiento docente 

 

Los equipamientos de todas las aulas y laboratorios de prácticas constan de pizarras, un 

ordenador, pantalla de proyección, proyector de transparencias móvil, video proyector, y 

conexión a Internet.  

Las aulas de informática constan de 15-20 ordenadores para los alumnos más 1 ordenador para 

el profesor (todos en red con acceso a Internet), pizarra, pantalla de proyección, proyector de 

transparencias móvil y video proyector.  

Los dos salones de Grado y el Aula Magna están equipados con pizarra, pantalla de 

proyección, proyector de transparencias móvil, video proyector, pantalla de plasma, conexión 

a Internet por cable y conexión wi-fi, y equipo de videograbación.  

Se dispone de conexión wi-fi en todo el centro y campus universitario, y la conexión por cable 

es a través de fibra óptica.  

La Universidad de Sevilla desarrolla una política activa de facilitación de la accesibilidad a los 

edificios e instalaciones universitarias así como a los recursos electrónicos de carácter 

institucional, siguiendo las líneas marcadas en el RD 505/2007 de 20 de abril, por el que se 

aprueban las condiciones básicas de accesibilidad y no discriminación de las personas con 

discapacidad para el acceso y utilización de los espacios públicos urbanizados y edificaciones. 

Mecanismos de revisión e mantenimiento  

 

El mantenimiento de infraestructuras es un servicio centralizado de la Universidad de Sevilla 

dependiente de la Dirección General de Infraestructuras, que tiene como funciones, entre 

otras:  

 

1- Aseguramiento y control del correcto funcionamiento de las instalaciones que representan 

la infraestructura básica de los Centros y Departamentos. 

2- Acometer programas de mantenimiento preventivo. 
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3- Realizar el mantenimiento correctivo de cualquier tipo de defecto o avería que se presente 

en la edificación y sus instalaciones. 

4- Promover ante los órganos correspondientes las necesidades en cuanto a obras de 

ampliación o reforma de instalaciones que sean necesarias.  

 

Por otra parte, respecto al mantenimiento y revisión del material informático y nuevas 

tecnologías, la Universidad de Sevilla cuenta con órganos que abordan tales aspectos. El 

Servicio de Informática y Comunicaciones (SIC) que presta, entre otros, los siguientes 

servicios:  

1- Equipamiento Informático: Adquisición de Programas y Material Informático. 

2- Alojamiento Web: Alojamiento de Páginas Web en www.us.es  

3- Foros: Servicio de Foros de la Universidad de Sevilla. 

4- Formación: Formación de Usuarios. 

 

Además, en relación a las consultas o peticiones relacionadas con ordenadores (adquisición, 

instalación de equipos, instalación de paquetes legalmente adquiridos), las incidencias 

producidas en el uso de ordenadores y redes (problemas de funcionamiento en general, 

problemas con los programas, tanto de los paquetes como de las aplicaciones corporativas de 

gestión), y las redes de voz y datos (altas, traslados, de líneas o equipos, averías), etc. cuenta 

con la Unidad de Soporte de Operaciones y Sistemas (SOS), constituida por el Centro de 

Atención de Llamadas y los Equipos de Intervención en los puestos de trabajo de los usuarios.  

Con todos estos recursos a su disposición el objetivo prioritario y estratégico de la Direccción 

General de Infraestructuras (http://institucional.us.es/viceinfra/index.php/inicio ) es asegurar la 

conservación y el óptimo funcionamiento de todos los centros de la Universidad de Sevilla 

contribuyendo a que desarrollen plenamente su actividad y logren sus objetivos mediante la 

prestación de un servicio excelente adaptándose a las nuevas necesidades.  

 

Por último hay que señalar que la Facultad de Biología concurre anualmente al Plan propio de 

Docencia de la Universidad de Sevilla. A través de la convocatoria “1.2.1 Dotación y Mejora 

de los recursos para la Docencia” solicita financiación para las actividades docentes 

planificadas y para la mejora de recursos audiovisulaes. De esta manera se consigue arreglar o 

sustituir los equipos que lo necesiten para el buen desarrollo de la docencia. La sustitución o 

arreglo de ordenadores, equipamiento básico para la impartición de esta titulación, puede 

financiarse a través de esta ayuda.  

 

UNIVERSIDAD INTERNACIONAL DE ANDALUCÍA 

 

LA SEDE DE LA CARTUJA DE SEVILLA 

El Rectorado de la UNIA se encuentra en la Sede La Cartuja, ubicada en el Monasterio de 

Santa María de Las Cuevas, conjunto arquitectónico que fue declarado en 1964 "monumento 

histórico-artístico" y en 1989 "conjunto monumental". En 1997, el Consejo de Gobierno de la 

Junta de Andalucía cede el ala norte del recinto cartujano a la UNIA para instalar su 

Rectorado. 

 

La sede alberga tanto los órganos de gobierno como los servicios centrales de administración, 

así como instalaciones habilitadas para desarrollar actividades académicas y reuniones 

científicas.

http://institucional.us.es/viceinfra/index.php/inicio
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La UNIA ofrece múltiples servicios, tanto a la comunidad universitaria como a la sociedad en 

general. Pone a disposición de estudiantes y docentes recursos orientados a optimizar los 

procesos de enseñanza-aprendizaje en los que participan, así como las labores de 

investigación. 

