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Bei so viel Unsicherheit und Sorge um das neuartige
Coronavirus ist es leicht, sich hilflos zu fihlen - aber
es gibt etwas, was wir alle tun konnen, um den Kampf
dagegen zu unterstutzen. Abgesehen von der
Sicherheit und den Richtlinien von medizinischen
Expertenkonnen wir alle unseren Teil dazubeitragen,
Hilfe fur die betroffenen Menschen und Regionen zu
erhalten.

Durch Spenden fur die Befreiung von Coronaviren
oder spenden wir an einen Coronavirus-Hilfsfonds,
konnen wir alle unseren Teil dazu beitragen und
dringend bendtigte Unterstutzung und Hilfe leisten.
Angesichts der wachsenden Zahl von isolierten
Gebieten benodtigen Einzelpersonen in diesen
Gebieten lebenswichtige medizinische Hilfe und
alltagliche Gegenstande, um diese neue Bedrohung
zu bewaltigen.

Es ist der Schllssel, um sicherzustellen, dass alle auf
neue Entwicklungen vorbereitet sind. Ichbin nicht
wichtig, etwas zu tun, das nichtw. Nur 1 Dollar oder
weniger konnen uns helfen, unsere Arbeit
fortzusetzen.

Unterstutzen Sie uns uber PayPal hier:
https://bit.ly/paypal-covid-19

Machen Sie eine Spende zu PayPal mit
Scannen von QR-Code unten
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Teil eins

Schweres akutes Atemwegssyndrom
Coronavirus



DAS SCHWERE AKUTE RESPIATEMSYNDROM
Coronavirus(SARS-CoV oder SARS-CoV-1) ist ein
Virusstamm, der virus ein schweres akutes
Atemwegssyndrom (SARS) verursacht. Es ist ein
umhdlltes, positiv-sinnliches, einstrangiges RNA-Virus, das
die Epithelzellen in der Lunge infiziert. Das Virus gelangt
durch Bindung an den ACE2-Rezeptorin die Wirtszelle. Es

infiziert Menschen, Fledermauseund Palmzivets.. [6]

Am 16. April 2003 veroffentlichte die
Weltgesundheitsorganisation (WHO) nach dem Ausbruch
von SARS in Asien und Sekundarfallen in anderen Teilen
der Welt eine Pressemitteilung, in der sie erklarte, dass
das von einer Reihe von Laboratorien identifizierte
Coronavirus die offizielle Ursache von SARS sei. Die Centers
for Disease Control and Prevention (CDC) in den Vereinigten
Staaten und das National Microbiology Laboratory (NML) in
Kanada identifizierten im April 2003 das SARS-CoV-
Genom. Wissenschaftler der Erasmus-Universitat in
Rotterdam, Niederlande zeigten, dassdas SARS-
Coronavirus Kochs Postulate erfullte und es damit als
Erreger bestatigte. In den Experimenten entwickelten mit
dem Virus infizierte Makaken die gleichen Symptome wie
menschliche SARS-Opfer.

Eine Pandemie aufgrund einer neuartigen Coronavirus-
Krankheit im Jahr 2019 zeigte viele Ahnlichkeiten mit dem
SARS-Ausbruch, und der Virusagent wurde als ein weiterer
Stamm des SARS-bezogenen Coronavirus SARS-CoV-
2identifiziert.



Sars

ARS, ODER SCHWERES akutes Atemwegssyndrom,ist die
Krankheit, die durch SARS-CoVverursachtwird. Es
verursacht eine oft schwere Krankheit und ist zunachst durch
systemische Symptome von Muskelschmerzen,
Kopfschmerzenund Fiebergekennzeichnet, gefolgt in 2-14
Tagen durch das Auftreten von Atemwegssymptomen, vor
allem Husten, Dyspnoeund Lungenentzindung. Ein
weiterer haufiger Befund bei SARS-Patienten ist eine
Abnahme der Anzahl der im Blut zirkulierenden
Lymphozyten.

