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Nietoperze rezerwuarami | wektorami wirusow
chorobotworczych dla cztowieka i zwierzat

Zdzistaw Glinski', Janusz Ciotek®

z Wydziatu Medycyny Weterynaryjnej w Lublinie' i Wojewddzkiego Inspektoratu Weterynarii z siedzibg w Kro$nie’

Wécieklizna wystepujaca u nietoperzy coraz czesciej
zwraca uwage spoteczenstwa. W Polsce w1998 r.
na 10 przypadkow tej choroby u zwierzat az 8 dotyczy-
o nietoperzy (1) i byto spowodowanych przez europej-
ski wirus wscieklizny nietoperzy typ-1(EBLV-1; 2). Epi-
demiolodzy przy tym coraz czesciej zwracajg uwage na
role nietoperzy w takich groznych chorobach wiruso-
wych ludzi i zwierzat (Nipah i Hendra; 3), chorobach
filovirusowych (Ebola i Marburg), w zespole ciezkiej
ostrej niewydolnosci oddechowej (SARS) i bliskow-
schodnim zespole niewydolnosci oddechowej — MERS
(4). Wskazuja na mozliwos¢ przekroczenia przez wiru-
sy nietoperzy bariery miedzygatunkowej nietoperz -
cztowiek, nietoperz - inne gatunki zwierzat oraz nie-
toperz > zwierzeta - cztowiek (5). Oprocz tych groz-
nych wirusow patogennych dla cztowieka i zwierzat
nietoperze sg rezerwuarem ponad 200 gatunkow wi-
rusow oraz wielu gatunkéw patogennych bakterii (6).

Transmisja patogenow

Nietoperze naleza do 1360 gatunkéw (rzad Chirop-
tera), zasiedlaja caty Swiat z wyjatkiem Arktyki, An-
tarktyki i kilku wysp oceanicznych. W Polsce Zyje
25 gatunkdow tych latajacych ssakéw. Naleza do ro-
dzin podkowcowatych (Rhinolophidae) i mroczko-
watych (Vespertilionidae). Odzywiajac sie owocami
lub roslinami, uczestnicza w zapylaniu wielu gatun-
kéw ro$lin, owadozerne gatunkiniszcza owady, takze
szkodniki upraw. Sg tez gatunki migsozerne, za$ nie-
toperze wampiry (podrodzina Desmodontidae) z Ame-
ryki Srodkowej i Potudniowej odzywiaja sie krwia
ptakéw i ssakéw. Czesto nietoperze zasiedlajg nisze
wsp6lne dla cztowieka i zwierzat domowych, a wza-
jemne kontakty posrednie oraz bezposrednie umozli-
wiaja transmisje patogenéw pomiedzy nietoperzami
oraz nietoperzamiiludZzmi (3, 7). Jednym ze sposobow
transmisji patogenéw jest Srodowisko oraz pokarm
zanieczyszczony $ling, katem lub moczem owoco-
zernych i roslinozernych nietoperzy (4). W transmisji
patogendéw droga kontaktow bezposrednich zasadni-
cza role odgrywaja pogryzienia i zadrapania, a tak-
ze wykorzystanie w niektérych kulturach nietoperzy
jako pozywienia. Cztowiek moze tez zakazi¢ sie zoo-
notycznymi wirusami drogg posrednia przez zaka-
zone przez nietoperze zwierzeta, co ma miejsce np.
we wsciekliznie lub w chorobie Hendra i Nipah pod-
czas kontaktow z zakazonym zywym zwierzeciem lub
podczas sekcji zwtok (8). Diugowiecznos$¢ nietoperzy
wynoszaca niekiedy ponad 30 lat sprzyja utrzymy-
waniu sie zakazen bezobjawowych, za$ dalekie mi-
gracje niektérych gatunkéw na odlegto$¢ nawet po-
nad 1000 km pozwalaja na transmisje patogenéw do
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nowych nisz ekologicznych oraz stwarzaja mozliwosc¢
zakazenia sie egzotycznymi patogenami (9). Wiek-
sz0$¢ zakazen wirusowych u nietoperzy ma charakter
bezobjawowy. W przypadku wirusow RNA, ktore wy-
stepuja najczesSciej u nietoperzy, moze to mie¢ zwia-
zek z ich wiekszym tempem mutacji i zdolno$ciami
reasortyzacyjnymi oraz wieksza zmienno$cia gene-
tyczna i zwigzanymi z nig wiekszymi zdolnosci ada-
ptacji do zmieniajgcych sie warunkéw srodowisko-
wych (8). Utrzymywaniu sie bezobjawowych zakazen
sprzyja tez zimowa hibernacja wystepujgca u niekt6-
rych gatunkéw nietoperzy (6).

