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New pestiviruses of animals

Summary

Viruses of the genus Pestivirus, family Flaviviridae, are believed to be among the main factors causing
economic losses in cattle and pig breeding. Their genomes, consisting of single-stranded RNA with positive
polarity and a length of approximately 12.3 kb, have one open reading frame that encodes from 11 to 12 proteins.
The virion is surrounded by a lipid membrane. According to the official classification, the genus Pestivirus
includes four species: bovine viral diarrhea virus-1 (BVDV-1), bovine viral diarrhea virus-2 (BVDV-2), classical
swine fever virus (CSFV) and border disease virus (BDV). To date, several genetically related viruses have
been identified, but not yet included in the official classification. They include: giraffe pestivirus isolated from
an animal with symptoms of mucosal disease and from cell cultures originating from Kenya, Pronghorn virus
from an antelope, HoBi-like viruses detected for the first time in fetal bovine serum and Bungowannah virus
causing losses in the Australian domestic pig population. It is suspected that new strains detected in Turkish
goat and sheep herds and in Tunisian sheep pox vaccines also belong to pestiviruses. Next-generation sequencing
has made it possible to identify another atypical pestivirus of pigs, as well as to discover strains infecting other
animals beyond the order of Artiodactyla, such as rats or bats. New emerging strains may pose a threat to the

livestock industry.
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Pierwsze doniesienia o chorobach zwierzat wywo-
tywanych przez pestiwirusy pochodzg z poczatku XIX
wieku (40). Pomor klasyczny §win wigzano wtedy
z bakteryjnym czynnikiem etiologicznym. Obecnie
wirusy te uwaza si¢ za jeden z gléwnych czynnikow
powodujacych istotne straty ekonomiczne w hodowli
zarowno trzody chlewnej, jak 1 bydta na calym Swiecie
(22, 38). Aktualnie do rodzaju Pestivirus naleza 4 gatun-
ki (spec1es) wystepujace u bydta, matych przezuwaczy
1$win Jednak ze wzgleduna duzq zmiennos$¢ genetyczng
tych wirusow oraz ciggly rozwdj narzedzi molekular-
nych wcigz identyfikuje si¢ nowe, nie ujgte w oficjalnej
klasyfikacji patogeny pokrewne genetycznie.

Rodzaj Pestivirus, podobnie jak Flavivirus, Hepaci-
virus 1 Pegivirus zaliczany jest do rodziny Flaviviridae
(43). Do flawiwiruséw nalezg przenoszone przez owady
patogeny ludzi i zwierzat, takie jak: wirus zoltej febry,
wirus Dengi, wirus zachodniego Nilu czy wirus Zika,
a takze wirusy, ktorych wektorem sg kleszcze, na przy-
ktad: wirus kleszczowego zapalenia mézgu czy wirus
omskiej goraczki krwotocznej (54). Wirus zapalenia
watroby typu C nalezy do rodzaju Hepacivirus i jest
gléwnym patogenem odpowiedzialnym za schorzenia
watroby u cztowieka. Rodzaj Pegivirus tworzy 11 ga-

! Sfinansowano ze rodkow dotacji KNOW Konsorcjum Naukowego ,,Zdrowe
Zwierze — Bezpieczna Zywno$¢”, decyzja Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa
Wyzszego nr 05-1/KNOW2/2015.

tunkoéw wirusow zakazajgcych ssaki. Natomiast rodzaj
Pestivirus obejmuje 4 gatunki: wirus biegunki bydla,
gatunek 1 (BVDV-1, Pestivirus A) oraz gatunek 2
(BVDV-2, Pestivirus B), wirus choroby graniczne;j
owiec (BDYV, Pestivirus D), a takze wirus klasycznego
pomoru §win (CSFV, Pestivirus C) (43).

