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SAMMANFATTNING

Rotavirus ér ett agens som finns spritt over hela vérlden och orsakar diarré hos unga déggdjur,
inklusive ménniska. Diarrén leder till en kraftig uttorkning hos individen vilket 1 vérsta fall
fororsakar dodsfall. Uttorkningen motverkas med vitsketerapi och virusinfektionen laker ut
av sig sjélv. Trots att infektionen dr relativt 14tt att behandla dor varje &r en halv miljon barn
under fem &r péd grund av rotavirusorsakad diarré.

Rotavirus tillhér familjen Reoviridae och ar ett dubbelstraingat RNA-virus med ett
segmenterat genom. Om en individ infekteras med tva olika virusstammar samtidigt, en sa
kallad co-infektion, gor det segmenterade genomet att dessa tvd virus kan utbyta genetiskt
material med varandra genom rekombination, vilket leder till att det snabbt kan utvecklas nya
varianter av viruset.

Denna litteraturstudie beskriver rotavirus och ar inriktad pa fragestdllningarna: ”Har rotavirus
en zoonotisk potential? Kan rotavirusinfekterade fol utgdra en smittkdlla for ménniska?”.
Flera studier har visat att bade djur och ménniskor har blivit sjuka av och utsondrat rotavirus
vars virala genom har varit blandningar fran olika arters rotavirus. Dessutom har det
konstaterats fall dédr hela virioner med fullstdndigt genetiskt material, alltsd inte bara enstaka
gener, Overforts frdn en djurart till en annan. Sammantaget tyder detta pa att rotavirus har en
zoonotisk potential, dven om det &nnu inte har dokumenterats nagra stdrre utbrott av
rotavirusorsakad diarré hos ménniska orsakade av rotavirusstammar fran djur.

De ekvina rotavirusen har visats vara en homogen grupp av virus som pa olika sétt skiljer sig
frdn Ovriga grupper av rotavirus. Det finns dock fall dédr ekvina rotavirus har rekombinerat
med rotavirus frin bade gris, notkreatur och ménniska. Slutsatsen &r att ekvina rotavirus har
formagan att smitta ménniska, men eftersom inga dokumenterade utbrott av rotavirusorsakad
diarré hos ménniska orsakade av ekvina virusstammar har hittats s verkar det som om de
ekvina virusstammarna saknar ndgot som de humana virusstammarna har. Det faktum att
maéanniskor kan bli smittade med ekvina rotavirus kan dock inte ignoreras, och personer som
arbetar med {61 bor darfor vara medvetna om riskerna.



SUMMARY

Rotavirus causes diarrhea in young mammals all over the world, including infant humans.
The diarrhea leads to severe dehydration that can be fatal if left untreated. The dehydration
can be treated with fluid therapy and the infection heals itself. Despite the relatively easy
treatment half a million children under the age of five dies every year due to diarrhea caused
by rotavirus.

Rotavirus sorts into the family Reoviridae and is a double-stranded RNA virus with a
segmented genome. The segmentation allows re-assortment in cases of co-infection with
different strains which quickly can give rise to new strains of rotavirus. The aim with this
literature review was, beside describing rotavirus, to answer the questions: “Does rotaviruses
have a zoonotic potential? Is it a risk for humans to be infected by foals carrying the virus?*.

Several studies have shown that animals and humans have fallen ill and shedded rotavirus
particles with a genome that consisted of a mix of genes from rotaviruses from different
species. This, as well as cases where it has been proven that not only a few genes have been
transferred, but whole virions, implicates that rotavirus has a zoonotic potential even though
no large clinical outbreaks of disease in humans caused by animal rotavirus has yet been
documented.

Equine rotaviruses have been shown to be a homogenic group that in several aspects are
different compared with the other groups of rotaviruses. However studies have found cases
were equine rotavirus have re-assorted with porcine, bovine and human rotavirus strains. The
conclusion 1is that there is a ground for concern that people working with horses might be
infected with equine rotavirus.



INLEDNING

Rotavirus ér en vanlig orsak till allvarliga diarréer hos unga individer inom ménga olika arter,
déribland ménniska. I Sverige dr rotavirusinfektion den vanligaste diagnosen vid virusorsakad
diarré hos spadbarn (SMI, 2008), och globalt orsakar rotavirus varje ar en halv miljon dodsfall
hos barn under fem ars alder (CDC, 2008). Eftersom infektionen ofta ar relaterad till extrem
uttorkning kan den fa fatal utgdng dven for djur (Browning & Begg, 1996; Chanock, 1996;
Smith, 2009).

