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Nowy koronawirus — SARS CoV-2

Streszczenie

Koronawirusy wywotuja zakazenia u ssakow i ptakow.
W grudniu 2019 r zarejestrowano w Chinach przypadki zapa-
lenia pluc wywolane przez nieznany wczesniej czynnik. Nowy
patogen nazwano SARS CoV-2, za$§ chorob¢ COVID-19.

W artykule przedstawiono aktualne dane na temat nowego
koronawirusa wywotujacego pandemi¢ w roku 2020. Omo-
wiona zostala klasyfikacja wiruséw nalezacych do rodziny
Coronaviridae, ich budowa oraz cykl replikacyjny. W dalszej
czesSci pracy opisano epidemiologi¢ zakazenia, tj. zrodto zaka-
zenia, drogi szerzenia si¢ zakazen oraz objawy kliniczne. Ko-
lejny podrozdziat omawia najwazniejsze aspekty laboratoryj-
nej diagnostyki zakazenia SARS CoV-2. Natomiast w ostatnim
podrozdziale przedstawiono aktualny stan badan nad lekami
stosowanymi w leczeniu choroby COVID-19 oraz proby opra-
cowania skutecznej szczepionki profilaktycznej. Szczepionka
W znaczacy sposob wplynie na zmniejszenie zapadalnosci
i $miertelno$ci, gdyby wirus nadal krazyt w populacji ludzkiej.

Stowa kluczowe: koronawirusy, SARS CoV-2, epidemiologia,
leczenie, szczepionka.
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WPROWADZENIE

Wiele badan prowadzonych w ostatnich latach wykaza-
lo, Ze istnieje olbrzymia grupa wirusow zwierzgcych, ktore
potencjalnie moga przekroczy¢ barier¢ migdzygatunkowa.
W zwigzku z tym pojawienia si¢ kolejnego odzwierzgcego koro-
nawirusa zakazajacego cztowieka mozna si¢ bylo spodziewac.

1. Rys historyczny

Koronawirusy znane sg od dawna. Zakaza¢ moga ptaki
i ssaki, wywolujac u nich choroby uktadu oddechowego, ner-
wowego, narzadow wewngtrznych i przewodu pokarmowe-
go, m.in. zakazne zapalenie otrzewnej u kotoéw, epidemiczna
biegunke $win, wirusowe zapalenie zotadka i jelit u bydta czy
zakazne zapalenie oskrzeli u ptactwa [1].

Pierwsze wzmianki o ludzkich koronawirusach pochodza
z lat 60., kiedy wyizolowano i opisano dwa patogeny — HCoV-
-229E oraz HCoV-OC43 — wywolujace zakazenia uktadu
oddechowego. Przez wiele lat pozostawaly one jedynymi
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przedstawicielami tego rodzaju, zdolnymi zakaza¢ ludzi. Byty
odpowiedzialne za okoto 15-30% tzw. fagodnych przezigbien.

W 2002 roku w chinskiej prowincji Guangdong wyizolo-
wano nowy gatunek ludzkiego, wysoce zakaznego koronawi-
rusa, ktory w 2003 r spowodowal epidemi¢ (Smiertelnos¢ ok.
10%) [2]. Od nazwy zespotu chorobowego nazwano go wi-
rusem SARS-CoV (ang. severe acute respiratory syndrome).
Odkrycie to zapoczatkowato intensywne badania naukowe,
ktorych rezultatem byto zidentyfikowanie nastgpnych ludzkich
koronawiruséw — NL63 oraz HKU1. Jednak juz w lipcu 2003
roku WHO oglosita eradykacj¢ wirusa SARS-CoV. Nagte
zniknigcie wirusa mogto by¢ spowodowane sezonowoscia za-
chorowan (ze szczytem w zimie i wczesng wiosng) a takze
zastosowaniem skutecznych srodkow zapobiegajacych jego
rozprzestrzenianiu si¢. Bowiem objawy kliniczne pojawiaja
si¢ zanim choroba przejdzie w ostra, najbardziej zakazna fazg
(ilos¢ wirusa w wydzielinach wzrasta stopniowo w czasie cho-
roby, osiggajac maksimum po pierwszym tygodniu).
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W 2012 roku, po 10 latach od epidemii SARS-CoV, zano-
towano zachorowania na nowa chorob¢ uktadu oddechowe-
go wywolywang przez koronawirus MERS (ang. middle east
respiratory syndrome Coronavirus) [3]. Wirus MERS-CoV
po raz pierwszy rozpoznano u pacjenta z Arabii Saudyjskie;j.
Ze wzgledu na podobiefistwo na poziomie genetycznym
i funkcjonalnym (m.in. wykorzystanie tego samego receptora
komorkowego) do wirusow wystepujacych u nietoperzy uzna-
no, ze sg one naturalnym gospodarzem i rezerwuarem wiru-
sa, za§ ogniwem posrednim moga by¢ wielbtady jednogarb-
ne (Camelius dromedarius), u ktorych stwierdzono wysokie
miana swoistych przeciwciat neutralizujacych oraz wirusowe
RNA. Nie doszto wowczas do wybuchu pandemii, jednak wi-
rus krazy w populacji.

