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Detection of BBLV in Natterer’s bat in Poland

Summary

Rabies is a zoonosis caused by RNA viruses belonging to the genus Lyssavirus, which includes 16 species.
In Europe, the majority of rabies cases in bats are caused by European bat 1 lyssavirus (EBLV-1) associated
mainly with serotine bats (Eptesicus serotinus and Eptesicus isabellinus). In 2010, Bokeloh bat lyssavirus (BBLV)
was detected in Natterer’s bat (Myotis nattereri) in Germany and it was isolated several times in Germany
and France in the following years. As required by the programme of passive rabies surveillance, the dead bat
was sent to the laboratory and identified as Natterer’s bat on the basis of morphological criteria, which was
confirmed by genetic identification using the sequencing of the cytochrome b gene. Brain tissue and salivary
glands were collected for examination. In the brain, the direct immunofluorescence test revealed lyssavirus
antigen. The presence of the infectious virus in brain tissue was confirmed by a tissue culture inoculation test.
High levels of viral RNA were found in the brain and salivary glands. In order to determine the virus species,
a complete genome sequence was obtained by next-generation sequencing of RNAs. The analysis of the full
virus genome sequence confirmed the occurrence of BBLV in Poland and revealed that it showed the highest

similarity (99.3%) to German isolates from Bavaria.
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Nietoperze — Chiroptera, czyli r¢koskrzydle, dzielg
si¢ na dwa podrzedy: Megachiroptera 1 Microchiro-
ptera. Do pierwszego z nich nalezg duze nietoperze
owoco, nektarozerne, zasiedlajace strefy tropikalne,
reprezentujace jedng rodzing Rudawkowate (Ptero-
podidae). Pozostale nietoperze naleza do podrzedu
Microchiroptera, a wsrdd nich znajduja sie nieto-
perze odzywiajace si¢ owadami, ktore wystepuja
takze w Polsce. Nietoperze nalezg do grupy najmniej
poznanych zwierzat sposrod wszystkich ssakow, a za-
razem sg najbardziej rozpowszechnionymi ssakami na
swiecie, ustepujac liczbag gatunkéw tylko gryzoniom.
Sposrod ponad 4600 znanych gatunkow ssakow 1116
(okoto 20%) stanowig nietoperze, zasiedlajac wszyst-
kie kontynenty, z wyjatkiem Antarktydy, obszaréw
polarnych i kilku wysp oceanicznych (3).

Pomimo ze juz prawie 100 lat temu nietoperze byty
znane jako nosiciele wirusa wscieklizny w Ameryce
Potudniowej 1 Srodkowej, to do niedawna ich rola
jako rezerwuaru wirusa wscieklizny nie byta jedno-
znacznie okreslona. Wykrycie lyssawirusow u nie-
toperzy réznych gatunkéw niemal na catym $wiecie
spowodowato, ze zwierzeta te wzbudzajg obecnie duze
zainteresowanie jako zrédto wielu nowo pojawiaja-
cych sie chordb. Publikacje ostatnich lat wskazuja na
wzrastajgce znaczenie tej grupy zwierzat jako waznego

rezerwuaru wirusow, ktoére mogg przekraczac bariery
gatunkowe i zakazac¢ ludzi oraz zwierzgta (ssaki) wolno
zyjace i domowe (2, 3).

Wicieklizna jest chorobg odzwierzeca (zoonoza)
wywolywang przez RNA wirusy nalezace do rodzaju
Lyssavirus, ktoére wraz z innymi rodzajami tworzg ro-
dzine Rhabdoviridae w obrgbie rzedu Mononegavira-
les. Obecnie rodzaj ten obejmuje 16 sklasyfikowanych
gatunkow, a dwa kolejne czekaja na klasyfikacje (11).
Wszystkie dotychczas wykryte gatunki lyssawirusow
wystepuja u nietoperzy, z wyjatkiem dwoéch lyssa-
wirusOw: Mokola virus (MOKV) i Ikoma lyssavirus
(IKOV) (2).

