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1.Trajetória pessoal
2.A MBZUAI e a nova escola de saúde pública digital
3. Introdução a single cell omics  
4.Exemplos de novos estudos sendo realizados
5.Machine Learning e análise de dados
6.O panorama atual em IA e single cell
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Emirados Árabes Unidos
Um país nascido em 1971



Construir uma
reputação como
um líder em IA.

Elevar os ativos
competitivos dos
Emirados Árabes

Unidos em setores
prioritários através da
implementação de IA.

Cultivar um
ecossistema

vibrante para
a IA

Adotar a IA em
todos os serviços

públicos para
transformar vidas.

Atrair e desenvolver
talentos para

oportunidades futuras
impulsionadas pela IA.

Trazer uma capacidade
de pesquisa de classe

mundial para colaborar
com setores-alvo.

Proporcionar os dados e
a infraestrutura de

suporte fundamentais
para se transformar em
um banco de testes para

IA.

Assegurar uma
liderança robusta
e uma regulação

eficiente.

Liderança em IA

Atividade de Inteligência Artificial

Fundação Inteligência Artificial
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8A inteligência artificial ocupa
um lugar de destaque nas
prioridades nacionais dos
Emirados Árabes Unidos.

Visão em IA dos Emirados Árabes Unidos
Transformarem-se em uma das nações pioneiras em IA até 2031.

Estratégia de Inteligência
Artificial dos Emirados

Árabes Unidos até 2031



A missão da MBZUAI

Transformar-se numa instituição global de referência
que revolucione a educação, promova a inovação em
pesquisa e molde o panorama tecnológico mundial.
Uma “Stanford” do Oriente Médio

Paraíso para pesquisa
transformadora

Lar para os mais
brilhantes cientistas e

engenheiros
computacionais

Centro regional para o
ecossistema de 

start-ups e inovação
tecnológica 



MBZUAIMBZUAI

Abu DhabiAbu Dhabi
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Processamento de LinguagemProcessamento de Linguagem  
Machine LearningMachine Learning
Visão ComputacionalVisão Computacional
Ciências da ComputaçãoCiências da Computação
RobóticaRobótica
Estatística e Análise de DadosEstatística e Análise de Dados

8484  
professoresprofessores

365365  
alunos dealunos de   

pós-graduação*pós-graduação*
200200  

pesquisadorespesquisadores

Biologia ComputacionalBiologia Computacional
Interação Homem-MáquinaInteração Homem-Máquina

Programas deProgramas de
Mestrado e doutoradoMestrado e doutorado

MBZUAI em númerosMBZUAI em números

Abrindo em 2026:Abrindo em 2026:

Programa de GraduaçãoPrograma de Graduação

Bacharelado emBacharelado em  
Inteligência ArtificialInteligência Artificial  

*Todos os estudantes do MBZUAI têm
bolsas integrais e alojamento no
campus.

Uma nova universidade criada em 2019 focada em inteligência artificial

10º lugar no CSRankings a nível global10º lugar no CSRankings a nível global
em IA, CV, ML, PNL e Robótica.em IA, CV, ML, PNL e Robótica.

1º na região do Oriente Médio e África1º na região do Oriente Médio e África



IMPACTO NO ECOSSISTEMA

STARTUPS DE IA
10 
Startups fundadas por docentes e estudantes

P&D NA INDÚSTRIA:
Jais, Jais Climate
K2, Nanda

CONSCIENTIZAÇÃO E CAPACITAÇÃO EM IA NA
COMUNIDADE: 
1000+
Capacitados em IA

 

EXCELÊNCIA ACADÊMICA 

RANKING:
10º 
Nos Rankings Globais CSR em IA,Visão
Computacional, Aprendizagem de Máquina,
Processamento de Linguagem Natural e
Robótica. 