 

Pero además está trabajando en la puesta en funcionamiento de toda una serie de extensiones 

que tienen como objetivo fundamental el incremento de la rentabilidad social de los proyectos 

impulsados por la UNIA, haciendo accesible el conocimiento generado en los mismos a toda 

la sociedad, más allá de las limitaciones espaciales y temporales. En esta línea, junto a la 

habitual producción editorial, la UNIA hace importantes esfuerzos en el uso de nuevos 

formatos basados en las tecnologías digitales y especialmente en Internet para el desarrollo de 

estas extensiones. 

 

ACCESIBILIDAD DE INFRAESTRUCTURAS, INSTALACIONES Y 

EQUIPAMIENTOS UNIVERSITARIOS 

La Universidad Internacional de Andalucía contempla como una de sus líneas estratégicas 

principales el objetivo de ofrecer un campus universalmente accesible en sus cuatro Sedes; 

para ello se trabaja de modo permanente en la eliminación de las barreras arquitectónicas que 

pueden existir aún en las mismas, llevando a cabo las actuaciones que son necesarias para 

adaptarlo al RD. 72/1992. El objetivo es proporcionar itinerarios accesibles de acuerdo con la 

normativa de nuestra Comunidad, permitiendo a todos los miembros de la comunidad 

universitaria desplazarse de manera autónoma y con seguridad, así como poder utilizar todos 

los espacios y edificios con mayor concurrencia pública. 

 

La Sede de La Cartuja de la Universidad Internacional de Andalucía dispone de red Wi-Fi con 

acceso a la red Eduroam (Educational Roaming) cuyo objetivo es proporcionar un espacio 

Wi-Fi único para facilitar el acceso a Internet cuando los miembros de una institución se 

desplazan a otra que participa igualmente en el proyecto. Asimismo, dispone de redes públicas 

y de acceso bajo petición para la comunidad universitaria que desarrolle su actividad en estas 

instalaciones. 

 

Dispone además de un aula polivalente con capacidad para un máximo de 80 personas. Esta 

aula puede configurarse para albergar puestos de informática con ordenadores portátiles de 

última generación, que permiten la ejecución del software necesario en cualquier tipo de 

actividad académica de las que se imparten en la Universidad. Estos ordenadores disponen, 

además, de software de ofimática instalado, que permite a los usuarios trabajar con 

procesadores de texto, hojas de cálculo, bases de datos y herramientas de presentación, tanto 

en sus versiones “open source” como comerciales. 

 

Todas las aulas de la Universidad tienen sistemas de proyección y pantallas para facilitar y 
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asistir a los docentes en su tarea. 

 

Asimismo, en la Universidad se dispone de un sistema de videoconferencia que permite la 

difusión de material audiovisual al tiempo que se imparte docencia, con capacidad de 

grabación y reproducción en streaming. 

 

BIBLIOTECA 

La Biblioteca de la Universidad Internacional de Andalucía constituye un servicio de apoyo a 

la comunidad. Este servicio, independientemente de su ubicación, está constituido por todos 

los fondos bibliográficos, audiovisuales y documentales, incluidos aquellos en soporte 

electrónico, que conforman el patrimonio de la UNIA. 

 

Actualmente, cuenta con instalaciones físicas en la Sede Santa María de La Rábida y en la 

Sede Antonio Machado de Baeza, pero dispone de recursos que son accesibles en línea a texto 

completo. Para la consulta y descarga de sus recursos, la Biblioteca 

(https://www.unia.es/biblioteca) dispone de una herramienta de descubrimiento o catálogo 

(catalogo.unia.es). Con este fin, el usuario autorizado dispone de claves de acceso (esencial 

para los recursos restringidos), pudiendo de este modo realizar su trabajo en línea, de forma 

remota, independientemente de su ubicación. La relación de recursos electrónicos que tiene 

contratada la biblioteca digital de la UNIA incluye: 

- Libros digitales o electrónicos 

- Revistas electrónicas 

- Bases de Datos 

- Una selección de recursos de acceso abierto (OA) 

 

Y puede consultarse en:  

https://www.unia.es/biblioteca-y-publicaciones/biblioteca-digital/recursos-disponibles. 

 

La Biblioteca de la UNIA, salvo excepciones, contrata estos recursos electrónicos de forma 

conjunta a través del Consorcio de Bibliotecas Universitarias de Andalucía (CBUA). Además, 

participa en el Catálogo colectivo, lo que permite a nuestros usuarios acceder a los recursos 

bibliográficos de todas las universidades públicas de la Comunidad Autónoma de Andalucía. 

La cooperación con otras redes y organizaciones para mejorar el servicio a los usuarios y a la 

comunidad universitaria en general es uno de los elementos más relevantes de la Biblioteca. 

En este sentido, destacamos: REBIUN. Red de Bibliotecas Universitarias de España; y 

DIALNET, Plataforma bibliográfica de producción científica y académica en lenguas 

española. 

 

Uno de los servicios más relevantes de la Biblioteca es la actualización y mantenimiento del 

Repositorio Abierto de la UNIA (https://dspace.unia.es), que tiene como objetivo permitir el 

acceso a la producción generada por la institución. El objetivo es aumentar la visibilidad de 

los contenidos generados por los miembros de la Comunidad Universitaria y garantizar la 

conservación de los mismos. 

