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Warianty koronawirusa SARS-CoV-2

nie znajg granic

W grudniu 2019 roku odnotowano w miejscowosci Wuhan
w Chinach kilkadziesigt zagadkowych przypadkéw zapalenia ptuc
i dos¢ szybko wykluczono, by ich przyczyng byty koronawirusy od-
powiedzialne za uprzednie epidemie SARS i MERS. Juz w styczniu
2020 roku poznano materiat genetyczny (genom) nowego wirusa,
ktérym jest ni¢ RNA, ztozona z prawie 30 000 jednostek (nukleoty-
déw), ktorych kolejnosé (sekwencje) ustalono niezaleznie w Chinach
i w USA. Sekwencje te uwaza sie obecnie za punkt odniesienia
przy identyfikacji pézniejszych wariantéw wirusa, nazwanego w lutym
2010 roku koronawirusem SARS-CoV-2, a wywotang przez niego
chorobe COVID-19.

Ni¢ RNA wirusa stanowi matryce (stgd nazwa mRNA), na ktorej
budowane sg biatka umozliwiajgce wirusowi rozpoznanie i wnik-
nigecie do komoérek cztowieka wyposazonych w odpowiednie recep-
tory. W procesie tym uczestniczg biatka kolcéw S (spike) wirusa
wigzace sie z biatkami ACE2 cztowieka, ktére sg szczegdlnie liczne
na powierzchni komoérek ptuc. W trakcie powielania RNA wirusa
w komérce ludzkiej moga nastgpi¢ losowe ,pomytki” (mutacje), pro-
wadzgce do zmiany kolejnosci nukleotydow, ktérych kumulacja moze
zmieni¢ biologie wirusa. Zmiana fragmentu RNA kodujgcego biatko
S moze zmniejszy¢ zdolno$¢ tego biatka do rozpoznania ACE2
i wnikania do komérki (zle dla wirusa!), albo te zdolno$¢ usprawnic
(zle dla nas...). Nagromadzenie mutacji w innych fragmentach RNA
wirusa moze albo utrudni¢, albo utatwi¢ jago namnazanie sie, co
oczywiscie przekfada sie na tempo rozprzestrzenianie sie tego wa-
riantu wsrod ludzi.

Od jesieni 2019 roku, gdy SARS-CoV-2 zmienit gospodarza,
przemieszczajac sie od nietoperzy poprzez tuskowce lub weze do
ludzi, by nastepnie rozprzestrzeniac¢ sie wéréd nas gtéwnie drogg kro-
pelkowa, raportowano okoto 400 000 zmienionych sekwencji wirusa,
rozmaicie opisywanych w poszczegoélnych laboratoriach. W styczniu
2021 roku zapadty decyzje o ujednoliceniu nazewnictwa, lecz w opra-
cowaniach popularnych nadal funkcjonujg nazwy wyprowadzone od
krajow, w ktorych je po raz pierwszy wykryto. Z praktycznego punktu
widzenia najwazniejsze sg obecnie te warianty, ktére utrudniajg walke
z pandemig, tzw. warianty alertowe. Obecnie zwraca sie szczegd6ing
uwage na trzy z nich.

1) Wariant brytyjski (obecnie o symbolu B.1.1.7) pojawit sie we wrze-
$niu 2020 roku w potudniowej Anglii, gdzie wypart warianty
wczesniejsze i skad rozprzestrzenit sie na wiele krajow swiata.
Wariant ten skumulowat 17 mutacji, w tym 8 w rejonie kodujgcym
biatko kolca S. Ostatnio zesp6t naukowcéw z Uniwersytetu Ha-
rvarda udowodnit, badajac codziennie wymazy od 65 ochotnikéw,
ze u 7 os6b zakazonych tym wariantem infekcja trwa $rednio
diuzej (13,3 doby) niz u pozostatych (8,2 doby). Skoro infekcja
trwa dtuzej — to chory moze zakazi¢ wigcej os6b, czemu mozna
zapobiec przez wydtuzong izolacje!

2) Wariant afrykanski (B.1.351) pojawit sie najpierw w Republice
Potudniowej Afryki, a obecnie wykrywany jest w wielu krajach,
réwniez w Polsce.