80º-85º
Ranking geral da CS. A única universidade no
MENA (excluindo 2 de Israel) entre as 100
melhores

ARTIGOS: 
1200+
Publicados em conferências de topo até o
momento

DESENVOLVIMENTO DE TALENTOS

GRADUADOS:
213 
Graduados até o nomento

EMPREGO:
+80%
Mantidos no mercado de trabalho nos EAU

TALENTO EMIRATI: 
20%
Naturais dos EAU no corpo discente

 

Conquistas da MBZUAI 



Planos de crescimento para a MBZUAI
DEPARTAMENTOS DE IA CORPO DOCENTE PÓS-DOUTORADOS 

ALUNOS DE DOUTORADO ALUNOS DE MESTRADO ALUNOS DE GRADUAÇÃO 



Novas direções 

IA Generativa e
Modelos de
Fundacionais 

Criar sistemas
versáteis para
enfrentar desafios
complexos e
multidomínios

Al para
Medicina
Personalizada

Al pela
Sustentabilidade

Acelerar o controle de
doenças e o design de
medicamentos por meio de
predição biológica,
programação e simulação
em múltiplas escalas

Modelar padrões
climáticos e
energéticos para
otimizar recursos e
conservação



MBZUAI School of Digital Public Health

Departamentos Áreas de Foco 
Biologia Computacional e de Sistemas
Informática médica e de saúde
Medicina personalizada
Modelos básicos de IA
Análise de dados multiômica e
integrativa
Análise de nível populacional e EHR
Epidemiologia
Pandemias
Imagens biomédicas

Biologia Computacional
Medicina Personalizada
Epidemiologia e Doenças
infecciosas 

Vagas em Aberto:

A Escola de Saúde Pública Digital da MBZUAI



Principais Projetos da School of Digital Public Health

The Human Phenotype Project 
O Projeto Fenótipo Humano 
13.000 pessoas com perfis detalhados

Análise de dados do 
Programa de Genoma Emirati 
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Registro dietético

Ingestão de medicamentos

Atividade Física

Relógio inteligente

Laboratório do Sono

CGM

Composição Corporal

Densidade Óssea

Varreduras de retina

Ultrassonografia hepática

Ultrassonografia Carótida

História Médica

Saúde mental

Estilo de vida e sociais

Diagnóstico 

Genética

Microbioma Vaginal

Microbioma intestinal

Metabolômica

Proteômica

Sequenciamento de RNA

Ensaio de Imunologia

Antropometria

Perfis sanguíneos

Força de preensão manual

Avaliação Vascular

ECG

Gravação de voz

Marcha

O Programa Genoma dos Emirados foi
lançado em Abu Dhabi em 2019 antes

de ser expandido para todos os
Emirados

Até o momento, foram coletadas
amostras de sangue e amostras de
DNA de cerca de 815.000 emiratis

Os Emirados Árabes Unidos pretendem
coletar dados genéticos de 1 milhão de
emiratis para promover tratamentos

para doenças raras e crônicas

Os emiratis podem fornecer amostras
em dezenas de centros de coleta

aprovados em hospitais e clínicas em
todos os sete emirados

Medicina personalizada está um passo mais
perto com 800.000 pessoas contribuindo para
o Emirati Genome Project



Apoio aos alunos
Acomodação;
Passagem aérea anual de
retorno ao país de origem;
Seguro de saúde e visto;
Custos para participação em
conferências. 

Bolsas Integrais
 
Mestrado: AED 8,000/mês 
(USD 2,178)

Doutorado: AED 10,000/mês 
(USD 2,723)

Graduação: Caso a caso.

Mais...

Programas deProgramas de
EstudantesEstudantes
visitantesvisitantes

GraduaçãoGraduação  
4 semanas no verão4 semanas no verão

Pós-GraduaçãoPós-Graduação  
3 meses, ano todo3 meses, ano todo



DEMOGRAFIA
(estudantes totais)

Composição de estudantes
em Agosto de 2024

9
América
do Norte 

9
América do

Sul 

8
África

Subsaariana

Europa

7%

24

Ásia

54%

196
Oriente Médio

e Norte da
África

33%

119

49
Nacionalidades

365
Estudantes no total

4.2:1
Relação aluno-professor

~30%
Estudantes Mulheres 

Estudantes: Uma Universidade Global

2%

2%
2%



mbzuai.ac.ae/studymbzuai.ac.ae/study

Inscreva-se até 31
de maio!

