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Diverzita viru

Hovorime-li o kvantité a diverzité biologickych entit na Zemi, tézko se najdou
néjaké, které by v tomto ohledu konkurovaly virim. Viry infikujici buiiky hos-
titelt jsou pritomny témér ve vSech ekosystémech. Nevznikly ze spolecného
ancestralniho predka, coz nedovoluje konstruovat jejich fylogeneticky strom

Zivota.

Prvni virus byl objeven na konci 19. sto-
leti jako infekéni agens tak malé, Ze na
rozdil od bakterii projde hustym filtrem.
Od té doby, s vyvojem technickych vymo-
zenosti, bylo ziskdno obrovské mnozstvi
poznatkt o struktufe, podstaté genetické
informace, replikac¢nich strategiich rady
vird, o jejich patogenezi a interakcich
s hostitelskymi organismy. Viry — infekéni
Castice replikované uvniti bunék hostitele,
se mimo hostitele chovajf jako vice ¢i méné
slozité inertni komplexy makromolekul
(proteind, nukleovych kyselin, pfipadné
lipidt). Soucasti kazdého viru je nukleova
kyselina — virovy genom, v némz je uloze-
na geneticka informace (virové geny), podle
které jsou viry s pomoci bunéénych funk-
cireplikovany. Genetickd informace virt je
schopna mutovat a vyvijet se. Cim vtsi
genom virus vlastni, tim méné bunécnych
funkci musi vyuzivat. Z definice virt viro-
vé genomy nekéduji na rozdil od genomi
jinych vnitrobunéénych paraziti sviij kom-
pletni translaén{ aparat (ribozomy), takze
i ty nejvétsi viry parazituji na bunéénych
mechanismech syntézy proteini.

S pfichodem tfetiho tisicileti byly vyvi-
nuty techniky jako rychlé metody sekve-
novani nukleovych kyselin (sekvenovani
druhé generace) a metody metagenomiky,
tedy sekvenovani anonymniho genetické-
ho materialu ziskaného pfimo z environ-
mentalnich vzorkt riznych ekosystému
(vod fek, mofi a ocednt, pud, riznych
biologickych spolecenstev), nasledované
pocitacovou analyzou. Tyto techniky dra-
maticky zménily pohled na viry, jejich
kvantitu, evoluci, diverzitu, rozloZeni v eko-
systémech, symbi6zu s hostiteli. Ukazuje se,
7e mohou infikovat v8echny formy Zivota,
zivocichy, rostliny, mikroorganismy vcet-
né bakterii a archei, pokryvaji obrovské
spektrum morfologické, genomové i funk-
¢ni komplexity.

Diverzita virovych castic

S vynalezenim elektronového mikroskopu
Ernstem Ruskou (laureatem Nobelovy ceny
za fyziku za r. 1986) bylo moZné na pocat-
ku 40. let 20. stoleti prvné pozorovat viro-
vé Céstice (viriony). Naprosta vétsina dlou-
ho znamych virt se pohybuje v rozmezi
velikosti spadajicich do rozliSovaci schop-
nosti elektronového mikroskopu. Za dosud
nejmensi zndmy virus je povazovan prase-
¢i cirkovirus s primeérem ¢astice 17—20 nm.
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Hranice velikosti smérem k t&m nejvétsim
se v poslednich 15 letech rozsitila obje-
vem gigantickych vird, jenz vyvratil nej-
star$i dogma o virech jako infekénich agens
tak malych, Ze projdou filtrem s malymi
(0,2 wm) péry. Velikosti mnohych gigan-
tickych virt jsou srovnatelné s velikosti
bakterii a daji se pozorovat ve svételném
mikroskopu (obr. 1).

Strukturu nejjednodussich virt tvori
ribonukleova nebo deoxyribonukleova
kyselina (RNA nebo DNA), a jeji proteino-
vé schranka — kapsida (neobalené viry).
U nékterych virt existuje nad kapsidou
jesté lipidicky obal (obalené viry), ktery zis-
kavaji z membran hostitele a do néhoz jsou
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vloZeny virem kédované proteiny, vétsinou
navic opatiené cukernou slozkou.

Kapsidy ,.klasickych“ virt jsou stavény
podle podobnych principi a jejich cha-
rakteristickym rysem je symetrie. Sféric-
ké kapsidy maji ikosaedrickou symetrii
(dvacetisténu sloZeného z rovnostrannych
trojuhelnikt s dvou-, troj- a péticetnou
osou symetrie). Nékteré kapsidy maji vlak-
nity nebo ty¢kovity tvar s helikalni symet-
rii, napf. rostlinny virus tabakové mozai-
ky — prvni virus, ktery se diky jednoduché
symetrické struktufe podatilo jiz vr. 1935
krystalizovat. Nékteré bakteriofagy (viry
bakterif) maji struktury obou symetrii —
hlavi¢ku s ikosaedrickou a ocések s heli-
kélni symetrif. Castice neobalenych virti
nesou nékdy i dalsi proteinové struktury
(vlaknité vybézky, desticky apod.)

