Wspotczesne zoonozy — klgtwa XXI wieku
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Informacje na temat zoonoz sa regularnie aktuali-
zowane i udostepniane w krajowych czasopismach
weterynaryjnych (1, 2). Ze wzgledu na obserwowana
wsrdéd wirusow tatwosé przechodzenia barier miedzy-
gatunkowych zakazenia wirusowe uwaza sie obecnie
za najczestsza przyczyne tych odzwierzecych zaka-
zen. Alarmujace sa notowane ostatnio przypadki wy-
stepowania nieznanych dotad chordb spowodowanych
kontaktami cztowieka z zakazonymi zwierzetami lub
ze zwierzetami bedacymi rezerwuarem patogenéw.
Uwaza sie nawet, ze 75% nowo zgtaszanych choréb
zakaznych jest pochodzenia zwierzecego, ze zréd-
tem w dzikiej przyrodzie. Nieprzewidywalny pocza-
tek i szybkie rozprzestrzenianie si¢ infekcji wsréd
wrazliwych osobnikéw ogranicza mozliwo$¢ zapo-
biegania zakazeniom, poniewaz zrddta ich pojawia-
nia sie czy nawrotdw sg ztozone i nalezy ich szukaé
nie tylko w ewolucji genetycznej, w zmianach demo-
graficznych, warunkach srodowiskowych czy w zmia-
nach klimatu wptywajacych na okreslony ekosystem,
z ktérego niesie sie zakazenie.

W zwiazku z ogloszeniem w Polsce (13 marca
2020 r.) stanu zagrozenia epidemiologicznego zwig-
zanego z pojawieniem sie zakazen potwierdzanych
pozytywnym wynikiem testéw laboratoryjnych na
obecnos$¢ nowego koronawirusa SARS-CoV-2 celowe
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Contemporary zoonoses — a curse of XXI century
Kruszewska D., Eurochit, Warsaw

This paper presents a review of most important zoonotic diseases that are
threatening human world population in the first 20 years of XXI century. Zoonoses
diseases naturally transmitted through several modes from vertebrate animal
hosts to humans. SARS-CoV-2 - severe acute respiratory syndrome coronavirus 2,
was identified as the cause of an outbreak of COVID-2 pandemic in humans in
2019/2020. Coronavirus positive Chinese bats and an unrecognized yet natural
reservoir of emerging SARS-2, are indicated as a primary source of infection. So
far, there is no evidence that companion or farm animals can become infected
by contact with a sick/infected person, so SARS-2 virus strains isolated from
humans are not zoonotic.

This review contains a description of SARS-2 virus structure, genetic diversity,
structure and function of viral proteins, including class | viral fusion protein S.
The review also includes an assessment of epidemiology of SARS-2 infection,
criteria and epidemiological interactions, perspectives on emerging zoonotic
disease research in contact with public health service. More closed cooperation
between different services, including Veterinary Services, with WHO and OIE
international standards, as e.g. One Health partnership, is essential to avoid or
minimize risk of new infections in future.
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jest odniesienie sie do wczes$niej rejestrowanych za-
kazen koronawirusowych, przebiegajacych w réznym
nasileniu wéréd ludzi i zwierzat.

W Chinach w 2003 r. wybuchta epidemia wywota-
na przez wirus SARS-CoV — sprawce zespotu ciezkiej
ostrej niewydolnosci oddechowej (severe acute respira-
tory syndrome). Zgodnie z danymi Swiatowej Organi-
zacji Zdrowia (WHO) w ciggu sezonu choroba rozprze-
strzenita sie w 29 krajach, zakazeniu ulegto 8096 0séb,
$mier¢ poniosto 774 zakazonych. Ze wzgledu na przebieg
zakazenia SARS-CoV udato sie w krétkim czasie prze-
cigé drogi szerzenia epidemii, izolujac zakazonych (3).

Wprawdzie zakazenia ludzi koronawirusami spo-
wodowane przez HCoV-229E oraz HCoV-0C43 znane
byly wczesniej, bo juz od lat 60. (np. Tecumseh, Michi-
gan), jednak przebieg choroby byt tagodny z domina-
cja objawoéw miejscowych zakazen gornych drég od-
dechowych, awiec typowy dla tzw. przezigbienia (4).

Pézniej, w latach 2004-2005, dzigki uzyciu technik
molekularnych, w Europie (Holandia) i USA zidenty-
fikowano dwa inne gatunki koronawirus6w: najpierw
HCoV-NL63, a rok p6zniej HCoV-HKUL1. Po przeanalizo-
waniu przechowywanych w laboratoriach probek krwi
0s0b z chorobami uktadu oddechowego okazato sig, ze
swoiste przeciwciata przeciwko tym szczepom wyste-
powaty wiele lat wczes$niej, zanim je scharakteryzowa-
no strukturalnie. Wskazuje to na nasza niepeing wiedze
w odniesieniu do listy patogenéw ludzi i zwierzat odpo-
wiedzialnych czy wspdtodpowiedzialnych za wywota-
nie rozmaitych zakazen uktadowych lub narzgdowych.
W ostatnich dwdch dekadach dochodzi do zaostrzenia
sie przebiegu zakazen koronawirusami. Niekiedy in-
fekcje manifestuja sie jako szybko postepujaca choroba,
ktérej nasilenie odpowiada lokalizacji zakazenia (4, 5).

Niedlugo po epidemii SARS-CoV, w latach
2003-2009, na skutek wirusa grypy typu A (rodzina
Orthomyxoviridae) doszto do wymarcia milionéw pta-
kéw, w tym drobiu fermowego, szczegoélnie chowane-
go w duzych skupiskach, w nieodpowiednich warun-
kach sanitarnych. W 2006 r. zanotowano przypadki
choroby o ostrym przebiegu wywotane wyjatkowo
zjadliwymi szczepami H5 i H7. Szczep H5N1 spowo-
dowat zakazenia ludzi i ptakéw. Wirusy grypy kraza
stale wsrdd ptakéw domowych i wodnych. Dziatania
na rzecz profilaktyki zakazen, w tym ograniczajace
kontakt z zakazonymi ptakami lub ich surowym mie-
sem, sg skuteczng obrong przed wirusem.

Obserwowane w latach 1999-2014 kolejne odzwie-
rzece wirusowe zakazenia lokalizowane w Azji Potu-
dniowo-Wschodniej i Potudniowej nazwano choro-
ba Nipah. Wywotujacy zapalenie mézgu wirus Nipah
(rodzina Paramyxoviridae) jest czynnikiem etiologicz-
nym zakazenia $win i ludzi (1).

W latach 2014-2016 i 2018—2019 notowano w Afry-
ce Zachodniej i Srodkowej inne epidemie, w tym spo-
wodowane $mierciono$nym wirusem Ebola (rodzi-
na Filoviridae).

W 2012 r. potwierdzono wybuch zakazen wirusem
MERS-CoV, okreslanych jako bliskowschodni zesp6t
niewydolnosci oddechowej MERS (Middle East respi-
ratory syndrome). Wirus ten jest wprawdzie mniej zja-
dliwy niz SARS-CoV, jednak osoby cierpigce na cho-
roby przewlekte najciezej przechodzg zakazenie nim.

Wirus SARS-CoV-2 - zréznicowanie genetyczne,
budowa i funkcje biatek

Klinicznie i epidemiologicznie zakaZenie wirusem
SARS-CoV-2, nazwane chorobg COVID-19, o ktérej
31 grudnia ub.r. chinskie wtadze powiadomity WHO,
wydaje sie przypominaé zakazenie SARS-CoV.

