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JAKIE JEST POCHODZENIE WIRUSA SARS-COV-2? 

Po tragicznym okresie zgonów na całym świecie spowodowanym wirusem  SARS-

COV-2 podstawowym zadaniem uczonych i decydentów na przyszłość jest 

odpowiedź na pytanie, jakie jest pochodzenie wirusa SARS-COV-2.  

Aby pomóc w zapobieganiu przyszłym pandemiom wirusowym, kluczowe 

znaczenie ma zidentyfikowanie źródła wirusa, a jest to możliwe tylko dzięki 

obiektywnej analizie wszystkich dostępnych danych. Przegląd ten jest daleki od 

propagowania tzw. teorii spiskowych i bazuje wyłącznie na recenzowanych 

materiałach naukowych publikowanych w poważnych czasopismach 

międzynarodowych.  Badania nad koronawirusami typu SARS trwały od wielu lat 

i prowadzone były głównie przez ośrodki chińskie i amerykańskie, często w ścisłej 

współpracy, żeby wymienić tylko RaTG13 CoV [4] czy chimeryczny CoV z genem 

SARS CoV nietoperza (SHC014) w szkielecie SARS CoV, który został adoptowany  

do infekowania myszy (MA15) i jest zdolny do infekowania ludzkich komórek [8]. 

W lutym 2020 roku, gdy w Europie pandemia dopiero zaczynała się rozwijać 

opublikowano pracę (poniżej), która zdecydowanie podkreślała, że pochodzenie 

wirusa z laboratorium jest wykluczone. 

 

Strach świata był uzasadniony, bowiem chińskie źródła donosiły [1-3] , iż COVID-

2019 wydaje się mieć podobne objawy kliniczne jak zespół ostrej niewydolności 

oddechowej (SARS) wywoływany przez SARS-CoV. Sekwencja genomu SARS-

CoV-2 również wykazywała około 80% zgodności z SARS-CoV, ale najbardziej 

podobna jest do niektórych koronawirusów beta nietoperzy, wykazując nawet 

96% identyczności [4,5]. Podobny stopień identyczności posiada stworzony w 

chińskim laboratorium w Wuhan RaTG13 CoV [4]. Jednak autorzy uważają, że 
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liczba  1100 różnic w wariantach pojedynczych nukleotydów między ludzkim 

SARS-CoV-2 a nietoperzem RaTG13-CoV [4] oznacza, iż jest wysoce 

nieprawdopodobne, że RaTG13 CoV jest bezpośrednim źródłem SARS-CoV-2. 

Brak logicznego ukierunkowanego wzorca w nowych sekwencjach wirusowych i 

znalezienie bliskiego krewnego u dzikiego gatunku (nietoperzy) to najbardziej 

przekonywujące dowody wg autorów, że SARS-CoV-2 wyewoluował w wyniku 

naturalnej modyfikacji. 

W podobny sposób odniesiono się do „teorii spiskowych” dotyczących wyników 

będących rezultatem współpracy amerykańskiego ośrodka z North Carolina i 

Wuhan Institute w Nature Medicine opublikowany w 2015 r. [7], w którym 
opisano konstrukcję chimerycznego CoV z genem CoV S nietoperza (SHC014) w 
szkielecie SARS CoV, który przystosował się do infekowania myszy ( MA15) i jest 
zdolny do infekowania ludzkich komórek [8]. Jednak twierdzenie to nie ma wg 
autorów podstaw naukowych i musi zostać odrzucone ze względu na znaczną 
rozbieżność w sekwencji genetycznej tego konstruktu z nowym SARS-CoV-2 (> 
5000 nukleotydów). 
 

 
 

Badania pokazały, że skonstuowany w laboratorium  wirus SL-SHC014-MA15 

mógłby rzeczywiście skutecznie wykorzystywać ludzkie ACE2 i replikować się 

w pierwotnych ludzkich komórkach dróg oddechowych w podobnym stopniu jak 

epidemiczne szczepy SARS-CoV. Podczas gdy SL-SHC014-MA15 może 

skutecznie replikować się w płucach młodych i starszych myszy, infekcja została 

osłabiona, a mniej antygenu wirusa było obecne w nabłonku dróg oddechowych 

w porównaniu z SARS MA15, co powoduje śmiertelne skutki u starszych myszy 

[7]. Ze względu na podwyższoną aktywność patogenną chimerycznego SL-

SHC014-MA15 badania takie ( nazywane eksperymentami ze wzmocnieniem 

funkcji (GOF -gain of function) zostały wstrzymane. Obecna epidemia COVID-
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2019 wznowiła debatę na temat ryzyka konstruowania takich wirusów, które 

mogą mieć potencjał pandemiczny, niezależnie od ustalenia, że te CoV nietoperzy 

już istnieją w naturze. Niezależnie od tego, po dokładnych analizach 

filogenetycznych przeprowadzonych przez wiele międzynarodowych grup [5,14], 

SARS-CoV-2 różni się od SL-SHC014-MA15, z> 6000 różnicami nukleotydów 

w całym genomie. Dlatego, twierdzą autorzy, po raz kolejny nie ma 

wiarygodnych dowodów na poparcie twierdzenia, że SARS-CoV-2 pochodzi z 

chimerycznego wirusa SL-SHC014-MA15. 
 