Viruset dr mycket taligt och kan leva ldnge 1 miljon. Detta ger mdjlighet till stor spridning
bade inom djurpopulationer och eventuellt dven till andra arter (Dwyer, 1993). Spridning av
viruset mellan olika arter har uppméarksammats pa senare dr, och dérfor har studier gjorts for
att undersoka rotavirusets zoonotiska potential.

Virus med zoonotisk potential &r alltid aktuella for veterindrer, djurdgare och andra ménniskor
som kommer i kontakt med djur, men dven ur ett bredare folkhilsoperspektiv. Detta eftersom
ett zoonotiskt virus skulle kunna spridas vidare i humanpopulationen fran exempelvis en
veterindr. En eventuell dverforing mellan arter av ett sddant virus frdn hést till ménniska ar
intressant eftersom fol ofta hanteras av ménniskan pa ett annat sitt dn exempelvis kalvar. Fol
som insjuknar i rotavirusorsakad diarré behandlas med intensiv vitsketerapi pa djursjukhus
och pa stuterier, och hanteringen gor att ménniskor kommer i nira kontakt med djuren och
ddrmed exponeras for infektiosa viruspartiklar.

Malet med litteraturstudien ar darfor att svara pa fragestdllningarna huruvida rotavirus har
zoonotisk potential och om rotavirusinfekterade f6l kan overfora virus som har forméga att
inducera sjukdom hos ménniska.

MATERIAL OCH METODER

Litteratursokningen utférdes via universitetets databaser, till storsta del med the Web of
Knowledge och Pubmed, med s6kord som rotavirus”, “zoonotic potential”, “interspecies
transmission”, “equine”, “foal” och “human”. Inga speciella avgriansningar anvindes och
sokningen hjélptes till stor del av review-artiklars referensforteckningar. For att begridnsa
antalet referenser gjordes urvalet genom att prioritera artiklar fran de senaste aren, eftersom

ny forskning om rotavirus stindigt pagér.



LITTERATUROVERSIKT
Virusets struktur

Rotavirus hor till familjen Reoviridae, tillsammans med bland andra Orthoreovirus och
Orbivirus (Quinn et al., 2002). Viruspartiklarna saknar holje och har en icosahedral struktur
med en kapsid 1 trippla lager (en inre kdrna samt ett yttre och ett inre kapsidlager). Kérnan
bestar av VP2 (viral protein 2). Den inre kapsiden &r uppbyggd av proteinet VP6 och den yttre
kapsiden av VP7. Den yttre kapsiden har dessutom spikes (proteinstrukturer som sticker ut
fran det yttre kapsidlagret och ger rotaviruset ett hjulliknande utseende i elektronmikroskop),
vilka bestar av VP4. VP4 kan klyvas till VP5* och VP8*, vilket 6kar partikelns virulens och
dess mojlighet att ta sig in i malcellen hos virddjuret (Browning, 1996). VP4-lagret av spikes
forefaller vara osymmetriskt, men genom att stddja VP7- och VP6-lagren sa tros VP4-lagret
bidra till att uppratthalla virusets icosahedrala struktur. Det gar tre olika sorters kanaler genom
alla skalen in till kdrnan. Deras exakta funktion &r inte fullstindigt kartlagd men de anvénds
troligen for att transportera metaboliter (Chanock, 1996; Mary K. Estes, 1996).

Genomet dr uppbyggt av dubbelstrdngat RNA som é&r indelat i elva segment. Segmenten
kodar for tolv proteiner, vilka delas in i strukturella- och icke-strukturella proteiner
(Matthijnssens et al., 2008b). For den vanligaste rotavirusgruppen, grupp A, har
elektroforesmdnstret foljande struktur: segment ett till fyra dr tunga, fem till nio &r medelstora
(sju till nio ligger ofta mycket nédra varandra) och tio till elva dr smé segment (Mary K. Estes,
1996). Det segmenterade genomet tillater rotaviruset att rekombinera med andra rotavirus vid
co-infektion; om en individ infekteras av tva olika stammar av rotavirus kan de vid
replikeringen i virdcellen utbyta genetiskt material och pa sa vis ge upphov till en ny stam
(Matthijnssens et al., 2008b). Sex av generna har visats paverka virusets virulens; de som
kodar for proteinerna VP3, VP4, VP7, NSP1 (non-structural protein 1), NSP3 och NSP4. En
eller flera mutationer i dessa gener leder till en 6kad virulens (Tsugawa & Hoshino, 2008).

