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VIROLOGIE

SARS: Weltreise eines neuen Virus

Der Erreger der lebensgefdhrlichen Lungenkrankheit SARS wird die
Forschung noch lange beschdftigen: Das Virus stammt aus einer véllig
neuen Gruppe von Coronaviren, von der es vermutlich noch weitere

Vertreter gibt. Und: Das Virus kénnte sich bei seiner derzeitigen globalen

Ausbreitung in neue Wirtstiere zurtickziehen, aus denen es dann még-

licherweise nochmals ausbricht.

In der dritten Marzwoche des Jahres
2003 wiesen Laboratorien in China,
Deutschland und den USA nach, dass
ein neues, bislang unbekanntes Coro-
navirus der Erreger des Schweren
Akuten Respiratorischen Syndroms
(SARS) ist (Abbildungen 1-3) [1-3].
Nachgewiesen wurde der Erreger
von SARS sowohl durch Isolierung in
Zellkulturen, als auch unter dem
Elektronenmikroskop, mit Hilfe von
PCR und einem speziellen Antikor-
per-Test.

Das Virus, das zuniachst ,SARS as-
soziiertes Coronavirus“ (SARS-CoV)
genannt wurde, ist ein 75 bis 90 Na-
nometer grofies, einzelstringiges RNA-
Virus, das im Cytoplasma der Wirts-
zellen repliziert. Namengebend fiir
alle Coronaviren ist die duf3ere Hiille
des Virus: Strukturen aus Glykopro-
tein-Stibchen erinnern unter dem
Elektronenmikroskop an die Zacken
einer Krone (lat: corona = Krone).

Die Analyse der kompletten Se-
quenz des neuen Virus zeigt, dass
SARS-CoV zu keiner der bekannten
Gruppen von Coronaviren gehort [4-
0]. Bislang teilte man die Coronaviren
in drei Gruppen ein (Abbildung 2):
Gruppe 1 und 2 enthalten Viren, die
Sdugetiere infizieren, zur Gruppe 3
gehoren nur Viren, die Gefligel ge-
fahrlich werden. Die Viren l0sen bei
Mensch und Tier zahlreiche Krank-
heiten aus, beispielsweise Brech-
durchfall und Erkrankungen der
Atemwege. Wihrend eine Infektion
mit Coronaviren jedoch fiir Haus-
katzen, Legehennen, Schweine und
Kiihe todlich sein kann, sorgt ein
humanes Coronavirus wie beispiels-
weise HCoV-229E eher fiir das, was
man landliufig als , Erkiltung“ be-
zeichnet. Bei Neugeborenen konnen
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ABB. 1 Elektronenmikroskopische
Aufnahme von SARS-CoV.

Bild: H. Schmitz, C. Schmetz, Bernhard-
Nocht-Institut, Hamburg

ABB. 2 Mit SARS-CoV infizierte Zellen
in einer Zellkultur.

Bild: H. W. Doerr, Institut fiir Medizinische
Virologie, Frankfurt

ABB. 3 Uninfizierte Zellen in einer
Zellkultur.

Bild: H. W. Doerr, Institut fiir Medizinische
Virologie, Frankfurt

Coronaviren allerdings auch gefihr-
liche Durchfallerkrankungen aus-
16sen. SARS-CoV scheint das erste
Coronavirus zu sein, das bei Men-
schen zu einer schweren Erkrankung
fiihrt.

Versuche mit Zellkulturen weisen
darauf hin, dass das Virus stabiler ist
als andere dhnlich aufgebaute Viren.
So war die Infektiosiit des Virus nach
Eintrocknung auf Kunststoffober-
flichen auch nach 24 Stunden nur ge-
ringfiigig reduziert. Wenn die Viren
uiber 56 °C erhitzt werden, werden
sie aber schnell inaktiv. Ubliche Des-
infektionsmittel wirken gut gegen
SARS-CoV.

Doch woher stammt der neue
Krankheitserreger? Die in der Ver-
wandtschaftsanalyse gefundene Ein-
zigartigkeit des Genoms zeigt sich
auch, wenn man alle wichtigen Pro-
teingene des Erregers einzeln unter-
sucht. Das spricht gegen einen Gen-
austausch (Rekombination, horizon-
taler Gentransfer) mit bereits
bekannten Viren, somit also fiir eine
lingere unabhingige Evolution [4, 5].
Hitte diese Evolution im Menschen
stattgefunden, wiirde man AntikOrper
in der menschlichen Bevolkerung
erwarten. Da dies nach vorliegenden
Daten nicht der Fall ist, liegt ein Ur-
sprung im Tierreich nahe.