Jednak wyprodukowany w laboratoriach wirus SL-SHC014-MA15 

zapoczątkował debatę, czy potencjalne naukowe korzyści uzasadniają ryzyko 

takiego podejścia, nazwanego badaniami GOF. „Gdyby wirus uciekł, nikt nie 

byłby w stanie przewidzieć trajektorii” – powiedział wtedy znany wirusolog z 

Instytutu Pasteura w Paryżu. W październiku 2013 roku rząd USA przestał łożyć 

fundusze federalne na badania GOF, ze szczególnym uwzględnieniem badań 

związanym z grypą, SARS i MERS. Natomiast NIH (National Institutes of 

Health) sfinansował badania GOF, ponieważ „pomagają one zdefiniować 

fundamentalny charakter interakcji człowiek−patogen, umożliwiają ocenę 

potencjału pandemicznego pojawiających się czynników zakaźnych oraz 

informują o działaniach związanych ze zdrowiem publicznym…” Dyrektor NIH 

Francis Collins powiedział wtedy: „Badania te wiążą się jednak również z 

zagrożeniami bezpieczeństwa biologicznego i ochrony biologicznej, które należy 

lepiej zrozumieć”. Debata prowadzona w 2015 roku stała się zastraszająco 

aktualna dziś, w 2021 roku i sprowadza się do pytań, jak dalece pouczające są 

wyniki uzyskane nad koronawirusami, i w jakim stopniu modyfikacje w 

laboratoriach świata rodzą śmiertelne globalne zagrożenie. Wielu naukowców 

twierdzi, że „Jedynym skutkiem tej pracy jest stworzenie w laboratorium nowego, 

nienaturalnego ryzyka”, jak zauważył Richard Ebright, biolog molekularny i 

ekspert ds. ochrony biologicznej w Rutgers University.  

 
 

Najnowsza praca przeglądowa z 24 kwietnia 2021 różni się znacząco od 

omawianej wyżej pracy z początków pandemii  . Omawia ona główne argumenty 

przemawiające za naturalnym pochodzeniem SARS-CoV-2 i przedstawia różne 

punkty wskazujące na alternatywę, iż pochodzenie laboratoryjne jest nadal ważną 

możliwością, której nie należy lekceważyć.  
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Autorzy  analizują wszystkie możliwe drogi możliwej transmisji wirusa SARS-Cov-2, które 

przedstawione są na rysunku.  

 

 
 

 

Wnioski z ich najnowszego przeglądu są następujące: 

 
Ponad rok po początkowych udokumentowanych przypadkach w Wuhan, źródło 
SARS-CoV-2 nie zostało jeszcze zidentyfikowane, a poszukiwania 
bezpośredniego lub pośredniego żywiciela w naturze jak dotąd nie przyniosły 
rezultatu. Badane do tej pory niskie powinowactwo wiązania SARS-CoV-2 do 
ACE2 nietoperza nie potwierdza, że nietoperz rękoskrzydły (Chiroptera) jest 
bezpośrednim czynnikiem odzwierzęcym. Ponadto poleganie na podobieństwie 
domeny wiążącej receptor koronawirusa łuskowca (RBD) do SARS-CoV-2 jako 
dowodu na naturalne rozprzestrzenianie się odzwierzęce jest wadliwe, ponieważ 
jest mało prawdopodobne, aby łuskowce odgrywały rolę w pochodzeniu SARS-
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CoV-2, a rekombinacja nie jest poparta ostatnimi analizami. Jednocześnie analizy 
genomiczne wskazały, że SARS-CoV-2 wykazuje wiele osobliwych cech, których 
nie można znaleźć w innych Sarbecoviruses.  
 

