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l ¢Qué entendemos por IA?

Redes neuronales

Disenadas y
entrenadas por
primera vez en 1943 y
1958. Hoy se usan en
tareas como el
reconocimiento y la
clasificacion de

Anos 90

Modelos de lenguaje

Aparecieron en los
anos 90 para tareas
como la traduccion,
el autocompletado y
la clasificacion de
textos.

B ploic
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Grandes modelos de lenguaje Redes

neuronales LLM

Nacieron en 2017 gracias a

la arquitectura transformer.
Escalan a miles de millones
de parametros y estan detras
de herramientas como
ChatGPT. @ OpenAl

S ¥ Gemini

imagenes.
¢ Claude
4 I
La IA no es una sola tecnologia, sino una familia de técnicas con mas de 80 afios de evolucion.
\ )




¢A qué velocidad mejoran estos modelos?

Mejor puntuacion de IA publicada en cada benchmark (%), etiquetada por modelo
100 %

Gemini Ultra 03 GPT-6 Astra.
GPT-4 '/. / Claude Opus 4.5 & P56 50
. -5.6 So
80 /o o1 ‘ /.
0
Chinchilla. @
60 % Claude 3.5 Sonnet @
‘ Claude 3.5 Sonnet
@
40 % GPQA Diamond PN @ GPT-5.5Pro
MMLU GPT-4 SWE bench Verified /
GPT-3 ®rrao
FrontlerMath Tier 4
20 % GPT-5.2 Pro
0 %
2021 2022 2023 2024 2025 2026

Mejor puntuacién publicada en el lanzamiento de cada modelo. MMLU, GPQA Diamond y SWE-bench Verified: informes de lanzamiento de los modelos y articulos de los benchmarks,

Tiempo en escalar

» MMLU 2020
3 anos 44 % — 90 %
m GPQA Diamond 2023
13 meses 39% — 88 %
@ SWE-bench Verified 2024
15 meses 33% —81%
@ FrontierMath Tier 4 v2
S MesSes 40 % — 98 %

2020-2025. FrontierMath Tier 4: conjunto v2 corregido de Epoch Al (43 problemas, junio de 2026), con todos los modelos evaluados sobre la misma version.

Los benchmarks que antes tardaban anos en superarse ahora caen en meses.

B ploic



B ploic

l El proximo benchmark en caer es en ciencia

Los agentes de IA baten un nuevo record
casi cada mes.

Ya completan flujos de investigacion de
principio a fin: analisis, simulaciones y
codigo.

En bioinformatica resuelven el 89,5 % de los
problemas que resolvio un experto, y el 47 %
de los que ningun experto resolvio.

Mejor agente en Terminal-Bench-Science 0.1
Flujos de investigacion completados (%) e Anthropic e OpenAl e Google

80
GPT-6 Astra 68,1 % @
60 ®
Claude Opus 5.5

Claude Fable 5.1

40
Claude Opus 5
®
20 Claude Fable 5@ @
GPT-5.6 Sol
Gemini 3.8 Flash
Claude Opus 4.8 10,5 %
0
Jun Jul Ago Sep Oct

Clasificacion oficial de Terminal-Bench-Science 0.1, 28 sep. 2026: cada modelo en el entorno de agente de su
propio laboratorio, situado en su fecha de lanzamiento publico. BioMysteryBench: clasificacion de Vals Al, 27 sep.
2026 (Claude Sonnet 5.5 y Claude Opus 5.5).

{ De 1 de cada 10 flujos de investigacion en

mayo a 2 de cada 3 en septiembre. La ciencia es lo siguiente.
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l La biociencia también se acelera

Secuenciacion de ADN Modelos de lenguaje gendmicos

Coste de secuenciar un genoma humano ADN que un modelo puede leer de una pasada

100 millones de $ 2001 512 bases DNABERT, 2021
menos de 1.000 S noy 1 millon de bases &2 202
Fuente: NHGRI, DNA Sequencing Costs Fuentes: Ji et al., Bioinformatics 2021; Arc Institute, Evo 2 (2025)

