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2011 Software MyOrfeome Sourceforge.net http://myorfeome.sourceforge.net Sourceforge PA,AC 

Importancia: Código computacional que sirve para comparar homología de secuencias múltiples y determinar el grado de similitud entre las 
secuencias proteínicas. Da un resultado que permite la comparación en formato table como se observa en la tabla a continuación. Ha sido 
utilizado por otros grupos. 

 

Uso de la aplicación por otros investigadores: 

Lanave, G., Dowgier, G., Decaro, N., Albanese, F., Brogi, E., Parisi, A....Elia, G. (2018). Novel 
Orthopoxvirus and Lethal Disease in Cat, Italy. Emerging Infectious Diseases, 24(9), 1665-1673. 
https://dx.doi.org/10.3201/eid2409.171283, URL: https://wwwnc.cdc.gov/eid/article/24/9/17-
1283_article 

 

Uso en publicaciones propias: 

Baoming Liu, Debasis Panda, Jorge D. Mendez-Rios, Sundar Ganesan, Linda S. Wyatt, Bernard 
Moss, Journal of Virology Mar 2018, 92 (7) e02152-17; DOI: 10.1128/JVI.02152-17  
 
Mendez-Rios JD, Martens CA, Bruno DP, Porcella SF, Zheng ZM, et al. (2012) Genome Sequence of 
Erythromelalgia-Related Poxvirus Identifies it as an Ectromelia Virus Strain. PLOS ONE 7(4): e34604. 
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0034604 
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