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Moznosti zoonotického prenosu

rotavirovych infekci
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SOUHRN

Rotavirus predstavuje vyznamného plvodce gastroenteritid
u lidi i zvirat. Mortalita déti v désledku rotavirové infekce
je hlavné v rozvijejicich se zemich stdle vysoka. Rotaviry
zpUsobuji také vyznamné ekonomické ztraty v souvislosti
s gastroenteritidami hospodarskych zvifat, zvlasté u telat
a selat. Pribyvajici pocty odlisnych kmend rotavirl ukazuji
na nutnost pouzivat jednotnou nomenklaturu a podrob-
nou klasifikaci zalozenou na sekvenci celého genomu viru.
Fylogeneticka analyza genomu rotavird poukazuje na ¢asté
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Rotaviruses are significant enteric pathogens of humans
and animals. Rotavirus-associated mortality is still high in
children, especially in developing countries. Rotaviruses also
account for important economic losses due to gastrointesti-
nal disease of livestock animals, notably of young cattle and
pigs. Increasing numbers of different rotavirus strains stress
the necessity of their uniform nomenclature and detailed
classification with the use of whole-genome sequencing.
Phylogenetic analyses of the rotavirus genome reveal repeat-
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Rotaviry patfi celosvétové mezi nejcastéjsi ptivodce akut-
ni gastroenteritidy (pfiblizné 1/3 vSech ptfipadl) u déti
mladsich 5 let. Fatalni pfipady rotavirové gastroenteri-
tidy se podileji na amrtnosti déti do 5 let z 5 %, nejvice
ohroZené jsou déti z nizkopiijmovych zemi [12].
Rotaviry jsou neobalené viry z Celedi Reoviridae s pomérné
slozitou morfologii. Kompletni virion ma v primeéru
70-75nm a je tvofen jaddrem s 11 segmenty dvoufetézcové
(ds) RNA a ostfe ohranic¢enou trojvrstevnou kapsidou s ty-
pickou strukturou, kterd se v elektronovém mikroskopu
jevi jako ozubené kolo s loukotémi, coz dalo tomuto rodu
jméno (kolo - 1at. rota) - obrazek 1. Jednotlivé segmenty
RNA genomu kéduji Sest strukturdlnich virovych protei-
ni (VP1-VP4, VP6 a VP7) a pét (piipadné Sest u nékterych
rotavirti A) nestrukturalnich proteinti (NSP1-NSP5/NSP6)
[52]. Stavba rotavirové ¢astice je vidét na obrazku 2.

KLASIFIKACE ROTAVIRU

Rod Rotavirus zahrnuje v soucasnosti 5 druh@ (Rotavirus
A-Rotavirus E) a 3 prozatim nezafazené druhy (Rotavirus
F, Rotavirus G a Rotavirus H) [3].
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prolinani vyvoje lidskych a zvifecich kmen(, pravdépodobné
v dUsledku mnohonasobnych prenosd mezi rliznymi zivo-
¢isnymi druhy. Mezidruhovy pfenos a nasledné preskupenti
genl je jednim z mechanismu prispivajicich k velké genetické
rozmanitosti rotavir, coz predstavuje riziko vzniku novych
patogennich kmend.
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ed intersections between the evolution of human and animal
rotavirus strains which is probably a consequence of multiple
events of transmission among various animal species. The
interspecies transmission and subsequent gene reassortment
are important mechanisms driving the diversity of rotaviruses
and enabling the emergence of new pathogenic strains.
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Pro zafazeni rotavirti do jednotlivych druhti (béZnéji
oznacovanych jako skupiny) je nutné potvrdit moleku-
larné-biologickymi metodami podobnost nukleotidové
sekvence genu pro VP6 vyssi nez 75 % [27]. Diagnostické
soupravy detekujici ptimo rotavirovy antigen jsou za-
méfeny na virovy protein VP6. BéZné pouzivanymi dia-
gnostickymi kity proto neni mozné odhalit infekci jinymi
druhy (skupinami) rotavirQ, nez je RVA.

