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La anticipación de las trayectorias evolutivas, combinada con la identificación de sitios 
conservados, ayudará en el desarrollo de vacunas con una amplia cobertura de 
protección y de agentes antivirales pangenotípicos.

Visualización en baja dimensión de datos de entrada de alta dimensión

Relaciones entre diferentes haplotipos
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Trabajo en desarrollo:
• Estudio del espectro de mutantes de SARS-CoV-2 (mutaciones, deleciones, diversidad de espectros)
• Ensayos de sinergias entre diferentes agentes antivirales
• Seguimiento genómico para la identificación de regiones de interés (trayectorias evolutivas, regiones poco variables)
• Mapas SOM de datos NGS de hisopos de pacientes y cultivos celulares 
• Estudios estructurales de variantes de interés detectadas (síntesis de RNA in vitro con polimerasas mutantes)
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