Genomy wirusow z rodziny Flaviviridae sktadaja
si¢ z jednoniciowego RNA o dodatniej polarnosci, na
koncach 5’ 1 3° wystepuja regiony mekodujqce nic¢
RNA nie jest poliadenylowana na koncu 3’ i zawiera
jedna otwartg ramke odczytu (ORF — Open reading
frame), kodujaca poliproteing. Powstajaca poliproteina
ulega cigciom potranslacyjnym przez wirusowe oraz
komoérkowe proteazy na pojedyncze biatka wirusa (43).
Po zlozeniu wirionu wirus pozyskuje otoczke lipidowa
poprzez paczkowanie przez wewnatrzkomorkowe mem-
brany gospodarza. Srednica wirionu pestiwirusow waha
si¢ w granicach 50-65 nm (11). Genom o dlugos$ci okoto
12,3 kb koduje 4 biatka strukturalne: C (Core protein),
E1l, E2 i E™ oraz 7-8 biatek niestrukturalnych: N¥, p7,
NS2-3 (NS2,NS3), NS4A, NS4B, NS5A1 NS5B. Do re-
gionu niekodujacego 5’UTR (UnTranslated Region) nie
jest dotaczana struktura czapeczki (cap), rozpoznawana
przez kompleks inicjujacy translacje. W przypadku
genomoOw pestiwirusowych na ich wydajng translacje
pozwala obecno$¢ sekwencji wewnetrznego miejsca
wigzania rybosomu (IRES; Internal ribosomal entry
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site) (7). Pestiwirusy fenotypowo dzielimy na dwa
biotypy: cytopatyczny (cp) i niecytopatyczny (ncp), na
podstawie wystepowania lub braku efektu cytopatycz-
nego w zakazonych hodowlach komoérkowych (47). Na
poziomie molekularnym, u szczepdéw cp dochodzi do
ekspresji biatka NS3, w wyniku cigcia biatka NS23 na
NS2 oraz NS3 (15).

Wirusy RNA charakteryzuje ogromna plastyczno$¢
genomu. U przedstawicieli tego samego gatunku moga
wystgpowac regiony roznigce si¢ nawet o 50%, co
jest spowodowane akumulacjg pojedynczych mutacji,
a takze procesami rekombinacyjnymi. Liczba bledow
popetianych przez wirusowe polimerazy RNA zalezne
od RNA w czasie jednego cyklu replikacyjnego wynosi
od 107 do 107 (2). Podatnos¢ na tak liczne btedy moze
prowadzi¢ do powstawania wariantow o unikatowych
zdolno$ciach adaptacyjnych. Istniejg doniesienia 0 nowo
pojawiajacych si¢ wirusach zwigzanych z pestiwirusa-
mi, ktore sg genetycznie odrebne i moga reprezentowac
dodatkowe gatunki w obrgbie rodzaju. Wirusy te izo-
lowano zaréwno od zwierzat domowych, jak i dzikich.

W 1967 r. na terenie Kenii od zyrafy z objawami
typowymi dla choroby bton §luzowych wyizolowano
cytopatyczny szczep nazwany H138 (Giraffe-1) (34).
Patogen ten tatwo namnazat si¢ w hodowlach komoérek
bydlgcych oraz byt neutralizowany przez przeciwciata
przeciwko szczepowi Oregon BVDV-1 (19). Analizy
filogenetyczne oparte na regionie N, E2 oraz 5’UTR
potwierdzone metoda palindromowych substytucji
nukleotydowych (PMS, Palindromic nucleotide substi-
tution) wykazaty, ze powyzszy szczep powinien zostac
uznany za oddzielny gatunek pestiwirusa (6, 19). Genom
szczepu Giraffe-1 o dtugosci 12 602 nukleotydow jest
o okoto 300 nukleotydoéw dluzszy niz genomy pestiwi-
ruséw niecytopatycznych, co jest wynikiem wstawienia
294-nukleotydowego fragmentu w obrebie genu kodu-
jacego proteaze NS2. Podobne insercje obserwuje si¢
u innych szczepow cytopatycznych wirusa BVDV-1
oraz w genomach cytopatycznych szczepoéw BDV (3).

Kolejny szczep, nazwany PG-2, blisko spokrewniony
z H138, zidentyfikowano w latach 90. XX wieku, izolu-
jac go z bydlecych kultur komorkowych pochodzacych
z Kenii (4). Kompletny genom tego szczepu po zsekwen-
cjonowaniu wykazywat 82% identycznos$ci w stosunku
do odkrytego ponad 30 lat wczesniej szczepu H138.
Jest on o 338 nukleotydow krotszy gtownie z powodu
braku insertu fragmentu mRNA gospodarza w regionie
NS2 (5). Niewiele wiadomo na temat zjadliwosci oraz
czgstosci wystepowania tych wirusow, nie jest rowniez
znany naturalny rezerwuar tego patogenu. Transmisja
takich wirusow na zwierzeta hodowlane moze stanowic
powazne zagrozenie ekonomiczne dla hodowli zwierzat
gospodarskich.