Kromé vyse jmenovanych morfologii
existujf viry s komplexn{ strukturou, ktera
nejevi prvky symetrie. Tyto viry mohou mit
nékolik obald a nejriznéjsi tvary, z nichz
mnohé pfipominaji spise bunééné mikro-
organismy (obr. 2). Takovou strukturou se
vyznacuje fada z dosud popsanych gigan-
tickych virt a také jiz dfive zndmé pox-
viry (napf. virus ¢ernych nestovic).

Diverzita virovych genomi
Nékteré viry maji genetickou informaci
uloZenou v molekule DNA, podobné jako
jejich hostitelé, nékteré v RNA. Jejich ge-
nom je tedy bud DNA, nebo RNA, nikdy
oboji. DNA i RNA mohou byt jednovlak-
nové (ss, single stranded), nebo dvouvlak-
nové (ds, double stranded). Genomovéa
dsDNA nékterych virti je ve virové ¢astici
v linearni podobé, u jinych v uzaviené
kruhové formé. Jednovldknovy ssRNA ge-
nom mohou mit viry v tzv. pozitivni, plus
(+) formé — jejich genom muze po vstupu
viru do buriky slouzit pfimo jako pfedloha
(mediatorova, mRNA) pro translaci protei-
ni na ribozomech. Naopak minus (-)ssRNA
viry maji v kapsidé negativni fetézec RNA
komplementarni k pozitivnimu fetézci.
Aby mohly byt syntetizovany virové protei-
ny, musi byt minusové vlakno pfepsano nej-
prve virovou RNA polymerézou (kterou si
minus RNA viry museji do buniky pfinést
ve své kapsidé) do mRNA. Zatimco u mno-
ha virti je genom tvoien jedinou molekulou
jednovlaknové nebo dvouvladknové nukleo-
vé kyseliny, u vird se segmentovanym ge-
nomem se skladé z vice molekul (segmen-
). Jde napf. o reoviry s genomem z 10 ¢i
11 segmenttd dsRNA nebo tfeba o genom
viru chiipky z 8 segmenti (-)ssRNA.
Diverzita ve velikostech virovych geno-
mi je enormni. Mezi viry s nejmensimi
DNA genomy patii napt. praseci cirkovirus
(Porcine circovirus, PCV2), jehoz kruhova
ssDNA je dlouhé necelych 1 770 nukleoti-
di. Nejmensi RNA genomy maji viry cele-
di Leviviridae, jako bakteriofdg MS2 s ge-
nomem tvofenym (+)ssRNA o délce 3 569
nukleotidt. Takové virové genomy maji dva
az tfi oteviené Cteci ramce, takze kéduji
minimum proteinti potfebnych pfedeviim
pro replikaci virovych genomi a proteiny
kapsidy. Nejvétsi genomy nalezeji gigan-
tickym virim s dsDNA — nukleocytoplaz-
matickym velkym DNA viram (NCLDV),
jejichz replikacni cyklus probiha ¢éste¢né
v jadfe a ¢astec¢né v cytoplazmé. U nékte-
rych téchto virt, napf. pandoravirt, dosa-
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1 Ptehled velikosti virovych ¢astic.
Cirkovirus (17—20 nm; 1), polyomavirus
(2), papilomavirus (3), bakteriofag (Myo-
viridae, 4), adenovirus (5), virus

chiipky (6), virus vztekliny (7), virus
lidské imunitni nedostate¢nosti HIV (8),
poxvirus (9), Ebola (10), mimivirus (11),
pandoravirus (ca 1 000 nm; 12)

2 Symetrie neobalenych viriona

a obalené virové ¢astice. A — struktury
¢astic s ikosaedrickou a helikélni symet-
rif: vlevo ikosaedr (trojihelnikovy
dvacetistén), uprostted ¢astice s ikosaed-
rickou symetrii, vpravo helikalni kapsida
tvofena kolem nukleové kyseliny;

B — bakteriofagova ¢astice s hlavickou
zaloZenou na ikosaedrické a ocaskem

na helikdlni symetrii: uprostied virus

z ¢eledi Myoviridae s riznymi pfidatnymi
strukturami (limecek, vousy, hexagonalni
desticka, vybézky s ohebnymi klouby),
vpravo Castice adenoviru s ikosaedrickou
symetrif a vybézky (spikes), kterymi se
virus zachyti na bunéény receptor;

C — obalené virové castice s helikdlnimi
kapsidami uvnit¥, vlevo virus vztekliny,
uprostied chiipky a vpravo Ebola;

