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El virus de mixoma

Cuerpo lateral

Envueltas
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Genoma lineal de DNA de cadena doble (AF170726)
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Zachertowska et al., 2006. J. Virol. Meth. 132: 1-12



La mixomatosis

una enfermedad compartida
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Primeros estudios
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Myxoma virus jumps species to the Iberian hare
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119 mutaciones - 69 cambios de aa [41 sinGnimos / 23 no sinbnimos]
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12 ORF (proteinas) potencialmente truncados

L 89 nt potencialmente afadidos en el extremo del genoma




Modelo de evolucion de hMY XV
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Modelo de salto de especie
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La mixomatosis de las liebres es un fendmeno natural
Es consecuencia del proceso evolutivo del virus mixoma



Futuras investigaciones

Estudiar la estabilidad gendmica de ha-MYXV

Desarrollar nuevos métodos de diagnostico
especificos para la mixomatosis de la liebre

Apoyar a los laboratorios de diagnostico

para mejorar el control ©

Descifrar la funcidon de
en el salto de especie.

proporcionando informacion genética y metodos

e este enfermedad

0S genes involucrados
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