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History:  

Coronaviruses are enveloped positive sense RNA viruses ranging from 60 nm to 140 nm in diameter with spike like 

projections on its surface giving it a crown like appearance under the electron microscope; hence the name 

coronavirus [3]. Moreover, a four-residue motifin the RBM of SARS-CoV-2 (amino acids 482-485:G-V-E-G) results in 

a more compact conformation of its hACE2-binding ridge than in SARS-CoV and enables better contact with the 

Nterminal helix of hACE2 (REFS). All the patients were either asymptomatic (9%) or had mild disease. Tackling this 

epidemic is a long-term job which requires efforts of every individual, and international collaborations by scientists, 

authorities and the public a polybasic cleavage site (RRAR), which enables effective cleavage by furin and other 

proteases". In addition to RaTG13 and RmYN02, phylogenetic analysis shows that bat coronaviruses ZC45 and ZXC21 

previously detected in Rhinolophus pusillus bats from eastern China also fall into the SARS-CoV-2 lineage of the 

subgenus Sarbecovirus" (FIG. Acute viral interstitial pneumonia and humoral and cellular immune responses were 

observed. The computerized tomographic chest scan is usually abnormal even in those with no symptoms or mild 

disease. Treatment is essentially supportive; role of antiviral agents is yet to be established. CDC (Table 1) (258, 259) 

consolidation. The six functional open reading frames (ORFs) are arranged in order from 5' to 3': replicase 

(ORFla/ORF1b), spike (S), envelope (E), membrane (M) and nucleocapsid (N). All patients recovered with 

symptomatic therapy and there were no deaths. Advanced in-depth analysis of the genome has identified 380 amino 

acid substitutions between the amino acid sequences of SARS-CoVv-2 and the SARS/SARS-like coronaviruses. 

Immediately after the confirmation of viral etiology, the Chinese virologists rapidly released the genomic sequence 

of SARS-CoV-2, which played a crucial role in controlling the spread of this newly emerged novel coronavirus to other 

parts of the world (69). 4).  

  

Early transmission of SARS-CoV-2 in Wuhan in December 2019 was initially linked to the Huanan Seafood Wholesale 

Market, and it was suggested as the source of the outbreak260. 4). Currently, however, the available sequence data 

are not sufficient to interpret the early global transmision history ofthe virus, and travel patterns, founder effects 

and public health measures also strongly influence the spread of particular lineages, irrespective of potential 

biological differences between different virus variants.Since March, while COVID-19 in China has become effectively 

controlled, the case numbers in Europe, the USA and other regions have jumped sharply. The city of Wuhan was 

shut down on 23 January, and all travel and transportation connecting the city was blocked. In the following couple 

of weeks, all outdoor activities and gatherings were restricted, and public facilities were dosed in most cities as well 

as in countryside". So far, no evidence has shown that pangolins were directly involved in the emergence of 

SARSCoV-2. The SARS- CoV, Transmission of SARS-CoV occurred mainly after illness onset and peaked following 

disease severity, However, the SARS-CoV-2 viral load in upper respiratory tract samples was already highest during 

the first week of symptoms, and thus the risk of pharyngeal virus shedding was very high at the beginning of 

infection%. Except for lopinavir and ritonavir, which inhibit 3CLpro, the other three all target RdRp2515 (FIG. 2). An 

estimated RO of 2.5 (ranging from 1.8 to 3.6) has been proposed for SARS-CoV-2 recently, compared with 2.0-3.0 

for SARS-CoV. By 23rd January, the 11 million population of Wuhan was placed under lock down with restrictions of 

entry and exit from the region. The neutralizing epitopes of these monoclonal antibodies also offer important 

information for vaccine design. The outbreak of COVID-19 in China reached an epidemic peak in February. (3a). 

Hence, deploying efficient public health interventions might help to cut the spread of this virus globally.  

  

Animal host and spillover:   

  

Bats are important natural hosts of alphacoronaviruses and betacoronaviruses. (5). A lying-down conformation of 

the SARS-CoV-2 S protein may not be in favour of receptor binding but is helpful for immune evasion". The possible 

origin of SARS-CoV-2 and the first mode of polymorphism at nucleotide position 28,144, which results in amino acid 



substitution of Ser for Lys at residue 84 of the ORF8 protein. The possibility of eross protection in CoVID-19 was 

comparing the S protein sequences of SARS-CoV-2 evaluated by with that of SARS-CoV. Food and Drug  

Administration (FDA) had granted 22 in vitro diagnostics Emergency Use Authorizations (EUAs), including for the RT- 

PCR diagnostic panel for the universal detection of SARS-like betacoronaviruses and specific detection of SARS-CoV2, 

developed by the U.S. Many people are asymptomatic. The closest relative to SARS-CoV-2 known to date is a bat 

coronavirus detected in Rhinolophus affinis from Yunnan province, China, named 'RaTG13, whose full-length 

genome sequence is 96.2% identical to that of SARS-CoV-2 (REF "). Cytokine storm syndrome causes acute 

respiratory distress syndrome and respiratory failure, which is considered the main cause of death in patients with 

COVID-19 (REFS0). and deaths. By contrast, a high risk of nosocomial transmission was reported in some other. The 

pathogenesis of SARS-CoV-2 infection in humans manifests itself as mild symptoms to severe respiratory failure. 

Regardless of the coronavirus type, immune cells, like mast cels, that are present in the submucosa of the 

respiratoryy tract and nasal cavity are considered the primary barrier against this virus (92). Virus may also be 

detected in the stool and in severe cases, the blood. Nevertheless, on the basis of current findings, the divergence 

between SARS-CoV-2 and related bat coronaviruses likely represents more than 20 years of sequence evolution, 

suggesting that these bat coronaviruses can be regarded only as the likely evolutionary precursor of SARS-CoV-2 but 

not as the direct progenitor of SARS-CoV-2 (REF35). Beyond bats, pangolins are another wildlife host probably linked 

with SARS-CoV-2. Biochemical data confirmed that the structural features of the SARS-CoV-2 RBD has strengthened 

its hACE2 binding affinity compared with that of SARS-CoV50,52.53. Similarly to other coronaviruses, SARS-CoV-2 

needs proteolytic processing of the S protein to activate the endocytic route. The USA is the country with the largest 

number of cases so far. Although genetic evidence suggests that SARS-CoV-2 is a natural virus that likely originated 

in animals, there is no conclusion yet about when and where the virus first entered humans. Preliminary results of 

the Adaptive cOVID-19 Treatment Trial (ACTT) clinical trial by the National Institute of Allergy and Infectious Diseases 

(NIAID) reported that remdesivir can shorten the recovery time in hospitalized adults with COVID-19 by a couple 

days compared with place, but the difference in mortality was not statistically significant, The FDA has issued an 

emergency use authorization for rem desivir for the treatment of hospitalized patients with severe COVID-19. Most 

people showed signs of diseases after an incubation period of 1-14 days (most commonly around 5 days), and 

dyspnoea and pneumonia developed within a median time of 8 days from illness onset. In a report of 72,314 cases 

in China, 81% of the cases were classified as mild, 14% were severe cases that required ventilation in an intensive 

care unit (ICU) and a 5% were critical (that is, the patients had respiratory failure, septic shock and/or multiple organ 

dysfunction or failure, On admission, ground-glass opacity was the most common radiologic finding on chest 

computed tomography (CT). On 30 January, the WHO declared the novel coronavirus outbreak a public health 

emergency of inter- national concern". It must be remembered that the multiplex PCR panels currently available do 

not include the COVID-19. Intensive studies on these virological profiles of SARS-CoV-2 will provide the basis for the 

development of preventive and therapeutic strategies against COVID-19. The case fatality rate is estimated to range 

from 2 to 3%. Diagnosis is by demonstration of the virus in respiratory secretions by special molecular tests. 

Replication inhibitors include remdesivir (GS-5734), favilavir (T-705), ribavirin, lopinavir and ritonavir. The majority 

of Chinese cities are now facing localized outbreaks of COVID-19 (231). The receptor-binding motif(RBM; which is 

part of the RBD) of these viruses hasonly one amino acid variation from SARS-CoV-2, and it is identical to that of 

SARS-CoV-2 in all five critical lower respiratory tracts. Moreover, continued genomic monitoring of SARS-CoV-2 in 

new cases is needed worldwide, as it is important to promptly iden -tify any mutation that may result in phenotypic 

changes of the virus. In another study, the average reproductive number of major problem assoCiated with this 

diagnostic kit is that it works only when the test subject has an active infection, limiting its use to the earlier stages 

of infection. Commercial tests are also not available at present. 3a). Convalescent plasma treatment is another 

potential adjunctive therapy for COVID-19. Moreover, prolonged virus shedding peaked early in the course of 

infection in asymptomatic macaques, and old monkeys showed severer interstitial pneumonia than young 

monkeys'", which is similar to what is seen in patients with OVID-19. The recent increase in the number of confirmed 

critically ill patients with COVID-19 has already surpassed the intensive care supplies, limiting intensive care services 

to only a small portion of critically ill patients (67). Before choosing the ideal therapeutic agent for the management 

of COVID-19, randomized clinical control studies should be performed with a sufficient study population.  

  

Vaccines:  

Vaccination is the most effective method for a long-term strategy for prevention and control of COVID-19 in the 

future. Although nearly 30 cruise ships from different countries have been found harboring COVID-19 infection, the 

major cruise ships that were involved in the COVID-19 outbreaks are the Diamond Princess, Grand Princess, Celebrity 

Apex, and Ruby Princess. Canines are also affected by CoVs that fall under different genera, namely, canine enteric 

coronavirus in Alphacoronavirus coronavirus in Betacoronavirus, affecting the enteric and canine respiratory and 

respiratory tract, respectively (129, 130). High mortality occurred especially when health-care resources were 



overwhelmed. Multiple organ failure has also been reported in some COVID-19 cases 1365. Histopathological 

changes in patients with COVID-19 occur mainly in the lungs. Four corona viruses namely HKU1, NL63, 229E and 

OC43 have been in circulation in humans, and generally cause mild respiratory disease. There have been two events 

in the past two decades wherein crossover of animal betacorona viruses to humans has resulted in severe disease. 

The S1 subunit ofa corona-virus is further divided into two functional domains, an N-terminal domain and a 

Cterminal domain. Structural and biochemical analyses identified a 211 amino acid region (amino acids 319-529) at 

the S1 C-terminal domain of SARS-CoV-2 as the RBD, which has a key role in virus entry and is the target of 

neutralizing antibodiess051 (FIG. The virus strains carried by these two intermediate hosts were almost genetically 

identical to the corresponding viruses in humans (more than 99% genome sequence identity)'.Despise an RBD that 

is virtually identical to that of SARS-CoV-2, the pangolin coronaviruses known to date have no more than 92% 

genome identity with SARS-CoV-2 (REF). Prevention entails home isolation of suspected cases and those with mild 

illnesses and strict infection control measures at hospitals that include contact and droplet precautions. The patients 

infected with COVID-19 had elevated plasma angiotensin 2 levels. The level of angiotensin 2 was found to be linearly 

associated with viral load and lung injury, indicating its potential as a diagnostic biomarker (121). Up to 30 March 

2020, the U.S. Later, ongoing human-to-human transmission propagated the outbreak". Most of the proteins 

encoded by SARS-CoV-2 have a similar with COVID-19 showed typical features on initial CT, including bilateral 

multilobar ground-glass opacities with a peripheral or posterior distribution1, Thus, it has been suggested that CT 

scanning combined with repeated swab tests should be used for individuals with high clinical suspicion of COVID-19 

but who test negative in initial nucleic acid screening"1, Finally, SARS-CoV-2 serological tests detecting antibodies to 

Nor S protein could complement molecular diagnosis, particularly in late phases after disease onset or for 

retrospective studies16,120121, However, the extent and duration of immune responses are still unclear, and 

available serological tests differ in their sensitivity and specificity, all of which need to be taken into account when 

one is deciding on serological tests and interpreting their results or potentially in the future test for T cell responses.   

  

Therapeutics:  

To date, there are no generally proven effective therapies for COVID-19 or antivirals against SARS-CoV-2, although 

some treatments have shown some benefits in certain subpopulations of patients or for certain end points (see 

later). (3d). A structural study suggested that the furin-cdeavage site can reduce the stability of SARS-CoV 2 S protein 

and facilitate the conformational adaption that is required for the binding of the RBD to its receptor". These 

differences in the amino acid sequences might have contributed to the difference in the pathogenic divergence of 

SARS-CoV-2 (16). Further research is required to evaluate the possible differences in tropism, pathogenesis, and 

transmission of this novel agent associated with this change in the amino acid sequence. The IFR was found to be in 

the range of 0.3% to 0.6%, which is comparable to that of a previous Asian influenza pandemic (1957 to 1958) (73, 

277). Notably, the reanalysis of the COVID -19 pandemic curve from the initial cluster of cases pointed to 

considerable human-to-human transmission. In comparisonwith the Guangdong strains, pangolin coronaviruses 

reported from Guangxi are less similar to SARS-CoV-2, with 85.5% genome sequence identity", The repeated 

occurrence of SARS-CoV-2-related coronavirus infections in pangolins from different smuggling events suggests that 

these animals are possible hosts of the viruses. This property of the RBD can be utilized for designing potential 

SARSCoV RBD-containing vaccines either by using recombinant proteins or recombinant vectors that encode RBD 

(175). Compared to emerging viruses like Ebola virus, avian H7N9, SARS-CoV, and MERS-CoV, SARS-CoV-2 has 

relatively lower pathogenicity and moderate transmissibility (15). The risk of death among individuals infected with 

COVID-19 was caleulated using the infection fatality risk (IFR). Researchers and manufacturers are conducting large-

scale clinical trials to evaluate various therapies for COVID-19. They are very closely related to SARS-CoV-2, exhibiting 

92.4% sequence similarity. Finally, COVID-19 is challenging all human beings. Common laboratory findings include 

normal/low white cell counts with elevated C reactive protein (CRP). Most of these SARS-CoV-2 non-structural 

proteins have greater than 85% amino acid sequence identity with SARS-CoV25. The phylogenetic analysis for the 

whole genome shows that SARS-CoV-2 is clustered with SARS-CoV and SARS-related coronaviruses (SARSr-CoVs) 

found in bats, placing it in the subgenus Sarbecovirus of the genus Betacoronavirus. The receptor-binding gene 

region (173, 174). On binding to epithelial cells in the respiratory tract, SARS-CoV-2 starts replicating and migrating 

down to the airways and enters alveolar epithelial cells in the lungs. The comparative analysis confirmed that the 

variable residues were found concentrated on the SI subunit of S protein, an important vaccine target of the virus 

(150). Recent studies reported specific monoclonal antibodies neutralizing SARS-CoV-2 infection.  