Od roku 1989 se klasifikace RVA opira o binarni klasifi-
kacéni systém, ktery vznikl na zakladé reaktivity s hyper-
imunnimi séry obsahujicimi neutraliza¢ni protilatky
proti dvéma hlavnim povrchovym antigenim VP4 a VP7.
Takto byly rotavirové kmeny zatazovany do P (VP4) séro-
typu a G (VP7) sérotypu. Nazvy sérotypl byly vytvoieny
podle hlavnich charakteristik antigen@ - P jako pro-
tedza-senzitivni a G jako glykoprotein [14]. Vzhledem
k tomu, Ze antigenni charakterizace kmend je casové
narocna, a diky stale vétsi dostupnosti sekvenacnich
metod byla ptvodni klasifikace do sérotypl nahrazena
Klasifika¢nim systémem VP4 a VP7 genotypii, které jsou
urceny na zakladé sekvenacni analyzy a podobnosti mezi
jednotlivymi genovymi segmenty. Dosud bylo popsano
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Obr. 1. Snimek rotavirovych ¢astic - negativné barveny preparat
zachyceny transmisnim elektronovym mikroskopem

(autor MVDr. Pavel Kulich, Ph.D., laboratof Elektronové
mikroskopie Centra akreditovanych laboratofi, VUVeL, Brno)

Na zékladé elektronové mikroskopie je mozné rotaviry odlisit od
jinych virti pouze na urovni rod, struktury rotavirovych ¢astic
jednotlivych druhl (RVA, RVB, RVC, atd.) jsou navzajem shodné.

Fig. 1. A transmission electron microscope photo of negatively
dyed rotavirus particles

(author: Pavel Kulich, DVM, PhD, Electron Microscopy
Laboratory, Centre of Accredited Laboratories, Veterinary
Research Institute, Brno)

Electron microscopically, rotaviruses can be distinguished from
other viruses at the genus level. Rotavirus particles of various
species (RVA, RVB, RVC, etc.) are congruent in structure.

nejméné 27 G genotypu a 35 P genotypt [27]. G sérotypy
jsou ve vétsiné piipadid shodné s urenymi G genotypy.
Naproti tomu pro antigenni a genetickou klasifikaci VP4
bylo nutné pouzit dvé ¢isla. P sérotyp, je-li znamy, byva
oznacen Cislici, za niZ nékdy nasleduje velké pismeno,
a P genotyp je oznacen ¢islem v hranaté zavorce (P1A[8],
P2C[6] apod.). U nové popsanych kment rotavirt se uvadi
uz jen ¢islo genotypu.

S pribyvajicim poctem izolovanych RVA kmend se uka-
zalo jako nezbytné vytvoreni jednotného klasifika¢niho
systému, ktery by zahrnul vSech 11 segmentd rotavirové-
ho genomu a rozdélil jednotlivé geny do genotypti na za-
Kkladé definovanych cut-off hodnot procentni podobnosti
nukleotidové sekvence jednotlivych gendi. Na zdkladé
fylogenetickych analyz dostupnych RVA sekvenci byl
v roce 2008 vytvoren systém Kklasifikace RVA [26] - tabul-
ka 1. Tento systém zatazuje kazdy segment genomu do
jednoho genotypu, takze schematicky popis jednotlivych
RVA kment vypada nasledovné: Gx-P[x]-Ix-Rx-Cx-Mx-Ax-
-Nx-Tx-Ex-Hx, kde jsou sefazeny jednotlivé genotypy
(VP7-VP4-VP6-VP1-VP2-VP3-NSP1-NSP2-NSP3-NSP4-
-NSP5/6) a x znamena ¢islo daného genotypu.

Obdobny prehledny systém klasifikace je v souc¢asné dobé
zavadén i pro rotaviry skupin B a C [24, 25].