Lyssawirusy

Nietoperze sg rezerwuarem i wektorem wiruséow
wscieklizny w wielu regionach swiata (10). Wedtug
danych Swiatowej Organizacji Zdrowia Zwierzat (OIE)
wscieklizna nadal jest jedng z najbardziej $miertel-
nych zoonoz i co roku zabija na catym Swiecie okoto
60 tys. ludzi (11). W ciggu ostatnich 40 lat zaobserwo-
wano ponad 1100 przypadkéw wécieklizny u nietope-
rzy w Europie. Wiekszo$¢ pochodzita z Danii, Niemiec,
Holandii, Francji i Polski.

Nietoperze sg wrazliwe na zakazenie wszystki-
mi znanymi gatunkami Lyssavirus (tab. 1) i choruja na
wscieklizne. Niewielki odsetek nietoperzy, szczegol-
nie nietoperze wampiry, przezywa zakazenie. W Euro-
pie wystepuje u nietoperzy europejskilyssawirus nie-
toperzy typ 1 (EBLV-1) z dwoma podtypami EBLV-1a
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Tabela 1. Gatunki wiruséw wscieklizny (66, uzupetniona)

AKRONIM PATOGENNOSC DLA CZLOWIEKA

Klasyczny wirus wcieklizny RABV +
Lagos bat lyssavirus LBV

Mokola lysssavirus MOKV

Duvenhage lysssavirus DULV +
European bat lyssavirus typ 1 EBLV-1 +
European bat lyssavirus typ 2 EBLV-2 +
Australian bat lyssavirus ABLV +
Aravan lyssavirus ARAV

Khujand lyssavirus KHUV

Irkut lyssavirus IRKV

West Caucasian bat lyssavirus WCBV

Ikoma lyssavirus IKOV

Shimoni bat lyssavirus SHIBV

Bokeloh bat lyssavirus BBLV

Lleida bat lyssavirus LLEBV

Taiwan bat lyssavirus TBLV

Gannoruwa bat lyssavirus GBLV

Kotolahti bat lyssavirus KBLV
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i EBLV-1b, europejski lyssawirus nietoperzy typ 2
(EBLV-2), Bekeloh lyssawirus nietoperzy (BBLV), za-
chodniokaukaski lyssawirus nietoperzy (WCBV) i Lle-
ida lyssawirus nietoperzy (LLBV; 12). Szczepy EBLV
r6znia sie wirulencjg, EBLV-1jest bardziej wirulentny
anizeli EBLV-2, ktory tylko w kilku przypadkach izo-
lowano od cztowieka chorego na wécieklizne (13). ABLV
spowodowat u ludzi 3 $miertelne przypadki wsciek-
lizny, nie stwierdzono wscieklizny u ludzi wywota-
nej przez LLBV. Zachodniokaukaski lyssawirus nie-
toperzy (WCBV) i Lagos lyssawirus nietoperzy (LBV)
wywotujg wécieklizne u myszy. W przypadku WCBV
ging one zaréwno po zakazeniu domézgowym, jak
i po zakazeniu poza o$rodkowym uktadem nerwo-
wym, a w przypadku LBV nawet po zakazeniu pery-
feryjnym (14). EBLV-1 wywotuje wscieklizne ludzi,
owiec, kun i kotow (15). Nietoperze chorujg na wscie-
klizne bez zmian zachowania. Cechuje je apatia, brak
apetytu oraz zaburzenia orientacji i lotu, przy ktorych
dochodzi do urazéw ciata. Wlatujg do miejsc, ktéore
rzadko odwiedzajg, np. mieszkania, pomieszczenia
dla zwierzat, ukrywaja sie w miejscach stabo dostep-
nych lub niedostepnych dla cztowieka i zwierzat. Majg
silnie rozszerzone zrenice. Chore na wécieklizne nie-
toperze, ktére wydzielaja ze §ling wirusy wscieklizny,
szybko padaja. Uwazano, ze nietoperze, ktdre prze-
zyly zakazenie doswiadczalne, nigdy nie wydzielaty
wirusa ze $ling i nie byt on obecny w mézgu po euta-
nazji. Ten poglad podwazyty badania Aguilar-Setien
i wsp. (16), ktorzy stwierdzili obecnosé¢ klasycznego
wirusa wscieklizny (RABV) w §linie nietoperzy wam-
pir6w niewykazujacych objawdw choroby w okresie
2 lat po zakazeniu eksperymentalnym.

