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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Aprendizaje automatico para la identificaciéon de potenciadores de expresién génica

Resumen (Introduccién, Objetivos y Plan de trabajo; max. 2.460 caracteres con espacios y fuente Arial 9):

Introduccion: La regulacion de la transcripcion en los organismos eucariotas multicelulares esta controlada por una
serie de elementos funcionales del ADN ubicados en las regiones reguladoras de los genes. Un potenciador (enhancer,
amplificador o activador de la expresion génica) es una corta secuencia de ADN que puede unirse con factores de
transcripcion para aumentar los niveles de transcripcion de genes en un grupo de genes, es decir, aumenta la actividad
transcripcional de un promotor cercano. Un potenciador se puede encontrar muy lejos del gen al que afectan, puede
incluso estar en otro cromosoma.

Objetivos: La identificacion de los elementos reguladores distales es un reto para la investigacion bioinformatica. En
este trabajo fin de grado se realizara una identificacion de potenciadores usando técnicas de aprendizaje automatico
(machine learning).

Plan de trabajo: Se pretende familiarizar al alumno/a con el proceso completo de Ciencia de Datos, mediante el uso y/o
implementacion de técnicas a partir de su programacion en lenguaje Python, Java o similar, y su uso posterior en la
busqueda de potenciadores. Para ello se propone el siguiente plan de trabajo:

- Familiarizarse con el problema de la identificacién de potenciadores en el genoma.

- Estudiar, comprender y resumir el funcionamiento de los algoritmos basicos mas conocidos para preprocesamiento de
los datos.

- Preprocesar los datos para su posterior uso con herramientas de aprendizaje automatico.

- Realizar un estudio previo de los distintos algoritmos para determinar cuales son los mas interesantes.

- Implementar en Python o lenguaje de programacion equivalente los algoritmos que considere mas interesantes.

- Intentar mejorar los resultados obtenidos por los modelos de clasificacion estandar.

- Realizar un informe para mostrar los resultados obtenidos.

Tabla de actividades y dedicacion estimada:

Planteamiento y desarrollo del trabajo 230
Elaboracién de la memoria 60
Preparacioén y ejecucion de la exposicion 10
TOTAL (12 ECTS) 300 horas

2. MODALIDAD (*):| Trabajo Experimental / de Investigacion

(*) En el caso de trabajos experimentales, el tutor considera conveniente que el estudiante
realice el taller “Prevencion de riesgos y eliminacién de residuos en el laboratorio”

3.DATOS DEL TUTOR/A UGR (**):

Apellidos: Garcia Castellano Nombre: Francisco Javier

Teléfono: 958240467 e-mail: figc@decsai.ugr.es

(**) En el caso de trabajos desarrollados en Empresas u otras Instituciones ajenas a la Universidad de Granada, por
favor completar la siguiente informacion:

TUTOR/A DE LA EMPRESA O INSTITUCION:
Apellidos: Nombre:

Empresa / Institucion:

Teléfono: e-mail:

4. DATOS DEL ESTUDIANTE (***):

(***) Si ha sido acordado por el estudiante y profesor/a, por favor completar la siguiente informacion sobre el estudiante:
Apellidos: Nombre:

e-mail institucional:
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