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1. INTRODUCCION (OBJETIVOS

La peste porcina clasica (PPC) es una enfermedad virica altamente contagiosa, asociada a elevada morbilidad y mortalidad en cerdos domeésticos vy silvestres. Su agente etioldgico, el virus
de la peste porcina clasica (VPPC), es un pestivirus envuelto (Flaviviridae). Dadas las severas perdidas economicas en la porcicultura, se han desarrollado vacunas basadas en la
glicoproteina estructural E2. Recientemente, se ensayd una vacuna de subunidades recombinantes que fusiona E2 con la molécula CD154 porcina (E2-CD154) como inmunomodulador.
Objetivos. Identificar y caracterizar la estructura primaria de E2-CD154, incluyendo el mapeo de puentes disulfuro, la determinacion de sitios de N- y O-glicosilacion, y otras

modificaciones postraduccionales (PTM).

2. METODOLOGIA 3. RESULTADOS Y DISCUSION
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