Mammarenaviry a kde je u hlodavcu
najdeme: proc rozclenéni na druhy nestaci
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Rozsireni mammarenaviru je zavislé na geografickém rozsireni jejich hostitelskych druhu,
ukazala studie vedena vyzkumniky z Univerzity v Antverpach, Ustavu biologie obratlovcii
AV CR a Sokoine University of Agriculture v Tanzanii. Védci zjistili, Ze u jednoho
hlodavciho hostitele se vyskytuji geneticky odlisSné populace, které maji své specifické viry
a nemohou si je navzajem predavat. Geneticka struktura hostitelu tak muze byt klicova pro
porozumeéni tomu, v jakych geografickych oblastech lze urcité viry ocekavat.

Mezinarodni védecky tym prozkoumal v Tanzanii 1225 hlodavcu a rejskd na pritomnost RNA
mammarenavird, coz je rod virt, ktery patii do Celedi Arenaviridae. Tyto viry jsou prevazné
spojovany s hlodavci, ale nékteré jsou schopny zpusobovat nemoci i ¢lovéka (napr. horecka Lassa
nebo lymfocytarni meningitida, LCMV).

,V Africe se vyskytuje mnoho riaznych druhtt malych savcu s variabilni genetickou strukturou a
zemeépisnym rozsirenim. Néekteré z nich se vyskytuji pouze na jednom jediném misté na svété, tzv.
endemiti, kdezto jiné druhy najdeme treba v celé subsaharské Africe. V pripadé Siroce rozsirenych
druhi byvaji jednotlivé populace evolu¢né rozruznény (rikejme jim treba poddruhy), coz miize mit
necekany dopad pro sifent jejich patogentl, napriklad virtd,” vysvétluje Josef Bryja z Ustavu biologie
obratlovci AV CR (UBO AV CR), spoluautor ¢lanku a védec, ktery se dlouhodobé vénuje studiu
biodiverzity hlodavcu v Africe.

Tanzanie, krysa a rizné mammarenaviry

Vyzkum probihal v Tanzanii, klicové biogeografické kriZzovatce vychodni Afriky, kde se potkava
mnoho druht drobnych savcu. ,Predchozi vyzkum naseho tymu identifikoval mistni ,hot spot’, tedy
misto s vysokou diverzitou, kde Ize u stejného druhu hlodavcii najit az tri rizné mammarenaviry na
pomérné malém tzemi,” iiké4 védkyné Joélle Goiiy de Bellocq, vedouci tymu z UBO AV CR.

V predchozich studiich védci prokézali, Ze distribuce riznych mammarenavirti muze byt vysvétlena
genetickou strukturou krysy mnohobradavkové (Mastomys natalensis). ,Rtizné populace (neboli
poddruhy) tohoto druhu hlodavce nesou sviij vlastni mammarenavirus. Krysy mnohobradavkové jsou
polich, a dokonce i uvnitr* domii. Jednd se o vyznamného $kiidce mistnich plodin a rovnéz hostitele
pro rizné patogeny,” vysvétluje hlavni autorka ¢lanku Laura Cuypers.

Jednim z téchto patogent je virus Lassa, ktery se vyskytuje pouze v zapadni Africe, kde kazdoro¢né
infikuje stovky tisic lidi a asi 5 000 zptusobi smrt. ,U mammarenavirt prendsenych krysou
mnohobradavkovou v Tanzanii neni zndmo, Ze by infikovaly lidi a zptsobovaly néjaké onemocnéni. V
této studii jsme se zamérili na mozny prenos mammarenavirti mezi ruznymi druhy, které se spolu s
krysou mnohobradavkovou v Tanzanii vyskytuji, a zejména na roli populacni struktury uvnitr téchto
druhti,” doplnuje Laura Cuypers.

Jednotlivé druhy hlodavcu maji své vlastni viry

Béhem dlouholetého vyzkumu védci analyzovali 1225 vzorkd hlodavci a rejska z Tanzanie.
Mammarenaviry védci odhalili v Sesti vzorcich hlodavci, kteri patfili ke dvéma druhtm: (Mus



minutoides) a (Grammomys surdaster). ,Genetické analyzy potvrdily, Ze se nejednalo o prenos vird z
krysy mnohobradavkové. Z podobnosti sekvenci téchto virt s ostatnimi zndmymi mammarenaviry
vyplynulo, ze jednotlivé druhy maji své specifické, vlastni viry. Navic, podobné jako u
mammarenavirt prendsenych krysou mnohobradavkovou, je i v tomto pripadé prenos virt vdzdn na
urcité poddruhové taxony, které vypadaji na prvni pohled stejné, ale lisi se geneticky,” rika Joélle
Goty de Bellocq.

Studovani genetické struktury drobnych savcu muze byt kliCové pro pochopeni specificnosti hostitele
viru a jeho nasledného rozsireni. ,I kdyz viry popsané v této studii nejsou doposud znamy jako
patogenni pro ¢lovéka, nase vysledky je mozné vyuzit i pro pochopeni prenosu jinych
mammarenavird, které pro clovéka infekcéni jsou. Spravnd identifikace hostiteli mammarenavirt a
jejich distribuce tak miize pomoci porozumét tomu, kde a od kterych hlodavct se lidé mohou
nakazit,” uzavira Joélle Goily de Bellocq.

Studie shrnuje vysledky vice nez desetiletého badani, které byly publikovany v Casopise Virology.

Taxonomicka jednotka je klasifikace zalozend na zdkladé genetickych a morfologickych
charakteristik. Napriklad rdd hlodavct se ndsledné déli na podrddy, nadceledi, ¢eledi, podceledi,
kmeny, rody a druhy. Kromé toho mohou byt pouzity i vnitrodruhové taxony, jako jsou poddruhy,
k dalsimu rozliseni mezi skupinami jedinct pod tirovni druhu. Tyto klasifikace jsou dulezité pro
pochopeni genetické struktury a evoluéni historie populaci hlodavci a jejich asociaci s konkrétnimi
patogeny, jako jsou mammarenaviry, které mohou mit vyznamny dopad na verejné zdravi.
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