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CONTEXTO

Esta presentacion corresponde a las tareas de
investigacion que se llevan a cabo en el ITIC-
UNCuyo en conjunto con la Facultad de
Ingenieria de la UNCuyo y la Universidad
Nacional del Sur en el marco del proyecto
06/B081-B (2019-2021) y una Beca Doctoral
del CONICET.

RESUMEN

Esta linea de investigacion se centra en el
disefio y desarrollo de técnicas de Inteligencia
Computacional en combinaciéon con otros
métodos con el propdsito de contribuir al area
de Ciencias de la Computacion aplicando el
conocimiento desarrollado a problemas de
bioinformatica, en particular aquellos de las
areas de gendmica estructural.

Palabras clave: Bioinformatica, Gendmica
Estructural, Inteligencia Computacional.

1 INTRODUCCION

El conocimiento de las secuencias del
genoma humano y de otras especies
permite que se realicen investigaciones del
genoma como un todo. Para analizar el
conjunto de genes la bioinformatica trabaja
con diversas técnicas computacionales que
estan a disposicion de los cientificos
debido a que pueden procesar e interpretar
una gran cantidad de datos en n-
dimensiones y reconstruir y separar estos
conjuntos para tareas de clasificacion o
generar regresiones numéricas para tareas

de prediccion. Esto permite determinar
automdaticamente si un caso de estudio
presenta una patologia especifica o bien, si
ciertas caracteristicas del DNA
(Deoxyribonucleic Acid) pueden permitir
una clasificacion de nuevos casos en forma
rapida y  eficiente, entre  otras
posibilidades. Nuestro grupo de
investigacion estd abocado al disefio y
aplicacion de técnicas de Inteligencia
Computacional para el andlisis de datos
genomicos estd formado por investigadores
del Instituto para las Tecnologias de la
Informacién y las Comunicaciones de la
Universidad Nacional de Cuyo y una
Investigadora de la Universidad Nacional
del Sur especialista en Bioinformatica.
Asimismo, participan del grupo una
alumna de la Facultad de Ingenieria de la
UNCuyo y un Becario Doctoral del
CONICET.

Entre los problemas abordados por el
grupo de investigacion se encuentra el
ensamblado de fragmentos de cadenas de
DNA (Deoxyribonucleic Acid Fragment
Assembly Problem, DNA-FAP). El cual
consiste en encontrar dado un conjunto de
cientos o miles de fragmentos de DNA,
que pueden contener errores, la secuencia
de DNA original a partir de las
permutaciones de los fragmentos que
mejor representen a dicha secuencia
[Pev0O0].

Una vez secuenciada la cadena de DNA de
interés, independientemente del objetivo,
es indispensable compararla con las
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secuencias disponibles en las diferentes
bases de datos. Este analisis permite inferir
algunas métricas de similitud entre las
secuencias y llevarse a cabo diferentes
tipos de analisis (filogenéticos, evaluacion
de la conservacion de los dominios
proteicos, las estructuras terciarias y
secundarias, entre otros).

Existen dos tipos de alineamientos, el de
pares de secuencias (Pairwise Sequence
Alignment, PSA) y el alineamiento
multiple de secuencias (Multiple Sequence
Alignment, MSA). El primero, consiste en
la alineacion de dos secuencias, mientras
que el segundo implica alinear tres o mas.
El enfoque comunmente adoptado para
abordar el problema del MSA es el
alineamiento progresivo que consiste en
dividir el problema en subproblemas y
resolverlos mediante PSA. Este enfoque es
susceptible a quedar atascado en Optimos
locales, debido a que una falla en la
alineacion de los primeros pares puede
afectar a la solucion final.

Nuestro grupo ha obtenido resultados
promisorios en estos temas que se detallan
en la Seccion 3.

2 LINEAS DE INVESTIGACION y
DESARROLLO

e Diseno de novedosas técnicas de
Inteligencia Computacional.

e Aplicacion de Inteligencia
Computacional a problemas de
Bioinformatica.

3 RESULTADOS
OBTENIDOS/ESPERADOS

3.1 Avances en bioinformatica.

En lo que respecta a secuenciamiento,
alineamiento y ensamblado de fragmentos
de cadenas de DNA se ha abordado el
problema del secuenciamiento de las
cadenas de DNA. Se disefid un algoritmo
hibrido basado con Cuckoo Search para el

