virologie — covid-19

Patranie

po povode
SARS-CoV-

SA ROZUZLUJE

ZL.OZITY PRIBEH VEDECKEJ DETEKTIVKY

Epidémia ochorenia covid-19, ktora vypukla

v ¢inskom meste Wu-chan v decembri 2019, za tri
mesiace prerastla do celosvetovej pandémie. Rychle
Sirenie pandémie po celom svete zakonite vyvolava
tlak na zodpovedanie naliehavych otazok: Aky je
povod virusu SARS-CoV-2? Vznikol prirodzenym
vyvojom, alebo unikol z laboratéria? A nie je to len
samoucelna zvedavost. Ked budeme poznat pévod
virusu, mozno nam to pomoéze predchadzat budicim
koronavirusovym epidémiam a pandémiam.

text STEFAN VILCEK

PROCES HLADANIA kvalifikovanych
odpovedi na nastolené otazky sa podoba
praci detektivov patrajtcich po pachatelovi.
V tlohe detektivov sa tu ocitli vedci, v tilohe
pachatela novy koronavirus. Pozrime sa,

v akom $tadiu je patranie po viac ako dvoch
rokoch od objavu virusu.

PO AKOM VIRUSE SA PATRA?
Vela pacientov z Wu-chanu malo vztah
k preludnenému mokrému trhu Chua-nan,
kde sa predavali domace a volne Zijice zvie-
raté a potravinové produkty z nich. Cinski
vedci uz v priebehu 2-3 tyzdnov zistili, Ze
epidémiu sposobil novy koronavirus, ktory
neskor dostal pomenovanie SARS-CoV-2.
Zaciatkom januara 2020 vedci precitali viru-
sovu genetickd informaciu, ktora pomohla
poodhalit jeho genetické tajomstvo.
Geneticka informacia nového koronaviru-
su je zakédovana v molekule RNA s dIzkou asi
30 000 nukleotidov. Z viacerych virusovych
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génov najvacsiu pozornost uptitava S-gén,
ktory kéduje S-protein (spike protein). Ten
tvori na povrchu virusového proteinového
obalu hroty viditelné elektréonovym mikro-
skopom. S-protein tvori retazec 1273 amino-
kyselin a obsahuje doménu RBD (receptor
binding domain), ktora pozostava z priblizne
200 aminokyselin. Virus sa pomocou tejto
domény viaze na ACE2 receptor Iudskych
buniek, s naslednym prienikom patogénu do
bunky, kde sa mnozi. V RBD bolo zistenych
Sest klucovych aminokyselin, velmi ddle-
Zitych pre vazbu virusu na bunku. Dal$ou
dolezitou oblastou S-proteinu je Stiepne
miesto pre furinovu proteazu. Tvoria ho Styri
aminokyseliny (RRAR - arginin, arginin,
alanin, arginin) ako vysledok inzercie dva-
nastich nukleotidov do gendmu SARS-CoV-2.
Tento bunkovy enzym $tiepi S-protein na dve
Casti, ¢im zabezpecuje podmienky infek¢-
nosti a patogenity virusu, a teda jeho rychle
Sirenie v Iudskej populacii.

VO WU-CHANE,
meste s jedenast’
miliénmi
obyvatelov, sa
prelina histéria

s modernou
sucasnostou.
Okrem iného sa tu
pravidelne konaju
»mokreé trhy* a sidli
tu aj vyznamny
virologicky ustav.
Pri patrani po
povode virusu
SARS-CoV-2

padlo podozrenie
nielen na trh
Chua-nan, ale aj na
vyskumny ustav.
Doterajsie poznatky
naznacuju, ze virus
moéze mat povod na
tomto trhu.

,Vedecki detektivi“ dostali presne vyme-
dzené zadanie: Patrat po pévode koronavi-
rusu, ktory ma v S-proteine Specificki RBD
doménu obsahujticu Sest klucovych amino-
kyselin s vdzbou na Iudské bunky. Okrem
toho ma Stiepne miesto furinovej proteazy.
Novy virus by mal byt na 99-100 % identicky
so SARS-CoV-2.