W Europie wigkszo$¢ przypadkéw wscieklizny
u nietoperzy spowodowana byta przez European bat
lyssavirus 1 (EBLV-1) stwierdzany gldwnie u nieto-
perzy z rodziny mroczkowatych (Vespertilionidae)
— mroczka pdznego (Eptesicus serotinus) 1 mroczka
pustynnego (Eptesicus isabellinus). Zakazenia EBLV-1
odnotowywane sg przede wszystkim w Holandii,
Niemczech, Danii, Polsce, Franc_]l Hlszpanu (13).
Drugiz lysaw1rusow wykrywany najczgsciej u nietope-
rzy w Europie to European bat lyssavirus 2 (EBLV-2),
ktory izolowany jest gtéwnie od nocka rudego (Myotis
daubentonii) oraz sporadycznie nocka tydkowto-
sego (Myotis dasycneme) w Holandii, Szwajcarii,
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Wielkiej Brytanii, Finlandii, Niemczech oraz ostatnio
w Norwegii (10, 13-16).

W Europie odnotowywano rowniez przypadki
wscieklizny u nietoperzy innych gatunkéw wywota-
ne przez inne lyssawirusy takie jak: West Caucasian
bat virus (WCBV), Kotalahti bat lyssavirus (KBLV),
Lleida bat lyssavirus (LLEBV) oraz Bokeloh bat
lyssavirus (BBLV) (1, 5, 6, 10, 20, 22). BBLV po raz
pierwszy izolowano od nietoperza z gatunku nocek
Natterera (Myotis Nattererii) w 2010 r. w Niemczech.
Od tego czasu zarejestrowano kolejne przypadki wscie-
klizny u nietoperzy spowodowane przez BBLV we
Francji i Niemczech. Z wyjatkiem jednego przypadku
zakazenia BBLV, stwierdzonego u karlika malutkiego
(Pipistrellus pipistrellus), pozostale przypadki diagno-
zowano u nocka Natterera, co wskazuje na jego role
jako rezerwuaru dla tego gatunku lyssawirusa.

Nocek natterera jest gatunkiem nietoperza, ktory
wystepuje niemalze w calej Europie z wyjatkiem $rod-
kowej 1 potnocnej Skandynawii, si¢gajac na wschodzie
do Uralu i Kaukazu. W Polsce stwierdzany jest w ca-
tym kraju i uwaza si¢ go za gatunek niezagrozony i jest
jednym z czg¢$ciej i liczniej spotykanych nietoperzy.
Podczas liczenia zimowego jest zwykle gatunkiem
dominujacym wsrdd nietoperzy zimujacych w cegla-
nych piwnicach czy fortyfikacjach. Latem zwigzany
jest przede wszystkim z lasami ale moze zasiedla¢
takze parki. Jednak rzadko jest stwierdzany na terenach
zurbanizowanych, gdzie najczgéciej mozna go spotkaé
go zimg (21).

W Polsce w 1972 r. zdiagnozowano pierwszy przy-
padek wscieklizny u nietoperza z rodziny mroczko-
watych. Do 1998 r. w Polsce zdiagnozowano kolejne
3 przypadki wscieklizny u nietoperzy w latach 1985,
1990 1 1995 (24). Od 1998 r. nastapil wzrost liczby
nietoperzy przesytanych do diagnostyki wscieklizny,
a tym samym nastapil wzrost wykrywalnos$ci wscie-
klizny w tej grupie zwierzat. W Polsce do 2018 r.
zdiagnozowano 119 przypadkow wscieklizny u nieto-
perzy, w wigkszosci u mroczka péznego, wywotanych
EBLV-1 (https://www.who-rabies-bulletin.org).

W pracy przedstawiano pierwszy w Polsce przy-
padek wscieklizny wywotany BBLV u nietoperza
z gatunku nocek Natterera (Myotis nattereri).

