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Woher stammt das neuartige Coronavirus, und wie konnte es von
Tieren auf den Menschen iibertragen werden? Antworten auf diese
Fragen gibt unser Experte, der Genetiker und Wildtierforensiker
Stefan Prost, in einem Gastbeitrag.

Lange hat kein Virus die Welt so stark verandert wie das Coronavirus
SARS-CoV-2, das die Lungenkrankheit COVID-19 auslost. Gut flnf Monate

Beschlagnahmtes Schuppentier aus der Sammlung des nach seiner Entdeckung wurden laut der Johns Hopkins University in

Naturhistorischen Museums Wien, Bild: Open Science - . . B -

Lebenswissenschaften im Dialog (CC BY-SA-ND 3.0 AT) den USA bereits mehr als 1.500.000 Menschen in 185 Landern positiv auf
das Virus getestet, und mehr als 100.000 Menschen sind daran
gestorben.

Woher kommt dieses neue Coronavirus eigentlich?

Entdeckt wurde das severe acute respiratory syndrome coronavirus 2
(SARS-CoV-2), wie das Coronavirus korrekt genannt wird, im Dezember
2019 in Wuhan in der chinesischen Provinz Hubei. Viele der ersten Falle
der resultierenden Lungenkrankheit COVID-19 lieBen sich zum Huanan
Seafood Market in Wuhan zurtickverfolgen, was die Vermutung nahelegt,
dass sich das neue Virus von dort ausbreitete. Von Coronaviren
ausgeloste Infektionskrankheiten beim Menschen sind zoonotischen
Ursprungs, das heiB3t, sie werden von Tieren auf Menschen libertragen.
Die meisten der sieben bei Menschen bekannten Coronaviren losen
allerdings nur leichte Symptome aus, die jenen eines grippalen Infekts
ahneln. Ausnahmen hierbei sind: Severe acute respiratory syndrome
coronavirus (SARS-CoV), Middle East respiratory syndrome coronavirus
(MERS-CoV) und jetzt das severe acute respiratory syndrome
coronavirus 2 (SARS-CoV-2). Ahnlich wie SARS-CoV-2 16sen SARS-CoV und
MERS-CoV akute Lungenkrankheiten aus, allerdings mit weitaus hoheren
Sterberaten.

SARS-CoV trat erstmals 2003 auf. Ausloser durfte damals eine
Ubertragung des Virus von Schieichkatzen auf den Menschen auf einem
Wildtiermarkt in Guangdong in China gewesen sein. MERS-CoV wurde
erstmals 2012 in Saudiarabien nachgewiesen und hat seinen Ursprung
wahrscheinlich in Dromedaren. MERS-CoV ist schlecht an den Menschen
als Wirten angepasst und wird deswegen nur selten zwischen Menschen
libertragen. Im Unterschied dazu ist die Ubertragungsrate von SARS-
CoV-2 sehr hoch, und schnell wurde klar, dass sich der Ausbruch von
COVID-19 in eine Epidemie entwickeln wird — einen ortlich und zeitlich
begrenzten Ausbruch einer Infektionskrankheit. Was in den ersten
Wochen allerdings keiner ahnen konnte war, dass sich die Krankheit
schnell in eine Pandemie — einen Ortlich unbegrenzten Ausbruch einer
Infektionskrankheit — entwickeln wiirde. Heute ist das Virus in
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mindestens 185 Landern der Welt zu finden.

Ubertragung von Infektionskrankheiten zwischen
Menschen und anderen Wirbeltieren

Bei Viren handelt es sich um infektiose organische Strukturen, die sich
aulBBerhalb von Zellen zwar verbreiten konnen, jedoch geeignete
Wirtszellen fur ihre Vermehrung bendtigen. Coronaviren besitzen
tierische Wirte. Bei diesen natlrlichen Wirten hat bereits eine
Anpassung des Virus an den Wirt und vice versa stattgefunden, und das
Virus kann sich ausbreiten, ohne dem Wirt zu schaden.

Als Wirt wird generell ein Organismus bezeichnet, der einen artfremden Crganismus
mit Ressourcen versorgt. Je nach Art der sa entstehenden Wechselwirkungen kénnen
hier unterschiedliche Schaden-Nutzen-Beziehungen entstehen. Im Fall einer
Virusinfektion bieten die Zellen des Wirtes dem Virus Schutz, Aufenthaltsort sowie die
Maoglichkeit zur Vermehrung oder Verbreitung. Prinzipiell kénnen Tiere, Pflanzen oder
Pilze als Wirte fungieren. So wie andere Crganismen kénnen auch Viren direkt oder
indirekt — Gber ,Zwischenstationen” — in anderen Tierarten Gbertragen werden. Die
indirekte Ubertragung erfolgt Gber sogenannte Zwischenwirte. Diese erfillen die
Funktion, dass sich die Viren in ihnen weiter vermehren und dabei ihr Erbgut veréndern
kénnen. Es kann auch eine Ubertragung aber mehrere Zwischenwirte erfalgen.