D — viry s komplexni strukturou: zleva
poxvirus, mimivirus a pandoravirus

3 Typy virovych genomt s priklady
zastupcu. Jako virus hepatitidy D je
oznacovan virusoid — infekéni{ kruhové
ssRNA bez vlastni kapsidy, ktery zneuziva
kapsidy viru hepatitidy B a v nich se
spolupfenasi do hostitelskych bunék.

huje velikost genomu téméf 2,5 milionu
nukleotidovych péri, vice nez u nékterych
bakterii, a dokonce vice neZ u eukaryotic-
kého organismu — parazitické mikrosporidie
Encephalitozoon intestinalis s dosud nej-
mensim sekvenovanym genomem 2,3 mi-
lionu nukleotidovych part. U vétsiny vird
je velikost virové ¢éstice v souladu s veli-
kosti genomu. Vyjimku pfedstavuji opét
gigantické viry, napt. cedratvirus, jehoz vi-
riony maji podobnou velikost i morfologii
jako viriony pandoravirti, nebo pithovirus,
u néhoz je virion jesté vétsi nez u pando-
ravird, jejichZ genom tvofi zhruba ,,pou-
hych® 600 tisic nukleotidovych pért.

Strategie exprese a replikace

virovych genomu

Poznéni replika¢nich strategiif zndmych
virti vedlo amerického mikrobiologa Davi-
da Baltimora k rozdéleni virt do 6 skupin,
k nimZ byla pozdéji pfidana jesté sedma —
hepadnaviry, odrazejicich hlavni rozdily
ve strategii replikace jejich genom (obr. 4).
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Prvni skupinou Baltimorova délenf (I)
jsou viry s genetickou informaci zapsanou
v dsDNA. Patfi k nim napf. polyomaviry,
papilomaviry, adenoviry, herpesviry, ale
také fada bakteriofagii i vSechny gigantic-
ké NCLDV. Skupina II zahrnuje viry, je-
jichZ genomem je ssDNA, napi. lidsky par-
vovirus nebo praseci cirkovirus, a III tvoii
viry s dsRNA, nélezi sem t¥eba fada rost-
linnych vird, virt hub a také rotaviry, ptiso-
bici tézka prijmova onemocnéni kojen-
cim. Viry ze skupiny IV maji (+)ssRNA
a jde o vétsinu rostlinnych vird, z lidskych
patogent lze jmenovat napft. virus klisto-
vé encefalitidy, viry hepatitidy A a C, virus
Zika nebo virus détské obrny. V paté (V)
skupiné se nachazeji viry s genomem tvo-
fenym (-)ssRNA. Radime sem napf. virus
chtipky, spalnicek, pfiusnic, ale i smrtelny
virus vztekliny nebo virus Ebola. A kone¢-
né posledni dvé skupiny zahrnuji (+)ssRNA
viry (VI) i dsDNA viry (VII), které kéduji
a ve své replikac¢ni strategii pouzivaji en-
zym reverzni transkriptazu. U téchto virt
se genom vyskytuje v ur¢itych fazich repli-
ka¢niho cyklu v podob& RNA a v jinych
v podobé DNA. Do skupiny VI patii retro-
viry, napf. virus lidské imunitni nedo-
state¢nosti — HIV, reprezentantem VII je
¢eled Hepadnaviridae, napi. lidsky virus
hepatitidy B.

Povaha virovych genomu pfedurcuje
strategii virové replikace — mechanismy
transkripce i replikace genomové nukleové
kyseliny (obr. 5). S vyjimkou skupiny IV,
kde genomova (+)ssRNA muze hned po
vstupu viru do buriky slouzit jako predloha
(mRNA) pro syntézu viech nebo aspori né-
kterych proteinti, museji byt z virovych ge-
nomu pied translaci syntetizovainy mRNA.

Transkripce (syntéza virovych mRNA)
u virt s dvouvlaknovym i jednovlaknovym
DNA genomem ze skupiny I a II, jakoz
i transkripce vird vyuZzivajicich reverzni
transkripci, RNA(RT) a DNA(RT) ze sku-
piny VI a VII, probfhé z dvouvlaknové for-
my DNA — genom tvofeny jednim vldknem
DNA je pfeveden buné¢nymi enzymy do
dvouvlaknové podoby a (+)ssRNA genomy
(VI) jsou napfed reverzni transkriptdzou
prevedeny do dsDNA. Transkripce téchto
virt s vyjimkou gigantickych virt probiha
v bunééném jadte, kde DNA viry s vyho-
dou vyuzivaji hostitelskou RNA polyme-
rdzu syntetizujici podle DNA templatu.
Rada bakteriofagti s DNA genomem kédu-
je vlastni RNA polymerédzy syntetizujici
mRNA podle genomové DNA piedlohy.