  

Inhibition Of Virus Replication:  



The massive migration of Chinese during the Chinese New Year fuelled the epidemic. Cases in other provinces of 

China, other countries (Thailand, Japan and South Korea in quick succession) were reported in people who were 

returning from Wuhan. It has been shown that host proteases participate in the cdeavage of the S protein and 

activate the entry of SARS-CoV-2, including transmembrane protease serine protease 2 (TMPRSS2), cathepsin L and 

furint"5455. Environmental samples from the Huanan sea food market alsotested positive, signifying that the virus 

originated from there [7]. The virus spreads faster than its twn ancestors the SARS-CoV residues for receptor binding 

(FIG). However, this individual early report cannot give a solid answer to the origin of SARS-CoV-2 and contamination, 

and thus a false positive result cannot be excluded. More so, future outbreaks of viruses and pathogens of zoonotic 

origin are likely to continue. Therefore, apart from curbing this outbreak. Bovine coronaviruses (BoCoVs) are known 

to infect several domestic and wild ruminants (126). The first fatal case was reported on 11th Jan 2020. Several 

laboratories around the world are currently developing antibody-based diagnostic tests against SARS-CoV-2 (157). 

Chest CT is an ideal diagnostic tool for identifying viral pneumonia. With the current outbreak of COVID-19, there is 

an expectancy of a significant increase in the number of published studies about this emerging coronavirus, as 

occurred require sedatives, analgesics, and even muscle relaxation drugs to prevent ventilator-related lung injury 

incoordination (122). The discovery of diverse bat coronaviruses closely related to SARS-CoV-2 suggests that bats 

are possible reservoirs of SARS-CoV-2 (RE.*"). Within this clade, SARS-CoV-2 is grouped in a distinct lineage together 

with four horseshoe bat coronavirus isolates (RaTG13, RmYN02,ZC45 and ZXC21) as well as novel coronaviruses 

recently identified in pangolins, which group parallel to SARS-CoV in vitro and in vivo5- 135, Compared with 

convalescent plasma, which has limited availability and cannot be amplified, monoclonal antibodies can be 

developed in larger quantities to meet clinical requirements. As the epidemic progresses, commercial tests 

comorbidities), it may progress to pneumonia, acute respiratory distress syndrome (ARDS) and multi organ 

dysfunction. The vaccine has proved to be safe and induced considerable humoral and cellular immune response in 

most recipients after a single immunization', Another vectored vaccine, ChAdOxl, and other SARSr-CoVs (FIG). At 

present, nucleic acid detection techniques, like RT-PCR, are considered an effective method for confirming the 

diagnosis in clinical cases of COVID-19 (148). Those variants with this mutation make up a single subclade labelled 

as clade S'3,34. The most common symptoms were fever (50%) and cough (38%). Histopathology analyses showed 

bilateral diffused alveolar damage, hyaline membrane formation, desquamation of pneumocytes and fibrin deposits 

in lungs of patients with severe COVID-19. This might also have contributed to the increased case fatality rate 

observed in the COVID-19 outbreak.  

  

VIROLOGY:  

Coronaviruses, a family of viruses within the nidoviruses superfamily, are further classified according to their genera, 

alpha-, beta-, gamma- and deltacoronaviruses (a, B, y- and 8-). Among those, alpha and beta species are capable of 

contaminating only mammals, whereas the other two genera can infect birds and could also infect mammals.15, 14 

Two of these genera belong to human coronaviruses (HCOVs): a coronaviruses, which comprise human coronavirus 

229E (hcov229E) and human coronavirus NL63 (hcovNL63), and B coronaviruses, which are human coronavirus 

HKU1, human coronavirus OC43, MERS-COVV (known as Middle East respiratory syndrome coronavirus) and 

SARSCov (referred to as severe acute respiratory syndrome coronavirus).  

  

The severe acute respiratory syndrome CoV-2 (SARS-CoV-2) is now named novel COVID-19 (coronavirus disease 

2019). In small laboratory animals, mouse hepatitis virus, rat sialodacryoadenitis coronavirus, and guinea pig and 

rabbit coronaviruses are the major CoVs associated with disease manifestations like enteritis, hepatitis, and 

respiratory infections (10, 133). It was postulated that undocumented infections might account for 79% of 

documented cases owing to the high transmissibility of the virus during mild disease or the asymptomatic period. 

Hence, the superior genetic similarity existing between SARS-CoV-2 and SARS- CoV can be utilized to repurpose 

vaccines that have proven in vitro efficacy against SARS-CoV to be utilized for SARS-CoV-2. The number of cases 

started increasing exponentially, some of which did not have exposure to the live animal market, suggestive of the 

fact that human-to-human transmission was occurring [8]. However, unlike bats, which carry coronaviruses 

healthily, the infected pangolins showed clinical signs and histopathological changes, including interstitial 

pneumonia and inflammatory cell infiltration in diverse organs". According to the COVID-19 dashboard of the Center 

for System Science and Engineering at Johns Hopkins University, as of l11 August 2020, was linked to a family 

member and 26 children had history of travel/residence to Hubei province in China. In the following sections, we 

summarize potential therapeutics against SARS-CoV-2 on the basis of published clinical data and experience. Using 

sequences of five conserved replicative domains in pplab (3C-ike protease3CLpro), nidovirus RNA-dependent RNA 

polymerase (RdRp)associated nucleotidyltransferase (NiRAN), RdRp, zinc-binding domain (ZBD) and HEL1), the 

Coronaviridae Study Group of the International Committee on Taxonomy of Viruses estimated the pairwise patristic 



distances between SARS-CoV-2 and known coronaviruses, and assigned SARS-CoV-2 too the existing species SARSr-

CoV", Although phylogenetically related, SARS-CoV-2 is distinct from all other coronaviruses from bats and pangolins 

in this species. The SARS-CoV-2 S protein has a full size of 1,273 amino acids, longer than that of SARS-CoV (1,255 

amino acids) and known bat SARSr-CoVs (1,245-1,269 amino acids). Remdesivir has shown activity against SARS-

CoV-2 in vitro and in vivo2136, A clinical study revealed a lower need for oxygen support in patients with COVID-19 

(REF 137). Therefore travel history becomes important. However, as the epidemic spreads, the travel history the 

initial stages of the outbreak, only mild symptoms were noticed in those patients that are infected by human-to-

human transmission (14). The initial trends suggested that the mortality associated with COVID-19 was less than 

that of previous outbreaks of SARS (101). The avail- able data are insufficient to interpret pangolins as the 

intermediate host of SARSCoV-2. It is not possible to differentiate COVID-19 from these infections clinically or 

through routine lab tests. To address this highly controversial issue, further retrospective investigations involving a 

larger number of banked samples from patients, animals and environments need to be conducted worldwide with 

well-validated assays.   

  

Genomics, Phylogeny and Taxonomy:  

As a novel betacoronavirus, SARS-CoV-2 shares 79% genome sequence identity with SARS-CoV and 50% with 

MERSCoV4, Its genome organization is shared with other betacoronaviruses. Multiple SARS-CoV-2 related viruses 

have been identified in tissues of Malayan pangolins smuggled from Southeast Asia into southern China from 2017 

to 2019. BoCoV inflicts neonatal calf diarrhea in adult cattle, leading to bloody diarrhea (winter dysentery) and 

respiratory disease complex (shipping fever) in cattle of all age groups (126). A patient with COVID-19 spreads viruses 

in liquid droplets during speech. On 11 February, the International Committee on Taxonomy of Viruses named the 

novel coronavirus 'SARS-CoV-2, and the WHO named the disease 'COVID-19 (REF"). In human ACE2-transgenic mice 

infected with SARS-CoV-2, typical interstitial pneumonia was present, and viral antigens were observed mainly in 

the bronchial epithelial cells, macrophages and alveolar epithelia. In China, vapor inhalation of interferon-a is 

included in the COVID-19 treatment guidelinels, Clinical trials are ongoing across the world to evaluate the efficacy 

of different therapies involving interferons, either alone or in combinationwith other agents.  

  

Immunoglobulin Therapy:  

An ideal therapeutic option suggested need to be.The U.S. for SARS-CoV-2 (COVID-19) is the combination therapy 

comprised of MAbs and the drug remdesivir (COVID-19) (201). A preliminary report in Japan showed rates of clinical 

improvement of 73.8% and 87.8% from the start of favilavir therapy in patients with mild COVID-19 at 7 and 14 days, 

respectively, and 40.1% and 60.3% in patients with severe COVID-19 at 7 and 14 days, length to the corresponding 

proteins in SARS-CoV.  

  

Of the four structural genes, SARS-CoV-2 shares more than 90% amino acid identity with SARS-CoV except for the S 

gene, which diverges24, The replicase gene covers two thirds of the 5 genome, and encodes a large polyprotein 

(pplab),which is proteolytically cleaved into 16 non-structural proteins that are involved in transcription and virus 

replication. Many different vaccine platforms against SARS-CoV-2 are in development, the strategies of which 

include recombinant vectors, DNA, mRNA in lipid nanoparticles, inactivated viruses, live attenuated viruses and 

protein subunits-lo. The chest CT findings associated with COVID-19 infected patients include characteristic patchy 

infiltration that later progresses to ground-glass capacities (158). The in vitro antiviral potential of FAD-approved 

drugs, viz., All clinicians should keep themselves updated about recent developments including global spread of the 

disease. Non-essential international travel should be avoided at this time. People should stop spreading myths and 

false information about the disease and try to allay panic and anxiety of the public.  

  

Antiviral Drugs:  

Several classes of routinely used antiviral drugs, like oscltamivir (neuraminidase inhibitor), acyclovir, ganciclovir, and 

ribavirin, do not have any effect on COVID-19 and, hence, are not recommended (187). Oseltamivir, a neuraminidase 

inhibitor, has been explored in Chinese hospitals for treating suspected COVID-19 cases, although proven efficacy 

against SARS-CoV-2 is still lacking for this drug (7). Hence, knowledge and understanding of S protein-based vaccine 

development in SARS-CoV will help to identify potential S protein vaccine candidates in SARS-CoV-2. It is opined that 

the exposure history of SARS-CoV-2 at the Wuhan seafood market originated from human-to-human transmission 

rather than animal-to-human transmission (74); however, in light of the zoonotic spillover in cOVID-19, is too early 

to fully endorse this idea (1). Further genetic analysis is required.  



  

Vaccines:  

Vaccination is the most effective method for a long-term strategy for prevention and control of COVID-19 in the 

future. Although nearly 30 cruise ships from different countries have been found harboring COVID-19 infection, the 

major cruise ships that were involved in the COVID-19 outbreaks are the Diamond Princess, Grand Princess, Celebrity 

Apex, and Ruby Princess. Canines are also affected by CoVs that fall under different genera, namely, canine enteric 

coronavirus in Alphacoronavirus coronavirus in Betacoronavirus, affecting the enteric and canine respiratory and 

respiratory tract, respectively (129, 130). High mortality occurred especially when health-care resources were 

overwhelmed. Multiple organ failure has also been reported in some COVID-19 cases 1365. Histopathological 

changes in patients with COVID-19 occur mainly in the lungs. Four corona viruses namely HKU1, NL63, 229E and 

OC43 have been in circulation in humans, and generally cause mild respiratory disease. There have been two events 

in the past two decades wherein crossover of animal betacorona viruses to humans has resulted in severe disease. 

The S1 subunit ofa corona-virus is further divided into two functional domains, an N-terminal domain and a 

Cterminal domain. Structural and biochemical analyses identified a 211 amino acid region (amino acids 319-529) at 

the S1 C-terminal domain of SARS-CoV-2 as the RBD, which has a key role in virus entry and is the target of 

neutralizing antibodiess051 (FIG. The virus strains carried by these two intermediate hosts were almost genetically 

identical to the corresponding viruses in humans (more than 99% genome sequence identity)'.Despise an RBD that 

is virtually identical to that of SARS-CoV-2, the pangolin coronaviruses known to date have no more than 92% 

genome identity with SARS-CoV-2 (REF). Prevention entails home isolation of suspected cases and those with mild 

illnesses and strict infection control measures at hospitals that include contact and droplet precautions. The patients 

infected with COVID-19 had elevated plasma angiotensin 2 levels. The level of angiotensin 2 was found to be linearly 

associated with viral load and lung injury, indicating its potential as a diagnostic biomarker (121). Up to 30 March 

2020, the U.S. Later, ongoing human-to-human transmission propagated the outbreak". Most of the proteins 

encoded by SARS-CoV-2 have a similar with COVID-19 showed typical features on initial CT, including bilateral 

multilobar ground-glass opacities with a peripheral or posterior distribution1, Thus, it has been suggested that CT 

scanning combined with repeated swab tests should be used for individuals with high clinical suspicion of COVID-19 

but who test negative in initial nucleic acid screening"1, Finally, SARS-CoV-2 serological tests detecting antibodies to 

Nor S protein could complement molecular diagnosis, particularly in late phases after disease onset or for 

retrospective studies16,120121, However, the extent and duration of immune responses are still unclear, and 

available serological tests differ in their sensitivity and specificity, all of which need to be taken into account when 

one is deciding on serological tests and interpreting their results or potentially in the future test for T cell responses. 

Therapeutics To date, there are no generally proven effective therapies for COVID-19 or antivirals against SARS-

CoV2, although some treatments have shown some benefits in certain subpopulations of patients or for certain end 

points (see later). (3d). A structural study suggested that the furin-cdeavage site can reduce the stability of SARSCoV 

2 S protein and facilitate the conformational adaption that is required for the binding of the RBD to its receptor". 

These differences in the amino acid sequences might have contributed to the difference in the pathogenic 

divergence of SARS-CoV-2 (16). Further research is required to evaluate the possible differences in tropism, 

pathogenesis, and transmission of this novel agent associated with this change in the amino acid sequence. The IFR 

was found to be in the range of 0.3% to 0.6%, which is comparable to that of a previous Asian influenza pandemic 

(1957 to 1958) (73, 277). Notably, the reanalysis of the COVID -19 pandemic curve from the initial cluster of cases 

pointed to considerable human-to-human transmission. In comparisonwith the Guangdong strains, pangolin 

coronaviruses reported from Guangxi are less similar to SARS-CoV-2, with 85.5% genome sequence identity", The 

repeated occurrence of SARS-CoV-2-related coronavirus infections in pangolins from different smuggling events 

suggests that these animals are possible hosts of the viruses. This property of the RBD can be utilized for designing 

potential SARS-CoV RBD-containing vaccines either by using recombinant proteins or recombinant vectors that 

encode RBD (175). Compared to emerging viruses like Ebola virus, avian H7N9, SARS-CoV, and MERS-CoV, SARS-

CoV2 has relatively lower pathogenicity and moderate transmissibility (15). The risk of death among individuals 

infected with COVID-19 was caleulated using the infection fatality risk (IFR). Researchers and manufacturers are 

conducting large-scale clinical trials to evaluate various therapies for COVID-19. They are very closely related to 

SARS-CoV-2, exhibiting 92.4% sequence similarity. Finally, COVID-19 is challenging all human beings. Common 

laboratory findings include normal/low white cell counts with elevated C reactive protein (CRP). Most of these SARS-

CoV-2 nonstructural proteins have greater than 85% amino acid sequence identity with SARS-CoV25. The 

phylogenetic analysis for the whole genome shows that SARS-CoV-2 is clustered with SARS-CoV and SARS-related 

coronaviruses (SARSrCoVs) found in bats, placing it in the subgenus Sarbecovirus of the genus Betacoronavirus. The 

receptor-binding gene region (173, 174). On binding to epithelial cells in the respiratory tract, SARS-CoV-2 starts 

replicating and migrating down to the airways and enters alveolar epithelial cells in the lungs. The comparative 



analysis confirmed that the variable residues were found concentrated on the SI subunit of S protein, an important 

vaccine target of the virus (150). Recent studies reported specific monoclonal antibodies neutralizing SARS-CoV-2 

infection Inhibition of virus replication. The massive migration of Chinese during the Chinese New Year fuelled the 

epidemic. Cases in other provinces of China, other countries (Thailand, Japan and South Korea in quick succession) 

were reported in people who were returning from Wuhan. It has been shown that host proteases participate in the 

cdeavage of the S protein and activate the entry of SARS-CoV-2, including transmembrane protease serine protease 

