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Περίληψη  

Η ανθρωπότητα τα τελευταία χρόνια έχει έρθει αντιμέτωπη με τη νόσο της COVID-

19, μια μεταδοτική ασθένεια που προκαλείται από τον κορωνοϊό SARS-CoV-2, 

οδηγώντας τον ΠΟΥ στην κήρυξη πανδημίας τον Μάρτιο του 2020. Αυτό το εξαιρετικά 

μολυσματικό, μεταδιδόμενο και επικίνδυνο παθογόνο, είναι ένας RNA ιός με γονιδίωμα 

μονόκλωνου RNA θετικής πολικότητας, του οποίου η άμεση και έγκαιρη γονιδιωματική 

ταυτοποίηση οδήγησε στην ανάπτυξη αξιόπιστων και αποτελεσματικών εμβολίων σε 

εξαιρετικά σύντομο χρονικό διάστημα. Τρία σχεδόν χρόνια μετά την έναρξη της 

πανδημίας, ένα σημαντικό ποσοστό του παγκόσμιου πληθυσμού έχει ανοσία από 

μόλυνση ή/και εμβολιασμό. Αυτή η στοχευμένη ανασκόπηση συνοψίζει τη διαθέσιμη 

διεθνή ερευνητική βιβλιογραφία σχετικά με την παρουσία αντισωμάτων έναντι του 

SARS-CoV-2 μετά από φυσική λοίμωξη ή εμβολιασμό ή συνδυασμό των δύο. Την ίδια 

στιγμή εξετάζεται η συνολική ανοσολογική απάντηση (έμφυτη και επίκτητη) μετά από 

φυσική μόλυνση καθώς και η ανοσολογική απάντηση στις διάφορες πλατφόρμες 

εμβολίων με έμφαση στα εμβόλια τεχνολογίας mRNA. 

 

 

Λέξεις κλειδιά: Κορωνοϊός, COVID-19, Αντισώματα, εμβόλια COVID-19  
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Abstract  

In recent years, humanity has been confronted with COVID-19, an infectious disease 

caused by the SARS-CoV-2 coronavirus, prompting WHO to declare a pandemic in 

March 2020. This highly infectious, transmissible and dangerous agent is an RNA virus 

with a single-stranded RNA genome of positive polarity, whose immediate and timely 

genomic identification led to the development of reliable and effective vaccines in an 

extremely short time. Nearly three years after the onset of the pandemic, a substantial 

percentage of the world's population is immune to infection and/or vaccination. This 

focused review summarizes the available international research literature on the 

presence of antibodies to SARS-CoV-2 following natural infection or vaccination or a 

combination of both. Concurrently, the general immune response (innate and acquired) 

following natural infection is reviewed, as well as the immune response to the various 

vaccine platforms, with a focus on vaccines using mRNA technology. 

 

 

Key words: Coronavirus, COVID-19, Antibodies, COVID-19 Vaccines  
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1ο Μέρος  

1. Πανδημίες 
 

“ἐγὼ δὲ οἷόν τε ἐγίγνετο λέξω, καὶ ἀφ᾽ ὧν ἄν τις σκοπῶν, εἴ ποτε καὶ αὖθις ἐπιπέσοι, 

μάλιστ᾽ ἂν ἔχοι τι προειδὼς μὴ ἀγνοεῖν, ταῦτα δηλώσω αὐτός τε νοσήσας καὶ αὐτὸς ἰδὼν 

ἄλλους πάσχοντας.” 

Θουκυδίδης, Ἱστορίαι Β΄, 47-54 

 

 

Η πρώτη καταγεγραμμένη χρήση του όρου πανδημία εντοπίζεται το 1666, όταν ο 

Άγγλος ιατρός Gideon Harvey χρησιμοποίησε τον όρο Pandemick, σε συνδυασμό με 

τον όρο Epidemick, για να προσδιορίσει μια κακοήθη ασθένεια που γενικά στοιχειώνει 

μια χώρα (Honigsbaum, 2009). Η σύγχρονη προσέγγιση του όρου ορίζει ως πανδημία 

την ταχεία εξάπλωση μιας νέας ασθένειας σε μια ευρεία γεωγραφική περιοχή (όπως 

πολλές χώρες ή ηπείρους), η οποία επηρεάζει και απειλεί το σύνολο σχεδόν του 

παγκόσμιου πληθυσμού (Morens et al., 2009). Οι πανδημίες έχουν μια μακρά διαδοχή 

και παρουσία καθ’ όλη τη διάρκεια της ανθρώπινης ιστορίας (εικ. 1). Αποτελώντας 

σημαντικό μέρος και επαναλαμβανόμενο χαρακτηριστικό της ανθρώπινης ύπαρξης, 

ήταν και συνεχίζουν να είναι, μια διαρκώς παρούσα απειλή με καταστροφικές συνέπειες 

και απρόβλεπτες προκλήσεις για την ανθρωπότητα εν γένει (Pitoyo, 2020; Ismaila et al., 

2021).  

Ελάχιστα φαινόμενα, είχαν και έχουν τη δύναμη να διαμορφώνουν τόσο ριζικά τις 

κοινωνικοοικονομικές, πολιτικές, θρησκευτικές και πολιτιστικές πτυχές του ανθρώπινου 

γίγνεσθαι, όπως οι εστίες των μολυσματικών ασθενειών (Huremović, 2019). Κατά τη 

δαιδαλώδη και επίπονη πορεία τους στον χρόνο, τα ξεσπάσματα πανδημιών, μεταξύ 

άλλων, αποδεκάτισαν κοινωνίες, καθόρισαν εκβάσεις πολέμων και εξαφάνισαν 

ολόκληρους πολιτισμούς, την ίδια ώρα που, παραδόξως, άνοιξαν το δρόμο για 

καινοτομία και πρόοδο, διαμορφώνοντας ορισμένους από τους βασικούς πυλώνες και 

στοιχεία της σύγχρονης ιατρικής, ωθώντας παράλληλα, την επιστημονική κοινότητα να 