[ Mas datos y mejores modelos. El cuello de botella ahora es el analisis. }




l Ploid trabaja en las dos lineas — Modelos y agentes

12.5 A

10.0 A

7.5 1

5.0 1

UMAP2

2.5 1
0.0 A
—2.51

—5.0 1

Ploid G — Modelo para el descubrimiento gendémico

Un modelo para predecir el efecto de
variantes, la funcionalidad putativa de

genes Yy las interacciones de

Window embeddings (unsupervised)

Region
Intergenic
CDS
Intron
3'UTR
5'UTR
ncRNA
Repeat

UMAP1

alcance entre genes
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A Go tasmart

per stigma exsertion, heat-stress fruit s. @ View

v New messages

Ploid Agent — Bioinformatica y analisis de datos

Una plataforma accesible para que los
investigadores hagan analisis replicables sin
necesidad de programar



. |A accesible

B ploic

Preguntas en lenguaje natural. Cada paso trazado, reproducible y respaldado por los datos brutos.

. Sin codigo ni cluster.

. Pipelines validados,

ejecutados en la nube.

. Datasets
complementarios y
bibliografia localizados y
referenciados por el

agente de IA.

. Listo para que el

cientifico lo valide.
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[¥] deseq2_repert.md aKB
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Figure 2. Voicano plots for developmental transitions showing DEGs (red. up, blue. dewn).
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O Scientific Report ..

Q Search.. E¥ 0 fe
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Read-only

~ Scienlific Paper .

m staces “lea

canmake

bleted Analyses (Priorities 1-4)

IDIe-CTeCK 1eSPONSes.

~ Go wstart

Pricrity  Task Status Key Deliverables

1 Phace A: RNA-Seq Processing i Ccne STAR+Salmon alignment, CC, ccunt matrices

2 B1: DESen? + Intaraction Maael I Dene £ DFC liats, woleann plots, heatmaps

3 B2: WGONA ¥ Dene 5 moailes, nub geres, madu e-trait correlations
4 83: GO tnnchment 2 Ocne Module ennichment + OLG enrichment, dot plots

Remaining Analyses from the Plan

hree analyses are stil pending from the onginal plan:
1. B3 partial — Gene Set Enrichment Analysis (GSEA) (mentioned in B3 but not gerformad)

* Unlike the CO over-representation test (whick uses orly significant DEGs), GSEA uses ranked lists of ail genes 0
detact subtle coordinated pathway shi‘rs. This woule be particularly valuable far The ethephon response, where the
paper ncted breac tut mecest effects on photosynthesis genas.

2. B4 — Transcription Factor Regulatory Network (Fricrity &)

¢ |dentity T=s among DEGs and hub genes (MYB, oHLE, ERF, ARF families)
* Correlate TF express:on with tarcet gene modules
* Build putative regulatory nanwarks - phatosyntnasia sbutdown, anthocyarin hiosyntnesis, ana harmane crosstal

¢ This weuld provide mechanistic (nsight into now cthylene signal ransduct.on propagatcs te ccwnstream processes
3. B5 — Comparative Fruit Ripening Analysis (Frionty 6]
* Compare blueherry DEG patterns with publizhed tomata (climacteric). grare (non-climacteric), ana strawberry aata
= Pgsition blueberry's "atypical climactenc” physiclogy relalive Lo canonical models
¢ s s primanly a Iiterature-driven meta-analysis
4. B6 — Isoform Analysis (Priority 7, deprioritizec)

* Deprioritized because we used the Draper genome rather thar the PacBo transcriptome v New messages

Read-unly. S‘Uf' i from your workspace Lo conl LY 18 Convetealivn

yuur workspace Lo el £ |

Read-unly. Ooun Lhe study lon



. |A segura

Trazable

Cada paso queda
registrado: que se
ejecuto, con qué datos y
con qué parametros.

Fundamentado

Cada resultado enlaza

con tus datos brutos y

con la bibliografia en la
que se basa.

Reproducible

Cualquier persona de tu
equipo puede volver a
ejecutar y comprobar un
analisis.

