
1. Se identificaron 40 clados distintos del SARS-CoV-2 a nivel global, lo cual refleja 

su diversidad genética y evolución. Este análisis filogenético facilita el monitoreo 

de variantes y contribuye a estrategias de control de la pandemia.

2. Se logró rastrear la propagación del SARS-CoV-2 desde su origen en Wuhan, 

China, a través de los continentes, estableciendo relaciones filogenéticas precisas 

que revelan cómo el virus se ha diversificado y adaptado en distintas regiones. 

Este análisis proporciona información clave para entender los patrones de 

transmisión y apoyar medidas de control global.
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1. Identificar filogenéticamente los

grupos cladogenéticos en que se

localizan las secuencias

genómicas del SARS-COV-2 de

forma global.

2. Rastrear la propagación del virus a

través de los continentes y

establecer relaciones filogenéticas

más precisas.

Específicos

Analizar de manera comparativa

secuencias genómicas disponibles

públicamente del SARS CoV-2 de los

cinco continentes para predecir la

propagación del virus mediante el

estudio de una relación filogenética

resuelta en el tiempo.

General

OBJETIVOS
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- Procesamiento de datosEl coronavirus 2 del síndrome

respiratorio agudo severo (SARS-

CoV-2), ha representado uno de los

mayores desafíos de salud pública a

nivel mundial en las últimas

décadas, con un número de

personas fallecidas en todos los

continentes: América (2.758.090),

Europa (1.997.305), Asia

(1.305.453), África (254.467) y

Oceanía (13.373), esto reportado

hasta el 12 de junio del 2022 [1].

Fig 1. Cladograma mundial para 

SARS-CoV-2 
Fig 3. Cladograma de Colombia para SARS-

CoV-2 

Fig 2. Clados específicos 

Fig 4. Dispersión endémica SARS-CoV-2 

en Colombia

Fig 5. Heat map mundial entre mayo y octubre del presente año

Fig 6. Heat map Colombia entre mayo y octubre del presente año
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Hasta la fecha se ha secuenciado un

gran número de genomas completos

de diversas cepas de SARS-CoV-2

aisladas durante la pandemia

mundial. Al comparar las secuencias

genómicas de diferentes aislados

virales, se reconstruye la historia

evolutiva del virus, y se identifican las

mutaciones clave que han surgido a

lo largo del tiempo y rastrean las

rutas de transmisión [2, 3].
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