Viele Coronaviren, wie auch die dem SARS-CoV-2 ahnlichen Viren, sind
unter anderem in Fledermdusen weit verbreitet. Kommt es zur
Ubertragung von einem Tier auf einen Menschen, findet das Virus oft
kaum Widerstand vor, da sich das Immunsystem noch nicht an das neue
Virus anpassen konnte. Das kann in weiterer Folge in einer vermehrten
Ausbreitung des Virus resultieren.

Bei Infektionskrankheiten, die auf natiirlichem Weg von Tieren auf den
Menschen und umgekehrt tibertragen werden kénnen, spricht man von
Zoonosen. Diese konnen durch Mutationen oder die Nahe von Tierarten,
die normalerweise keinen Kontakt haben, begiinstigt werden. Kommt es
zu einer Vermehrung des Virus im neuen Wirt, steigt auch die Anzahl der
Mutationen im Erbgut der Viren, was ihre Ausbreitung noch weiter
beglnstigen kann. Neue Wirte stellen in den meisten Fallen allerdings
nur Zwischenwirte dar, da der Wirt durch das Virus erkrankt. Kommt es
zu einer Anpassung, kann sich aus einem Zwischenwirt auch ein
natlrlicher Wirt entwickeln.

Welches Tier hat SARS-CoV-2 auf den Menschen
ubertragen?

Schon sehr friih hat die Suche nach dem tierischen Zwischenwirt von
SARS-CoV-2 begonnen. Daflir muss das genetische Material von
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Coronaviren aus verschiedenen Tierproben extrahiert und sequenziert
werden. Danach wird es mit dem Erbgut des menschlichen Virus —
seinem Genom — verglichen. Wie schon bei den durch Ebolaviren oder
SARS-CoV hervorgerufenen Infektionskrankheiten wurden
ForscherInnen sehr schnell bei Fledermausen flindig.

Fledermaus, Bild: Pixabay, CCO

Coronaviren in Fledermausen, die SARS-CoV-2 ahneln, zeigten eine
Ubereinstimmung von 88 bis 96 Prozent mit dem Genom des Virus im
Menschen. Weitere Untersuchungen fanden Virengenome mit einer
Ubereinstimmung von 86 bis 92 Prozent auch in Schuppentieren, die
zwischen 2017 und 2019 als Schmuggelware beschlagnahmt worden
waren. Schuppentiere sind stark vom Aussterben bedroht und
reprasentieren die am haufigsten illegal gehandelten Saugetiere der
Welt. Ihr Fleisch wird in weiten Teilen Asiens als Delikatesse
beziehungsweise dessen Verzehr als Statussymbol angesehen, und ihren
Schuppen werden medizinische Heilkrafte zugesprochen. Obwohl der
Handel illegal ist, besteht eine hohe Wahrscheinlichkeit, dass
Schuppentiere auch auf dem Huanan Seafood Market in Wuhan zu finden
waren. Im Unterschied zu Fledermausen, die bei einer Infektion keine
Symptome zeigen, 10sen SARS-CoV-2-dhnliche Viren auch bei
Schuppentieren Krankheitssymptome aus. Diese zwei Tiergruppen sind
weit voneinander entfernte Verwandte und kommen in der freien Natur
nicht in ahnlichen Bereichen vor. Dies legt nahe, dass SARS-
CoV-2ahnliche Coronaviren schon langer in Saugetieren zu finden sind.

Waren Fledermause oder Schuppentiere die
Zwischenwirte flir SARS-CoV-2?

Um die Frage zu beantworten, von welchem Zwischenwirt das
Coronavirus letztendlich auf den Menschen tbertragen wurde, haben
ForscherInnen einen genaueren Blick auf das Genom des Virus geworfen.
Verschiedene Bereiche im Virusgenom codieren fur Proteine, die



unterschiedliche Funktionen besitzen. So etwa sind spezielle Proteine
der Virushille, sogenannte Spikes oder S Proteine wichtig flr die
Wirtswahl von Coronaviren. S Proteine sind sehr variabel und fiir die
Bindung des Virus an Oberflachenrezeptoren der Wirtszellen
verantwortlich.