W styczniu 2019 roku zanotowano w miescie Wuhan, prowin-
cji Hubei w Chinach zachorowania spowodowane nieznanym do-
tad wirusem. Choroba szybko rozprzestrzenita si¢ wywotujac epi-
demig, a nastgpnie pandemi¢. Poczatkowo nazwano go nowym
koronawirusem 2019 (2019 novel coronavirus; 2019-nCoV) [4].

Badania wykazaty, ze jest to nowy typ koronawirusa, spo-
krewniony z wirusem SARS, stad przez International Virus
Classification Commission (ICTV) zostal nazwany SARS-
-CoV-2, za$ chorobg¢ przez niego wywotang WHO nazwata —
COVID-19.
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RYCINA 1. Klasyfikacja koronawiruséw (wg Ashour).
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RYCINA 2. Budowa SARS CoV-2 i struktura genomu.
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RYCINA 3. CyKl replikacyjny SARS CoV-2 (wg Shereen).
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2. CORONAVIRIDAE - charakterystyka rodziny
koronawiruséw

Wirus (tac. virus — trucizna) jest tworem bezkomoérkowym.
Czastka wirusa sktada si¢ z kwasow nukleinowych (DNA lub
RNA oraz ostonki biatkowo-lipidowej). Kwasy nukleinowe
decyduja o tym, ze wirus moze si¢ namnazac, ale wylacznie
w zywych komorkach, wykorzystujac jej ,,aparatur¢” do po-
wielania wlasnego kwasu nukleinowego i syntezy biatka. Wi-
rus posiada ostonkg biatkowa potrzebng mu do tego, aby przy-
czepi¢ si¢ do powierzchni zakazanej komorki.

Wirus do wngtrza gospodarza wnika przez blony $luzowe
jamy ustnej, goérnych drog oddechowych oraz spojowek. Ry-
zyko zakazenia wzrasta wraz z czasem ekspozycji oraz liczba
czastek wirusowych dostajacych si¢ do wrazliwego organi-
zmu.

Koronawirusy wedtug klasyfikacji Baltimore’a naleza do
IV grupy wiruséw. Ich material genetyczny stanowi jedno-
niciowy, niesegmentowany RNA o dodatniej polarnosci (+)
ssSRNA. Wirusy RNA wymagaja polimerazy RNA zaleznej od
RNA (RdRp) do transkrypcji i replikacji gendow wirusowych.
Podczas syntezy nici RNA czgsto$¢ popetnianych bledow jest
znacznie wyzszaniz przy syntezie nici DNA, poniewaz nie maja
one systemu korygujacego bledy tzw. proofreading. Podczas
replikacji moze dochodzi¢ takze do przeskoku polimerazy na
ni¢ sasiednig oraz do rekombinacji nici. Powoduje to powsta-
wanie roznej populacji wirusoéw, ktorych sekwencje genomu
sa inne niz sekwencja nici macierzystej (ang. quasi-species)
[5]. Zmiany te mogg powodowaé powstawanie nowych szcze-
poéw wirusa o odmiennych wilasciwosciach antygenowych.
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RYCINA 4. Ewolucja koronawiruséw [19].
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Jest to jeden z mechanizméw obronnych wirusa przed dziata-
niem uktadu odpornosciowego zakazanego organizmu.

