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El BSC reuneix a Sitges|'dlit delainvestigacio internacional en
biologia computacional

La2laedicié de I'European Conference on Computational Biology (ECCB2022) se celebraentre el 181 el
21 de setembre sota el lema'Salut planetariai biodiversitat'.

21st European Conference 12-21
on Computational Biology Sitges

Planetary Health and Biodiversity
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L'esdeveniment organitzat pel Bar celona Supercomputing Center — Centro Nacional de
Supercomputacion (BSC-CNS) i I'lI nstituto Nacional de Bioinformatica (INB / ELIXIR-
ES) congrega més de 800 cientifics d'arees com biologia computacional, bioinformatica,
biologia de sistemes, intel-ligencia artificial, biologia, medicinai ciéncies ambientals

Gracies alesnovestecnologies vinculades a la Intel -ligencia Artificial, la biologia
computacional ens permet avancar cap a una medicina per sonalitzada enfocada a la
prevencio i adaptada a les car acteristiques de cada pacient

Expertsinternacionals en biologia computacional es donen cita a Sitges (Barcelona) entre el 18i el 21 de
setembre per participar ala2laedici6 de I'European Conference on Computationa Biology (ECCB2022).
L'esdeveniment, sota el lema'Salut planetériai biodiversitat', esta organitzat pel Barcelona Supercomputing
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Center — Centro Nacional de Supercomputacion (BSC-CNS) i I'Instituto Naciona de Bioinformética
(INB/ELIXIR-ES).

L'ECCB2022 és una cita essencial per promoure el debat cientific i les col -laboracions que contribueixen a
fer avancar el camp de la biologia computacional, una disciplina que aspira a resoldre alguns dels grans
problemes de la humanitat i que ha estat un instrument clau per gudar les nostres societats a trobar solucions
alacris sanitaria causada per la pandemia del coronavirus.

L"esdeveniment compta amb més de mil persones inscrites, dels quals més de 800 ho han fet per participar
de forma presencial. Abans de la conferéncia principal, durant la setmana préevia, també shan dut aterme
unaserie detalersi tutorials, tant presencialment a Sitges com de manera virtual, agrupats sota el concepte
‘New Trends in Bioinformatics by ECCB’.

Labiologia computacional és la ciéncia que recorre al'us d'eines informatiques com ara algoritmesii
supercomputadors per gudar-nos a entendre millor els sistemes bioldgics complexosi les relacions que hi ha
entre ells. Mitjancant métodes analitics, models matematics i simulacié computacional, aguesta branca de la
ciencia analitza grans volums de dades biol 0giques, com ara sequencies del codi genetic, poblacions

cel lulars o proteines, amb I'objectiu de realitzar prediccions que possibilitin nous avencos biomedics cap a
una medicina més personalitzada que permeti adaptar tractamentsi estratégies de prevenci6 a cada pacient.

"Avui dia, sense la bioinformaticai la biologia computacional és practicament impossible progressar en cap
delesareesdelabiologiai de labiomedicina, des de I'ecologia, laneurociénciai lafarmacologiafinsala
genética o I'oncologia’, afirma Alfonso Valencia, director del departament de Cienciesde laVidadel BSC
gue organitza aquesta edici6 de |'esdeveniment.

Temesi ponents destacats

L'European Conference on Computational Biology és un esdeveniment biennal impulsat per |'organitzacio
del mateix nom, una entitat on estan representats bioinformatics de la gran majoria de paisos europeus, i l1a
International Society for Computational Biology (ISCB). Aixi mateix, compta com a patrocinador principal
amb ELIXIR, lainfraestructura que integra el s recursos bioinformatics del's paisos membres de la Unié
Europea (UE).

El programa principal dECCB2022 ofereix una acurada seleccio de ponénciesi xerrades on es podra
conéixer lainvestigacié d'avantguarda en aguest camp, aixi com sessions de posters cientificsi una
exposicio per aingtitucions i empreses. Entre els participants hi ha cientifics de disciplines diverses que
abordaran temes rel acionats amb biologia computacional, bioinformatica, biologia de sistemes, intel -ligencia
artificial, biologia, medicinai ciencies ambientals.

Aquesta és una seleccio de les ponencies més destacades (K eynote speakers):

Medicina personalitzada al'era delaIntel-ligencia Artificial

Ana Teresa Freitas. Investigadora del Departament de Ciencies de la Computacio i Enginyeria de I'lnstitut
Superior Tecnic (IST) delaUniversitat de Lisboa. Cofundadorai CEO de HeartGenetics, Genetics and
Biotechnology, SA.



Exposara ala xerrada com els grans volums de dades associades a les noves tecnologies de laintel -ligencia
artificial prometen establir les bases d'un nou paradigma de la medicina centrat en laindividualitat de cada
persona. Aixi mateix, mostrara diferents enfocaments en procés de prova als hospitals de la UE amb
I'objectiu de transformar I'atencié medica d'una atencié reactiva a les malalties a una atencio centrada en el
pacient i enfocada ala prevencié de malalties.

Aprenentatge profund interpretable per ala medicina personalitzada contra el cancer

Maria Rodriguez Martinez: Lider técnica de Biologia de Sistemes Computacionals a|lBM Research
Europe (Suissa) i membre associat del Departament de Biologia de I'Institut Federal Suis de Tecnologia de
Zuric.