Opis przypadku

W dniu 26.10.2016 r. martwy nietoperz zostat znaleziony
na ulicy w miejscowosci Koscielna Wie§, pow. Pleszew,
woj. wielkopolskie. Zwtoki nietoperza zostaly przekazane
do regionalnego Zaktadu Higieny Weterynaryjnej w Pozna-
niu celem przeprowadzenia badania w kierunku obecnosci
lyssawirusow w ramach biernego nadzoru nad wscieklizng.
Po stwierdzeniu testem immunofluorescencji bezposredniej
charakterystycznych $wiecen wskazujacych na zakazenie
lyssawirusem, nietoperza przestano do Krajowego Labora-
torium Referencyjnego ds. Wscieklizny Zaktadu Wirusologii
PIWet-PIB w celu potwierdzenia wyniku badania oraz do
dalszych badan.
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Identyfikacja gatunku nietoperza. Wstepnej identy-
fikacji gatunku nietoperza dokonano na podstawie cech
morfologicznych (21). W celu potwierdzenia morfologicz-
nej identyfikacji gatunkowej przeprowadzono identyfika-
cje genetyczng opartg na analizie polimorfizmu fragmentu
sekwencji genu cytochromu b mitochondrialnego DNA
(cytbomtDNA). W celu izolacji mitochondrialnego DNA
(mtDNA) od nietoperza pobrano fragment btony skrzydto-
wej, ktéra poddana zostata recznej homogenizacji, a nastep-
nie trawieniu w buforze lizujacym z dodatkiem proteinazy
K w temperaturze 56°C przez noc. Po inkubacji lizat nano-
szono na kolumne, na ktérej dochodzito do selektywnego
wigzania si¢ DNA, ktore nastepnie poddawano oczyszcza-
niu i elucji z wykorzystaniem zestawu QIAmp DNA Mini
Kit. Amplifikacji, z wykorzystaniem mieszaniny starteréw
BarbF1/BWF/WF i BarbR2/BWR/WR (7) oraz Platinium
Taq DNA polimerazy (Invitrogen) poddano fragment genu
cytb o wielkosci 900 nukleotydéw. Reakcje przeprowa-
dzano w termocyklerze xx wedlug parametréw podanych
przez Harris i wsp. (7). Amplikony uwidaczniano w 1% zelu
agarozowym, oceniajac ich mase, a nastgpnie poddawano
je sekwencjonowaniu z wykorzystaniem zestawu starterow
uzytych do amplifikacji DNA. Identyfikacja gatunku nieto-
perza odbywata si¢ na podstawie porownania wszystkich par
zasad uzyskanej sekwencji cytb mtDNA z referencyjnymi
sekwencjami nukleotydowymi europejskich gatunkow nie-
toperzy dostepnych w bazie GenBank z wykorzystaniem
narzedzia bioinformatycznego Basic Local Alignment Se-
arch Tool (BLAST). Gatunek byt okreslony (ustalony), jesli
podobienstwo uzyskanej sekwencji nukleotydowej byto nie
mniejsze niz 90% w odniesieniu do sekwencji referencyjne;j
wskazanej przez BLAST.

Test immunofluorescencji bezposredniej (FAT). Wyko-
nano odciski z tkanki mézgowej nietoperza, ktdre nastgpnie
utrwalono i znakowano koniugatem FITC zawierajacym
przeciwciata dla wirusa wscieklizny. W badaniach wyko-
rzystano dwa, dostgpne komercyjnie, koniugaty: BioRad
(Francja) oraz Sifin (Niemcy).

Tkanke mézgowa oraz $linianki pochodzace od badanego
nietoperza poddawano homogenizacji, sporzadzajac 10%
zawiesing, ktora wykorzystywana byla w tescie izolacji
wirusa oraz stuzyta do ekstrakcji catkowitego RNA.

Izolacja wirusa w hodowli komérek. Izolacje przepro-
wadzano wykorzystujac do zakazenia komorek Neuro-2a
10% zawiesing tkanki mozgowej nietoperza. Nastgpnie za-
kazona hodowla komorek inkubowana byta przez 48 godzin
w temp. 37°C w obecnosci 5% CO,. Po inkubacji hodowla
byta utrwalana acetonem i znakowana koniugatem FITC
w celu uwidocznienia ognisk namnazania si¢ wirusa.

