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différentes  sous-populations NK préalablement à l'infection  chez la souris.  Les traitements 

ciblant  un seul  récepteur  n·ont  pas affecté  le phénotype  de  résistance suggérant  que  les 

sous-populations exprimant   Ly49A,  Ly49C,  Ly49G2  ou  Ly49C/I  ne jouent  pas de  rôle 

majeur  dans  la  résistance   contre  le  MCMV,  ce  qui  par  conséquent  exclut   les  gènes 

respectifs comme  candidats pour le Cmv1. Toutefois,  les souris ayant subi des traitements 

ciblant   plusieurs   récepteurs,  démontrent  un  phénotype   de  type  intermédiaire. Qu'une 

population   de  cellules   NK  résiduelle   exprimant   un  autre   récepteur   Ly49  ou  qu'une 

molécule  codée  par  un  gène  encore  inconnu  puisse  être  responsable du  phénotype  de 

résistance sont  les deux hypothèses  discutées. 
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