Beim SARS-Ausbruch 2003 starben etwa 9 % der Patienten
mit bestatigterSARS-CoV-Infektion. Die Sterblichkeitsrate
war bei den uber 60-Jahrigen viel hoher, wobei die

Sterblichkeitsrate bei dieser Gruppe von Patienten bei 50 %

lag.



https://en.wikipedia.org/wiki/File:SARS_virion.gif

Elektronenmikroskopbild von SARS virion

V.
Virusklassifizierung

(unrangig): Virus
Reich: Riboviria
Stamm: incertae sedis
Bestellung: Nidovirale
Familie: Coronaviridae
Gattung: Betacoronavirus
Schweres akutes
Spezies: respiratoratorissyndrombedingtes
Coronavirus
Schweres akutes
Belastung: Atemwegssyndrom

Coronavirus

Synonyme

e SARS-Coronavirus
 SARS-bezogenes Coronavirus


https://en.wikipedia.org/wiki/Template:Taxonomy/Severe_acute_respiratory_syndrome-related_coronavirus

 Schweres akutes Atemwegssyndrom Coronavirus



GESCHICHTE
O

N 12. APRIL 2003 BEENDETEN Wissenschaftler am Michael
Smith Genome Sciences Centre in Vancouver die Kartierung
der genetischen Sequenz eines Coronavirus, von dem
angenommen wird, dass es mit SARS in Verbindung steht.
Das Team wurde von Marco Marra geleitet und arbeitete in
Zusammenarbeit mit dem British Columbia Centre for
Disease Control und dem National Microbiology
Laboratory in Winnipeg, Manitoba, mit Proben
voninfizierten Patienten in Toronto. Die Karte, die von der
WHO als wichtiger Schritt nach vorn im Kampf gegen SARS
gepriesen wird, wird Uber die GSC-Website mit
Wissenschaftlern weltweit geteilt (siehe unten). Donald Low
vom Mount Sinai Hospital in Toronto beschrieb die
Entdeckung als "beispiellose Geschwindigkeit". Die
Sequenz des SARS-Coronavirus wurde seitdem von anderen
unabhangigen Gruppen bestatigt.

Ende Mai 2003 fanden Studien von Proben von Wildtieren,
die als Nahrung auf dem lokalen Markt in Guangdong,
China, verkauftwurden, heraus, dass ein Stamm des SARS-
Coronavirus aus maskierten Palmzivets (Paguma sp.)
isoliert werden konnte, aber die Tiere zeigten nicht immer
klinische Anzeichen. Die vorlaufige Schlussfolgerung war,
dass das SARS-Virus die xenografische Barriere von
Palmzivet zum Menschen uberquerte und mehr als



10.000 maskierte Palmzivets in der Provinz Guangdong
getotet wurden. Das Virus wurde spater auch bei
Waschbarhunden (Nyctereuteus sp.),
Frettchendschwergern (Melogale spp.) und Hauskatzen
gefunden. Im Jahr 2005 identifizierten zwei Studien eine
Reihe von SARS-ahnlichen Coronaviren bei chinesischen
Fledermausen. Die phylogenetische Analyse dieser Viren
deutete auf eine hohe Wahrscheinlichkeit hin, dass das
SARS-Coronavirus von Fledermausen stammt und sich
entweder direkt oder durch Tiere auf chinesischen Markten
auf den Menschen ausbreitet. Die Fledermause zeigten keine
sichtbaren Anzeichen von Krankheit, aber sind die
wahrscheinlichen naturlichen Reservoirs von SARS-ahnlichen
Coronaviren. Ende 2006 stellten Wissenschaftler des
Chinesischen Zentrums fur die Kontrolle und
Pravention von Krankheiten der Universitat Hongkong
und des Guangzhou Centre for Disease Control and
Prevention eine genetische Verbindung zwischen dem
SARS-Coronavirus bei Zivetten und Menschen her und
bestatigten Behauptungen, dass das Virus uber Arten
gesprungen sei.



Virologie
S

ARS-CORONAVIRUS FOLGT der fir coronavirus die
Coronavirus-Unterfamilie typischen Replikationsstrategie.
Der primare menschliche Rezeptor des Virus ist das
Angiotensin-convertierende Enzym 2 (ACE2), das erstmals
2003 identifiziert wurde.