PATRANIE ZACALO

PRIAMO V EPICENTRE

A7 55 % pripadov ochoreni na covid-19 v de-
cembri 2019 malo aspor nejaky vztah k mok-
rému trhu Chua-nan vo Wu-chane. Pacienti
na nom pracovali, navstivili ho, alebo prisli
do styku s osobou z mokrého trhu. Podobne to
bolo v pripade epidémie SARS, ktora vypukla
v Cine v roku 2003, tiezZ mala vztah k miest-
nemu mokrému trhu. Prehusteny 11milié-
novy Wu-chan a uzky kontakt so zvieratami
na mokrom trhu vytvorili predpoklady na
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masivne $irenie koronavirusovej epidémie.
Nezanedbatelny je fakt, Ze v roku 2019 sa

v Cine vyskytol africky mor osipanych,

v dosledku ¢oho utratili 150 miliénov prasiat.
Potreba konzumného mésa sa kompenzovala
dodavanim potravinovych produktov z volne
Zijucich zvierat, ¢im sa vyrazne zvysilo riziko
kontaktu ludi s nimi. Medzinarodna komisia
WHO, ktora pracovala spolu s ¢inskymi ved-
cami vo Wu-chane v prvej polovici roku 2020,
zistila, Ze z 923 environmentalnych vzoriek

a sterov odobratych na mokrom trhu Chua-
-nan bolo 73 pozitivnych na SARS-CoV-2, ¢o
potvrdzovalo, Ze sa tam uvedeny virus vyraz-
ne mnozil. Naproti tomu, vzorky kosti a méasa
zvierat z trhu, ako aj 80 000 analyzovanych
vzoriek z divych zvierat, dobytka a hydiny

z 31 provincii bolo negativnych, podobne dal-
§ie vzorky z 5000 prasiat, 131 krav, 368 oviec

a 6593 kusov hydiny. Toto mnoZstvo vzoriek
je vSak pomerne malé a stile je tu priestor na
analyzu ovela vacsieho suboru.

PATRANIE MEDZI
KORONAVIRUSMI NETOPIEROV
Uz po objave nového koronavirusu epide-
mioldégovia a viroléogovia vychddzali z pred-
pokladu, Ze SARS-CoV-2 by mohol pochéadzat
z netopierich virusov, teda je zoonotického
povodu (Vesmir 99, 348, 2020/6). Ved aj
koronavirusova epidémia SARS mala povod
u netopierov, rovnako epidémia MERS

z rokov 2012-2013 na Blizkom vychode. Hned
po osekvenovani genému SARS-CoV-2 boli
genetické udaje porovnané so sekvenciami
netopierich koronavirusov a fylogeneticky
strom jasne ukazal blizky vztah medzi nimi.
Vsetko naznacovalo, Ze koronavirus netopie-
rov by mohol byt predchodcom SARS-CoV-2.
Kratko nato vedci z virologického tstavu vo

Wu-chane ziskali pri analyze netopierich
koronavirusov sekvenciu celého genému
jedného zaujimavého koronavirusu s ozna-
¢enim RaTG13. Mal az 96,1 % identickych
sekvencii s gendmom SARS-CoV-2. Napriek
vysokej identite, netopieri virus neobsaho-
val RBD podobnu pandemickému koro-
navirusu a nemal ani §tiepne miesto pre
furinovu proteazu. Geném RaTG13 sa lisil od
SARS-CoV-2 az v 1200 nukleotidoch, takze by
mu trvalo okolo 40 rokov, nez by sa vyvinul
na ludsky koronavirus.