Novy systém klasifikace rotavirl umoznuje snadnéji
odhalit a popsat nezvyklé ¢i nové kombinace genotypti,
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a tak postihnout obrovskou genetickou rozmanitost
rotavirti. Tato rozmanitost je zplisobena nékolika riz-
nymi mechanismy, z nichz nejvétsi vyznam ma genovy
reasortment (pfeskupeni). Tento unikatni mechanismus
vymény RNA segmentli mezi riznymi kmeny rotavir
miZe nastat v pfipadé smiSené infekce dvéma ¢i vice
kmeny, kdy vznikaji nové genetické a antigenni varianty
rotavird. Reasortment RNA segmentdl je ovlivnén mnoha
faktory, jako jsou ptivod virovych kmenti, druh hostitele
¢i vliv okolniho prostfedi [22]. Tento jedinecny evolucni
mechanismus muZe vyustit v pfekroc¢eni mezidruhové
bariéry a vymeénu genovych segmentll mezi rotaviry
plvodné druhové specifickymi.

ROTAVIROVE INFEKCE LIDI

Clovék miZe byt infikovan rotaviry skupin A, B, Ca H
- tabulka 2. Prvni popis rotavirové infekce u lidi se da-
tuje k roku 1973 [9], kdy byly ve stolici déti postiZenych
akutni gastroenteritidou odhaleny metodou elektronové
mikroskopie negativné barveného preparatu typické
virové castice. Rozvoj diagnostickych metod (pfedevsim
prima detekce virového antigenu ve vzorcich stolice)
odhalil rotavirus A (RVA) jako nejcastéjsi pri¢inu gast-
roenteralniho onemocnéni kojencti a malych déti [39].
Patogenita lidskych rotavird je zna¢nd, v rozvojovych
zemich se rotaviry uvadéji jako pric¢ina vice nez 400 000
umrti ro¢né u déti mladsich 5 let, coz pfedstavuje 37 %
umrti nasledkem priijmového onemocnéni. Z epidemio-

Rotavirus

Obr. 2. Struktura rotavirové castice

Genomovad RNA je spojena s RNA-dependentni RNA-
-polymerdzou (VP1) a s guanydyltransferdzou (VP3), jadro uza-
vird vrstva proteinu VP2. Stfedni vrstva virové kapsidy je tvofena
trimery proteinu VP6, ktery je hlavnim skupinovym antigenem.
Povrch virionu tvofi trimery proteinu VP7 s vybézky trimert

VP4 (se svolenim National Institute of Allergy and Infectious
Diseases, Bethesda, Maryland, USA).

Fig. 2. Rotavirus particle architecture

The genomic RNA is linked to the RNA-dependent RNA-
polymerase (VP1) and guanydyl transferase (VP3). The nucleus
is surrounded by a VP2 protein layer. The central layer of the
viral capsid is formed by VP6 protein trimers, with VP6 being the
major group antigen. The virion surface consists of VP7 protein
trimers with VP4 trimer spikes (reprinted with the permission

of the National Institute of Allergy and Infectious Diseases,
Bethesda, Maryland, USA).
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Tabulka 1. Hrani¢ni hodnoty (,,cut-off“) procentni podobnosti nukleotidovych sekvenci*
Table 1. Cut off values for the percentage nucleotide sequence similarity*

Virovy protein

Cut-off hodnota podobnosti[%] Poéet znamych genotypt

PlGvod ndzvu genotypu

VP7 80 27G glykoprotein

VP4 80 35P protedza-senzitivni
VP6 85 161 vnitini (Inner) kapsida
VP1 83 9R RNA-dependentni RNA polymerdza
VP2 84 9C protein jadra (Core)
VP3 81 8M metyltransferdza

NSP1 79 16A antagonista interferonu
NSP2 85 9N NTP&za

NSP3 85 12T posilovac translace
NSP4 85 14E enterotoxin

NSP5 91 1H phosphoprotein

*Na jejich zakladé je mozné zaradit 11 rotavirovych gent do jednotlivych genotypt [podle Matthijnssens et al., 2008].
*On this basis, 11 rotavirus genes can be classified into genotypes [according to Matthijnssens et al., 2008].