Nastepny unikalny pestiwirus zostat wyizolowany
od mtodej antylopy pronghorn (widtorég amerykan-
ski) w Stanowym Laboratorium Weterynaryjnym
w Wyoming (50). Byla to pierwsza i jedyna izolacja
wirusa Pronghorn. Patogen namnazat si¢ w hodowlach
komorek bydlecych. Badania serologiczne, organizacja
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regionu 5’UTR, obecnos¢ i dlugos¢ regionu koduja-
cego NP oraz obecnos$¢ konserwatywnych sekwencji
nukleotydow kodujacych to biatko, a takze sekwencji
flankujacych miejsca cigcia pomigdzy wirusowymi
polipeptydami NP*/C i C/E™ sugerowaty przynaleznos¢
tego wirusa do rodzaju Pestivirus. Z drugiej strony,
badania filogenetyczne oparte na regionach 5’UTR,
Nre 1 E2 wskazaly na znaczacy dystans genetyczny
(50). W 2014 r. caly genom wirusa Pronghorn zostat
zsekwencjonowany (30). Przeprowadzone analizy se-
kwencji biatek niestrukturalnych wirusa Pronghorn oraz
pelnych sekwencji genomowych wykazaty, ze wirus ten
nalezy uzna¢ za odrgbny gatunek wsrdd pestiwirusow.

Kolejnego atypowego pestiwirusa zidentyfikowano
w Europie w ptodowej surowicy bydlecej (FBS — Fetal
bovine serum) wyprodukowanej w Brazylii, okreslajac
go jako D32/00 ‘HoBi’ (39). Opublikowano kilka do-
niesien o genetycznie podobnych wirusach zanieczysz-
czajacych FBS i linie komorkowe (44, 45). Najbardziej
wydajng replikacje wirusa obserwowano w przypadku
linii komorek bydlecych. Niektore przeciwciata mo-
noklonalne, swoiste jedynie dla BVDV-1 1 BDV, nie
reagowaly z antygenami tego patogenu, w przeciwien-
stwie do przeciwcial swoistych dla pestiwirusow, ktore
reagowaly ze wszystkimi analizowanymi szczepami.
Brak reaktywnosci z przeciwciatami specyficznymi
dla glikoproteiny E2, przy jednoczesnym ich wigzaniu
z przeciwcialami swoistymi dla E™, sugeruja pokre-
wienstwo ze szczepami BVDV-2 i szczepem Giraffe-1
(39). Analizy filogenetyczne oparte na regionach 5S’UTR,
Nrre  E2 oraz NS3 wykazaly znaczace rdéznice w stosun-
ku do pozostatych gatunkow (25). Wyniki te sugeruja
koniecznos¢ klasyfikacji atypowych pestiwirusow by-
dlecych jako nowego gatunku, dla ktérego zapropono-
wano nazw¢ BVDV-3 (lub Hobi-podobne), ze wzgledu
na najblizsze pokrewienstwo do wirusa biegunki bydta
i choroby bton §luzowych. Procent podobienstwa pomie-
dzy BVDV-3 a BVDV-1 1 BVDV-2 w regionie 5’UTR
wynosil, odpowiednio, 75% 1 80% (32). Podejrzewa
si¢, ze naturalnym rezerwuarem tego zarazka moze
by¢ bawot wodny, gdyz u potowy badanych zwierzat
tego gatunku, pochodzacych z pétnocno-wschodniego
regionu Argentyny, wykryto obecno$¢ przeciwciat
swoistych przeciwko BVDV-3 (33). Obecnie wirusy
HoBi-podobne sa najczesciej izolowanymi pestiwiru-
sami w dwoch poinocno-wschodnich stanach Brazylii:
Maranhio oraz Rio Grande do Norte. Fakt ten oznacza,
ze poinocno-wschodnia Brazylia moze by¢ naturalnym
rezerwuarem tych patogenow (42). Ta grupa bydlecych
pestiwirusow prawdopodobnie oddzielita si¢ wcze-
$niej od wspolnego przodka (BVDV-1 1 BVDV-2)
1 wyewoluowata niezaleznie w Ameryce Poludniowej
1 w potudniowo-wschodniej Azji (Tajlandia) (25), skad
pochodzi szczep Th/04 KhonKhaen, spokrewniony ze
szczepem HoBi (44). Plodowe surowice bydlece zanie-
czyszczone wirusami HoBi-podobnymi mogg sprzyjac
rozprzestrzenianiu si¢ tego wirusa na inne regiony §wia-
ta. Naturalne zakazenia tym atypowym pestiwirusem
u bydta obserwowano we Wtoszech (14), Indiach (28),
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Brazylii (13), Tajlandii (44) i Bangladeszu (18). Na
poziomie genetycznym wiloski szczep wykazywat naj-
wyzszg homologi¢ sekwencji ze szczepami brazylijski-
mi. Istniejg podejrzenia, ze wirus zostat wprowadzony
na kontynent europejski poprzez szczepionki lub inne
produkty uzyskiwane z wykorzystaniem zanieczyszczo-
nej surowicy bydlecej. Objawami klinicznymi infekcji
byly: gorgczka, kaszel, przyspieszone tetno, zwigkszona
liczba oddechow, wyciek z nosa i leukopenia. Wigkszo$¢
zwierzat zdrowiata w okresie 2 tygodni (14).