RASTERELEKTRONENMIKROSKOPIE von SARS-Virionen


https://en.wikipedia.org/wiki/File:SARS_CoV.jpg

Teil ZWEI

Schweres akutes Atemwegssyndrom
Coronavirus 2



Schweres akutes Atemwegssyndrom Coronavirus 2
(SARS-CoV-2), umgangssprachlich als Coronavirus
bekannt und zuvor unter dem vorlaufigen Namen 2019
bekannt, ist 2019-nCoVein positiv-sinnliches
einstrangiges RNA-Virus. Es verursacht Coronavirus-
Krankheit 2019 (COVID-19), eine Atemwegserkrankung.
SARS-CoV-2 ist beim Menschen ansteckend, und die
Weltgesundheitsorganisation (WHO) hat die anhaltende
Pandemie von COVID-19 zu einem Public Health
Emergency of International Concernerklart. Der Stamm
wurde zuerst in Wuhan, China, entdeckt, so wird es
manchmal als "Wuhan-Virus" oder "Wuhan Coronavirus"
bezeichnet. Da die WHO von der Verwendung von Namen
abschreckt, die auf Standorten basieren und Verwechslungen
mit der Krankheit SARSvermeiden,bezeichnet sie SARS-
CoV-2 manchmal als "das COVID-19-Virus" in der
kommunikation im Bereich der offentlichen Gesundheit. Die
breite Offentlichkeit nennt hdufig sowohl SARS-CoV-2 als
auch die Krankheit, die es verursacht, "Coronavirus", aber
Wissenschaftler verwenden in der Regel eine genauere
Terminologie.



Virologie
H

Infektion

UMAN-ZU-MENSCH-UBERTRAGUNG transmission von SARS-
CoV-2 wurde wahrend der Coronavirus-Pandemie
2019/20bestétigt. Die Ubertragung erfolgt in erster Linie
Uber Atemtropfchen von Husten und Niesen in einer
Reichweite von etwa 1,8 Metern. Ein indirekter Kontakt
Uber kontaminierte Oberflachen ist eine weitere
mogliche Infektionsursache. Vorlaufige Untersuchungen
deuten darauf hin, dass das Virus auf Kunststoff und Stahl bis
zu drei Tage lebensfahig bleiben kann, aber nicht langer als
einen Tag auf Karton oder langer als vier Stunden auf Kupfer
Uberlebt; das Virus wird durch Seife inaktiviert, was seine

Lipid-Bilayer destabilisiert. . [32] virale RNA wurde auch in
Stuhlproben von Infizierten gefunden.

Der Grad, in dem das Virus wahrend der Inkubationszeit
infektios ist, ist ungewiss, aber die Forschung hat gezeigt,
dass der Rachen etwa vier Tage nach der Infektion die
maximale Viruslast erreicht. Am 1. Februar 2020 teilte die
Weltgesundheitsorganisation (WHO) mit, dass "die
Ubertragung von asymptomatischen Fallen wahrscheinlich
kein wichtiger Ubertragungstreiber ist". Ein
epidemiologisches Modell vom Beginn des Ausbruchs in
China deutete jedoch darauf hin, dass



"vorsymptomatische VergielSen typisch fur dokumentierte
Infektionen sein kann" und dass subklinische Infektionen
die Ursache fur die Mehrheit der Infektionen gewesen sein
konnten.



Taxonomischist SARS-CoV-2 ein Stamm des schweren
akuten respiratorischen Syndrom-bedingten Coronavirus
(SARSr-CoV). Es wird geglaubt, um zoonotischen
Urspringe haben und hat eine enge genetische
Ahnlichkeit mit Fledermaus-Coronaviren, was darauf
hindeutet, dass es aus einem Fledermaus-ubertragenen

Virusentstanden. LEin mittleres Tierreservoir wie ein
Pangolin wird auch an seiner EinfUhrung in den
Menschen beteiligt. Das Virus weist eine geringe
genetische Vielfalt auf, was darauf hindeutet, dass das
Spillover-Ereignis, das SARS-CoV-2 fiir den Menschen
einfuhrt, wahrscheinlich Ende 2019 aufgetreten ist.