logického hlediska je vyznamny také fakt, ze témér kazdé
dité do 5 let véku nejméné jedenkrat prodéla rotavirovou
infekci (80 % déti je infikovano v kojeneckém véku mezi
6.-9. mésicemn) [2, 12]. V Ceské republice jsou rotaviry
A v soucasnosti podle oficidlnich tidaji z databaze Epidat
tfetim nejcastéj$im ptivodcem gastroenteritid - 11,2 %
prijmovych onemocnéni celkem (u déti do 5let 23,0 %).
Skutecny vyskyt je vSak pravdépodobné nékolikanasobné
vy$$i, nebot vét§ina ndkaz je hlaSena na zakladé labo-
ratorniho vySetfeni hospitalizovanych pacientd a pfi
objastiovani epidemickych vyskyta [40].

Epidemiologie RVA je zna¢né komplikovana. Pfenos rota-
virQ se uskutecniuje - obdobné jako u dalsich enteralnich
virQ - pfedevsim fekalné-oralni cestou. Charakteristickou
vlastnosti neobalenych virdl je zna¢na stabilita v prostfedi
a vysoka odolnost vici béznym dezinfekénim prostfed-
klim. V tepelné neupravenych potravinach a v pitné
i uzitkové vodé zlistavaji rotaviry stabilni po dobu az
nékolika tydna [28, 55]. Aktivita RVA v tropickych oblas-
tech je celoro¢ni, kdeZto v zemich mirného pasu vykazuji
RVA vyhranénou sezonnost s maximalni aktivitou béhem
zimnich a jarnich mésicu [41].

Vice nez 90 % vzorkd lidskych RVA izolovanych v zemich
Evropy, které se zucastnily programu EuroRotaNet mezi
roky 2005 a 2009, patfilo mezi pét nejbéznéjsich G a P
kombinaci (G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8] a G9PI[8]) [21].
Kromé téchto béznych G a P genotypl se v poslednich

Tabulka 2. Hlavni charakteristiky rotavirl zpUsobujicich infekce lidi

letech zacal s vyssi frekvenci vyskytovat genotyp G12,
ktery byl dosud izolovan v riznych zemich Evropy, v Asii
iv USA [16].

Dalsi skupiny rotavirt zpsobujici onemocnéni u lidi
jsou rotaviry B, C a H, nékdy také souhrnné oznacované
non-A rotaviry. Rotaviry skupiny B (RVB) byly poprvé po-
psany v souvislosti s rozsahlou epidemii gastroenteritidy
v roce 1982 v Ciné&, kterd postihla pfiblizné jeden milion
prevazné dospélych osob [46]. V nedavné dobé byl RVB po-
psan jako ptvodce prijmovych onemocnéni u dospélych
iu déti mimo tizemi Ciny (Bangladé$, Barma), pfi¢emz
tyto novéjsi izolaty se geneticky odlisuji od ptivodniho
¢inského izolatu [1, 4].

Rotaviry C (RVC) byly nejdiive popsany jako ptfi¢ina gas-
troenteralniho onemocnéni u sajiciho selete v roce 1980
v USA [45]. Prvni zprava o RVC jako plivodci gastroenteri-
tidy u ¢lovéka pochazi z Australie [44], nasledné byl tento
virus prokdzan v mnoha zemich Evropy, Asie a Ameriky.
Podle dostupnych studii se RVC podili na vSech gastro-
enterdlnich onemocnénich 0,4 % v Madarsku, 4,4 % ve
Spanélsku, 10,2 % v Japonsku a az16,1 % v USA [8, 13, 42,
47]. Soustavné sledovani vyskytu RVC u lidi se neprovadi,
uidaje o podilu RVC na pfipadech onemocnéni GIT se lisi
v zavislosti na pouzité metodice a vychozim souboru vzor-
k@ (déti, dospéli). Obecné se predpoklada, Ze RVC zpliso-
buje méné neZ 10 % vSech pripadh gastrointestinalnich
infekci, coZ je srovnatelné s po¢tem infekci zptisobenych

