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TALLER PRE-CONGRESO

Nombre del Taller: “Bioinformatica viral aplicada a Ciencias del Mar: de GenBank al
arbol filogenético”

Imparte: Dra.Yoanna Eissler Parada
Fecha: viernes 24 de julio de 2026
Hora:9a 12 hrs.

Ndmero minimo de participantes: 10
Ndmero maximo de participantes: 24

Valor: 5 mil

Descripcion del Taller:

Este taller introduce herramientas basicas de bioinformatica viral aplicadas a
problemas de las Ciencias del Mar, usando como modelo el virus de la necrosis
pancreatica infecciosa (IPNV) y secuencias disponibles en GenBank.

La actividad integrara una breve base conceptual sobre secuenciaciéon Sanger,
formatos FASTA, bases de datos biolégicas, curacién de secuencias, alineamiento
multiple y construccién de arboles filogenéticos.

En la seccidn practica, las y los participantes descargaran secuencias de referencia
desde NCBI, organizaran un archivo de trabajo, realizaran un alineamiento en MEGA y
construiran un arbol filogenético preliminar mediante Neighbor-Joining con bootstrap.

El foco estarda en comprender el flujo de analisis, reconocer errores frecuentes,
interpretar agrupamientos filogenéticos y discutir cdmo estas herramientas permiten
estudiar diversidad viral, vigilancia sanitaria, trazabilidad molecular e invasiones
bioldgicas en sistemas acuaticos.

No se requiere experiencia previa avanzada en bioinformatica, aunque se recomienda
manejo basico de computadory lectura de secuencias bioldgicas.
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Objetivos del Taller :

-  Comprender el flujo basico de analisis de secuencias virales, desde la
obtenciodn de datos en GenBank hasta la interpretacion filogenética.

- Aplicar herramientas simples de curacion, alineamiento y analisis filogenético
usando MEGA.

- Interpretar arboles filogenéticos preliminares en el contexto de diversidad viral,
vigilancia y trazabilidad molecular en ambientes acuaticos.

- Reconocer limitaciones metodolégicas y errores frecuentes en el uso de
secuencias parciales para inferencias evolutivas.

PROGRAMA

09:00-09:20 | Introduccion: ¢ por qué hacer bioinformatica viral en Ciencias del Mar?
09:20-09:45 | Secuenciacion Sanger, formatos FASTA/FASTQ, cromatogramasy calidad
de secuencias.

09:45-10:10 | Bases de datos bioldgicas: NCBI/GenBank, busqueda y descarga de
secuencias virales.

10:10-10:25 | Pausa breve.

10:25-11:10 | Actividad practica 1: descarga, organizacién y curacion inicial de
secuencias de IPNV.

11:10-11:45 | Actividad practica 2: alineamiento multiple en MEGA y edicion del
alineamiento.

11:45-12:00 | Construccidn e interpretacién de arbol Neighbor-Joining con bootstrap;
cierre y discusion