Replikace DNA genomu (viry I a II)
v bunééném jadre muze podle typu viru
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probihat riznymi zptisoby (obr. 5). Nékteré
mensi viry s dsDNA genomem (napi. po-
lyomaviry, papilomaviry) jsou replikovany
hostitelskou replika¢ni masinerii — me-
chanismem replikace buné¢né DNA, tedy
obousmérné, z mista replika¢niho pocat-
ku, syntézou vedouctho a opozdujiciho se
fetézce. Nekteré viry kdduji vlastni DNA
polymerédzu (adenoviry, herpesviry nebo
hmyzi bakuloviry) a mohou vyuzivat riiz-
né replika¢ni mechanismy, jako je tfeba
mechanismus valivé kruznice (rolling cir-
cle mechanism), zndmy u herpesvird nebo
nékterych bakteriofagti, ¢i mechanismus
vytéstiovani jednoho ze dvou vladken geno-
mu noveé se syntetizujicim vlaknem DNA
(displacement model), pouzivany tfeba
adenoviry.

Transkripce i replikace genomt gigan-
tickych virti nejsou diky své obrovské kodu-
jici kapacité zavislé na jadernych funkcich
hostitelské buitky a mohou byt realizovany
virovymi proteiny v cytoplazmé.

Viry skupiny VI a VII vyuzivaji pro syn-
tézu DNA formy genomu RNA templat
a virovou reverzni transkriptazu.

Genomy RNA virt (skupiny III, IV a V)
potiebuji k transkripci a replikaci RNA
dependentni RNA polymerazu (RNA poly-
meraza syntetizujici RNA podle matrice
RNA). Tento enzym musi byt jejich geno-
my kédovan a kromé virt skupiny IV i p¥i-
nasen hotovy ve virové ¢astici. Virové ge-
nomy tvofené (+)ssRNA mohou byt pfimo
translatovany, jejich RNA dependentni
RNA polymeréza je tak syntetizovdna na
ribozomech hned po proniknuti viru do
cytoplazmy hostitelské buriky. U virt sku-
piny IV tedy slouzi genomova RNA zéro-
veil jako templat pro translaci i pro replika-
ci genom. Viry skupiny Il museji dsRNA
genom ukryt béhem transkripce i replika-
ce, protoZe dsRNA je silnym induktorem
protivirové bunééné obrany. Resenf je jed-
noduché — jak syntéza mRNA, tak repli-
kace probihaji uvnitf pouze ¢aste¢né roz-
volnéné dvojvrstevné virové kapsidy, v niz
je pfitomna virovd RNA dependentni RNA
polymeréza a také dalsi virem kédované
enzymy pro tvorbu ¢epicky (cap struktu-
ry na 5’ konci mRNA; ¢epicka na 5" konci
eukaryotickych mRNA je dtlezitd pro roz-
poznéni mRNA ribozomem a chrani mRNA
pred $tépenim nukledzami; strukturné jde
o nukleosid 7-metylguanosin (m7G) trifos-
fat, navdzany na prvni nukleotid mRNA
fetézce pies 5’ uhliky rib6z obou nukleo-
tidt). Vytvorené mRNA jsou pak soukany
otvory v kapsidé do cytoplazmy, kde jsou
translatovany a po syntéze kapsidovych
proteini také baleny do novych kapsid,
kde probihé replikace za vzniku genomo-
vé dsRNA.

Viry s (-)ssRNA genomem (skupina V)
predchazeji tvorbé dvouvldknovych tdseki
béhem replikace tim, Ze jejich jednovlak-
nova genomové (-)RNA i replika¢ni inter-
mediét (+)RNA vldkno (antigenom) jsou
ihned béhem replikace pokryvany nukleo-
proteinem (kapsidovy protein tvofici spo-
lu s RNA helikalni nukleokapsidu). Pied
replikaci probéhnou specifické mechanis-
my transkripce (-)ssRNA genti do molekul
mRNA provadéné stejnou virovou polyme-
razou. Transkripce je zahajovédna prodlu-
zovanim specifickych primert. U nékte-
rych (-)ssRNA virt slouzi jako primer pro
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syntézu mRNA nékolik pocatecnich nuk-
leotidti v&etné 5' cap struktury, které virus
,ukradne“ hostitelskym mRNA. Za odsté-
peni 5’ konce hostitelskych RNA je odpo-
védné rovnéz virovd RNA polymeraza.
Genomova (+)ssRNA virt skupiny VIje pte-
vadéna reverzni transkriptazou do dsDNA
v prvnim kroku replika¢niho cyklu viru.
Po transportu do buné¢ného jadra se zacle-
ni do hostitelského genomu. Nové virové
ssRNA genomy vzniknou transkripci inte-
grované virové DNA hostitelskou DNA
dependentni RNA polymerazou. Naopak
u vird skupiny VII s dsDNA probihé re-
verzni transkripce aZ ke konci replikacéniho
cyklu po transkripci kruhového DNA geno-
mu v jadie hostitelskou RNA polymera-
zou, kdy vzniknou mRNA, z nichz jedna
je delsi neZ genom (pregenomova RNA).
Ta je enkapsidovana (zabalena) do novych
virovych ¢astic a zdroven reverzné tran-
skribovana. Reverzni transkriptdza nestih-
ne dokoncit syntézu dsDNA pred vypuce-
nim viru z bunék, takZze genom ve virové
¢astici nese tiseky ssDNA. Po infekci no-
vych bunék je virova DNA pied transkripci
v jadie doplnéna bunéénymi opravnymi
mechanismy do formy uzaviené kruhové
dsDNA (obr. 6).