Table 2. Main characteristics of rotaviruses associated with human infections

Skupina rotavird

Vék pacientl déti <5 let

prevazné dospéli

vSechny vékové skupiny prevazné dospéli

Geograficky vyskyt celosvétové

vychod a jih Asie

celosvétové vychod a jih Asie

fekalné-oralni cestou, pfenos

Typicky zpUlsob prenosu e )

kontaminovanou vodou

fekalné-oralnf cestou,

2
potraviny (?) '

prasata, skot, koné, ovce,

prasata, skot, ovce, kozy,

Vyskyt u zvirat opice, psw kf)cky, kralici, myih T v prasata, skot, psi, drlbez ;
netopyfri, rlizné druhy ptaka
Potvrzeny zoonoticky pfenos ano ne ano ne
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astroviry ¢i adenoviry. Vzhledem k odliSnym povrchovym
antigentim jednotlivych rotavirovych skupin neni mozné
non-A rotaviry detekovat bézné pouzivanymi diagnostic-
kymi soupravami zaméfenymi na pritkaz RVA antigenu
metodou ELISA, imunochromatograficky ¢i latexovou
aglutinaci. RVC ve srovnani s lidskymi RVA ma nizsi
patogenitu, vétSinou zplisobuje izolované piipady gast-
roenteritid nebo epidemie malého rozsahu a nevykazuje
sezonni vyskyt. Infekce RVC postihuje obvykle starsi déti
a dospélé [36]. Geneticka variabilita lidskych RVC je ve
srovnani s prase¢imi kmeny velmi nizka. Pfevazna vét-
$ina dosud znamych lidskych RVC je fylogeneticky blizce
pribuznych a zafazenych do stejnych genotypti. Naproti
tomu prasec¢i RVC kmeny zahrnuji nejméné 8 G genotypi
a 5P genotypl. [23, 31]. Nabizi se otazka, zda tato nizka
rozmanitost lidskych kment neukazuje na krat$i dobu
vyskytu RVC u lidi nez u zvifat, napt. prasat, tzn. na
mozné zavleceni do lidské populace ze zvifeciho rezer-
voaru v minulosti. Pfekro¢eni mezidruhové bariéry bylo
u RVC - stejné jako u RVA - jiz diive prokazano [15, 33].
Rotavirus H (RVH) prozatim zahrnuje virus NADRV, ktery
byl popsan jako ptivodce epidemie gastroenteritidy dospé-
lych v Ciné roku 1997 [51]. Dale je do této skupiny zafazen
kmen B219, ktery byl izolovan pfi vyskytu prijmového
onemocnéni v Bangladési v roce 2002 [35].

ROTAVIROVE INFEKCE HOSPODARSKYCH
ZVIRAT A DOMACICH MAZLICKU

Rotaviry jsou jednou z nejcastéjsich pfi¢in prajmu u pra-
sat, skotu i koni. Postizena byvaji pfevazné mladata,
u kterych silnd dehydratace mize vést az k ithynu, ¢imz
dochazi ke zna¢nym ekonomickym ztratam [6, 10, 54].
Nejcastéjsim ptvodcem prijmi byva RVA, dalsi druhy
rotavirQ byvaji diagnostikovany méné casto. Infekce RVC
u prasat ¢asto probihd bezptiznakové [32].

U domacich mazli¢ka je vzhledem k mnohdy tésnému
kontaktu majiteld se zvifaty nutné dobfe poznat zvifeci
patogeny, zvlasté jedna-li se o zoonotické mikroorgani-
smy. Pocty doma chovanych psii a kocek jsou vysoké.
Odhaduje se, Ze ve svété je chovano 100 miliént pst
a nejméné 80 miliénd kocCek. Infekce rotaviry se u psit
a kocek vyskytuji bézné, infekce vSak mivaji mirnéjsi
pribéh nez u lidi a hospodatskych zvitat, popfipadé
probihaji asymptomaticky [37].

