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Resumen:

Uno de los riesgos biolégicos mas destacables en embalses es la existencia
de toxinas en el agua. Una de las toxinas que mayormente aparecen son las
cianotoxinas (producidas por cianobacterias como por ejemplo Microcistis,
Aphanizomenon o Anabaena). Sin embargo, la existencia de cianobacterias
en el agua no implica necesariamente que éstas produzcan las toxinas puesto
que existen multitud de factores medioambientales y del entorno que pueden
llevar a su produccion y liberacion en el agua.

En este Trabajo fin de Master (TFM) se propone utilizar métodos de
inteligencia artificial, como por ejemplo redes neuronales, para encontrar qué
factores medioambientales y de entorno pueden provocar la generacion de
estas sustancias bioldgicas nocivas.

Metodologia:

Para asegurar la viabilidad del trabajo en el plazo de un TFM, nos centraremos
unicamente en la toxina denominada microcistina. Ademas utilizaremos datos
de acceso publico de muestras bioldgicas las cianobacterias potencialemente
productoras (i.e. que contengan los genes relacionados con la produccién de
la toxina) y que indiquen si hay microcistinas o no en las muestras. Los
objetivos concretos son:

1.- Revision de repositorios publicos (como por ejemplo el European
Nucleotide Archive o el NCBI/GenBank) que contengan secuencias
metagendmicas de muestras de agua dulce para la identificacion de las
cianobacterias y microcistinas.

2.- Procesamiento bioinformatico de los datos. Se utilizara el software
SqueezeMeta, que es un pipeline automatico y completo para el analisis de
metagendmica y metatranscriptdmica, y que automatizara todo el proceso de
analisis, incluyendo el co-ensamblaje de genes relacionados. El objetivo es
obtener perfiles taxondmicos (i.e. qué especies hay en la muestra y su
abundancia) y funcionales (qué genes relacionados con la produccion de la
toxina buscada estan expresados).
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3.- Construccion de la base de datos. Esta base datos incluira la informacion
metagenodmica encontrada junto con metadatos ambientales asociados a las
muestras (por ejemplo, pluviometria, temperatura, pH, concentracién de
nutrientes, etc.) y datos del entorno (otros genes o marcadores encontrados
destacables), con la finalidad de servir de fuente para el predictor de la
probabilidad de riesgo de aparicion de toxinas en las muestras de agua.

4.- Predictor (evaluacion del riesgo). Se probaran diferentes técnicas (p.e.
meétodos de seleccion de caracteristicas y agrupamiento, redes neuronales o
redes bayesianas) para encontrar un predictor que teniendo en cuenta la
existencia de genes de cianobacterias productoras y otros aspectos
ambientales y del entorno, genere una posible estima del riesgo de la aparicion
de la toxina.

Conocimientos previos recomendados:
Conocimientos basicos de programacioén, y de tratamiento y analisis de datos.
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