Patranie po pribuznych koronavirusoch
pri netopieroch pokracovalo dalej. R6zne ve-
decké skupiny analyzovali vzorky z netopie-
rov nielen v Cine, ale aj v okolitych krajinach.
Analyza vzoriek z Thajska, KambodzZe a Ja-
ponska odhalila, Ze netopierie koronavirusy
identické viac ako na 90 % so SARS-CoV-2 nie
st na azijskom kontinente vzacne, ale ani
jeden z nich nemal identitu, aka bola zistena
v pripade RaTG13. Viac nadeje priniesla
nedavna analyza netopierich vzoriek z Laosu.
Medzi koronavirusmi vedci nasli virus
Banal-52, ktory bol na drovni celého genému
azna 96,8 % identicky so SARS-CoV-2, priCom
v S-géne to bolo 94,6 %, asi o dve percentd viac
ako pozorovali pri RaTG13. Obzvlast zaujima-
vé je, Ze vSetkych Sest klucovych aminoky-
selin v RBD bolo identickych so SARS-CoV-2.
Tento netopieri koronavirus sa viazal na lud-
ské bunky a v laboratérnych podmienkach
véazba bola blokovana Iudskymi $pecifickymi
protilatkami. Ale ani v tomto pripade nemoz-
no konstatovat, Ze SARS-CoV-2 pochadza pria-
mo z Banal-52, lebo evolu¢na vzdialenost je
stale pomerne velka. A chybalo mu aj Stiepne
miesto pre furinovu proteazu.

Z vedeckych vyskumov virusov je zname,
Ze $tiepne miesto pre furinovi protedzu sa

Snimka llya Nesterenko, iStock.com

mozZe v S-proteine vyvinut v priebehu evo-
lucie, ¢i uz pri infekcii zvierat, alebo ludi,
aby virus zvysil svoju infek¢nost, a tym sa
rychlejsie mnozil v infikovanych bunkach.
V risi netopierich koronavirusov, ale aj
inych virusov, st zname virusy s tymto
miestom, ktoré je dokonca efektivnejsie ako
pri SARS-CoV-2. Aj v pripade niektorych vy-
soko virulentnych kmenov virusu chripky
sa vyvinulo takéto miesto. Preco by sa to
nemohlo stat aj v pripade SARS-CoV-2?

Z patrania medzi netopierimi koronavi-
rusmi vyplynulo, Ze ddlezité komponenty
pozorované v S-proteine SARS-CoV-2, ako
st $pecificka doména RBD, jej klucové
aminokyseliny, schopnost virusu viazat sa
na ludsky receptor, $tiepne miesto pre fu-
rinovu proteazu, sa nachadzaju aj pri niek-
torych inych koronavirusoch. To vSetko su
délezité milniky na ceste k hladaniu p6vodu
SARS-CoV-2.

PATRANIE

PO MEDZIHOSTITELOVI

Na svojej evolu¢nej ceste mohol predchodca
SARS-CoV-2 vyuzit medzihostitelské zviera.
Takyto scenar je znamy pri epidémiach
SARS a MERS. Netopieri koronavirus, ktory
sa podielal na epidémii SARS, najprv infi-
koval cibetky, v nich sa evolu¢ne adaptoval
a vysledny koronavirus SARS-CoV nasledne
infikoval Iudi. Aj epidémia MERS bola vyvo-
lana koronavirusom (MERS-CoV) s p6vodom
v netopieroch. Ten sa cez tavy adaptoval

do formy schopnej smrtelne infikovat Iudi.
V pripade iného koronavirusu pochadzajui-
ceho z hlodavcov bol medzihostitelom ho-
vadzi dobytok a adaptovany virus bol potom
schopny infikovat ludi.

Niektoré koronavirusy vyuZzivaji na svoje
Sirenie dalSiu schopnost - vymenu casti
genetickej informécie medzi dvoma koro-
navirusmi, ktoré sucasne infikuji bunku.
Tomuto javu, v prirode vébec nie vzacnemu,
hovorime rekombinacia. Vznikaju tak akési
mozaikovité koronavirusy zlozené z casti
dvoch, niekedy aj viacerych virusov.