Klassificering

Rotavirus delas, med hjilp av exempelvis ELISA-metoden, in i grupper utifrain VP6.
Grupperna skiljer sig mycket fran varandra i sitt elektroforesmonster, men eftersom mdonstret
dessutom kan @ndras av olika mutationer och rearrangemang kan man vid klassificering inte
bara lita till elektroforesmonstret (Mary K. Estes, 1996).

Grupp A ar den storsta gruppen av rotavirus och det r hér de allra flesta virus som infekterar
manniskor och djur finns. Férutom grupp A finns ytterligare dtminstone sex grupper (B-G)
(Matthijnssens et al., 2008b). Grupp B och C har hittats hos bdde méanniska och djur, medan
grupp D—F hittills bara hittats hos djur (Mary K. Estes, 1996). Eftersom grupp A ar den
storsta gruppen och de flesta djurarter har rotavirus som hor till den hér gruppen sa har den
storsta delen av forskningen gjorts pa dessa rotavirus. Aven den hir litteraturstudien fokuserar
pa grupp A, sé fortsittningsvis nir rotavirus ndmns avses, om inte annat anges, rotavirus fran

grupp A.



Inom grupp A kan man anvinda VP6 till att dela in gruppen i tva subgrupper; I och II. Detta
gors med ELISA och antisera eller med monoklonala antikroppar (mAbs). Ekvina rotavirus
binder déligt eller inte alls till de bidgge subgrupperna, vilket skiljer sig fran de flesta andra
diggdjurs rotavirus som binder till antingen subgrupp I eller II (Browning, 1996). Ekvina
rotavirus hor alltsé inte till nagon subgrupp, vilket de flesta andra ddggdjurs rotavirus gor.
Forutom VP6 anvinds VP4 och VP7 for att ytterligare dela in rotavirus i serotyper. Det
proteaskénsliga proteinet VP4 anvidnds for att bestimma ett rotavirus P-serotyp, och
glykoproteinet VP7 for att bestimma G-serotypen. Béda dessa serotyper framkallar var {or sig
antikroppar, och dirfor anvinder man sig av neutraliseringstester med serum for att bestimma
vilken serotyp ett virus hor till (Matthijnssens et al., 2008b).

Béde pa grund av att neutraliseringstester dr tidskrdvande och invecklade och att det har blivit
allt lattare att gensekvensera virus, sd har forskarna delvis overgatt till att genotypa rotavirus.
P4 sa vis kan rotavirus delas in i bade G- och P-serotyp och G- och P-genotyp. G-genotyp och
G-serotyp Overensstimmer oftast med varandra, sd de har samma typnummer. P-genotyp och
P-serotyp far ddremot olika nummer; serotypen har en siffra direkt efter P:et medan
genotypen har en siffra inom klammerparantes (exempel: serotyp 2 och genotyp 5 blir P2[5])
(Matthijnssens et al., 2008b). Hittills har 23 olika G-typer och 31 olika P-typer hittats
(Iturriza-Gomara et al., 2010). P& grund av rotavirusets segmenterade genom och formagan att
rekombinera vid co-infektion foreslds en utdkad klassificering for att 6ka forstaelsen for
virusets evolution och for att veta exakt vilket virus som hittas vid utbrott. Den utdkade
klassificeringen bygger pé nukleotidsekvensen for ORF (open reading frame) i alla de elva
gensegmenten. Detta mojliggor faststdllande av de olika segmentens ursprung och inte bara
viruset 1 sin helhet. Exempelvis kan ett virus ha tio gener frdn hist och en gen frén gris, och
dd kommer den stammen hamna bland héstrotavirusen vid en enklare klassificeringsmetod.
Nomenklaturen ser ut som for VP4 och VP7, vilket gor att varje rotavirusstam far en
kombination siffror och bokstdver som sedan kan jimforas med andra rotavirus, och
mojliggor slaktskapsforskning (Matthijnssens et al., 2008b; Tsugawa & Hoshino, 2008).