Ekstrakcja RNA. Ekstrakcji catkowitego RNA dokonano
z 10% homogenatow tkanki mozgowej oraz §linianek nieto-
perza z wykorzystaniem komercyjnego zestawu QIAmp Vi-
ral RNA Mini Kit (Qiagen), zgodnie z instrukcjg producenta.

Diagnostyka molekularna

RT-PCR. Reakcje przeprowadzono zgodnie z opubliko-
wang wczesniej metoda (25) dla fragmentu genu N (600 pz)
kodujacego wirusowa nukleoproteing w oparciu o zestaw
starteréw zaprojektowanych przez Heaton i wsp. (8) oraz
przy wykorzystaniu zestawu SuperScript™ III One-Step
RT-PCR System with Platinum™ Taq DNA Polymerase
(Invitrogen).

Real time RT-PCR. W celu okre$lenia gatunku lys-
sawirusa przeprowadzono reakcje RT-PCR w czasie rze-
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czywistym (rtRT-PCR). W pierwszej kolejnosci rtRT-PCR
przeprowadzono z wykorzystaniem starteréw i sond specy-
ficznych dla EBLV-1 i EBLV-2 zgodnie z metodyka opisana
przez Weakeley 1 wsp. (26), a nastepnic RNA wyizolowane
z mézgowia i $linianek nietoperza poddano badaniu rtRT-
-PCR ze starterami i sonda zaprojektowang do wykrywania
BBLV (6).

Sekwencjonowanie i analiza filogenetyczna. Produkt
amplifikacji RT-PCR o wielkosci 600 pz poddano sekwen-
cjonowaniu w obydwu kierunkach nici metoda Sangera.
W celu identyfikacji gatunku lyssawirusa uzyskang se-
kwencje konsensusowg fragmentu genu N poréwnano za
pomoca algorytmu BLAST do referencyjnych sekwencji
homologicznych dost¢gpnych w bazie GenBank.

W celu potwierdzenia wstepnej identyfikacji gatunku
lyssawirusa wyizolowane z mozgu nietoperza RNA pod-
dano gtebokiemu sekwencjonowaniu — Next Generation
Sequencing (Genomed, Warszawa), dzigki czemu uzyskano
kompletna/petna sekwencjg genomu wirusa. W pierwszym
etapie sekwencjonowania genomowego przygotowano bi-
blioteki z uzyciem zestawu NEBNext Ultra RNA Library
Prep Kit for [llumina, a nastgpnie sprawdzono je przy uzyciu
BioAnalyzer 2100 z wykorzystaniem zestawu Agilent High
Sensitivity DNA Kit. NGS przeprowadzono z wykorzy-
staniem sekwenatora genomowego MiSeq (Illumina). Do
przeprowadzenia analizy bioinformatycznej uzyto oprogra-
mowania Trimmomatic (filtrowanie odczytow, usuwanie
adapteréow) oraz CLC Genomic Workbench (mapowanie
do sekwencji referencyjnej oraz analiza de novo). Uzyska-
na w wyniku sekwencjonowania genomowego sekwencje
nukleotydowa (11880 nt) poddano analizie filogenetycznej
w oparciu o sekwencje nukleotydowe referencyjnych lys-
sawirusoOw dostepnych w bazie GenBank. Stopien iden-
tyczno$ci sekwencji nukleotydowych (stopien homologii)
obliczono z wykorzystaniem programu BioEdit Sequence
Aligment Editor, v. 7.0.9.0. Drzewo filogenetyczne utwo-
rzono w programie Mega 5.0 metoda NJ (neighbour joining)
z wykorzystaniem modelu Kimura 2-parametrycznego.
Ocene wiarygodno$ci topologii drzew filogenetycznych
(bootstrap) przeprowadzono w liczbie 1000 powtdrzen.
Wartos$¢ bootstrap > 70% zostata uznana jako wiarygodna
przy tworzeniu podgrup.
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Ryec. 1. Nietoperz przestany do diagnostyki — na podstawie
obecnosci rzedu sztywnych, haczykowatych wloséw (strzal-
ki) na brzegu blony ogonowej zidentyfikowany jako nocek
Natterera

