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I pipistrelli sono serbatoi primari di molti virus potenzialmente zoonotici. Come era già successo con

SARS e MERS, anche il nuovo coronavirus SARS-CoV-2 ha avuto molto probabilmente origine nei

pipistrelli (condivide infatti il 96% del genoma con un coronavirus, RaTG13, riscontrato in Rhinolophus
affinis) [1]. I pipistrelli presentano meccanismi che limitano le risposte infiammatorie e immunitarie,

permettendo loro di far fronte allo stress metabolico e al rischio di infiammazioni causati dal volo [2,3].

Tali adattamenti li hanno portati a sviluppare una straordinaria tolleranza ai virus [2,3]. La notevole

tendenza sociale dei pipistrelli, che li porta a formare raggruppamenti numerosi di individui anche

appartenenti a diverse specie, potrebbe poi aver favorito la diffusione e la diversità dei virus di cui

sono ospiti [4].

La proteina Spike dei coronavirus, agganciando un recettore di membrana (ACE2, nel caso

di SARS-CoV-2) delle cellule umane ospiti, permette l'infezione. La Spike del virus RaTG13 del

pipistrello è però molto diversa da quella del SARS-CoV-2 e apparentemente non in grado di

agganciare ACE2 [5]. Nei pangolini, tuttavia, sono stati trovati dei virus con proteine Spike

che presentano forte similarità nella regione del dominio RBD con quella di SARS-CoV-2 [5,6,7].

Da questo ospite intermedio, il virus sarebbe poi arrivato all’uomo tramite un unico

passaggio, avvenuto al più tardi ad inizio Dicembre 2019 [8]. La forte affinità della proteina

Spike per il recettore umano ACE2 e probabilmente, in seguito, l’effetto della selezione

naturale hanno portato alla elevata infettività di SARS-CoV-2 e alla sua rapida diffusione tra la

popolazione umana [5,6,8].

Una delle ipotesi più accreditate è che in seguito a ricombinazione (una sorta di

rimescolamento del DNA) tra un virus di pipistrello e un virus di pangolino si sia originato il

diretto progenitore di SARS-CoV-2 in uno o più ospiti intermedi (non ancora noto/i) [5,7].

Non si può però escludere che le mutazioni della proteina Spike di SARS-CoV-2 siano frutto

di una convergenza evolutiva.
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Completamente priva di fondamento l’ipotesi che SARS-CoV-2 derivi dal «virus chimera»

generato in laboratorio [9]. Il virus chimerico in questione è, infatti, molto più simile al SARS-

CoV del 2002 e differisce dal SARS-CoV-2 per diversi frammenti [1]. La ricerca aveva il fine di

studiare la biologia molecolare dei coronavirus e ampliare le nostre conoscenze mediche,

così da prevenire o essere in grado di contenere future epidemie [10].
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