Patogenes

Rotavirus smittar fekalt-oralt. Smittan kan Overforas via kontakt med bérare av viruset, via
kontakt med kontaminerad omgivning och via kontaminerad mat och vatten (CDC, 2008;
Dwyer, 1993). Hos hést ar inkubationstiden 18-24 timmar och viruset invaderar enterocyter
pé toppen av villi i duodenum och jejunum (Conner & Darlington, 1980; Quinn et al., 2002).
Viruset replikerar sedan i cellen och sprids vidare genom att lysera vérdcellen (M. K. Estes,
1996), vilket gor att enterocyterna pa toppen av villi dor. Hos unga djur &r
ersittningshastigheten av enterocyter langsam, sd deras villi blir korta och klubbformade
(Conner & Darlington, 1980; Quinn et al., 2002).

Flera orsaker ligger bakom den virusinducerade diarrén. Det minskade upptaget av
tarminnehdll samt den minskade produktionen av laktas ger en okad laktoshalt i tarmlumen.
Laktosen utgér ett substrat for bakterier och 6kar dessutom den osmotiska effekten (Quinn et
al., 2002). D4 kryptcellerna prolifererar for att ticka upp for de enterocyter som lyserats far
man ocksd en Okad sekretion (kryptceller dr sekretoriska celler). Darutover producerar
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rotavirus ett enterotoxin (NSP4) som inhiberar natrium-glukos-transportdrer samt sekretionen
av klorid (Smith, 2009). Infekterade ol utsondrar virus i tre dagar efter att de blivit kliniskt
friska, och det kan vara s mycket som 10° viruspartiklar i 1 ml faeces. Studier har visat att
histar kan vara subkliniskt infekterade samtidigt som de utsondrar viruspartiklar. Det &r
framforallt dldre f6l och vuxna histar som inte blir kliniskt sjuka (Conner & Darlington,
1980).

Prevalens
Manniska

Mellan 2006 och 2009 samlades humana faecesprover in 1 Europa. Proverna analyserades
sedan fOr identifiering och klassificering av rotavirus, 1 syfte att kartligga prevalensen av
rotavirus hos méinniska. Totalt var 19 140 prover positiva for rotavirus, och 141 olika
kombinationer av G- och P-typer hittades. Den vanligaste var G1P[8] (48 %). Forutom
GIP[8] wvar typerna G4P[8], GI9P[8], G2P[4] och G3P[8] vanliga. De humana
rotavirusstammarna var vanligast forekommande, men 1,7 % av stammarna bedémdes kunna
vara rekombinanter mellan humanrotavirus och djurrotavirus. Prevalensen av djurrotavirus
var 0,3 % . Intressant nog var 1,1 % rekombinanter mellan humana virusstammar, alltsd farre
an rekombinanter mellan humanrotavirus och djurrotavirus (Iturriza-Gomara et al., 2010). I
samma studie hittades ocksa en mingd olika varianter av G12, vilket tyder pd 6verforing via
kontaminerad omgivning, mat eller vatten.

Hést

En studie fran USA (Conner & Darlington, 1980) visade att samtliga vuxna symptomfria
héstar 1 undersokningen som inte befann sig i nérheten av ett rotavirusutbrott &nda uppvisade
antikroppar mot rotavirus. Det ar ett tydligt tecken pa att rotavirus ar spritt 1 hela
histpopulationen. Rotavirus dr hos fol dessutom den vanligaste patogenen vid diarré orsakad
av mikroorganismer (Frederick et al., 2009). G3 ar den vanligaste serotypen (Smith, 2009;
Browning et al., 1992) men hést har dven rotavirusstammar i grupperna G3, G5, G13, G14,
P[12] och P[18] (Mary K. Estes, 1996). En studie fran Australien (Browning & Begg, 1996)
framhaéller att de vanligaste ekvina rotavirusen hor till G3P2, och menar att de dvriga typerna
ar exempel pa spridning mellan olika arter. Enligt studien sd &r alltsd ekvina rotavirus en
homogen grupp.

Att ekvina rotavirus dr en egen grupp epidemiologiskt anser dven forskare i1 Storbritannien,
som 1 en studie fann att 63 % av rotavirusen horde till G3 och bara 4 % horde till G13. Alla
ekvina rotavirusstammar har ett distinkt elektroforesmonster och en ovanlig
subgruppsreaktivitet. Ovriga rotavirus kunde inte klassificeras med existerande metoder,
vilket tyder pd att det finns ekvina rotavirus som hor till G8, G11, G12 eller till grupper som
annu inte upptéckts (Browning et al., 1992).