2 (TMPRSS2), cathepsin L and furint"5455. Environmental samples from the Huanan sea food market alsotested 

positive, signifying that the virus originated from there [7]. The virus spreads faster than its twn ancestors the SARS-

CoV residues for receptor binding (FIG). However, this individual early report cannot give a solid answer to the origin 

of SARS-CoV-2 and contamination, and thus a false positive result cannot be excluded. More so, future outbreaks of 

viruses and pathogens of zoonotic origin are likely to continue. Therefore, apart from curbing this outbreak. Bovine 

coronaviruses (BoCoVs) are known to infect several domestic and wild ruminants (126). The first fatal case was 

reported on 11th Jan 2020. Several laboratories around the world are currently developing antibody-based 

diagnostic tests against SARS-CoV-2 (157). Chest CT is an ideal diagnostic tool for identifying viral pneumonia. With 

the current outbreak of COVID-19, there is an expectancy of a significant increase in the number of published studies 

about this emerging coronavirus, as occurred require sedatives, analgesics, and even muscle relaxation drugs to 

prevent ventilator-related lung injury incoordination (122). The discovery of diverse bat coronaviruses closely 

related to SARS-CoV-2 suggests that bats are possible reservoirs of SARS-CoV-2 (RE.*"). Within this clade, SARS-CoV-

2 is grouped in a distinct lineage together with four horseshoe bat coronavirus isolates (RaTG13, RmYN02,ZC45 and 

ZXC21) as well as novel coronaviruses recently identified in pangolins, which group parallel to SARS-CoV in vitro and 

in vivo5- 135, Compared with convalescent plasma, which has limited availability and cannot be amplified, 

monoclonal antibodies can be developed in larger quantities to meet clinical requirements. As the epidemic 

progresses, commercial tests comorbidities), it may progress to pneumonia, acute respiratory distress syndrome 

(ARDS) and multi organ dysfunction. The vaccine has proved to be safe and induced considerable humoral and 

cellular immune response in most recipients after a single immunization', Another vectored vaccine, ChAdOxl, and 

other SARSr-CoVs (FIG). At present, nucleic acid detection techniques, like RT-PCR, are considered an effective 

method for confirming the diagnosis in clinical cases of COVID-19 (148). Those variants with this mutation make up 

a single subclade labelled as clade S'3,34. The most common symptoms were fever (50%) and cough (38%). 

Histopathology analyses showed bilateral diffused alveolar damage, hyaline membrane formation, desquamation of 

pneumocytes and fibrin deposits in lungs of patients with severe COVID-19. This might also have contributed to the 

increased case fatality rate observed in the COVID-19 outbreak.  

  

Viewpoint on SARS-CoV-2 Transmission,Spread, and Emergence:   

  

The novel coronavirus was identified within 1 month (28 days) of the outbreak. One case of severe pneumonia and 

multiorgan dysfunction in a child has also been reported [19]. This bat virus shares more than 90% sequence identity 

with SARS CoV-2 in all ORFs throughout the genome, including the highly variable S and ORF8 REF ). A confirmed 

case is a suspect case with a positive molecular test.  

  

Specific diagnosis is by specific molecular tests on respiratory samples (throat swab/ nasopharyngeal swab/sputum/ 

endotracheal aspirates and bronchoalveolar lavage). The SARS-CoV-specifie human MAb CR3022 is found to bind 

with SARS-CoV-2 RBD, indicating its potential as a therapeutic agent. From experience With several outbreaks 

associated with known emerging viruses, higher pathogenicity of a virus is often associated with lower 

transmissibility. Some human ACE2-transgenic mice even died after infection. In wide-type mice, a SARS-CoV-2 

mouse-adapted strain with the N501Y alteration in the RBD of the S protein was generated at passage 6. Whether 

the higher transmissibility of SARS-CoV-2 compared with SARS-CoV is a gain of function associated with acquisition 

of the furin-like cleavage site is yet to be demonstrated. An additional distinction is the accessory gene orf8 of 

SARSCoV-2, which encodes a novel protein showing only 40% amino acid identity to ORF8 of SARS-CoV. Unlike in 

SARS- 

CoV, this new ORF8 protein does not contain a motif that triggers intracellular stress pathways, Notably, a SARSCoV-

2 variant with a 382-nucleotide deletion covering the whole of ORF8 has been discovered in a number of patients in 

Singapore, which resembles the 29- or 415-nucleotide deletions in the ORF8 region observed in human SARS-CoV 

variants from the late phase of the 2002-2003 outbreak", Such ORF8 deletion may be indicative of human adaptation 

after cross-species transmission from an animal host in Yunnan. In addition, seven putative ORFs encoding accessory 

proteins are interspersed between the structural genes. As of 2 October 2020, -174 vaccine candidates for COVID-

19 had been reported and 51 were in human clinical trials (CoVID-19 vaccine and therapeutics tracker). Hence, they 

provide the possibility for the treatment and prevention of COVID-19. However, smaller and much more numerous 



particles known as aerosol particles can also be visualized, which could linger in the air for a long time and then 

penetrate deep into the lungs when inhaled by someone else-, Airborne transmission was also observed in the ferret 

experiments mentioned above. It is difficult to evaluate the therapeutie potential of a drug or a combination of 

drugs for managing a disease based on such a limited sample size. Golden hamsters also showed typical symptoms 

after being infected with SARS-CoV-2 (REF7). Animal models offer important information for understanding the 

pathogenesis of SARS-CoV-2 infection and the transmission dynamics of SARS- CoV-2, and are important to evaluate 

the efficacy of antiviral therapeutics and vaccines.   

  

Clinical And Epidemiological Features:  

It appears that all ages of the population are susceptible to SARS-CoV-2 infection, and the median age of infection is 

around 50 years13608081, However, clinical manifestations differ with age. Swine acute diarrhea syndrome 

coronavirus it had spread massively to all 34 provinces of China. SARS-CoV-2 pseudovirus entry assays revealed that 

TMPRSS2 and cathepsin L have cumulative effects with furin on activating virus entrys3, Analysis of the cryo-electron 

microscopy structure of SARS-CoV-2 S protein revealed that its RBD is mostly in the lying-down state, whereas the 

SARS-CoV S protein assumes equally standing-up and lying-down conformational states 051.5859. Since knowledge 

about this virus is rapidly evolving, readers are urged to update themselves regularly.   

  

DIAGNOSIS OF SARS-CoV-2 (COVID-19):  
RNA tests can confirm the diagnosis of SARS- CoV-2 (COVID-19) cases with real-time RT-PCR or next-generation 

sequencing (148, 149, 245, 246). Considering the zoonotic links associated with SARS-CoV-2, the One Health 

approach may play a vital role in the prevention and control measures being followed to restrain this pandemic Virus 

(317-319). The substantial importation of COVID-19 presymptomatic cases from Wuhan has resulted in 

independent, self- sustaining outbreaks across major cities both within the country and across the globe. However, 

community transmission might have happened before that". IBV, under Gammacoronavirus, causes diseases of 

respiratory, urinary, and reproductive systems, with substantial economic losses in chickens (131, 132). In fact, 

abnormal CT scans have been used to diagnose COVID-19 in suspect cases with negative molecular diagnosis; many 

of these patients had positive molecular tests on repeat testing [22].  

  

Differential Diagnosis [21]:  

The differential diagnosis includes all types of respiratory viral infections [influenza, parainfluenza, respiratory 

syncytial virus (RSV), adenovirus, human metapneumovirus, non COVID-19 coronavirus], atypical 

organismsn(mycoplasma, chlamydia) and bacterial infections. The sensitivity of chest CT is far superior to that of 

Xray screening. 4). Most patients also developed marked lymphopenia, similar to what was observed in patients 

with SARS and MERS, and non-survivors developed severer lymphopenia over time compared with non-ICU patients, 

ICU patients had higher levels interactions remain largely unclear. Soon this lock down was of plasma cytokines, 

which suggests an immunopathological process caused by a cytokine storm"86857, In this cohort of patient, around 

2.3% people died within a median time of 16 days from disease onset 86, Men older than 68 years had a higher risk 

of respiratory failure, acute cardiac injury and heart failure that led to death, regardless of a history of cardiovascular 

disease*(FIG. 36). The high genetic similarity between SARS-CoV-2 and RaTG13 supports the hypothesis that 

SARSCoV-2 likely originated from bats5. In general, older men (>60 years old) with co-morbidities are more likely to 

developsevere respiratory disease that requires hospitalization differs from that in SARS-CoV in the five residues 

critical for ACE2 binding, namely Y455L, L486F, N493Q. D494S and T501NS" (FIG). As some of the first reported cases 

in Wuhan had no epidemiological link to the seafood market, it has been suggested that the market may not be the 

initial source of human infection with SARS-CoV-2. One study from France detected SARS-CoV-2 by PCR in a stored 

sample from a patient who had pneumonia at the end of 2019, suggesting SARS-CoV-2 might have spread there 

much earlier than the generally known starting time of the outbreak in France. Most patients recovered enough to 

be released from hospital in 2 weeks(FIG). The result obtained from a associated with human-machine clinical study 

of four patients infected with COVID-19 claimed that combination therapy using lopinavir/itonavir, arbidol, and 

Shufeng Jiedu capsules (traditional Chinese medicine) was found to be effective in managing COVID-19 pneumonia 

(193). Following the initial infection, human-to-human transmission has been observed with a preliminary 

reproduction number (Ro) estimate of 1.4 to 2.5 (70, 75), and recently it is estimated to be 2.24 to 3.58 (76). Hence, 

the possibility of SARS-CoV-specific neutralizing antibodies providing cross-protection to COVID-19 might be lower. 

Patients of older age (>60 years) and with serious pre-existing diseases have a greater risk of developing acute 

respiratory distress syndrome and death-6 (FIG). Less common symptoms include sputum production, headache, 

haemoptysis, diarrhoea, anorexia, sore throat, chest pain, chills and nausea and vomiting in studies of patients in 



Chinal3,60,80,31, Self-reported olfactory and taste disorders were also reported by patients in Italys. Early 

manifestations of COVID-19 pneumonia might not be evident in X-ray chest radiography. Genome sequencing and 

phylogenetic research revealed that the COVID-19-causing coronavirus is a beta-coronavirus that belongs to the 

same subtypes as SARS virus, but still exists in a variant group. Owing to these measures, the daily number of new 

cases in China started to decrease steadily", However, despite the declining trend in China, the international spread 

of COVID-19 accelerated from late February. Such an S1-$2 cleavage site is not observed in all related viruses 

belonging to the subgenus Sarbecovirus, except for a similar three amino acid insertion (PAA) in RmYN02, a 

batderived coronavirus newly reported from Rhinolophus malayanus in China (FIG). In a suspect case in India, the 

appropriate sample has to be sent to designated reference labs in India or the National Institute of Virology in Pune. 

It is distinct from the S proteins of most members in the subgenus Sarbecovirus, sharing amino acid sequence 

similarities of 76.7- 77.0% with SARS-CoVs from civets and humans,article gives a bira's eye View about this new 

virus. Although the insertion in RmYN02 does not functionally represent a polybasic cleavage site, it provides support 

for the notion that this characteristic, initially considered unique to SARS-COV-2, has been acquired naturally2". 

Immunohistochemistry assays detected SARS-CoV-2 antigen in the upper airway, bronchiolar epithelium and 

submucosal gland epithelium, as well as in type I and type II pneumocytes, alveolar macrophages and hyaline 

membranes in the lungs. Animal models used for studying SARS-CoV-2 infection pathogenesis include non-human 

primates rhesus macaques, cynomolgus monkeys, marmosets and African green monkeys, mice wild-type mice with 

mouse-adapted virus and human ACE2-transgenic or human ACE2-knock- in mice), ferrets and golden hamsters.ab7, 

In non-human primate animal models, most species display clinical features similar to those of patients with COVID-

19, including virus shedding,virus replication and host responses to SARS-CoV-2 infection, For example, in the rhesus 

macaque model, high viral loads were detected in the upper and 216 countries and regions from all six continents 

had reported more than 20 million cases of COVID-19, and more than 733,000 patients had died. Exudative 

inflammation was also shown in some cases. The number of confirmed cases suddenly increased, with thousands of 

new cases diagnosed daily during late January'". Interferons induce the expression of diverse interferon-stimulated 

genes, which can interfere with every step of virus replication. SARS-CoV-2-infected ferrets shed of persistent local 

transmission or contact with patients with similar travel history or those with confirmed COVID-19 infection. The 

chest CT imaging abnormalities associated with COVID-19 pneumonia have also been observed even in 

asymptomatic patients.  

  

The occurrence of COVID-19 infection on several cruise ships gave us a preliminary idea regarding the transmission 

pattern of the disease. Cruise ships act as a closed environment and provide an ideal setting for the occurrence of 

respiratory. Such a situation poses a disease outbreaks. Significant threat to travelers, since people from different 

countries are on board, which favors the introduction of the pathogen (320). Time alone will tell how the virus will 

impact our lives here in India (2). Another related coronavirus has been reported more recently in a Rhinolophus 

malayanus bat sampled in Yiunnan Thic novel hat virnc denoted 'RmYN02 system (30). Similarly the neonatal cases 

that have been reported have been mild [20].  

  

Diagnosis:  
A suspect case is defined as one with fever, sore throat and cough who has history of travel to China or other areas 

of persistent local transmission or contact with patients with similar travel history or those with confirmed 

considerable protection in mice against a MERS-CoV lethal challenge. Interstitial pneumonia and inflammatory 

responses were found in both young and aged mice after infection with the mouse-adapted strain. To control 

CoVID19, China implemented unprecedentedly strict public health measures. The RBD of the S1 subunit of S protein 

has a superior capacity to induce neutralizing antibodies. The rapid replication of SARS-CoV-2 in the lungs may trigger 

a strong immune response. It is also abnormal in asymptomatic patients/ patients with no clinical evidence of lower 

respiratory tract involvement. Notably, most of the SARS-CoV-2 human-to-human transmission early in China 

occurred in family clusters, and in other countries large outbreaks also happened in other settings, such as migrant 

worker communities, slaughter-houses and meat packing plants, indicating the necessity of isolating infected 

people. Nosocomial transmission was not the main source of transmission in China because of the implementation 

of infection control measures in clinical settings. Single-cell RNA sequencing data showed that TMPRSS2 is highly 

expressed in several tissues and body sites and is co-expressed with ACE2 in nasal epithelial cells, lungs and bronchial 

branches, which explains some of the tissue tropism of SARS-CoV-2(REFSS63). It is also the first approved option by 

the European Union for treatment of adults and adolescents with pneumonia requiring supplemental oxygen. 