Coronaviren von Fledermausen: Unterschiede bei
Rezeptorbinungsstelle fir ACE2

Ahnlich wie schon SARS-CoV besitzt auch SARS-CoV-2 in seiner Hiille
Bindungsstellen, die optimal an das menschliche angiotensin converting
enzyme-2 (ACE2) binden. Bei ACE2 handelt es sich um ein
Transmembranprotein, das fur die Steuerung des menschlichen
Volumenshaushalts und die Regulierung des Blutdrucks wichtig ist. ACE2
wird beim Menschen im Herz, in der Lunge, in der Niere, im Endothel
sowie im Magen-Darm-Trakt exprimiert. Obwohl das Genom des
Coronavirus RaTG13, welches in Fledermausen nachgewiesen werden
konnte, zu 96 Prozent mit dem von SARS-CoV-2 libereinstimmt, gibt es
doch wichtige Unterschiede. Einer davon ist die Rezeptorbindungsstelle
des Virus in Fledermdusen, die nach ersten Analysen beim Menschen
nicht oder nur schlecht an ACE2 bindet. Das legt nahe, dass Fledermause
zwar natrliche Wirte von Coronaviren sind, die SARS-CoV-2 ahneln, aber
nicht dessen direkte Zwischenwirte. Bei Schuppentieren hingegen
weisen diese Bindungsstellen der jeweiligen Coronaviren eine deutlich
héhere Ahnlichkeit auf, die Aminosauresequenz ist hier bis zu 99%
ident.

Coronaviren von Schuppentieren und Fledermausen:
Fehlende Furin-Spaltungsstelle

Andere Bereiche des Virusgenoms von Schuppentieren weisen allerdings
groBe Unterschiede zum Coronavirus im Menschen auf. Damit SARS-
CoV-2im Menschen aktiviert wird, miissen seine S Proteine zunachst an
einer bestimmten Stelle gespalten werden. Dies erfolgt durch ein
menschliches Enzym namens Furin, welches in den Lungen, der Leber
und im Dinndarm vorkommt. Diese spezifische Aktivierung hat groB3en
Einfluss auf die Infektiositat und die Bandbreite der maglichen Wirte
eines Virus. Weder Coronaviren von Fledermausen noch die von
Schuppentieren besitzen jedoch diese Spaltungsstelle in ihren S
Proteinen.

Nach heutigem Standpunkt sind somit aufgrund der Unterschiede der
viralen S Proteine hinsichtlich ACE2-Bindung und Spaltung durch Furin
weder Fledermause noch Schuppentiere die wahrscheinlichen direkten
Zwischenwirte flir SARS-CoV-2. Allerdings wurden erst wenige Tiere
getestet — zu wenige, um eindeutige Aussagen treffen zu kénnen.

Wie lassen sich kiinftig weitere zoonotische
Epidemien verhindern?
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Taglich haben viele Millionen Menschen Kontakt mit Wildtieren. Zu der
Ubertragung von zoonotischen Viren, wie manchen Coronaviren, kommt
es vor allem bei engem Kontakt zwischen Menschen und Tieren
beziehungsweise zwischen verschiedenen Tierarten. Wildtiermarkte, wie
sie in Asien und anderen Regionen der Welt vorkommen, zeichnen sich
besonders durch die Anzahl an verschiedenen Tierarten und fehlende
hygienische Standards aus. Hier kommen viele durch die Behandlung
oder den Transport immungeschwachte Tierarten auf engstem Raum
zusammen, unter anderem Tierarten, die in der freien Natur nicht
gemeinsam vorkommen. Dies bietet eine verstarkte Basis fur
zoonotische Infektionen und fiihrt zu erhohten Wahrscheinlichkeiten
eines sogenannten ,spill-over events®, also der Ubertragung von Viren
zwischen Tierarten oder zwischen Tier und Mensch. Um zukiinftige
zoonotische Epidemien oder Pandemien zu vermeiden, muss sich der
Umgang mit Tieren vor allem auf diesen Tiermdrkten drastisch andern.
Es bedarf strikter Regeln, welche Tierarten verkauft werden dirfen,
verstarkter Hygienerichtlinien zur Tierhaltung und regularer
genetischer Untersuchungen von Krankheitserregern in den zum
Verkauf stehenden Tierarten. Diese MaBnahmen dienen also sowohl dem
Schutz der Tiere als auch dem der Menschen, die auf diesen Markten
arbeiten — und in weiterer Folge von uns allen, wie die Corona-Pandemie
von 2020 beweist.

Ist das neue Coronavirus nur fiir den
Menschen gefahrlich?

Neue Wirte — Tiere wie auch Menschen—haben Viren oft kaum etwas
entgegenzusetzen. Es ist bekannt, dass SARS-CoV-2-ahnliche Viren auch
bei Schuppentieren zu Krankheitssymptomen flihren konnen. Auch
haben neue Studien nachgewiesen, dass SARS-CoV-2 auf Tiere
zurlickspringen kann, auf manche besser und auf manche schlechter. So
hat sich gezeigt, dass das Virus leichter auf Katzen als auf Hunde
ubertragbar ist. Flr Aufsehen sorgte auch die Meldung einer SARS-
CoV-2 Infektion bei einem Tiger im Wildlife Conservation Society Zoo in
New York City. Zudem ist mittlerweile bekannt, dass auch Katzen am
Huanan Seafood Market in Wuhan wahrscheinlich mit dem Virus infiziert
waren.