αναπτύξει αρχές επιδημιολογίας, πρόληψης, ανοσοποίησης και αντιμικροβιακών 
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θεραπειών (Scheidel, 2017). Σύμφωνα με τους ιστορικούς ωστόσο, μια πανδημία μπορεί 

να έχει είτε ένα κοινωνικό, είτε ένα ιατρικό τέλος, χωρίς αυτά τα δύο κατ' ανάγκη να 

συμβαδίζουν. Το κοινωνικό τέλος συμβαίνει όταν μεταξύ των ανθρώπων εξασθενεί ο 

φόβος για την ασθένεια, ενώ το ιατρικό, όταν τα νέα κρούσματα και τα ποσοστά 

θνησιμότητας πέφτουν κατακόρυφα (Kolata, 2021). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 1: Πανδημίες από την αρχαιότητα ως τις μέρες μας. Πηγή: https://www.mdcan-uath.org/viewimage.asp?img=NNigerJClinRes_2021_10_17_7_314601_t1.jpg  

 

 

Ο βασικός μηχανισμός μέσω του οποίου οι αναδυόμενες λοιμώξεις έχουν πλήξει τους 

ανθρώπους, σε όλη τη διάρκεια της καταγεγραμμένης και μη ιστορίας (Wolfe et al., 

2007), είναι η μετάδοση παθογόνων μικροοργανισμών από τα ζώα στον άνθρωπο, 

εξαιτίας της αυξημένης αλληλεπίδρασής τους, μέσω του κυνηγιού, της εκτροφής ζώων, 

https://www.mdcan-uath.org/viewimage.asp?img=NNigerJClinRes_2021_10_17_7_314601_t1.jpg
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του εμπορίου εξωτικών κατοικίδιων ζώων, τη διαχείριση ζωοτροφών κ.ά. (Bengis et al., 

2004). Παράλληλα, η διεύρυνση των κοινωνιών και η συσσώρευση πληθυσμών στα 

αστικά κέντρα, οδήγησε σε εκτεταμένες εμπορικές συναλλαγές και ταξίδια, 

συμβάλλοντας στην εμφάνιση και εξάπλωση διαφόρων μολυσματικών ασθενειών 

(Lindahl & Grace, 2015). Επιπροσθέτως, η κλιματική αλλαγή έχει σημαντικό αντίκτυπο 

στη μετάδοση των ζωονόσων λοιμώξεων, καθώς επηρεάζει δραστικά το περιβάλλον των 

φορέων τους (Caminade et al., 2019), ενώ και η αυξημένη χρήση γης λόγω της 

επέκτασης του ανθρώπινου πληθυσμού, αλλάζει επίσης την κατανομή αυτών των 

φορέων (White & Razgour, 2020). Την ίδια στιγμή, έχουν αναφερθεί φαινόμενα 

πανδημιών σε περιοχές όπου σημειώθηκαν φυσικές ή άλλες καταστροφές, όπως 

σεισμοί, πλημμύρες και πόλεμοι (Piret & Boivin, 2021). Επιπλέον, η κακή υγιεινή και η 

μικροβιακή αντοχή είναι δύο από τις κύριες αιτίες που αυξάνουν τις πιθανότητες μιας 

μελλοντικής πανδημίας (Cutler et al., 2010; Ukuhor, 2021). Παράλληλα, η έλλειψη 

εργαζομένων στον τομέα της υγείας και τα ανεπαρκώς προετοιμασμένα συστήματα 

υγείας παγκοσμίως, επηρεάζουν την ικανότητα ελέγχου της κατάστασης σε περίπτωση 

εξάπλωσης παθογόνων από ενδημικές σε μη ενδημικές περιοχές (Turale et al., 2020). 

Τέλος, εξαιρετικά μεταδοτικοί ή ανθεκτικοί στη θεραπεία μολυσματικοί παράγοντες 

(όπως π.χ. Bacillus anthracis, Yersinia pestis, ιός variola κ.ά.), θα μπορούσαν να 

χρησιμοποιηθούν ως βιολογικά όπλα, αποτελώντας σημαντική απειλή για την 

ανθρωπότητα (Narayanan et al., 2018; Oliveira et al., 2020). Τα σημαίνοντα αυτά 

δεδομένα, είναι εξ ορισμού πολύσημα και καθορίζουν τις κυριότερες αιτίες εμφάνισης 

των πανδημιών. Έτσι, καθίσταται σαφές ότι η κατανόηση των μηχανισμών ανάπτυξης 

και μετάδοσης των πανδημιών είναι ζωτικής σημασίας, για την πρόληψη, τον έλεγχο και 

την αποφυγή εξάπλωσής τους (Sampath et al., 2021). 

Λαμβάνοντας υπόψη τα παραπάνω δεδομένα, κατανοούμε ότι μία πανδημία 

εξελίσσεται σταδιακά, αποτελώντας μια προκύπτουσα κατάσταση διαφόρων φάσεων, οι 

οποίες, ενώ διαδέχεται η μία την άλλη, στην πράξη δεν ακολουθούν μια γραμμική 

πορεία ανάπτυξης αλλά επικαλύπτονται, συνδέονται και αλληλοτροφοδοτούνται, με 

κάποιες εξ αυτών να συμβαίνουν ταυτόχρονα, έχοντας ως αποτέλεσμα, ποικίλες χώρες, 

καθώς και διάφορα τμήματα της ίδιας χώρας, να βρίσκονται την ίδια χρονική στιγμή, σε 

διαφορετικά στάδια ή φάσεις της πανδημίας (Katella, 2020). Τα τελευταία χρόνια έχουν 

γίνει προσπάθειες ταξινόμησης αυτών των φάσεων και σταδίων μιας πανδημίας. Το 

CDC (Centers for Disease Control and Prevention), μέσω του Pandemic Intervals 

Framework (PIF, 2016), αναγνωρίζει και προσδιορίζει έξι στάδια στην εξέλιξη μιας 
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πανδημίας. Το πρώτο αφορά την έρευνα, ενώ ακολουθούν τα στάδια της αναγνώρισης, 

της έναρξης και της εγρήγορσης, όταν πλέον η πανδημία βρίσκεται στην κορύφωσή της. 

