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El BSC reline en Sitges a la élite de la investigacion inter nacional en
biologia computacional

La 212 edicién de la European Conference on Computational Biology (ECCB2022) se celebraentre el 18y
el 21 de septiembre bajo el lema‘ Salud planetariay biodiversidad'.
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El evento organizado por e Barcelona Supercomputing Center — Centro Nacional de
Supercomputacion (BSC-CNS) y €l Instituto Nacional de Bioinformatica (INB / ELIXIR-
ES) congrega a mas de 800 cientificos de ar eas como biologia computacional,

bioinfor matica, biologia de sistemas, inteligencia artificial, biologia, medicinay ciencias
ambientales

Gracias alas nuevastecnologias vinculadas a la I nteligencia Artificial, 1a biologia
computacional nos per mite avanzar hacia una medicina per sonalizada enfocada en la
prevencion y adaptada a las car acteristicas de cada paciente

Expertos internacional es en biologia computacional se dan citaen Sitges (Barcelona) entre el 18y e 21 de
septiembre para participar en la 212 edicion de la European Conference on Computational Biology
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(ECCB2022). El evento, bajo €l lema‘ Salud planetariay biodiversidad’, esté organizado por €l Barcelona
Supercomputing Center — Centro Nacional de Supercomputacion (BSC-CNS) y € Instituto Nacional de
Bioinformatica (INB / ELIXIR-ES).

El ECCB2022 es una cita esencial para promover el debate cientifico y las colaboraciones que contribuyen a
hacer avanzar el campo de la biologia computacional, una disciplina que aspira a resolver algunos de los
grandes problemas de la humanidad y que ha sido un instrumento clave para ayudar a nuestras sociedades a
encontrar soluciones ala crisis sanitaria causada por la pandemia del coronavirus.

El evento cuenta con mas de mil personas inscritas, de los cuales méas de 800 |o han hecho para participar de
forma presencial. Antes de la conferencia principal, durante la semana previa, también se han llevado a cabo
una serie de talleresy tutoriales, tanto presencialmente en Sitges como de manera virtual, agrupados bagjo €l
concepto ‘New Trends in Bioinformatics by ECCB’.

La biologia computacional esla ciencia que recurre a uso de herramientas informéticas como algoritmosy
supercomputadores para ayudarnos a entender mejor |os sistemas biol dgicos complejosy las relaciones que
existen entre ellos. Mediante métodos analiticos, model os mateméticos y simulacion computacional, esta
rama de la ciencia analiza grandes vol imenes de datos biol 6gicos, como secuencias del codigo genético,
poblaciones celulares o proteinas, con €l objetivo de realizar predicciones que posibiliten nuevos avances
biomédi cos hacia una medicina mas personalizada que permita adaptar tratamientos y estrategias de
prevencién a cada paciente.

“Hoy en dia, sin labioinformaéticay la biologia computacional es practicamente imposible progresar en
ninguna de las éreas de la biologiay de la biomedicina, desde la ecologia, laneurocienciay lafarmacologia
hasta la genética o laoncologia’, afirma Alfonso Vaencia, director del departamento de CienciasdelaVida
del BSC que organizala presente edicion del evento.

Temasy ponentes destacados

La European Conference on Computational Biology es un evento bienal impulsado por la organizacién del
mismo nombre, una entidad en la que estan representados bioinforméticos de la gran mayoria de paises
europeos, y la International Society for Computational Biology (ISCB). Asimismo, cuenta como
patrocinador principal con ELIXIR, lainfraestructura que integralos recursos bioinforméticos de los paises
miembros de la Unién Europea.

El programa principal de ECCB2022 ofrece una cuidada seleccion de ponenciasy charlas en los que se
podra conocer lainvestigacion de vanguardia en este campo, asi como sesiones de posters cientificosy una
exposicion parainstituciones y empresas. Entre |os participantes se encuentran cientificos de disciplinas
diversas que abordaran temas rel acionados con biologia computacional, bioinformética, biologia de
sistemas, inteligencia artificial, biologia, medicinay ciencias ambientales.

Esta es una seleccion de las ponencias mas destacadas (K eynote speakers):

M edicina per sonalizada en la era dela I nteligencia Artificial

Ana Teresa Freitas: Investigadora del Departamento de Ciencias de la Computacion e Ingenieria del
Instituto Superior Técnico (IST) de laUniversidad de Lisboa. Co-fundadoray CEO de HeartGenetics,
Genetics and Biotechnology, SA.

Expondra en su charla cdmo los grandes volumenes de datos asociados a las nuevas tecnol ogias de la
inteligencia artificial prometen sentar las bases de un nuevo paradigma de la medicina centrado en la
individualidad de cada persona. Asimismo, mostrara diferentes enfoques en proceso de prueba en hospitales
de laUnion Europea (UE) con el objetivo de transformar la atencion médica de una atencién reactivaalas
enfermedades a una atencién centrada en el paciente y enfocada en la prevencion de enfermedades.



Aprendizaj e profundo inter pretable parala medicina per sonalizada contra €l cancer

Maria Rodriguez Martinez: Lider técnica de Biologia de Sistemas Computacionales en IBM Research
Europe (Suiza) y miembro asociado del Departamento de Biologiadel Instituto Federal Suizo de Tecnologia
de Zdurich.

