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Drugi koronawirus ciezkiego ostrego zespotu oddechowego (SARS-CoV-2), zwigzany z chorobg
koronawirusowg 2019 (COVID-19), jest nowym patogenem wprowadzonym niedawno do populacji.
Pojawienie sie SARS-CoV-2 przeksztatcito sie w ogdlnoswiatowq epidemie, z pierwszymi przypadkami
w Polsce na przetomie lutego i marca 2020 roku. Wykorzystanie technologii molekularnych do
sekwencjonowania genomu wirusa umozliwito szybkg ocene ewolucji Sars-Cov-2. Nowe warianty niosg
ze sobg mutacje wptywajgce na przenoszenie i patogennosé wirusa i wymagajg ciggtych aktualizacji
genetycznych baz danych w celu informowania opinii publicznej o zagrozeniach i prowadzenia badan
nad szczepionkami.

Podczas pierwszej fali epidemii w Polsce wirus byt mniej zréznicowany genetycznie w poréwnaniu do
kolejnych faz epidemii. Juz jesienig 2020 r. wzrosta réznorodnos$¢ molekularna wirusa wraz z znaczng
liczbg zachorowan i zwiekszong Smiertelnoscig. Od listopada 2020 r. do grudnia 2021 r. czestos¢
wystepowania mutacji w biatku kolca wirusa (biatko pozwala wnikng¢ wirusowi do komérkek
gospodarza) wzrosta kilkukrotnie, najprawdopodobniej odzwierciedlajgc rosngcg dynamike infekcji w
populacji i duzg liczbe krazacych szczepdw wirusa w populacji. Wzrost ten byt zwigzany z rosnaca
czestoscig wariantow budzgcych obawy (WBO), takich jak B.1.1.7(Alfa), B.1.617.2 (Delta) ostatnio BA.1
(Omicron), ktéry naturalnie zawierajg zwiekszong liczbe mutacji w biatku kolca, nie wspominajac o
akumulacja innych zmian (delecji i substytucji). Rekombinacja, czyli transfer informacji genetycznej
miedzy czgsteczkami pochodzgcymi z réznych organizmdw (wariantéw), jest podstawowym procesem
ewolucji, poniewaz moze generowa¢ nowg zmiennos¢ genetyczng. Niedawno zaobserwowano, ze
globalne bazy danych zawierajg sekwencje genomu SARS-CoV-2 moggce pochodzi¢ z proceséw
rekombinacji.

W niniejszym badaniu przedstawimy dane nadzoru molekularnego dotyczace ewolucji wariantow
SARS-Cov-2 w tym przede wszystkim procesu rekombinacji. Skupimy sie na w pieciu najbardziej
zaludnionych panistwach Unii Europejskiej, tj. Niemczech, Francji, Wtoszech, Hiszpanii i Polsce. Ponadto
bedziemy sledzi¢ okreslone mutacje w analizie linii wirusowych, aby scharakteryzowac zmiany w biatku
kolca wirusa. Do analizy wykorzystamy sekwencje z publicznie dostepnych baz danych oraz genomach
zsekwencjonowanych w naszym laboratorium. Staty nadzér i $ledzenie powstajacych linii wiruséw
powinno koncentrowad sie na wariantach budzacych obawy oraz ewolucji biatka kolca. Niniejsze
badania zidentyfikujg jak poszczegdlne warianty wirusa rozprzestrzeniajg sie pomiedzy krajami.
Rosngca zmiennosé molekularna wirusa podczas pandemii prawdopodobnie skutkowata pojawieniem
sie infekcji wariantami wzbudzajagcymi obawy i powstatymi w wyniku procesu rekombinacji.
Dodatkowo warianty wirusa budzace obawy niosg mutacje zwigzane ze zoptymalizowang zarazliwoscia
i potencjalnie wyzszg zjadliwoscig co mogto przyczynic¢ sie do powstania fal epidemii. Ciggty nadzér
umozliwia monitorowanie zmiennosci ewolucyjnej wirusa i zagrozen zwigzanych z pojawieniem sie
nowych wariantéw. W zwigzku z tym charakterystyka rekombinacji w SARS-CoV-2 ma zasadnicze
znaczenie dla badania dynamiki trwajgcej obecnie pandemii.