Zoonotisk potential och 6verféring mellan olika djurarter

Rotavirusets segmenterade genom och dess formaga att rekombinera vid co-infektion 6ppnar
for mojligheten att rotavirus frin olika arter kan blandas. En ny virusvariant borde dérfor



kunna bildas. De tva tidigaste isolerade rotavirusen fran manniska (Ro1845 och HCR3A) har i
flera studier visats vara overforingar av hela virioner fran djur till ménniska. Bada dessa ér
G3P[3]-stammar, och i en studie dir forskarna jamforde hela genom av rotavirus fran
maénniska och katt visades att de humana isolaten verkligen var exempel pa overforing av hela
virioner frdn djur till méanniska (Tsugawa & Hoshino, 2008). Samma studie visade ocksa att
katt-rotaviruset Cat2 kan vara en stam som utvecklats via flera rekombinationer, eftersom
likheter hittades mellan Cat2 och rotavirus fran hund, katt, ndtkreatur och minniska. Enligt
EuroRotaNet (ett laboratoriendtverk som sammanstiller forekomst av rotavirus) ar G12P[6]
och G8P[14] tvd exempel pd zoonotisk spridning av rotavirus. Andra G12-stammar (till
exempel GI12P[4], men dven G8P[4]) tros vara rekombinanter mellan human- och
djurrotavirus. P4 grund av de manga fynden av olika G12-stammar anser forskarna att det
bara dr en tidsfriga innan det i en rekombination mellan humana och animaliska
virusstammar uppstdr en G12-stam som lyckas konkurrera med befintliga humanstammar,
och som kan fa faste i humanpopulationen (Iturriza-Gomara et al., 2010)

I Ungern har en 6vervakning av rotavirus skett sedan mitten pa 4ttiotalet, och ett flertal olika
stammar som visar pd virusets zoonotiska potential har upptickts (Banyai et al., 2009). En
stam var en kombination mellan rotavirus frdn katt och notkreatur och hittades i ménniska.
Under sju ars dvervakning hittades dessutom samma kombination av gener fran kattrotavirus
och rotavirus fran notkreatur vilket tyder pd att viruset har lyckats anpassa sig till minskliga
viardar. Genom att anvdnda generna for fyra rotavirusproteiner undersokte forskarna olika
rotavirusstammars likheter 1 dessa gener. De gjorde en Blast-sokning 1 databaser och
konstruerade sedan fylogenetiska trdd, och did sdgs bland annat att G8P[14]-stammen
BP1062/04 1 VP7-genen var niarmast slikt med ett ménskligt virusisolat fran Japan. Samma
stam (BP1062/04) var dessutom i VP6-genen ndrmast sldkt med ett annat humant virus och
rotavirus som hittats hos bade gris och nétkreatur. G6P[14]-stammen BP1879/03 hade en
NSP4-gen som var ndrmast sldkt med en gen frdn ett rotavirus hittat hos en italiensk
bisonkalv (G6P[3], 10733). Alla utom en av G3P[9]-stammarna hade VP7- och VP4-gener
som var nira sldkt med en rotavirusstam fran katt; 42-05-26 (Banyai et al., 2009).

Ett humant rotavirus, 69M, har visats ha samma VP4-specificitet som det ekvina rotaviruset
H-2 (Li et al., 1996). Den ekvina H-1-stammen &r ddremot néra sldkt med grisrotaviruset YM,
nir man jimfor nukleotidsekvenserna av NSP1-genen. Aven den humana stammen K8 #r néra
slakt med YM, forutom det att K8 ocksd har hog homologi med grisvirusstammen OSU. I
samma studie gjordes ett fylogenetiskt trad utifran dessa sekvenser frén olika rotavirus. I
tridet ses rotavirus fradn olika arter gruppera sig med varandra; rotavirus fran notkreatur
grupperade sig med rotavirus fran katt, humana virus med virus frn gris och hést dessutom
grupperade sig rotavirus fran hést med rotavirus fran hogre apor (Kojima et al., 1996).
Likheten mellan H-1 och grisrotavirus har undersokts i flera studier. I en studie (Ciarlet et al.,
2001) jamfordes VP4 med hjilp av antisera, och H-1 visades d& ha samma serotyp (P9) som
flera grisstammar, déribland OSU. Med samma metod visades H-1 vara G5-serotyp och att H-
1 inte gar att sérskilja frdn ett antal gris-G5-stammar frén olika delar av vérlden. Forskarna
faststidllde dessutom nukleotidsekvensen for VP7-genen, och dd var H-1 till 99 %
overensstimmande med OSU. I studien gjordes flera andra unders6kningar, och alla pekade
mot att det ekvina rotaviruset H-1 &r ett exempel pa en dverforing mellan arter (Ciarlet et al.,
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2001). En stor studie som involverade gensekvensering av flera av rotavirusets gener visade
att humana Wa-lika rotavirus delar ursprung med grisrotavirus, och att de humana DS-1-lika
rotavirusstammarna delar de flesta genotyperna med notkreaturs rotavirusstammar
(Matthijnssens et al., 2008a).



