Rotaviry v ¢eskych chovech prasat
a jejich zoonoticky potencial

Romana Moutelikova

Vyzkumny tGstav veterinarniho 1ékarstvi, v. v. i., Brno
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ROTAVIRUS

» neobaleny RNA virus, ¢eled Sedoreoviridae
- nejméné 11 skupin/druh — RVA-RVD, RVF-RVL (RVE vyrazen r. 2019)
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ROTAVIRUS

» neobaleny RNA virus, ¢eled Sedoreoviridae
- nejméné 11 skupin/druh — RVA-RVD, RVF-RVL (RVE vyrazen r. 2019)

» lidi a prasata: RVA, RVB, RVC, RVH
- pouze u ptakd: RVD, RVF a RVG
- rejsek obecny: RVK, RVL
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ROTAVIRUS

» neobaleny RNA virus, ¢eled Sedoreoviridae
- nejméné 11 skupin/druh — RVA-RVD, RVF-RVL (RVE vyrazen r. 2019)

» lidi a prasata: RVA, RVB, RVC, RVH
- pouze u ptakd: RVD, RVF a RVG
- rejsek obecny: RVK, RVL

» nejlépe prostudované RVA — vice nez 200 000 umrti/rok u déti <5 let
(USA ~ 20/rok u déti < 5 let)
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» neobaleny virus =2 rezistence vuci béZznym desinfekcim
(Ucinné - chlor, ethanol 60-80 %, jod, aldehydy)
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» neobaleny virus =2 rezistence vuci béznym desinfekcim
(Ucinné - chlor, ethanol 60-80 %, jod, aldehydy)

» stabilni pri pH 3-9; v prostredi zUstava infekéni az 9 mésicl pri RT
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» neobaleny virus =2 rezistence vuci béznym desinfekcim
(Ucinné - chlor, ethanol 60-80 %, jod, aldehydy)

» stabilni pri pH 3-9; v prostredi zUstava infekéni az 9 mésicl pri RT

» infekéni RVA viriony byly v prasecich
vykalech prokazany po 32 meésicich
pii 10°C

B

Negativné barveny preparat rotaviru v
transmisnim elektronovém mikroskopu
obrazek MVDr. Pavel Kulich, Ph.D., VUVel)



ROTAVIRUS

**genom rotavird — dsRNA, 11 segmentu, vétSina kdduje jeden protein
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ROTAVIRUS

**genom rotavird — dsRNA, 11 segmentu, vétSina kdduje jeden protein

¢ hlavni neutraliza¢ni antigeny (G — genotypy) a
VP4 (P — genotypy), skupinovy antigen VP6 (I — genotypy)
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ROTAVIRUS

**genom rotavird — dsRNA, 11 segmentu, vétSina kdduje jeden protein

¢ hlavni neutraliza¢ni antigeny (G — genotypy) a
VP4 (P — genotypy), skupinovy antigen VP6 (I — genotypy)
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Genotypizace rotaviru

= jdealné popis celého genomu (produktlt vSech 11 segmentt dsRNA)

VP7-VP4-VP6-VP1-VP2-VP3-NSP1-NSP2-NSP3-NSP4-NSP5/6
Gl P[8] 1 R1 C1 M1 Al N1 T1 E1 H1 (Wa-like)
G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2 (DS-1-like)
G3 P[9] 13 R3 C3 M3 A3 N3 T3 E3 H3 (AU-like)
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Genotypizace rotaviru

= jdealné popis celého genomu (produktlt vSech 11 segmentt dsRNA)

VP7-VP4-VP6-VP1-VP2-VP3-NSP1-NSP2-NSP3-NSP4-NSP5/6

G1P[8] I1 R1 C1 M1 A1 N1 T1 E1 H1 (Wa-like)
G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2 (DS-1-like)
G3 P[9] I3 R3 C3 M3 A3 N3 T3 E3 H3 (AU-like)

>42 >58 >32 >28>24 >24 >39 >28 >28 >32 >28 ulidi + zvirat
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Genotypizace rotaviru

= jdealné popis celého genomu (produktlt vSech 11 segmentt dsRNA)

VP7-VP4-VP6-VP1-VP2-VP3-NSP1-NSP2-NSP3-NSP4-NSP5/6

G1P[8] I1 R1 C1 M1 A1 N1 T1 E1 H1 (Wa-like)
G2 P[4] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2 (DS-1-like)
G3 P[9] I3 R3 C3 M3 A3 N3 T3 E3 H3 (AU-like)