Several international phase IlI clinical trials are continuing to evaluate the safety and efficacy of remdesivir for the 

treatment of COVID-19. Favilavir (T-705), which is an antiviral drug developed in Japan to treat influenza, has been 

approved in China, Russia and India for the treatment of COVID-19. A clinical study in China showed that favilavir 



significantly reduced the signs of improved disease signs on chest imaging and shortened the time to viral clearance. 

Such antibodies may play a crucial role in enhancing protective humoral responses against the emerging CoVs by 

aiming appropriate epitopes and functions of the S protein. The cross-neutralization ability of SARS-CoV RBD- specific 

neutralizing MAbs considerably relies on the resemblance between their RBDs; therefore, SARS-CoV RBD-specific 

antibodies could cross- neutralized SL CoVs, i.e., bat-SL-CoV strain WIVI (RBD with eight amino acid differences from 

SARS-CoV) but not bat-SL-CoV strain SHC014 (24 amino acid differences) (200). Appropriate RBD-specific Mabs can 

be recognized by a relative analysis of RBD of SARS- CoV-2 to that of SARS-CoV, and cross-neutralizing SARS-CoV 

RBD-specific MAbs could be explored for their effectiveness against COVID-19 and further assessed clinically. 

Biotechnology company Regeneron is attempting to recognize potent and specific MAbs to combat COVID-19. In 

other animal models, including cats and ferrets, SARS-CoV-2 could efficiently replicate in the upper respiratory tract 

but did not induce severe clinical symptoms8, As trans -mission by direct contact and air was observed in infected 

ferrets and hamsters, these animals could be used to model different transmission modes of COVID-19 (REFS7-7). 

The first such instance was in 2002-2003 when a or even die, whereas most young people and children have only 

mild diseases (non pneumonia or mild pneumonia) or are asymptomatic"81.3, Notably, the risk of disease was not 

higher for pregnant women. However cases may be asymptomatic or even without fever. Notably, the RBD of 

Guangdong pangolin coronaviruses is highly similar to that of SARS-CoV-2. Preliminary findings have suggested 

improved clinical status after the treatment 5,154, The FDA has provided guidance for the use of COVID-19 

convalescent plasma under an emergency investigational new drug application. According to the National Health 

Commission of China, the total number of cases continued to rise sharply in early February at an average rate of 

more than 3,000 newly confirmed cases per day. 2). The updates obtained from countries like China, Japan, Thailand, 

and South Korea indicated that the COVID-19 patients had relatively mild manifestations compared to those with 

SARS and MERS (4). As of 2 October 2020, there were about 405 therapeutic drugs in development for COVID-19, 

and nearly 318 in human clinical trials (COVID-19 vaccine and therapeutics tracker). Feline enteric and feline 

infectious peritonitis (FIP) viruses are the two major feline CoVs (128), where feline CoVs can affect the 

gastrointestinal tract, abdominal cavity (peritonitis), respiratory tract, and central nervous system (128). A 

randomizod double-blinded phase II trial of an adenovirus type vectored vaccine expressing the SARS-CoV-2 S 

protein, developed by CanSino Biologicals and the Academy of Military Medical Sciences of China, was conducted in 

603 adult volunteers in Wuhan. For example, a cohort study in London revea 44% of the frontline health-care 

workers from a hosp were infected with SARS-CoV-2 (REF*). The high transmissibility of SARS-CoV-2 may be 

attributed to the unique virological features of SARS-CoV-2. Efforts should be made to transmission risk (228). Owing 

to these residue changes, interaction of SARS-CoV-2 with its receptor stabilizes the two virus-binding hotspots on 

the surface of hACE2 REFS) (FIG. The RBM mediates con tact with the ACE2 receptor (amino acids 437-507 of 

SARSCoV-2 S protein), and this region in SARS-CoV-2 differs from that in SARS-CoV in the five residues critical. The 

interferon response is one of the major innate immunity defences against virus invasion. No severe or critical cases 

were seen. Therefore, vaccine strategies based on the whole S protein, S protein subunits, or specific potential 

epitopes of S protein appear to be the most promising vaccine candidates against coronaviruses. It is generally 

accepted that SARS-CoV-2 is more transmissible than SARS-CoV and MERS-CoV;  however, determination of an 

accurate reproduction number (R0) for COVID-19 is not possible yet, as many asymptomatic infections cannot be 

accurately accounted for at this stage". Phylogenetic analysis confirms that SARS-CoV-2 closely clusters with RaTG13 

(FIG. This novel bat virus, denoted "RmYNO2, is 93.396 identical to SARS-CoV-2 across the genome. In the long lab 

gene, it exhibits 97.2% identity to SARS-CoV-2, which is even higher than for RaTG13 (REF). Transmission to 

healthcare workers caring for patients was described on 20th Jan, 2020. Several companies across the world are 

currently focusing on developing and marketing SARS-CoV-2-specific nucleic acid detection kits. Multiple 

laboratories are also developing their own in-house RT-PCR. One of them is the SARS-CoV-2 nucleic acid detection 

kit produced by Shuoshi Biotechnology (double fluorescence PCR method) (150). Large clusters of infection have 

been reported from an increasing number of countries The high transmission efficiency of SARS-CoV-2 and the 

abundance of international travel enabled rapid worldwide spread of COVID-19. The COVID-19 outbreak has also 

been associated with severe economic impacts globally due to the sudden interruption of global trade and supply 

chains that forced multinational companies to make decisions that led to significant economic losses (66). On 11 

March 2020, the WHO officially characterized the global COVID-19 out break as a pandemic". Another serological 

study detected SARS-CoV-2 neutralizing antibodies in cat serum samples collected in Wuhan after the COVID-19 

outbreak, providing evidence for SARS-CoV-2 infection in cat populations in Wuhan, although the potential of 

SARSCoV-2 transmission from cats to humans is currently uncertain.   

  

Receptor Use And Pathogenesis:  



SARS-CoV-2 uses the same receptor as SARS-CoV, angiotensin-converting enzyme 2 (ACE2) -", Besides human ACE2 

(hACE2), SARS-CoV-2 also recognizes ACE2 from pig, ferret, rhesus monkey, civet, cat, pangolin, rabbit and 

dog(434.59), The broad receptor usage of SARS-CoV-2 implies that it may have a wide host range, and the varied 

efficiency ofACE2 usage in different animals may indicate their different susceptibilities to SARS-CoV-2 infection. 

BoCoV-like viruses have been noted in humans, suggesting its zoonotic potential as well (127). Many of these vaccine 

candidates are in phase II testing, and some have already advanced to phase III trials. However, this treatment may 

have adverse effects by causing antibody-mediated enhancement of infection, transfusion-associated acute lung 

injury and allergic transfusion reactions.  

  

Monoclonal antibody therapy is an effective immuno-therapy for the treatment of some viral infections in select 

patients. However, the high cost and limited capacity of manufacturing, as well as the problem of bioavailability, 

may restrict the wide application of monoclonal antibody therapy.   

  

  

  
Conclusions:  

This new virus outbreak has challenged the economic, medical and public health infrastructure of China and to some 

extent, of other countries especially, its neighbours. These viruses from pangolins independently seized by Guangxi 

and Guangdong provincial customs belong to two distinct sublineages. The Guangdong strains, which were isolated 

or sequenced by different research groups from smuggled pangolins, have 99.8% sequence identity with each other. 

In such situations, a chest CT examination can be performed, as it is considered highly specific for COVID-19 

pneumonia (118). Those patients having COVID-19 pneumonia will exhibit the typical ground-glass opacity in their 

chest CT images (154). However, evidence of transplacental transmission of SARS-CoV-2 from an infected mother to 

a neonate was reported, although it was an isolated case, On infection, the most common symptoms are fever, 

fatigue and dry cough. Previous studies identified type I interferons as a promising therapeutic candidate for SARS" 

In vitro data showed SARS-CoV-2 is even more sensitive to type I interferons than SARS-CoV, suggesting the potential 

effectiveness of type I interferons in the early treatment of COVID-19 (REF 5). This is impressively fast compared to 

the time taken to identify SARS- CoV reported in Foshan, Guangdong Province, China (125 days) (68). 36,c). These 

abnormalities suggest that pangolins are unlikely to be the reservoir of these coronaviruses but more likely acquired 

the viruses after spillover from the natural hosts.  

  

An intermediate host usually plays an important role in the outbreak of bat-derived emerging coronaviruses; for 

example, palm civets for SARS-CoV and dromedary camels for MERS-CoV.  

  

 

  

 УКРАЇНСЬКА 
 

 

 

 

Історія: 

Коронавіруси - це оболонкові віруси з позитивною напрямленістю РНК, діаметр яких 
коливається від 60 нм до 140 нм, з виступами на поверхні, схожими на шипи, що надають 
йому короноподібний вигляд під електронним мікроскопом; отже назва "коронавірус" [3]. 
Крім того, чотирьохресідний мотив у RBM SARS-CoV-2 (амінокислоти 482-485: G-V-E-G) 
призводить до більш компактної конформації його гребінця, який зв&apos;язується з hACE2, 
ніж у SARS-CoV, і сприяє кращому контакту з N-кінцевою спіраллю hACE2 (REFS). Усі 
пацієнти були асимптомними (9%) або мали легку хворобу. Подолання цієї епідемії - це 
довготривала робота, яка потребує зусиль кожної людини, міжнародних співпраці вчених, 



органів влади та громадськості "полібазичний сайт розщеплення (RRAR), який дозволяє 
ефективне розщеплення фурином та іншими протеазами". Окрім RaTG13 та RmYN02, 
філогенетичний аналіз показує, що коронавіруси кажанів ZC45 та ZXC21, раніше виявлені 
у кажанів Rhinolophus pusillus східної Китаю, також входять до лінії SARS-CoV-2 підродини 
Sarbecovirus "(Рис. Гостре вірусне міжстильове запалення легенів та спостерігалися 
гуморальні та клітинні імунні відповіді. Комп&apos;ютеризоване томографічне дослідження 
грудної клітки зазвичай аномальне навіть у тих, у кого немає симптомів або легкої хвороби. 
Лікування в основному підтримувальне; роль противірусних засобів ще не встановлена. 
CDC (Таблиця 1) (258, 259) консолідація. Шість функціональних відкритих рамок читання 
(ORF) розташовані в порядку від 5 &apos;до 3&apos;: репліказа (ORFla/ORF1b), спайк (S), 
оболонка (E), мембрана (M) і нуклеокапсид (N). Усі пацієнти одужали за симптоматичним 
лікуванням, і смертей не було. Покращене глибоке вивчення геному виявило 380 замін 
амінокислот між послідовностями амінокислот SARS-CoVv-2 та SARS/SARS-подібних 
коронавірусів. Щойно було підтверджено вірусну етіологію, китайські вірусологи швидко 
оприлюднили геномну послідовність SARS-CoV-2, що відіграла важливу роль у контролі 
поширення цього новоствореного нового коронавірусу у інші частини світу (69). 4). 

Початкове поширення SARS-CoV-2 у Вухані у грудні 2019 року спочатку було 
пов&apos;язане з Ринковим Комплексом Морепродуктів Хуанань, і це було запропоновано 
як джерело виникнення вибуху260. 4). Однак наразі наявні дані про послідовність 
недостатні для того, щоб інтерпретувати ранню глобальну історію передачі вірусу, і 
маршрути подорожей, ефекти засновників та громадські заходи здоров&apos;я також 
мають сильний вплив на поширення певних ліній, незалежно від потенційних біологічних 
відмінностей між різними варіантами вірусу. З березня, поки COVID-19 в Китаї був 
ефективно контрольований, кількість випадків в Європі, США та інших регіонах різко зросла. 
Місто Вухань було закрито 23 січня, і всі перевезення та транспортування, що 
з&apos;єднували місто, були заблоковані. Протягом наступних кількох тижнів всі вуличні 
заходи та зібрання були обмежені, а також були закриті громадські споруди в більшості міст, 
а також на селі. До цих пір немає доказів того, що мурахи-їжаки безпосередньо були 
вовлечені у виникнення SARS-CoV-2. Передача SARS-CoV відбувалася в основному після 
початку хвороби і досягала піку після важкості захворювання, однак вірусне навантаження 
SARS-CoV-2 у зразках верхніх дихальних шляхів було найвищим вже протягом першого 
тижня симптомів, і тому ризик фарингеального вірусного виштовхування був дуже високим 
на початку інфекції. Крім лопінавіру та ритонавіру, які інгібують 3CLpro, інші три спрямовані 
на RdRp2515 (Рис. 2). Оцінений RO 2.5 (від 1.8 до 3.6) було запропоновано для SARS-CoV-
2 недавно, порівняно з 2.0-3.0 для SARS-CoV. До 23 січня 11-мільйонне населення Вуханя 
було замкнено з обмеженнями на в&apos;їзд і виїзд з регіону. Нейтралізуючі епітопи цих 
моноклональних антитіл також надають важливу інформацію для розробки вакцин. 
Поширення COVID-19 в Китаї досягло епідемічного піку в лютому. (3a). Таким чином, 
ефективне застосування громадських заходів здоров&apos;я може допомогти зменшити 
поширення цього вірусу у всьому світі. 

Тварина-господар і джерело поширення: 

Кажани є важливими природними господарями альфакоронавірусів і бетакоронавірусів. (5). 
Лежача конформація білка SARS-CoV-2 S може не сприяти зв’язуванню з рецептором, але 
корисна для ухилення від імунітету». Можливе походження SARS-CoV-2 і перший тип 
поліморфізму в положенні нуклеотиду 28,144, що призводить до амінокислотної заміни Ser 
на Lys у залишку 84 білка ORF8.Можливість захисту від ерозії в CoVID-19 полягала в 
порівнянні послідовностей білка S SARS-CoV-2, оцінених за допомогою, з послідовностями 
SARS-CoV. Ліки Адміністрація (FDA) надала 22 дозволи на екстрене використання 
діагностики in vitro (EUA), у тому числі для RT- ПЛР-діагностична панель для універсального 
виявлення SARS-подібних бетакоронавірусів і специфічного виявлення SARS-CoV2, 
розроблена США. Багато людей є безсимптомними. Найближчим родичем SARS-CoV-2, 
відомим на сьогоднішній день, є коронавірус кажанів, виявлений у Rhinolophus affinis з 
провінції Юньнань, Китай, під назвою «RaTG13», повна довжина генома якого на 96,2% 
ідентична послідовності SARS-CoV-2 (REF). "). Синдром цитокінового шторму викликає 
гострий респіраторний дистрес-синдром і дихальну недостатність, що вважається 