Na jednej z australijskich ferm w Nowej Potudniowe;j
Walii w 2003 r. odnotowano ognisko nowej choroby
swin (27). Poczatkowo jej jedynymi objawami bytly
nag}e upadki 3-4-miesigcznych pros1qt Z nastgpowym
wyraznym wzrostem liczby poronien. Schorzenie zosta-
to zdefiniowane jako zespot zapalenia mig$nia sercowe-
go $win (PMC — porcine myocarditis syndrome) (23).
Badania laboratoryjne wykluczyty obecnos$¢ wigkszosci
znanych czynnikoéw zakaznych (27). Wyizolowany
z krwi kwas nukleinowy poddano amplifikacji przy
uzyciu jednego startera (SISPA — Sequence indepen-
dent single primer amplification). Uzyskano sekwencje
zblizone do fragmentéw genomu pestiwirusoOw, cho¢
przeciwciala monoklonalne, specyficzne dla pestiwi-
rusow, nie reagowaty z antygenami tego wirusa. Nowo
odkryty patogen nazwano wirusem Bungowannah
(23). Sekwencjonowanie catego genomu tego wirusa
wykazato, ze moze to by¢ odlegty filogenetycznie pe-
stiwirus. Jego genom byt o okoto 300-400 nukleotydoéw
dtuzszy od genomu pestiwiruséw, pomimo ze dtugos¢
otwartej ramki odczytu byta podobna. Sekwencje ko-
dujace poszczegdlne biatka miaty podobna dtugos¢ do
analogicznych sekwencji u innych gatunkow pestiwiru-
sOw z wyjatkiem insercji 27 nukleotydow na poczatku
genu NP, Ponadto, wykryto kilka charakterystycznych
elementow w regionie niekodujagcym 3’UTR, w tym
insercj¢ 234 par zasad oraz wigksza liczb¢ kodonow
stop (24). Analize¢ pokrewienstwa filogenetycznego
z innymi pestiwirusami przeprowadzono przy uzyciu
szkieletu BVDV-1 z podstawionymi biatkami otoczki
wirusa Bungowannah (E™, E1, E2 — tzw. kompele-
mentacja heterologiczna) (37). Okazalo si¢, ze jedynie
obecnos$¢ heterodimera E1-E2 miala istotne znaczenie
dla efektywnego namnazania si¢ i uzyskiwania najwyz-
szych mian wirusa. Gorszy efekt uzyskano, stosujac
inne kombinacje biatek E™, E1 oraz E2, wprowadzane
do szkieletu BVDV-1. Co ciekawe, kinetyka namnaza-
nia si¢ wirusa chimerycznego E1-E2 byla najwyzsza
1 porownywalna zar6wno w hodowli komoérkowej
pochodzenia $winskiego, jak i bydlecego. W zwigzku
z tym zasugerowano, ze wirus mogl pierwotnie wy-
stepowa¢ w populacji wolno zyjacych jeleniowatych
z nastgpowg adaptacja do §win. Historia przezuwaczy
na kontynencie australijskim jest krotka, wigc tak
szybka ewolucja wirusa budzi watpliwosci. Nie mozna
wykluczy¢ wprowadzenia Bungowannah z produktami
szczepionkowymi (24). Nie udalo si¢ jednak stwierdzi¢
naturalnych zakazen wywotywanych przez ten patogen
poza Australig (1). W dalszych badaniach wykazano,
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ze wirus Bungowannah jest zdolny do namnazania si¢
in vitro w liniach komorkowych kotawca sawannowe-
go (matpa z rodziny koczkodanowatych), nietoperzy,
cztowieka oraz myszy, wykazujac odmienny tropizm
w stosunku do klasycznych i atypowych pestiwirusow
(36). Badania te jako pierwsze dowiodly, ze pestiwirus
moze skutecznie zakaza¢ komorki matp, nietoperzy
1ludzi. Poniewaz wirus Bungowannah szybko namnazat
si¢ do wysokich mian w liniach komoérkowych nieto-
perzy, przedstawiono kolejng hipotezg, ze pochodzi on
od tej grupy zwierzat, a w dalszej kolejnosci adaptowat
si¢ do $win.