 
 
Nowo odkryte miejsce rozszczepiania przez furynę (FCS) zapewnia liczne 
patogenetycznie korzystne zdolności, których istnienie jest trudne do wyjaśnienia 
poprzez naturalną ewolucję; Wiązanie SARS-CoV-2 z ludzkim ACE2 jest 
znacznie silniejsze niż SARS-CoV, ale nie ma wskazania stopnia ewolucyjnej 
adaptacji, jaką przeszedł SARS-CoV lub MERS-CoV. Płaska topografia domeny 
wiążącej gangliozyd (GBD) w N-końcowej domenie (NTD) SARS-CoV-2 nie jest 
zgodna z typowymi sposobami ewolucji unikania gospodarza, które wykazują 
inne ludzkie koronawirusy. Połączenie siły wiązania, naśladowanie peptydów 
ludzkich i mysich, a także wysoka adaptacja do zakażeń u ludzi i przenoszenia z 
najwcześniejszych szczepów może sugerować użycie myszy humanizowanych do 
rozwoju SARS-CoV-2 w środowisku laboratoryjnym. Zastosowanie szczepów 
myszy wykazujących ludzkie ACE2 do badań związanych z SARS-CoV jest 
dobrze udokumentowane (Ren i in. 2008; Hou i in. 2010; Menach-ery i in. 2015; 
Cockrell i in. 2018; Jiang i in. . 2020). Dodatkowo hodowla i adaptacja 
koronawirusów do różnych linii komórkowych, w tym ludzkich komórek 
nabłonka dróg oddechowych, była prowadzona eksperymentalnie w różnych 
laboratoriach (Tse et al. 2014; Menachery et al. 2015; Zeng et al.2016; Jiang et 
al.2020 ). Chociaż naturalne pochodzenie jest nadal możliwe i poszukiwanie 
potencjalnego żywiciela w przyrodzie powinno być kontynuowane, ilość 
osobliwych cech genetycznych zidentyfikowanych w genomie SARS-CoV-2 nie 
wyklucza pochodzenia GOF (dyskutowanego wcześniej), które należy 
przedyskutować w ramach otwartej debaty naukowej. 
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Sprawa pochodzenia epidemii i koronawirusa  nabrała impetu wraz z 

opublikowaniem listu w magazynie naukowym SCIENCE, który zamieszczamy 

poniżej.  Raczej trudno podejrzewać wybitnych naukowców podpisanych pod 

tym listem o jakieś działania polityczne.  
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(1). Od tego czasu naukowcy poczynili znaczne postępy w zrozumieniu czynnika 

sprawczego, koronawirusa zespołu ostrej ostrej niewydolności oddechowej (2) 

(SARS-CoV-2), jego przenoszenia, patogenezy i łagodzenia za pomocą 

szczepionek, środków terapeutycznych i interwencji niefarmaceutycznych. 

Jednak nadal potrzebne są dalsze badania, aby ustalić źródło 

pandemii. Teorie przypadkowego uwolnienia z laboratorium i 

rozprzestrzeniania odzwierzęcego pozostają w mocy. Wiedza o tym, jak pojawił 

się COVID-19, ma kluczowe znaczenie dla informowania o globalnych strategiach 

ograniczania ryzyka przyszłych epidemii. W maju 2020 r. Światowe 

Zgromadzenie Zdrowia zwróciło się do dyrektora generalnego Światowej 

Organizacji Zdrowia (WHO) o ścisłą współpracę z partnerami w celu ustalenia 

pochodzenia SARS-CoV-2 (2). W listopadzie opublikowano zakres uprawnień do 

wspólnego badania przez Chiny i WHO (3). Informacje, dane i próbki do pierwszej 

fazy badania zostały zebrane i podsumowane przez chińską połowę zespołu; 

reszta zespołu opierała się na tej analizie. Chociaż nie było żadnych 

wcześniejszych dowodów na poparcie ani naturalnego pochodzenia ani wycieku 

laboratoryjnego, zespół ocenił odzwierzęce rozprzestrzenianie się od żywiciela 

pośredniego jako „prawdopodobne lub bardzo prawdopodobne”, a incydent 

laboratoryjny jako „wyjątkowo mało prawdopodobny” [(4), str. 9]. Co więcej, te 

dwie teorie nie zostały dostatecznie wyważone. Tylko 4 z 313 stron raportu i jego 

załączników dotyczyło możliwości wypadku laboratoryjnego (4). W szczególności 

dyrektor generalny WHO Tedros Ghebreyesus skomentował, że uwzględnienie 

w raporcie dowodów potwierdzających wypadek laboratoryjny było 

niewystarczające i zaproponował zapewnienie dodatkowych zasobów w celu 

pełnej oceny tych możliwości (5).Jako naukowcy posiadający odpowiednią 

wiedzę fachową zgadzamy się z dyrektorem generalnym WHO (5), Stanami 

Zjednoczonymi i 13 innych krajami (6) oraz Unią Europejską (7), że większa 

jasność co do pochodzenia tej pandemii jest konieczna i możliwa do osiągnięcia. 