Tropismus virt a jeho zmény

Vzhledem k parazitické podstaté potfebu-
ji viry k pteziti bezpodmine¢né hostitelské
buinky. Obecné virovy tropismus vypovi-
dé o schopnosti daného viru infikovat pro-
duktivné urc¢ité druhy hostitelskych orga-
nismu (hostitelsky tropismus), ur¢ité tkané
(tkanovy tropismus) nebo buriky (bunécny
tropismus). Zd4 se, Ze na Zemi neexistuje
biologicka entita, kterd by nebyla infikova-
telna néjakym virem. Podle tropismu roz-
liujeme viry eukaryot, bakteridlni viry
a viry archei. Dalsi déleni miiZe byt napf.
u eukaryotick}?ch na viry rostlinné, hub,
zivocisné nebo viry jednobunéénych orga-
nismu. Zivogisné viry lze déle dglit na V1ry
hmyzu, savci atd. Existuji viry, které jsou
co do tropismu p¥isné druhoveé specifické,
napf. poxvirus variola pro ¢lovéka. Virus
hepatitidy B je specificky druhové i tka-
nové — infikuje lidské jaterni buiiky. Né-
které viry napadaji mnoho biologickych
druht, napf. virus vztekliny. A jeden orga-
nismus muZe byt hostitelem mnoha rtz-
nych nepfibuznych vird.

Hostitelsky okruh urc¢itého viru zavisi
na celé fadé faktord, jako je pfitomnost
vhodného receptoru na povrchu bunék,
sila mechanismt vrozené i ziskané imu-
nity, pfitomnost ur¢itych hostitelskych
faktort poti¥ebnych pro virovou replikaci
apod. Vyznamnou roli hraje také replikac-
ni strategie vird, zptsoby infekce, rych-
losti mutace jejich genomu a schopnosti
adaptovat se na jiné hostitele. U virt, které
maji striktné omezeny hostitelsky okruh,
zavisi §ifeni na nepfetrzité dostupnosti
kontaktu s hostitelem.

Podivame-li se na viry ptisobici nemoci
¢lovéku, vétsina je zoonotickych — prene-
senych na ¢lovéka z domestikovanych nebo
divoce zijicich zvitat. K pfenosu viru mize
dojit bud pfimym kontaktem s nakaze-
nym zvifetem, s jeho slinami ¢i exkremen-
ty (virus vztekliny, virus chiipky), nebo ne-
pi{mo prostfednictvim krevsajictho hmyzu,
hlavné komary (virus zluté zimnice, virus
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Baltimorovo déleni vird
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Zika) a klistaty (virus klistové encefalitidy),
poté co se virus replikoval v rezervoaru
né&jakého zviteciho hostitele. Slinami hmy-
zu se virus dostane na dalsi hostitele. Bylo
ale zjisténo, Ze virus klistové encefalitidy
muZe byt na ¢lovéka pfenesen nejen klista-
ty, ale i nepasterizovanym mlékem nakaze-
nych krav, koz nebo ovci. Radu zoonotic-
kych virt pfenaseji divoce Zijici ptaci, ktefi
slouzi jako rezervodry (pro virus chfipky
vodni ptéci, zvlasté kachny), nebo poméaha-
ji 8ifit infikované hmyzi vektory. Migrace
ptakt navic poskytuje mechanismus $ifeni
virové nakazy do vzdéalenych lokalit.
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4 Déleni virt do 7 skupin podle povahy
genomu a replikac¢ni strategie

5 Rizné mechanismy replikace
virovych DNA genomu

6 Schéma genové exprese jednotlivych
virovych skupin podle Baltimorova
déleni; gen. — genomova. BliZe v textu.
Upraveno podle: J. Flintova (2015)