secuenciamiento de cadenas de DNA
[RCOV20a]. En este trabajo, se hibrida al
Cuckoo Search con dos busquedas locales
diferentes para mejorar las capacidades de
busqueda del algoritmo candnico. Se lleva
a cabo una evaluacion numérica de ambas
propuestas y la version canonica utilizando
un conjunto de datos de referencia bien
conocido. Los resultados demuestran que
la hibridacion mejora la busqueda y
transforma la busqueda del cuco en un
procedimiento robusto con el potencial de
tratar también con secuencias mas largas o
secuencias de longitud desconocida.
Considerando el problema de MSA el
grupo ha evaluado la capacidad de un
Algoritmo Genético Celular Memético
(Memetic Cellular Genetic Algorithm,
MCGA) para realizar el alineamiento
multiple de secuencias [RCOV20c]. Se
propone un algoritmo basado en el CGA
combinado con un algoritmo de busqueda
local basada en la insercion, eliminacion y
reubicacion de espacios en la secuencia.
Con esto, se busca integrar la lenta
difusion de la mejor solucién y la répida
convergencia a un optimo del CGA con la
capacidad de identificar a los mejores
vecinos de cada solucion que posee el
algoritmo de busqueda local.

Asimismo, se ha trabajado con Ila
caracterizacion  multi-objetivo de la
seleccion ~ de  caracteristicas  para
microarrays de datos de céancer y su
impacto en las soluciones [DPOV20]. Se
ha disefiado un algoritmo hibrido que
combina el algoritmo genético celular
(Cellular Genetic Algorithm, CGA) con
una busqueda de vecindario variable
(Variable Neighborhood Search, VNS)
disefiada para este problema. Esta técnica
se compard con otros métodos del estado
del arte y los resultados experimentales
indicaron que nuestra propuesta supera
numéricamente a las otras evaluadas
[ROCV20].
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3.2 Avances tedricos en Inteligencia
Computacional

La capacidad de precision de una técnica
de aprendizaje automatico debe ser lo
suficientemente robusta ante la aparicion
de diversos muestras o instancias en
diferentes tipos de problemas. Cada una de
estas técnicas presentan  parametros
ajustables que mejoran o empeoran la
capacidad de clasificacion de los mismos
[EMS19]. La construccion de un modelo
de aprendizaje automatico eficiente es un
proceso complejo y lento que implica
determinar el algoritmo apropiado y
obtener una arquitectura de modelo 6ptima
mediante el ajuste de sus hiperpardmetros
[KJ+13]. El ajuste incorrecto lleva una
precisién inexacta y computacionalmente
mas costosa. Teniendo en cuenta que el
ajuste de los hiperparametros de una
técnica de ML (Machine Learning) es un
problema de optimizacion dificil, se
pueden utilizar métodos de inteligencia
computacional como enfoque para su
resolucion. Con respecto al ajuste de
hiperparametros para un mejor desempefio
de un SVM (Support Vector Machine), el
grupo ha comenzado a  explorar
modificaciones a las configuraciones por
defecto utilizadas usualmente en el SVM.

En [RCOV20b] se propuso la utilizacion
de meta-heuristicas para la optimizacion de
los hiperparametros del SVM utilizando un
kernel Wavelet. Se observd que todas las
meta-heuristicas lograron alcanzar valores
altos de precision en comparacion a la
configuracion por defecto del SVM
utilizada comtinmente en la literatura. Por
otro lado, el algoritmo genético celular
utilizado se destaco en el tiempo de
ejecucion promedio que le demandd
alcanzar el criterio de parada, lo que
sugiere una mayor eficiencia con respecto
a las otras propuestas. De la misma forma,
se evidencid que el kernel Wavelet es
capaz de lograr una distribucién adecuada
de los datos, siempre y cuando posea una
correcta configuracion de sus parametros.

El caso de estudio utilizado fue un
conjunto de datos relacionados a la
enfermedad retinopatia diabética.

4 FORMACION DE RECURSOS
HUMANOS

El grupo de trabajo esta formado por:
Un Profesor Adjunto con Dedicacion
Simple de la Facultad de Ingenieria de la
UNCuyo (Investigador Asistente del
CONICET), una Profesora Adjunta con
Dedicacion Exclusiva de la Universidad
Nacional del Sur (Investigadora Adjunta
del CONICET), Una Profesora Titular con
Dedicacion Semiexclusiva de la Facultad
de Ingenieria de la UNCuyo (Investigadora
Adjunta del CONICET), una Becaria
EVC-CIN de la UNCuyo y un Becario
doctoral del CONICET

El Ing. Rojas es dirigido por el Dr.
Vidal y la Dra. Carballido en su doctorado
que se encuentra realizando en la Facultad
de Ciencias Exactas y Naturales de la
UNCuyo en el tema “Desarrollo de
Metaheuristicas Aplicadas a Genomica
Funcional y Estructural”.

La Srta. Volman Stern es dirigida por
los Dres. Vidal y Olivera en su Beca EVC-
CIN en el tema procesamiento de
imdgenes utilizando inteligencia artificial
[VOV21].
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