
Se busca candidato/a para presentarse a las convocatorias predoctorales 
de la Junta de Andalucía y de Formación del Profesorado Universitario 
(FPU) del Ministerio de Ciencia, Innovación y Universidades (MCIU), y 
realizar la Tesis Doctoral enmarcada en la línea de investigación sobre 
“Epigenómica del Desarrollo y la Enfermedad”, dirigida por el Dr. José 
María Santos Pereira, en el Instituto de Biomedicina de Sevilla (IBiS). 
 

Línea de investigación 
El objetivo de nuestra línea de investigación es esclarecer la relación entre la estructura 3D del genoma 
y la regulación génica durante el desarrollo embrionario y como su alteración da lugar a enfermedades. 
Estamos interesados en conocer el papel que juegan los factores de transcripción especificadores de 
linaje, CTCF y el RNA en esta conexión. Utilizando el pez cebra como sistema modelo, combinamos 
técnicas de vanguardia de captura de conformación cromosómica, transcriptómica y epigenómica (ChIP-
seq, ATAC-seq, RNA-seq, HiC, HiChIP, UMI-4C) con tecnologías de célula única y estudios funcionales 
utilizando sistemas CRISPR-Cas, para comprender 
estos procesos en un contexto in vivo y sus 
implicaciones para las enfermedades humanas. 
 
Requisitos 
- Titulación de Grado en Biomedicina, Bioquímica, 
Biología, Biotecnología o titulaciones afines. 
- Nota media igual o superior a 8,5. 
- Título de Máster en áreas del conocimiento afines, o 
estar matriculado en él. 
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Figure 6. R e wiring of promoter 3D interactions b y RA signaling. ( A ) Differential analy ses of H3K4me3 HiChIP loops betw een control and atRA treated 
embryos at 80epi stage ( n = 2 biological replicates per condition) at 10-kb resolution. The log 2 normalized counts per million (CPM) of control reads 
versus the log 2 fold-change of contacts are plotted. Loops showing a statistically significant differential intensity (FDR < 0.05) are highlighted in red 
(increased) or blue (decreased). ( B ) Percentage of loops showing RAR αa binding at least in one anchor for increased, stable and decreased loops. ( C ) 
Violing plots showing the expression fold-change in atRA treated embryos at 80epi of all DEGs and those associated with increased and decreased 
loops. ( D ) From top to bottom, heatmaps showing H3K4me3 HiChIP signal in control and atRA treated embryos, annotated genes, HiChIP loops 
increased by atRA treatment (FDR < 0.05), total HiChIP loops, tracks with A T AC-seq, RAR αa ChIP- seq, and 4C-seq experiments at the indicated 
viewpoints (VP), in control and atRA treated embryos at 80epi stage, in a 400-kb region of chromosome 17 containing the upregulated gene meis2a . ( E ) 
Top, virtual 4C showing contact quantification calculated from H3K4me3 HiChIP data using as viewpoints 10-kb bins containing the gene promoters in 
the Ho xB a cluster, both in control and atRA treated embry os at 80epi stage. A green v ertical line indicates the bin used as vie wpoint in each case. 
Bottom, annotated genes and tracks with A T AC-seq, RAR αa ChIP- seq, and 4C-seq experiments at the indicated viewpoints (VP), in control and atRA 
treated embryos at 80epi stage, in a 320-kb region of chromosome 3 containing the Ho xB a gene cluster. B o xplots in C show: center line, median; box 
limits, upper and lo w er quartiles; whiskers, 1.5 × interquartile range; notches, 95% confidence interval of the median. Statistical significance was 
assessed using a two-sided Wilco x on’s rank sum test in C, and with a two-sided Fisher’s exact test in B. 
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