Uporzadkowanie genomu SARS-CoV-2 jest ho-
mologiczne z organizacja SARS-CoV i z pokrewnymi
koronawirusami wystepujacymi wsrdd nietoperzy.

Genom wirusa SARS-CoV-2 tworzy pojedyncza ni¢
RNA o dodatniej polarnosci (+ssRNA), ktorg otula nu-
kleoproteina (biatko N). Biatko to, w czeSci silnie fos-
forylowane, zwieksza powinowactwo do RNA, a jako
element nukleokapsydu jest wlgczane w uwalnianie
wirusowego RNA poza nukleokapsyd (6). Catos¢ tej
struktury pokrywa ostonka o budowie lipidowej z za-
kotwiczonymi w niej biatkami: ostonkowymi (biat-
ko E), membranowymi (biatko M), czyli transbtonowa
glikoproteing (7, 8). Glikoproteinowe wypustki bogate
w biatko S (spike) nadajq wirusowi charakterystycz-
ny ksztatt w obrazie z mikroskopu elektronowego (9).

Nic¢ +ssRNA, zaopatrzona w czapeczke oraz z ogo-
nem poli-A na koncu 3’, cechuje zaréwno to, Ze jako
mRNA moze bezpos$rednio bra¢ udziat w translacji,
a jako genomowy RNA by¢ przepisywany na ni¢ kom-
plementarna. Proces replikacji zachodzi w pecherzy-
kach utworzonych z bton siateczki §rédplazmatycznej,
te natomiast powstajg przy udziale biatek niestruk-
turalnych. W trakcie replikacji powstaje dwuniciowe
RNA (dsRNA), przepisane nastepnie na genomowe RNA
(+ssRNA) lub mRNA. W ten sposéb sg syntetyzowa-
ne nowe czastki genomowego RNA oraz nowe mRNA.

Genom wirusa zawiera informacje genetyczna
niezbedng w kodowaniu biatek strukturalnych, bia-
tek niestrukturalnych wykorzystywanych w repli-
kacji oraz tzw. biatek pomocniczych. W genomach
SARS-CoV-2, SARS-CoV, HCoV-229E i HCoV-NL63 nie
wystepuje gen kodujacy esteraze hemaglutyniny (biat-
ko HE), w przeciwienstwie do genomdéw HCoV-0C43
i HCoV-HKU1, ktére ten enzym kodujg (10).

Zgodnie z danymi National Center for Biotechno-
logy Information w genomie SARS-CoV-2 zidentyfi-
kowano 10 gendw potencjalnie kodujacych 26 biatek
(nr dostepu: NC__045512). Jeden dtugi gen orflab (5’)
koduje poliproteine cieta przez proteazy na 16 bia-
tek, bedacych czescia tej kompozycji. Z otwartej ramki
odczytu orflab oprécz proteaz kodowana jest polime-
raza RNA oraz inne czynniki powigzane z kopiowa-
niem genomu w komorce gospodarza, w tym egzo-
nukleaza korygujaca btedy i kilka odrebnych biatek
niestrukturalnych (11).

Pozostate geny kodujg gtéwnie elementy struktu-
ralne wirusa: fuzyjne biatko wypustek S, ktdre wig-
ze sie z receptorem komorki gospodarza, odpowiada
z biatkiem N za fuzje z btong pecherzykéw endocy-
tarnych i wnikniecie wirusa do komoérek, nukleopro-
teine (biatko N) upakowujaca genom oraz dwa biatka
btonowe. Chociaz poznano juz role biatek pomocni-
czych biorgcych udziat w cyklu Zzycia wirusa, to daleko
jeszcze do okres$lenia funkcji biochemicznych i cech
strukturalnych wszystkich produktéw kodowanych
przez genom SARS-CoV-2.
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Biatko S, o masie 150 kD, to silnie N-glikozylowane
fuzyjne biatko wirusowe klasy I (12). Wystepuje jako
trymer w czesci szczytowej, na powierzchni wypustki.
Utatwia przytaczenie receptora i fuzje otoczki wirusa
z btong zewnetrzna zakazonej komorki, aby bezkoli-
zyjnie wprowadzi¢ materiat genetyczny do komorki
gospodarza. Biatka fuzyjne oprécz wyraznych roz-
nic charakteryzuje homologia strukturalna, w budo-
wie drugo- jakitrzeciorzedowej. Czesto biatko S jest
ciete przez proteaze gospodarza podobnag do furyny
(13). Jedna z domen funkcjonalnych (S1) uczestniczy
w wigzaniu receptora, druga (S2) wspiera struktural-
nie (trzpien) biatko S.

Biatko M jako dimer o masie 25—-30 kD wystepuje
obficie w wirionie, nadajac mu ksztatt. Wyrdznia sie
w nim trzy domeny transbtonowe, w tym N-konco-
wa ektodomene i C-konicowa endodomene. Natomiast
niewielkie (8—12 kD) biatko E, réwniez transbtonowe,
ma podobne do biatka M usytuowanie koncéw oraz
zachowuje aktywnos$¢ kanatu jonowego (14).

Réznice w tempie rozprzestrzeniania sie wiruséw
SARS-CoV i SARS-CoV-2 mozna aczy¢ z r6zng budo-
wa ich biatka S. Réwniez interakcja miedzy biatkiem S
ijego receptorem jest zwigzana za specyfika gatun-
kowa gospodarza i tropizmem wirusa do okreslonej
tkanki gospodarza. Jak wiadomo, przytaczenie wirio-
nu do powierzchni komdrki gospodarza jest utatwio-
ne przez biatko Sijego receptor. W réznych miejscach
znajduje sie domena wigzaca receptor (RBD; 15), w ko-
ronawirusie myszy jest ona zlokalizowana w obrebie
N-konica domeny S1, a w SARS-CoV lezy na C-koncu
tej samej domeny biatka S (16, 17, 18, 19).

Dla wielu koronawirusow receptorem komérkowym
sa peptydazy. Koronawirusy alfa rozpoznajg amino-
peptydaze N (APN), a dla SARS-CoV, SARS-CoV-2 oraz
HCoV-NL63 receptorem komérkowym jest ACE2 (20).
W domenie RBD S1biatka S 14 reszt aminokwasowych
wigze sie z ACE2, wérdd nich 8 charakteryzuje biatko S
wirusa SARS-CoV-2. Koronawirus myszy MHV wig-
ze sie z CEACAM], a wirus MERS-CoV z dipeptydylo-
peptydaza 4 (DPP4; 21).

Po osadzeniu si¢ na powierzchni komoérki gospoda-
rza wirus wchodzi do cytozolu przy pomocy proteaz,
takich jak katepsyna czy TMPRSS2 (transmembrane
serine protease 2; 22). Zalezne od odczynu $rodowi-
ska proteazy rozpoczynajq ciecie biatka S. Ciecie biat-
ka S odbywa sie¢ w dwdch réznych pozycjach w do-
menie S2, najczesciej w endosomie. Pierwsze ciecie
oddziela RBD i domeny fuzyjne, a drugie ciecie od-
stania peptyd fuzyjny. Peptyd fuzyjny wstawia sie do
btony plazmatycznej, a pozostate struktury tgcza sie
w sze$ciowarstwowy pakiet przypominajgcy $rube.
Takie uformowanie utatwia fuzje (23).