 

El contenido del Repositorio se organiza actualmente en cinco comunidades. Son el reflejo de 

la actividad académica de la institución, que presenta algunas peculiaridades respecto a las 

universidades convencionales: 

https://www.unia.es/biblioteca
https://dspace.unia.es/
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1. Trabajos de investigación. Incluye tesis doctorales, trabajos y memorias de los 

programas de doctorado, TFMs, memorias y proyectos generados en los cursos de 

experto universitario. Los documentos que se incorporan en esta comunidad son los 

aprobados por los tribunales y profesores de la UNIA, no permitiéndose alteraciones y 

actualizaciones posteriores. Este material está sometido a controles antiplagio y en 

algunos casos, es necesaria la autorización del autor y su compromiso en relación con 

de los derechos de terceros. 

2. Docencia. Materiales docentes elaborados por profesores y especialistas. El origen de 

la colección surge a partir del proyecto OpenCourseWare de la UNIA (OCW-UNIA) 

es un programa institucional para la publicación de materiales docentes de las 

asignaturas que se imparten en la UNIA, siguiendo los criterios establecidos por el 

OpenCourseWare Consortium. 

3. Publicaciones. Publicaciones institucionales, y eBooks (en formato “pdf” y a partir de 

2016 también en formato “epub”) de las ediciones de la Universidad. 

4. Fondos históricos digitales de La Rábida. Proyecto concluido que incluye 

documentación histórica de esta sede de la Universidad. 

5.  Fondos históricos digitales de Baeza. Proyecto concluido que incluye documentación 

histórica de esta sede de la Universidad. 

 

SERVICIO DE PUBLICACIONES 

Como editorial universitaria de carácter público, el fin de este servicio es la difusión del 

conocimiento académico y científico, y apoyar el aprendizaje. Por eso combina la publicación 

impresa con el acceso abierto en línea. Actualmente el 60 % de la producción desde la 

fundación de la UNIA en 1994 está disponible en acceso abierto (OA) a través del sitio web 

www.unia.es/publicaciones, y otras plataformas que facilitan su visibilidad. El formato de los 

documentos electrónicos es “pdf”, aunque desde 2016 la mayoría de las publicaciones 

incluyen formato “epub”.  

 

El servicio está orientado hacia nuestra Comunidad Universitaria, especialmente a través de 

obras colectivas producto de las actividades que la UNIA desarrolla: postgrados, congresos, 

seminarios, cursos de todo tipo, incluyendo los cursos de verano. Igual que en otros ámbitos 

de nuestra institución, el Servicio de Publicaciones coopera con otras organizaciones y 

miembro de UNE (Unión de Editoriales Universitarias Españolas). 

 

Las publicaciones en formato papel pueden adquirirse por vía comercial o por intercambio 

bibliotecario (con otras instituciones). 

 

SERVICIO AUDIOVISUAL 

El Servicio Audiovisual (SAV) de la UNIA está integrado en el Centro de Recursos para el 

Aprendizaje y la Investigación y presta sus servicios en todas las sedes de la UNIA.  

 

Sus recursos pueden consultarse en: 

https://www.unia.es/servicio-audiovisual 

https://www.unia.es/servicio-audiovisual/uniatv 
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1
 https://moodle.org/. 

 

El Servicio tiene como misión promocionar y posibilitar el uso de los Medios y Contenidos 

Audiovisuales en todas sus potencialidades en la UNIA, en consonancia con el indiscutible 

protagonismo que disfrutan en la sociedad actual. 

 

El SAV apuesta en su visión por una universidad que, como han llevado a cabo los demás 

sectores culturales y económicos, integre con plenitud estos medios y contenidos 

audiovisuales en las funciones, los objetivos y las diversas áreas de actuación que hoy en día 

definen a una universidad moderna y comprometida como la UNIA. La aplicación de las 

tecnologías digitales en producción, la inserción en los procesos universitarios y el uso de 

Internet en la difusión, suponen las tres herramientas básicas para alcanzar estos objetivos: 

• Videoteca y servicios técnicos. El SAV trabaja conjuntamente con el Servicio de 

Biblioteca de la UNIA (dentro del Área CRAI) en la selección de fondos audiovisuales 

de calidad e interés para la comunidad universitaria y facilita todo el apoyo técnico 

necesario para el uso y conservación de esos fondos, siendo responsable de la 

adquisición y mantenimiento de los equipos audiovisuales así como de los procesos 

técnicos que requieren los fondos audiovisuales, como conversión de normas y de 

formatos, edición, digitalización, duplicación, compresión, etc. 

• Producción Audiovisual, que cubre tanto la Producción Interna de la UNIA, en un 

seguimiento y registro de las actividades de la Universidad, como la Producción 

Externa, realizando publicaciones audiovisuales destinadas a la emisión televisiva, en 

Internet o difusión en grabaciones en formatos digitales. Investigaciones científicas, 

análisis sociales, entrevistas a figuras académicas, conferencias, material docente, 

registros académicos, actos institucionales, divulgación científica y cultural... y 

muchos otros formatos de producción audiovisual se realizan con la última tecnología 

digital en el SAV para conservar y divulgar la labor universitaria. 