DISKUSSION

Syftet med studien var att svara péd fragestdllningarna: Har rotavirus ndgon zoonotisk
potential? Kan viruset 6verforas mellan hést och méinniska? Enbart rotavirusets struktur, med
det segmenterade genomet som kan rekombinera med andra virioner vid co-infektion
(Matthijnssens et al., 2008b) indikerar att rotavirus, liksom influensavirus med sitt likartade
genom, dr en mojlig zoonos. Rotavirus dr dessutom téligt i miljon och kan bibehdlla sin
infektionsféorméga dven nér det utsétts for olika desinfektionsmedel (Dwyer, 1993). Detta
tilldter att smitta sprids via hidnder och redskap samt via mat och foder, men ocksa att ett
smittryck kan byggas upp.

Smittrycket kan byggas upp genom att exempelvis infekterade {6l kan tillfriskna, varefter de
aterinfekteras frdn sin omgivning och blir subkliniska virusutsondrare. Eftersom inget
smittskydd (isolering eller rengdring) d& anvinds kan en hog halt av smittdmnet ackumuleras
1 miljon (Dwyer, 1993), och dessa subkliniska virusutsondrare kan dérfor smitta ner stora
delar av sin omgivning forutom att de smittar ner andra héstar. Detta kan leda till att f61 med
fullgod immunitet &ndé kan fa 1 sig en tillrackligt hog dos infektidst material for att insjukna.
Virusets langa Overlevnad 1 miljon underldttar ocksd for co-infektion av olika
rotavirusstammar 1 samma vérddjur, och dirmed underléttas en rekombination. Det dr just
rekombinering som ligger bakom rotavirusets zoonotiska potential, d& viruset pa s& vis kan
forviarva nya egenskaper och utvecklas (Matthijnssens et al., 2008b). Exempelvis sa kan ett
ekvint rotavirus inkorporera en human VP4-gen 1 sitt genom vilket ger det forméaga att ta sig
in 1 humana celler och replikera, men samtidigt behdlla de 6vriga generna, vilket forsvérar for
det humana immunfGrsvaret.

Flera studier har visat pd att rearrangering mellan olika arters rotavirus skett, och dessutom att
Overforing av hela virioner som framkallar sjukdom har intriffat (Tsugawa & Hoshino, 2008).
Rearrangeringarna och dverforingarna av hela virioner har pévisats bade fran olika djurarter
till manniska (Tsugawa & Hoshino, 2008; Banyia et al., 2009) och mellan olika djurarter
(Ciarlet et al., 2001). Man maéste darfor bade tédnka pa smittrisken mellan djur och méinniska
och pa den mellan olika djurarter. Detta dels for djurens skull da rotavirus frdn andra arter
torde vara mer virulenta men ocksé for att kombinationer av rotavirus frn olika arter sedan
kan infektera mainniska (Tsugawa & Hoshino, 2008; Banyia et al., 2009). Sédana
kombinationer kan dd ha forvérvat flera olika egenskaper som gor att de kan fd faste 1
humanpopulationen och att de dessutom kan vara mer virulenta &n ménskliga redan befintliga
rotavirus. Redan i1 dag finns det en médngd varianter av rotavirus som cirkulerar i Europa
(Iturriza-Gomara et al., 2010), vissa indelade 1 grupper och serotyper men dven en del som
annu inte lyckats klassificeras. Flera av virusen fran olika djurarter ar inte ndrmast besldktade
med stammar frdn den egna arten utan grupperar sig istdllet med virus fran andra arter
(Kojima et al., 1996). Det &r bara en tidsfraga (dock vet vi inget om hur lang den tidsrymden
ar) innan en virulent variant av dessa far faste i humanpopulationen. Kanske kommer det vara
en ekvin stam, kanske en grisstam eller en kombinerad variant med genetiskt material frdn
flera olika arters rotavirus.