Rodzina Coronaviridae sktada si¢ z dwoch odrgbnych pod-
rodzin: Coronavirinae 1 Torovirinae. Na podstawie cech ge-
netycznych podrodzing Coronavirinae podzielono na cztery
rodzaje: alfa-, beta-, delta- oraz gamma-koronawirusy [6-8].
Klasyfikacja koronawirusow zostata przedstawiona na rycinie
1. Z medycznego punktu widzenia najwazniejsze sa wirusy
grupy alfa i beta, do ktorych naleza wszystkie znane gatunki
zakazajace czlowieka. Sze§¢ zostalo wczeéniej zidentyfiko-
wanych tj. HCoV-NL63 and HCoV-229E, nalezace do Alpha-
coronavirus; oraz HCoV-OC43, HCoV-HKU1, SARS-CoV
i MERS-CoV nalezace do rodzaju Betacoronavirus.

Koronawirusy sa jednymi z najwigkszych wirusow RNA
pod wzgledem dtugosci genomu (26 000-32 000 nukleotydow)
oraz rozmiaru wirionu (sferyczny, 80-180 nm $rednicy). Wi-
rus posiada ostonke lipidowa. Genom wirusa koduje 16 biatek
niestrukturalnych oraz biatka strukturalne [4]. Glowne biatka
strukturalne to glikoproteina powierzchniowa S, mate bial-
ko ostonki E, biatko blonowe M oraz biatko nukleokapsydu
N. Powierzchniowa glikoproteina S odgrywa kluczowa role
w adsorpcji wirusa do powierzchni komorki i determinuje jego
tropizm (powinowactwo). Budowg wirusa przedstawia rycina
2, za$ cykl replikacyjny rycina 3.

Nowy koronavirus SARS-CoV-2 (2019-nCoV) nalezy do
rodziny Coronaviridae i ma budowe¢ podobna do pozostatych
przedstawicieli tej rodziny. Badania wykazaly, ze SARS-
-CoV-2 zawiera sekwencje w 50% podobne do MERS-CoV,
w 79% do SARS-CoV i w 88% do koronawiruséw wyizolo-
wanych z nietoperzy.

3. Epidemiologia choroby COVID19

Zrédlem zakazenia jest cztowiek. Na rycinie 4 przedsta-
wiono krazenie wirusow w populacji zwierzat i mozliwos¢ za-
kazenia cztowiecka. SARS-CoV-2 przenosi si¢ gtownie drogg
powietrzno-kropelkows, a takze pokarmowo-wodng (9-12).
Okres wylegania choroby wynosi ok. 5 dni a moze by¢ dtuzszy
nawet do 24 dni. Stad osoby z kontaktu z chorym musza by¢
poddane kwarantannie przez okres nie krotszy niz czas wylg-
gania choroby. U ok. 80% chorych choroba przebiega tagodnie
lub nawet bezobjawowo, u 15% z objawami $rednio-cigzkimi
a tylko u ok. 5% ma cigzki przebieg kliniczny z mozliwoscia
rozwoju niewydolnosci wielonarzadowej 1 zgonu.

Biatko wypustki S SARS-CoV i MERS-CoV przylaczaja
si¢ do réznych receptorow na powierzchni komoérek gospo-
darza (receptor-binding domains -RBDs). SARS-CoV jako
glownego receptora uzywa enzym konwertujagcy angiotensyne
2 (ACE2) oraz CD209L jako receptora alternatywnego, pod-
czas gdy MERS-CoV wykorzystuje jako pierwotnego recep-
tora dipeptydylopeptydaza 4 (DPP4, znany takze jako CD26).

Badacze probujg obecnie poznaé wzorzec mutacji SARS-
-CoV-2 przez analiz¢ czgstosci mutacji, co pozwoli na pozna-
nie zdolno$ci ewolucyjnej tego wirusa. Ma to znaczenie nie
tylko z punktu widzenia klasyfikacji wirusa, ale takze pozna-
nia jego patogennosci.