Przy tapaniu nietoperzy moze doj$¢ do zadrapan
iugryzien, ktore sg wrotami zakazenia dla cztowie-
ka. Znane sg zakazenia aerozolowe §ling oraz pytowe

suchym katem zanieczyszczonym wirusem wsciek-
lizny oraz zakazenia przez rany spowodowane przez
zakazone nietoperze wampiry (podrodzina Desmo-
dontinae, rodzaje Desmodus, Diphylla i Diaemus), przy
czym wampir zwyczajny (Desmodus rotundus) jest naj-
wazniejszym wektorem i rezerwuarem wirusa wéciek-
lizny, poniewaz pewien odsetek tych nietoperzy prze-
zywa zakazenie (17). W Peru od 3 do 28% nietoperzy
wampir6w jest seropozytywna w stosunku do wirusa
wscieklizny. Najwyzszy odsetek reagentow wystepuje
u osobnikéw mtodych i w $rednim wieku, i nie zalezy
on od wielkoSci kolonii nietoperzy (18). Wampiry wy-
stepuja w Meksyku, Brazylii, Chile, UrugwajuiArgen-
tynie. Szacuje sig, ze okoto 0,5% tych nietoperzy jest
zakazonych (19). Nietoperze wampiry atakuja zazwy-
czaj wiele zwierzat w stadzie, od 6 do 52% (21). W Bra-
zylii i w Peru corocznie kasajg do 23—55% sztuk bydta.
O skali zagrozenia cztowieka $§wiadcza dane méwiace,
ze w tych krajach okoto 15% pokasanych przez wam-
piry ludzi chorowato na wscieklizne (21).

Filowirusy

Filowirusy wywotuja u ludzi goraczki krwotoczne ce-
chujace sie krwawieniem, zajeciem watroby, rozlegla
zakrzepica i szokiem. Smiertelnoéé jest bardzo wyso-
ka, waha sie od 30 do 90%. Objawy choroby i zmiany
anatomopatologiczne s3 efektem pobudzenia synte-
zy i wydzielania cytokin prozapalnych przez zakazo-
ne przez filowirusy monocyty i makrofagi, dziatanie
prokoagulacyjne i uszkodzenie $rédbtonka naczyn
krwiono$nych. W obrebie filowiruséw wyrdznia sie
2 typy: Marburg (MARV) i Ebola (EBOV) z podtypami
Zaire, Sudan, Reston, Bundibugyo i Tai Forest. Typy
te sa antygenowo rozne, za$ podtypy Ebola posiada-
ja wspbdlne epitopy antygenowe. Dotychczas nie usta-
lono jednoznacznie rezerwuaréw filowiruséw. Duze
znaczenie przypisuje sie matpom, §winkom morskim,
a gléwna droga szerzenia sie zakazenia wérdd ludzi
s Sciste kontakty bezposrednie i posrednie chorych
ze zdrowymi.