Programas de
pós-graduação 



O Bacharelado em Ciências em IA foi criado para o futuro.

Nosso currículo alinhado à indústria garante que os graduados estejam
preparados para o mercado de trabalho, motivados pela inovação e focados no
impacto.

1) Fundamentos básicos de IA (todos os alunos)

       Aprendizado de máquina e aprendizado profundo

       Processamento de linguagem natural

       Al Ética e Al Responsável

       IA Generativa e Visão Computacional

2) Fluxos de especialização:

       Engenharia: Para quem deseja projetar soluções de IA. Algoritmos
avançados de IA, redes neurais, sistemas inteligentes.

       Negócios: Para quem deseja aproveitar o poder da IA ​​para a transformação
empresarial. Tomada de decisões orientada por IA, IA em finanças,
empreendedorismo com IA.

3) Aprendizagem prática:

       Estágios na indústria com líderes de IA

       Estágios em tempo integral na indústria, no mundo real

       Colaboração em pesquisa com pioneiros globais em IA

Duração: 3 anos + 1 ano de estágio na indústria.

Formato: No campus com aprendizado integrado à indústria.

Inscrições abertas até 31 de maio!

Bacharelado em Ciências naBacharelado em Ciências na
área de Inteligência Artificialárea de Inteligência Artificial



Um sonho
inspirador:

 

a medicina
personalizada



O espectro de modelos

Modelos
analíticos

Grandes modelos
black box 

Pensamento
da física

Pensamento
de ML/AI 



Não vamos conseguir modelar toda a medicina
analiticamente....



DNA RNA
transcrição tradução 

transcrição reversa

RNA polimerase Ribossomo

polimerase reversa

O dogma central da Biologia Molecular

Proteína Nova proteina 

Subunidade
grande do
ribossomo

Subunidade
pequena do
ribossomo

RNA de
transferência 

DNA 

RNA 

Nucleotídeo RNA polimerase

muito fácil de
medir, mas é
o mesmo em
toda célula

fácil de medir,
diferente em
cada célula

difícil de medir,
diferente em
cada célula, e
funcionalmente
informativo



Tecido heterogêneo

RNA-seq (bulk)

single cell RNA-seq

=

=

=

=

Vetor de médias 

Matriz de contagem 
de genes

Cé
lul
as

Genes

genes

Am
os
tra

RNA-seq: single cell vs bulk



Valentine Svensson, Roser Vento-
Tormo & Sarah Teichmann. Exponential
scaling of single-cell RNA-seq in the
past decade. Nature Protocols 2018. 
DOI: 10.1038/nprot.2017.149

~ 200 papers
~1.6M cells

Crescimento exponencial de scRNA-seq



The single cell studies
database 

https://nxn.se/single-cell-studies

2010 2012 2014 2016 2018 2020 2022 2024
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~2000 artigos 
~160M celulas

Valentine Svensson, Roser Vento-
Tormo & Sarah Teichmann. Exponential
scaling of single-cell RNA-seq in the
past decade. Nature Protocols 2018. 
DOI: 10.1038/nprot.2017.149

Valentine Svensson, 
Eduardo da Veiga Beltrame 
Lior Pachter, 
A curated database reveals trends
in single-cell transcriptomics. 
Database 2020. DOI:
10.1093/database/baaa073

~ 200 papers
~1.6M cells

Crescimento exponencial de scRNA-seq





Frequência  do que se mede      

Riqueza  do
que se mede      

Uma 
vez 

algumas 
vezes 

dia semana minutos milissegundos

#Características  
   (genes, proteinas...)
#Modalidades 
   (RNA, DNA, proteina...)
Amostras
   (Células, eletrodos...) 
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Panorada de monitoramento biomolecular



Frequência  do que se mede      

Riqueza  do
que se mede      

Uma 
vez 

algumas 
vezes 

dia semana minutos milissegundos

#Características  
   (genes, proteinas...)
#Modalidades 
   (RNA, DNA, proteina...)
Amostras
   (Células, eletrodos...) 
 