Vo svetle uvedenych poznatkov sa ponu-
kaju dalsie moznosti vzniku SARS-CoV-2 na
prirodnej baze. Jedna z nich je existencia
medzihostitela, t. j. zvierata, kde sa netopie-
i koronavirus moze adaptovat do podoby
nebezpecnej pre cloveka. Uz na zaciatku
takto zameraného vyskumu sa zistilo, Ze
niektoré koronavirusy infikujice Supinav-
ce (zvierata Ziviace sa mravcami, Cesky
luskouni) maji S-protein s RBD doménou,

v ktorej je vSetkych Sest kltucovych amino-
kyselin zodpovednych za vazbu virusu na
bunku identickych so SARS-CoV-2. To ihned
viedlo k iivahe, Ze SARS-CoV-2 by mohol byt
vysledkom rekombinacie v S-géne medzi ne-
topierim koronavirusom a koronavirusom
Supinavcov, pricom adaptovany rekombi-
nantny virus potom infikoval ¢loveka.
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Nesporne pritazlivi tivahu vSak neprija-
la vyznamna Cast vedcov. Argumentovali
tym, Ze poznatky pochadzaji z vyskumu
na limitovanom stbore vzoriek, Supinavce
mozu ochoriet po koronavirusovej infekeii,
Co sa v pripade medzihostitela nestava, ako
aj tym, Ze koronavirus Supinavcov je len na
90 % identicky so SARS-CoV-2. Jeho S-protein
a RBD maju tieto hodnoty este nizsie. Chyba
mu aj Stiepne miesto pre furinovu proteazu.
Vyskum pokracuje a za moznych medzihos-
titelov sa povazZuju norky, psiky medvediko-
vité, cibetky a iné zvierata.

PATRANIE )
PO UNIKU Z LABORATORIA
Cast laickej, ale aj minoritnd ¢ast vedec-
kej komunity veri, Ze laboratérne upra-
veny virus unikol z virologického tistavu
vo Wu-chane. Pomohli tomu aj politické
vyhlasenia amerického prezidenta Trum-
Pa, zapojenie americkych spravodajskych
sluzieb do vySetrovania mozného uniku
virusu a podpora ¢asti médii. Prehodnotme
z vedeckého pohladu argumenty tohto nazo-
rového spektra.

Kratko po vypuknuti epidémie vo Wu-
-chane sa vynorila zaujimava informacia.
V roku 2013 ochorelo Sest banikov, ktori
zbierali netopierie exkrementy v medenej
bani Mo-tiang v provincii Jiin-nan vzdiale-
nej asi 1500 km od Wu-chanu, pricom traja
zomreli na atypickd plicnu pneumoéniu. Na
zistenie pévodu mozného patogénu vedci
z Wu-chanu odobrali vzorky, no pévod ocho-
renia banikov nezistili. V exkrementoch
netopierov vsak zistili rézne koronavirusy.
Neskor v jednej vzorke identifikovali uz spo-
minany koronavirus RaTG13, ktory, ako sa
ukazalo, mal 96,1 % identitu so SARS-CoV-2.
Zacalo sa $pekulovat, Ze banici v roku 2013
zomreli na infekciu SARS-CoV-2.

Zastancom tejto ivahy neprekazalo,
Ze RaTG13 bol dost evolu¢ne vzdialeny od
SARS-CoV-2. Na preklenutie tejto medzery
vznikla tedria o zrychlenej evolticii RaTG13
na SARS-CoV-2, ktort seriézni vedci nikdy ne-
prijali. Spekulovalo sa aj o tom, Ze s virusom
sa v laboratériu intenzivne pracovalo, pricom
umyselne alebo neumyselne unikol z tych-
to priestorov. Zdéraznime, Ze Gnik virusu
z laboratodria je teoreticky mozny v pripade,
ked ho je dostato¢né mnozstvo, teda ked ho
vedci v laboratériu pomnoZzia na bunkovych
kultdrach. Doterajsie fakty poukazuji na
to, Ze RaTG13 nikdy vo wu-chanskom ustave
nekultivovali. Laboratérium sice kultivo-
valo niekolko koronavirusov, ale tie neboli
geneticky pribuzné so SARS-CoV-2. Napad, Ze
prirodny virus vo vzorke odobratej vedcami
vo vzdialenej ¢asti Ciny bol nechtiac vyne-
seny z laboratéria do mesta infikovanym
vedeckym pracovnikom, kde sa nekontrolo-
vane $iril, nema racionalne vedecké jadro.
Ved infekcia sa nerozsirila medzi obyvatelmi
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TAKZVANE ,,MOKRE TRHY* s éerstvym miasom a dal$imi potravinami, ktoré sa
rychlo kazia, st v Azii velmi oblibené (obrazok z trhu v Hongkongu). Na mnohych
sa ¢asto predavaju aj zivé zvierata odchytené v prirode. Vzhladom na vysoku
koncentraciu l'udi hrozi na tychto miestach vysoké nebezpecéenstvo prenosu
virusov zo zvierata na ¢loveka.

