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  Idioma  Sin definir 
Objetivos: 
Se propone realizar la secuenciación, alineamiento y construcción de una base de datos genómica a partir de extracción de
ADN completo del Desmán de los Pirineos (Galemys pyrenaicus), así como desarrollar la infraestructura bioinformática
necesaria para su comparativa con otros genomas pertenecientes a especies de micromamíferos, aplicando metodologías de
Deep Learning y Aprendizaje por Refuerzo.

Las técnicas genómicas de construcción de la base de datos, de procesamiento y comparación demandan tanto gran
capacidad de almacenamiento como gran capacidad de cómputo, tanto por volumen de datos como por el uso de algoritmos
estadísticos y combinatorios específicos de este campo, lo que implica el uso de instalaciones de altas prestaciones (High
performance computing, HPC), así como metodologías de computación científica específicas en el campo de la bioinformática.

Se cuenta con el apoyo de un equipo de investigadores que ha sido integrante de diversas colaboraciones con la
Administración para usar métodos moleculares para la identificación de la especie desmán, evaluación de su variabilidad
genética e identificación individual, incluyendo la diferenciación de otras especies insectívoras que comparten hábitat. Otra
parte del equipo proponente, de base tecnológica, aporta experiencia en computación científica así como también en el
análisis para optimización 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 desmán junto con el desarrollo de pipelines de análisis genómico de esta especie, sino también la aplicación de
herramientas basadas en técnicas de Deep Learning en la comparativa de genomas, que hasta ahora venía haciéndose
mediante métodos estadísticos clásicos.
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