Στη συνέχεια, βρίσκεται το στάδιο της επιβράδυνσης, κατά το οποίο ο ρυθμός μόλυνσης 

αρχίζει να μειώνεται και τέλος, το στάδιο της επαγρύπνησης, όπου η πανδημία έχει 

υποχωρήσει, ενώ παράλληλα λαμβάνουν χώρα ενέργειες που περιλαμβάνουν, αφενός 

μεν τη συνεχή παρακολούθηση της δραστηριότητας του μολυσματικού παράγοντα, 

αφετέρου δε, την προετοιμασία για την αντιμετώπιση της πιθανής επανεμφάνισης ενός 

νέου πανδημικού κύματος.  

Ομοίως, ο Παγκόσμιος Οργανισμός Υγείας (WHO, εφεξής ΠΟΥ) δημιούργησε -το 

1999 με δύο αναθεωρήσεις το 2005 και το 2009- ένα σύστημα προειδοποίησης έξι 

φάσεων1, φιλοδοξώντας να λειτουργήσει ως ένα πλαίσιο ενημέρωσης παγκόσμιας 

εμβέλειας, συμβάλλοντας επικουρικά στην χάραξη των εκάστοτε εθνικών πολιτικών 

σχεδιασμού, προετοιμασίας, διαχείρισης και αντιμετώπισης των πανδημιών (WHO, 

2009). Πιο συγκεκριμένα, η πρώτη φάση αφορά στον εντοπισμό του μολυσματικού 

παράγοντα σε ζώα, ο οποίος, μέχρι εκείνη την στιγμή, δεν έχει προκαλέσει καμία 

γνωστή μόλυνση στον άνθρωπο. Στη δεύτερη φάση, ο ζωονοσογόνος μικροοργανισμός 

έχει εξαπλωθεί στους ανθρώπους, ενώ στην τρίτη φάση, εντοπίζονται διάσπαρτα 

περιστατικά της νόσου σε μικρές ομάδες ανθρώπων, τα οποία όμως δεν αποτελούν 

ακόμα εστίες ευρείας μετάδοσης. Στη τέταρτη φάση, εντοπίζονται κρούσματα σε 

ομάδες πληθυσμού εντός της ίδιας κοινότητας, ενώ στην πέμπτη φάση, η ασθένεια 

εξαπλώνεται μεταξύ των ανθρώπων σε περισσότερες από μία χώρες που ανήκουν στην 

ίδια υγειονομική περιφέρεια του ΠΟΥ. Στην έκτη και τελευταία φάση, τουλάχιστον μία 

ακόμη χώρα, που ανήκει σε διαφορετική υγειονομική περιφέρεια από τις χώρες της 

πέμπτης φάσης, έχει κρούσματα σε επίπεδο κοινότητας. Το σύστημα αυτό ωστόσο, 

αποδείχτηκε ανεπαρκές στην περίπτωση της τρέχουσας πανδημίας, με αποτέλεσμα ο 

ίδιος ο οργανισμός να σταματήσει την χρήση του (Nebehay, 2020).  

Παράλληλα με το προαναφερθέν σύστημα προειδοποίησης, ο Παγκόσμιος 

Οργανισμός Υγείας (2016a) έχει, από το 2005, τη δυνατότητα κήρυξης κατάστασης 

έκτακτης ανάγκης διεθνούς ενδιαφέροντος για τη δημόσια υγεία PHEIC (Public Health 

Emergency of International Concern). Η ενέργεια αυτή, η οποία έχει ενεργοποιηθεί για 

                                                            
1 Οι αναθεωρήσεις του 2005 και 2009 συμπεριέλαβαν επιπλέον την περίοδο μετά την κορύφωση της 

πανδημίας, την περίοδο της επαγρύπνησης για την αποφυγή εμφάνισης νέου πιθανού κύματος, καθώς και 

την περίοδο που ακολουθεί μετά τον τερματισμό της πανδημίας. 
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επτά περιπτώσεις μέχρι σήμερα (εικ. 2), υποδηλώνει ότι μία νόσος είναι σοβαρή, 

ξαφνική, ασυνήθιστη ή απροσδόκητη, ενέχει κίνδυνο εξάπλωσης σε άλλες χώρες, εκτός 

από την χώρα προέλευσης της και απαιτεί άμεση διεθνή ανταπόκριση και δράση. 

Σύμφωνα με τους Διεθνείς Κανονισμούς Υγείας (IHR) (WHO, 2016), τα κράτη έχουν 

τη νομική υποχρέωση να ειδοποιούν τον ΠΟΥ όταν εμφανίζονται επιδημίες, καθώς και 

να ανταποκρίνονται άμεσα σε PHEIC ακολουθώντας τις κατευθυντήριες οδηγίες που 

διατυπώνει ο Οργανισμός, χωρίς ωστόσο να υπάρχει δυνατότητα επιβολής σοβαρών 

κυρώσεων σε χώρες που δεν συμμορφώνονται με το κανονιστικό πλαίσιο (Maxmen, 

2021).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 2: Σύνοψη των PHEICs μέχρι σήμερα. Πηγή: https://www.ehinz.ac.nz/indicators/border-health/overseas-infectious-diseases-of-concern/#References 
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2. Κορωνοϊοί  
 

What immortal hand or eye, 

Could frame thy fearful symmetry? 

William Blake (1794) “The Tyger” 

 

Στα τέλη του 18ου αιώνα, ο ποιητής William Blake στοχάστηκε πάνω στην 

προέλευση της τίγρης και του αρνιού, ενός ερωτήματος που θα μπορούσε κάλλιστα και 

σήμερα να αποτελέσει θέμα συζήτησης μεταξύ εξελικτικών βιολόγων και θεολόγων. 