• Cooperación Audiovisual. El sistema de producción audiovisual y distribución en el 

ámbito cultural y educativo necesita la cooperación entre instituciones y entidades para 

consolidar espacios de colaboración estables, asociaciones o grupos de trabajo que 

tomen iniciativas en todos los ámbitos posibles, desde la formación de profesionales a 

la financiación y creación de espacios de difusión, como es el caso de la Asociación de 

Televisión Educativa Iberoamericana, ATEI, o de CACOCU, el Canal de Cultura 

Contemporánea de las universidades públicas de Andalucía. 

 

HERRAMIENTAS Y ESPACIOS ONLINE DE LA UNIA PARA ESTUDIANTES Y 

PROFESORES 

Entorno Virtual de Aprendizaje (Campus Virtual) 

El entorno virtual de enseñanza-aprendizaje de la UNIA, esto es, su Campus Virtual, accesible 

desde https://eva.unia.es, supone un recurso fundamental como espacio centralizador de la 

actividad docente, tanto de posgrados como de formación permanente, en la Universidad. 

 

En funcionamiento desde 2004-2005 y basado, desde 2006-2007, en software libre (Moodle1), 

todos los posgrados lo emplean, bien como entorno donde acontece la formación (programas 

virtuales), bien de forma combinada o como complemento a la enseñanza presencial 

https://moodle.org/
https://eva.unia.es/
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2
https://docs.moodle.org/all/es/35/Nuevo_para_profesores. 

(programas semipresenciales y presenciales), conforme a una serie de requisitos mínimos 

relativos tanto al diseño como a la impartición de acciones formativas, según se describe más 

adelante.  

 

Además, la plataforma permite poner a disposición de los estudiantes contenidos de estudio y 

actividades, e integra también mecanismos para la comunicación e intercambio de 

información entre docentes y estudiantes. 

En agosto de 2018 se hizo un cambio a la versión de Moodle 3.5, incorporando así nuevas 

funcionalidades para docentes, continuándose con distintas actualizaciones hasta el presente2. 

 

Sistema de videoconferencia para la creación de aulas virtuales       

El Área de innovación gestiona y ofrece como recurso para la enseñanza-aprendizaje un 

servicio de aulas virtuales por videoconferencia, que permite comunicarse e interaccionar 

en red en tiempo real, a través de sonido e imagen. 

 

En los últimos años cada vez más docentes de la Universidad vienen usándolo con distintos 

objetivos, tanto en programas virtuales como en otros semipresenciales o presenciales. Por 

ejemplo, para tutorías virtuales, actividades colaborativas online (debates, exposiciones de 

estudiantes...) o incluso, lecturas de proyectos finales de posgrados.  

 

Debido a su éxito, el uso de esta herramienta se está extendiendo, no solamente para la 

formación, sino también para la comunicación y el trabajo en grupo, tanto para la 

coordinación docente como la coordinación organizativa y funcional. 

 

Ejemplos liderados desde el Área de Innovación es su utilización en los llamados 

#webinarsUNIA. 

 

Para más información, puede verse “Tutoriales y Recursos de ayuda", accesible desde el 

espacio "Zona de docentes/Servicio de Aulas Virtuales" de la portada del campus virtual”: 

https://eva.unia.es/course/view.php?id=2047. 

 

Recursos para el aprendizaje de la materia a través del campus virtual (estudiantes) 

Siguiendo con los mínimos recogidos en Plan de Innovación Docente y Digital de la UNIA, 

cada uno de los cursos del Máster incluye, además de guías didácticas específicas, los 

siguientes recursos en red: 

• A nivel de materia. Foro de novedades/avisos (para comunicaciones importantes 

durante el curso, mensajes de bienvenida, de motivación y seguimiento por los 

docentes, a modo de tablón de anuncios, puesto que los estudiantes no pueden 

responder a este foro); foro de dudas del módulo y sistema de mensajería privada del 

campus virtual (para comunicaciones entre el profesorado y entre docentes y 

estudiantes), evitando con ello el uso del email y dejando evidencias en el campus 

virtual; y aquellos otros recursos complementarios que se considere. Será 

responsabilidad del coordinador de módulo crearlos y dinamizarlos y se ubicarán en 

una zona claramente delimitada y visible, preferiblemente en la zona superior del curso 

en el Campus Virtual. 

https://docs.moodle.org/all/es/35/Nuevo_para_profesores
https://eva.unia.es/course/view.php?id=2047
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• A nivel de bloque temático. Será responsabilidad del docente correspondiente 

crearlos y ponerlos a disposición del alumnado, y se irán colocando organizados por 

bloques en el Campus Virtual, los siguientes: 

 Contenidos básicos de estudio, de calidad y adaptados a la formación en red. 

Elaborados conforme a los modelos de plantillas facilitados por el área de 

Innovación y disponibles desde la zona del docente. 

 Recursos complementarios de ampliación o síntesis (esquemas, 

presentaciones, enlaces a artículos, vídeos…). También pueden referenciarse e 

incluirse dentro de los propios contenidos. 

 Actividades individuales y/o grupales, académicamente dirigidas y que 

promuevan un aprendizaje activo y significativo. Según los casos se realizarán 

online, usando preferentemente herramientas integradas en el campus virtual 

(ej. Cuestionarios, glosarios, wikis, foros de debate...) u otras externas pero 

vinculadas a éste (ej. Redes sociales), o se proporcionará a los estudiantes las 

indicaciones para realizarlas y el espacio para entregarlas online (ej. tareas). 