Zarola nietoperzy jako rezerwuaréw MARV prze-
mawia obecnos¢ genomu MARV u owadozernych nie-
toperzy w Sierra Leone i u nietoperzy w Chinach (22).
Badania epidemiologiczne jednoznacznie wskazuja
na nietoperze rudawce nilowe (Rousettus aegyptiacu)
jako rezerwuary tego wirusa. Nie wyjasniono jednak
przyczyny bezobjawowego zakazenia nietoperzy filo-
wirusami (23). W 1975 r. na gorgczke krwotoczng wy-
wotang przez MARV zachorowali turysci, zwiedzajacy
jaskinie w Zimbabwe i mieszkajacy w hotelach, w kto-
rych byly te nietoperze (24). Badania ekologiczne w la-
tach 2007-2008 nad goraczka krwotoczng wywotang
przez MARV i RAVV w Ugandzie jednoznacznie wy-
kazaty, ze 2—-5% rudawcéw nilowych jest zakazonych
i sezonowemu wzrostowi zakazen mtodych nietoperzy
towarzyszyt wzrost ryzyka zachorowania na chorobe
Marburga (25). U nietoperzy zakazonych dootrzew-
nowo lub podskérnie MARV izolowanym od czlowie-
ka i zaadoptowanym do hodowli komoérek Vero wi-
rus sie replikowat i nastepowata serokonwersja przy
braku zachorowania (26). Zakazenie MARV szerzy sie
w populacji nietoperzy za posrednictwem wydzieliny
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z jamy ustnej przez kontakty bezposrednie lub rany
do 11 dnia po zakazeniu podskdrnym szczepem MARV
o niskiej zjadliwo$ci izolowanym od nietoperzy (27).
Wirus Ebola replikuje sie u nietoperzy: mops an-
golski (Mops condylurus), Chaerephon pumilus i Epomo-
phorus wahlbergi; wystepuje serokonwersja przy braku
objawdw chorobowych (28). Serokonwersje dla EBOV
stwierdzono w Afryce Subsaharyjskiejiw Azjiu17 ga-
tunkow nietoperzy, a RNA EBOV wystepowat w tkan-
kach u nietoperzy owocozernych Epomops franqueti,
Hemiandus monstrosus i Myonycteris torquata zyjacych
w Gabonie i Kongo oraz u Chaerephon plicatus, Cynop-
terus brachyotis, Miniopterus australis i M. schreibersii na
Filipinach (29). Replikacja EBOV w organizmie nieto-
perzy ma jednak charakter ograniczony, wirusowy
RNA wystepuje sporadycznie w tkankach, brak pad-
niec i siewstwa wirusa oraz rzadko wystepujgca sero-
konwersja sugeruja, Ze nietoperze zakazaja si¢ EBOV
przez kontakty z innymi zwierzetami stuzacymi za
rezerwuary filowiruséw, a nie przez kontakt z inny-
mi nietoperzami. U zdrowych nietoperzy kontaktu-
jacych sie z nietoperzami zakazonymi eksperymen-
talnie EBOV wirus nie pojawia sie w tkankach (26).

Henipawirusy

Przypadki zachorowan koni i nastepnie ludzi w Au-
stralii w1994 r. spowodowane wirusem Hendra (30),
zakazenia wirusem Nipah $win i ludzi w Malezji
w 1998 r. oraz podejrzenie istnienia zwigzkéw po-
miedzy nietoperzami oraz chorobami zwierzat ho-
dowlanych i ludzi w Bangladeszu w 2001 r. ukierun-
kowaty badania nad rola nietoperzy owocozernych
z rodzaju Pteropus jako rezerwuarow i wektoréow he-
nipawiruséw oraz wykazaty, ze wirus Hendra (HaV)
i Nipah (NiV) stanowig powazne zagrozenie dla ho-
dowli zwierzat i zdrowia cztowieka (31). HaV i NiV sg
przyczyna ciezkich chordb o bardzo wysokiej §mier-
telnoSci. W przypadku HeV wskaznik $miertelno$ci
wynosi u ludzi 60, a u koni 75% (32). Natomiast he-
nipawirus Cedar (CedV) jest niechorobotworczy dla
cztowieka i tylko u fretek i Swinek morskich wywo-
tuje zakazenie bezobjawowe i indukuje serokonwer-
sje zwiazana z przeciwciatani neutralizujgcymi CedV
(33). Ten brak patogennosci dla ludzi i zwierzat go-
spodarskich wigze sie z brakiem biatka V w wirionie
CedV, ktore umozliwia unikanie kontroli immuno-
logicznej w zakazonym organizmie. Biatko V wyste-
puje u NIV i HeV (34). Rezerwuarem wirusé6w Nipah,
Hendra i Cedar sg zakazone subklinicznie owocozer-
ne nietoperze, gtéwnie z rodzaju Pteropus (P. alecto,
P. poliocephalus i P. scapulatus; 35). Na Malajach prze-
ciwciata neutralizujgce wirus Nipach stwierdza sie
w koloniach 9-17% nietoperzy Pteropus vampyrus
i 21-27% P. hypomelanus (36). NiV wystepuje u P. gi-
ganteus w Bangladeszu i Indiach i P. lylei w Tajlandii
i Kambodzy. Doswiadczalnie zakazono wirusen NiV
nietoperze P. polisephalus (37).