>42 >58 >32 >28>24 >24 >39 >28 >28 >32 >28 ulidi + zvirat

= systém umozni analyzovat mezidruhové evolucni vztahy RV

lidské RVA (Wa-like) )gaseél' RVA lidské RVA (DS-1-like) x bovinni RVA

spolecny puvod spolecny puvod
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Zdroje genetické diverzity rotaviru

v' mutace, rekombinace, reasortment
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Zdroje genetické diverzity rotaviru
v' mutace, rekombinace, reasortment

v' 11 segmentt dsRNA =» moznost preskupeni (reasortmentu)
pfi infekci bunky 2 ¢i vice riznymi kmeny RV = vysoka
variabilita kmenU + mezidruhovy prenos
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Zdroje genetické diverzity rotaviru
v' mutace, rekombinace, reasortment

v' 11 segmentt dsRNA =» moznost preskupeni (reasortmentu)
pfi infekci bunky 2 ¢i vice riznymi kmeny RV = vysoka
variabilita kmenU + mezidruhovy prenos

Vybéiek Kapsida
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Zdroje genetické diverzity rotaviru

v' mutace, rekombinace, reasortment

v' 11 segmentt dsRNA =» moznost preskupeni (reasortmentu)
pfi infekci bunky 2 ¢i vice riznymi kmeny RV = vysoka
variabilita kmenU + mezidruhovy prenos

v' béiné u vsech vird se
segmentovanym genomem
(RV, viry chripky, hantaviry
a dalSi bunyaviry zpUsobujici
hemorhagické horecky)

Lidsky kmen rotaviru
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Zoonoticky potencial rotaviru

» G3P[9] — 99% podobnost (nt) s kmenem RVA/Cat-wt/ITA/BA222/2005/G3P[9]
— plvod — nékolikandsobné preskupeni segmentu

mezi koCi¢imi, psimi a lidskymi rotaviry
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Zoonoticky potencial rotaviru

» G3P[9] — 99% podobnost (nt) s kmenem RVA/Cat-wt/ITA/BA222/2005/G3P[9]
— plvod — nékolikandsobné preskupeni segmentu
mezi koCi¢imi, psimi a lidskymi rotaviry

» G3P[8] — podobnost s VP7 segmentem koni
— puvodem z vychodni Asie
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» G9 —u lidi celosvétové jeden z nejcastéjsich
genotypl (30-60 % RVA+ vzorkl),
do 90. let detekovan vyjimecné
— diky sekvenovani uréen zpUsob introdukce
G9 mezi lidské pacienty — mezidruhovy
prenos z prasat
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» G9 —u lidi celosvétové jeden z nejcastéjsich
genotypl (30-60 % RVA+ vzorkl),
do 90. let detekovan vyjimecné
— diky sekvenovani uréen zpUsob introdukce
G9 mezi lidské pacienty — mezidruhovy
prenos z prasat

(A) (B)

\ RVA genotypy
u prasat (A) (n=44)
‘ a lidi (B) (n=122)

Gl mG5 =mGY Gi1l Gl =mGY wGE G2 =3
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** celogenomové sekvenovani RVA pomoci NGS

+** kostra RVA — lidska (DS-1-like)
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** celogenomové sekvenovani RVA pomoci NGS

+** kostra RVA — lidska (DS-1-like)

G8 P[8] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2
VP7 - VP4 - VP6 -VP1 -VP2 - VP3 -NSP1 -NSP2 -NSP3 -NSP4 -NSP5/6
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** celogenomové sekvenovani RVA pomoci NGS

+** kostra RVA — lidska (DS-1-like)

G8 P[8] 12 R2 C2 M2 A2 N2 T2 E2 H2
VP7 - VP4 - VP6 -VP1 -VP2 - VP3 -NSP1 -NSP2 -NSP3 -NSP4 -NSP5/6

** segment VP7 —99% podobnost s vietnamskym RVA kmenem
(reasortant mezi bovinnnim RVA z Indie a lidskym RVA)

+** odlisSny od G8 segment( z Afriky a jizni Evropy

Emergence of Rare Bovine-Human Reassortant
DS-1-Like Rotavirus A Strains with G8P[8] Genotype
in Human Patients in the Czech Republic

Romana Moutelikova +%, Pavel Sauer 2, Monika Dvorakova Heroldova 3, Veronika Hola 2
and Jana Prodélalova!

Viruses 2019, 11(11), 1015; https://doi.org/10.3390/v11111015 iﬁi
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https://doi.org/10.3390/v11111015

Shrnuti

Epidemiologie porcinnnich i lidskych rotaviru je velice komplexni a
dynamicka

Charakterizace RV kmenu zalozend na molekularné-biologickych
metodach je nezbytna pro kontrolu presnosti diagnostickych kit0

Vzhledem k zoonotickému potencialu porcinnich i dalSich zvirfecich

RV je nezbytné sledovat cirkulujici genotypy
jak u lidské populace tak u jinych druht savcu

Dékuji za vasi pozornost a
preji pevné zdravil!!
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