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Resumen

Las nuevas técnicas de secuenciacion de ADN (NGS) han revolucionado la investigacién en gendmica.
Estas tecnologias se basan en la secuenciacion de millones de fragmentos de ADN en paralelo, cuya
reconstruccion se basa en técnicas de bioinformatica. Aunque estas técnicas se apliquen de forma
habitual, presentan tasas de error significantes que son detrimentales para el analisis de regiones
con alto grado de polimorfismo. En este estudio se implementa un nuevo método computacional,
locimend, basado en Deep Learning para la correccion de errores de secuenciacion. Se aplica al analisis
de la region determinante de complementariedad 3 (CDR3) del receptor de linfocitos T (TCR), generada
in silico y posteriorimente sometida a un simulador de secuenciacion con el fin de producir errores
de secuenciacion. Empleando estos datos, entrenamos una red neuronal convolucional (CNN) con el
objetivo de generar un modelo computacional que permita la deteccion y correccion de los errores de
secuenciacion.
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