Analiza filogenetyczna catych genomoéw roéznych szczepow
izolowanych od pacjentow wykazata, ze 2019-nCoV nalezy do
tego samego kladu (klad — zbiér organizméw majacych wspol-
nego przodka) — Betacoronavirus jak MERS-CoV, SARS-like
bat CoV i SARS-CoV, jednak ma wigksze podobienstwo do
SARS-like bat CoV a mniejsze do MERS-CoV [4]. Analiza
sekwencji aminokwasowych moze rzuci¢ nowe $wiatto jak
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dalece ten wirus strukturalnie i funkcjonalnie odmienny jest
od SARS-CoVs. Dlatego tez dalsze badania sg konieczne. Fi-
logenetyczng analiz¢ genomu 2019-nCoV obrazuje rycina 5.

3.1. Kryteria rozpoznania choroby COVID-19 (wg 13)

Przypadek podejrzany
Podstawg do postawienia podejrzenia COVID-19,

uzasadniajacego wykonanie badan wykrywajacych materiat

genetyczny SARS-CoV-2 jest spetnienie warunkow zawartych

w punkcie 11 2:

1. Ostra infekcja drog oddechowych o nagtym poczatku i przy-
najmniej jednym z objawow: goraczka, kaszel, dusznosé
lub wykrycie przeciwcial w badaniu serologicznym.

2. a) w wywiadzie wystepuje podréz lub pobyt w ostatnich
14 dniach liczac od poczatku choroby do kraju/regionu,
w ktorym odnotowano lokalng transmisj¢ zakazenia SARS-
-CoV-2; b) bliski kontakt z potwierdzonym lub prawdopo-
dobnym przypadkiem COVID-19 w ostatnich 14 dniach;
¢) cigzki stan wymagajacy hospitalizacji przy braku innej
etiologii mogacej thumaczy¢ obraz kliniczny.

Jezeli jednak zostanie udokumentowana transmisja lokalna
na danym obszarze, to wowczas wymagane jest spetnienie tyl-
ko warunkow zawartych w punkcie 1. Oznacza to, Ze wszyscy
pacjenci z objawami ostrej infekcji oddechowej stwierdzane;j
podczas pierwszego kontaktu z opiekg zdrowotng (w podsta-
wowej opiece zdrowotnej lub w szpitalu o jakimkolwiek profi-
lu) powinni by¢ traktowani jako przypadki podejrzane, a wigc
poddani badaniu potwierdzajacemu zakazenie.

Przypadek prawdopodobny

Rozpoznanie COVID-19 jest prawdopodobne, gdy u osoby
z objawami ostrej infekcji oddechowej wynik badania mate-
riatu genetycznego SARS-CoV-2 przeprowadzonego technika
RT PCR jest watpliwy lub niejednoznaczny, lub gdy wynik ba-
dania RT PCR materialu genetycznego koronawiruséw (pan-
-coronavirus test) jest dodatni.

Przypadek potwierdzony

Jest to kazda osoba z laboratoryjnym potwierdzeniem
zakazenia SARS-CoV-2 technikg RT-PCR niezaleznie od
obecnosci objawow klinicznych.

4. Diagnostyka laboratoryjna zakazen SARS CoV-2
(metody identyfikacji wirusa w materiale od pacjentow)

Laboratoria wykonujace badania w kierunku zakazenia ko-
ronawirusem funkcjonuja w okreslonym systemie prawnym
1 musza stosowa¢ metody badawcze zgodne z aktualnym sta-
nem wiedzy medycznej. Laboratoria muszg zatem spetniac¢
okreslone standardy oraz stosowac¢ si¢ do rekomendacji orga-
néw uprawnionych do ich wydawania. Obecng sytuacj¢ epi-
demiologiczna nadzoruje resort zdrowia i Glowny Inspektor
Sanitarny, a rekomendacje dla diagnostéw laboratoryjnych
wydaje konsultant krajowy w dziedzinie mikrobiologii lekar-
skiej.

Zgodnie z rekomendacjami WHO w diagnostyce zakazen
SARS-CoV-2 powinny by¢ stosowane metody biologii mole-
kularnej, gdyz tylko te metody pozwalaja na spetnienie labo-
ratoryjnego kryterium potwierdzenia przypadku COVID-19,
zgodnie z obowiazujacg definicja przypadku na potrzeby nad-
zoru nad zakazeniami ludzi nowym koronawirusem [14-17].