Wykazano, ze wewnetrzny peptyd fuzyjny biatek
SARS-CoV-2 i SARS-CoV jest w identyczny sposob
formowany, co ciekawe — oba koronawirusy cechu-
je wspdlny mechanizm fuzji i wnikania genoméw do
komorek gospodarzy. W biatku S wirusa SARS-CoV-2
i SARS-CoV wystepuja identyczne furynopodobne
miejsca cigcia. Podkres$li¢ nalezy fakt, ze proteazy se-
rynowe klanu SB produkowane przez komoérki gospo-
darza decyduja o skutecznoS$ci wejscia wirusa do or-
ganizmu i ostatecznie o patogennosci wirusa.
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W wirusie MERS-CoV ciecia dokonujg proteazy:
elastyna, katepsyna L i TMPRS komoérek docelowych,
w niezmiennej, konserwowanej sekwencji biatka S
(24, 25).

W sekwencji kodujacej biatko S wirusa SARS-CoV-2
wystepuje 12 dodatkowych nukleotydéw powyzej po-
jedynczego miejsca ciecia, w ten sposdb tworzy sie
sekwencja podobna do kanonicznego miejsca ciecia
dla furyny. Obecno$¢ miejsc rozpoznawalnych przez
furyne w SARS-CoV-2 moze zwigkszyc¢ rozprzestrze-
nianie sie SARS-CoV-2 w poréwnaniu z innymi koro-
nawirusami beta. Stad tatwo przychodzi mys$l o tym,
ze inhibitory furyn moga by¢ swietnymi kandydata-
mi do zwalczania koronawiruséw.

Jednak rola biologiczna furyn jest réznorodna,
a nawet skrajna, gléwnie regulujaca wiele proceséw
komoérkowych. Furyny aktywuja prekursory biatko-
we, ktdre uczestnicza w dziataniu hormondw, enzy-
mow, czasteczek sygnatowych, czynnikéw wzrostu
i embriogenezy. Natomiast w procesach patologicz-
nych furyna, jako produkt wzmozonej ekspresji lub
o nadmiernej aktywnosci, promuje rozwdj nowo-
tworéw i chordb metabolicznych. Oprocz wskazanych
powyzej aktywacji powierzchniowych glikoprotein
koronawiruséw furyna aktywuje réwniez biatkowe
egzotoksyny bakteryjne, co w obu przypadkach przy-
czynia sie do rozprzestrzeniania groznych infekcji.

Poszukiwanie inhibitoréw furyny stanowi nadal
problem, poniewaz mimo tego, ze wiele efektywnych
inhibitoréw, zaréwno peptydowych, jak i niskocza-
steczkowych, zostato juz odkrytych i opisanych, to
przeszkadza w ich stosowaniu nieodpowiednia selek-
tywno$¢ dziatania. Tlumaczy¢ to nalezy koekspresja
furyny z innymi aktywnymi czasteczkami i dodatko-
wo jest zauwazalne duze podobienstwo strukturalne
furyny do innych konwertaz probiatkowych (26, 27).

Warte uwagi sa pewne dane liczbowe zwigzane
z SARS-Cov-2, ktére moga umkna¢ uwadze, w nattoku
informacjiiw masowym naptywie kolejnych. Postugu-
jac sie oryginalng metoda badawczg, uporzadkowano
podstawowe dane stanowigce wyniki recenzowanych
badan przeprowadzonych ostatnio na catym Swiecie
(28). Okazuje sig, ze zgodno$¢ sekwencyjna miedzy
genomem SARS-Cov-2 a genomem innych korona-
wirusow jest zréznicowana, wystepuje 96% zgodno-
$ci z jednym z genoméw koronawirusa, ktérego wy-
krywa sie u nietoperzy, 91% zgodnosci z genomem
koronawirusa wystepujacym wsrod tuskowcéw, 80%
zgodnosci z SARS-CoV, 55% zgodnosci z MERS-CoV,
ajedynie 50% zgodnosci z koronawirusem wywotu-
jacym u ludzi przezigbienia.

Mozna znalez¢ informacje na temat wyliczen praw-
dopodobnej liczby czastek SARS-CoV2 znajdujgcych
sie m.in. w pneumocytach, makrofagach, komérkach
nabtonka nosa i gardta. Réwniez mozna poznac inne
dane przydatne w opracowaniu zatozen nowych szcze-
pionek i produktéw farmaceutycznych, ktére miatyby
blokowa¢ zdolnos¢ wirusa do przylegania i penetra-
cji komarki gospodarza. Dostepne s takze informacje
okreslajace sposdb obliczenia akumulacji mutacji wi-
rusa. Te wartoSci trzeba bra¢ pod uwageg, jesli bedzie
sie szacowac szanse (ryzyko) tego, ze wirus uniknie
w zalozeniu ochronnego dziatania aktualnie badanych
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szczepionek i powrdci, aby ponownie zakazac¢ nie-
skutecznie uodpornionych. Stopien akumulacji mu-
tacji SARS-CoV-2 jest stosunkowo wolny w poréwna-
niu z tempem akumulacji mutacji wiruséw grypy (29).

Pojawienie si¢ ostatniej epidemii wywotanej przez
koronawirusa wskazuje, ze wirusy te mogg mutowac
lub rekombinowa¢, i w ten sposéb nabywac cechy pato-
genne, przekraczajac bariery gatunkowe i wywotywac
zakazenia wséréd ludzi i zwierzat. W zwigzku z tym,
ze modyfikacje genetyczne w strukturze koronawi-
ruséw sg nieuniknione i stanowia element ich pro-
cesu ewolucyjnego, mozna przypuszczac, ze W przy-
szloscibeda sie pojawiaé nowe zakazenia. Wirusy RNA
maja wysoka zdolno$¢ do mutacji w poréwnaniu z wi-
rusami DNA, szczeg6lnie ze wzgledu na niska zdol-
no$c¢ korekty zaleznej od RNA polimerazy RNA, kt6-
ra kontroluje replikacje.

Ocena sytuacji epidemiologicznej zakazen SARS,
kryteria i powigzania epidemiologiczne

Zakazenie SARS-CoV-2 rozprzestrzenia sie wcigZ pan-
demicznie. Z danych Ministerstwa Zdrowia i Gtéwnego
Inspektoratu Sanitarnego oraz WHO wynika, Ze pod
koniec kwietnia odnotowano 2 810 325 potwierdzo-
nych przypadkéw COVID-19 w 213 krajach, w ktérych
poniosto $§mier¢ 193 837 zakazonych (30).
Przygladajac sie wynikom analizy filogenetycznej
nowo pojawiajacych sie wiruséw, czyli sekwencjono-
wanych izolatéw SARS-CoV-2, nalezy zauwazyc¢, ze
poczatkowy moment, w ktérym najprawdopodob-
niej doszlo do rozprzestrzeniania sie wirusa w jednym
miejscu (Wuhan, Chiny) wskazuje na listopad 2019 r.
Wtedy rozpoczeta sie transmisja wirusa z czlowie-
ka na cztowieka, zapewne po wprowadzeniu wirusa
SARS-CoV-2 do nowego miejsca, a mozliwe nawet re-
gionu geograficznego, w nastepstwie przekazania wi-
rusa czlowiekowi, tak jak to sie uwazato dotychczas,
przez nietoperze lub inng droga, z udziatem by¢ moze
autochtonicznego gospodarza posredniego (31, 32, 33).
Jednak wraz z trwaniem pandemii i analizy zwiek-
szajacej sie stale liczby nowo izolowanych genomdow
pochodzacych z réznych krajéw $wiata, nie pojawi-
ly sie dowody na to, Ze nowe przypadki COVID-19 sg
wywotywane przez wirusa pochodzacego od zwie-
rzat stanowigcych ich rezerwuar. Bez watpienia sa one
przenoszone z cztowieka na cztowieka, przynajmniej
od grudnia 2019 r. Analizujacy stwierdzaja, ze gdyby
w chwili obecnej i weze$niej wprowadzenie wirusa za-
chodzito z udziatem zwierzat, wéwczas zsekwencjo-
nowane genomy bardziej r6znityby sie miedzy soba.
Jesli nawet wirus mégliby zasiedla¢ jeden lub wiecej
gatunkéw zwierzat wolno zyjacych, globalnie nie be-
dzie to nie$¢ powazniejszych konsekwencji dla zdro-
wia publicznego, dopdki nie zostang opanowane czy
samoistnie nie wygasng obecne przypadki zakazen.
Na platformie GISAID (https://www.gisaid.org/) jest
obecnie 12 384 molekularnych sekwencji SARS-CoV-2,
w tym pelne sekwencje genetyczne obejmuja 3122 izo-
latoéw, wsrdd nich znajduja sie sekwencje zgtoszone
z Polski (15). Wyniki badan wskazuja na pewne czyn-
niki sprzyjajace powstaniu miedzygatunkowej trans-
misji wiruséw w zdobywaniu nowego gospodarza,