Rotaviry infikuji také rizné druhy ptakii. RVA byl zjiStén
u kufat, krocanti, perlicek, bazanti, kiepelek, holubt
a pStrost [38, 48]. Ptaci RVA jsou s lidskymi rotaviry pii-
buzné jen velmi vzdalené, naproti tomu rotaviry izolované
z prasat, skotu, kocek a pst vykazuji v nékterych piipadech
vysokou miru podobnosti s izolaty humanniho ptivodu.

MEZIDRUHOVY PRENOS

Jednotlivé kmeny rotaviri pfednostné infikuji Zivocisny
druh, pro ktery byly popsany jako homologni. Infekce
raznych Zivoficht ¢i ¢lovéka heterolognim kmenem
nicméné mizZe nastat jak za experimentdlnich podmi-
nek, tak i v normalnim prostfedi. Napfiklad v pribéhu
Kklinickych zkousek rtznych typa rotavirovych vakcin
byly testovany opic¢i nebo bovinni kmeny, které se v lid-
ském organismu mnozily sice v niz§i mife nez ve svém
homolognim hostiteli, ale pfesto byly schopny vyvolat
imunitni odpovéd [49].

Za experimentalnich podminek bylo téZ prokazano, Ze
rotavirus muze vyvolat infekci a zplisobit onemocnéni
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u heterologniho zvifectho modelu. Virulentni lidské
kmeny RVA jsou schopné zplsobit prijem a virémii
u selat [5].

Mezidruhova bariéra mize byt v piipadé rotaviri piekro-
Cena dvéma hlavnimi zptisoby:

1. pfimym mezidruhovym pfenosem a

2. pfenosem spojenym s reasortmentem.

Mezidruhovy pfenos rotavirovych genti pomoci rea-
sortmentu je povazovan za dialeZity zdroj rozmanitosti
kmend v rdmci jednotlivych hostitelti [29]. Podrobny
prazkum genotyp lidskych RVA v ramci projektu
EuroRotaNet ukazal, Ze pfiblizné 2 % vSech typizova-
nych kment, kterych bylo vice neZ 36 000, predstavuji
potencidlné zoonotické rotaviry, popt. hybridni lidské-
-zvifeci kmeny [21]. V literatufe je mozné nalézt mnoho
studii zminujicich pripady infekce ¢lovéka zvifecimi
RVA kmeny. Wang et al. popisuje detekci G4P[6] kmene
rotaviru u ditéte hospitalizovaného s akutni gastroen-
teritidou [50]. Tento RVA kmen vznikl reasortmentem
prasecich a bovinnich kmentl. Ve vychodni Indii byl
popsan neobvykly G8P[4] rotavirus zpasobujici akutni
gastroenteritidu u 3-14mésicnich déti. Celogenomové
sekvenovani zde prokazalo zoonoticky pfenos rotaviru od
prezvykavci [34]. Rotavirové kmeny izolované od pacien-
th s akutni gastroenteritidou v Thajsku byly popsany jako
genotyp G9P[19]. Jejich podrobna geneticka analyza od-
halila praseci ptivod nejméné 9 genovych segmentd [17].
Bylo by chybné se domnivat, Ze k zoonotickému pfenosu
dochazi predevs§im v zemich s niz§imi hygienickymi
standardy, kde je béZzny uzsi kontakt s hospodarskymi
zvifaty. V Madarsku byl provadén podrobny prizkum
RVA kment izolovanych od déti mladsich 15 let s akutni
rotavirovou infekci. Genetickd analyza kmentu s neob-
vyklymi kombinacemi povrchovych antigenti odhalila
blizkou ptibuznost s bovinnimi, prase¢imi, koci¢imi,
koniskymi a krali¢imi rotaviry [7]. Podobné byl v Belgii
popsan RVA kmen G9P[6], ktery byl izolovan od Imésic-
niho kojence hospitalizovaného s akutnim prijmovym
onemocnénim. Celogenomové sekvenovani a nasledna
fylogeneticka analyza ukazaly, Ze se jednalo o primy
prenos rotaviru od prasete na ¢lovéka, coz bylo potvrzeno
izjisténim, Ze otec postizeného chlapce byl zaméstnan
na praseci farmé [53]. Podobné pfimy pfenos rotaviru od
skotu na ¢lovéka byl prokazan v Izraeli, kde bovinni RVA
genotypu G6P[1] zplisobil akutni gastroenteritidu u ro¢ni-
ho chlapce [11]. Ve studii mapujici diverzitu rotavirovych
kmenti cirkulujicich mezi détmi mlads$imi 5 let v Dansku
byla ul% vzork zjisténa pfitomnost vzacnych genotypu,
jako napf. G6P[14] a G6P[5]. Pfedpoklada se, Ze ptivodni
hostitelé genotypu P[14] byly kopytnici (ovce), zatimco
genotyp G6P[5] byva bézné nalézan u dinského skotu [30].
Lidské rotaviry genotypti G9 a G12, které se zacaly s vyS$si
frekvenci objevovat v posledni dekddé, maji ptivod prav-
dépodobné u zvifecich druhii. Sekvence genu kédujiciho
povrchovy antigen VP7 genotypil G9 a G12 byvaji bézné
nalézany u selat [18, 19]. Tyto novéjsi genotypy G9 a G12
nyni cirkuluji u lidi na vsech kontinentech, v nékterych
epidemiologickych studiich jsou dokonce RVA kmeny G9
prevazujicim genotypem [43].