основною причиною смерті пацієнтів із COVID-19 (REFS0). На відміну від цього, високий 
ризик нозокоміальної передачі повідомлялося в деяких інших Патогенез інфекції SARS-
CoV-2 у людини проявляється від легких симптомів до важкої дихальної 
недостатності.Незалежно від типу коронавірусу імунні клітини, такі як тучні клітини, які 
присутні в підслизовій оболонці дихальних шляхів і порожнини носа, вважаються основний 
бар’єр проти цього вірусу (92). Вірус також можна виявити в калі, а у важких випадках – у 
крові. Тим не менш, на основі поточних даних розбіжність між SARS-CoV-2 і спорідненими 
коронавірусами кажанів, ймовірно, є більшою понад 20 років еволюції послідовності, що 
свідчить про те, що ці коронавіруси кажанів можна розглядати лише як ймовірний 
еволюційний попередник SARS-CoV-2, але не як прямого прабатька SARS-CoV-2 (REF35). 
Крім кажанів, панголіни є ще одним господарем дикої природи, який, ймовірно, пов’язаний 
із SARS-CoV-2. Біохімічні дані підтвердили, що структурні особливості SARS-CoV-2 RBD 
посилили його афінність зв’язування з hACE2 порівняно з афінністю SARS-CoV50,52.53. 
Подібно до інших коронавірусів, SARS-CoV-2 потребує протеолітичної обробки білка S для 
активації ендоцитного шляху. США є країною з найбільшою кількістю випадків 
захворювання. Незважаючи на те, що генетичні дані свідчать про те, що SARS-CoV-2 є 
природним вірусом, який, ймовірно, походить від тварин, поки немає висновку про те, коли 
і де вірус вперше потрапив у людину. Попередні результати клінічного випробування 
Adaptive COVID-19 Treatment Trial (ACTT), проведеного Національним інститутом алергії та 
інфекційних захворювань (NIAID), повідомили, що ремдесивір може скоротити час 
одужання госпіталізованих дорослих із COVID-19 на кілька днів порівняно з місцем, але 
різниця в смертності не була статистично значущою. FDA видало екстрений дозвіл на 
використання rem desivir для лікування госпіталізованих пацієнтів із тяжкою формою 
COVID-19. Більшість людей мали ознаки захворювання після інкубаційного періоду 1-14 
днів (найчастіше близько 5 днів), а задишка та пневмонія розвинулися в середньому 
протягом 8 днів від початку захворювання. У звіті про 72 314 випадків у Китаї 81% випадків 
були класифіковані як легкі, 14% були важкими випадками, які потребували вентиляції у 
відділенні інтенсивної терапії (ВІТ), а 5% були критичними (тобто у пацієнтів була дихальна 
недостатність). , септичний шок і/або поліорганна дисфункція або недостатність. Під час 
надходження помутніння матового скла було найпоширенішим рентгенологічним 
результатом комп’ютерної томографії грудної клітки (КТ).30 січня ВООЗ оголосила спалах 
нового коронавірусу надзвичайною ситуацією в галузі охорони здоров’я між - національне 
занепокоєння". Слід пам&apos;ятати, що наявні наразі мультиплексні панелі ПЛР не 
включають COVID-19. Інтенсивні дослідження цих вірусологічних профілів SARS-CoV-2 
стануть основою для розробки профілактичних і терапевтичних стратегій проти COVID-19. 
-19. Рівень летальних випадків оцінюється в діапазоні від 2 до 3%. Діагноз встановлюється 
шляхом демонстрації вірусу в респіраторних виділеннях за допомогою спеціальних 
молекулярних тестів. Інгібітори реплікації включають ремдесивір (GS-5734), фавілавір (T-
705), рибавірин , лопінавір і ритонавір. Зараз більшість китайських міст стикаються з 
локалізованими спалахами COVID-19 (231). Рецептор-зв’язуючий мотив (RBM; який є 
частиною RBD) цих вірусів має лише одну амінокислотну варіацію від SARS-CoV-2, і він 
ідентичний мотиву SARS-CoV-2 у всіх п’яти критичних нижніх дихальних шляхах. Крім того, 
в усьому світі необхідний постійний геномний моніторинг SARS-CoV-2 у нових випадках, 
оскільки важливо своєчасно ідентифікувати будь-яку мутацію, яка може призвести до 
фенотипічних змін вірусу. В іншому дослідженні середнє репродуктивне число основної 
проблеми, пов’язаної з цим діагностичним набором, полягає в тому, що він працює лише 
тоді, коли суб’єкт тестування має активну інфекцію, обмежуючи його використання ранніми 
стадіями інфекції. Комерційні тести також наразі недоступні. 3а). Лікування 
реконвалесцентною плазмою є ще одним потенційним допоміжним методом лікування 
COVID-19. Крім того, тривале виділення вірусу досягало свого піку на початку перебігу 
інфекції у безсимптомних макак, і у старих мавп спостерігалася важча інтерстиціальна 
пневмонія, ніж у молодих мавп", що подібно до того, що спостерігається у пацієнтів з OVID-
19. Нещодавнє збільшення кількості кількість підтверджених пацієнтів з COVID-19 у 
критичному стані вже перевершила запаси інтенсивної терапії, обмежуючи послуги 
інтенсивної терапії лише невеликою частиною пацієнтів у критичному стані (67).Перед тим, 
як вибрати ідеальний терапевтичний засіб для лікування COVID-19, рандомізований 
клінічний контроль дослідження слід проводити з достатньою досліджуваною популяцією. 



Вакцини: 

Вакцинація є найефективнішим методом довгострокової стратегії профілактики та 
контролю COVID-19 у майбутньому. Хоча майже на 30 круїзних лайнерах з різних країн було 
виявлено інфекцію COVID-19, основними круїзними лайнерами, які були причетні до 
спалахів COVID-19, є Diamond Princess, Grand Princess, Celebrity Apex і Ruby Princess. Ікла 
також уражаються CoV, які підпадають під різні роди, а саме кишковий коронавірус собак у 
коронавірусі Alphacoronavirus у бетакоронавірусі, що вражає кишкову та собачу 
респіраторну систему та дихальні шляхи відповідно (129, 130). Висока смертність мала 
місце, особливо коли ресурси охорони здоров&apos;я були перевантажені. У деяких 
випадках COVID-19 також повідомлялося про поліорганну недостатність 1365. 
Гістопатологічні зміни у пацієнтів з COVID-19 відбуваються переважно в легенях. Чотири 
коронавіруси, а саме HKU1, NL63, 229E та OC43, поширені серед людей і зазвичай 
викликають легкі респіраторні захворювання. За останні два десятиліття відбулося дві події, 
коли перехід бетакоронавірусу тварин на людину спричинив важке захворювання. 
Субодиниця S1 коронавірусу далі ділиться на два функціональні домени, N-кінцевий домен 
і C-кінцевий домен. Структурний і біохімічний аналізи ідентифікували 211 амінокислотну 
область (амінокислоти 319-529) у С-кінцевому домені S1 SARS-CoV-2 як RBD, яка відіграє 
ключову роль у проникненні вірусу та є мішенню нейтралізуючих антитіл051 ( РИС. Штами 
вірусу, які переносяться цими двома проміжними господарями, були майже генетично 
ідентичні відповідним вірусам у людей (понад 99% ідентичності послідовності генома). 
відомі на сьогоднішній день коронавіруси мають не більше 92% ідентичності генома з 
SARS-CoV-2 (REF). Профілактика передбачає домашню ізоляцію підозрюваних випадків і 
тих, хто має легкі захворювання, і суворі заходи інфекційного контролю в лікарнях, які 
включають контактні та крапельні запобіжні заходи. інфіковані COVID-19 мали підвищений 
рівень ангіотензину 2 у плазмі крові. Було встановлено, що рівень ангіотензину 2 лінійно 
пов’язаний із вірусним навантаженням і ураженням легень, що вказує на його потенціал як 
діагностичного біомаркера (121). До 30 березня 2020 року США пізніше , постійна передача 
від людини до людини спричинила поширення спалаху». Більшість білків, кодованих SARS-
CoV-2, мають схожі з COVID-19 типові ознаки на первинній КТ, включаючи двосторонні 
багаточасткові помутніння у формі матового скла з периферичним або заднім розподілом1. 
Таким чином, було припущено, що КТ поєднується з повторні тести мазків слід 
використовувати для осіб з високою клінічною підозрою на COVID-19, але які дали 
негативний результат при первинному скринінгу нуклеїнових кислот"1. Нарешті, серологічні 
тести SARS-CoV-2, що виявляють антитіла до білка Nor S, можуть доповнити молекулярну 
діагностику, особливо в пізні фази після початку захворювання або для ретроспективних 
досліджень16,120121. Однак ступінь і тривалість імунної відповіді все ще неясні, а доступні 
серологічні тести відрізняються своєю чутливістю та специфічністю, і все це необхідно 
враховувати, коли хтось приймає рішення про серологічні тести та інтерпретація їх 
результатів або потенційно в майбутньому тесті на відповіді Т-клітин. 

Терапевтичні засоби:  

На сьогоднішній день не існує загалом доведених ефективних методів лікування COVID-19 
або противірусних препаратів проти SARS-CoV-2, хоча деякі методи лікування показали 
певні переваги в певних субпопуляціях пацієнтів або для певних кінцевих точок (див. далі). 
(3d). Структурне дослідження показало, що сайт руйнування фурину може знизити 
стабільність білка SARS-CoV 2 S і полегшити конформаційну адаптацію, необхідну для 
зв’язування RBD з його рецептором». Ці відмінності в амінокислотних послідовностях могли 
сприяти до різниці в патогенній дивергенції SARS-CoV-2 (16).Потрібні подальші 
дослідження для оцінки можливих відмінностей у тропізмі, патогенезі та передачі цього 
нового агента, пов’язаних із цією зміною в послідовності амінокислот.ІФР було виявилося в 
діапазоні від 0,3% до 0,6%, що можна порівняти з попередньою пандемією азійського грипу 
(1957–1958) (73, 277). випадків вказує на значну передачу від людини до людини. У 
порівнянні зі штамами Гуандуну, коронавіруси панголінів, зареєстровані в Гуансі, менш 
схожі на SARS-CoV-2, з ідентичністю послідовності генома на 85,5%", Повторна поява 
SARS-CoV-2 Коронавірусні інфекції, пов’язані з панголінами в результаті різних випадків 
контрабанди, дозволяють припустити, що ці тварини є можливими господарями вірусів. Ця 



властивість RBD може бути використана для розробки потенційних вакцин, що містять RBD 
SARSCoV, або за допомогою рекомбінантних білків, або рекомбінантних векторів, які 
кодують RBD (175). Порівняно з новими вірусами, такими як вірус Ебола, пташиний H7N9, 
SARS-CoV і MERS-CoV, SARS-CoV-2 має відносно нижчу патогенність і помірну 
трансмісивність (15). Ризик смерті серед осіб, інфікованих COVID-19, був розрахований за 
допомогою ризику летального результату від інфекції (IFR). Дослідники та виробники 
проводять масштабні клінічні випробування, щоб оцінити різні методи лікування COVID-19. 
Вони дуже тісно пов’язані з SARS-CoV-2, демонструючи 92,4% подібності послідовності. 
Нарешті, COVID-19 кидає виклик усім людям. Загальні лабораторні результати включають 
нормальну/низьку кількість лейкоцитів із підвищеним С-реактивним білком (СРБ). Більшість 
цих неструктурних білків SARS-CoV-2 мають більш ніж 85% ідентичності амінокислотної 
послідовності з SARS-CoV25. Філогенетичний аналіз усього геному показує, що SARS-CoV-
2 об’єднаний із SARS-CoV і пов’язаними з SARS коронавірусами (SARSr-CoV), знайденими 
у кажанів, що відносить його до підроду Sarbecovirus роду Betacoronavirus. Ділянка гена, що 
зв’язує рецептор (173, 174). Зв’язуючись з епітеліальними клітинами в дихальних шляхах, 
SARS-CoV-2 починає розмножуватися та мігрувати вниз до дихальних шляхів і проникає в 
альвеолярні епітеліальні клітини в легенях. Порівняльний аналіз підтвердив, що 
варіабельні залишки були зосереджені на субодиниці SI білка S, важливої мішені вакцини 
для вірусу (150). Недавні дослідження повідомляли про специфічні моноклональні антитіла, 
які нейтралізують інфекцію SARS-CoV-2. 

Інгібування реплікації вірусу: 

Масова міграція китайців під час китайського Нового року сприяла епідемії. Повідомлялося 
про випадки в інших провінціях Китаю та інших країнах (Таїланді, Японії та Південній Кореї, 
які швидко поспіль) у людей, які поверталися з Уханя. Було показано, що протеази хазяїна 
беруть участь у розщепленні білка S та активують проникнення SARS-CoV-2, включаючи 
трансмембранну протеазу серин-протеазу 2 (TMPRSS2), катепсин L і фуринт"5455. Зразки 
навколишнього середовища з морських продуктів Huanan ринок також дав позитивний 
результат, що свідчить про те, що вірус походить звідти [7]. Вірус поширюється швидше, 
ніж його предки-близнюки, залишки SARS-CoV для зв’язування з рецептором (FIG). Однак 
цей окремий ранній звіт не може дати чіткої відповіді на походження SARS-CoV-2 і 
зараження, а отже, хибнопозитивний результат не можна виключити. Більше того, майбутні 
спалахи вірусів і патогенів зоонозного походження, ймовірно, триватимуть. Тому, окрім 
стримування цього спалаху, відомі коронавіруси великої рогатої худоби (BoCoV). заразити 
кількох домашніх і диких жуйних тварин (126). Перший летальний випадок було 
зареєстровано 11 січня 2020 р. Кілька лабораторій у всьому світі зараз розробляють 
діагностичні тести на основі антитіл проти SARS-CoV-2 (157). КТ грудної клітини є 
ідеальним діагностичним засобом для виявлення вірусної пневмонії. У зв’язку з нинішнім 
спалахом COVID-19 очікується значне збільшення кількості опублікованих досліджень 
щодо цього нового коронавірусу, оскільки для запобігання порушення координації внаслідок 
ушкодження легенів, пов’язаного з вентиляцією легень, потрібні седативні засоби, 
анальгетики та навіть препарати для розслаблення м’язів (122). ). Виявлення різноманітних 
коронавірусів кажанів, тісно пов’язаних із SARS-CoV-2, свідчить про те, що кажани є 
можливими резервуарами SARS-CoV-2 (RE.*"). У цій кладі SARS-CoV-2 об’єднаний у чітку 
лінію разом із чотири ізоляти коронавірусу підковоноса (RaTG13, RmYN02, ZC45 і ZXC21), 
а також нові коронавіруси, нещодавно ідентифіковані у панголінів, які групуються 
паралельно SARS-CoV in vitro та in vivo5-135, порівняно з реконвалесцентною плазмою, яка 
має обмежену доступність і не може Якщо епідемія посилюється, моноклональні антитіла 
можуть вироблятися у більших кількостях, щоб відповідати клінічним вимогам. У міру 
розвитку епідемії, комерційні тести на супутні захворювання), вона може прогресувати до 
пневмонії, гострого респіраторного дистрес-синдрому (ГРДС) і поліорганної дисфункції. 
Вакцина виявилася безпечна та індукована значна гуморальна та клітинна імунна відповідь 
у більшості реципієнтів після одноразової імунізації", Інша векторна вакцина, ChAdOxl та 
інші SARSr-CoV (FIG). В даний час методи виявлення нуклеїнових кислот, такі як RT-PCR, 
вважаються ефективними метод підтвердження діагнозу в клінічних випадках COVID-19 
(148). Ці варіанти з цією мутацією складають єдиний субклад, позначений як клад 
S&apos;3,34. Найчастішими симптомами були лихоманка (50%) і кашель (38%). 



Гістопатологічні аналізи показали двостороннє дифузне альвеолярне пошкодження, 
утворення гіалінової мембрани, десквамацію пневмоцитів і відкладення фібрину в легенях 
пацієнтів з тяжким перебігом COVID-19. Це також могло сприяти збільшенню смертності від 
спалаху COVID-19. 