Wyniki i oméwienie

Na podstawie cech morfologicznych, w tym obec-
nosci rzedu sztywnych, haczykowatych wlosow
na brzegu btony ogonowej miedzy koncem ogona
a koncami ostrog (ryc. 1), jak réwniez przeprowa-
dzonej identyfikacji genetycznej, w oparciu o analize¢
polimorfizmu fragmentu sekwencji genu cytochromu
b mitochondrialnego DNA, otrzymany do diagnostyki
wscieklizny nietoperz zostal zidentyfikowany jako
nocek Natterera (Myotis nattereri).

W tescie immunofluorescencji bezposredniej z wy-
korzystaniem dwoch koniugatow (BioRad, Francja
oraz Syfin, Niemcy) wykryto antygen lyssawirusa
w odciskach z mdézgowia nietoperza (ryc. 2, ryc. 3).
Wynik FAT potwierdzony zostal poprzez izolacj¢ wi-
rusa w hodowli komorek Neuro-2a. W tescie rtRT-PCR
uzyskano wyniki negatywne ze starterami specyficz-
nymi dla gatunkéw EBLV-1 1 EBLV-2, podczas gdy

Ryec. 2. Dodatni preparat z mézgowia badanego nietoperza
znakowany koniugatem BioRad — widoczne $wiecenia cha-
rakterystyczne dla zakazenia lyssawirusem

Ryec. 3. Ujemny preparat z mozgowia nietoperza (kontrola
ujemna) znakowany koniugatem BioRad — brak $wiecen
charakterystycznych dla zakazenia lyssawirusem
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silnie dodatni wynik (Ct 14,39 i 24,57, od-
powiednio, dla tkanki mozgowe;j i $linianek)
uzyskano w wyniku reakcji rtRT-PCR ze
starterami komplementarnymi dla gatunku
BBLV. W reakcji RT-PCR uzyskano produkt
o oczekiwanej wielkosci 600 pz, ktory na-
stepnie poddano sekwencjonowaniu metoda
Sangera. Uzyskang sekwencje fragmentu
genu N poddano analizie z wykorzystaniem
narzedzia bioinformatycznego BLAST.
Przeprowadzona analiza wykazata obecnos¢

Med. Weter. 2020, 76 (2), 119-123

BBLV_FRA2012_Hemilly_KC169985
BBLV_GER2010_Bokeloh_JF311903 A
100 | BBLV-39068-Elze_ T839642
100! BBLV-41021-Lueneburg_LT839644
BBLV-39608-Kronach_L T839617
BBLV_080N_Koscielna_Wies_MF197740
BBLV-42052-Ebermannsstadt_LT839643
100 | 84t BBLV_GER2012_Lichtenfels_KF245925.1
BBLV_France-La_Bridoire_MF043188
| I: EBLV-2_JX129232.1

100 EBLV-2_EF157977.2

EBLV1_019N_POL_MF197745

100

sekwencji nukleotydowej odpowiadajace;j
sekwencji BBLV. Nastepnie materiat gene-
tyczny wyizolowany z mozgowia nietoperza
poddano sekwencjonowaniu genomowemu
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(NGS), uzyskujac petng sekwencje genomu
(11801 pz). Analiza sekwencji wykazata
najwyzsze podobienstwo polskiego izolatu
BBLV z BBLV izolowanym w Niemczech
w miejscowosci Ebermannstadt w Bawarii
(99% homologii w obrebie catego genomu),
podczas gdy z pozostalymi izolatami niemieckim
z 2010 r. 1 2016 r. oraz francuskim z 2012 r. podo-
bienstwo byto nizsze (93% homologii dla kazdego
w obrebie calego genomu). Analiza filogenetyczna
wszystkich dostepnych sekwencji genomowych BBLV
wykazata zrdéznicowanie pomig¢dzy izolatami, ktore
tworzyty linie filogenetyczne A i B. Polski izolat gru-
powal si¢ w kladzie razem z 3 izolatami niemieckimi
z Bawarii (Kronach, Lichtenfels, Ebermannstadt) oraz
jednym z Francji (La Bridoire), ktory byl najbardziej
odmienny od pozostatych, tworzac lini¢ B. Pozostate
izolaty tworzyty lini¢ A (ryc. 4).