 Sistema de seguimiento, tutorización y evaluación en red, haciendo uso de 

las herramientas del propio Campus Virtual (sistema de mensajería, foros, 

corrección de tareas, calificaciones…) y evitando el uso de otras, como el 

correo electrónico, de forma que quede evidencia de toda la actividad de 

docentes y estudiantes en dicho Campus Virtual. 

 

Servicios y herramientas de asesoramiento y apoyo para la enseñanza-aprendizaje (E-A) 

virtual 

• Email de bienvenida. Desde la UNIA existe un protocolo consistente en remitir un 

mensaje de bienvenida al Campus Virtual, con indicaciones sobre cómo acceder al 

Campus, recursos de ayuda para su manejo y contacto para dudas con el 

cau.virtual@unia.es a los estudiantes que hacen uso de dicho Campus. 

• Zona del estudiante (recursos de apoyo y guía en abierto). Los estudiantes disponen 

en todos los casos además de Recursos de ayuda para el uso del Campus Virtual como 

alumno/a. Desde el menú Zona del Estudiante, ubicado en la parte superior de la web 

del Campus Virtual (https://eva.unia.es), y accesibles sin claves, hay tutoriales sobre la 

forma de utilizar la plataforma, preguntas frecuentes, etc. 

• Punto único de soporte y resolución de incidencias. Centro de Atención al 

Usuario. Para asistencia en cuestiones técnicas se ha puesto a disposición, tanto para 

docentes como para los estudiantes un Centro de Atención al Uqzsuario, disponible 

a través del correo electrónico cau.virtual@unia.es. Este punto único y centralizado 

de soporte facilita la comunicación con el Área de Innovación y con sus técnicos de 

soporte para dar respuesta y asesorar sobre cualquier tipo de incidencia, duda o 

problema que surja desde la preparación de los cursos a la finalización de los mismos. 

Este punto único no está solamente vinculado al Campus Virtual, sino que da respuesta 

a todos los servicios puestos en marcha desde el área. 

 

Normativa sobre Innovación en la UNIA 

La normativa sobre Innovación en la UNIA es accesible online a través de la dirección 

mailto:cau.virtual@unia.es
https://eva.unia.es/
mailto:cau.virtual@unia.es
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https://www.unia.es/conoce-la-unia/normativa. Comprende: 

• Plan de Innovación Docente y Digital. Acuerdo 49/2008, del Consejo de Gobierno de 

la Universidad Internacional de Andalucía, de 1 de octubre de 2008, por el que se 

aprueba el Plan de Innovación Docente y Digital de la Universidad. 

• Creación de Área de Innovación de la UNIA. Acuerdo 59/2008, del Consejo de 

Gobierno de la Universidad Internacional de Andalucía, de 4 de noviembre de 2008. 

• Instrucciones para el profesorado de programas de posgrado de la UNIA para 

conseguir la plena implantación del Plan de innovación Docente y Digital de la UNIA 

(...)". Documento anexo al Plan de Innovación (...). Acuerdo 49/2008, del Consejo de 

Gobierno de la Universidad Internacional de Andalucía, de 1 de octubre de 2008, por 

el que se aprueba el Plan de Innovación Docente y Digital de la Universidad. 

• Tareas y responsabilidades de los directores de Máster y coordinadores de módulos en 

relación con el Plan de Innovación Docente y Digital de la Universidad Internacional 

de Andalucía. Retribuciones en Enseñanza Virtual. 

• Guía de prestación de servicios y recursos sobre enseñanza-aprendizaje virtual, 

formación de profesorado e innovación. Comisión de Posgrado de 20 de diciembre de 

2016. 

 

Herramientas y recursos online para la enseñanza-aprendizaje virtual en la UNIA 

• Campus Virtual: https://eva.unia.es. 

• Servicio de aulas virtuales (Adobe Connect); solicitud: 

https://eva.unia.es/course/view.php?id=1705. 

 

Modelos, formularios, protocolos, recursos y servicios 

Documentación sobre enseñanza-aprendizaje online y Campus Virtual de la UNIA (también 

accesibles desde Zona de Docentes del Campus Virtual, en https://eva.unia.es): 

• Claves para la docencia virtual incluyendo tutoriales y guías: 

https://eva.unia.es/course/view.php?id=2177 

• Modelos y plantillas para cursos virtuales: 

https://eva.unia.es/course/view.php?id=708 

• Preguntas frecuentes de manejo del campus como docente (tutorial completo): 

https://www.unia.es/innovacion/faq-campus-docente 

• Elearning y derechos de autor: 

https://www.unia.es//innovacion/faq-campus-docente 

• Aula virtual de profesores: 

https://eva.unia.es/course/view.php?id=633 

 