Sammantaget pekar informationen vi har idag pa att rotavirus har zoonotisk potential. Med
tanke pd de relativt fi dokumenterade fall som finns, sd &r risken for infektion av ménniskor
med djurrotavirus, inklusive ekvina rotavirus, sannolikt fortfarande liten. Detta beror kanske
pa att djurrotavirus saknar nagot som de humana har och som &r nddvéandigt for att viruset ska
fd faste 1 humanpopulationen. Det dr emellertid mycket mojligt att det ldga antalet
dokumenterade fall endast beror pa att ingen tidigare har letat efter rekombinanta virus. Det
behovs ett globalt 6vervakningsprogram for rotavirus hos bade ménniska och djur, dir man
karakteriserar hela genomet hos de olika virusstammarna for att kunna studera ursprung,
slaktskap och smittvdgar. Att programmet behdver vara just globalt beror pa att rotavirus
uppenbarligen dr ett virus som cirkulerar i stora delar av vérlden, vilket tydligt sdgs i studien
fran Ungern dér ett virusisolat var ndrmast slédkt med ett isolat frdn Japan och ett annat med ett
isolat fran Italien (Banyai et al., 2009). Aven hir i Sverige behdver rotavirus dvervakas dé det
inte finns ndgon samlad Oversikt av vare sig vilka humana stammar som finns eller vilka
stammar som finns hos de olika djurarterna.

Ekvina rotavirus utgér en homogen grupp som sérskiljer dem fran 6vriga ddaggdjurs rotavirus
pé flera olika sitt (Browning & Begg 1996; Browning et al., 1992), vilket minskar riskerna
for en lyckad rekombination med ndgon annan arts rotavirus. Trots detta har flera isolat hittats
dér rotavirus frdn hdst visats innehdlla gener frdn andra arters rotavirus, diribland gris och
n6t. Dessutom har det ménskliga 69M samma VP4-specificitet som det ekvina H-2 (Li et al.,
1996), vilket visar pa mojligheten att en rekombination mellan humana och ekvina rotavirus
kan ha dgt rum. Dock har for lite forskning dir ekvina rotavirusstammar jamforts med
humana 1 helgenomstudier gjorts for att tydligt kunna pévisa sléktskap och ursprung mellan
dessa grupper. Vidare behovs fler studier som undersdker forekomsten av antikroppar mot
viruset hos héstar hir 1 Sverige, d& ingen sddan studie tidigare gjorts. Det gor att man inte
riktigt vet 1 vilken utstrackning rotaviruset dr utbrett 1 den svenska héstpopulationen dven om
man kan misstidnka att det i stort dr 1 enlighet med studier frdn andra ldnder (Conner &
Darlington, 1980). Studier fran andra lander pekar ocksé pa att f61 med patogenorsakad diarré
oftast har blivit infekterade med rotavirus vilket vi kan ana stimmer dven 1 Sverige (Frederick
et al., 2009). I Sverige behdver vi dven undersdka vilka grupper och serotyper av ekvint
rotavirus som finns i landet. Det gar inte att direkt utgé ifrdn att situationen &r som i dvriga
vérlden, dar G3 dominerar (Smith, 2009; Browning et al., 1992), da vart geografiska ldge med
relativt begrinsade transporter av och handel med héstar kan ha tillatit en annan serotyp att ta
Overhanden. Fragan om f6l kan smitta minniska med rotavirus fir diarfor ldmnas att bli
besvarad efter mer omfattande forskning.

Sammanfattningsvis har underlag for att visa pé att rotavirus har zoonotisk potential hittats,
samt stod for att fol skulle kunna utgora en potentiell smittkélla for ménniska. Att det behovs
mer forskning inom omradet, med bade dvervakning av de virusstammar som cirkulerar inom
alla arter samt fler infektivitetsstudier for att experimentellt se vilka artspecifika egenskaper
ett rotavirus behdver for att kunna infektera och vilka egenskaper som sedan kriavs for att
viruset ska spridas vidare inom aktuell art, kan ocksa konstateras.
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