3) Bardzo zakazny wariant brazylijski P1 krgzy w tym kraju od
potowy roku 2020.

Producenci szczepionek anty-COVID-19 poszukuja odpowiedzi
na pytanie, czy ich produkty uchronig nas przed nowymi wariantami
wirusa? Najbardziej nowatorskie szczepionki zawierajg odcinki mRNA
zsyntetyzowane laboratoryjnie na wzér fragmentu mRNA kodujgcego
biatka S standardowego wirusa z Wuhan; po szczepieniu to nasze
wiasne komérki produkujg biatka S indukujgce odpornos$é¢ przeciwko
standardowej wersji wirusa. Trzeba sie liczy¢ z tym, ze linie produk-
cyjne trzeba bedzie wkrétce przestawi¢ na produkcje szczepionek
przeciwko juz poznanym i przysztym wariantom SARS-CoV-2, jak to
ma miejsce w przypadku wiruséw grypy.

Potowa znanych sekwencji genomu SARS-CoV-2 zostata ziden-
tyfikowana w Wielkiej Brytanii, bedgcej obecnie $wiatowym liderem
w tym zakresie. Brytyjskie konsorcjum zobowigzuje sie do sekwen-
cjonowania 20 000 genomoéw tygodniowo i apeluje do innych krajéw
o nadsytanie przynajmniej 20 prébek miesiecznie. Przedsiewziecie
to wesprg wkrétce USA, z rekomendac;ji dr. Anthony’ego Fauciego,
doradcy prezydenta Joe Bidena. Pozostate kraje partycypujg w tym
projekcie w réznym zakresie, nie zawsze korelujacym z ich zamozno-
$cig. Najwiecej danych, w przeliczeniu na 1000 przypadkéw choroby,
dostarczyty kraje bogate — Islandia, Luksemburg i Japonia. Zaskakuje
natomiast, ze niewielkie i ubogie kraje afrykanskie: Gambia, Gwinea
Roéwnikowa i Sierra Leone, dzieki ,know-how” zdobytemu podczas
poprzednich epidemii, majg wyzszy wskaznik sekwencjonowania niz
Francja, Wtochy, czy USA.

W Polsce wsréd 69 pacjentéw testowanych przez naukowcow
z Uniwersytetu Medycznego w Biatymstoku wykryto 12 wariantéw
wirusa standardowego, w tym 18 osdb z alertowym wariantem
brytyjskim i jedng z potudniowoafrykanskim; wykryto tez warianty
z Irlandii, Belgii i Rosji, oraz catkiem nowe ,warianty podlaskie”.
Dopiero skorelowanie wynikéw sekwencjonowania nowych odmian
z danymi epidemicznymi (np. tempem transmisji lub zwiekszong zja-
dliwoscig) pozwoli ustali¢, czy trafig one na liste alertowa, aby ich
rozprzestrzenianie skutecznie ograniczyé¢.

Wsréd wielu mutaciji wirusa zdarzaja sie takie, ktére nasilajg jego
aktywnos¢ (zjadliwos¢). W tym przypadku wirus szybko doprowadzi do
ciezkiej choroby i Smierci zakazonego czlowieka i ... zginie wraz z nim,
tracac szanse na przeniesienie sie do nowych gospodarzy. Przetrwajg
takie odmiany (warianty), ktére szybko rozprzestrzeniajg sie w popu-
lacji, nie czynigc gospodarzowi znacznej szkody. Niektére mutacje
beda sprzyja¢ zmianie gatunku gospodarza, np. zakazaniu ludzi przez
wirusy pochodzgce od nietoperzy lub ptakéw, albo zakazaniu goryli lub
kotéow przez wirusy cztowieka. Na przyktadzie koronawiruséw mamy
szanse obserwowac w czasie rzeczywistym koewolucje wspotczesnie
zyjacych gatunkéw. W tym kontekscie absurdem jest obwinianie Chin
o spowodowanie pandemii COVID-19 i oskarzanie kolejnych panstw
o wywotanie nowych wariantéw wirusa. Byé moze potencjalnie niebez-
pieczne mutacje SARS-CoV-2 zachodzg w tej chwili w moim organi-
zmie, jesli bezobjawowo przechodze zakazenie tym wirusem?
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