nie s3 jednak nadal uchwytne te okolicznoSci, ktére
wyzwalaja przejscie bariery miedzygatunkowej. Jak
dotad, mimo intensywnych poszukiwan, nie zosta-
ta znaleziona zadna populacja nietoperzy, ktére mo-
glyby by¢ rezerwuarem wiruséw SARS-CoV, MERS-
-CoV lub wirusa Ebola. Wydaje sie, ze wirus bedacy
kodem zrédtowym krazy w matych, izolowanych
populacjach tych albo innych zwierzat, niekoniecz-
nie ssakdow. Dochodzenia epidemiologiczne stuzace
do wykrywania zachorowan, identyfikacji czynnika
etiologicznego oraz okreslania przyczyn, zrodet, re-
zerwuaréw i mechanizmoéw szerzenia sie zakazenia
wyjasnity zrdédta infekcji ludzi i udziat w nich wielu
gatunkow zwierzat, a niektdre gatunki zaliczono do
grupy gospodarzy gtéwnych - wielbtady dla MERS-
-CoV, gospodarzy pomostowych - $winie w przypad-
ku wirusa Nipah, ssaki naczelne w przypadku wirusa
Ebola, czy gospodarzy incydentalnych odgrywajacych
role tzw. §lepej uliczki epidemiologiczne;j.

Kluczowa w powstaniu nowego wirusowego od-
zwierzecego zakazenia jest chwila przeskoku wiru-
sa na nowego gospodarza (cztowiek) i jego zdolno$¢
przenoszenie sie wsrdd ludzi. Lancuch powigzan wy-
nika najczesciej z potrzeb cztowieka, czyli popytu na
produkty pochodzenia zwierzecego lokalnie uznawa-
ne za zywnos$¢, na srodki o znaczeniu leczniczym czy
nawet magicznym (afrodyzjaki).

Istnieje przekonanie, ze w przypadku wiruséw
SARS to targi, gdzie handlowano Zywymi czy mar-
twymi zwierzetami dzikimi i gospodarskimi, byty
swoistg wylegarnia wiruséw i przyczyna pojawiania
sie SARS w populacji ludzkiej. Znalezienie przez wiru-
sy gospodarza posredniego, jakim mogty by¢ taskuny
chinskie, jenoty azjatyckie, tuskowce potawiane lo-
kalnie ze wzgledu na smaczne mieso i wykorzysty-
wane w tradycyjnej chinskiej medycynie tradycyjnej
np. jako srodek przeciwnowotworowy, przybliza-
to wybuch zoonozy. Na podstawie §ledzenia obec-
nosci swoistych przeciwciat indukowanych ré6znymi
szczepami SARS-CoV mozna uznaé, ze dzigki funk-
cjonalnym biatkom wirusa otworzyly sie dla niego
wrota do organizmu faskunéw chinskich (Paguma la-
rvata) czy jenotow azjatyckich (Nyctereutes procyono-
ides). PrzejScie wirusa na cztowieka i przenoszenie go
z jednej osoby na kolejng pozostato wiec tylko kwestig
czasu (34). Analiza poréwnawcza sekwencji wirusow
izolowanych od taskunéw wskazywata na podobien-
stwo do izolatéw SARS-CoV. Ponadto notowano wyso-
ka seroprewalencje przeciwciat przeciwko SARS-CoV
wsrod sprzedawcow taskunéw, co sugeruje wezesniej-
sze zdarzenia przenoszenia miedzygatunkowego wi-
rusa bez koniecznej transmisji z cztowieka na czto-
wieka, zanim nastgpit wybuch zakazen wérédd ludzi
(35). Z drugiej strony wieloletnie obserwacje wskazu-
jana powigzanie zakazenia wirusem Ebola w Afryce
z dieta tubylcéw bogata w biatko zwierzece pozyski-
wane od zwierzat zyjacych na wolnosci, bedacych re-
zerwuarem wirusa.

Wystapienie zakazen ludzi i zwierzat wirusem
Nipah nalezy skojarzy¢ z uprawa drzew palmowych
zanieczyszczanych wydalinami owocozernych nie-
toperzy. Karmienie trzody chlewnej surowym stod-
kim sokiem palmowym z tych drzew skutkuje tym,
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ze $winie oprdcz nietoperzy staja sie gtéwnym rezer-
wuarem wirusa Nipah.

Z kolei zakazenia MERS sg zwigzane z hodowla
wielbtadéw jednogarbnych. Jesli przeanalizuje sie ich
hodowle, ubdj oraz konsumpcje pozyskiwanych pro-
duktéw zywnosciowych, okazuje sig, ze istnieje wie-
le luk higienicznych, ktdre stwarzaja wysokie ryzy-
ko nadej$cia i rozprzestrzeniania zakaznych choréb
odzwierzecych.

Jak wiadomo, wirus grypy H5N1 pojawit sie w wy-
niku ewolucji ré6znych wiruséw bytujacych wsrod
ptakow domowych i dzikich, aby ostatecznie prze-
nie$¢ sie naludzi i rozwina¢ w postaci ptasiej grypy.

Czy ekspansja SARS-CoV-2 wynika z kontaktu czto-
wieka ze zwierzetami nosicielami, w tym przypad-
ku na rynku owocoéw morza i zwierzat w Wuhan, jest
pytaniem, na ktore jeszcze nie znamy odpowiedzi.

Réznorodno$¢ genetyczna i réznorodno$¢ gospoda-
rzy prawdopodobnie sg zwigzane z wysoka czestotli-
wos$cig mutacji i niestabilno$cig RNA koronawirusow
(CoV). To sprawia, ze wirusy CoV potencjalnie zagra-
Zaja zdrowiu publicznemu w zwigzku z przewidywa-
niem wystgpienia wéréd ludzi i zwierzat przysztych
ognisk choroby. Wirus dostaje sie do tkanki ptucnej,
korzystajac z receptora enzymu konwertujacego an-
giotensyne 2 (ACE2), ktéry jest receptorem zaréwno dla
SARS-CoV-2, jak i SARS-CoV. Aby okresli¢ potencjal-
ny wykaz gospodarzy SARS-CoV-2, przeanalizowano
kluczowe reszty ACE2 biorgce udziat w rozpoznawa-
niu biatka, stwierdzono za pomocg modelowania ho-
mologii, Ze wigkszo$¢ badanych ssakéw (n = 42), w tym
zwierzeta domowe (pies i kot), tuskowiec i chomiko-
wate, ma takg budowe ACE2, ktéra umozliwia skoja-
rzenie z biatkiem S wiruséw SARS-CoV i SARS-CoV-2
(36). Z drugiej strony wyniki badan krwi 35 gatunkow
zwierzat wykazaty, ze w probkach surowic nie wy-
kryto swoistych przeciwciat przeciwko SARS-CoV-2,
co moze wykluczacé te zwierzeta jako gospodarza po-
Sredniego dla SARS-CoV-2 (37).