7 Vyvoj kritérii pro taxonomii vird.
Vsechny orig. M. Fraiberk

Viry s RNA genomy se rychle méni. Ve
srovnani s DNA viry se genomy RNA virii
replikuji s mnohem mensi pfesnosti, rych-
leji hromadi mutace. Ale i mezi RNA viry
byly nalezeny velké rozdily v evoluénich
rychlostech, které nezaviseji na mutage-
nezi zptisobené RNA dependentni RNA
polymerazou, ale na uspofddani genomu
a na tropismu (napf. viry infikujici epite-
lidlni buniky se vyvijeji mnohem rychleji
nez neurotropni viry napadajici neurony).
Rozdily v evoluéni dynamice vysvétluji,
pro¢ se nékteré viry adaptuji sndze na nové
hostitelské druhy, pro¢ se jim mutze zvy-
§it virulence a patogenni i¢inky nebo pro¢
se stdvaji rezistentnimi k antivirotikdm.
Rychlejsi evoluce miize p¥ispivat k jejich
epidemiologické zdatnosti a ke zvySeni
genetické diverzity i pravdépodobnosti
vyskytu v novych hostitelich. Napf. mezi
paramyxoviry s (-)ssRNA genomem, k nimz
patii lidsky virus spalni¢ek nebo pfiusnic,
se objevily vysoce patogenni viry Hendra
a Nipah. Oba maji rezervodar v letounech
(kalonich) a vykazuji neobvykle siroké hosti-
telské spektrum. Virus Hendra se objevil
v 90. letech v Australii u koni, od nich byl
pfenesen na ¢lovéka a zptisobil smrtelné
onemocnéni. Nipah byl poprvé zazname-
nén v r. 1996 v Malajsii u prasat domécich,
posléze byl pfenesen na ¢lovéka, u néhoz
vyvolal fatalni encefalitidu. Vr. 1999 vy-
pukla epidemie prasat v Singapuru, muse-
lo byt utraceno vice nez milion zvifat
a 40 % z 256 lidi, na néz se virus pfenesl,
zemfelo na encefalitidu. V r. 2004 byla
v Bangladési zaznamenana dal3i vyznam-
né adaptace viru Nipah, kdy byl pozorovéan
pfimy pfenos z ¢lovéka na ¢lovéka. Tak
jako viry chiipky neptisobi divokym kach-
nam, které jsou jejich rezervoarem, vyraz-
né ujmy, Hendra a Nipah nevyvolédvaji
zadné zavaznd onemocnéni letountim.