Recursos educativos en abierto útiles para docentes y estudiantes de la UNIA 

• Repositorio institucional (Dspace): http://dspace.unia.es 

• Categoría OCW en dicho repositorio (con contenidos procedentes de cursos de 

formación de profesorado): http://dspace.unia.es/handle/10334/2740 

https://www.unia.es/conoce-la-unia/normativa
https://eva.unia.es/
https://eva.unia.es/course/view.php?id=1705
https://eva.unia.es/
https://eva.unia.es/course/view.php?id=2177
https://eva.unia.es/course/view.php?id=708
https://www.unia.es/innovacion/faq-campus-docente
https://www.unia.es/innovacion/faq-campus-docente
https://eva.unia.es/course/view.php?id=633
http://dspace.unia.es/
http://dspace.unia.es/handle/10334/2740
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• Creaticinnova: http://creatic.innova.unia.es 

• Grabaciones de webinars en Vímeo institucional: 

https://vimeo.com/search?q=webinarsunia 

(más información en Zona de estudiantes y Zona de docentes, disponibles desde 

https://eva.unia.es) 

 

Servicios y recursos para formación y apoyo al profesorado 

• Guía de bienvenida al profesorado de la UNIA:  

http://www.unia.es/guiabienvenidaprofesorado 

• Información e inscripción al programa de formación de profesorado 

https://www.unia.es/innovación/formacion-profesorado 

• Solicitud de asesoramiento previo a la presentación formal de propuestas en materia de 

E-A virtual y/o Innovación.  

https://www.unia.es/innovacion/forms/asesoramiento-previo-presentacion 

• Solicitud de sesiones presenciales de iniciación sobre enseñanza virtual 

https://www.unia.es/innovacion/forms/asesoramiento-presencial-iniciacion 

• Solicitud de asesoramiento personalizado sobre E-A e innovación de cara a comienzo 

de impartición de programas 

https://www.unia.es/innovacion/forms/asesoramiento-personalizado 

 

Servicio único y centralizado de Atención al Usuario 

Existe un espacio único y centralizado de Atención al Usuario a través de la web: 

cau.virtual@unia.es. 

Como referencia final del papel del Campus Virtual de la UNIA, podemos citar a: 

- Sánchez, María (2014). “Claves para la docencia mediante el uso del campus virtual de la 

UNIA y de otras herramientas de la web social”. 

https://www.unia.es/innovacion/slides/claves-para-la-docencia-mediante-el-uso-del-

campus-virtual-de-la-unia-y-de-otras-herramientas-de-la-web-social. 

 

Mecanismos de revisión e mantenimiento  

La Gerencia de la Universidad Internacional de Andalucía tiene encomendada la 

responsabilidad de la gestión de las infraestructuras de la UNIA. 

En todo caso, la unidad que gestiona la operativa de mantenimiento es el Área de Servicio 

Generales, y en este sentido se encarga de: 

- Dirigir los planes de mantenimiento preventivo de las instalaciones e infraestructuras de la 

UNIA 

- Dirigir las intervenciones de mantenimiento correctivo de las instalaciones e infraestructuras 

de la UNIA dañadas 

- Promover actuaciones para la modernización y actualización de las instalaciones e 

infraestructuras de la UNIA. 

- Elevar a la Gerencia programas de mejora en áreas de su responsabilidad. 

Todas estas actividades están encaminadas a garantizar un estado óptimo de las instalaciones e 

infraestructuras de la UNIA que contribuya a la consecución de los objetivos principales de la 

http://creatic.innova.unia.es/
https://vimeo.com/search?q=webinarsunia
https://eva.unia.es/
http://www.unia.es/guiabienvenidaprofesorado
https://www.unia.es/innovaci
https://www.unia.es/innovacion/forms/asesoramiento-previo-presentacion
https://www.unia.es/innovacion/forms/asesoramiento-presencial-iniciacion
https://www.unia.es/innovacion/forms/asesoramiento-personalizado
mailto:cau.virtual@unia.es
https://www.unia.es/innovacion/slides/claves-para-la-docencia-mediante-el-uso-del-campus-virtual-de-la-unia-y-de-otras-herramientas-de-la-web-social
https://www.unia.es/innovacion/slides/claves-para-la-docencia-mediante-el-uso-del-campus-virtual-de-la-unia-y-de-otras-herramientas-de-la-web-social
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7.2.- PREVISIÓN DE ADQUISICIÓN DE LOS RECURSOS MATERIALES Y SERVICIOS 
NECESARIOS 

 

Las dos Universidades responsables del Máster Universitario Conjunto en Análisis de Datos 

Ómicos y Biología de Sistemas disponen de los recursos materiales y servicios necesarios para 

la impartición del mismo, por lo que inicialmente no se prevén nuevas necesidades. 

 

Universidad. 

El sistema de gestión por procesos implantado en la UNIA desde 2008 permite la evaluación 

de indicadores de evaluación de la actividad en este sentido. 

Respecto al mantenimiento y revisión del material informático y nuevas tecnologías, la  

Universidad Internacional de Andalucía cuenta con distintos servicios y recursos tecnológicos 

para apoyar y asegurar el éxito de los programas oficiales, mediante la organización de las 

áreas TIC y de Innovación docente, dentro del Vicerrectorado de Innovación Docente y 

Digitalización conjuntamente con otras áreas de la propia institución, como son: 

 

● Servicio de soporte y mantenimiento informático, como la renovación de softwares, 

instalación y mantenimiento. 

● Plataforma virtual -LMS- para el desarrollo de la docencia en sus diferentes 

modalidades (semipresencial y totalmente a distancia), con todas las funcionalidades 

existentes para garantizar el éxito de la enseñanza (ver más adelante estas 

funcionalidades de la Plataforma Institucional de Enseñanza Virtual). 