Επιχειρώντας τη σκιαγράφηση του κορωνοϊού, του οποίου η εικόνα της συμμετρικής 

όψης του έχει πλέον αποτυπωθεί στο μυαλό όλων μας, μπορούμε να αναρωτηθούμε 

όπως έκανε ο Blake πριν δύο αιώνες: Did he who make the lamb make thee? (Balaram, 

2021). Η πρώτη βιβλιογραφικά τεκμηριωμένη περιγραφή κορωνοϊού έλαβε χώρα κατά 

τη δεκαετία του 1930, όταν οι Schalk και Hawn το 1931 και οι Bushnell και Brandly το 

1933, περιέγραψαν μια νέα αναπνευστική λοίμωξη σε εξημερωμένα κοτόπουλα, η οποία 

προκαλούσε δύσπνοια και ατονία στους νεοσσούς, έχοντας ποσοστά θνησιμότητας που 

κυμαίνονταν μεταξύ 40 και 90% (Fabricant, 1998). Το 1936, οι Beach και Schalm 

επιβεβαίωσαν ότι η λοίμωξη οφείλονταν στην ύπαρξη ενός ιού, εντοπίζοντας δύο 

στελέχη του με διασταυρούμενη ανοσία. Ο ιός της λοιμώδους βρογχίτιδας (IBV) που 

προκαλούσε την ασθένεια, απομονώθηκε και καλλιεργήθηκε με επιτυχία τόσο το 1937 

από τους Beaudette και Hudson, όσο και το 1947 από τους Cunningham και Stuart. Στη 

δεκαετία του 1940, απομονώθηκαν δύο ακόμη κορωνοϊοί ζώων, ο ιός της ηπατίτιδας 

των ποντικών (MHV) από τους Gledhill και Andrewes, καθώς και ο ιός της μεταδοτικής 

γαστρεντερίτιδας των χοίρων (TGEV), από τους Doyle και Hutchings, χωρίς ωστόσο να 

γίνεται τότε αντιληπτό το γεγονός, ότι αυτοί οι τρεις φαινομενικά διαφορετικοί ιοί, 

σχετίζονταν μεταξύ τους (Gozlan, 2020).  

Οι ανθρώπινοι κορωνοϊοί ανακαλύφθηκαν τη δεκαετία του 1960 (Kahn & McIntosh, 

2005) και απομονώθηκαν, στο Ηνωμένο Βασίλειο και τις Ηνωμένες Πολιτείες, με την 

χρήση δύο διαφορετικών μεθόδων (Monto, 1989). Οι Kendall, Byone και Tyrrell, που 

εργάζονταν στη Common Cold Unit του British Medical Research Council, 

απομόνωσαν, το 1960 από ένα νεαρό αγόρι, έναν νέο ιό του κοινού κρυολογήματος, τον 

Β814 (Kendall, Bynoe & Tyrrell, 1962; Richmond, 2005). Ο ιός ωστόσο, δεν μπόρεσε 
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να καλλιεργηθεί με την χρήση των τότε διαθέσιμων υπαρχουσών τεχνικών οι οποίες 

είχαν εφαρμοστεί με επιτυχία σε ρινοϊούς, αδενοϊούς και άλλους γνωστούς ιούς του 

κοινού κρυολογήματος (Singh N. et. al., 2020). Ήταν το 1965, όταν οι Tyrrell και 

Byone, εφαρμόζοντας μια νέα μέθοδο καλλιέργειας, η οποία εισήχθη στο εργαστήριο 

από τον Hoorn (Tyrrell & Fielder, 2002), κατάφεραν να απομονώσουν με επιτυχία το 

νέο ιό, περνώντας τον σειριακά, μέσω καλλιέργειας οργάνων ανθρώπινης εμβρυϊκής 

τραχείας (Tyrrell & Bynoe, 1965). Ο απομονωμένος ιός όταν ενοφθαλμίστηκε 

ενδορρινικά σε εθελοντές, προκάλεσε κρυολόγημα και απενεργοποιήθηκε από αιθέρα, 

γεγονός που αποδείκνυε την ύπαρξη λιπιδικού περιβλήματος (Kendall, Bynoe & Tyrrell, 

1962; Hagan, 1988). Την ίδια εποχή, στην άλλη μεριά του Ατλαντικού, μια ομάδα 

ειδικών των National Institutes of Health (NIH) της Αμερικής, με επικεφαλής τον 

McIntosh, χρησιμοποιώντας τεχνική παρόμοια με αυτή των Tyrrell και Bynoe (Kahn & 

McIntosh, 2005), κατάφεραν να ανακτήσουν από ανθρώπινη αναπνευστική οδό, 

πολλαπλά στελέχη παραγόντων επίσης ευαίσθητων στον αιθέρα. Οι ιοί αυτοί 

ονομάστηκαν «OC» για να δηλώσουν ότι αναπτύχθηκαν σε καλλιέργειες οργάνων και 

μεταξύ άλλων περιλάμβαναν τους OC43, OC16, OC37 και OC48 (McIntosh et al., 

1967). Εκείνη την χρονική περίοδο και οι Hamre και Procknow του Τμήματος Ιατρικής 

του Πανεπιστημίου του Σικάγο, στο πλαίσιο μελέτης τους για αναπνευστικές νόσους, 

απομόνωσαν σε δείγματα φοιτητών, έναν νέο ιό κρυολογήματος τον οποίο ανέπτυξαν 

σε καλλιέργεια ιστού νεφρού. Ο ιός 229Ε όπως ονομάστηκε, παρόμοια με τον B814 και 

τους ιούς OC, όταν εμβολιάστηκε σε εθελοντές προκάλεσε κρυολόγημα και 

αδρανοποιήθηκε από τον αιθέρα (Hamre & Procknow, 1966), ενώ δεν σχετίζονταν με 

κανένα γνωστό μυξοϊό ή παραμυξοϊό (Kahn & McIntosh, 2005).  