Vzhledem k tomu, Ze donedavna byly
studovéany hlavné viry ptisobici problémy
¢lovéku (v podobé onemocnéni, nebo eko-
nomické —nemoci a tmrti hospodaiskych
zvifat, chfadnuti ¢i zkdzu péstovanych
rostlin), nase znalosti o p¥itomnosti vird
v jednotlivych organismech a ekosysté-
mech jsou stéle velice omezené. V posled-
nich letech se diky metagenomickym ana-
lyzam zac¢inaji hromadit data o viromech
(souborech vsech pfitomnych virt) v riz-
nych organismech, véetné téch, které jsou
zndmymi rezervodry. Vysledky jsou piekva-
pujici. V souhrnné préci Davida Hayma-
na (2016) z Massey University na Novém
Zélandu jsou prezentovana data ziskana
z nejruznéjsich ¢asti svéta o virech nale-
zenych v populacich rtiznych netopyra
a kalond. Ze studii vyplynulo, Ze letouni
hosti vice zoonotickych virovych druha
nez hlodavci. Byly u nich objeveny viry
vSech 7 typti genomovych struktur a repli-
kacnich strategii. Netopyii populace na
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kazdém kontinenté s vyjimkou Antarktidy
obsahuji mnozstvi vird, i kdyZ zastoupe-
ni vird v jednotlivych populacich nejsou
v riznych ¢astech svéta a u rtiznych neto-
pyfich druht stejné. Byly zjistény rizné
(-)ssRNA viry (skupina V), z nichZ mnohé
jsou vaznymi az smrtelnymi patogeny pro
¢lovéka, napt. rhabdoviry, véetné viru vztek-
liny, o némz se pfedpoklada, Ze z netopy-
ri pochazi. Po zjisténi, Ze kaloni hosti viry
Hendra a Nipah, studie zamétené na para-
myxoviry a fylogenetické analyzy ukazaly,
Ze rizné paramyxoviry jsou v§udypiitom-
né u netopyrt napric¢ svétem a Ze patrné
netopyfi hostili pfedky vSech hlavnich
paramyxovird, véetné virti spalni¢ek nebo
piiusnic. Rovnéz filoviry Marburg a Cue-
vavirus piibuzné viru Ebola byly nalezeny
u nékterych druhi letouni. Celd genomo-
va sekvence viru Ebola sice zatim v neto-
pyrech zjisténa nebyla, ale fragmenty ge-
nomu ano. U americkych netopyra byly
také objeveny nové typy viru chiipky
(H17N10 a H18N11 s novymi typy virovych
obalovych glykoproteintt hemaglutininu
a neuraminidézy), které nebyly nalezeny
v rezervodrech vodnich ptéki. Fylogene-
ticka analyza sekvenci virt chiipky nale-
zenych u netopyra ukézala, Ze netopyiti
skryvaji vétsi genetickou diverzitu chfip-
kového viru nez studované ptaci i savéi
druhy dohromady, patrné pfedstavuji pra-
véky rezervodr. U netopyra byly dale nale-
zeny i bunyaviry, ptisobici lidem tézké
hemoragické horecky, véetné hantavird,
jeZ maji nyni rezervoar v hlodavcich.
Také z ostatnich skupin Baltimorova
déleni bylo zastoupeni virt v netopyrech
ohromujici. Ze skupiny s dsDNA (I) nechy-
bély adenoviry, herpesviry, papilomaviry,
polyomaviry a poxviry. S (+)ssRNA geno-
mem (IV) lze napf. jmenovat velmi rozsi-
fené koronaviry, ptisobici ¢lovéku zanéty
dychacich cest, véetné virti podobnych
SARS-CoV (Severe Acute Respiratory Syn-
drom — Corona Virus), jehoZ pandemie
u lidi vypukla v letech 2003—-04, nebo pie-
dek MERS-CoV (Middle East Respiratory
Syndrom — Corona Virus), ktery byl nedav-
no prenesen na ¢lovéka z velbloudu. Ve
skupiné vird s dsRNA genomem (III) jsou
hojné zastoupeny reoviry véetné rotavirt
anechybéji ani viry s genomem ssDNA (II),
jako parvoviry nebo cirkoviry. Neni pfe-
kvapenim, Ze v netopyrech byla pfitomna
i fada retrovirt (VI). Hepadnaviry ptibuz-
né lidskému viru hepatitidy B (VII) nale-
zené v netopyrech byly schopny infiko-
vat lidské hepatocyty, coz naznacuje, ze
netopyii virus pfekro¢il druhovou bariéru
nejen v ddvné minulosti, ale Ze pfenos na
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¢lovéka nebo jiného hostitele se mize
pfihodit kdykoli, i nyni. Viromy Zivoc¢icht
a rostlin odkryvaji mnozstvi i pestrost vi-
rovych populaci. To dokazuje, Ze vétsina
virt Zije s hostiteli v komenzalni symbié-
ze, v rovnovaze mezi obranou hostitele
a adaptaci virdl (viz Ziva 2018, 2: 58-62).

Metagenomické studie také ukézaly, Ze
lidské stfevo hosti jednu z nejhustsich
mikrobiilnich komunit, takZe ¢lovéka lze
povaZovat za dynamicky mikrobidlni eko-
systém. Nachdazi se v nds kromé bakterii,
archei a eukaryotickych mikroorganismu
(kvasinky a dalsi jednobunééné organis-
my) mnoZstvi vird, zejména bakteriofagu.
Jejich pocet vyrazné pfevySuje mnozstvi
bakterii. Vztahy stfevnich mikroorganismu
ajejich virt, funkéni dynamika téchto vzta-
ht — mezidruhové kompetice, rezistence
bakterii k faglim, invazivita mikroorganis-
mu Casto zavisla na p¥itomnosti profagt
(integrovanych sekvenci fagti v genomech
bakterif) ovliviiuji lidské zdravi. Rozbiha-
jici se vyzkumy na rozhrani mikrobidlni
ekologie, matematického modelovani, mi-
krobiologie, virologie a mediciny mohou
zasadné prispét k rozvoji novych terapeu-
tickych pfistupi.