Nie mozna jednak poming¢ pewnych faktow. Stwo-
rzono hybrydowa wersje koronawirusa SARS nieto-
perza, co wzbudzito w §wiecie naukowym dyskusje
na temat inzynieryjnej modyfikacji wiruséw o moz-
liwym potencjale pandemicznym (38). Zbadany zo-
stat np. wirus o nazwie SHCO014, z ktérego utworzono
wariant chimeryczny ztoZony z biatka powierzch-
niowego SHCO14 i szkieletu wirusa SARS, nastepnie
przystosowano go do namnazania u myszy tak, aby
nasladowat proces wywotywania choroby u ludzi. Po-
wstatg chimerg udato sie zakazi¢ komorki izolowane
z drég oddechowych cztowieka, co dowodzi, ze biat-
ko powierzchniowe SHC014 ma strukture niezbedng
do wigzania sie z receptorem na komérkach gospoda-
rzaiich zakazania. Udato sie wywotaé réwniez u my-
szy zakazenie bez efektu letalnego.

Chociaz wiele koronawirus6w nietoperzy bada-
nych przy uzyciu narzedzi genetycznych nie posia-
dato zdolnos$ci do wigzania sie z ludzkim receptorem
SHCO014, to w 2013 r. u pewnego koronawirusa izolo-
wanego od nietoperza wykazano taka wtasciwosc.
Tym samym potwierdzono podejrzenie, ze korona-
wirusy nietoperzy sa zdolne do bezposredniego za-
kazania ludzi bez udziatu posredniego gospodarza
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zwierzecego (39, 40). Teza ta uznana zostala przez
niektdrych za koncepcje kontrowersyjna i nieupraw-
niona do wskazania potencjalnego ryzyka, jakie nie-
sie kontakt cztowieka z nietoperzem. Jednak gdy-
by stworzony przez naukowcéw nowy wirus, dobrze
rozwijajacy sie w ludzkich komoérkach, opuscit Scia-
ny laboratorium, nie mozna bytoby przewidzie¢ jego
drog szerzenia sie. Trzeba pamietac o tym, ze w USA
zabroniono badan z udziatem organizmow o cechach
chimer. Rozgorzata wowczas debata, czy zezwala¢ na
badania laboratoryjne, ktore zwiekszajg zjadliwos¢,
tatwosc rozprzestrzeniania sie lub zakres niebezpiecz-
nych patogenéw, czyli na tzw. badania nad mutacjami
typu wzmocnienia funkcji genu (gain of function —
GOF). W 2014 r natozono moratorium na federalne fi-
nansowanie takich badan nad wirusami wywotujgcy-
mi SARS, MERS, grype H5N1. Zanim wstrzymano takie
testowanie, w niektérych laboratoriach przekroczo-
no juz wtedy pewien etap ewentualnej radiacji ewolu-
cyjnej, poniewaz zgodnie z powszechng wiedzg wirus
dzikich nietoperzy musiatby ewoluowac, aby stano-
wic jakiekolwiek zagrozenie dla ludzi. Taka zmiana
mogtaby nigdy nie nastapié, chociaz nie mozna byto
jej wykluczy¢. Po zrekonstruowaniu dzikiego wiru-
sa z jego sekwencji genomu (brak dostepu do zywego
izolatu!) odkryto, ze stabo namnaza si¢ w hodowlach
ludzkich komérek i nie wywotuje choroby u myszy.

Przed wstrzymaniem dalszych eksperymentéw
stworzono w laboratorium nowe, nienaturalne ryzy-
ko poprzez rozwdj konstrukcji i testowanie wirusow
chimerycznych, wskazujace, ktoére z dzikich patoge-
néw nalezy traktowac szczegodlnie pod katem mozli-
wosci rozwijania dalszej mysli badawczej. Modelowa-
nie molekularne wstrzymane w USA w odniesieniu do
SARS nie wstrzymato badan w innych krajach.

Nie jest oczywiScie prawda, ze wirus SHCO014 od-
powiada za obecny stan epidemii, ale Sciezki i proto-
koty, jakie opracowano w trakcie tych badan, mogty
by¢ utatwieniem do zbudowania nowego konstruktu,
ktory niewykluczone, ze wymknat si¢ niezamierzenie
poza $ciany nawet najbardziej monitorowanego la-
boratorium BSL-4. W potaczeniu ze zdolnoScia prze-
trwania koronawiruséw nawet do kilku dni w srodo-
wisku poza wrazliwym organizmem by¢ moze mogto
to by¢ wystarczajace, aby taki uciekinier dotart do no-
wych gospodarzy (rynek w Wuhan?).

Dwie dekady temu zapoczatkowano, po tym jak
ustalono sktad genomu cztowieka (2001r.), intensywne
badania genetyczne technikami odmiennymi od tra-
dycyjnych. W klasycznym ujeciu fenotypowo mani-
festujaca sie mutacja sktaniata do klonowania odpo-
wiedzialnego za nig genu, tak, aby nastepnie dokona¢
jego analizy klonu. Aktualnie skupia sie na tych se-
kwencjach wskazujacych na kodujace okreslony gen,
czy tez na sekwencjach podobnych do tych, ktére ko-
duja geny juz zbadane, tak, aby interesujace odcin-
ki wyselekcjonowac z sekwencji, np. catego genomu.
Poprzez proces inaktywacji genu w koncowym eta-
pie mozna analizowa¢ powstaty nowy fenotyp, czy-
li mutant, w odniesieniu do organizmu modelowego.
Inaktywacje gen6w mozna przeprowadzac na wiele
sposobdw, np. poprzez rekombinacje, prowadzi¢ in-
aktywacje warunkowa (np. modele transgeniczne) czy
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interferencje RNA. W ten sposdb, poréwnujac geno-
my, mozna wnioskowac¢ o biologii organizmu. Takie
techniki stosowano w odniesieniu do sekwencji ko-
ronawiruséw identyfikowanych wérdd nietoperzy czy
szczepOw epidemicznych (SARS-CoV, MERS-CoV).

Ostatnie obserwacje w konfrontacji z badaniami,
jakie prowadzi sie nad koronawirusami, budza pewien
niepokdj. Do niedawna sadzono, ze poszczegélne koro-
nawirusy zakazajg jedynie jeden gatunek gospodarza
lub gatunki blisko ze sobg spokrewnione. Nawet na-
zwy poszczegdlnych gatunkéw koronawiruséw odno-
sz3 sie do organizmodw, w ktérych sie zasiedlaja, wy-
wotujac okreslone objawy zakazenia lub wskazuja na
atakowane narzady — np. PEDV oznacza koronawirusa
wywotujacego biegunke $wini, natomiast FIPV — ko-
ronawirusa kotéw wywotujacego zapalenie otrzewnej.

W warunkach eksperymentalnych niektére koro-
nawirusy wywotujace zachorowania u jednych ga-
tunk6w moga namnazac sie takze w organizmach in-
nych gospodarzy, np. koronawirusy psa (CCoV) oraz
koronawirusy kota (FCoV) moga namnazac sie w or-
ganizmie $wini i powodowac¢ objawy kliniczne, takie
jak w przebiegu zakazenia TGEV, czyli zakazenia ko-
ronawirusem wywotujacym zapalenie zotadka i je-
lit Swin. W potgczeniu z powszechnym stosowaniem
yodwrotnych technik genetycznych” sprawa nie jest
jednak jednoznaczna.