Características 

Modalidades

Am
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single cell omics
rotineiro

diminuição de custos 

Panorada de monitoramento biomolecular



Estudos longitudinais
Pontos críticos 

Longitudinal
Alta resolução

Populações diversas

Estudos descentralizados com single cell  
Atlas de referência

single cell omics

amostragem em casa

Coleta própria de 100ul
de sangue capilar,
envio pelo correio

+

imyoo.com

Dispositivo TAP II
(yourbiohealth.com)



Exemplos de descobertas em single cell 
Assinaturas de genes

específicas da pessoa e do
tipo de célula

Assinaturas de abundância
de tipos de células

específicas de doenças

mesma pessoa
mostra uma linha de

base abaixo da média

Single cell profiling of capillary blood enables out of clinic human immunity studies
Tatyana Dobreva, David Brown, Jong Hwee Park & Matt Thomson

Scientific Reports volume 10, Article number: 20540 (2020)
DOI: 10.1038/s41598-020-77073-3

Tipos de células raras e
agrupamento anormal

Abundância de células T de
memória CD8+ por doença

%
 d

e 
cé

lu
la

s



Meses
seguintes

N = 1: rumo à medicina personalizada
A medicina personalizada exige abordagens centradas no paciente

Investigando a encefalomielite málgica/síndrome
da fadiga crônica (EM/SFC)

Sequenciamento longitudinal de RNA de single cell de PBMCs de
um paciente com EM/SFC antes, durante e depois do tratamento

com antibióticos

Exemplo: O CCL4 surgiu como uma regulação negativa nos monócitos durante a remissão da
EM/SFC 

e continua a diminuir sua expressão durante meses após a intervenção.
Essa descoberta foi apoiada por um trabalho publicado recentemente usando RNA-seq em massa

Linha de
base Evento de

remissão

https://www.imyoo.health/post/n-of-1-studies-are-scaling-and-they-re-making-discoveries-in-the-toughest-diseases
Single-cell transcriptomics of the immune system in ME/CFS at baseline
and following symptom provocation.
Vu et al. Cell Reports Medicine 2024. DOI: 10.1016/j.xcrm.2023.101373

CCL4



Estudo descentralizado em andamento sobre IBD

 Dispositivo TAP II

Kit de transporte a frio ImYoo

Distribuição geográfica de 216 amostras enviadas pelo correio por 74 participantes

Distribuição temporal das amostras enviadas pelo correio, por participante

Dias desde a primeira amostra

Pa
rt

ic
ip

an
te

s

A distribuição racial dos
participantes corresponde aos

dados do censo dos EUA

Amostra de crise
Amostra de remissão



Novas direções de pesquisa
Ferramentas e métodos para análise de dados

longitudinais de single cell omics
Amostragem diária



Explosão de ferramentas computacionais
1825

ferramentas
em 8 anos...

Mais de 30
categorias

https://scrna-tools.org

https://www.scrna-tools.org/


Processamento de dados de single
cell RNA sequencing



Machine learning
(aprendizagem de máquina)

nos fornece métodos
escaláveis para lidar com

single cell omics



Same UMI →  2 reads, 1 molecule contagem

Pré-processamento de dados de scRNAseq

Different UMI →  2 reads, 2 molecules

alinhamento

Matriz de
expressão gênica

Arquivos FASTQ
com milhões de

reads

Alinhar as reads válidas
ao transcriptoma de

referência

Contar o número de
cópias de cada gene em
cada célula para gerar a

matriz de expressão
gênica.

Arquivos FASTQ 

Figura adaptada de: EZ Macosko et al., Cell, 2015. DOI: 10.1016/j.cell.2015.05.002

Alinhamento e contagem



Tarefas de processamento de dados de scRNAseq



Agrupamento e
identificação do tipo

de célula

Figuras adaptadas de: Xu et al., biorXiv, 2019. DOI: /10.1101/532895; Single Cell Best Practices, Capítulo 19 (sc-best-practices.org)

Visualização de grupos de células

Tarefas de processamento de dados de scRNAseq



Agrupamento e
identificação do tipo

de célula

Figuras adaptadas de: Xu et al., biorXiv, 2019. DOI: /10.1101/532895; Single Cell Best Practices, Capítulo 19 (sc-best-practices.org)