Musimy poważnie traktować hipotezy dotyczące zarówno naturalnych, jak i 

laboratoryjnych przyczynach pandemii, dopóki nie będziemy mieli 

wystarczających danych. Właściwe dochodzenie powinno być przejrzyste, 

obiektywne, oparte na danych, obejmujące szeroką wiedzę fachową, podlegać 

niezależnemu nadzorowi i zarządzane w sposób odpowiedzialny, aby 

zminimalizować wpływ konfliktów interesów. Zarówno agencje zdrowia 

publicznego, jak i laboratoria badawcze muszą udostępniać swoje dane opinii 

publicznej. Badacze powinni udokumentować prawdziwość i pochodzenie 

danych, na podstawie których przeprowadzane są analizy oraz wyciągane 

wnioski, tak aby analizy były odtwarzalne przez niezależnych ekspertów. 
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Wreszcie, w tym czasie niefortunnych nastrojów antyazjatyckich w niektórych 

krajach, zauważamy, że na początku pandemii to chińscy lekarze, naukowcy, 

dziennikarze i obywatele dzielili się ze światem kluczowymi informacjami na 

temat rozprzestrzeniania się wirusa — często wielkim kosztem osobistym (8, 9). 

Powinniśmy wykazać się taką samą determinacją w promowaniu 

beznamiętnego, naukowego dyskursu w tej trudnej, ale ważnej kwestii. 

1. “Undiagnosed pneumonia—China (Hubei): Request for information,” ProMED post (2019); https://promedmail.org/pro-

med-post/?id=6864153. 2. World Health Assembly Resolution 73.1: COVID-19 response (2020); 

https://apps.who.int/gb/ebwha/pdf_files/WHA73/A73_R1-en.pdf. 3. WHO, “WHO-convened global study of the origins of 

SARS-CoV-2” (2020); www.who.int/publications/m/item/who-convened-global-study-of-the-origins-of-sars-cov 

 4. WHO, “WHO-convened global study of origins of SARS-CoV-2: China part” (2021); www.who.int/publica-

tions/i/item/who-convened-global-study-of-origins-of-sars-cov-2-china-part. 5. WHO, “WHO director-general’s remarks at 

the Member State Briefing on the report of the international team studying the origins of SARS-CoV-2” (2021); 

www.who.int/director-general/speeches/detail/who-director-general-s-remarks-at-the-member-state-briefing-on-the-re-

port-of-the-international-team-studying-the-origins-of-sars-cov-2. 6. US Department of State, “Joint statement on the 

WHO-Convened COVID-19 origins study” (2021); www.state.gov/joint-statement-on-the-who-convened-covid-19-origins-

study/.7. Delegation of the European Union to the UN and other International Organizations in Geneva “EU statement on 

the WHO-led COVID-19 origins study” (2021); https://eeas.europa.eu/delegations/un-geneva/95960/eu-statement-who-

led-covid-19-origins-study_en. 8. J. Hollingsworth, Y. Xiong, “The truthtellers: China created a story of the pandemic. 

These people revealed details Beijing left out,” CNN (2021). 9. A. Green, L. Wenliang, Lancet 395, 682 

(2020).10.1126/science.  
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7  lipca ukazał się dość rzetelny raport w Vanity Fair. Choć nie ma on charak-

teru naukowego warto go przytoczyć, aby zrozumieć głównych aktorów tego 

strasznego spektaklu , o nazwie pandemia. 

http://www.who.int/publi
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„Gdyby pandemia zaczęła się jako część wycieku labo-

ratoryjnego, miałaby potencjał, by zrobić z wirusologią 

to, co Three Mile Island i Czarnobyl zrobiły z nauką ją-

drową”. 
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Warto zajrzeć do kilku innych prac: 

https://thebulletin.org/2020/05/natural-spillover-or-research-lab-leak-why-a-

credible-investigation-in-needed-to-determine-the-origin-of-the-coronavirus- 

 

 

 

 

https://thebulletin.org/2020/05/natural-spillover-or-research-lab-leak-why-a-credible-investigation-in-needed-to-determine-the-origin-of-the-coronavirus-
https://thebulletin.org/2020/05/natural-spillover-or-research-lab-leak-why-a-credible-investigation-in-needed-to-determine-the-origin-of-the-coronavirus-
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https://gillesdemaneuf.medium.com/the-good-the-bad-and-the-ugly-a-review-

of-sars-lab-escapes-898d203d175dpandemic/ 

 

https://gillesdemaneuf.medium.com/the-good-the-bad-and-the-ugly-a-review-of-sars-lab-escapes-898d203d175dpandemic/
https://gillesdemaneuf.medium.com/the-good-the-bad-and-the-ugly-a-review-of-sars-lab-escapes-898d203d175dpandemic/