Testy serologiczne tradycyjne lub tez tzw. szybkie testy ka-
setkowe na podstawie pobranej probki krwi nie maja tak duzej
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wiarygodnosci. Poza tym mozna otrzymac spora liczbg wyni-
kow fatszywie ujemnych. Nalezy takze bra¢ pod uwage moz-
liwo$¢, ze badana osoba moze takze znajdowac si¢ w okresie
tzw. okna serologicznego (kiedy organizm nie wytworzy! jesz-
cze przeciwcial) i w tym czasie sa nosicielami tego wirusa i za-
kazaja inne osoby. Moze to by¢ niebezpieczne nie tylko dla sa-
mego zakazonego, ale takze calego systemu ochrony zdrowia.

Testy serologiczne natomiast wykrywajg w surowicy obec-
nos$¢ przeciwciat. W kazdym zakazeniu uktad immunologicz-
ny czlowieka odpowiadajac na antygen wytwarza przeciwciala
najpierw klasy IgM a p6zniej IgG. W przypadkach niektorych
patogenow czas pojawiania si¢ przeciwcial jest znany. Wia-
domo, ze pojawig si¢ np. w piatej dobie od zakazenia. Jednak
w przypadku koronawirusa SARS-CoV-2 nie wiadomo jesz-
cze doktadnie, kiedy to nastgpuje. Epidemia na $§wiecie trwa
od grudnia 2019 roku. Jest to czas zbyt krotki, aby w petni
pozna¢ charakterystyke wirusa.

Materialem do badania jest najczg$ciej wymaz z nosogar-
dzieli lub gardta. Badania przeprowadza si¢ metodami biologii
molekularnej wedlug zalecen WHO, CDC w Atlancie (USA)
oraz Krajowej Izby Diagnostow Laboratoryjnych.

W pierwszej fazie badania dokonuje si¢ izolacji materiatu
genetycznego z probki klinicznej pobranej od pacjenta. W eta-
pie drugim (detekcja) wykrywa si¢ obecnos$¢ genow badanego
koronawirusa metoda PCR. Test jest dodatni jesli stwierdzi si¢
obecnos¢ genu ORFlab i/lub genéw N i E.

Badanie, w zaleznos$ci od rodzaju aparatury diagnostyczne;j
danego laboratorium, moze trwaé od 2,5 godz. (w tzw syste-
mie zamknigtym) do 6-8 godzin, gdy reakcja PCR musi by¢
poprzedzona izolacjga manualng wirusowego kwasu nukleino-
wego. Czasem oznaczenie trzeba powtorzy¢, kiedy diagnosta
wykonujacy badanie ma watpliwosci dotyczace interpretacji
uzyskanych wynikow.

5. Terapia i profilaktyka

5.1. Badania nad lekami

Badania nad lekami prowadzone sg w trzech kierunkach
a ich wybor opiera si¢ gtdéwnie na do§wiadczeniach z epidemii
SARS-CoV [18-20]. W walce z nowym koronawirusem na-
ukowcy biora pod uwage trzy strategie opracowania nowych
lekow. Pierwszy to przebadanie skuteczno$ci juz istniejacych
szeroko wachlarzowych lekow przeciwwirusowych jak inter-
ferony i ribawiryna. Zaletg tych terapii jest znany metabolizm
lekow, ich dawkowanie, skuteczno$¢ czy dziatania niepoza-
dane. Wada za§ moze okazac si¢ zbyt szerokie spektrum co
bedzie przyczyng nieskutecznosci w leczeniu zakazenia spo-
wodowanego SARS-CoV-2. Drugim kierunkiem poszukiwan
jest wykorzystanie istniejacych molekularnych baz danych
do znalezienia czasteczek wykazujacych efekt terapeutyczny
wobec koronawirusa, m.in. probuje si¢ zastosowac remdesi-
vir oraz lopinavir i ritonavir — leki skuteczne i zatwierdzone
w leczeniu zakazen HIV. Wreszcie trzecia strategia oparta
na informacji o strukturze genomu réznych koronawiruséw
i poszukiwaniu nowych punktéow uchwytu dla lekéw przeciw
koronawirusom. Teoretycznie leki opracowane w ten sposob
moga mie¢ wickszy efekt terapeutyczny jednak procedura ich
opracowania moze trwac zbyt dlugo.