Epidemiologische Studien schatzen jedes Infektionsergebnis
auf 1,4 bis 3,9 neue Ergebnisse, wenn keine Mitglieder
der Gemeinschaft immun sind und keine praventiven
MaBnahmen ergriffen werden. Das Virus wird hauptsachlich
durch engen Kontakt und Giber Atemtropfchen, die durch
Husten oder Niesen entstehen, zwischen Menschen
verbreitet. Es gelangt hauptsachlich in menschliche
Zellen durch Bindung an den Rezeptor Angiotensin-
Converting-Enzym 2 (ACE2).



Reservoir

DIE ERSTEN BEKANNTEN Infektionen des SARS-CoV-2-
Stamms wurden in Wuhan, China, entdeckt. Die
ursprungliche Quelle der viralen Ubertragung auf den
Menschen bleibt unklar, ebenso wie ob der Stamm vor
oder nach dem Spillover-Ereignis pathogen wurde. Da
viele der ersten Personen, die mit dem Virus infiziert waren,
Arbeiter auf dem Huanan Seafood Market,it waren, wurde
vermutet, dass der Stamm vom Markt stammen koénnte.
Jedoch,andere Untersuchungen zeigen, dass Besucher das
Virus auf den Markt eingefuhrt haben kbnnen, was dann eine
schnelle Expansion der Infektionen erleichtert.

Die Erforschung des naturlichen Reservoirs des
Virusstammes, der den SARS-Ausbruch 2002-2004
verursachte, hat zur Entdeckung vieler SARS-ahnlicher
Fledermauskoronaviren gefiihrt, die am haufigsten aus
der Rhinolophus-Gattung von
Hufeisenfledermausenstammen, und zwei virale
Nukleinsauresequenzen, die in Proben aus Rhinolophus
sinicus gefunden wurden, zeigen eine Ahnlichkeit von
80% mit SARS-CoV- 2.Eine dritte virale Nukleinsauresequenz
aus Rhinolophus affinis, gesammelt in der Provinz Yunnan
und raTG13, hat eine 96%ige Ahnlichkeit mit SARS-CoV-
2.Bats gelten als das wahrscheinlichste natlrliche Reservoir
von SARS-CoV-2, aber Unterschiede zwischen dem
Fledermaus-Coronavirus und SARS-CoV-2 deuten darauf hin,
dass Menschen uber ein Zwischenhost-Zwischenland infiziert
wurden.



Eine metagenomische Studie, die 2019 veroffentlicht
wurde, hatte zuvor gezeigt, dass SARS-CoV, der Stamm des
Virus, der SARSverursacht, das am weitesten verbreitete

Coronavirus unter einer Probe von Sunda Pangolinswar. [50]
Am 7. Februar 2020 wurde bekannt, dass Forscher aus
Guangzhou eine Pangolin-Probe mit einer viralen
Nukleinsauresequenz "99% identisch" mit SARS-CoV-2

entdeckt hatten. [21] Bej der Veroffentlichung stellten die
Ergebnisse klar, dass "die Rezeptor-bindende Domane des S-
Proteins des neu entdeckten Pangolin-CoV praktisch
identisch mit der von 2019-nCoV ist, mit einem

Aminosaureunterschied." amino acid [22] Pangolins sind
nach chinesischem Recht geschutzt, aber ihre Wilderei und
ihr Handel fur den Einsatz in der traditionellen

chinesischen Medizin bleiben weit verbreitet. [231[54]

Mikrobiologen und Genetiker in Texas haben unabhangig
voneinander Beweise fur eine Neusortierung in
Coronaviren gefunden, die auf eine Beteiligung von

Pangolinen am Ursprung von SARS-CoV-2 hindeuten. [55]
Pangolin-Coronaviren, die bisher gefunden wurden, teilen

jedoch hochstens 92 % ihres gesamten Genoms mit SARS-
CoV-2, wodurch sie weniger ahnlich als RaTG13 zu SARS-

CoV-2 sind. [20] Dies reicht nicht aus, um zu beweisen, dass
Pangoline der Zwischenwirt sind; im Vergleich dazu teilte das
SARS-Virus, das fur den Ausbruch 2002-2004 verantwortlich
war, 99,8 % seines Genoms mit einem bekannten Zivet-
Coronavirus.