Τον Απριλίο του 1967, οι Tyrrell και Almeida βρήκαν, ύστερα από ηλεκτρονική 

μικροσκοπία σε υγρά από καλλιέργειες οργάνων που είχαν μολυνθεί με τον B814, ότι ο 

ιός φέρει παρόμοια μορφολογικά χαρακτηριστικά με αυτά των IBV των κοτόπουλων, 

MHV των ποντικών καθώς και TGEV των χοίρων, που είχαν απομονωθεί τα 

προηγούμενα χρόνια (Hamre & Procknow, 1966; Tyrrell & Bynoe, 1966; McIntosh et 

al., 1967) (εικ. 3), ενώ και ο παράγοντας 229Ε και οι ιοί OC είχαν παρόμοια 

μορφολογία (Kahn & McIntosh, 2005).  
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Εικόνα 3: Λεπτομέρειες για τις ιδιότητες των κορωνοϊών, όπως δημοσιεύθηκαν για πρώτη φορά το 1968. Πηγή: https://doi.org/10.1038/220650b0  

 

 

Στις 16 Νοεμβρίου του 1968, μια ομάδα 

οκτώ ιολόγων αποτελούμενη από τους: 

Almeida, Berry, Cunningham, Hamre, 

Hofstad, Mallucci, Mcintosh και Tyller, 

δημοσιεύουν τα παραπάνω ευρήματα στο 

British Medical Journal, σε ένα μικρής 

έκτασης δοκίμιο, στον τίτλο του οποίου 

κάνει την εμφάνισή του για πρώτη φορά, ο 

νεολογισμός «coronaviruses», μια 

ονομασία που έδωσαν οι ιολόγοι 

περιγράφοντας με τον τρόπο αυτό, την 

χαρακτηριστική μικροσκοπική εμφάνιση 

(εικ. 4) με την οποία αναγνωρίζονται αυτοί 

οι ιοί στο ηλεκτρονικό μικροσκόπιο και η 

οποία προσομοιάζει στο ηλιακό στέμμα. 

Το 1971 η επιστημονική ονομασία Coronavirus έγινε αποδεκτή ως όνομα γένους από τη 

International Committee for the Nomenclature of Viruses (ICNV, μετέπειτα International 

Committee on Taxonomy of Viruses, ICTV) (Fenner & Maurin, 1976).  

Έκτοτε, έχουν μελετηθεί αρκετοί CoVs ανθρώπων και ζώων ενώ έχει αποδειχθεί, με 

ηλεκτρονική μικροσκοπία μετά από αρνητική χρώση, ότι διαθέτουν χαρακτηριστική 

δομή virions (βιριόντων). Οι πρώτες διαγνωστικές δοκιμασίες βασίστηκαν σε 

καλλιέργειες ιστού και η ορολογική επιτήρηση με μέτρηση της σημαντικής αύξησης του 

https://doi.org/10.1038/220650b0
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τίτλου αντισωμάτων (Mullabi et al., 2021). Τα HCoV-229E και HCoV-OC43 ήταν τα 

μόνα στελέχη που παρακολουθήθηκαν μετά το 1965 και έως τη δεκαετία του 1990, 

επειδή ήταν τα μόνα που μπορούσαν εύκολα να καλλιεργηθούν. Τα άλλα στελέχη 

(OC16, OC37, OC38, OC44 και OC48) συμπεριλαμβανομένου του πρώτου 

ταυτοποιημένου ανθρώπινου CoV, του B814, χάθηκαν λόγω ανεπάρκειας τεχνολογικού 

εξοπλισμού και ως εκ τούτου, δεν πραγματοποιήθηκαν περαιτέρω έρευνες σε αυτά (Van 

der Hoek, 2007). 

Μέχρι σήμερα, έχουν ταυτοποιηθεί 7 συνολικά τύποι κορωνοϊών που μολύνουν 

ανθρώπους (Ahsan et al., 2021), (εικ. 5). Πιο συγκεκριμένα, μαζί με τους 

προαναφερθέντες HCoV-229E και HCoV-OC43, ο SARS-CoV το 2003 (Falsey & 

Walsh 2003), ο HCoV-NL63 το 2004 (van der Hoek et al., 2004), ο HCoV-HKU1 το 

2005 (Woo et al., 2005), ο MERS-CoV το 2012 (Zaki et al., 2012) και ο SARS-CoV-2 

το 2019 (Zhu et al., 2020). Μεταξύ αυτών, οι SARS-CoV, MERS-CoV και SARS-CoV-

2 είναι οι περισσότερο παθογόνοι και επιβλαβείς για τον άνθρωπο (Grellet et. al., 2022). 

Παράλληλα με τους ανθρώπινους κορωνοϊούς, έχει ταυτοποιηθεί και ένας σημαντικός 

αριθμός κορωνοϊών ζώων που προκαλούν σοβαρές ασθένειες σε οικόσιτα και άγρια 

ζώα. Για παράδειγμα, οι κορωνοϊοί των χοίρων: ο προαναφερθείς ιός της μεταδοτικής 

γαστρεντερίτιδας (TGEV), ο ιός του αναπνευστικού συστήματος (PRCV, Chen et al., 

2019), ο ιός της επιδημικής διάρροιας (PEDV) (Pensaert & Bouck, 1978), ο 

δελτακορωνοϊός (PDCoV) (Woo et al., 2012), ο ιός της αιμοσυγκολλητικής 

εγκεφαλομυελίτιδας (PHEV) (Mora-Díaz et al., 2019) καθώς και ο εντερικός 

αλφακορωνοϊός (PEAV), επίσης γνωστός και ως κορωνοϊός του συνδρόμου της οξείας 

διάρροιας των χοίρων (SADS-CoV) (Gong et al., 2017). Εκτός αυτών, έχουν περιγραφεί 

οι κορωνοϊοί των βοοειδών (BCoV) (Castells et al., 2017), των ιπποειδών (ECoV) 

(Pusterla et al., 2016), των σκύλων (CCoV) (Decaro et al., 2010), των αιλουροειδών 