Visualização de grupos de células

Tarefas de processamento de dados de scRNAseq

Expressão genética

Saudável 
Doente 

Expressão gênica
diferencial 



Agrupamento e
identificação do tipo

de célula

Figuras adaptadas de: Xu et al., biorXiv, 2019. DOI: /10.1101/532895; Single Cell Best Practices, Capítulo 19 (sc-best-practices.org)

Visualização de grupos de células

Tarefas de processamento de dados de scRNAseq
Expressão gênica

diferencial 

Expressão genética

Saudável 
Doente 

Integração de datasets

Dataset Tipos de
células 

Sem
integração

Integração
excessiva

Integração
adequada



clustering,
visualização...

Dados originais 

C
él

u
la

s 

Genes

Células geradas

Genes

Codificador
Representa cada célula
em um espaço latente 

Espaço latente 

Decodificador
Gera “células falsas” a
partir da incorporação

de parâmetros 

Modelos generativos de single cell



Emergiram como uma abordagem escalável para
o processamento de dados em single cell omics 

Célula

Gene

Tamanho da
biblioteca 

Contagem
de genes 

Observação das contagens
de células N e de genes G 

Dropout?

Identificador do lote 

espaço latente

Variational Autoencoders



Modelagem generativa de single cell omics

scVI: Um VAE para single cell Modelo gráfico do scVI 

Entrada: UMI contados para
1000 genes 

Saída: dados simulados 

Dados

Modelo de interferência 

Representação aprendida 

Parametrização
decodificada 

Parâmetros generativos

Dados gerados 



scVI 

Modelos gráficos de VAEs para single cell
RNA

totalVI
RNA + Proteína

(CITE-seq)

MrVI
RNA



RNA-seq
scVI
scANVI
LDVAE
CellAssign
AutoZI
Solo
scAR
contrativeVI

DOI: 10.1038/s41587-021-01206-w

Análise em Python com scvi-tools
https://scvi-tools.org

Adam Gayoso
UC Berkeley, 

now Google Deepmind

Romain Lopez
UC Berkeley,

now Stanford/Genentech

Multiple
LDA
MultiVI
scArches

Spatial
gimVI
Sterescope
DestVI

CITE-seq
totalVI

ATAC-seq
PeakVI
scBasset
PoissonVI

Dados de Single cell omics Visualização modelos modais

Modelos probabilísticos para  single-cell omics 

Redução da dimensionalidade Compreensão diferencial Anotação automatizada 
Probabilidade de atribuição 

Transferir aprendizagem 

Treinar

Atualizar

Expressão 
Deconvolução Remoção de variação indesejada 

(integração de conjunto de dados)
Fatores incômodos

observados 

Experiência de usuário consistente



Desenvolvimento comunitário
scverse scvi-hub

Scvi-hub: an actionable repository for model-driven
single cell analysis

Can Ergen, Valeh Valiollah Pour Amiri, Martin Kim,
Aaron Streets, Adam Gayoso, Nir Yosef

bioRxiv 2024 doi: 10.1101/2024.03.01.582887

The scverse project provides a computational ecosystem for single-cell omics data analysis
Isaac Virshup, Danila Bredikhin, Lukas Heumos, Giovanni Palla, Gregor Sturm, Adam Gayoso, Ilia
Kats, Mikaela Koutrouli, Scverse Community, Bonnie Berger, Dana Pe’er, Aviv Regev, Sarah A.
Teichmann, Francesca Finotello, F. Alexander Wolf, Nir Yosef, Oliver Stegle & Fabian J. Theis 
Nature Biotechnology 2023. doi: 10.1038/s41587-023-01733-8

https://openproblems.bio/

Open Problems



O futuro próximo: 
Estratificação de pacientes em alta resolução,

melhores diagnósticos moleculares
Modelos para dados multimodais

Diagnóstico molecular de alta
resolução

Identificação de intervenções que
funcionam

Estratificação de pacientes 
Correspondência de tratamento
Tratamento personalizado



 Integração de modelos de base biológica em
uma “célula virtual de IA”