  

ВІРУСОЛОГІЯ: 

Коронавіруси, сімейство вірусів у суперродині нідовірусів, додатково класифікуються 
відповідно до їхніх родів, альфа-, бета-, гамма- та дельтакоронавіруси (a, B, y- та 8-). Серед 
них альфа- та бета-види здатні заражати лише ссавців, тоді як інші два роди можуть 
заражати птахів і також можуть заражати ссавців.15, 14 Два з цих родів належать до 
коронавірусів людини (HCOV): коронавіруси, які включають коронавірус людини. 229E 
(hcov229E) і коронавірус людини NL63 (hcovNL63), а також коронавіруси B, які є 
коронавірусом людини HKU1, коронавірусом людини OC43, MERS-COVV (відомий як 
коронавірус Близькосхідного респіраторного синдрому) і SARSCov (відомий як коронавірус 
важкого гострого респіраторного синдрому) . Важкий гострий респіраторний синдром CoV-
2 (SARS-CoV-2) тепер називається новим COVID-19 (коронавірусна хвороба 2019). У 
дрібних лабораторних тварин вірус гепатиту миші, коронавірус сіалодакріоаденіту щурів, а 
також коронавіруси морських свинок і кроликів є основними CoV, пов’язаними з такими 
проявами захворювання, як ентерит, гепатит і респіраторні інфекції (10, 133). Вважалося, 
що незадокументовані інфекції можуть становити 79% задокументованих випадків через 
високу трансмісивність вірусу під час легкого перебігу захворювання або безсимптомного 
періоду. Таким чином, переважну генетичну подібність між SARS-CoV-2 і SARS-CoV можна 
використовувати для перепрофілювання вакцин, ефективність яких in vitro доведено проти 
SARS-CoV, для використання проти SARS-CoV-2. Кількість випадків почала зростати в 
геометричній прогресії, деякі з них не були представлені на ринку живих тварин, що свідчить 
про те, що мала місце передача від людини до людини [8]. Однак, на відміну від кажанів, 
які здорово переносять коронавіруси, інфіковані панголіни показали клінічні ознаки та 
гістопатологічні зміни, включаючи інтерстиціальну пневмонію та запальну клітинну 
інфільтрацію в різних органах». Університет станом на 11 серпня 2020 року був пов’язаний 
з членом сім’ї, і 26 дітей мали історію подорожей/проживання в провінції Хубей у Китаї. У 
наступних розділах ми підсумовуємо потенційні терапевтичні засоби проти SARS-CoV-2 на 
основі опублікованих клінічних дані та досвід Використовуючи послідовності п’яти 
консервативних реплікативних доменів у pplab (3C-like протеаза3CLpro), нідовірусної РНК-
залежної РНК-полімерази (RdRp), асоційованої нуклеотидилтрансферази (NiRAN), RdRp, 
цинкзв’язуючого домену (ZBD) та HEL1), Coronaviridae Дослідницька група Міжнародного 
комітету з таксономії вірусів оцінила попарні патристичні відстані між SARS-CoV-2 і 
відомими коронавірусами та присвоїла SARS-CoV-2 також існуючий вид SARSr-CoV", хоча 
SARS-CoV-2 філогенетично пов&apos;язаний відрізняється від усіх інших коронавірусів 
кажанів і панголінів цього виду. Білок SARS-CoV-2 S має повний розмір із 1273 амінокислот, 
що більше, ніж у SARS-CoV (1255 амінокислот) і відомого SARSr-CoV кажанів (1245-1269 
амінокислот). Ремдесивір продемонстрував активність проти SARS-CoV-2 in vitro та in 
vivo2136. Клінічне дослідження показало меншу потребу в кисневій підтримці у пацієнтів з 
COVID-19 (REF 137). Тому історія подорожей стає важливою. Однак у міру поширення 
епідемії, історія подорожей на початкових стадіях спалаху, лише легкі симптоми були 
помічені у тих пацієнтів, які були інфіковані шляхом передачі від людини до людини (14). 
Початкові тенденції показали, що смертність, пов’язана з COVID-19, була нижчою, ніж під 
час попередніх спалахів SARS (101). Наявних даних недостатньо, щоб інтерпретувати 
панголінів як проміжного господаря SARSCoV-2. Відрізнити COVID-19 від цих інфекцій 
клінічно або за допомогою звичайних лабораторних тестів неможливо. Щоб вирішити цю 
надзвичайно суперечливу проблему, у всьому світі необхідно провести подальші 
ретроспективні дослідження із залученням більшої кількості банківських зразків пацієнтів, 
тварин і навколишнього середовища за допомогою добре валідованих аналізів. 

  

 Геноміка, філогенія та таксономія: 



Будучи новим бетакоронавірусом, SARS-CoV-2 має 79% ідентичності геномної 
послідовності з SARS-CoV і 50% з MERSCoV4. Його геномна організація спільна з іншими 
бетакоронавірусами. Кілька вірусів, пов’язаних із SARS-CoV-2, були виявлені в тканинах 
малайських панголінів, контрабандою перевезених із Південно-Східної Азії до південного 
Китаю з 2017 по 2019 рік. BoCoV спричиняє неонатальну діарею телят у дорослої великої 
рогатої худоби, що призводить до кривавої діареї (зимової дизентерії) та комплексу 
респіраторних захворювань ( транспортна лихоманка) у великої рогатої худоби всіх вікових 
груп (126). Хворий на COVID-19 поширює віруси крапельками рідини під час мови. 11 лютого 
Міжнародний комітет з таксономії вірусів назвав новий коронавірус «SARS-CoV-2», а ВООЗ 
назвала захворювання «COVID-19 (REF»). У людських трансгенних мишей ACE2, 
інфікованих SARS-CoV-2 , була типова інтерстиціальна пневмонія, а вірусні антигени 
спостерігалися переважно в епітеліальних клітинах бронхів, макрофагах і альвеолярному 
епітелії.У Китаї вдихання парів інтерферону-а включено в рекомендації щодо лікування 
COVID-19.Клінічні випробування тривають у всьому світі для оцінки ефективності різних 
терапій із застосуванням інтерферонів, як окремо, так і в комбінації з іншими агентами. 

Імуноглобулінотерапія: 

Пропонується ідеальний терапевтичний варіант. США для SARS-CoV-2 (COVID-19) – це 
комбінована терапія, що складається з MAb і препарату ремдесивір (COVID-19) (201). 
Попередній звіт в Японії показав показники клінічного покращення 73,8% і 87,8% від початку 
терапії фавілавіром у пацієнтів з легким перебігом COVID-19 через 7 і 14 днів відповідно, і 
40,1% і 60,3% у пацієнтів з важким перебігом COVID-19. на 7 і 14 день, довжина до 
відповідних білків у SARS-CoV. Із чотирьох структурних генів SARS-CoV-2 більше ніж на 
90% ідентичний SARS-CoV, за винятком гена S, який розходиться24. Ген реплікази охоплює 
дві третини геному 5 і кодує великий поліпротеїн (pplab ), який протеолітично 
розщеплюється на 16 неструктурних білків, які беруть участь у транскрипції та реплікації 
вірусу. У розробці знаходиться багато різних платформ вакцин проти SARS-CoV-2, стратегії 
яких включають рекомбінантні вектори, ДНК, мРНК у ліпідних наночастинках, інактивовані 
віруси, живі ослаблені віруси та білкові субодиниці-lo. Результати комп’ютерної томографії 
грудної клітки, пов’язані з пацієнтами, інфікованими COVID-19, включають характерну 
плямисту інфільтрацію, яка згодом прогресує до розмірів матового скла (158). 
Противірусний потенціал in vitro схвалених FAD препаратів, а саме: усі клініцисти повинні 
бути в курсі останніх подій, включаючи глобальне поширення хвороби. У цей час слід 
уникати несуттєвих міжнародних поїздок. Люди повинні припинити поширювати міфи та 
неправдиву інформацію про хворобу та спробувати вгамувати паніку та хвилювання 
суспільства. 

Противірусні препарати: 

Декілька класів регулярно використовуваних противірусних препаратів, таких як осклтамівір 
(інгібітор нейрамінідази), ацикловір, ганцикловір і рибавірин, не мають жодного впливу на 
COVID-19 і, отже, не рекомендуються (187). Озельтамівір, інгібітор нейрамінідази, 
досліджували в китайських лікарнях для лікування підозрюваних випадків COVID-19, хоча 
доведеної ефективності проти SARS-CoV-2 цього препарату все ще немає (7). Отже, знання 
та розуміння розробки вакцини проти SARS-CoV на основі S-білка допоможе визначити 
потенційних кандидатів у вакцину S-білка проти SARS-CoV-2. Є думка, що історія впливу 
SARS-CoV-2 на ринку морепродуктів у Ухані походить від передачі від людини до людини, 
а не від тварини до людини (74); однак, у світлі зоонозного поширення COVID-19, ще зарано 
повністю підтримувати цю ідею (1). Необхідний подальший генетичний аналіз. 

Вакцини: 

Вакцинація є найефективнішим методом довгострокової стратегії профілактики та 
контролю COVID-19 у майбутньому. Хоча майже на 30 круїзних лайнерах з різних країн було 
виявлено інфекцію COVID-19, основними круїзними лайнерами, які були причетні до 
спалахів COVID-19, є Diamond Princess, Grand Princess, Celebrity Apex і Ruby Princess. Ікла 
також уражаються CoV, які підпадають під різні роди, а саме кишковий коронавірус собак у 
коронавірусі Alphacoronavirus у бетакоронавірусі, що вражає кишкову та собачу 



респіраторну систему та дихальні шляхи відповідно (129, 130). Висока смертність мала 
місце, особливо коли ресурси охорони здоров&apos;я були перевантажені. У деяких 
випадках COVID-19 також повідомлялося про поліорганну недостатність 1365. 
Гістопатологічні зміни у пацієнтів з COVID-19 відбуваються переважно в легенях. Чотири 
коронавіруси, а саме HKU1, NL63, 229E та OC43, поширені серед людей і зазвичай 
викликають легкі респіраторні захворювання. За останні два десятиліття відбулося дві події, 
коли перехід бетакоронавірусу тварин на людину спричинив важке захворювання. 
Субодиниця S1 коронавірусу далі ділиться на два функціональні домени, N-кінцевий домен 
і C-кінцевий домен. Структурний і біохімічний аналізи ідентифікували 211 амінокислотну 
область (амінокислоти 319-529) у С-кінцевому домені S1 SARS-CoV-2 як RBD, яка відіграє 
ключову роль у проникненні вірусу та є мішенню нейтралізуючих антитіл051 ( РИС. Штами 
вірусу, які переносяться цими двома проміжними господарями, були майже генетично 
ідентичні відповідним вірусам у людей (понад 99% ідентичності послідовності генома). 
відомі на сьогоднішній день коронавіруси мають не більше 92% ідентичності генома з 
SARS-CoV-2 (REF). Профілактика передбачає домашню ізоляцію підозрюваних випадків і 
тих, хто має легкі захворювання, і суворі заходи інфекційного контролю в лікарнях, які 
включають контактні та крапельні запобіжні заходи. інфіковані COVID-19 мали підвищений 
рівень ангіотензину 2 у плазмі крові. Було встановлено, що рівень ангіотензину 2 лінійно 
пов’язаний із вірусним навантаженням і ураженням легень, що вказує на його потенціал як 
діагностичного біомаркера (121). До 30 березня 2020 року США пізніше , постійна передача 
від людини до людини спричинила поширення спалаху». Більшість білків, кодованих SARS-
CoV-2, мають схожі з COVID-19 типові ознаки на первинній КТ, включаючи двосторонні 
багаточасткові помутніння у формі матового скла з периферичним або заднім розподілом1. 
Таким чином, було припущено, що КТ поєднується з повторні тести мазків слід 
використовувати для осіб з високою клінічною підозрою на COVID-19, але які дали 
негативний результат при первинному скринінгу нуклеїнових кислот"1. Нарешті, серологічні 
тести SARS-CoV-2, що виявляють антитіла до білка Nor S, можуть доповнити молекулярну 
діагностику, особливо в пізні фази після початку захворювання або для ретроспективних 
досліджень16,120121. Однак ступінь і тривалість імунної відповіді все ще неясні, а доступні 
серологічні тести відрізняються своєю чутливістю та специфічністю, і все це необхідно 
враховувати, коли хтось приймає рішення про серологічні тести та інтерпретація їх 
результатів або, можливо, у майбутньому тесті на відповіді Т-клітин. Терапія На 
сьогоднішній день не існує загалом доведених ефективних методів лікування COVID-19 або 
противірусних препаратів проти SARS-CoV2, хоча деякі методи лікування показали певні 
переваги в певних субпопуляціях пацієнтів або для певних кінцевих точок (див. далі). (3d). 
Структурне дослідження показало, що сайт руйнування фурину може знизити стабільність 
білка SARSCoV 2 S і полегшити конформаційну адаптацію, необхідну для зв’язування RBD 
з його рецептором». Ці відмінності в амінокислотних послідовностях могли сприяти різниця 
в патогенній дивергенції SARS-CoV-2 (16). Потрібні подальші дослідження для оцінки 
можливих відмінностей у тропізмі, патогенезі та передачі цього нового агента, пов’язаних із 
цією зміною в послідовності амінокислот. Було виявлено, що IFR бути в діапазоні від 0,3% 
до 0,6%, що можна порівняти з попередньою пандемією азіатського грипу (1957-1958) (73, 
277).Зокрема, повторний аналіз кривої пандемії COVID -19 з початкового кластера випадків 
вказали на значну передачу від людини до людини. Порівняно зі штамами Гуандуну, 
коронавіруси панголінів, зареєстровані в Гуансі, менш схожі на SARS-CoV-2, з 85,5% 
ідентичністю послідовності генома", Повторна поява пов’язаних із SARS-CoV-2 
Коронавірусна інфекція панголінів у результаті різних випадків контрабанди свідчить про 
те, що ці тварини є можливими господарями вірусів. Цю властивість RBD можна 
використовувати для розробки потенційних вакцин, що містять RBD проти SARS-CoV, або 
за допомогою рекомбінантних білків, або рекомбінантних векторів, які кодують RBD (175). 
Порівняно з новими вірусами, такими як вірус Ебола, пташиний H7N9, SARS-CoV і MERS-
CoV, SARS-CoV2 має відносно нижчу патогенність і помірну трансмісивність (15). Ризик 
смерті серед осіб, інфікованих COVID-19, був розрахований за допомогою ризику 
летального результату від інфекції (IFR). Дослідники та виробники проводять масштабні 
клінічні випробування, щоб оцінити різні методи лікування COVID-19. Вони дуже тісно 
пов’язані з SARS-CoV-2, демонструючи 92,4% подібності послідовності. Нарешті, COVID-19 
кидає виклик усім людям. Загальні лабораторні результати включають нормальну/низьку 