(FCoV) (Li et al., 2019) καθώς και διάφοροι κορωνοϊοί πουλερικών μεταξύ αυτών ο 

προαναφερθείς ιός της λοιμώδους βρογχίτιδας (IBV) και ο συγγενής κορωνοϊός της 

γαλοπούλας (TCoV) (Jackwood et al., 2012). 
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Μετά την επιδημία SARS-CoV το 2003, μελέτες ανίχνευσης επιδημικών κορωνοϊών 

αποκάλυψαν σε πολλά είδη άγριων ζώων, την εκτεταμένη παρουσία μη παθογόνων 

CoVs με αξιοσημείωτη γενετική ποικιλομορφία (Zhou Z. et al., 2021). Οι φυσικοί 

ξενιστές αυτών των CoVs περιλαμβάνουν νυχτερίδες, τρωκτικά, αιλουροειδή, άγρια 

πτηνά, θαλάσσια θηλαστικά κ.ά. (Woo et al., 2012; Hu et al., 2017). Σύμφωνα με τη 

γονιδιωματική αλληλουχία και τις φυλογενετικές αναλύσεις, έχει αποδειχθεί ότι οι 

περισσότεροι ανθρώπινοι CoVs προέρχονται από άγρια ζώα, ενώ, προσέτι, η μετάδοση 

πραγματοποιήθηκε σε άγνωστο χρόνο και μέσω διαφορετικών τρόπων (Cui et al., 2019; 

Zhou H. et al., 2020). Είναι ιδιαίτερα αξιοσημείωτο το γεγονός, ότι οι τρεις εξαιρετικά 

παθογόνοι CoVs, SARS-CoV, MERS-CoV και SARS-CoV-2, μπορεί να προέρχονται 

από νυχτερίδες (Azhar et al., 2014; Wang Q.H. et al., 2014; Zhou H. et al., 2020) (εικ. 

6), καθώς σύμφωνα με έρευνα σε δείγμα 12333 νυχτερίδων που αντιπροσωπεύουν 282 

είδη από 20 χώρες στην Ασία, την Αφρική και τη Λατινική Αμερική2, το 9% εξ αυτών, 

έφεραν τουλάχιστον έναν από τους 91 διαφορετικούς κορωνοϊούς, ενώ την ίδια στιγμή 

οι ερευνητές εκτίμησαν πως υπάρχουν τουλάχιστον 3.204 κορωνοϊοί σε αυτές, 

υποστηρίζοντας την υπόθεση ότι οι νυχτερίδες μπορούν αφενός μεν, να μολυνθούν από 

                                                            
2 Η επιλογή των χωρών βασίστηκε σε προηγούμενη έρευνα του 2008 των Jones et al., βάσει της οποίας οι 

χώρες αυτές παρουσίαζαν τα μεγαλύτερα ποσοστά στην ύπαρξη ζωονοσογόνων μικροοργανισμών. 



22 
 

πολλαπλούς κορωνοϊούς, αφετέρου δε, να εμφανιστούν συμβάντα ανασυνδυασμού 

μεταξύ αρκετών κορωνοϊών που υπάρχουν σε αυτά τα ζώα. Στο πλαίσιο αυτής της 

έρευνας, οι συγγραφείς παρατήρησαν κάτι εξίσου εξαιρετικά ενδιαφέρον, χωρίς ωστόσο 

να μπορούν να επιχειρηματολογήσουν επί αυτού: τα συμβάντα αλλαγής ξενιστή 

(εναλλαγή μεταξύ γένους ή οικογένειας), ήταν αναλογικά χαμηλότερα στη Λατινική 

Αμερική σε σύγκριση με την Αφρική και την Ασία, υποδηλώνοντας, με τον τρόπο αυτό, 

ότι τόσο η Αφρική όσο και η Ασία είναι ιδιαίτερα ευάλωτες γεωγραφικές ζώνες για την 

εμφάνιση ζωονοσογόνων μικροοργανισμών (Anthony et al., 2017).  
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2.1. Τάξη Nidovirales  
 

Η τάξη Nidovirales, -που αρχικά περιείχε μόνο δύο οικογένειες ιών, τους 

Coronaviridae και Arteriviridae-, προτάθηκε για πρώτη φορά το 1996 από την ICTV, 

παίρνοντας το όνομά της από τον λατινικό όρο nido, που σημαίνει φωλιά (Pringle, 

1996). Η εξέλιξη ωστόσο στις τεχνικές ανίχνευσης ιών και μεταγονιδιωματικής, 

οδήγησαν στην ανακάλυψη επιπλέον ιϊκών γονιδιωμάτων, γεγονός που επηρέασε 

αναπόφευκτα την ταξινόμηση των ιών (Shi et al., 2018). Επί του παρόντος, έχουν 

δημιουργηθεί 8 υποκατηγορίες υπό την τάξη Nidovirales, οι: Abnidovirineae, 

Arnidovirineae, Cornidovirineae, Mesnidovirineae, Monidovirineae, Nanidovirineae, 

Ronidovirineae και Tornidovirineae (Walker et al., 2019). Μέχρι πρόσφατα, οι 

υποκατηγορίες αυτές, περιείχαν συνολικά 109 είδη ιών, (Zhou Z. et al., 2021) (εικ. 7), 

ενώ κατά τη συγγραφή αυτής της εργασίας, οι υποοικογένειες είναι 27, τα γένη 48 και 

τα υπογένη 79 (ICTV, 2022). Μεταξύ και των 8 υποκατηγοριών της τάξης Nidovirales, 

η Cornidovirineae φιλοξενεί τους περισσότερους επιδημικούς ιούς (Kasheh et. al., 

2021), ενώ περιέχει μία οικογένεια ιών, την Coronaviridae, η οποία χωρίζεται 

περαιτέρω σε δύο υποοικογένειες, την Letovirinae και την Orthocoronavirinae. Η 

πρώτη, περιέχει μόνο το γένος Alphaletovirus, ένα υπογένος, το Milecovirus και ένα 

είδος, το Microhyla Letovirus 1 (MLeV), το οποίο εντοπίζεται στον ασιατικό βάτραχο 