Explicara com els models d'aprenentatge profund interpretables poden aconseguir una alta precisio al'hora
de predir laresposta als medi caments segons els patrons genéticsi quimics de cada pacient, aixi com els
enfocaments d'aprenentatge per reforg poden facilitar les primeres fases del descobriment de farmacsi
recolzar el disseny personalitzat de nous compostos. Aixi mateix, mostrara com €s necessaria laintegracio
d'lA i models mecanics per abordar els desafiaments computacionals actuals i permetre el disseny
personalitzat de noves intervencions terapeutiques.

Com jutgen els humans les maquines

César Hidalgo: director del Centre per al'Aprenentatge Col -lectiu al'lnstitut d'Intel-ligencia Artificial i
Natural (ANITI) de laUniversitat de Tolosa (Franca). Anteriorment haviadirigit el grup d'aprenentatge
col-lectiu del Massachusetts Institute of Technology (MIT).

Oferira una ponencia basada en e seu Ilibre 'How humans judge machines, que compara lareaccié de
persones davant d'accions realitzades per humans i maquines. El llibre revela els biaixos que impregnen les
interaccions home-maquina utilitzant dades recopilades en dotzenes d'experiments per entendre com les
persones jutgen laintel ligencia artificial i acostar-se un pas més ala comprensio de les consequiencies
etiques d'aguesta tecnologia.

Mineria per al'epidemiologia digital: superant els desafiaments deles dades del mon real

Graciela Gonzalez-Her nandez: vicepresidenta de Recercai Educacio del Departament de Biomedicina
Computacional del Centre Medic Cedars-Sinai (EUA).

Analitzara els desafiaments que planteja |'Us de dades del mén real, com arales xarxes socials o les dades de
registres de salut electronics per a estudis epidemiol gics a gran escala. L'Us de dades del mén real pot ser
molt valuds per alaidentificacié de la cohort correcta, lareducci6 o larecerca de patrons clau pero de
vegades es fa servir incorrectament, per laqual cosa son necessaris metodes sistematics i enfocaments
validats per convertir aquestes dades en evidencies.

El petit proteoma emer gent




Mar Alba: Investigadora | CREA al'Institut Hospital del Mar d'Investigacions Mediques (IMIM), lider del
grup de Genomicaevolutivai directoradel programa de recerca en Informatica biomeédica.

Explicara com investigacions recents han descobert I’ existéncia d’ un gran proteoma gue consisteix
principalment en proteines de menys de 100 aminoacids, utilitzant técniques de perfilat de ribosomesi
protedmiques, que son importants per a adaptacions evolutives en una escala de temps curta.

Alguns misteris sobre elsmicrobisi €l cancer

Raul Rabadan: director del programa de Gendmica matematicai professor del departament de Biologia de
sistemes, Informaticai Cirurgia biomédica de la Universitat de Columbia (EUA).

Centrara la seva ponencia a comprendre per que amenys el 20% de tots els tumors al mén estan vinculats a
virus que presenten caracteristiques molt singulars quant a distribuci6 geografica, edat i sexe. A mesura gque
nous estudis genomics il -luminen | ?espectre mutacional distintiu d?aguests tumors, sorgeixen alguns patrons
comuns.

A més de les tematiques tradicional s en aquesta conferencia, centrades en |'Us d'algorismes i computacio per
millorar la comprensi6 de problemes biologics, I'edicié del 2022, que porta el lema'Salut planetariai
biodiversitat', estrena una nova area dedicada a larelacié entre crisi climaticai salut, que també comptara
amb experts internacionals en aquest camp i que ha coordinat la professora ICREA i lider de I'equip de
Resilienciaen Salut Global del BSC, Rachel Lowe.

Un cop acabat I'ECCB2022, el proper dimarts 22 de setembre, també a Sitges encara que amb possibilitat
d'assistir-hi de formavirtual, se celebrara un forum amb empreses organitzat per ELIXIR. Lajornadaté com
a objectiu reunir representants d'empreses grans, mitjanesi petites, aixi com investigadors que treballen en
serveis per alagestioi intercanvi de dadesi persones involucrades en iniciatives nacionals d'atencié medica.

Entre elstemes atractar al forum, destaguen el's recents éxits cientifics en genetica estructural, multigenética
i diagnostic de malalties raresi infeccioses; la gestié d?estandardsi €tica en noves tecnologies; i els reptes
per impulsar lainnovaci6 oberta al sector salut.

“Aquest any esperem veure avencos significatius en dos temes fonamentals: lainteroperabilitat de dadesi
sistemes que faran més facil compartir i analitzar dades biomediquesi I'enorme impacte de la Intel -ligéncia
Artificial, I'aprenentatge automatic i els models del |lenguatge en aguesta area, des del disseny de proteines,
al'andlis de dades genomiques o la prediccié de les causes de malalties. També hem volgut contribuir a
acostar el camp de la biologia computacional als problemes relacionats amb el canvi climatici lasaluti la
biodiversitat del planeta que tant ens preocupen atots’, indica Alfonso Vaencia

e Web oficial del'esdeveniment: https.//ecch2022.org/
e Programacomplet: https://eccbh2022.org/final-programme/
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