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A medida que nos seguimos adentrando en la era de la informacion, la bioinformatica estd pasando a ser
cada vez mdas importante en la biologia moderna, en gran parte debido a su papel critico en el
procesamiento y andlisis de la gran cantidad de datos complejos generados en el campo. A menudo los
métodos tradicionales encuentran dificultades debidas al gran volumen y complejidad de estos datos,
posicionando a las técnicas de aprendizaje automatico como una solucién mas optima. La exploracion
de la interseccion entre aprendizaje automatico y la bioinformatica ofrece numerosas oportunidades para
el desarrollo y la mejora de herramientas computacionales disefiadas para manejar y obtener

informacion critica sobre estos grandes conjuntos de datos.

El objetivo principal de esta tesis es el desarrollo de una exploracion exhaustiva de las posibilidades del
aprendizaje automatico en bioinformatica, con un enfoque especifico en problemas como la prediccion
del inicio de la transcripcion y la prediccion del fitness en las proteinas. Ademas, dadas las similitudes
entre las secuencias bioinformaticas y el campo del procesamiento del lenguaje natural, la investigacion

tiene un claro énfasis en el uso de métodos basados en secuencias.

Este trabajo ha resultado en la produccion de varias contribuciones al campo en forma de tres articulos
cientificos. Los dos primeros se centran en la prediccion del inicio de la transcripcion. En el primero de

ellos descubrimos que la integracién de simulaciones biofisicas en conjunto con la secuencia de ADN



puede mejorar los resultados de los métodos de aprendizaje automatico. En el segundo, ademas,
llegamos a la conclusion de que, mientras que las maquinas de soporte vectorial han sido una opcion
muy establecida en el campo de la prediccion del inicio de la transcripcion, nuestra investigacion
sugiere que los métodos de aprendizaje profundo los superan, marcando un cambio de paradigma en el
area. Ademas, presentamos conjuntos de datos personalizados a partir de datos de Ensembl,
proporcionando un recurso valioso para futuros estudios. El tercer articulo aborda la prediccion del
fitness en proteinas, especificamente en escenarios con conjuntos de datos escasos y concluye que los
métodos de deep transfer learning se establecen como la mejor alternativa ante otras estrategias bien

adaptadas a tales situaciones, como los métodos de aprendizaje semi-supervisado.
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