Seguro

Certificacion 1ISO 27001 e
ISO 42001, cumplimiento
del RGPD y del Al Act, y
datos alojados en la UE.

What are we simulating today, Adolfo?

% Blackberry Pickle Trait Genetics
% Case studles berrles

% GwAS

Ploid Agent — Bioinformatica y analisis de datos
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. Nuestro trabajo con programas de mejora

Lo que hacemos Lo que gana el programa

De menor a mayor complejidad Traduccion a beneficios

1 Control de calidad de los datos — Decisiones sobre datos fiables

2 Llamada de variantes — Mapa de la diversidad del material

3 Heredabilidad de caracteres — Qué caracteres merece la pena seleccionar
4 Seleccion de parentales — Cruces con mas probabilidad de éxito

5 Analisis de expresion génica (RNA-Seq) — Qué genes intervienen en cada caracter

6 Descubrimiento de marcadores — Seleccidn en plantula, antes del fenotipo

7 Seleccion de genes candidatos para edicion — Edicion con menos ensayo y error

[ El resultado: menores tiempos de obtencion y mayor exito de transmision de caracteres. }




l Un equipo que acelera la investigacion

Damien Noel
Ingeniero de software senior

Informatico e ingeniero full-stack

Adolfo Gastalver-Rubio
Cofundador y CEO

Ex-BCG
Informatico e ingeniero eléctrico
Doctorando en ingenieria eléctrica

Victor Garcia Reinoso
Estrategia GTM y desarrollo
de negocio

Bidlogo, biotecndlogo y
administracion de empresas

Lorenzo Modica
Investigador Junior Especialista en marketing Bjoinformatico senior

Ingeniero de software y
bioinformatico

Federico Jurado-Ruiz
Cofundadory CTO

Bidlogo y bioinformatico
Doctor en ciencia y biotecnologia vegetal

Maria Daire

Administraciéon y comercio,
MBA

Felipe Pérez

Bioinformatico
Doctor en ciencia y biotecnologia
vegetal

B ploic

Nuria Cardona
Investigadora Junior

Bioinformatica e investigadora en
1A
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iHablemos!

[ Escanea el codigo o visita ploid.ai/demo. }
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iGracias!

Federico Jurado Ruiz
fede@ploid.ali
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Elretodela
mejora genetica actual

Una carrera contra el tiempo

8—] 50ﬁos Pregunta Aqui es donde

de un cruce a una variedad GPOdemOS cobran importancia

comercia encontrarlas antes? La inteII?enCIG
artificia
genomlccl

/\\

>3\
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De la mejora basada en
la observacion ala -
mejora basada en prediccion

Durante décadas, el breeder ha La cuestion es:

tomado deciones basadndose en: O ope
) e ciq cComo utilizar

EXpe » esos datos para
2. Observacion tomar mejores
3 Conocimiento de decisiones?

- parentales

' 4

LO que estamos
haciendo con IA

1. Seleccionar
parentales

2. Disefiar cruces conun
objetivo especifico

3 Priorizar qué evaluar



Marcadores moleculares
cuando dejamos de esperar al fruto

El problema: Ahorag, con los marcadores Eso significa:
Tradicionalmente moleculares Seleccionar antes de
podemos

para evaluar un detectar que la planta exprese
cardcter habia que : el caracter
esperar determinados

T racter ]
A Veces aRoSs. caracteres a nivel \

de ADN 8 \



Situacion actual

en Berryum
2 No son marcadores genéricos
) Son desarrollados
Marcaaores
desarrollados pG ra rlueStrOS
genotiposy
2 necesidades de
en fase de breeding
validacion

¢Qué conseguimos?
1. Reducir problaciones

2. Acelerar decisiones
3 Aumentar precision



NGT 1: Una nueva herramienta
para la mejora genetica

Las NGT no vienen a sustituir la mejora genética convencional
Pueden complementaria en un futuro

1. GENERAMOS CONOCIMIENTO 1. SELECCIONAMOS
asociado a un cardcter interesante para identificar y seleccionar los materiales
. Un gen con mayor potencial
» Una regidon cromosomica » Cruces convencionales
» Un marcador » Marcadores moleculares