Dotychczas przypadki wscieklizny diagnozowane
u nietoperzy w Polsce wywolywane byly glownie
przez European bat 1 lyssavirus (EBLV-1) — podtyp
a, ktory dominuje w kraju (23). Z kolei zakazenia
wywotane BBLV u nietoperzy byly rejestrowane
tylko w Niemczech i we Francji (5). Na podstawie
przeprowadzonych badan po raz pierwszy w Polsce
zdiagnozowano przypadek wscieklizny wywotany
gatunkiem Bokeloh bat lyssavirus. Przypadek ten
zostat stwierdzony w ramach prowadzonego w Polsce
od lat biernego nadzoru nad ws$cieklizng u nietoperzy.
Wirus zostal wyizolowany od nocka Natterera (Myotis
nattereri), potwierdzajagc tym samym wczesniejsze
badania, w ktérych BBLV wykrywano giéwnie u tego
gatunku nietoperza. Sposroéd wszystkich przypadkow
wscieklizny u nietoperzy wywotanych BBLV tylko
jeden przypadek na 9 wykrytych, zostat stwierdzo-
ny u karlika malutkiego (Pipisterellus pipistrellus)
w Niemczech, podczas gdy pozostate zdiagnozowano
u nocka Natterera (5). Zatem mozna przypuszczac, ze
nocek Natterera jest najprawdopodobniej gatunkiem
stanowigcym rezerwuar dla BBLV.

Przeprowadzone badania wykazaty obecno$¢ anty-
genu lyssawirusa w mozgu nietoperza (FAT), a wysoki
poziom wirusowego RNA (rtRT-PCR) wykryto zarow-
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Ryec. 4. Drzewo filogenetyczne okres$lajace pokrewienstwo polskiego izolatu
BBLYV (080N) z europejskimi izolatami BBLV oraz lyssawirusa wystepu-
jacymi w Europie na podstawie pelnych sekwencji genoméw

no w tkance mézgowej, jak 1 w $liniankach (Ct 14,39
1 24,57, odpowiednio, dla tkanki mozgowej 1 §linia-
nek). Wysoki poziom wirusowego RNA w sliniankach
naturalnie zakazonego BBLV nietoperza sugeruje, ze
zakazny wirus znajduje si¢ w $linie, co potwierdza,
i1z pogryzienia lub zadrapania przez chore zwierzgta
powinny by¢ traktowane jako potencjalne zrodto za-
kazenia i zagrozenie dla zdrowia ludzi i zwierzat.
Jak juz wspomniano wczesniej, w Europie, w tym
takze w Polsce, wscieklizna nietoperzy wywolywana
jest gtownie przez EBLV-1 (13). Tak duze roznice
w liczbie diagnozowanych przypadkow wscieklizny
u nietoperzy w Europie wywotanych EBLV-1 w po-
roéwnaniu z BBLV mozna wyjasni¢ czgsciowo przy-
puszczalnymi gatunkami nietoperzy, ktore stanowia
rezerwuar dla tych dwéch gatunkéw lyssawirusow.
Podczas gdy dla EBLV-1 za rezerwuar uwazany jest
mroczek pozny, to, jak wynika z dostgpnych danych
dla BBLYV, rezerwuar wirusa stanowi nockek Natterera.
Cho¢ wystepowanie nocka Natterera w Europie jest
dos¢ czeste (21), to niewiele probek pochodzacych od
tego gatunku przesylanych jest do badan w kierunku
wscieklizny. We Francji w ramach biernego nadzoru
nad wscieklizng w latach 2001-2011 do badan w kie-
runku wscieklizny przestano 2357 nietoperzy, z kto-
rych tylko 11 stanowily nocki Natterera (20). W Polsce
wstepne badania dotyczace molekularnej identyfikacji
gatunkow nietoperzy przysytanych w latach 2012-2018
w ramach biernego nadzoru nad wscieklizng pokazuja,
1z 13 sposrod 385 dotychczas zbadanych nietoperzy
zidentyfikowano jako nocki Natterera, podczas gdy
96 nietoperzy zidentyfikowano jako mroczek pozny.
Bardzo zréznicowany bierny nadzér nad wscieklizng
nietoperzy w Europie (4, 5), w potaczeniu z niewiel-
ka liczba nockéw Natterera poddanych badaniom
w kierunku wscieklizny i zasiggiem przypuszczalnego
rezerwuaru sugeruja, ze BBLV wystepuje na znacznie
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wickszym obszarze, daleko wykraczajac poza miej-
sca jego faktycznego dotychczasowego wykrycia,
czego potwierdzeniem jest izolacja BBLV w Polsce
wskazujaca, ze wirus moze by¢ szeroko rozpowszech-
niony w Europie i najprawdopodobniej pokrywa si¢
z zasiggiem wystepowania tego gatunku nietoperza na
kontynencie europejskim.

