ABSTRACT

Elavance de la bioinformatica y la inteligencia artificial (IA) estda impulsando nuevas
formas de analizar la organizaciéon y funcionalidad de los tejidos en el contexto de
la enfermedad, permitiendo superar las limitaciones de los enfoques tradicionales
y avanzar hacia una caracterizacién mas precisay contextualizada de los sistemas
bioldgicos.

En esta ponencia, se explorara la transicion metodoldgica desde los andlisis
moleculares poblacionales (bulk) hacia la vanguardia de la biologia espacial.
Utilizando el microambiente tumoral en inmuno-oncologia como modelo de
estudio, se analizara cdmo el aprendizaje automatico permite vislumbrar la
complejidad del tejido: desde el uso de algoritmos de deconvolucidén para inferir la
composicioén celular a partir de datos agregados, pasando por la resolucion que
aporta la transcriptémica de célula unica (scRNA-seq) en la identificacion de
subpoblaciones y estados celulares, hasta alcanzar la integracion espacial
mediante transcriptémicay protedmica, que incorpora la dimensidn arquitectdnica
del tejido.

Asimismo, se discutiran los retos asociados a la integracién de datos multimodales
y de alta dimensionalidad, asi como las oportunidades que ofrece la |A para abordar
estos desafios mediante modelos predictivos. Este recorrido pone de manifiesto
cémo las herramientas computacionales estan transformando la investigacion
moderna, favoreciendo una aproximacion mas cuantitativa, reproducible y
escalable.

En conjunto, la ponencia destacara el papel de la IA como herramienta clave para
el andlisis e integracion de datos complejos, asi como su contribuciéon al avance de
laingenieria tisular, la histologia digital y la medicina de precisién, abriendo nuevas
vias para la investigacion basicay traslacional.