Explicard como los model os de aprendizaje profundo interpretables pueden lograr una ataprecisién ala
hora de predecir la respuesta a los medicamentos en funcién de los patrones genéticos y quimicos de cada
paciente, asi como los enfoques de aprendizaje por refuerzo pueden facilitar las primeras fases del
descubrimiento de farmacos 'y respaldar el disefio personalizado de nuevos compuestos. Asimismo, mostrara
como laintegracion de |A 'y model os mecanicos es necesaria para abordar |os desafios computacionales
actualesy permitir el disefio personalizado de nuevas intervenciones terapéuticas.

Como juzgan los humanos a las maguinas

César Hidalgo: director del Centro parael Aprendizaje Colectivo en € Instituto de Inteligencia Artificia y
Natural (ANITI) de laUniversidad de Toulouse (Francia). Anteriormente habia dirigido € grupo de
Aprendizagje Colectivo del Massachusetts Institute of Technology (MIT).

Ofrecerd una ponencia basada en su libro ‘ How humans judge machines’, que comparalareaccion de
personas ante acciones realizadas por humanos y maguinas. El libro revelalos sesgos que impregnan las
interacciones hombre-maguina utilizando datos recopilados en docenas de experimentos para entender como
las personas juzgan lainteligencia artificia y acercarse un paso més ala compresion de las consecuencias
éticas de esta tecnologia.

Mineria para la epidemiologia digital: superando los desafios de los datos del mundo real

Graciela Gonzélez-Her ndndez: vicepresidenta de Investigacion y Educacion del Departamento de
Biomedicina Computacional del Centro Médico Cedars-Sinai (EE. UU.).

Analizaralos desafios que plantea el uso de datos del mundo real, como las redes sociaes o |os datos de
registros de salud electronicos para estudios epidemiol dgicos a gran escala. El uso de datos del mundo real
puede ser muy valioso para laidentificacion de la cohorte correcta, la reduccién o la busgueda de patrones
clave pero a veces se usaincorrectamente, por |0 que son necesarios métodos sistematicos y enfoques
validados para convertir estos datos en evidencias.

El pequefio proteoma emer gente

Mar Alb&: Investigadora |ICREA en € Ingtitut Hospital del Mar d'Investigacions Médiques (IMIM), lider
del grupo de Gendmicaevolutivay directoradel programa de investigacion en Informética biomédica.

Explicard como investigaciones recientes han descubierto |a existencia de un gran proteoma que consiste
principal mente en proteinas de menos de 100 aminoacidos, utilizando técnicas de perfilado de ribosomasy
protedmicas, que son importantes para adaptaciones evol utivas en una escala de tiempo corta.

Algunos misterios sobrelos microbiosy el cancer




Raul Rabadéan: director del programa de Gendmica mateméticay profesor del departamento de Biologia de
sistemas, Informaticay Cirugia biomédica de la Universidad de Columbia (EE. UU.).

Centrara su ponencia en comprender por qué al menos el 20% de todos |os tumores en el mundo estan
vinculados a virus que presentan caracteristicas muy singulares en cuanto a distribucion geografica, edad y
sexo. A medida gue nuevos estudios gendmicos iluminan € espectro mutacional distintivo de estos tumores,
surgen algunos patrones comunes.

Ademés de |as teméticas tradicional es en esta conferencia, centradas en el uso de agoritmosy computacién
para mejorar la comprension de problemas biol6gicos, laedicion del 2022, que lleva el lema* Salud
planetariay biodiversidad’, estrena una nueva area dedicada alarelacion entre crisis climaticay salud, que
contard igualmente con expertos internacionales en este campo y que ha coordinado la profesora ICREA y
lider del equipo de Resilienciaen Salud Global del BSC, Rachel Lowe.

Unavez concluido el ECCB2022, el proximo martes 22 de septiembre, también en Sitges aunque con
posibilidad de asistir de forma virtual, se celebrara un foro con empresas organizado por ELIXIR. Lajornada
tiene como objetivo reunir a representantes de empresas grandes, medianas y pequefias, asi como
investigadores que trabajan en servicios paralagestion y el intercambio de datosy a personas involucradas
en iniciativas nacionales de atencion médica.

Entre los temas atratar en el foro, destacan los recientes logros cientificos en genética estructural,
multigenéticay diagnostico de enfermedades raras e infecciosas; la gestion de estandares y ética en nuevas
tecnologias; y los retos paraimpulsar la Innovacion Abierta en el sector salud.

Este afio esperamos ver avances significativos en dos temas fundamentales: la interoperabilidad de datosy
sistemas que haran més facil compartir y analizar datos biomédicosy el enorme impacto de la Inteligencia
Artificial, el aprendizaje automético y los modelos del lenguaje en esta érea, desde € disefio de proteinas, al
andlisis de datos gendmicos o la prediccion de las causas de enfermedades. También hemos querido
contribuir aacercar el campo de la biologia computacional alos problemas relacionados con el cambio
climéticoy lasalud y la biodiversidad del planeta que tanto nos preocupan atodos’, indica Alfonso Vaencia

e Web oficial del evento: https://ecch2022.org/
e Programa completo: https.//eccb2022.org/final-programme/
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