» Herramientas gendmicas
» Inteligencia artificial

CONOCIMIENTO + |IA + MARCADORES MOLECULARES
Menos tiempo. Menos incertidumbre



Elresultadoreal:
Variedades comerciales mora

Aunque estas variedades adn no son el resultado de todo lo anterior

Todo el ario. Justo cuando la necesitas. Duice por naturaleza. Memorable por su sabor.
- 70 DIAS ° Primocane con espinas Primocane con espinas
s despuésdopodar |2 / 14 8,5 10,5° 35x20 yniformidad de drupas 95% 18 / 20 6 11,5° 20x35 puice arométicay crujiente
canTE dios kg por brix mm Color negro oscuroYy brillo fruta primera dlis kg por brix MM Color estable durante todala
— z vida ti planta genercll clase vida util planta temporqdq

£  después de podar



Lo mds importante:

lo que viene detras

Indra y Krola no son el final, son el principio

Nuevas b selecciones avanzadas

Con combinaciones cada vez mas interesantes que aceleran su llegada al mercado

BAB-261

BAB-262

BAB-263

BNO-264

BNO-265

11,28°

borix

13,79
g/fruta

15-18

dias vida Util

12,3°

borix

18-20

dias vida Uutil

15-18

dias vida Util

kg/mi

Conic
perfecta

10
kg/ml

10
kg/mi

Facil
desprendimiento

92%

fruta de primera

10,5
g/fruta

95%

fruta de primera

95%

fruta de primera

Primocane con espinas
Fruta muy expuesta . )
Comportamiento comercial homogéneo

Primocane con espinas
Frutaredonda
Facil acceso ala fruta

Primocane sin espinas
Produccion equilibrada
Nivel de acidez equilibrado

Primocane con espinas

Muzl productiva
Fruta dulce y equilibrada

Primocane sin espinas
Fruta de gran tamario
Excelente vida atil



El resultado de la mejora:
variedades comerciales de frambuesa z
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Suavidad al tacto,
Dulzura al paladar.

“Soft to the touch,
sweet on the palate.

Firmeza que

_llgvg.x més lejos.
Firmness that
goes further.

Firmeza que llega mas lejos Suave al tacto, dulce al paladar
% d 120 dDiAIs K 3| Primocane con espinas : d 120 Ei'?‘s k 2’8| P
2 después de plantar kg por planta % lespués de plantar - kg por planta rimocane con espinas
7 / 10 12° 7- 8 Facilidad de recoleccion 5 / 7 6 -7 Facilidad de recolgocién
§ 100 DiAS 33 dias vida til borix gr/fruit écr:;[e)gﬁ(\;entdnd de § 93 Di AS 22 dias vida util gr/fruit Sabor dulce y bCIjCI acidez

después de kg por planta
plantar

después de plantar kg por planta



El resultado de la mejora: N,
variedades comercidles de frambuesa z

I
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Brilante por naturaleza.
Memorable por su sabor.

“Bright by nature.
Memorable by taste.

Fécll de cosechar.
A Dificil de olvidar.
R Easy to pick.
Hard to forget.

[

Firmeza que llega mas lejos Brillante por naturaleza. Memorable por su sabor
P Primocane con espinas P Primocane con espinas
120dias 7 / 10 2 5,5- 6 D Frutamuy expuesta, fécil 120 dias 7/ 10 2 5 Fruta atractivay homogénea
después de dias vida Gt k? il gr/fruit recoleccion después de diosvidadtl  kgpor  gr/fruit Resistencia a plagary
plantar S Color rojo claroy forma cénica plantar e enfermedades



Diferentes herramientas,

e o o
un MIisSMo proposito
La inteligencia Los marcadores Las NGTs
artificial moleculares "o sustituirdn la
no sustituira ail no sustituirdn ail mejora
breeder Ccamjpo convenciondl

pero la combinacion de todas ellas nos permitira desarrollar
mejores variedades en menos tiempo y responder mas rapido alos
desafios de productores, distribuidores y consumidores
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