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' Sarcoma idiopathicum multiplex
hemorrhagicum

» Humanes Herpesvirus 8 (HHV-8)

| Sarcophaga spp.

» Myiasis-Erreger

|
Sarcoptes scabiei

» Ektoparasiten, sonstige (Stechmiicken, Trombiculi-
den, Flohe, Wanzen, Zecken)
» Kritzmilben (Sarcoptes scabiei und dhnliche)

| Sarkosporidiose

» Sarcocystis

| SARS (Schweres Akutes Respiratorisches
Syndrom)

» SARS-Coronavirus (SARS-CoV)

' SARS-Coronavirus (SARS-CoV)
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Erreger
Humanes SARS-Coronavirus

Synonym(e)

Erreger des schweren akuten respiratorischen Syn-
droms, SARS-Erreger, SARS-assoziiertes Coronavi-
rus, SARS-CoV

Erregerspezies
SARS-Coronavirus

Taxonomie

Genus Coronavirus in der Familie Coronaviridae; als
Mitglied der Ordnung Nidovirales Klassifiziert. SARS-
CoV ist mit dem ,,severe acute respiratory syndrome“
assoziiert und wird innerhalb des Genus Coronavirus
eigenstdndig eingruppiert.

Historie

Erstbeschreibung animaler Coronaviren (IBV) durch
Schalk und Hawn (1931), Erstisolation durch Beau-
dette und Hudson. Erstbeschreibung humanpathoge-
ner Coronaviren (B814) durch Tyrrell und Bynoe
(1965), Erstisolation und Kultivierung durch Hamre
und Procknow (1967). Klassifikation als Coronaviri-
dae aufgrund der Morphologie und der charakteristi-
schen Anordnung von Oligomeren des S-Glykopro-
teins (dhnlich der solaren ,Korona“). SARS-CoV
wurde erstmals 2003 isoliert und sequenziert. Das Vi-
rus konnte charakterisiert werden, nachdem Tausen-
de von Patienten am SAR-Syndrom im Rahmen einer
ersten Epidemiewelle 2003, zunéchst von der chinesi-
schen Provinz Guangdong ausgehend, erkrankten. Im
weiteren Verlauf verbreitete sich die SARS-Epidemie
weltweit tiber Hongkong und Vietnam, wobei 8.096
WHO-registrierte SARS-Fille auftraten. Die Letali-
tatsrate lag bei knapp 10 %, wobei mehr als 40 % der
alteren Patienten post infectionem verstarben.

Das Tierreservoir ist noch nicht eindeutig identifi-
ziert. Coronavirus-Isolate aus Schleichkatzen und
Flederméusen erwiesen sich mit dem SARS-Virus ge-
netisch eng verwandt, zumal Erstere in den zuerst be-
troffenen chinesischen Provinzen als Delikatesse ver-
zehrt werden. Fiir die Aufrechterhaltung der Epide-
mie ist die Infektion durch das Tier aber nicht erfor-
derlich, da SARS-CoV effizient von Mensch zu
Mensch tibertragen wird.

Morphologie

Das SARS-Virus ist, wie das der Virionen anderer Co-
ronaviren, umhillt von pleomorpher, in der Regel
sphirischer Struktur (12.060 nm). Das virale Genom
(ss-RNA, Plus-Strang, ca. 29.700) bildet mit dem vira-
len Nukleokapsidprotein (N) ein helikales Nukleo-
kapsid. Mit der Virushiille sind 2-4 Proteine assozi-
iert, das S-Protein, das sich zu trommelschlegelformi-
gen Oligomeren assoziiert, das M-Protein und bei
verschiedenen Spezies und Serotypen (z.B. HCoV-
0C43) das Himagglutinin-Esterase-Protein (HE).

Genom

Die Virionen verfiigen iiber ein nicht segmentiertes,
einzelstrangiges RNA-Genom mit Plusstrangpolaritat
von ca. 29.700 kb, das monocistronisch transkribiert
wird. Translatiert werden i. d. R drei Glykoproteinge-
ne, das Gen des HE-Proteins und das des Nukleokap-
sidproteins. Das virale Genom besitzt am 5-Ende
eine Cap-Strukur und ist am 3’-Ende polyadenyliert.
Es liegen Dutzende Sequenzen aus Patientenisolaten




