Genomica comparativa In-silico del SARS-CoV-2: revisitando
nuevas pistas sobre su origen y propagacion en el mundo
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Analizar de manera comparativa
secuencias genomicas disponibles 1. Se identificaron 40 clados distintos del SARS-CoV-2 a nivel global, lo cual refleja
publicamente del SARS CoV-2 de los su diversidad genética y evolucion. Este andlisis filogenético facilita el monitoreo
cinco continentes para predecir la de variantes y contribuye a estrategias de control de la pandemia.
propagacion del virus mediante el 2. Se logro rastrear la propagacion del SARS-CoV-2 desde su origen en Wuhan,
estudio de una relacion filogenética China, a traves de los continentes, estableciendo relaciones filogenéticas precisas
resuelta en el tiempo. gue revelan como el virus se ha diversificado y adaptado en distintas regiones.
. Este analisis proporciona informacion clave para entender los patrones de
Especificos transmision y apoyar medidas de control global.
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