How to Build the Virtual Cell with Artificial Intelligence: Priorities and Opportunities
Charlotte Bunne, Yusuf Roohani, Yanay Rosen et al. arXiv:2409.11654v2 DOI: 10.48550/arXiv.2409.11654

Escala molecular Escala celular Escala Multicelular 

Representação
universal
Molecular

Representação
universal Celular

Representação
universal
Multicelular

Modelagem de interações
espaciais e comunicação célula-
célula.

por exemplo, leituras fenotípicas
de imagens e omics



AIDO: AI-Digital
Organism

https://genbio.ai

Projeto de medicamentoDescoberta do alvoDiagnóstico clínicoPersonalização e reaproveitamento
do tratamento  

Segurança Pública,
Vácina, etc



AIDO: AI-Digital Organism - https://genbio.ai

Modalidades
lançadas

pelo gen.ai

Um conjunto amplo e representativo de tarefas de previsão e geração de benchmark em todas as escalas

Inferência        Gerar    Afinar   Projeto   Explicar



T H E
H U M A N
P H E N O T Y
P E
P R O J E C T

Genética

Microbioma vaginal

Microbioma intestinal

Metabolômica

Proteômica

Sequenciamento de RNA

Ensaio de imunologia

Relógio inteligente

Laboratório do sono

CGM

Biobanco de PBMC

Biobanco de soro

Biobanco de Plasma

Registro de dieta

Ingestão de medicamentos

Atividade física

Antropometria

Perfis sanguíneos

Força de preensão manual

Avaliação vascular

ECG

Registro de voz

Histórico médico

Saúde mental

Estilo de vida e social

Ocupacional

Diagnóstico

MedicamentosQ
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Composição corporal

Densidade óssea

Exames de retina

Ultrassom do fígado

Ultrassom da carótida

THE HUMAN
PHENOTYPE
PROJECT

O Projeto Fenótipo Humano 
(Human Phenotype Project)

12.000 pessoas com perfil 
Em Israel
Perfil longitudinal a cada 2 anos
17 sistemas corporais diferentes
40 doenças (7.700 pacientes no total)
30 condições médicas

Agora expandindo para

100.000 pessoas
4 países adicionais
Mais doenças
Mais medidas (ômicas de célula única!)
Coortes nos Emirados Árabes Unidos e no
Japão
Iniciativa importante na MBZUAI

https://pheno.ai

https://pheno.ai/


Desenvolvido com os
dados do HPP:

Dietas
personalizadas com
um modelo de base

para CGM
From Glucose Patterns to Health
Outcomes: A Generalizable Foundation
Model for Continuous Glucose Monitor
Data Analysis
Lutsker et al. (2024)
arXiv:2408.11876 



Modelos grandes e pequenos em IA para
biologia

Com dados suficientes*, os modelos grandes tendem a vencer 
        (ensaio "The Bitter Lesson", de Rich Sutton)

Na maioria dos domínios biológicos, não temos dados* suficientes para criar bons
modelos grandes.

Sem dados suficientes*, geramos muito mais dados ou desenvolvemos modelos
menores baseados em princípios que podem funcionar com os poucos dados que
temos e podem utilizar os dados que podemos gerar sem grandes esforços.

Os modelos pequenos são úteis e adequados para esforços acadêmicos de
pequenos grupos. Os modelos grandes exigem esforços e engenharia em escala
industrial.

* Não sabemos realmente o quanto é “suficiente”



O espectro de modelos

Modelos
analíticos

Grandes modelos
black box 

Pensamento
da física

Pensamento
de ML/AI 

Modelos
biofisicamente
inspirados que
aprendem com

os dados

Modelagem bayesiana generativa
Autoencodificadores variacionais
Modelos gráficos probabilísticos



https://futurehouse.orghttps://futurehouse.org



Obrigado!

Eduardo da Veiga Beltrame 
eduardo.beltrame@mbzuai.ac.ae

Gostaria de fazer um workshop online
sobre análise de dados de single cell

em Python com scvi-tools?

Registre seu interesse no
formulário de feedback e
entraremos em contato!


