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El equipo de investigación 



La mixomatosis en España 



El virus de mixoma 

El genoma de 161,8 kb contiene  171 genes/ORFs  

Genoma lineal de  DNA de cadena doble 

Envueltas 
Cuerpo lateral 

Nucleosoma 

(AF170726) 

Virion core Membr. kDa. 

Zachertowska et al., 2006. J. Virol. Meth. 132: 1-12 

ITR-R ITR-L 



Hasta 2018 - 
esporadico 
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Domésticos 

Trasmisión  
de la enfermedad 

Silvestres 

Trasmisión  
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Vectores pasivos 

Hospedadores relacionados 

Similitud inmunológica 

Mutación/selección 

La mixomatosis  
una enfermedad compartida 

Salto de especie 
L 

Liebre Conejo 



Primeros estudios 
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Secuenciación masiva 

Extraer ADN 

Análisis y 

cuantificación 
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MYXV 

ION torrent 318 chip 

Ensamblaje 
Asistido por molde 

Ensamblaje 
de novo 

TIR-R TIR-L 

119 mutaciones - 69 cambios de aa [41 sinónimos / 23 no sinónimos]  

29 inserciones/deleciones: 12 en regiones intergénicas 

12 ORF (proteínas) potencialmente truncados 

89 nt potencialmente añadidos en el extremo del genoma 

Inserción de 2,8kb – que contiene 4 genes duplicados y evolucionados 

99% 

homología 



Modelo de evolución de hMYXV 

1 6 
MYXV 

3. Selección / contracción 

ITR-L 

M009L 

ITR-R 

ha-MYXV 

1* 
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Ins-H1 

1. Duplicación de genes 
6 1 

2. Mutación/selección 

6* 1* 



Duplicación / redundancia 

C 

Mutación / selección 

“Spill over” L 

MYXV 

Salto de especie 
ha-MYXV 

Modelo de salto de especie 

? 

La mixomatosis de las liebres es un fenómeno natural 

 Es consecuencia del proceso evolutivo del virus mixoma 



Futuras investigaciones 

• Estudiar la estabilidad genómica de ha-MYXV 

• Desarrollar nuevos métodos de diagnóstico 

específicos para la mixomatosis de la liebre 

• Apoyar a los laboratorios de diagnóstico 

proporcionando información genética y métodos 

para mejorar el control de este enfermedad 

• Descifrar la función de los genes involucrados 

en el salto de especie.  
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