Pojawita sie bardziej
zarazliwa forma SARS-CoV-2

6 maja 2020
Dane o COVID-19 z raportu nr 106 WHO z 5 maja 2020 r.:

— 3 517 345 — potwierdzone przypadki zachorowan od poczatku
pandemii;

— 81 454 — potwierdzone przypadki zachorowan z ostatniej doby;
— 243 401 — *aczna liczba zgondéw od poczatku pandemii;
— 3 797 nowe przypadki zgondéw z ostatnich 24 godzin.

Dzienna liczba nowych zarazen spadta, dzienna liczba nowych
zgondw wzrosta wzgledem ubiegtego raportu, ale jest nizsza niz
we wczesSniejszych dniach. Krzywa epidemii w Europie
systematycznie spada w d6t z chwilowymi skokami w gdre. RosSnie
w Potudniowo-Wschodniej Azji, a najwyzsze wskazniki sg w
Amerykach (oba kontynenty sg zliczane przez WHO razem).

Koronawirus zmutowat i obecnie mamy do czynienia z nowa,
bardziej zarazliwg i niebezpieczng odmiang, twierdza naukowcy
z Los Alamos National Laboratory (LANL). Pojawi*a sie ona w
Europie na poczagtku 1Llutego. Stamtad zaczeta sie
rozprzestrzenia¢ i pod koniec marca dominowata na catym
Swiecie. Naukowcy ostrzegaja, ze jesli epidemia SARS-CoV-2 nie
wygasnie w sezonie letnim, jak ma to miejsce w przypadku grypy
sezonowej, moze nadal mutowac, co znakomicie moze utrudnid
opracowanie szczepionki.

,T0 zte wiadomo$ci” — méwi gtdéwna autorka badan, Bette Korber.
,Nie powinno nas to jednak zniechecaé¢. Nasz zespdét z LANL
udokumentowat te mutacja, a byto to mozliwe dzieki
ogolnoswiatowemu wysitkowi naukowcdw, ktdérzy natychmiast
udostepniajg genom lokalnie wystepujacego wirusa”.


https://wolnemedia.net/pojawila-sie-bardziej-zarazliwa-forma-sars-cov-2/
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Przypomnijmy, zZze na poczatku marca chinscy naukowcy
informowali o zidentyfikowaniu dwoch typdéw koronawirusa SARS-
CoV-2, z ktérych bardziej agresywny powodowat 70% infekcji, a
starszy i mniej agresywny — 30%. Typ bardziej agresywny miat
by¢ tez bardziej rozpowszechniony w Wuhan na wczesnych etapach
epidemii.

Teraz naukowcy z Los Alamos, we wspoOipracy z uczonymi z Duke
University 1 brytyjskiego University of Sheffield
przeanalizowali tysigce genomdOw SARS-CoV-2 zebranych przez
Global Initiative for Sharing All Influenza Database (GISAID).

Analiza zajat sie zespét, ktdry dotychczas zajmowal sie
tworzeniem bazy danych nt. wirusa HIV. 0d dwdéch miesiecy
specjalisci ci rozwijajg narzedzia do Sledzenia i analizy
SARS-CoV-2 w czasie rzeczywistym. Bo bazy GISAID trafiaja
obecnie setki genoméw koronawirusa dziennie, a eksperci z Los
Alamos na biezgco je analizuja.

Dotychczas zidentyfikowano mutacje w 14 miejscach proteiny S,
za pomocg ktorej wirus przytacza sie do komdrek. Najbardziej
niepokojgce sg dwie z nich. Sg too mutacja D614G, czyli zmiana
nukleotydéw G na A w pozycji 23403 w szczepie referencyjnym z
Wuhan. Z nieznanych obecnie przyczyn wigze sie ona z wiekszg
zarazliwo$cig wirusa. Naukowcow martwi tez mutacja S943P. Co
prawda wystepuje ona wytgcznie na terenie Belgii, ale wiele
wskazuje na to, ze jest ona skutkiem rekombinacji. Ten proces
wymaga za$ jednoczesnej infekcji organizmu gospodarza dwoma
odmiennymi szczepami wirusa.

Cata praca w formacie PDF, wraz ze szczegbétowym opisem
wszystkich mutacji, zostata opublikowana TUTAJ.
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