Model zwierzecy jest waznym narzedziem wbada-
niu chordéb zakaznych. ACE2 myszy nie moze wcho-
dzi¢ w interakcje z wirusem SARS-CoV-2, wiec nie
mozna ich uzy¢ jako zwierzecego modelu zakaze-
nia SARS-CoV-2. W przesztoSci w badaniach nad
SARS-CoV wygenerowano myszy transfekowane ludz-
kim ACE2 jako modele do badania SARS-CoV i te my-
szy mozna réwniez teraz wykorzystac jako modele
zwierzece do zakazenia SARS-CoV-2. Obecnie bada-
cze chinscy informuja o mozliwos$ci stworzenia mo-
delu dla SARS-CoV-2 na chomikach.

Powracajac do danych okreslajgcych cechy SARS-
CoV-2 w odniesieniu do jego wtasciwosci biologicz-
nych, nalezy przyja¢, ze opracowany wykaz bedzie ak-
tualizowany w miare pojawiania sie nowych danych
z laboratoriéw, osrodkéw klinicznych czy z centrow
zdrowia publicznego z catego Swiata. Bez watpienia
dostep do takich wyselekcjonowanych danych moze
wzbudzi¢ powstanie nowych koncepcji na temat tego,
w jaki sposdb nalezatoby stymulowac uktad odporno-
Sciowy cztowieka do eliminacji SARS-Cov-2. Nadal nie
jest w petni wyjasnione, w jakim stopniu SARS-CoV-2
jest podobny lub rézny od innych wiruséw, przeciw-
ko ktorym juz istniejq strategie zapobiegawcze. Do-
ktadniejsze pomiary liczby kopii czastek wirusowych
w tkankach i narzadach moga poméc w projektowaniu
zestawow diagnostycznych przeznaczonych do wery-
fikacji zakazen o przebiegu bezobjawowym.

Perspektywy rozwoju badan nad zoonozami
a zdrowie publiczne

OkreSlenie czynnikéw wptywajgcych na szybkosS¢ roz-
przestrzeniania sie COVID-19 bedzie mogto prowadzi¢
do opracowania skutecznych procedur ochrony po-
pulacji ludzi na catym $wiecie. Rozprzestrzenianie sie

COVID-19 wskazuje na to, Ze niezaleznie od tego, czy
wirus zakaza pojedynczego czlowieka, czy ma miej-
sce fala zakazen wystepujacych na wielu kontynen-
tach, nalezy odpowiedzie¢ na naiwne na pozor pyta-
nia obejmujace np. kwestie tego, ile czasu trzeba, aby
jedna zakazona osoba mogta przenies$¢ zakazenie na
milion nastepnych albo jak dtugo SARS-CoV-2 po-
zostaje stabilny na powierzchniach, czy tez jak sku-
teczne w powstrzymaniu zakazenia jest zachowanie
spotecznego dystansu (samoizolacji).

Ostatnio jesteSmy $wiadkami akcji pozyskiwania
osocza od 0sdb, ktdre przeszty zakazenie SARS-CoV-2.
Bez watpienia ich krew zawiera czynniki mogace sta-
nowi¢ podstawe opracowania nowych sposobow le-
czenia i spowolnic rozprzestrzenianie si¢ wirusa. Jak
wiadomo, osocze zawiera przeciwciata przeciwko
wirusowi, wsrdd nich te, ktdre wirusa neutralizuja.
SARS-CoV-2 nie wbudowuje sie¢ w DNA swojego go-
spodarza, a efektem interakcji wrazliwego organi-
zZmu z wirusem s3 zmiany patogenne obserwowane
w btonach i cytoplazmie komérkowe;j.

Przypuszczalnie nastapi juz niebawem wysyp na-
noczastek — potencjalnych kandydatow na nowe leki
do zwalczania COVID-19. Niekonwencjonalne techni-
ki obrazowania i algorytmy ich wizualizacji, mode-
le obliczeniowe wéréd metod i technik sztucznej in-
teligencji pozwola na odpowiednie projektowanie
de novo niestandardowych czgstek o nadawanym im
np. odpowiednim stopniu pofatdowania przestrzen-
nego czy o oczekiwanych funkcjach. Stworzenie eks-
perymentalnej platformy do obrobki probek krwi od
rekonwalescentéw COVID-19 powinno by¢ przydatne
w uzyskiwaniu i optymalizacji iloSci przeciwciat skie-
rowanych przeciwko SARS-CoV-2. Stosujac sekwen-
cjonowanie genetyczne i inne techniki do klonowa-
nia genéw kodujacych swoiste przeciwciata, mozna
bedzie wytworzyc¢ je biotechnologicznie. Badania po-
zwolg na zidentyfikowanie przeciwciat, ktore sg naj-
bardziej skuteczne w rozpoznawaniu, wigzaniu oraz
neutralizowaniu dziatania biatek wirusowych.

Biatko S odgrywa kluczowa role w zakazaniu ko-
morek, w zwigzku z tym zaprojektowane nowe nano-
przeciwciata, ktére bedg mogty wigzac sie z wrazliwy-
mi miejscami wypustki wirusa (biatka S) i zatrzymac
zakazenie, hamujac powstanie burzy cytokinowej czy
zespotu ostrej niewydolnosci oddechowej, to aktual-
nie cel pracy wielu grup badawczych. Aby skutecznie
moc takie przeciwciata skonstruowac (lek), wymaga-
ne s3 obliczenia umozliwiajace konstrukcje czastek,
selekcje tych o wtasciwos$ciach przeciwciat, ktore Sci-
$le wigza sie z domenga receptora (RDS) biatka S, blo-
kujgc w ten sposob wirusa.

Kluczowga kwestig, z jakg mierzy sie niekiedy cho-
ry, jest dostep do respiratoréw wprowadzajacych po-
wietrze do ptuc. Ograniczenie polega na niedoborze
aparatury utrudniajgcym swobodne stosowanie od-
dechu kontrolowanego czy wspomaganego wsrod pa-
cjentéw z COVID-19 majacych problemy z samodziel-
nym oddychaniem.

Z przebiegu zakazenia SARS-CoV wynika, ze biat-
ko Sireceptor molekularny ACE2 odgrywaja kluczo-
warole w patogenezie choroby. Wskazano, ze im bar-
dziej ACE2 ulega ekspresji w pojedynczej komérce, tym
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wieksze jest prawdopodobienistwo jej zakazenia. Nie
jest wykluczone, ze wérdd oso6b starszych zwiekszona
obecnos¢ komorek, ktdre utracity zdolnosé do szyb-
kiego dzielenia sie, moze tez by¢ czynnikiem sprzy-
jajacym zakazeniu SARS-CoV-2. Nie jest ponadto wy-
kluczone, Ze starzejace sie komdrki moga wytwarzac
czasteczki hamujace lub zaktdcajace dziatanie ochron-
ne uktadu odpornosciowego. Jesli takie rozumowanie
jest prawidtowe, to by¢ moze zastosowanie prepara-
tow zmniejszajacych liczbe starzejacych sie komdrek
bytoby celowe w ochronie zdrowia ludzi starszych. To
jedynie przyktad, w jakim kierunku mogtyby i$¢ ko-
lejne badania doswiadczalne, ktérych wyniki wyja-
$nig podatnos¢ ludzi starszych do manifestowania
ciezkiego przebiegu COVID-19.

Innym sposobem zwalczania COVID-19 mégt-
by by¢ preparat neutralizujgcy SARS-CoV-2 — re-
kombinowane biatko o podwdjnym zastosowaniu,
jednoczesnie dziatajace jako szczepionka oraz jako
lek, ktdre po przytaczaniu sie do wirusa i fizycz-
nej jego neutralizacji moze wykrywac komorki za-
kazone wirusem i rekrutowac¢ uktad odpornoscio-
wy do ich zabicia.