Taxonomie viru v éfe metagenomiky

Taxonomie zesiluje nase porozumeéni vi-
ram, pomdaha komunikaci mezi virology
a dal3imi odborniky. V nékterych dulezi-
tych ohledech se i1 od principti taxonomie
bunéénych forem. Viry nemaji univerzal-
ni vSudypfitomné geny, jako jsou sekven-
ce kodujici ribozoméalni RNA (16S RNA
pro bakterie a archea a 18S pro eukaryota),
nebo geny kédujici téméf univerzalni pro-
teiny u bakterii, které byvaji vyuzivany
jako markery diverzity a evolu¢ni ptibuz-
nosti ¢i vzdalenosti. Proto nemtiZe byt se-
staven fylogeneticky strom. Navic viry jsou
prendseny horizontalné a nékteré velmi
rychle mutuji. Vedle elegantniho, dodnes
platného, avsak hrubého rozdéleni podle
D. Baltimora jsou viry zafazovany do klasi-
fika¢niho systému Mezinarodnim vyborem
pro taxonomii vird (International Commit-
tee on Taxonomy of Viruses, ICTV). Tento
vybor byl zaloZen v r. 1966, kdy byly zndmy
stovky virti, a védélo se o nich jen malo.
Proto bylo tézké posuzovat piibuznost. Pro
zafazeni novych virti do systému byla sta-
novena kritéria zaloZené na tehdy dostup-
nych informacich — na biologickych vlast-
nostech pozorovanych in vitro, na struktute
viriond, tropismu, zptsobu $ifeni, patogen-
nich déincich a na antigennich vztazich
(zdali protilatka proti struktuie jednoho
virového izolatu reaguje se strukturou
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nového izolatu). S vyvojem sekvenovani
DNA i RNA genomt a dalsich technik
molekularni biologie se hromadila data
o virovych sekvencich, o mechanismech
replika¢niho cyklu, jeho interakcich s hosti-
telskymi buiikami. Sou¢asna taxonomie je
zaloZena na biologickych vlastnostech (pa-
togenita, tropismus, epidemiologie), ale
pfedevsim na zdkladé sekvencénich vzta-
hti, sekvenéni rozdilnosti a fylogenezi.
Viry jsou fazeny podle klasifika¢niho sys-
tému podobné jako organismy: doména
(Realm) -viria, poddoména -vira; FiSe
(Kingdom) -viriae, podiise -virites; kmen
(Phylum) -viricota, podkmen -viricotina;
tfida (Class) -viricetes, podtfida -viriceti-
dae; ¥ad (Order) -virales; ¢eled (Family)
-viridae, podceled -virinae; rod (Genus)
-virus, podrod -virus, druh (Species).

K ¢ervnu 2019 bylo stanoveno 14 ¥adu,
celkem 150 ¢eledi a evidovéno vice nez
5 500 raznych virovych izolatd. Mnoho jiz
charakterizovanych virt (napf. nové obje-
venych gigantickych vird) stale ¢ekéd na
zatazeni. Tradi¢ni virologie a sekvenovani
virovych genomu zévisely na kultivaci
bunék nebo hostitelt, z nichz vétsina se
standardnimi technikami kultivovat ne-
dala. O naprosté vétsiné virové diverzity
jsme tedy neméli tuseni. Metody rychlého
sekvenovani a rozvoj metagenomiky ihned
odkryly ohromujici rozsah viromt vsude
v biosféfe. Pouze pocet ¢éstic bakteriofagu
v ocednech se odhaduje na 4 x 1031, Kromé
obrovské kvantity se viry vyznacuji rela-
tivné rychlou dynamikou vyvoje a done-
davna netusenou diverzitou v organizaci
genom, v sekvencich genti i jejich trans-
la¢nich produktt. U fady nové objevenych
virt neodpovida vétsina genomovych sek-
venci (u nékterych az pfes 90 %) Zadnym
znamym virovym ¢i bunéénym sekvencim
v databazich. Neuvéfitelné mnozstvi no-
vych virovych sekvenci ptibyvajicich v sou-
¢asné dobé do databdzi se naprosto vymy-
ka moznostem tfidéni virt podle dosud
platnych kritérii. Data generovana anonym-
nim sekvenovdnim environmentalnich
vzorkl pfedstavuji obrovskou vyzvu pravé
vzhledem k produkci zdrcujiciho objemu
dat, k nimz neméme Zadné, nebo jen vel-
mi omezené biologické informace. Proto
Wellcome Trust financoval jiz v r. 2016
workshop (v Bostonu, USA) s cilem zménit
zpusob taxonomie vird. Diskuzni férum
bylo sloZeno z pfednich odborniki (13 z 26
ucastniki byli ¢lenové vykonného vyboru
ICTV). Utastnici se shodli, Ze termin meta-
genomicky se vztahuje na jakoukoli viro-
vou sekvenci, kterd postrada biologickou
nebo jinou experimentalni charakterizaci,
a dospéli k zavéru, Ze je zcela platné pouZit
metagenomické sekvence bez potizeni izo-
latu nebo pf¥imych biologickych dat, jako
je mikroskopické pozorovani ¢astic nebo
detekce pi¥iznaki choroby (bliZe obr. 7).

Pozorovani, Ze genomy velkého mnoz-
stvi virt objevenych v ocedanech obsahuji
ve své vétsiné genetické informace, které
dosud nebyly nalezeny v genomech zad-
nych ze znamych forem Zivota, a pribyvaji-
ci metagenomické studie potvrzuji, Ze viry
jsou obrovskym zdrojem genetické diver-
zity pro vSechny formy Zivota na Zemi a Ze
vyznamné ovlivnily a ovliviiuji evoluci.

Pouzita literatura uvedena na webu Zivy.
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