v oblasti medenej bane, ktori boli v kontakte
s netopiermi a ich exkrementmi. Dodajme,
Ze podla spravy komisie WHO z marca 2020
Ziaden pracovnik virologického laboratéria
vo Wu-chane, vedeného §’ Ceng-li, nemal

v krvi protilatky proti SARS-CoV-2, teda nebol
nim infikovany.

Dalsie tvahy boli zaloZené na predpo-
klade cielenych analyz a umelych modifi-
kacii virusového genému (gain-of-function
vyskum), hlavne RBD domény, v laboratériu,
aby sa zistilo, ako sa koronavirus viaZe na
Tudské bunky. Nedokazalo sa, a ani indicie
to nenaznacuju, Ze by laboratérium vo Wu-
-chane robilo takyto vyskum na koronaviru-
se geneticky velmi pribuznom SARS-CoV-2.

NEPOTVRDENE HYPOTEZY
Zdanlivy dokaz indickych vedcov, Ze geném
SARS-CoV-2 kéduje kratke useky amino-
kyselin v S-proteine, ktoré tam zostali pri
genetickej priprave vakciny proti aidsu, bol
na prvy pohlad dost znepokojujuci. Tuto
teériu podporil aj laureat Nobelovej ceny Luc
Montagnier, objavitel virusu HIV. Uvedena
informacia bola vyvratena poéitacovou ana-
lyzou genémov koronavirusov, ako aj inych
virusov, v ktorych sa nasli podobné sekven-
cie, ¢o naznacuje, Ze su prirodného povodu.
Stiepne miesto furinovej proteazy v S-gé-
ne SARS-CoV-2 ma dva pomerne vzacne
triplety CGG, ktoré koduju dve molekuly
aminokyseliny arginin. Podla niektorych
vedcov vratane Davida Baltimora, laurea-
ta Nobelovej ceny, to mohol byt indikator
umelého zasahu do virusového genému.
Opit, z hlbsich genetickych analyz vyply-
nulo, Ze tento triplet sa nachadza aj vinych

prirodnych virusoch vratane niektorych
koronavirusov. Pripadné umelé vsunutie tri-
pletov do virusového genému je pod silnym
evolu¢nym tlakom, takZe v priebehu mnoze-
nia virusu sa vsunuta informacia zvycajne
straca. Doteraz osekvenované SARS-CoV-2
izolaty, a je ich viac ako dva miliény, maja
tieto triplety na rovnakom mieste, ¢o potvr-
dzuje ich prirodzeny pévod.

Jaroslav Flegr, Cesky parazitoldg a evoluc-
ny biolég, tiez podporuje teériu neumysel-
ného tniku virusu z laboratéria. Predpokla-
da, Ze medzi stovkami koronavirusovych
vzoriek, ktoré laboratérium vo Wu-chane
doteraz zozbieralo, bol aj SARS-CoV-2. Tato
kontroverzna uvaha ma daleko od vedecké-
ho faktu, je len na tirovni osobnej hypotézy.
Otéazne je, ¢i by mal vedec vo verejnych
médiach prezentovat laickej komunite svoje
nepodloZené nazory diskutabilnej povahy.

Somia Pekova, Ceska geneticka, sa hned na
zaCiatku epidémie covidu-19 poponahlala
s konstatovanim, Ze v nekdédujucej oblasti
genému (podla nej vo ,veline“) nového koro-
navirusu, ktora riadi mnozenie virusu, nasla
dovtedy nepozorované sekvencie odlisné od
SARS-CoV, povodcu epidémie z roku 2003.
Nuz, kazdy, kto pracuje s nukleotidovymi
sekvenciami, pozoroval, Ze vzdialené virusy,
ako st SARS-CoV a SARS-CoV-2, sa musia lisit
aj v tejto oblasti gendému. Vyroky o uvoliiova-
ni mutantov SARS-CoV-2 z ,nejakej jaskyne*
st uz za ¢ervenou Ciarou vedeckych debat.