Sekwencjonowanie nastgpnej generacji pozwolito
na zidentyfikowanie nowego atypowego pestiwirusa
swin — APPV (Atypical porcine pestivirus). Sekwencje
szesciu fragmentéw cDNA charakteryzowaty si¢ podo-
bienstwem do sekwencji pestiwiruséw, a hipotetyczna
poliproteina wykazywata 40% podobienstwo wzgledem
poliproteiny klasycznych gatunkéw: BVDV, BDV czy
CSFV z 80% stopniem pokrycia. Ogélne podobienstwo
do genomoéw poznanych pestiwirusow oraz obecno$¢
zarowno biatka NP, jak i E™ sugeruja, ze APPV powi-
nien zosta¢ zaliczony do rodzaju Pestivirus. Z drugiej
strony, sekwencja biatka NP tego wirusa nie byta
podobna do Zadnej innej znanej sekwencji 1 wedlug
analizy BLASTP (21) wskazywata jedynie na 9-18%
identyczno$¢ aminokwasowg w stosunku do bialek
Nre innych pestiwirusow. Test ELISA z zastosowaniem
rekombinowanego biatka E™ APPV wykryt przeciw-
ciata w 94% probek krwi §win pochodzacych z USA,
co pozwala przypuszczaé, ze wirus ten wystgpuje po-
wszechnie w amerykanskich populacjach swin (21).
Niektérzy badacze uwazaja, ze zakazenie atypowym
pestiwirusem $win moze mie¢ zwiazek z zaburzeniami
neurologicznymi u nowo narodzonych prosiat (35).
Wirus zostat zidentyfikowany takze we Wtoszech (35),
w Niemczech (9), Wielkiej Brytanii (52), Brazylii (29)
oraz w Chinach (41).

Probki krwi od owiec i k6z z o$miu matych stad
z tureckich prowincji Aydin i Burdur zostaly przeba-
dane na obecnos$¢ pestiwirusow z zastosowaniem testu
ELISA wykrywajacego antygeny tych wirusow (31).
Dodatnie wyniki uzyskano dla zwierzat wykazujacych
objawy klinicznie w postaci niedowtadu i porazenia
konczyn miedniczych, mimowolnego drzenia mig$ni
i zaburzonej koordynacji ruchowej. Obserwowano takze
ronienia i zmiany w wygladzie okrywy wlosowej (runa)
w postaci dhugich i prostych wloséw. Antygen wirusa
wykryto w mézdzku, potkulach mézgowych i srodmo-
zgowiu. Udato si¢ zidentyfikowa¢ dwa izolaty, ktore
poddano genotypowaniu w obrgbie regionéw 5’UTR
1 Nre, Wykazano, ze oba nalezag do nowego podtypu
wirusa choroby granicznej owiec (BDV) i tworzg wy-
raznie oddzielong podgrupe na drzewie filogenetycznym
w stosunku do znanych podtypéow BDV-1 — BDV-6.
Kolejnych informacji dostarczylo sekwencjonowanie
catego genomu szczepu Aydin/04-TR (8). Okazato sig,
ze jest on genetycznie blizej spokrewniony z wirusem
klasycznego pomoru §win niz z wirusem choroby
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granicznej. Wstepna analiza sekwencji
catego genomu tego wirusa sugeruje, ze
moze on reprezentowa¢ nowy gatunek
pestiwirusa.

Dziewie¢ pestiwirusOw wyizolowa-
nych z réznych partii zanieczyszczonych
tunezyjskich szczepionek przeciwko
ospie owiec zbadano na poziomie anty-
genowym i molekularnym. Testy antyge-
nowe wykazaty, ze tunezyjskie szczepy
byly blizej spokrewnione ze szczepami
referencyjnymi BDV niz CSFV czy
BVDV. Tunezyjskie izolaty tworza od-
dzielna gataz miedzy BDV i CSFV na
drzewie filogenetycznym powstaltym na
podstawie sekwencji nukleotydowych
5’UTR, NP* oraz E2 i w konsekwencji
mozliwe, ze sg to nowe gatunki w ob-
rebie rodzaju Pestivirus (48). Poza
poinocna Afryka podobne pestiwirusy
zostaty zidentyfikowane we Wtoszech
(12) oraz Francji (26).

