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	ENLACES RECOMENDADOS (OPCIONAL)

	http://www.ezbiocloud.net/eztaxon; http://www.fungalbarcoding.org/; http://www.actino.jp/DigitalAtlas/; https://antismash.secondarymetabolites.org/; https://mibig.secondarymetabolites.org/ 

	METODOLOGÍA DOCENTE

	La metodología docente que se va a emplear combinará clases teóricas y un alto contenido en clases prácticas en el laboratorio. Las sesiones teóricas introducirán los temas que serán desarrollados con ejemplos y ejercicios en las clases prácticas. La intención de las clases prácticas es la de fomentar el correcto manejo del instrumental y los procesos implicados en un laboratorio de microbiología. Asimismo, para ilustrar otros temas como quimiotaxonomía, taxonomía molecular, y taxonomía morfológica se realizarán demostraciones integradas de los procedimientos, técnicas y tipo de resultados obtenidos. Además, las prácticas bioinformáticas complementarán los contenidos teóricos relacionados con el análisis de genomas y rutas de biosíntesis de metabolitos secundarios.

	EVALUACIÓN (INSTRUMENTOS DE EVALUACIÓN, CRITERIOS DE EVALUACIÓN Y PORCENTAJE SOBRE LA CALIFICACIÓN FINAL, ETC.)

	CONVOCATORIA ORDINARIA
El artículo 17 de la Normativa de Evaluación y Calificación de los Estudiantes de la Universidad de Granada establece que la convocatoria ordinaria estará basada preferentemente en la evaluación continua del estudiante, excepto para quienes se les haya reconocido el derecho a la evaluación única final.

ACTIVIDAD FORMATIVA

HORAS
PRESEN-

CIALIDAD (%)
SISTEMA DE EVALUACIÓN

Clases de teoría. Estudio de teoría y problemas. Análisis de casos. Se presentará los contenidos y se analizarán ejemplos significativos.

20

40
SE1, SE2, SE4
Clases prácticas de laboratorio

40

80
SE1, SE2, SE4

Seminarios y/o exposición de trabajos. Se realizará en 2 etapas. La primera, tras el trabajo individual del alumno o grupo de alumnos sobre el tema fijado, en la que se revisará y corregirá en función de los objetivos; la segunda tras las correcciones oportunas y el apoyo tutorial, se realizará la exposición del trabajo y de los informes relacionados.

15

30
SE3, SE4
Ver significado SE en: http://masteres.ugr.es/bioenterprise/pages/info_academica/index
CONVOCATORIA EXTRAORDINARIA
El artículo 19 de la Normativa de Evaluación y Calificación de los Estudiantes de la Universidad de Granada establece que los estudiantes que no hayan superado la asignatura en la convocatoria ordinaria dispondrán de una convocatoria extraordinaria. A ella podrán concurrir todos los estudiantes, con independencia de haber seguido o no un proceso de evaluación continua. De esta forma, el estudiante que no haya realizado la evaluación continua tendrá la posibilidad de obtener el 100% de la calificación mediante la realización de una exposición oral o trabajo escrito individual sobre el contenido teórico.


	DESCRIPCIÓN DE LAS PRUEBAS QUE FORMARÁN PARTE DE LA EVALUACIÓN ÚNICA FINAL ESTABLECIDA EN LA NORMATIVA DE EVALUACIÓN Y DE CALIFICACIÓN DE LOS ESTUDIANTES DE LA UNIVERSIDAD DE GRANADA

	Los sistemas de evaluación y calificación se describen en: http://masteres.ugr.es/bioenterprise/pages/info_academica/index
El artículo 8 de la Normativa de Evaluación y Calificación de los Estudiantes de la Universidad de Granada establece que podrán acogerse a la evaluación única final, el estudiante que no pueda cumplir con el método de evaluación continua por causas justificadas.

Para acogerse a la evaluación única final, el estudiante, en las dos primeras semanas de impartición de la asignatura o en las dos semanas siguientes a su matriculación, si ésta se ha producido con posterioridad al inicio de las clases o por causa sobrevenidas, lo solicitará, a través del procedimiento electrónico, a la Coordinación del Máster, quien dará traslado al profesorado correspondiente, alegando y acreditando las razones que le asisten para no poder seguir el sistema de evaluación continua.

La evaluación en tal caso consistirá en la realización de una exposición oral o trabajo escrito individual sobre el contenido teórico.

	ESCENARIO A (ENSEÑANZA-APRENDIZAJE PRESENCIAL Y NO PRESENCIAL)

	ATENCIÓN TUTORIAL 

	HORARIO

(Según lo establecido en el POD)
	HERRAMIENTAS PARA LA ATENCIÓN TUTORIAL

(Indicar medios telemáticos para la atención tutorial)

	11/03/2021-23/03/2021, tardes (15:30-17:00), previa cita
	Correo electrónico, Microsoft Teams

	MEDIDAS DE ADAPTACIÓN DE LA METODOLOGÍA DOCENTE

	El contenido que no pueda ser impartido presencialmente se adaptará para impartirlo por videoconferencia mediante Microsoft Teams.

	MEDIDAS DE ADAPTACIÓN DE LA EVALUACIÓN (Instrumentos, criterios y porcentajes sobre la calificación final)

	Convocatoria Ordinaria

	La exposición oral podrá realizarse por videoconferencia mediante Microsof Teams. En caso de no ser posible, se elaborará un trabajo escrito que se evaluará no presencialmente.

	Convocatoria Extraordinaria

	Elaboración de un trabajo escrito que se evaluará no presencialmente

	Evaluación Única Final

	Elaboración de un trabajo escrito que se evaluará no presencialmente

	ESCENARIO B (SUSPENSIÓN DE LA ACTIVIDAD PRESENCIAL)

	ATENCIÓN TUTORIAL 

	HORARIO

(Según lo establecido en el POD)
	HERRAMIENTAS PARA LA ATENCIÓN TUTORIAL

(Indicar medios telemáticos para la atención tutorial)

	11/03/2021-23/03/2021, tardes (15:30-17:00), previa cita
	Correo electrónico, Microsoft Teams

	MEDIDAS DE ADAPTACIÓN DE LA METODOLOGÍA DOCENTE

	El contenido se adaptará para impartirlo por videoconferencia mediante Microsoft Teams.

	MEDIDAS DE ADAPTACIÓN DE LA EVALUACIÓN (Instrumentos, criterios y porcentajes sobre la calificación final)

	Convocatoria Ordinaria

	La exposición oral podrá realizarse por videoconferencia mediante Microsof Teams. En caso de no ser posible, se elaborará un trabajo escrito que se evaluará no presencialmente.

	Convocatoria Extraordinaria

	La exposición oral individual podrá realizarse por videoconferencia mediante Microsof Teams. En caso de no ser posible, se elaborará un trabajo escrito que se evaluará no presencialmente.

	Evaluación Única Final

	Elaboración de un trabajo escrito que se evaluará no presencialmente


GUIA DOCENTE DE LA ASIGNATURA (∾)


Biotecnología de actinomicetos y otros microorganismos productores de moléculas con actividad biológica	Curso 2020-2021


(Fecha última actualización: 10/07/2020)


(Fecha de aprobación en Comisión Académica del Máster:20/07/2020)








� Consulte posible actualización en Acceso Identificado > Aplicaciones > Ordenación Docente


(∾) Esta guía docente debe ser cumplimentada siguiendo la “Normativa de Evaluación y de Calificación de los estudiantes de la Universidad de Granada” (http://secretariageneral.ugr.es/pages/normativa/fichasugr/ncg7121/!)
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