VEDECKA SUVAHA TEORI|

O POVODE SARS-CoV-2
Zoonoticky povod SARS-CoV-2 podporuje po-
znanie, Ze vSetky doterajsie koronavirusové

a iné virusové epidémie, ktoré suzovali
Iudstvo, akymi st napr. SARS, MERS, ebola,
besnota (Cesky vzteklina), chripka, Nipah
infekcia a iné, st primarne zvieracieho
povodu. Preco by to nemohlo byt aj v pripade
covidu-19, ked uz sedem roéznych korona-
virusov predtym infikovalo ludi? Viaceré

z nich pochadzaju z netopierich koronavi-
rusov. Ako sa ukazuje, niektoré koronavi-
rusy netopierov maju v S-proteine aj velmi
podobnt doménu RBD alebo Stiepne miesto
furinovej proteazy.

Na druhej strane, doteraz sa nenasiel
prirodny koronavirus, ktory by bol identicky
s0 SARS-CoV-2, lebo vSetky identifikované
koronavirusy st vzdialené desiatky rokov
evolicie. MdZe to byt sposobené aj tym,

Ze doteraz sa analyzovali iba malé subory
zvieracich vzoriek. Zatial nepozname ani
pripadného medzihostitela koronavirusu,
ktory by ,,upravil“ virus do podoby schopnej
infikovat ludi. Prekvapuje aj to, Ze nepozo-
rujeme nové vlny infekcie u ludi sp6sobené
opatovnou infekciou z medzihostitela. Moz-
no je to preto, Ze SARS-CoV-2 sa dostatoCne
adaptoval a nepotrebuje, dokonca konku-
rencne potlaca dalsiu ,,podporu” virusu

z medzihostitela. V§yznamni vedci sa posta-
vili za tedriu o zoonotickom pévode virusu.
Tto teériu podporuje aj autor ¢lanku. Podla
komisie WHO zoonoticky povod SARS-CoV-2
je mozny aZ pravdepodobny a vyvoj virusu
cez zvieracieho medzihostitela je pravde-
podobny alebo az vysoko pravdepodobny.
Niektori ¢inski vedci presadzuju tedriu, Ze
SARS-CoV-2 nemé pdovod v Cine, ale mohol
sa tam dostat s importovanym mrazenym
masom. Medzinarodna vedecka komunita je
k tejto tedrii pomerne skepticka.

vzhladom na to, Ze pandémia vznikla
vo Wu-chane, kde je zndmy virologicky
ustav, v ktorom sa skiimaju koronavirusy,
tedria o iniku virusu z laboratéria sa priam
pontka. Tym skor, Ze viaceré uniky virusov

1) Worobey M.: Science, 2021,
DOI: 10.1126/science.abm4454.

zo svetovych laboratérii uz boli vedecky
dokazané, napr. SARS-CoV, MERS-CoV

a aj virus chripky pri vyrobe vakciny. Ale
vSetky tniky boli spojené s tym, Ze virus
bol kultivovany v laboratériu na velké
mnozstva, ¢o v pripade SARS-CoV-2 nie je
zname. Neexistuju dékazy ani indicie, Ze

by ustav vo Wu-chane s tymto alebo velmi
podobnym virusom niekedy pracoval.
Spekulacie o postupnej zmene geneticky
blizsieho koronavirusu na SARS-CoV-2 pocas
mnohonasobného mnozenia na bunkovych
kulttrach, t. j. pasdZovani virusu, zostavaja
v rydzo teoretickej rovine. Ved vedci uz nasli
prirodné koronavirusy, pri ktorych evolicia
vygenerovala genetické komponenty, ako

je RBD s klicovymi aminokyselinami alebo
aj furinové stiepne miesto, znac¢ne podobné
ako v pripade SARS-CoV-2.