Przeciwciata neutralizujgce wirus Hendra stwier-
dza sie u 47% nietoperzy z rodzaju Pteropus w Austra-
lii. Konie zakazajg si¢ wirusem Hendra per os, zjada-
jac trawe zanieczyszczong moczem, katem lub $ling
nietoperzy. Nietoperze nie choruja i wysiewajg wirus
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przez okoto tydzien po zakazeniu (38). Konie zwykle
choruja wéréd objawéw obrzeku i przekrwienia ptuc,
do ktérych dotaczaja sie objawy neurologiczne (39).
Cztowiek zakaza sie nie bezposrednio od nietoperzy,
ale w nastepstwie kontaktu z wydzielinami i wyda-
linami chorych koni. U ludzi HeV atakuje ptuca, cze-
mu towarzyszy obrzek i wybroczynowos¢, jest przy-
czyna zapalenia opon mézgowych i niszczy neurony
w mozgu. U chorych wystepuje bardzo wysoka go-
raczka, silna duszno$é, sennos¢ i ospatosé, $pigczka
i objawy neurologiczne (40).

Naturalnymi gospodarzami wirusa Nipah (NiV)
sa owadozerne nietoperze z rodziny Pteropodidae:
Pteropus hypomelanus i P. vampyrus w Malezji, P. lylei
w Kambodzy, P. medius w Bangladeszu (41, 42). Cho-
ruja ludzie, $winie, konie, bydto, owce, kozy, fretki,
swinki morskie, chomiki, psy i koty (43, 44). Zwie-
rzeta zakazaja sie przez kontakty z katem, moczem,
$ling, wodami porodowymi zakazonych nietope-
rzy oraz przez kontakty bezposrednie z osobnika-
mi chorymi, droga pokarmowa i przez uktad odde-
chowy (45). Chore zwierzeta wydalaja ogromne ilosci
wirusa z moczem i katem, ktéry zanieczyszcza po-
karm, Srodowisko, $rodki transportu. Najwazniejsze
s3 zakazenia kontaktowe, poniewaz tg droga zaka-
zenie szerzy sie najszybciej (46). NiV jest wysoce za-
kazny dla $win, w ktdérych replikuje sie i jest wyda-
lany ze §ling, katem i moczem. Siewstwo zaczyna sie
po 2 dniach po zakazeniu i utrzymuje przez okoto
3 tygodnie (47). Cztowiek zakaZza sie przez kontakty
bezposrednie, gtdwnie z chorymi $winiami i skazo-
ng wirusem wieprzowing, a takze za posrednictwem
owocow i soku owocow zanieczyszczonych moczem
i$ling zerujacych zakazonych roslinozernych nieto-
perzy oraz przez kontakty z chorymi ludZmi (48). NiV
jest obecny w duzych ilo$ciach w Slinie, wydzielinach
uktadu oddechowego i moczu chorych ludzi (49). Ist-
nieja tez sugestie, ze wrotami zakazenia moga by¢
otarcia skéry i rany. Czesto wirus szerzy sie z zywno-
$cig pochodzaca od zakazonego bydta i kdz. Choroba
Nipah u ludzi przebiega jako zakazZenie bezobjawo-
we lub ostre zapalnie uktadu oddechowego i Smier-
telne zapalenie mézgu.