кількість лейкоцитів із підвищеним С-реактивним білком (СРБ). Більшість цих неструктурних 
білків SARS-CoV-2 мають більше ніж 85% ідентичності амінокислотної послідовності з 
SARS-CoV25. Філогенетичний аналіз усього геному показує, що SARS-CoV-2 об’єднаний із 
SARS-CoV і пов’язаними з SARS коронавірусами (SARSrCoV), знайденими у кажанів, що 
відносить його до підроду Sarbecovirus роду Betacoronavirus. Ділянка гена, що зв’язує 
рецептор (173, 174). Зв’язуючись з епітеліальними клітинами в дихальних шляхах, SARS-
CoV-2 починає розмножуватися та мігрувати вниз до дихальних шляхів і проникає в 
альвеолярні епітеліальні клітини в легенях. Порівняльний аналіз підтвердив, що 
варіабельні залишки були зосереджені на субодиниці SI білка S, важливої мішені вакцини 
для вірусу (150). Нещодавні дослідження повідомляли про специфічні моноклональні 
антитіла, які нейтралізують інфекцію SARS-CoV-2. Пригнічення реплікації вірусу. Масова 
міграція китайців під час китайського Нового року сприяла епідемії. Повідомлялося про 
випадки в інших провінціях Китаю та інших країнах (Таїланді, Японії та Південній Кореї, які 
швидко поспіль) у людей, які поверталися з Уханя. Було показано, що протеази хазяїна 
беруть участь у розщепленні білка S та активують проникнення SARS-CoV-2, включаючи 
трансмембранну протеазу серин-протеазу 2 (TMPRSS2), катепсин L і фуринт"5455. Зразки 
навколишнього середовища з морських продуктів Huanan ринок також дав позитивний 
результат, що свідчить про те, що вірус походить звідти [7]. Вірус поширюється швидше, 
ніж його предки-близнюки, залишки SARS-CoV для зв’язування з рецептором (FIG). Однак 
цей окремий ранній звіт не може дати чіткої відповіді на походження SARS-CoV-2 і 
зараження, а отже, хибнопозитивний результат не можна виключити. Більше того, майбутні 
спалахи вірусів і патогенів зоонозного походження, ймовірно, триватимуть. Тому, окрім 
стримування цього спалаху, відомі коронавіруси великої рогатої худоби (BoCoV). заразити 
кількох домашніх і диких жуйних тварин (126). Перший летальний випадок було 
зареєстровано 11 січня 2020 р. Кілька лабораторій у всьому світі зараз розробляють 
діагностичні тести на основі антитіл проти SARS-CoV-2 (157). КТ грудної клітини є 
ідеальним діагностичним засобом для виявлення вірусної пневмонії. У зв’язку з нинішнім 
спалахом COVID-19 очікується значне збільшення кількості опублікованих досліджень 
щодо цього нового коронавірусу, оскільки для запобігання порушення координації внаслідок 
ушкодження легенів, пов’язаного з вентиляцією легень, потрібні седативні засоби, 
анальгетики та навіть препарати для розслаблення м’язів (122). Виявлення різноманітних 
коронавірусів кажанів, тісно пов’язаних із SARS-CoV-2, свідчить про те, що кажани є 
можливими резервуарами SARS-CoV-2 (RE.). У цій кладі SARS-CoV-2 об’єднаний у чітку 
лінію разом із чотири ізоляти коронавірусу підковоноса (RaTG13, RmYN02, ZC45 і ZXC21), 
а також нові коронавіруси, нещодавно ідентифіковані у панголінів, які групуються 
паралельно SARS-CoV in vitro та in vivo5-135, порівняно з реконвалесцентною плазмою, яка 
має обмежену доступність і не може Якщо епідемія посилюється, моноклональні антитіла 
можуть вироблятися у більших кількостях, щоб відповідати клінічним вимогам. У міру 
розвитку епідемії, комерційні тести на супутні захворювання), вона може прогресувати до 
пневмонії, гострого респіраторного дистрес-синдрому (ГРДС) і поліорганної дисфункції. 
Вакцина виявилася безпечна та індукована значна гуморальна та клітинна імунна відповідь 
у більшості реципієнтів після одноразової імунізації", Інша векторна вакцина, ChAdOxl та 
інші SARSr-CoV (FIG). В даний час методи виявлення нуклеїнових кислот, такі як RT-PCR, 
вважаються ефективними метод підтвердження діагнозу в клінічних випадках COVID-19 
(148). Ці варіанти з цією мутацією складають єдиний субклад, позначений як клад 
S&apos;3,34. Найчастішими симптомами були лихоманка (50%) і кашель (38%). 
Гістопатологічні аналізи показали двостороннє дифузне альвеолярне пошкодження, 
утворення гіалінової мембрани, десквамацію пневмоцитів і відкладення фібрину в легенях 
пацієнтів з тяжким перебігом COVID-19. Це також могло сприяти збільшенню смертності від 
спалаху COVID-19. 

  

Погляд на передачу, розповсюдження та появу SARS-CoV-2: 

Новий коронавірус був ідентифікований протягом 1 місяця (28 днів) після спалаху. Також 
повідомлялося про один випадок тяжкої пневмонії та поліорганної дисфункції у дитини [19]. 
Цей вірус кажана має більше ніж 90% ідентичності послідовності з SARS CoV-2 у всіх ORF 



у всьому геному, включаючи дуже варіабельний S і ORF8 REF). Підтверджений випадок — 
це підозрілий випадок із позитивним молекулярним тестом. Конкретний діагноз 
встановлюється за допомогою специфічних молекулярних тестів респіраторних зразків 
(мазок із горла/носоглотки/харкотиння/ендотрахеальний аспірат і бронхоальвеолярний 
лаваж). Встановлено, що специфічне для SARS-CoV людське MAb CR3022 зв’язується з 
SARS-CoV-2 RBD, що вказує на його потенціал як терапевтичного засобу. З досвіду З 
кількома спалахами, пов’язаними з відомими новими вірусами, висока патогенність вірусу 
часто пов’язана з нижчою трансмісивністю. Деякі трансгенні людські ACE2 миші навіть 
померли після інфікування. У мишей широкого типу адаптований до SARS-CoV-2 штам із 
зміною N501Y у RBD білка S був створений на пасажі 6. Чи є вища передача SARS-CoV-2 
порівняно з SARS-CoV збільшення функції, пов&apos;язане з придбанням фуриноподібного 
місця розщеплення, ще не продемонстровано. Додатковою відмінністю є допоміжний ген 
orf8 SARSCoV-2, який кодує новий білок, лише на 40% амінокислот ідентичний ORF8 SARS-
CoV. На відміну від ГРВІ- CoV, цей новий білок ORF8 не містить мотиву, який запускає 
шляхи внутрішньоклітинного стресу. Зокрема, варіант SARSCoV-2 із 382-нуклеотидною 
делецією, що охоплює весь ORF8, був виявлений у кількох пацієнтів у Сінгапурі, що нагадує 
29 - або 415-нуклеотидні делеції в області ORF8, що спостерігаються у варіантах SARS-
CoV людини з пізньої фази спалаху 2002-2003 років", така делеція ORF8 може свідчити про 
адаптацію людини після міжвидової передачі від тварини-господаря в Юньнані. Крім того, 
сім передбачуваних ORF, що кодують допоміжні білки, вкраплені між структурними 
генами.Станом на 2 жовтня 2020 року було зареєстровано -174 вакцини-кандидати проти 
COVID-19, а 51 пройшов клінічні випробування на людях (відстеження вакцини та терапії 
проти CoVID-19). Таким чином, вони забезпечують можливість лікування та профілактики 
COVID-19.Однак також можна візуалізувати більш дрібні та набагато більш численні 
частинки, відомі як аерозольні частинки, які можуть довго затримуватися в повітрі, а потім 
проникати глибоко в легені. при вдиханні кимось іншим повітряно-крапельний шлях 
передачі також спостерігався в експериментах з тхором, згаданих вище. Важко оцінити 
терапевтичний потенціал препарату або комбінації препаратів для лікування захворювання 
на основі такого обмеженого розміру вибірки. Золоті хом’яки також показали типові 
симптоми після зараження SARS-CoV-2 (REF7). Моделі на тваринах пропонують важливу 
інформацію для розуміння патогенезу інфекції SARS-CoV-2 і динаміки передачі SARS-CoV-
2, а також важливі для оцінки ефективності противірусних терапевтичних засобів і вакцин. 

  

Клінічні та епідеміологічні особливості: 

Схоже, що населення будь-якого віку сприйнятливе до інфекції SARS-CoV-2, а середній вік 
інфікування становить близько 50 років13608081. Однак клінічні прояви відрізняються з 
віком. Коронавірус синдрому гострої діареї у свиней масово поширився на всі 34 провінції 
Китаю. Аналіз проникнення псевдовірусу SARS-CoV-2 виявив, що TMPRSS2 і катепсин L 
мають кумулятивну дію з фурином на активацію проникнення вірусу3. Аналіз 
кріоелектронної мікроскопії структури білка SARS-CoV-2 S показав, що його RBD 
здебільшого знаходиться в лежачій у нижньому стані, тоді як білок SARS-CoV S приймає 
однакові конформаційні стани стоячи та лежачи 051.5859. Оскільки знання про цей вірус 
швидко розвиваються, читачів закликають регулярно оновлюватись. 

 ДІАГНОСТИКА SARS-CoV-2 (COVID-19): 

Тести РНК можуть підтвердити діагноз випадків SARS-CoV-2 (COVID-19) за допомогою RT-
PCR у реальному часі або секвенування наступного покоління (148, 149, 245, 246). Беручи 
до уваги зоонозні зв’язки, пов’язані з SARS-CoV-2, підхід One Health може відігравати 
важливу роль у профілактичних заходах і заходах контролю, які застосовуються для 
стримування цього пандемічного вірусу (317-319). Значний імпорт безсимптомних випадків 
COVID-19 з Уханя призвів до незалежних, самопідтримуваних спалахів у великих містах як 
усередині країни, так і по всьому світу. Проте передача між населенням могла відбутися й 
раніше». ВГК під впливом гаммакоронавірусу спричиняє захворювання дихальної, 
сечовидільної та репродуктивної систем із значними економічними втратами для курчат 
(131, 132). Насправді, аномальні КТ-скани використовувалися для діагностики. COVID-19 у 



підозрюваних випадках з негативним молекулярним діагнозом; багато з цих пацієнтів мали 
позитивні молекулярні тести при повторному тестуванні [22]. 

Диференціальний діагноз [21]: 

Диференційний діагноз включає всі типи респіраторних вірусних інфекцій (грип, парагрип, 
респіраторно-синцитіальний вірус (РСВ), аденовірус, метапневмовірус людини, неCOVID-
19 коронавірус), атипові мікроорганізми (мікоплазма, хламідії) та бактеріальні інфекції. 
Чутливість КТ грудної клітини значно перевершує рентгенівський скринінг. 4). У більшості 
пацієнтів також розвинулася виражена лімфопенія, подібна до тієї, що спостерігалася у 
пацієнтів з SARS та MERS, а у тих, хто не пережив, з часом розвинулась важча лімфопенія 
порівняно з пацієнтами, які не перебували у відділенні інтенсивної терапії. У пацієнтів у 
відділенні інтенсивної терапії були високі рівні взаємодії залишаються в основному 
неясними. Невдовзі це блокування стосувалося цитокінів плазми, що свідчить про 
імунопатологічний процес, спричинений цитокіновим штормом"86857. У цій когорті пацієнтів 
близько 2,3% людей померли протягом середнього часу 16 днів від початку захворювання. 
86 Чоловіки старше 68 років мали вищий ризик дихальної недостатності, гострої серцевої 
травми та серцевої недостатності, які призвели до смерті, незалежно від наявності в 
анамнезі серцево-судинних захворювань* (РИС. 36). Висока генетична подібність між 
SARS-CoV-2 і RaTG13 підтверджує гіпотезу про те, що SARSCoV -2, ймовірно, походить від 
кажанів 5. Загалом у літніх чоловіків (>60 років) із супутніми захворюваннями частіше 
розвивається тяжке респіраторне захворювання, яке вимагає госпіталізації, що 
відрізняється від SARS-CoV п’ятьма залишками, критичними для зв’язування ACE2, а саме 
Y455L , L486F, N493Q. D494S і T501NS" (РИС.). Оскільки деякі з перших зареєстрованих 
випадків в Ухані не мали епідеміологічного зв’язку з ринком морепродуктів, було 
припущено, що ринок не може бути початковим джерелом зараження людей SARS-CoV-2. 
Одне дослідження у Франції виявило SARS-CoV-2 за допомогою ПЛР у збереженому зразку 
пацієнта, який хворів на пневмонію наприкінці 2019 року, що свідчить про те, що SARS-CoV-
2 міг поширитися там набагато раніше, ніж загальновідомий час початку спалаху в Франція. 
Більшість пацієнтів одужали достатньо, щоб їх виписали з лікарні через 2 тижні (РИСУНОК). 
Результати, отримані в результаті пов’язаного з людиною-машиною клінічного дослідження 
чотирьох пацієнтів, інфікованих COVID-19, показали, що комбінована терапія з 
використанням лопінавіру/ітонавіру, арбідолу та капсул Shufeng Jiedu (традиційна 
китайська медицина) виявилася ефективною для лікування COVID-19. пневмонія (193). 
Після початкового зараження спостерігалася передача від людини до людини з 
попередньою оцінкою відтворювального числа (Ro) від 1,4 до 2,5 (70, 75), а нещодавно 
оцінюється від 2,24 до 3,58 (76). Отже, ймовірність специфічних для SARS-CoV 
нейтралізуючих антитіл, які забезпечують перехресний захист від COVID-19, може бути 
меншою. Пацієнти старшого віку (>60 років) і з серйозними попередніми захворюваннями 
мають більший ризик розвитку гострого респіраторного дистрес-синдрому та смерті-6 (FIG). 
Менш поширені симптоми включають виділення мокротиння, головний біль, кровохаркання, 
діарею, анорексію, біль у горлі, біль у грудях, озноб, нудоту та блювання в дослідженнях 
пацієнтів у Chinal3,60,80,31. Про розлади нюху та смаку також повідомляли самі. пацієнтів 
в Італії. Ранні прояви пневмонії COVID-19 можуть бути неочевидними на рентгенограмі 
грудної клітки. Секвенування геному та філогенетичне дослідження показало, що 
коронавірус, який викликає COVID-19, є бета-коронавірусом, який належить до тих самих 
підтипів, що й вірус SARS, але все ще існує в групі варіантів. Завдяки цим заходам щоденна 
кількість нових випадків у Китаї почала неухильно зменшуватися", однак, незважаючи на 
тенденцію до зниження в Китаї, міжнародне поширення COVID-19 прискорилося з кінця 
лютого. Такого місця розщеплення S1-$2 не спостерігається. у всіх споріднених вірусах, що 
належать до підроду Sarbecovirus, за винятком подібної вставки трьох амінокислот (PAA) у 
RmYN02, коронавірусу, отриманому від кажанів, нещодавно зареєстрованому з Rhinolophus 
malayanus у Китаї (FIG). У підозрілому випадку в Індії відповідний зразок повинен надіслати 
до визначених контрольних лабораторій в Індії або Національного інституту вірусології в 
Пуні. Він відрізняється від білків S більшості членів підроду Sarbecovirus, поділяючи 
амінокислотну послідовність на 76,7-77,0% з SARS-CoV від цивет і людини Хоча вставка в 
RmYN02 функціонально не представляє багатоосновний сайт розщеплення, вона 
підтверджує думку про те, що ця характеристика, яка спочатку вважалася унікальною для 