Badania metagenomiczne dostarczyty
dowoddéw na wystepowanie atypowych
pestiwirusOw poza rzgdem parzysto-
kopytne (Artiodactyla). Z probek po-
chodzacych od nowojorskich szczuréw
(Rattus norvegicus) wyizolowano szczep
NrPV. Szczegotowe badania ujawnity
wiele podobienstw genomu NrPV do [KF925348.1]
genomow pestiwirusowych (miedzy innymi region
5’UTR mial podobng dtugos¢ i zawierat strukturg IRES).
Przewidywana sekwencja aminokwasowa poliproteiny
NrPV wykazywata okoto 60% identycznos$ci w stosunku
do klasycznych pestiwirusow. Pomimo niewielkiego
podobienstwa sekwencji w regionie NP, udato si¢
zidentyfikowa¢ konserwatywne miejsca katalityczne
(His49 1 Cys69), obecne w pozycjach His158 1 Cys176,
niezbedne dla aktywnoéci proteolitycznej tego biatka
(16). Analiza wiromu (og6l materiatu genetycznego
pochodzenia wirusowego zwigzanego z okreslonym
srodowiskiem) nietoperza — podkowca posredniego
(Rhinolophus affinis), pozwolita na zidentyfikowanie
czesciowej sekwencji genomu szczepu RaPV, ktora
kodowata biatka E2, p7, NS2-3 i NS4A oraz cze¢sé
sekwencji NS4B. Sekwencje te wykazywaty 47% po-
dobienstwo nukleotydowe z innymi pestiwirusami (53).
Co ciekawe, najbardziej filogenetycznie pokrewnym
wirusem w stosunku do RaPV wydaje si¢ APPV —
przewidywana poliproteina APPV wykazuje 68% iden-
tycznos$ci do poliproteiny RaPV (21). Ponadto, wirus
wykazujacy pewng homologie do pestiwirusow zostat
wyizolowany roOwniez z nicienia — matwika sojowego
(Heterodera glycines) (10).

Pestiwirusy zakazaja $winie i przezuwacze. Przeciw-
ciata specyficzne w stosunku do wirusa BVD zidentyfi-
kowano w surowicy ponad 50 gatunkoéw w 7 z 10 rodzin
rzedu parzystokopytnych (51). Liczba potencjalnie
nowych gatunkow przypisanych do rodzaju Pestivirus
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Ryec. 1. Drzewo filogenetyczne utworzone w oparciu o fragment genomu kodu-
jacy bialka E2, p7, NS2-3, NS4A oraz czesciowo NS4B

Numery referencyjne z bazy GenBank: NADL [AJ133738.1], Singer [DQ088995.2],
Oregon [AF041040.1], New York’93 [AF502399.1], H138 [AF144617.2], PG-2
[KJ660072.1], Pronghorn [AY781152.3], Th/04 KhonKaen [FJ040215.1],
D32/00 ’HoBi’[AB871953.1], Bungowannah [EF100713.2], APPV [KX929062.1],
Aydin/04-TR [JX428945.1], Alfort/187 [X87939.1], X818 [AF037405.1], NrPV
[KJ950914.1], Rhinolophus affinis pestivirus (RaPV) [JQ814854.1], Gifhorn

sukcesywnie si¢ powigksza (ryc. 1). Ostatnio, rowniez
dzieki najnowszym osiggnigciom biologii molekularne;j,
takim jak sekwencjonowanie nastepnej generacji, udato
si¢ odkry¢ pestiwirusowe warianty, zakazajace nowych
gospodarzy nalezacych do innych rzgdow (16, 53). Nie
stwierdzono dotychczas, aby pestiwirusy zakazaty ludzi.
Istnieje natomiast kilka doniesien wskazujacych, ze wi-
rusy BVD oraz Bungowannah sa w stanie namnazac si¢
w ludzkich liniach komorkowych (20, 24). Zanieczysz-
czenie szczepionek przeznaczonych dla ludzi i zwie-
rzat pestiwirusami (17, 46) poprzez zanieczyszczong
wirusem BVD surowice bydleca (49) moze zwickszac
prawdopodobienstwo przekroczenia bariery gatunkowej

przez te patogeny.
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