


Er  zijn  honderden  coronavirussen  die  in  veel  verschillende  dieren
worden aangetroffen. Enkele van deze virussen hebben ernstige ziek-
ten bij mensen veroorzaakt: SARS, MERS en COVID. SARS en MERS ble-
ven regionaal. De laatste,  COVID, veroorzaakt in 2020 een pandemie.
Vleermuizen – en dan met name enkele hoefijzerneuzen – vormen het
reservoir voor het virus dat de genoemde ziekten veroorzaakt. Mensen
zijn besmet geraakt door een tussengastheer en niet rechtstreeks door
vleermuizen. Voor SARS was dat de civetkat en voor MERS de drome-
daris. Welke soort tussengastheer is voor de COVID is nog niet met ze-
kerheid bekend. Zeer waarschijnlijk is de bron een natte markt – waar
levende dieren worden verhandeld – in Wuhan. Vleermuizen in Ne-
derland zijn niet besmet met het Coronavirus dat  COVID veroorzaakt.
COVID heeft een mondiale besmetting gekregen door overdracht van
mens op mens, slechts bij de eerste besmettingen in Wuhan is sprake
van overdracht van dier op mens. 

Veel ziekten worden veroorzaakt door overdracht van virussen, bacte-
riën of andere micro-organismen. De oorzaak kan liggen in het eten
van besmet voedsel of het drinken van verontreinigd water. Een ande-
re oorzaak is de overdracht van ziekten van dieren op mensen; deze
ziekten worden zoönosen genoemd. Met  SARS,  MERS,  COVID,  ebola,
AIDS, malaria, builenpest, Q-koorts zijn het vaak zeer ernstige ziekten.
Soms is er een rechtstreekse overdracht van de natuurlijke drager op
de mens (malaria en  Q-koorts bijvoorbeeld), Maar vaak is er sprake
van een tussengastheer of een vector. Een diersoort, of groep dieren,
functioneert dan als reservoir voor de ziekte. Meestal hebben deze die-
ren geen of zeer beperkt last van de ziekte. Voor de coronavirussen
zijn vleermuizen en vogels het reservoir. Het virus is vaak algemeen
verspreid binnen de populatie. Voor  SARS is de mens besmet geraakt
via een tussengastheer; voor SARS was dat de civetkat Paguma larva-
ta. Het reservoir voor SARS is de Chinese hoefijzerneus Rhinolopus af-
finis – een vleermuis met een verspreiding in zuidoost Azië. Het is niet
zeker wat het reservoir is voor  MERS. Het is in ieder geval duidelijk
dat de dromedaris drager is van het MERS-virus. Voor COVID is de tus-
sengastheer niet bekend. Er zijn aanwijzingen dat het Javaanse schub-
dier  Manis javanica, een lekkernij voor Chinezen, de tussengastheer
voor COVID is. In ieder geval is een dergelijk virus in dit dier aange-



troffen. Zeer waarschijnlijk is de genoemde hoefijzerneus ook het re-
servoir voor het COVID-virus. Er zijn geen rechtstreekse besmettingen
bekend tussen de vleermuizen (het reservoir) en de mens. 

Er zijn vier stammen van coronavirussen: α-corona, β-corona, γ-coro-
na en δ-corona. De laatste twee γ-corona en δ-corona worden aange-
troffen in vogels. Het α-corona en β-corona worden aangetroffen in
zoogdieren. Naast vleermuizen zijn dat onder andere varkens, runde-
ren, katten en mensen. Er zijn honderden varianten van de coronavi-
russen. Hiervan zijn er 7 bekend bij de mens. Van deze 7 coronavirus-
sen  vertonen  4  varianten  slecht  milde  klachten;  waarschijnlijk  zijn
deze virussen al zeer lang bij de mens aanwezig. De varianten van het
β-coronavirus zijn verantwoordelijk voor de ziekten  SARS,  MERS en
COVID. Doordat het mutaties zijn – of het zijn recente besmettingen
van mensen – heeft de mens nog geen afweer voor deze ziekten. Re-
cente  besmettingen  kunnen ontstaan  doordat  het  natuurlijke  habitat
van de dieren kleiner wordt en er daardoor meer contacten zijn tussen
dieren en mensen.

De Europese vleermuizen zijn onderzocht op de aanwezigheid van co-
ronavirussen. Gebleken is dat in verschillende hoefijzerneuzen een β-
coronavirus aanwezig is. Ook in de langvleugelvleermuis Miniopterus
schreibersii en kuhls vleermuis Pipistellus kuhlii is een β-coronavirus
aangetroffen. Geen van deze vleermuizen komt in Nederland voor. Het
verhandelen van levende dieren op zogenoemde natte markten of het
verorberen van bushmeat is in Europa niet gebruikelijk. De kans op
besmetting door zoönosen is daarmee beperkt en komt vooral uit de
intensieve veehouderij.

SARS heeft zich beperkt tot een epidemie in China, voor  MERS is er
nauwelijks geen sprake van een epidemie. Nu ontwikkeld COVID zich
tot een pandemie – een wereldwijde besmetting. De belangrijkste oor-
zaak is  de grotere besmettelijkheid.  Mensen kunnen al  anderen be-
smetten voordat de symptomen van COVID merkbaar en duidelijk zijn.
De gemiddelde kans op besmetting van COVID is daardoor hoger.

P.J.H. van der Linden
Els & Linde
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