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El Grupo de Sistemas Inteligentes de la UPV-EHU se constituyó en el año
1996. Desde entonces su labor se ha centrado en el desarrollo de metodoloǵıa en
las áreas del aprendizaje automático y la computación evolutiva. Algunos de los
métodos desarrollados se han aplicado a problemas de dominios médicos y más
recientemente a la bioinformática.

En estas ĺıneas se pretende recoger las publicaciones más relevantes que han
surgido como fruto tangible de la investigación llevada a cabo. Dichas publi-
caciones se agrupan en cinco ĺıneas: redes Bayesianas, clustering, algoritmos
genéticos, algoritmos de estimación de distribuciones y aplicaciones.

Por lo que respecta a redes Bayesianas los trabajos se han centrado en el
aprendizaje estructural de las mismas a partir de datos, tanto en el espacio de
los grafos aćıclicos dirigidos [2, 4, 25] como en el espacio de órdenes [1]. Se ha
investigado aśımismo en la búsqueda de la triangulación óptima del grafo moral
asociado a una red Bayesiana [3], al igual que en la utilización de las redes
Bayesianas como paradigma para representar el comportamiento conjunto de
diversos inductores [10].

El problema del clustering se ha tratado desde una triple perspectiva. Por
una parte en el denominado clustering particional se ha estudiado la influencia
de la inicialización en el algoritmo K-means [9]. En relación con el clustering
ascendente jerárquico se ha estudiado una aproximación que basándose en los
algoritmos genéticos trata el problema como si se tratase de un problema de
optimización [6]. Finalmente se ha trabajado en la aproximación probabilista al
clustering, efectuándose la misma a partir de redes Bayesianas y redes Gaussianas
de distinta complejidad [11, 12, 17, 21], estudiándose aśımismo el problema de la
reducción de la dimensionalidad [19].

Las publicaciones mas relevantes en el ámbito de los algoritmos genéticos

se han centrado en un trabajo de recopilación de operadores relacionados con el
problema del agente viajero [7], y en el estudio de las condiciones de convergencia
de un tipo de algoritmos genéticos elitistas [8].

Los algoritmos de estimaciones de distribuciones han sido motivo de inves-
tigación durante los últimos años. Fruto del mismo ha sido el libro publicado
por Kluwer Academic Publishers [20] de recopilación de las técnicas y métodos
que se engloban bajo la denominación de EDA, aśı como el número especial [26]
que en breve verá la luz en la revista International Journal of Approximate Rea-
soning. Otros trabajos relevantes en esta ĺınea han sido los relacionados con el



estudio de la convergencia de dos tipos de EDAs [14, 24], la aplicación de dichos
algoritmos al problema de la selección de variables [13, 16], aśı como un trabajo
de aplicación al problema de macheo inexacto de grafos [22].

Las aplicaciones más relevantes las agrupamos en dos áreas: medicina y bioin-
formática. En cuanto a la primera se han tratado problemas de diagnóstico rela-
cionados con la predicción de la supervivencia en melanoma [5], supervivencia
en una unidad de cuidados intensivos [15] y supervivencia en pacientes cirróticos
[18]. En el dominio de la bioinformática se ha estudiado el problema de la se-
lección de genes relevantes a partir de información contenida en microarrays de
ADN [23].
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