Da stellt sich natirlich die Frage, warum vor allem Katzen und Menschen
davon betroffen waren. Die Antwort findet sich in der Sequenz der
Rezeptorbindungsstelle im Spike Protein von SARS-CoV-2. Diese bindet
vor allem an Rezeptoren bei Menschen, Katzen, Mardern und
Schuppentieren. Es gibt allerdings bisher keine Beweise, dass Haustiere
wie Katzen das Virus auch auf den Menschen libertragen konnen.
Sicherheitshalber sollten jedoch strikte HygienemaBnahmen
eingehalten werden und erkrankte Tiere auch auf das Virus getestet
werden.

Was bedeutet dies nun flir das Schuppentier?
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In erster Linie sollte sich flir das Schuppentier nichts andern, da
jeglicher Handel und Verzehr schon seit Jahren verboten ist. Allerdings
sieht die Realitat leider anders aus. Es bleibt zu hoffen, dass der
(iNegale) Handel mit Schuppentieren aufgrund ihrer Coronaviren jetzt
starker iiberwacht wird. Zum anderen kénnen sich Aussagen wie “Das
Schuppentier war der Zwischenwirt flir SARS-CoV-2” auch sehr negativ
auswirken, da diese Tiere jetzt aus Angst vor weiteren Ansteckungen
vermehrt gejagt und getotet werden.

Uber Stefan Prost

Der Genetiker und Wildtierforensiker Stefan Prost studierte Genetik und
Mikrobiologie an der Universitat Wien und promovierte am Allen Wilson
Center for Molecular Ecology and Evolution an der Universitat von Otago
(Neuseeland) in biologischer Anthropologie. Er absolvierte
Forschungsaufenthalte in Schweden, den USA und Deutschland. Seit
2018 ist der Biologe am LOEWE-Zentrum fiir Translationale
Biodiversitatsgenomik am Senckenberg Museum in Frankfurt
(Deutschland) und dem SANBI National Zoological Garden in Pretoria
(Sudafrika), und auf dem Gebiet der Naturschutz-Genetik und
Wildtierforensik tatig. Der Biologe erforscht die Auswirkungen von
Umweltveranderungen und dem Menschen auf die Artenvielfalt unserer
Erde und geschiitzte Tierarten, und setzt sich auBerdem daftr ein, dass
der illegale Handel mit Wildtieren unterbunden wird.

Stefan Prost zahlt zum Pool der ExpertInnen von Open Science. Dieser
setzt sich ausForscherInnen und WissenschaftlerInnen zusammen, die
mit Open Science in Projekten zusammenarbeiten und/ oder den Verein
flir spezielle Anfragen und Ahnliches unterstitzen.

Seite 6 von 8



Stefan Prost, Bild: Open Science - Lebenswissenschaften im Dialog (CC BY-SA-ND 3.0 AT)

as, 15.04.2020

Quellenangaben

Andersen, K.G. et al.:The proximal origin of SARS-CoV-2. Nat Med (2020).
doi: https://doi.org/10.1038/541586-020-2169-0

Lam, T.T. et al.: Identifying SARS-CoV-2 related coronaviruses in Malayan
pangolins.
Nature (2020).doi: https://doi.org/10.1038/541586-020-2169-0

Liu, P. et al.: Are pangolins the intermediate host of the 2019 novel
coronavirus (2019-nCoV)?. bioRxiv (2020). doi:
https://doi.org/10.1101/2020.02.18.954628

Lu, R. et al.: Genomic characterisation and epidemiology of 2019 novel
coronavirus: implications for virus origins and receptor binding. The

Lancet 395.10224 (2020): 565-574.

Mallapaty S.: Why does the coronavirus spread so easily between people?

Seite 7 von 8


https://doi.org/10.1038/s41586-020-2169-0
https://doi.org/10.1038/s41586-020-2169-0

Nature 579, 183 (2020)
Shi, J. et al.: Susceptibility of ferrets, cats, dogs, and other
domesticated animals to SARS—coronavirus 2. Science 08 Apr 2020. doi:

10.1126/science.abb7015

Ye Zi-Wei et al.: Zoonotic origins of human coronaviruses. International
Journal of Biological Sciences 16.10 (2020): 1686.

Zhang, Q. et al.: SARS-CoV-2 neutralizing serum antibodies in cats: a
serological investigation. bioRxiv 2020.04.01.021196 (2020)

Zhou, P. et al.: A pneumonia outhreak associated with a new coronavirus
of probable bat origin. Nature 579 (2020): 270-273.

Seite 8 von 8


http://www.tcpdf.org