Koronawirusy

Duzo badan poswiecono ustaleniu ewolucji i rezer-
wuaréw koronawiruséw wywotujacych ciezki ostry
zespot niewydolnosci oddechowej (SARS-CoV), bli-
skowschodni zesp6t niewydolnosci oddechowej
(MERS-CoV), drogom transmisji tych wiruséw do
czlowieka oraz mozliwo$ciom rozprzestrzeniania
sie zakazenia wérdd ludzi. Wiele uwagi poswiecono
tez 2 koronawirusom patogennym dla prosiat: wy-
wotlujacemu epidemiczng biegunke prosiat (PEDV)
izespot ostrej koronawirusowej biegunki $win chin-
skich (SADS-CoV). W przypadku tych 4 wiruséw wazne
znaczenie maja nietoperze zaréwno jako rezerwuary,
jakigospodarze przodkowie (ancestral hosts). Nieto-
perze zakazone naturalnie lub eksperymentalnie nie
choruja, ale przenosza wirusy na gospodarzy posred-
nich i ostatecznych, co ma miejsce w SARS, posred-
nich w MERS lub na gospodarza ostatecznego, ktérym
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w przypadku PED-CoV i SADS-CoV s3 prosieta (50).
Pierwsze zachorowania u ludzi na SARS wystgpity
w 2002 r. w prowincji Guandong w Chinach. Duze ilo$ci
wirusa wystepowaty w wydzielinach z drég oddecho-
wych, a niewielkie iloSci w surowicy krwi i w moczu.
Pierwotnym rezerwuarem wirusa SARS-CoV sa nie-
toperze Rhinolophus spp. (51, 52), a posrednim cywety
iszopy. Cywety (Paguma larvata) moga by¢ zakazone
przez SARS-CoV lub wirusami bardzo podobnymi do
SARS-CoV, jak SZ3-CoV i SZ16-CoV (53).

Nietoperze z rodziny podkowcowatych (Rhino-
lophidae) moga by¢ zakazone nie tylko przez ludzki
wirus SARS, ale tez przez wirusy prawie identyczne
pod wzgledem genetycznym do wirusa ludzkiego —
RsSHCOI14 i Rs3367. Czesto$¢ zakazen waha sie od 88 do
92% (53). U niektérych gatunkow nietoperzy z rodza-
ju Rhinolophus wystepuja przeciwciata neutralizujgce
biatka SARS-CoV. Przeciwciata i materiat genetycz-
ny koronawiruséw podobnych do ludzkich SARS-CoV
stwierdzono u R. personi i R. macrotis, a R. ferrumequ-
inum zawieraty material genetyczny tych wiruséw
(54). SARS-CoV w komoérkach ludzkich wigze sie z re-
ceptorem ACE2, ktory wystepuje tez u nietoperzy, przy
czym wirusy izolowane od nietoperzy sa w stanie za-
kazac komorki ludzkie (55). I tak test PCR wykazat, ze
W 39% wymazow z odbytu R. ricinus w Chinach wyste-
puja bardzo blisko pokrewne genetycznie wirusy dla
ludzkich SARS-CoV oraz Ze u 84% tych nietoperzy wy-
stepuja przeciwciata przeciwko biatku N wirusa SARS
(56). W efekcie SARS-CoV moze przenosic sie bezpo-
$rednio z nietoperzy na ludzi i nie musi wykorzysty-
wac gatunkow posrednich, jak dotychczas uwazano,
np. cywet i szopow. Istnieje coraz wiecej doniesien, ze
nietoperze coraz czesciej opuszczaja swoje naturalne
srodowisko i Zeruja na azjatyckich bazarach.

Brak 29 delecji w izolatach ludzkich i zwierzecych
wirusa SARS przemawia za istnieniem ich wspélnego
przodka. Warunkiem przeskoku miedzygatunkowego
wirusow zwierzecych SARS do cztowieka byty dtugo-
trwate kontakty miedzygatunkowe, rozprzestrzenia-
nie sie zakazenia oraz adaptacja w obrebie gatunku (57).

Podobnie jak w przypadku wirusa SARS, réwniez
wirus MERS (MERS-CoV, grupa C betakoronawiru-
sOw) jest patogenny dla cztowieka, za$ jego potencjal-
NyIm rezerwuarem sa owocozerne nietoperze Taphozo-
us perforatus, Rhinopoma hardwickii, Pipistrellus kuhlii,
Tylonycetris pachypus i Artibeus jamaicensis (58). Nato-
miast zrédtem zakazenia dla cztowieka MERS-CoV
jest dromader. MERS najprawdopodobniej przenosi sie
wsrod dromaderéw i z dromaderéw na cztowieka dro-
ga kropelkowa. Istniejg rowniez przestanki Swiadczace
o tym, ze choroba moze by¢ przenoszona miedzy ludz-
mi. U dromaderéw wystepuja tez pod wzgledem gene-
tycznym bardzo podobne do MERS wirusy: KFU-HKU 1
i KFU-HKU 13, a u nietoperzy NeoCoV w potudniowej
Afryce, Mex_ CoV-9 w Meksyku, BatCoV/KW2E w Taj-
landii, P. pipi/VM314 w Holandii, H.sav/206645-40 we
Wioszech, BetaCoV/SC2013, HKU4, HKU5 w Chinach
(59). Koronawirus HKU4 wystepujacy u nietoperzy
Tylonycetris i Pipistrellus wykorzystuje ludzki recep-
tor CD26, a tym samym prawdopodobnie moze bez-
posrednio zakaza¢ cztowieka (60). Przeskok MERS-
-CoV zdromadera na cztowieka miat miejsce w2012 r.