MensSia Cast vedcov ma vsak stale podo-
zrenie, zdoraznime, zZe bez exaktnych
dokazov, 0 moznom tniku SARS-CoV-2 z la-
boratoéria. Ttto teériu nepriamo podporoval
aj fakt, Ze prvy pacient (pacient ,,0“), ktory
ochorel na covid-19 vo Wu-chane, bol trad-
nik, ktory nemal Ziadny vztah k mestskému
mokrému trhu. Avsak v polovici novembra
2021 sa v Casopise Science objavila sprava,
Ze pacientom ,,0“ nie je zmieneny trad-
nik, ale Zena, ktora pracovala na mokrom
trhu Chua-nan, ¢o silne otriaslo tedriou
o uniku virusu z laboratoéria.1 Prekvapujtico,
vysledok Setrenia publikoval vedec, ktory
obhajoval uvedend tedriu, ale pod tlakom
vlastnych zisteni svoj nazor zmenil.

Podrobnejsie analyzy genetickych sek-
vencii SARS-CoV-2 z prvého ohniska nakazy
vo Wu-chane v decembri 2019 odhalili, Ze
tvorili dve fylogenetické vetvy A a B, liSiace
sa len v dvoch nukleotidoch. Virusové vari-
anty vetvy B sa vyskytovali na mokrom trhu
Chua-nan, varianty z vetvy A boli identifiko-
vané na inom mokrom trhu. Kym varianty
z vetvy A cirkulovali len v Cine, varianty
z vetvy B sa rozsirili do celého sveta. Mozno

KORONAVIRUS
SARS-CoV-2 so
,svatoziarou“
tvorenou hrotmi

S (spike) proteinu

a detail jeho
Struktury. Zelenou
farbou je vyznacena
RBD domeéna, Sipka
ukazuje na miesto,
kde furinova proteaza
Stiepi S-protein na
dve ¢asti, ¢im ho
aktivuje.

Snimka vlavo NIAID, snimka
S-proteinu NIH, CC BY 2.0

$pekulovat, ¢i sa varianty z vetvy B vyvi-
nuli z vetvy A, alebo opacne, ale namieste
je aj ivaha, Ze ide o dva nezavislé prirodné
prieniky virusu do ludskej populacie, ¢o
by znacne oslabovalo $pekulacie o uniku
virusu z laboratdria. Komisia WHO vo svojej
sprave uzavrela, Ze umely povod alebo
unik SARS-CoV-2 z laboratdria je vysoko
nepravdepodobny.

Niektori dobiedzavi odbornici tento
zaver spochybiiuju tym, Ze komisia napr.
nekontrolovala laboratérne zaznamy vo
wu-chanskom laboratériu a ¢inski politici
neboli az taki ustretovi k praci komisie
WHO, ¢o len vyvolalo zbyto¢né pochybnosti.
Pracovnici spravodajskych sluzieb, ktorych
poveril prezident Biden vySetrenim p6vodu
pandemického koronavirusu, uzavreli, Ze
virus nie je biologickou zbranou, asi nie je
vysledkom genetickych manipulécii a je
najskor prirodného povodu. Zatial jedno-
znacne nedokazali jeho unik z laboratéria.
WHO uz formuje novi komisiu SAGO (Scien-
tific Advisory Group for Origins of Novel
Pathogens - vedeckd poradna komisia na
zistovanie povodu novych patogénov), ktora
ma vycestovat do Wu-chanu, aby podrobnej-
Sie preskiimala moZny tnik virusu z labo-
ratéria. Cinske autority argumentujdg, Ze je
to totdlna ignoracia doterajSich vedeckych
poznatkov o viruse.

PREDBEZNY ZAVER PATRANIA
Doterajsie vedecké poznatky silne nakla-
fajd misky pomyselnych vah o pévode
SARS-CoV-2 na stranu zoonotického pévodu
virusu. Uvaha o dniku virusu z laboratéria
je vo vedeckej obci v minoritnom zastipeni
a nové dokazy nepribudaju, skor stale ub-
udaju. Niet pochyb o tom, Ze p6vod virusu
je vysostne odbornym problémom a ked
nechame vedcov pokojne pracovat a dime
im potrebny ¢asovy priestor na hladanie ob-
jektivnej pravdy, zlozita vedecka detektivka
sa uplne rozuzli.. @
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