Rotaviry skupiny C, ackoliv zpiisobuji pfiblizné 1-10 %
gastroenteritid virové etiologie, nejsou bézné diagnos-
tikovany. Také mnozstvi celogenomové sekvenova-
nych kmend RVC je vyrazné mensi, nez je tomu u RVA.
Informaci o potencidlné zoonotickych RVC kmenech je
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proto méné. Nicméné bylo prokazano, ze praseci RVC
kmeny jsou schopné zptisobit infekci u ¢lovéka [15].
O pravdépodobném zoonotickém potencialu RVC se jiz
dfive diskutovalo na zdkladé vysledki séroepidemiologic-
kého prizkumu ve Velké Britanii, kdy byla zjiSténa vyssi
prevalence protilatek proti RVC ve venkovskych oblastech
ve srovnani s oblastmi méstskymi [20].

ZAVER

Duikazy potvrzujici mezidruhovy pfenos a geneticky re-
asortment mezi lidskymi a zvifecimi rotaviry (zvlasté
RVA) se v odborné literatufe objevuji stale Castéji. Je
zfejmé, Ze predevsim nékteré zivoc¢isné druhy, jako jsou
prasata, kravy, kocky a psi, se kterymi se lidé nachazeji
v tésnéjsim kontaktu, bézné prispivaji k rozsifovani
obrovské antigenni a genetické rozmanitosti lidskych
rotavirll. Nové kmeny RVA vzniklé reasortmentem, a tak
nesouci smisené genomy (RNA segmenty pochazejici
jak z lidskych, tak ze zvifecich rotavir), se zdaji byt pii
§ifeni v lidské populaci ispésnéjsi nez ¢isté heterologni
kmeny, které obsahuji véechny genomové segmenty jen
ze zvitecich viri. Uspésné Sifeni téchto nové vzniklych
kment muZe byt usnadnéno nulovou specifickou imu-
nitou populace proti nové introdukovanym antigentim.
Je zcela nezbytné provadét souvislé epidemiologické
sledovani rotavird na molekularni irovni, nebot noveé se
objevujici kmeny by v budoucnu mohly sniZovat G¢innost
pouzivanych vakcin. Ekologie rotavirti by mohla byt také
ovlivnéna probihajici vakcinaci, nicméné dosud nebyly
pozorovany zadné zasadni zmény v prevalenci jednot-
livych RVA genotypli, které by mohly byt zptsobeny
pouzitymi vakcina¢nimi kmeny.
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