SARS-COV-2, була отримана природним шляхом2 ". Імуногістохімічні аналізи виявили 
антиген SARS-CoV-2 у верхніх дихальних шляхах, бронхіолярному епітелії та підслизовому 
епітелії залоз, а також у пневмоцитах типу I та II типу, альвеолярних макрофагах та 
гіалінових мембранах у легенях. Моделі на тваринах, які використовуються для вивчення 
патогенезу інфекції SARS-CoV-2, включають приматів, крім людини, макак-резус, 
циномолгусів, мармозеток і африканських зелених мавп, мишей, мишей дикого типу з 
адаптованим до миші вірусом і трансгенним ACE2 людини або нокаутним ACE2 людини. у 
мишей), тхорів і золотистих хом’яків.ab7. На тваринних моделях приматів, відмінних від 
людини, більшість видів демонструють клінічні ознаки, подібні до клінічних ознак пацієнтів 
із COVID-19, зокрема виділення вірусу, реплікацію вірусу та реакцію господаря на інфекцію 
SARS-CoV-2 Наприклад, у моделі макаки-резус було виявлено високе вірусне 
навантаження у верхній частині, і 216 країн і регіонів з усіх шести континентів повідомили 
про понад 20 мільйонів випадків COVID-19, і понад 733 000 пацієнтів померли. У деяких 
випадках виявлялося також ексудативне запалення. Кількість підтверджених випадків 
раптово зросла, тисячі нових випадків діагностувалися щодня протягом кінця січня». 
Інтерферони індукують експресію різноманітних інтерферон-стимульованих генів, які 
можуть перешкоджати кожному етапу реплікації вірусу. Тхори, інфіковані SARS-CoV-2 
відмова від стійкої місцевої передачі або контакт із пацієнтами з подібною історією 
подорожей або з підтвердженою інфекцією COVID-19. Порушення КТ грудної клітки, 
пов’язані з пневмонією COVID-19, також спостерігалися навіть у безсимптомних пацієнтів. 
Інфікування COVID-19 на кількох круїзних лайнерах дало нам попереднє уявлення про 
шляхи передачі захворювання. Круїзні кораблі діють як закрите середовище та 
забезпечують ідеальне середовище для виникнення респіраторних захворювань. Подібна 
ситуація призводить до спалаху захворювання. Значна загроза для мандрівників, оскільки 
на борту знаходяться люди з різних країн, що сприяє занесенню збудника (320). Тільки час 
покаже, як вірус вплине на наше життя тут, в Індії (2). Нещодавно було повідомлено про 
інший пов’язаний з цим коронавірус у кажана Rhinolophus malayanus, взятого в новій системі 
Yiunnan Thic, яка позначається як «RmYN02» (30). Подібним чином неонатальні випадки, 
про які повідомлялося, були легкими [20]. 

Діагностики: 

Підозрюваний випадок визначається як особа з лихоманкою, болем у горлі та кашлем, яка 
має в анамнезі подорожі до Китаю або інших районів стійкої місцевої передачі або контакту 
з пацієнтами з аналогічною історією подорожей або з пацієнтами з підтвердженим значним 
захистом у мишей від летального виклику MERS-CoV. Інтерстиціальна пневмонія та 
запальні реакції були виявлені як у молодих, так і у старих мишей після інфікування 
штамом, адаптованим до мишей. Для боротьби з CoVID19 Китай запровадив 
безпрецедентно суворі заходи охорони здоров&apos;я. RBD субодиниці S1 S-білка має 
чудову здатність індукувати нейтралізуючі антитіла. Швидка реплікація SARS-CoV-2 у 
легенях може спровокувати сильну імунну відповідь. Він також є відхиленням від норми у 
безсимптомних пацієнтів/пацієнтів без клінічних ознак ураження нижніх дихальних шляхів. 
Примітно, що більша частина передачі SARS-CoV-2 від людини до людини на ранніх стадіях 
у Китаї відбувалася в сімейних кластерах, а в інших країнах великі спалахи також 
відбувалися в інших місцях, таких як громади робітників-мігрантів, бойні та 
м&apos;ясокомбінати, що вказує на необхідність ізоляції інфікованих людей. 
Внутрішньолікарняна передача не була основним джерелом передачі інфекції в Китаї через 
впровадження заходів інфекційного контролю в клінічних умовах. Дані секвенування 
одноклітинної РНК показали, що TMPRSS2 високоекспресується в кількох тканинах і 
ділянках тіла та спільно експресується з ACE2 в епітеліальних клітинах носа, легенів і 
бронхіальних гілок, що пояснює деякий тканинний тропізм SARS-CoV-2(REFSS63). Це 
також перший схвалений Європейським Союзом варіант лікування дорослих і підлітків з 
пневмонією, що вимагає додаткового кисню. Кілька міжнародних клінічних випробувань 
фази IlI тривають для оцінки безпеки та ефективності ремдесивіру для лікування COVID-
19. Фавілавір (Т-705), який є противірусним препаратом, розробленим в Японії для 
лікування грипу, був схвалений в Китаї, Росії та Індії для лікування COVID-19. Клінічне 
дослідження, проведене в Китаї, показало, що фавілавір значно зменшує ознаки 
покращення симптомів захворювання на візуалізації грудної клітки та скорочує час до 



виведення вірусу. Такі антитіла можуть відігравати вирішальну роль у посиленні захисних 
гуморальних реакцій проти нових CoV, спрямовуючи відповідні епітопи та функції S-білка. 
Здатність до перехресної нейтралізації специфічних для SARS-CoV RBD нейтралізуючих 
MAbs значною мірою залежить від схожості між їхніми RBD; таким чином, специфічні до 
SARS-CoV RBD-специфічні антитіла можуть перехресно нейтралізувати SL CoV, тобто 
штам bat-SL-CoV WIVI (RBD з вісьмома амінокислотними відмінностями від SARS-CoV), але 
не штам bat-SL-CoV SHC014 (24 амінокислотні відмінності) [200]. Відповідні РБД-специфічні 
МАБ можуть бути розпізнані за допомогою відносного аналізу РБД SARS-CoV-2 з SARS-
CoV, а перехресна нейтралізація SARS-CoV RBD-специфічних MAbs може бути досліджена 
на предмет їх ефективності проти COVID-19 і подальша клінічна оцінка. Біотехнологічна 
компанія Regeneron намагається розпізнати потужні та специфічні MAbs для боротьби з 
COVID-19. В інших моделях тварин, включаючи котів і тхорів, SARS-CoV-2 міг ефективно 
розмножуватися у верхніх дихальних шляхах, але не викликав тяжких клінічних симптомів8, 
Оскільки транс-місія при прямому контакті та повітрі спостерігалася у інфікованих тхорів і 
хом&apos;яків, ці тварини можуть бути використані для моделювання різних способів 
передачі COVID-19 (REFS7-7). Перший такий випадок був у 2002-2003 роках, коли людина 
або навіть померла, тоді як більшість молодих людей та дітей мають лише легкі 
захворювання (не пневмонія або легка пневмонія) або є безсимптомними»81.3, Примітно, 
що ризик захворювання не був вищим для вагітних жінок. Однак випадки можуть протікати 
безсимптомно або навіть без лихоманки. Примітно, що RBD коронавірусів панголінів 
Гуандун дуже схожий на SARS-CoV-2. Попередні результати свідчать про покращення 
клінічного стану після лікування 5 154, FDA надало рекомендації щодо використання 
реконвалесцентної плазми COVID-19 у рамках екстреного застосування нових 
досліджуваних ліків. За даними Національної комісії охорони здоров&apos;я Китаю, 
загальна кількість випадків продовжувала різко зростати на початку лютого із середньою 
швидкістю понад 3 000 нових підтверджених випадків на день. 2). Оновлення, отримані з 
таких країн, як Китай, Японія, Таїланд і Південна Корея, вказують на те, що пацієнти з 
COVID-19 мали відносно легкі прояви в порівнянні з пацієнтами з SARS і MERS (4). Станом 
на 2 жовтня 2020 року в розробці перебувало близько 405 терапевтичних препаратів для 
лікування COVID-19 і майже 318 у клінічних випробуваннях на людях (трекер вакцин проти 
COVID-19 і терапії). Віруси кишкового та котячого інфекційного перитоніту (FIP) є двома 
основними котячими CoV (128), де котячі CoV можуть вражати шлунково-кишковий тракт, 
черевну порожнину (перитоніт), дихальні шляхи та центральну нервову систему (128). 
Рандомізодове подвійне сліпе дослідження фази II векторної вакцини типу аденовірусу, що 
експресує білок SARS-CoV-2 S, розробленого CanSino Biologicals та Академією військово-
медичних наук Китаю, було проведено за участю 603 дорослих добровольців в Ухані. 
Наприклад, когортне дослідження, проведене в Лондоні, показало, що 44% медичних 
працівників, які працюють на передовій, були інфіковані SARS-CoV-2 (REF*). Висока 
трансмісивність SARS-CoV-2 може бути пов&apos;язана з унікальними вірусологічними 
особливостями SARS-CoV-2. Слід докладати зусиль для усунення ризику передачі інфекції 
(228). Завдяки цим змінам залишків взаємодія SARS-CoV-2 з його рецептором стабілізує 
дві вірусзв&apos;язуючі гарячі точки на поверхні hACE2 REFS) (рис. RBM 
опосередковується з рецептором ACE2 (амінокислоти 437-507 білка SARSCoV-2 S), і ця 
ділянка в SARS-CoV-2 відрізняється від такої в SARS-CoV п&apos;ятьма критичними 
залишками. Відповідь на інтерферон є одним з основних вроджених захисних механізмів 
імунітету проти вторгнення вірусу. Важких чи критичних випадків не зафіксовано. Таким 
чином, стратегії вакцинації, засновані на цілісному S-білку, субодиницях S-білка або 
специфічних потенційних епітопах S-білка, виявляються найбільш перспективними 
кандидатами у вакцини проти коронавірусів. Прийнято вважати, що SARS-CoV-2 є більш 
трансмісивним, ніж SARS-CoV та MERS-CoV; однак визначення точного репродуктивного 
числа (R0) для COVID-19 поки що неможливе, оскільки багато безсимптомних інфекцій не 
можуть бути точно враховані на цьому етапі». Філогенетичний аналіз підтверджує, що 
SARS-CoV-2 тісно пов&apos;язаний з RaTG13 (рис. Цей новий вірус кажанів, позначений як 
«RmYNO2», на 93.396 ідентичний SARS-CoV-2 у геномі. У довгому лабораторному гені він 
демонструє 97,2% ідентичності до SARS-CoV-2, що навіть вище, ніж для RaTG13 (REF). 
Передача інфекції медичним працівникам, які доглядають за пацієнтами, була описана 20 
січня 2020 року. Кілька компаній по всьому світу в даний час зосереджуються на розробці 



та маркетингу специфічних наборів для виявлення нуклеїнових кислот SARS-CoV-2. Кілька 
лабораторій також розробляють власну ЗТ-ПЛР. Одним з них є набір для виявлення 
нуклеїнових кислот SARS-CoV-2 виробництва Shuoshi Biotechnology (метод подвійної 
флуоресцентної ПЛР) (150). Повідомлялося про великі кластери інфекції з дедалі більшої 
кількості країн Висока ефективність передачі SARS-CoV-2 та велика кількість міжнародних 
подорожей сприяли швидкому поширенню COVID-19 у всьому світі. Спалах COVID-19 також 
був пов&apos;язаний із серйозними економічними наслідками в усьому світі через раптове 
переривання глобальної торгівлі та ланцюжків поставок, що змусило транснаціональні 
компанії приймати рішення, що призвело до значних економічних втрат (66). 11 березня 
2020 року ВООЗ офіційно охарактеризувала глобальний спалах COVID-19 як пандемію». 
Інше серологічне дослідження виявило нейтралізуючі антитіла SARS-CoV-2 у зразках 
сироватки котів, зібраних в Ухані після спалаху COVID-19, що надало докази інфекції SARS-
CoV-2 у популяціях котів в Ухані, хоча потенціал передачі SARSCoV-2 від котів до людей 
наразі невизначений. 

Використання та патогенез рецепторів: 

SARS-CoV-2 використовує той самий рецептор, що й SARS-CoV, 
ангіотензинперетворюючий фермент 2 (ACE2) -", Крім людського ACE2 (hACE2), SARS-
CoV-2 також розпізнає ACE2 свині, тхора, мавпи-резуса, циветти, кіт, панголін, кролик і 
собака (434.59). Широке використання рецепторів SARS-CoV-2 означає, що він може мати 
широкий діапазон господарів, а різна ефективність використання ACE2 у різних тварин 
може вказувати на їхню різну чутливість до SARS-CoV- 2. Віруси, подібні до BoCoV, були 
виявлені у людей, що також свідчить про його зоонозний потенціал (127). Багато з цих 
вакцин-кандидатів перебувають у фазі ІІ випробувань, а деякі вже перейшли до фази ІІІ 
випробувань. Однак це лікування може мати несприятливі ефекти, спричиняючи 
опосередковане антитілами посилення інфекції, пов’язане з переливанням гостре 
ураження легенів та алергічні реакції на переливання.  

Терапія моноклональними антитілами є ефективною імунотерапією для лікування деяких 
вірусних інфекцій у окремих пацієнтів. Однак висока вартість і обмежені можливості 
виробництва, а також проблема біодоступності можуть обмежити широке застосування 
терапії моноклональними антитілами. 

Висновки: 

Цей новий спалах вірусу кинув виклик економічній, медичній інфраструктурі та 
інфраструктурі охорони здоров’я Китаю та певною мірою інших країн, особливо його сусідів. 
Ці віруси панголінів, незалежно вилучені митниками провінцій Гуансі та Гуандун, належать 
до двох різних підліній. Штами Guangdong, які були виділені або секвеновані різними 
дослідницькими групами з контрабандних панголінів, мають 99,8% ідентичності 
послідовностей один з одним. У таких ситуаціях можна провести КТ грудної клітки, оскільки 
воно вважається дуже специфічним для пневмонії COVID-19 (118). Пацієнти з пневмонією, 
викликаною COVID-19, демонструватимуть типову матову непрозорість на КТ грудної клітки 
(154). Проте повідомлялося про трансплацентарну передачу SARS-CoV-2 від інфікованої 
матері до новонародженого, хоча це був поодинокий випадок. При зараженні 
найпоширенішими симптомами є лихоманка, втома та сухий кашель. Попередні 
дослідження визначили інтерферони типу I як багатообіцяючий терапевтичний кандидат на 
SARS" Дані in vitro показали, що SARS-CoV-2 навіть більш чутливий до інтерферонів I типу, 
ніж SARS-CoV, що свідчить про потенційну ефективність інтерферонів I типу в ранньому 
лікуванні COVID -19 (REF 5). Це вражаюче швидко порівняно з часом, потрібним для 
ідентифікації SARS-CoV, зареєстрованим у Фошані, провінція Гуандун, Китай (125 днів) 
(68). 36,c). Ці аномалії свідчать про те, що панголіни навряд чи бути резервуаром цих 
коронавірусів, але, швидше за все, отримав віруси після поширення від природних 
господарів. Проміжний господар зазвичай відіграє важливу роль у спалаху нових 
коронавірусів, які походять від кажанів; наприклад, пальмові циветти для SARS-CoV і 
верблюди верблюди для MERS-CoV. 

  



 

  

 