Mechanizmy, dzieki ktérym nietoperze peinia role
potencjalnych rezerwuaréw i wektorow MERS-CoV,
badano u owocozernych nietoperzy jamajskich (Ar-
tibeus jamaicensis; 61). MERS-CoV wykorzystuje re-
ceptor dla dipeptyl dipeptydazy 4 (DPP4) do replikacji
w hodowli komdrkowej nietoperza Atribeus jamaicensis.
Eksperymentalnie zakazone nietoperze nie chorowa-
ty, wirus replikowat sie¢ w duzych ilo$ciach w uktadzie
oddechowym, w mniejszych w przewodzie pokarmo-
wym i narzadach wewnetrznych, i byt wysiewany wraz
z wydzieling jamy ustnej i katem az do 9. dnia po za-
kazeniu. Jedynie w ptucach wystepowaty zmiany hi-
stopatologiczne i to o niewielkim nasileniu. Zaréwno
ludzki MERS-CoV, jak i nietoperzy CoV-HKU4 hamuja
naturalng odpowiedz immunologiczng przez wptyw
na biatka kodowane przez ORF4b. Dzieki tej wtasci-
wosci omijajg w duzym stopniu restrykcyjne dziata-
nie uktadu immunologicznego nietoperzy, nietoperze
nie choruja, serokonwersja jest staba, dzigki czemu in-
fekcja nie wptywa negatywnie na wielko$¢ ich popu-
lacji. Kopie MERS-CoV stwierdza si¢ w dwunastnicy
nietoperzy 10. i 28. dnia po zakazeniu (62).

Epidemiczna biegunke Swin (PED, porcine epide-
mic diarrhoea) wywotuje koronawirus PEDV, typ I jest
przyczyna choroby u prosiat, typ II atakuje $winie
w réznym wieku, od oseskow do dorostych macior. Re-
zerwuarem wirusa BtCoV/512/2005, bardzo podobnego
genetycznie dla PEDV, sg nietoperze Scotophilus kuhlii.
Koronawirus nietoperzy replikuje sie¢ w hodowli ko-
morkowej mroczka brunatnego (Eptesicus fuscus). Stad
tez istnieje mozliwo$¢ istnienia wspolnego przodka dla
PEDV i BtCoV/512/2005 i przeskoku wirusa z nietope-
rzy na $winie (50, 63). W latach 2016-2017 w Chinach
pojawita sie choroba przewodu pokarmowego ssacych
prosiat, okreslana jako SADS (swine acute diarrho-
ea syndrome), o bardzo duzej SmiertelnosSci, bo do-
chodzacej do 90%, spowodowana przez koronawirus
(SADS-CoV) o wiasciwos$ciach bardzo podobnych do
koronawirusa HKU2 u nietoperzy Rhinolophus. Cecho-
wato go 96-98% podobienistwo do SADS-CoV i wyste-
powat u 9,8% nietoperzy na terenach, na ktérych ma-
sowo chorowaty i padaty prosieta (64, 65).

Pomimo rozlegtych i wielokierunkowych badan nad
nietoperzami jako rezerwuarami i wektorami chordb, co
najmniej kilka probleméw nadal wymaga wyjasnienia.
Nalezy do nich rodzaj mechanizméw, ktére umozliwiajg
nosicielstwo patogenéw przez zdrowe osobniki, zakres
mozliwosci przekroczenia przez mikroorganizmy barie-
ry nietoperz - czlowiek, nietoperz -» zwierze i adaptacji
do nowych gospodarzy, zmiennos¢ genetyczna wirusow
w organizmie nietoperzy oraz opracowanie strategii
zapobiegania i monitoringu choréb w populacji nieto-
perzy orazich transferu nainne zwierzeta i cztowieka.
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