Swiatowa Organizacja zdrowia opracowala tzw. program
solidarnosciowy (solidarity program), ktory zaleca nastepuja-
ce leczenie COVID 19 [21]:

1. Zwyczajowa terapi¢ danego kraju;
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2. terapi¢ eksperymentalng — remdesivir (pierwotnie przezna-
czong do leczenia zakazen wirusem Ebola) — ssSRNA;

3. Skojarzong terapi¢ dwoch lekow antyretrowirusowych
(HIV/AIDS) — lipinavir+ritonavir;

4. Jak wyzej uzupeliona podawaniem silnego immunomodu-
latora (IFN pB);

5. Stosowanie lekow przeciwmalarycznych (chlorochina, hy-
droksychlorochina);

6. Tzw. terapia ,,marsylska” — leki przeciwmalaryczne w sko-
jarzeniu z antybiotykiem — azytromycyna.

5.2. Badania nad szczepionkami

Obecnie nie ma dostepnej szczepionki profilaktycznej w za-
kazeniach SARS-CoV-2. Idealna szczepionka profilaktyczna
powinna speltniaé¢ nastepujace kryteria:

* jednorazowa dawka;

+ trwata odpowiedz (na cale zycie);

* pelna odpornos¢ u 100% szczepionych;

* brak dziatan niepozadanych;

* niska cena (mozliwo$¢ powszechnego stosowania).

Prace nad przygotowaniem szczepionki sg dlugotrwale
i sktadaja si¢ z dwdch podstawowych etapow, tj. badan przed-
klinicznych oraz badan klinicznych. W badaniach przedkli-
nicznych musi zostaé zidentyfikowany patogen odpowiadaja-
cy za dang chorobe. Nastepnie nalezy okresli¢ jaki element
wirusa (antygen) bedzie gtownym sktadnikiem szczepionki.
Wreszcie w hodowli komorek in vitro, nast¢pnie na zwierze-
tach ocenia si¢ bezpieczenstwo i immunogenno$¢ szczepionki.
To znaczy czy nie jest ona toksyczna i czy jej podanie powo-
duje wytworzenie przeciwciatl odporno$ciowych.

W badaniach na zwierzetach okresla si¢ bezpieczng dawke
szczepionki oraz metode jej podania. Po pozytywnym zakon-
czeniu etapu przedklinicznego przystepuje si¢ do badan kli-
nicznych na ludziach.

Badania kliniczne obejmuja trzy fazy. W I fazie (grupa kil-
kudziesi¢ciu dorostych 0sob — ochotnikdw) ocenia si¢ bezpie-
czenstwo szczepionki, rodzaj i zakres odpowiedzi immunolo-
giczne.

Gdy wyniki fazy I sg obiecujgce rozpoczyna si¢ II faza ba-
dan klinicznych (grupa ochotnikow — kilkaset osob). Badane
jest bezpieczenstwo szczepionki, immunogenno$é, propo-
nowane dawki, harmonogram szczepienia i metody podania
szczepionki. Sg to badania randomizowane (losowy przydziat
ochotnikow do poszczegolnych grup badawczych), przy czym
jedna z grup otrzymuje placebo (grupa kontrolna). Pozytywne
wyniki tego badania pozwalajg na przej$cie do III fazy badan
klinicznych (tysiace do dziesigtek tysigcy ludzi). Sg to bada-
nia randomizowane prowadzone metoda podwojnie $lepej
proby, tzn. ani ochotnicy, ani lekarze podajacy preparat nie
wiedzg czy danej osobie podawana jest szczepionka czy pla-
cebo. Celem III fazy jest ocena bezpieczenstwa szczepionki
w duzej grupie ludzi, zwlaszcza pod katem wystepowania
rzadkich dziatan niepozadanych, ktére mogty nie by¢ wykry-
te we wczesniejszych etapach badan. Badania nad opracowa-
niem szczepionek przeciwko SARS-CoV-2 prowadzi wiele
osrodkow na §wiecie [22].

