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Galemys: Alineamiento, ensamblado y secuenciacion del genoma del
desman de los Pirineos

Investigadores:
¢ Juan Luis Garcia Zapata, Universidad de Extremadura (UEx [1]).

Idioma Sin definir
Objetivos:
Se propone realizar la secuenciacién, alineamiento y construccién de una base de datos gendémica a partir de extraccién de
ADN completo del Desman de los Pirineos (Galemys pyrenaicus), asi como desarrollar la infraestructura bioinformatica
necesaria para su comparativa con otros genomas pertenecientes a especies de micromamiferos, aplicando metodologias de
Deep Learning y Aprendizaje por Refuerzo.

Las técnicas gendmicas de construccién de la base de datos, de procesamiento y comparacién demandan tanto gran
capacidad de almacenamiento como gran capacidad de cdmputo, tanto por volumen de datos como por el uso de algoritmos
estadisticos y combinatorios especificos de este campo, lo que implica el uso de instalaciones de altas prestaciones (High
performance computing, HPC), asi como metodologias de computacién cientifica especificas en el campo de la bioinformatica.

Se cuenta con el apoyo de un equipo de investigadores que ha sido integrante de diversas colaboraciones con la
Administracién para usar métodos moleculares para la identificacién de la especie desmdn, evaluacién de su variabilidad
genética e identificacién individual, incluyendo la diferenciacién de otras especies insectivoras que comparten habitat. Otra
parte del equipo proponente, de base tecnolégica, aporta experiencia en computacién cientifica asi como también en el
andlisis para optimizacién del rendimiento de plataformas HPC y el uso de GPU (graphics processing unit) en aprendizaje
profundo y otras técnicas de inteligencia artificial. En particular para el proyecto se pretende no solo el estudio del genoma
del desman junto con el desarrollo de pipelines de analisis gendémico de esta especie, sino también la aplicacién de
herramientas basadas en técnicas de Deep Learning en la comparativa de genomas, que hasta ahora venia haciéndose
mediante métodos estadisticos cldsicos.
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