Wielu pacjentéw z COVID-19 wraz z goraczka, kasz-
lem i dusznoscia zgtasza rowniez chwilowa utrate we-
chu. W niektérych krajach, np. we Francji, pacjent, kto-
ry twierdzi, Ze nagle utracit wech, jest diagnozowany
jako zakazony SARS-CoV-2. W zwigzku z tym pew-
nym rozwigzaniem mogtaby by¢ platforma interne-
towa, ktéra umozliwi samokontrole zmystu wechu
zainteresowanego w celu wykrycia wczesnych oznak
COVID-19 lub w przypadku braku innych objawéw
pokaze unikalny wechowy odcisk (fingerprinting)
wczesnego wykrywania COVID-19. Test taki umoz-
liwitby monitorowanie nagtych zmian w odczuwa-
niu zapachu, ktére moga by¢ weczesnym rozpozna-
niem COVID-19. Gdyby zaistniata zalezno$¢ miedzy
stopniem utraty wechu a profilem genetycznym za-
kazajacego wirusa, test zapachowy z opracowanym
kwestionariuszem mégtby by¢ pomocny do rozrdz-
niania genotypéw, ktérych dotad wykryto 8, nato-
miast chinscy uczeni w nierecenzowanej publikacji
donosza ostatnio o krazacych na $wiecie 30 zakaz-
nych szczepach SARS-CoV-2.

Z internetowej bazy badan dotyczacych SARS-CoV-2
wynika, Ze obecnie (koniec kwietnia 2020 r.) na $wie-
cie zarejestrowano ponad 800 takich badan, z cze-
g0 275 w Europie, w tym najwiecej — 110 — we Fran-
cji. W Polsce jedna z klinik (Bydgoszcz) uczestniczy
w badaniu fazy drugiej i trzeciej amiodaronu — in-
hibitora izoenzyméw CYP2C9 oraz werapamilu pod
katem oceny stopnia zaktdcania wejScia do komor-
ki i amplifikacji w niej koronawirusa. Spodziewany
efekt mozna osiaggna¢ poprzez blokowanie kanatow
jonowych. Celem badania klinicznego bedzie poréw-
nanie przebiegu zakazenia z uwzglednieniem plano-
wanej interwencji medycznej z przebiegiem zakazenia
opartego na standardowej opiece hospitalizowanych
pacjentéw z potwierdzonym COVID-19 (41).

Mozna zada¢ pytanie, jak doszto w kilka miesiecy
po wybuchu masowych zakazen w Wuhan do skie-
rowania do badan klinicznych preparatow, ktore za-
zwyczaj majq blokowaé aktywnos¢ biatka S wirusa
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SARS-CoV-2, skoro wtasnie odmienno$¢ sekwencji
kodujacych wskazane biatko rézni genomy tego wi-
rusa, i obserwuje sie niska zgodno$¢ tych sekwencji
w odniesieniu do homologicznych sekwencji innych
koronawiruséw. OczywiScie pewna wskazowka jest
to, ze juz od ponad dekady badano $rodki zabezpie-
czajace przed SARS-CoV, jednak te badania nie zo-
staly zakoniczone nawet prototypami takich lekéw
ze wzgledu na ograniczanie z roku na rok ich finan-
sowania. Jak sie okazuje, projekty szczepionki prze-
ciwko wczeséniejszemu wirusowi epidemicznemu SARS
mozna aktualnie wykorzystac, gdy trwa epidemia
SARS-CoV-2. Wprawdzie krgzg w przyrodzie wirusy
bardziej Smierciono$ne niz SARS, to fakt, ktory czy-
ni je groznymi dla zdrowia i zycia, nie wiaze sie z ich
masowym zabdjczym dziataniem, ale z tym, ze za-
kazenia koronawirusem sg trudne do zarejestrowa-
nia ze wzgledu na brak objawéw czy skapoobjawo-
wos¢ wsrdd zakazonych.

Poznanie interakcji, ktére warunkuja pojawianie
sie nieznanych dotad zakazen lub ich nawrotéw, moze
zapewni¢ jedynie dobrze funkcjonujaca sie¢ struk-
tur zdrowia publicznego ukierunkowana na szybkie
identyfikowanie wczesnych oznak wspomnianych
zagrozen, zawigzana po to, aby wskaza¢ i wdrozy¢
skuteczne $rodki zaradcze, niepodlegajace wpty-
wom decydentow.

Rozpoznanie przyczyn choréb odzwierzecych,
charakterystyka czynnika etiologicznego, wskaza-
nie jego gospodarzy musi wynikac ze wspdlnej pracy
ekspertow z réznych dziedzin. W obecnych struktu-
rach nie ma mozliwo$ci wspélnego dziatania fachow-
céw z réznych dyscyplin — lekarzy medycyny, lekarzy
weterynarii, ekologdw, ekspertéw zdrowia publicz-
nego czy inspektoréow urzedowej kontroli zywnosci.
Trudno doszukac sie roboczej wspoétpracy miedzy le-
karzamiweterynariiilekarzami medycyny pracy, a ci
z kolei nie znajdujg sie w uktadzie powigzan stuzbo-
wych z lekarzami pierwszego kontaktu a do ktérych
jako pierwsze trafiajg osoby zakazone.

Swiatowa Organizacja Zdrowia (WHO) przed laty
wyszla z inicjatywa programu ,,Jedno zdrowie” (One
Health) w celu rozwiniecia koncepcji dziatania na sty-
ku cztowiek — zwierze — $rodowisko (42, 43). Jednak
jest to niewystarczajace, aby zaradzi¢ problemom za-
kazen odzwierzecych, nie tylko o etiologii wirusowej
(44), chociaz potrzeba rozwiniecie tego programu nie
moze budzi¢ watpliwosci.

Wysoka Smiertelno$¢ wsréd zakazonych SARS-
-CoV-2, zapewne wysoki wskaznik DALY (disabili-
ty adjusted life-years — lata zycia skorygowane nie-
sprawnoscig), bedgcy kryterium okres$lajagcym stan
zdrowia spoteczenstwa (co odzwierciedla suma liczby
utraconych lat zycia oraz lat przezytych w niespraw-
nosci pozwalajaca stwierdzi¢, w jaki sposob okreslo-
ne choroby wptywajg na dtugosc zycia i jego jakosc),
to jedna strona spotecznego obcigZzenia wcigz trwa-
jacej zoonozy. Nieznane s3 jeszcze koszty gospodar-
cze wynikajace ze strat ekonomicznych i z zachwia-
nia gospodarki, jakie trzeba bedzie ptaci¢ kazdemu
znas, wwymiarze indywidualnym, panstwowym czy
globalnie, z powodu zoonoz, zwlaszcza tej wywotanej
wirusem SARS-CoV-2. Wiadomo, Ze wymagane beda
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inwestycje w dziatania profilaktyczne, aby zachowac
zdrowie ludzi i zwierzat.

Nalezy skupi¢ réwniez szczeg6lng uwage na roz-
wiktaniu przyczyn rozpowszechniania w przyrodzie
nowych patogendw izolowanych od zwierzat domo-
wych i zyjacych w niewoli, nie pomijajac sposobu,
w jaki produkty pochodzenia zwierzecego staja sie
sktadnikiem diety ludzi czy zwierzat gospodarskich.
W naszej szerokos$ci geograficznej, przy rozwinie-
tej kulturze rolnej i przetworczej, mimo prawidto-
wo dziatajacej inspekcji weterynaryjnej i sanitarnej,
nie bedzie to tatwe, poniewaz nie mozna wykluczy¢
pojawienia sie zakazen, ktérych Zrédtem moga by¢
drobnoustroje pochodzace od zwierzat, takich jak
np. krewetki, matze i inne z zasobéw moérz i oceanéw,
niepoddanych skutecznej obrébce termicznej, czy od
zanieczyszczonego odchodami i wydzielinami runa
lesnego albo przydomowego ptactwa narazonego na
bezposredni kontakt z migrujgcymi gatunkami dzi-
kich ptakéw.