Poniewaz obecne na rynku szczepionki przeciwko
wsciekliznie dla ludzi 1 zwierzat oparte sg na wirusie
wscieklizny (gatunek 1) towraz z odkryciem nowego
gatunku 1yssaw1rusa pojawia si¢ pytanie o krzyzowa
protekcj¢ po narazeniu, uzyskang po szczepieniu
dostgpnymi szczepionkami. Pomimo nielicznych
przypadkow wscieklizny wywotanych transmisja lys-
sawirusow od nietoperzy do ludzi 1 zwierzat w Europie
nalezy stwierdzi¢, iz zagrozenie jest niewielkie, ale
jednak realne i niezaprzeczalne (22). Przeprowadzone
wstepne badania, dotyczace krzyzowej protekcji, wy-
kazatly, ze dostepne na rynku szczepionki przeciwko
wsciekliznie, indukuja odpowiedZ immunologiczng
zabezpieczajgc przed zakazeniem BBLV (12, 18).

Wraz z eliminacjg wécieklizny u psow i 1nnych ssa-
kow, nie tylko w Europie, ale takze na catym §wiecie,
wzrastat bedzie odsetek przypadkow wscieklizny dia-
gnozowanych u nietoperzy, dlatego tez oprocz zwigk-
szonego nadzoru nad wscieklizng nietoperzy oraz
akcja informacyjng wsrod spoteczenstwa, dotyczaca
potencjalnego zagrozenia ptynacego z kontaktow
z nietoperzami, konieczne sg dalsze badania w celu
oceny epidemiologii zakazen lyssawirusami u nieto-
perzy, w tym BBLV. Dlatego wszystkie nietoperze,
u ktoérych stwierdzono objawy wskazujace na wicie-
klizn¢ lub padte, zgodnie z zaleceniami EUROBATS
(www.eurobats.org/sites/default/files/documents/pdf/
Meeting_of Parties/MoP5 Record Annex5 Res5 2
bat_rabies.pdf) i EFSA (4), powinny byé badane
w kierunku wécieklizny, co moze by¢ pomocne w iden-
tyfikacji nowych gatunkow lyssawirusc')w gatunkow
nietoperzy bedacych ich rezerwuarami, geograficznego
rozmieszczenia jak rowniez stwierdzenia CZy NnOwo
odkryte lyssawirusy stanowig zagrozenie dla ludzi.
Stworzenie odpowiedniego nadzoru nad wscieklizng
nietoperzy w celu zapewnienia reprezentatywne;j licz-
by probek dobrej jakosci nie jest jednak mozliwe bez
dobrej wspodtpracy pomiedzy chiropterologami oraz
osobami/laboratoriami zajmujacymi si¢ diagnostyka
wscieklizny u zwierzat.
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