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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von
Dianlovirus menglaense, Striavirus antennarii und Thamnovirus thamnaconi
als Spender- oder Empfangerorganismen

gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Dianlovirus menglaense

Das Genom von Dianlovirus menglaense (Synonym: Mengla dianlovirus, MLAV) wurde 2019
mithilfe von Next Generation Sequencing (NGS) in Proben aus der Leber von
asymptomatischen Rosettenflughunden (Gattung Rousettus) aus dem tropischen Regenwald
im Kreis Méngla in der chinesischen Provinz Yunnan aus dem Jahr 2015 nachgewiesen.
MLAV-Partikel wurden bisher nicht isoliert [1, 2].

Das MLAV gehort zur Familie der Filoviridae. Sein Genom besteht aus einer unsegmentierten
einzelstrangigen (ss) RNA negativer Polaritat. Es ist ungefahr 18,5 kb grof3 und ahneltin GroRe
und Organisation stark dem Genom von Viren der Gattung Marburgvirus [1, 3, 4].

Basierend auf phylogentischer Analyse weist die Genomsequenz von MLAV nur eine 39, 41
und 54 %-Homologie zu Lloviu-Virus, Ebola-Virus (EBOV) und Marburg-Virus (MARV) auf und
wurde als bisher einzige Spezies der Gattung Dianlovirus zugeordnet [1, 5, 2].

MLAV besitzt somit einen breiten Wirtsbereich, der weitestgehend identisch ist mit dem
anderer Filoviren. Untersuchungen mit vesikularen Stomatitisviren, die mit Glykoproteinen des
MLAV pseudotypisiert waren, legen nahe, dass MLAV ebenso wie EBOV und MARYV, den
Rezeptor Niemann-Pick C1 (NPC1) fur den Zelleintritt in HEK293-Zellen nutzt. Darlber hinaus
wurde mit diesen Pseudoviren gezeigt, dass das Glykoprotein des MLAV in vitro primare Zellen
und etablierte Zelllinien verschiedener Saugetierspezies (Fledermaus (Myotis davidii),
Flughund (Rousettus leschenaultia und Eonycteris spelaea), Menschen, Affen, Hamster und
Hunde) infizieren kann. Zusatzlich konnte gezeigt werden, dass MLAV, wie auch MARV und
EBOV, in der Lage ist, die Typ-I-Interferon-Antwort in menschlichen Zellen zu blockieren. Mit
chimaren MLAV-Minigenomen, die die Leader- und Trailersequenzen von EBOV oder MARV
enthielten, war das MLAV replikationskompetent, auch die Transkriptions- und
Replikationsstrategien ahneln denen von EBOV und MARYV [1, 5].



Aufgrund der Lebensweise der Rosettenflughunde, bei der auch Hohlen und Gebaude als
Ruheplatze genutzt werden, ist es nicht unwahrscheinlich, dass der Mensch mit MLAV in
Kontakt kommen kann oder schon gekommen ist. Daten zur Seropravalenz von MLAV in
Menschen oder Tieren liegen nicht vor.

Die Pathogenitat des Virus, seine Verbreitung sowie mégliche weitere Wirte sind unbekannt.

Striavirus antennarii und Thamnovirus thamnaconi

Die Genome von Striavirus antennarii (Synonym: Xilang striavirus, XILV) und Thamnovirus
thamnaconi (Synonym: Huangjiao thamnovirus, HUJV) wurden mithilfe von NGS in Fischen
nachgewiesen, die 2011 von einem Trawler im Ostchinesischen Meer gefangen wurden. Das
XILV wurde dabei in Proben des Gestreiften Anglerfisches (Antennarius striatus), das HUJV
in denen eines Feilenfisches (Thamnaconus septentrionalis) gefunden. In der Literatur liegen
keine Hinweise auf eine Erkrankung der Tiere vor [5, 6].

Beide Viren gehoren zur Familie der Filoviridae. lhr Genom besteht aus unsegmentierter
ssRNA negativer Polaritat. Die Genome der Fisch-Filoviren sind kleiner als die der bekannten
Saugetier-Filoviren EBOV und MARYV, und auch ihre Genomorganisation unterscheidet sich
deutlich von der der bisher beschriebenen Filoviren.

Das XILV ist bisher das einzige klassifizierte Virus der Gattung Striavirus. Das Genom hat eine
GrofRe von nur ca. 17 kb und kodiert wahrscheinlich fur mindestens 10 Proteine (10 open
reading frames (ORFs): NP, VP40, VP30, VP35-Homologe, zwei mogliche GP und vier
Proteine mit unbekannter Funktion.

Das HUJV ist bisher das einzige klassifizierte Virus der Gattung Thamnovirus. Das Genom
zeigt 6 ORFs und hat eine Grof3e von nur ca. 15 kb. Es kodiert fur NP-, GP- und L-Homologe
sowie drei Proteine unbekannter Funktion.

HUJV kodiert wahrscheinlich fur ein Glykoprotein, XILV kodiert fir zwei Glykoproteine, die eine
Bindung an Wirtszellen ermoglichen koénnten. Welche zellularen Rezeptoren diese
Glykoproteine fur den Zelleintritt nutzen, ist bislang nicht beschrieben. Die geringe
Sequenzahnlichkeit der postulierten XILV- und HUJV-Glykoproteine mit den Glykoproteinen
von Saugetier-Filoviren weist jedoch auf unterschiedliche Eintrittsmechanismen hin [5].

Weder XILV- noch HUJV-Partikel konnten bisher isoliert werden. Das pathogene Potenzial,
die Verbreitung der Viren sowie der Wirtsbereich sind unbekannt.

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV werden Striavirus
antennarii und Thamnovirus thamnaconi als Spender- und Empfangerorganismen fir
gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zugeordnet. Dianlovirus menglaense wird der
Risikogruppe 4 zugeordnet.

Begriindung

Uber die Fisch-Filoviren XILV und HUJV ist noch nicht viel bekannt. Ihr Genom ist
grundsatzlich anders aufgebaut als das der Saugetier-Filoviren. Da auflerdem keine Hinweise



auf ein pathogenes Potenzial vorliegen, wird hier nicht das Gefahrdungspotenzial der
humanpathogenen Filoviren zugrunde gelegt.

Es ist nicht bekannt, ob MLAV flir den Menschen und Tiere pathogen ist, dies kann jedoch
aufgrund der durchgefiihrten Experimente in vitro und der Ahnlichkeit des Virus mit
Marburgviren nicht ausgeschlossen werden. MLAV besitzt aber vermutlich einen breiten
Wirtsbereich, der auch den Menschen umfasst.
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