● Asesoramiento sobre modelos de innovación docente para el diseño de cursos 

soportados por metodología y tecnologías innovadoras. 

● Formación para la utilización de los recursos tecnológicos y servicios técnicos puestas 

a disposición para la docencia (https://www.unia.es/innovacion) 

● Portal web de información como el uso de un plan de difusión a través de medios y 

redes sociales para la publicidad de los programas (www.unia.es ). 

● Atención personalizada a los usuarios de todos los servicios técnicos puestos a su 

disposición. 

● Recursos de bibliotecas, bases de datos y repositorio institucional para el trabajo 

académico de estudiantes y el diseño de contenidos para los docentes 

(https://dspace.unia.es/). 

● Más de 40 webinar en formatos de vídeo de dos horas de duración y cursos en abierto 

OCW que a modo de ejemplificaciones ofrecen diferentes modalidades de innovación 

a los docentes (https://unia.es/innovacion/espacios-y-recursos-en-abierto). 

 

 

https://www.unia.es/innovacion
http://www.unia.es/
https://dspace.unia.es/
https://unia.es/innovacion/espacios-y-recursos-en-abierto
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8.- RESULTADOS PREVISTOS 

 
 

 
8.1.- VALORES CUANTITATIVOS ESTIMADOS PARA LOS INDICADORES Y SU JUSTIFICACIÓN  

 
8.1.1.- INDICADORES OBLIGATORIOS 

 
VALOR 

 
Tasa de graduación:  

 

80 

 
Tasa de abandono:  

 

10 

 
Tasa de eficiencia: 

 

90 

 
Tasa de rendimiento: Porcentaje de créditos que superaron los alumnos de los que se matricularon 

en un determinado curso académico (aptos/total matriculados) 
80 

 
8.1.2.- OTROS POSIBLES INDICADORES 

 
Denominación 

 
Definición 

 
VALOR 

 
Tasa de empleo 

 
Porcentaje de alumnos que han conseguido un 
puesto de trabajo 

 

80 

 
      

 
      

 
      

 
8.1.3.- JUSTIFICACIÓN DE LAS TASAS DE GRADUACIÓN, EFICIENCIA Y ABANDONO, ASÍ 
COMO DEL RESTO DE LOS INDICADORES DEFINIDOS 

 

Los indicadores utilizados son los recogidos en el R.D.1393/2007: tasa de abandono, tasa de 

graduación y tasa de eficiencia.  

Tasa de graduación: Porcentaje de estudiantes que finalizan la enseñanza en el tiempo previsto 

en el plan de estudios, o en un año académico más, en relación con su cohorte de entrada.  

Tasa de abandono: Relación porcentual entre el número total de estudiantes de una cohorte de 

nuevo ingreso que debieron obtener el título el año académico anterior y que no se han 

matriculado ni en ese año académico ni en el anterior.  

Tasa de eficiencia: Relación porcentual entre el número total de créditos teóricos del plan de 

estudios a los que debieron haberse matriculado a lo largo de sus estudios el conjunto de 

estudiantes graduados en un determinado curso académico y el número total de créditos en los 

que realmente han tenido que matricularse.  

Los indicadores anteriores se han estimado de manera conservadora usando principalmente 

como referencia los datos disponibles de los alumnos que cursan el Máster en Biología 

Avanzada en la Facultad de Biología durante el curso académico 2018/19. Un resumen de esos 

indicadores en esas dos titulaciones se muestra a continuación. 

Máster en Biología Avanzada (curso 2018/19) 

Tasa de graduación: 88.46 
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Tasa de abandono: 3.85 

Tasa de eficiencia: 99.39 

Tasa de rendimiento: 87.8 

El máster acogerá alumnos de dos campos de conocimiento científicos muy diferentes que 

deben completar los conocimientos del campo complementario a fin de poder seguir el 

desarrollo de las asignaturas. La dificultad inherente que esto supone ha hecho que hayamos 

estimado unas tasas inferiores a las que cabría esperar para un alumnado de máster. Sin 

embargo, estimamos que los alumnos que egresen tendrán una tasa de empleo cercana al 100% 

debido a la falta de profesionales de esta disciplina en España y a la gran demanda que existe 

actualmente de ellos. Aún así hemos estimado un indicador conservador para este aspecto con 

un valor del 80%. 

Las acciones de seguimiento y, en su caso, corrección de tendencias en las tasas previstas de 

graduación, abandono yg eficiencia, se enmarcan dentro del Sistema de Garantía de Calidad de 

la Universidad de Sevilla. 
 

 
 

 
8.2.- PROCEDIMIENTO GENERAL PARA VALORAR EL PROGRESO Y LOS RESULTADOS DE 
APRENDIZAJE DE LOS ESTUDIANTES 

 

Progreso y los resultados de aprendizaje de los estudiantes: 

 

P.1  EVALUACIÓN Y MEJORA DEL RENDIMIENTO ACADÉMICO 

 

OBJETO 

 

El propósito de este procedimiento es conocer y analizar los resultados previstos en el título en 

relación con su tasa de graduación, tasa de abandono, tasa de eficiencia y resto de indicadores de 

rendimiento y demanda de la titulación, así como de otros indicadores complementarios y/o 

auxiliares de los mismos que permitan contextualizar los resultados de los anteriores, con el 

objeto de comprobar el cumplimiento de la memoria de verificación y orientar el título hacia la 

mejora del rendimiento de los estudiantes. 