Moglicherweise befihigte eine
Mutation in den auf der Virushiille
befindlichen Glykoproteinen das
Virus, nun auch an Rezeptormolekiile
von menschlichen Zellen zu binden.
Theoretisch konnte die Verinderung
in einer einzigen Aminosiure dafir
ausreichen.

Eine interessante Frage ist, wann
diese Mutation eingetreten ist: MOg-
licherweise leben Mensch und Virus
schon lange friedlich beieinander
und die entscheidende Mutation hat
erst kiirzlich stattgefunden. Vielleicht
ist das Virus aber auch schon lange
fiir den Menschen gefihrlich, und
erst eine Verinderung der dufleren
Umstinde bot eine Gelegenheit zum
Wirtswechsel.

‘Wenn die Epidemie nicht in nichs-
ter Zukunft zuriickgedringt werden
kann, wird es moglicherweise immer



wieder neue Fille von SARS geben.
Das hingt damit zusammen, dass
viele Viren sich in ein Tierreservoir
zuriickziehen konnen, in dem sie
sich vermehren und verindern. Sollte
dies auch bei SARS-CoV der Fall sein,
kann von solchen neuen Tierreser-
voirs zu gegebener Zeit wieder eine
Epidemie ausgehen. Falls es in be-
stimmten Lindern regelmiflig zum
Ausbruch derartiger Lungenkrankhei-
ten kime, konnte dies ernsthafte
Auswirkungen auf deren Volkswirt-
schaften haben.

Ein effektiver Impfstoff kann
frithestens in einem bis zwei Jahren
erwartet werden. Ermutigend sind
die relativ einfache Kultivierbarkeit
des Virus in vitro und die Tatsache,
dass gegen tierische Coronaviren be-
reits Impfstoffe entwickelt werden
konnten.

Die schnelle Entdeckung des
SARS-CoV ist das Ergebnis einer bis-
lang einmaligen, weltweiten Zusam-
menarbeit unter Federfiihrung der
‘WHO. Der Erfolg zeigt, wie eine ge-
meinsame Anstrengung fithrender La-
boratorien unter Einsatz aller zur Ver-
fiigung stehenden Technik auf die
Bedrohung durch neue Infektions-
krankheiten im 21. Jahrhundert re-
agieren kann.
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ABB. 4 | STAMMBAUM DES SARS-CoV

Gruppe 1

Porcine epidemic diarrhea virus

Human coronavirius 229E

Porcine transmissible
gastroenteritis coronavirs

Gruppe 3

Avian inlectious
Bronchitis virus

Murine hepatitis vins

Gruppe 2

Bovine coronavirus

SARS-CoV

AUSWAHL VON INTERNETSEITEN ZUM THEMA SARS:

Koordination des internationalen Forschernetzwerkes:
Weltgesundheitsorganisation (WHO)
www.who.int|csr[sars|en]|

Entwicklung des SARS-Schnelltests und Diagnostik von SARS:
Bernhard-Nocht-Institut
www15.bni-hamburg.de

Institut fir Medizinische Virologie der Universitdt Frankfurt
www.kgu.de|zhyg|virologie[sars.html

Uberblick iiber betroffene Regionen, Falldefinitionen und Informationen
zu Hygiene und SchutzmaRBnahmen

Robert-Koch-Institut

www.rki.de|INFEKT|SARS|SARS.HTM

Aktuelle Studien aus dem Magazin ,,Science*
www.sciencemag.org|feature|data[sars|
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Die Zahlen am
Stammbaum sind
ein MaR fiir die
Zuverldssigkeit
der Analyse
(bootstrap-value,
Prozentanteil der
in dieser Konfigu-
ration gefunde-
nen Aste bei Frag-
mentierung der
Datensiitze). Die
Ldnge der Aste

ist ein Ma£ fiir
die relative gene-
tische Distanz.
Bild: S. Giinther,
Bernhard-Nocht-
Institut, Hamburg
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