W chwili obecnej testowane sg szczepionki oparte na ba-
zie kwasow nukleinowych (RNA lub DNA) kodujace biatka
strukturalne wirusa (wchodzace w sktad kapsydu czasteczki
wirusowej), wykorzystujace niereplikujacy si¢ wektor wi-
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rusowy jako droge dostarczenia antygenéw do organizmu,
szczepionki ,,zywe” atenuowane (pozbawione zjadliwosci),
inaktywowane, podjednostkowe (zawierajace wybrany anty-
gen wirusa).

Obecnie kilka firm prowadzi badania nad szczepionka
mRNA. Technika opracowania takiej szczepionki jest dos¢
prosta. Bowiem wirus zakazajac komorke produkuje wiru-
sowe mRNA, na bazie ktorego nastgpuje synteza biatek wi-
rusowych. Znajac sekwencje RNA wirusa mozemy zsyntety-
zowac dany odcinek mRNA wirusa kodujacy biatko, przeciw
ktoremu nasz organizm wytwarza przeciwciala. Nastgpnie
taki fragment RNA umieszcza si¢ w matych czasteczkach
liposomowych, tzw. nanoczasteczkach. Szczepionki mRNA
maja wiele zalet, m.in. brak ryzyka wbudowania tego RNA do
genomu osoby zaszczepionej, mRNA jest nietrwale i szybko
zostaje usunigte z organizmu. Ponadto produkcja szczepionki
trwa stosunkowo krotko (6-8 tygodni). Mozliwosc jej przecho-
wywania w temperaturze 37°C przez kilka tygodni zmniejsza
koszty magazynowania i transportu.

Najbardziej zaawansowane badania prowadzi firma Moder-
na, ktorej szczepionka roboczo zostata nazwana mRNA-1273.
Szczepionka ta wykorzystuje glikoproteing powierzchniowa S
sktadajacg si¢ z dwoch czesei S11S2. Czes¢ S1 tworzy gtowke
i odgrywa role domeny rozpoznajacej receptory na powierzch-
ni komoérki gospodarza. Trwaja badania kliniczne, ktorych
wyniki maja by¢ znane w lipcu biezacego roku. Szczepionka
jednak nie wptynie juz na pierwsza fal¢ pandemii. Natomiast
moze by¢ uzyteczna w pozniejszym okresie, po pandemii,
zwlaszcza gdyby wirus krazyt w populacji sezonowo.

ZAKONCZENIE

Mingty zaledwie 4 miesiace od zarejestrowania pierwszych
przypadkow zakazen SARS CoV-2. Wiele o tym wirusie juz
wiadomo. Stale trwaja badania a liczba publikacji na ten temat
systematycznie wzrasta. Jednakze istnieje jeszcze wiele pytan
i zagadnien wymagajacych rozwigzania.

Badania przeprowadzone w uniwersytecie w Pittsburgh
(USA) wykazaty wystgpowanie mutacji i delecji w kodujacych
i niekodujgcych fragmentach genomu wirusa SARS-CoV-2.
Obserwacje te rzucaja Swiatlo na genetyczne zrdéznicowanie
i szybka ewolucj¢ tego nowego wirusa [23]. Wykazano takze,
ze populacja wirusow SARS CoV-2 krazacych obecnie jest
zrdznicowana na co najmniej 16 genotypow, sposrod ktorych
6 genotypow jest w znacznej przewadze [24]. Ewentualne mu-
tacje w powierzchniowej glikoproteinie S moglyby indukowac¢
zmiany prowadzace w konsekwencji do zmiany antygenowo-
Sci wirusa [25]. Mogtoby to stanowi¢ implikacje dla opraco-
wania skutecznych lekow a takze profilaktycznej szczepionki.
Nastepne badania sg zatem konieczne do poznania natury wi-
rusa i opracowania strategii diagnostycznych, terapeutycznych
oraz potencjalnych mechanizméw opornosci na chemiotera-
peutyki stosowane w terapii tego zakazenia.
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