Microhyla Fissipes (Bukhari et al., 2018). Από την άλλη και οι 7 ανθρώπινοι ιοί με 

μορφή «στέμματος» [sic] ανήκουν στην υποοικογένεια Orthocoronavirinae, η οποία 

περιέχει 4 γένη, το Alphacoronavirus (Alpha-CoV), με 15 υπογένη και 26 είδη, το 

Betacoronavirus (Beta-CoV), με 5 υπογένη και 14 είδη, το Deltacoronavirus (Delta-

CoV), με 3 υπογένη και 7 είδη και το Gammacoronavirus (Gamma-CoV), με 3 υπογένη 

και 5 είδη (εικ. 8), (ECDC, 2022). Από αυτούς, οι Alpha-CoVs και οι Beta-CoVs 

μολύνουν μόνο θηλαστικά, ενώ οι Delta-CoVs και οι Gamma-CoVs μολύνουν, ως επί 

το πλείστον, πτηνά με μερικές μόνο εξαιρέσεις (Woo et al. 2012; Ahsan et al., 2021). 
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2.1.1. Ομοιότητες και κοινά χαρακτηριστικά των ιών της τάξης Nidovirales 

 

Οι nidoviruses είναι ιοί θετικής πολικότητας, που διαθέτουν μονόκλωνο 

ριβονουκλεϊκό οξύ με γραμμικό, μη τμηματοποιημένο ιϊκό γονιδίωμα, το μεγαλύτερο 

μεταξύ όλων των ιών RNA (περίπου 27-41,1 kb)3, το οποίο εμπεριέχεται σε ένα 

ελικοειδές νουκλεοκαψίδιο (Chen et. al., 2022). Οι ιοί αυτοί, μοιράζονται ορισμένα 

σημαντικά κοινά χαρακτηριστικά, παρόλο που το μέγεθος, τόσο των ιϊκών σωματιδίων, 

όσο και του γονιδιώματος, καθώς και η μορφολογία των ιών σε αυτές τις 8 

υποκατηγορίες, ποικίλλουν πολύ (Zhou Z. et al., 2021). Ειδικότερα, το πιο τυπικό 

χαρακτηριστικό και αυτό που προσδίδει το όνομα τάξης nido-«φωλιά», είναι η 

μεταγραφή πολλαπλών 3'-φωλεασμένων υπογονιδιωματικών RNA από το 5' άκρο στο 3' 

άκρο κατά μήκος του γονιδιώματος κατά τη διάρκεια της έκφρασης του ιϊκού γονιδίου 

(Posthuma et al., 2006). Τα άλλα κοινά χαρακτηριστικά περιλαμβάνουν την παρόμοια 

οργάνωση του γονιδιώματος, την έκφραση της πολυπρωτεΐνης με λειτουργία 

μετατόπισης ριβοσωμικού πλαισίου, καθώς και μερικές μη δομικές πρωτεΐνες (NSPs) με 

μοναδικές δράσεις πρωτεάσης (Posthuma et al., 2008), (εικ. 9). Λόγω της 

πολυπλοκότητας του γονιδιώματος, το νέο πρότυπο ταξινόμησης της τάξης Nidovirales 

βασίζεται σε αλληλουχίες αμινοξέων (aa) πολλών χαρακτηριστικών γονιδίων, τα οποία 

περιλαμβάνουν την 3CLpro (πρωτεάση παρόμοια με 3C), τη NiRAN 

(νουκλεοτιδυλοτρανσφεράση που σχετίζεται με την RdRp), την RdRp (RNA-

εξαρτώμενη RNA πολυμεράση), την ZBD (για δέσμευση Zn με ομοιοπολική σύνδεση 

με HEL1) και την HEL1 (ελικάση υπεροικογένειας 1) της πρωτεΐνης ρεπλικάσης (ICTV 

Executive, 2020).  

 

 

 

 

 

                                                            
3 Tο 2018 χαρακτηρίστηκε ένας νέος, μη ταξινομημένος nidovirus, με το όνομα planarian secretory 

cell nidovirus (PSCNV) επεκτείνοντας το μέγεθος του γονιδιώματος στα 41,1 kb (Saberi et al., 2018). 
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Εικόνα 7: Φυλογενετικό δέντρο των ιικών ειδών στη τάξη Nidovirales. Πηγή: Zhou Z. et al., 2021. 
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3. Alpha-CoVs  
 

Ο Άλφα κορωνοϊός είναι ελυτροφόρος, σφαιρικού σχήματος, διαμέτρου περίπου 120 

nm. Αποτελείται από ένα μονόκλωνο, καλυμμένο και πολυαδενυλιωμένο γραμμικό 

γονιδίωμα ssRNA(+) -το μεγαλύτερο από όλα τα γονιδιώματα των ιών RNA μεγέθους 

27-32 kb- το οποίο συνδέεται με την πρωτεΐνη Ν για να σχηματίσει το νουκλεοκαψίδιο 

(Swiss Institute of Bioinformatics, 2020a), (εικ. 10). Μέχρι σήμερα, έχουν εντοπιστεί 

δύο ανθρώπινοι CoVs (HCoVs) στο γένος Alphacoronavirus, οι HCoV-229E και 

HCoV-NL63, που ανήκουν στα υπογένη Duvinacovirus και Setracovirus, αντίστοιχα 

(McIntosh et al., 1967; van der Hoek et al., 2004). Οι κορωνοϊοί αυτοί, είναι 

παγκοσμίως διαδεδομένοι, εντοπίζονται τόσο σε παιδιά όσο και σε ενήλικες, ενώ 

προκαλούν λοιμώξεις του αναπνευστικού, ήπιας συνήθως συμπτωματολογίας, η οποία 

προσομοιάζει με εκείνη του κοινού κρυολογήματος (El-Sahly et al., 2000; Van der Hoek 

et al., 2004) (εικ. 11).  

