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Desde su aparición a finales de los años 80, la enfermedad hemorrágica del conejo 
(RHD) se estableció como uno de los factores más influyentes en la dinámica poblacional 
del conejo silvestre Oryctolagus cuniculus, sobre todo en la península Ibérica, donde es una 
especie clave para el mantenimiento de los ecosistemas (Delibes-Mateos et al., 2008). En 
2010, fue aislada una nueva variante del virus en Francia (Le-Gall Reculé et al., 2011), que 
llegó a nuestro país al año siguiente. Esta nueva variante es en realidad un virus diferente 
(RHDV2/b), que al contrario que el virus clásico, es capaz de afectar a los gazapos en eda-
des tempranas e incluso a individuos previamente inmunizados frente a la enfermedad 
clásica (Dalton et al., 2012; Le Gall Reculé et al., 2013).

La realización de dos estudios epidemiológicos con poblaciones de conejo silvestre en 
semilibertad entre los periodos 2008-2011 y 2013-2016 ha permitido obtener datos antes, 
durante y después de la irrupción de la nueva variante. 

Los resultados sugieren cómo la productividad (nº juveniles/hembra reproductora) podría 
haber disminuído hasta un 50% desde la irrupción de la nueva variante, así como cambios en 
la estructura poblacional de las poblaciones, alterándose las proporciones de las diferentes 
clases de edad, viéndose una marcada disminución del reclutamiento de gazapos. Además, 
parece haber una distribución de los casos de mortalidad a lo largo de un periodo más amplio 
del año, mientras que con el virus clásico solía centrarse en el periodo reproductor. 

En conclusión, es posible que la nueva variante tenga un impacto mayor o adicional al 
que existía con la variante clásica y debido a los posibles cambios en la epidemiología de la 
enfermedad se recomienda continuar y realizar nuevos estudios sobre la misma.

Estos resultados derivan del desarrollo de los proyectos de I+D “INMUNE 8011” e “IN-
MUNIZADOS 1316” realizados en el marco de un convenio de colaboración entre el CITA y 
TRAGSATEC, así como del proyecto de investigación E-RTA2014-00009-00-00 del INIA.
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