 

 

 DESARROLLO 

 

Con la periodicidad establecida por la Agencia Andaluza del Conocimiento (AAC), La 

Comisión de Garantía de Calidad del Centro (CGCC) analizará, para cada curso académico, los 

resultados de los indicadores Troncales (Obligatorios) y Complementarios/ Auxiliares 

(Opcionales), según las especificaciones  previstas en las fichas de los indicadores. Para ello se 

utilizará la aplicación LOGROS. 

 

La Comisión de Garantía de Calidad del Centro (CGCC) llevará a cabo el análisis de los 

resultados obtenidos en los indicadores, debiendo examinar el cumplimiento o no del valor 

cuantitativo estimado, en su caso, en la memoria de verificación actualizada. Dicho análisis 

deberá incluir además una comparación con los datos históricos de la titulación. 



Vicerrectorado de Ordenación Académica 

 

 

 
 

130 

 

En el supuesto de que los resultados de los indicadores no alcanzaran los valores previstos en la 

memoria de verificación del título, el informe elaborado por la CGCC deberá proponer una serie 

de acciones de mejora para solucionar los problemas detectados, que deberá ser formalizada en 

el plan de mejora que apruebe el Centro. 

 

A la vista de los resultados del autoinforme que se genere, el Decano/Director propondrá el plan 

de mejora definitivo para el título, que deberá ser aprobado por la Junta de Centro. 

 

 

INDICADORES
 

 

 

ID
 

DENOMINACIÓN
 

TIPO
 

1.1
 

TASA DE OCUPACIÓN
 

Troncal
 

1.1.1
 

ESTUDIANTES DE NUEVO INGRESO EN EL TÍTULO
 

Complementario
 

1.1.2
 

OFERTA
 

Complementario
 

1.2
 

DEMANDA
 

Troncal
 

1.3
 

NOTA MEDIA DE INGRESO
 

Auxiliar
 

1.4
 

NOTA DE CORTE Ó NOTA MÍNIMA DE ADMISIÓN
 

Auxiliar
 

1.5
 

Nº TOTAL DE ALUMNOS  MATRICULADOS
 

Auxiliar
 

1.6
 

TASA DE RENDIMIENTO  DEL TÍTULO
 

Troncal
 

1.7
 

TASA DE ÉXITO DEL TÍTULO
 

Troncal
 

1.8
 

TASA DE EFICIENCIA DEL TÍTULO
 

Troncal
 

1.9
 

TASA DE GRADUACIÓN DEL TÍTULO
 

Troncal
 

1.10
 

NÚMERO DE EGRESADOS POR CURSO
 

Auxiliar
 

1.11
 

TASA DE ABANDONO DEL TÍTULO
 

Troncal
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9.- SISTEMA DE GARANTÍA DE CALIDAD DEL TÍTULO 

 
 

Sistema de Garantía de Calidad de los Títulos Oficiales de la Universidad de Sevilla. 
Se detalla un enlace donde figura la última versión aprobada por el Consejo de Gobierno de esta Universidad. 

 
 
El sistema de garantía de calidad se detalla en el siguiente enlace: 
 

http://at.us.es/sist-garantia-calidad-titulos 

 

 
 

 
 

 
  

http://at.us.es/sist-garantia-calidad-titulos
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10.- CALENDARIO DE IMPLANTACIÓN 

 
 

 
10.1.- CRONOGRAMA DE IMPLANTACIÓN DE LA TITULACIÓN  

 

-2016-2017. Inicio del desarrollo de planes de estudio 

la memoria fue informada favorablemente por los correspondientes Órganos de Gobierno de 

las dos universidades, en respectivas sesiones celebradas a lo largo del mes de Diciembre de 

2019. 

-2020. Estudio y evaluación por la DEVA. Autorización de implantación por la Comunidad 

Autónoma 

-2021-2022. Inicio de los estudios de máster en Análisis de Datos Ómicos y Biología de 

Sistemas 

 
10.1.1.- CURSO DE IMPLANTACIÓN DE LA TITULACIÓN  

 

2021-2022 

 
10.1.2.- JUSTIFICACIÓN DEL CRONOGRAMA DE IMPLANTACIÓN DE LA TITULACIÓN 

 

Estos son los plazos habituales, el calendario propuesto es el necesario para conseguir que la 

Facultad de Biología de la Universidad de Sevilla y la Universidad Internacional de Adalucía 

puedan ofertar estudios de posgrado y dependerá de la fecha de evaluación positiva, en su 

caso, por parte de la DEVA y de la autorización de implantación por parte de la Comunidad 

Autónoma. 
 

 
10.2.- PROCEDIMIENTO DE ADAPTACIÓN DE LOS ESTUDIANTES DE LOS ESTUDIOS 
EXISTENTES AL NUEVO PLAN DE ESTUDIOS, EN SU CASO. 

 
No procede 

 

 
10.3.- ENSEÑANZAS QUE SE EXTINGUEN POR LA IMPLANTACIÓN DEL TÍTULO PROPUESTO 

 
No procede 

 

 

 

 

 

 