HUFEISENNASE gehdoren 2zu den wahrscheinlichsten
naturlichen Reservoirs von SARS-CoV-2



https://en.wikipedia.org/wiki/File:Rhinolophus_rouxii.jpg

Phylogenetik und Taxonomie

SARS-CoV-2 gehort zur breiten Familie von Viren, die als
Coronavirenbekanntsind. Es ist ein positiv-sinnliches
einstrangiges RNA-Virus (+ssRNA). Andere Coronaviren sind
in der Lage, Krankheiten zu verursachen, die von Erkaltung
bis hin zu schwereren Krankheiten wie dem Middle East
Respiratory Syndrom (MERS) Middle East respiratory
syndrome reichen. Es ist das siebte bekannte Coronavirus,
das Menschen infiziert, nach 229E, NL63, 0OC43, HKUI,

MERS-CoV, und dem urspriinglichenSARS-CoV. [27]

Wie der SARS-bezogene Coronavirus-Stamm, der in den
SARS-Ausbruch 2003 verwickelt war, ist SARS-CoV-2 ein
Mitglied der Untergattung Sarbecovirus (Beta-CoV-Linie B).

[581159] geine RNA-Sequenz ist etwa 30.000 Basen lang.
SARS-CoV-2 ist einzigartig unter den bekannten
Betacoronaviren in seiner Integration einer
polybasistischen Spaltungsstelle, ein Merkmal, das
bekanntermalen die Pathogenitat und Ubertragbarkeit

bei anderen Viren erhoht, [601161]

Mit einer ausreichenden Anzahl von sequenzierten
Genomenist es moglich, einen phylogenetischen Baum
der Mutationsgeschichte einer Familie von Virenzu
rekonstruieren. Bis zum 12. Januar 2020 wurden funf
Genome von SARS-CoV-2 von Wuhan isoliert und vom
Chinese Center for Disease Control and Prevention (CCDC)

und anderen Institutionen gemeldet; [62] Dpie zahl der
Genome stieg bis zum 30. Januar 2020 auf 42. [63] Eine



phylogenetische Analyse dieser Proben zeigte, dass sie "in
hohem MalSe mit hochstens sieben Mutationen im Vergleich
zu einem gemeinsamen Vorfahrenverwandtwaren", was
darauf hindeutet, dass die erste menschliche Infektion im

November oder Dezember 2019 aufgetreten ist. [63] Am 27.
Marz 2020 waren 1.495 SARS-CoV-2-Genome, die auf sechs

Kontinenten untersucht wurden, offentlich zuganglich. [64]

Am 11. Februar 2020 gab das Internationale Komitee fur
Taxonomie von Viren (ICTV) bekannt, dass nach den
bestehenden Regeln, die hierarchische Beziehungen
zwischen Coronaviren auf der Grundlage von funf
konservierten Sequenzen von Nukleinsaurenberechnen,
die Unterschiede zwischen dem,was damals 2019-nCoV
genannt wurde, und dem Virusstamm aus dem SARS-
Ausbruch von 2003 nicht ausreichten, um sie zu getrennten
Virusartenzumachen. Daher identifizierten sie 2019-nCoV
als Stamm strain des schweren akuten respiratorischen

Syndrom-bezogenen Coronavirus. [2]

Genomische Organisation des Isolats Wuhan-Hu-1, der
frUhesten sequenzierten Probe von SARS-CoV-2

NCBI Genom-ID MN908947

Genomgrofle 29.903 Basen


https://en.wikipedia.org/wiki/File:SARS-CoV-2_genome.svg
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