Nawet wylaczajac udziat nietoperzy w przenosze-
niu na cztowieka koronawiruséw poprzez radykalne
zakazanie handlu gatunkami dziko zyjacych zwie-
rzat, mozna dziata¢ prewencyjnie wsrod spoteczno-
Scibedacych odbiorcami takich produktéw. Nasilenie
nielegalnego handlu zwierzetami dzikimi na rynku
azjatyckim mozna zwalcza¢, ograniczajac popyt na
okreslone gatunki zywych zwierzat, docierajac do ich
koncowych odbiorcéw. Nalezy egzekwowac (regula-
cje prawno-administracyjne) w skali globalnej dzia-
tania powstrzymujace ktusownictwo i w ten sposdb
eliminowac te zwierzeta z czarnego rynku, identy-
fikowac zrédta pochodzenia dzikich zwierzat ofero-
wanych na sprzedaz i prowadzi¢ kampanie na rzecz
ochrony przed wyginieciem tych, ktére padaja ofia-
ra polowan.

Konieczne jest znalezienie remedium zapobie-
gajacego rozprzestrzenianiu sie wirusa wsrod ludzi,
zaraz po przelamaniu przez niego bariery miedzy-
gatunkowej, co nie umniejsza potrzeby opracowania
szczepien chronigcych przed chorobg czy wprowa-
dzenia skutecznej terapii przeciwwirusowej. Jednak
ani przyszte szczepionki, ani srodki lecznicze nie beda
zapobiega¢ i hamowaé poczatkowej transmisji wiru-
sa, aktywnos¢ i cechy czynnika zakazZnego sg bowiem
w tym czasie nieprzewidywalne.

Nagtle pojawienie sie nieznanego dotad czynnika
zagrazajacego ludziom nie tylko rozwineto studia nad
etiologia zakazen, ale tez nasilito badania nad znale-
zieniem skutecznych srodkow przeciwwirusowych,
w tym nad szczepionka przeciw SARS-CoV. W nie-
ktérych czesciach Afryki zapobieganie zakazeniom
przez wirus Ebola i przysztym zagrozeniom korona-
wirusami wymagac moze zmiany nawykow zywienio-
wych lokalnych spotecznosci, wyeliminowania z die-
ty surowego miesa dzikich zwierzat, co nadal jest tam
norma kulturowa, i takie poZywienie bywa dostepne
nawet w renomowanych afrykanskich restauracjach.
Pozostaje rowniez zachecanie ludnosci tubylczej do
rozwoju réznych form rolnictwa i hodowli zwierzat
zapewniajacych zrédta biatka konsumpcyjnego. Na
Bliskim Wschodzie ponownej ocenie powinien by¢
poddany system kontroli hodowli wielbtgdéw, aby

umozliwi¢ zwalczanie ciagle tlacych sie tam przy-
padkow zakazen MERS-CoV.

Mozna odnies$¢ sie do przyktadu, jakim jest za-
hamowanie rozprzestrzeniania sie wirusa Nipah.
Oddzielenie ferm trzody chlewnej od upraw drzew
palmowych, a tym samym od obecno$ci nietoperzy
owocozernych w srodowisku hodowli $win, znacz-
nie zmniejszyto ryzyko pojawienia sie zakazen wy-
wotanych tym wirusem.

Jedno zjawisko zwigzane z epidemig SARS-CoV-2
zachwyca, zauwaza sie bowiem globalng mobilizacje
ludzi nauki, ktorzy teraz dziatajg niezaleznie obok tra-
dycyjnego obiegu generujacego dostep do informacji
naukowej. Naukowcy przedstawiajg bez ograniczen
naréznych forach internetowych i platformach swo-
je pomysty, komentarze i deklarujg pomoc w rozwig-
zaniu probleméw technicznych, w celu uporania sie
z zagrozeniem wywotanym przez koronawirusa, ana-
wet oferuja wsparcie badawcze (nieodptatnie!) i testo-
wanie w swoich laboratoriach nowych lekéw. Nie byto
nigdy przedtem podobnie no$nego alertu w rozwoju
nauk przyrodniczych. Ciekawe tylko, czy polscy bada-
cze znajda sie licznie wérdd tej awangardowej grupy.

Nie ma watpliwosci, ze obecnie nie bedzie mozna
wykorzystac¢ uzyskanych teraz wynikéw, poniewaz
epidemia COVID-19, bedaca jak kazda inna prawem
natury, wygasnie. Najwieksza wiec szansa na wpro-
wadzenie do praktyki leku jest wyodrebnienie z ist-
niejacych tego, ktory po badaniach potwierdzajacych
okaze sie skuteczny w sytuacjach klinicznych. Dlate-
go tak liczne jest zgtaszanie do badan klinicznych ist-
niejacych juz lekdw, ktére moga okazac sie skutecz-
ne w leczeniu Covid-19.

Spoteczno$¢ weterynaryjna powinna $ledzic roz-
woj globalnej epidemii Covid-19, aby uaktualnia¢
swoja wiedze na temat identyfikowania ryzyka zaka-
zen zwierzat i mozliwosci przenoszenia sie COVID-19
wsrod zwierzat.

Pozostaje bez odpowiedzi pytanie, czy pojawienie
sie wirusa SARS-CoV-2 to ostrzezenie przed zbyt da-
leko idaca globalizacja, czy lekcja pokory dla nazbyt
ufnych w skuteczno$¢ mechanizméw cywilizacji za-
chodniej, a moze jeszcze co$ innego, co dosy¢ trudne
jest do wyttumaczenia antropocentrystom.

Podsumowanie

Choroby odzwierzece to wspolne pole dziatan nauk
medycznych i weterynaryjnych. Dynamika wiruso-
wych zoonoz w ostatnich dwéch dekadach zaskakuje,
anieoczekiwane biezace wydarzenia zagrazaja zdro-
wiui zyciu ludzi, sprzyjajac takze globalnemu spowol-
nieniu. Ze wzgledu na obserwowang wéréd wiruséw
tatwos¢ przechodzenia barier miedzygatunkowych
zakazenia wirusowe uwaza sig¢ obecnie za najczest-
sz3 przyczyne zakazen odzwierzecych.

Dla zachowania zdrowia publicznego wazne jest
szybkie i prawidlowe rozpoznanie przyczyn nowych
choréb odzwierzecych oraz peina charakterystyka
czynnikow etiologicznych ze wskazaniem ich gospo-
darzy. Na podstawie pracy ekspertéw z réznych dzie-
dzin dziatajgcych w sieci struktur zdrowia publicz-
nego mozna rozwiktac¢ interakcje, ktére warunkuja
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pojawianie sie nieznanych dotad zakazen lub ich na-
wrotow. Nalezy skupi¢ sie na ujawnieniu przyczyn roz-
powszechniania nowych patogenéw izolowanych od
zwierzat domowych i wolno zyjacych, uwzgledniajac
to, w jaki sposéb produkty pochodzenia zwierzecego
staja sie sktadnikiem diety ludzi.

Pojawienie sie SARS-CoV-2 potwierdza fakt niezna-

jomosci pelnej listy patogenéw ludzi i zwierzat odpo-
wiedzialnych czy wspétodpowiedzialnych za wywo-
tywanie rozmaitych choréb (45).
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