Έρευνες έχουν δείξει, ότι τόσο ο HCoV-229E όσο και ο HCoV-NL63, μοιράζονται 

κοινούς προγόνους με τους κορωνοϊούς των νυχτερίδων, υποδεικνύοντας, με τον τρόπο 

αυτό, την πιθανότητα προέλευσης από αυτές (Tao et al., 2017). Κορωνοϊοί που μοιάζουν 

με τον HCoV-229E, όπως π.χ. τα στελέχη BtKY229E-1, BtKY229E-8 και 

BtCoV/FO1A-F2, έχουν εντοπιστεί σε νυχτερίδες Hipposideros στην Αφρική (Pfefferle 

et al., 2009; Crossley et al. 2012), ενώ παρόμοιοι με τον 229E ανιχνεύθηκαν επίσης σε 

καμήλες, συμπεριλαμβανομένων των αλπακά και των αραβικών καμήλων Dromedary 

(Crossley et al., 2012; Corman et al. 2016). Εξαιτίας της μακροχρόνιας επαφής και της 

αλληλοεπικάλυψης των ενδιαιτημάτων, μεταξύ ανθρώπων και καμήλων, μία από τις 

εικασίες σχετικά με την πορεία μετάδοσης του 229E, είναι ότι ο CoV πρόγονος 

νυχτερίδας μεταδόθηκε πρώτα στις καμήλες και μετά από τις καμήλες στους ανθρώπους 

(Corman et al., 2016).  

Οι σχετικοί με τον 229E κορωνοϊοί που προέρχονται από νυχτερίδες και καμήλες, 

έχουν καταταγεί στο ίδιο είδος που αντιπροσωπεύεται από αυτόν, καθώς μοιράζονται 

κοινή αλληλουχία αμινοξέων (aa) σε ποσοστό μεγαλύτερο του 95%, με τον 229E στους 

συνδυασμένους πρωτεϊνικούς τομείς των 3CLpro, NiRAN, RdRp, ZBD και HEL1 

(Sabir et al., 2016; ICTV Executive, 2020).  

Κορωνοϊοί τύπου NL63, όπως π.χ. τα στελέχη BtKYNL63-9a, BtKYNL63-9b και 

BtKYNL63-15, έχουν επίσης εντοπιστεί σε νυχτερίδες Triaenops, εμφανίζοντας στις 
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συνδεδεμένες πρωτεϊνικές περιοχές των 3CLpro, NiRAN, RdRp, ZBD και HEL1, 

σχεδόν 90% ομοιότητα στις αλληλουχίες αμινοξέων τους, σε σύγκριση με τον NL63 

(Tao et al. 2017). Οι σχετικοί με τον NL63 CoVs, δεν έχουν ακόμη ανιχνευθεί σε 

εξημερωμένα ή άλλα ζώα, επομένως η προέλευση, καθώς και ο ενδιάμεσος ξενιστής του 

NL63, είναι προς το παρόν άγνωστα. Οι CoVs που σχετίζονται τόσο με τον NL63 όσο 

και με τον 229E, παρουσιάζουν υψηλή γενετική ποικιλομορφία στις νυχτερίδες, κατά 

συνέπεια ο ανασυνδυασμός των κορωνοϊών των νυχτερίδων μπορεί να επιταχύνει την 

εμφάνιση νέων ιών, καθώς και την πιθανότητα μετάδοσης μεταξύ ειδών (Tao et al., 

2017).  
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4. Beta-CoVs 

Όπως οι Άλφα κορωνοϊοί, έτσι και οι Βήτα, έχουν σφαιρικό σχήμα, είναι 

ελυτροφόροι, ενώ η διάμετρός τους είναι περίπου 120 nm. Το γονιδίωμά τους, το οποίο 

επίσης συνδέεται με την πρωτεΐνη Ν για να σχηματίσει το νουκλεοκαψίδιο, είναι 

γραμμικό, μονόκλωνο, καλυμμένο και πολυαδενυλιωμένο, όπως και των Άλφα 

κορωνοϊών (Swiss Institute of Bioinformatics, 2022). Το γένος Betacoronavirus 

περιέχει, επί του παρόντος, 5 υπογένη και 14 είδη ενώ, όπως αναφέρθηκε και 

προηγουμένως, περιλαμβάνει τους πιο παθογόνους CoVs για τον άνθρωπο, τον SARS-

CoV, τον MERS-CoV και τον SARS-CoV-2 και παράλληλα, εμπεριέχει ένα σημαντικό 

αριθμό CoVs νυχτερίδων (Hu et al., 2015; Wong et al. 2019; Hu et al., 2021). 

Συγκεκριμένα, το υπογένος Embecovirus περιέχει 5 είδη, τον Betacoronavirus 1, τον 

China Rattus coronavirus HKU24, τον Human coronavirus HKU1, τον Murine 

coronavirus και τον Myodes coronavirus 2JL14. Το υπογένος Hibecovirus περιλαμβάνει 

ένα είδος, τον Bat Hp-betacoronavirus Zhejiang2013, το υπογένος Merbecovirus, 4 είδη, 

τον Hedgehog coronavirus 1, τον Middle East respiratory syndrome-related coronavirus, 

τον Pipistrellus bat coronavirus HKU5 και τον Tylonycteris bat coronavirus HKU4. Στο 

υπογένος Nobecovirus συναντούμε 3 είδη, τον Eidolon bat coronavirus C704, τον 
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Rousettus bat coronavirus GCCDC1 και τον Rousettus bat coronavirus HKU9, ενώ 

τέλος, στο υπογένος Sarbecovirus, υπάρχει ένα είδος ο Severe acute respiratory 

syndrome-related coronavirus (ICTV, 2022). Πέντε τύποι Βήτα κορωνοϊών, οι οποίοι 

ταξινομούνται σε 4 από τα 5 αντιπροσωπευτικά είδη του γένους Betacoronavirus, έχει 

αναφερθεί ότι μολύνουν ανθρώπους: ο HCoV-OC43, ο HCoV-HKU1, ο MERS-CoV, 

και οι SARS-CoV και SARS-CoV-2, (Hu et al., 2021).  

Ο OC43 και ο HKU1 ανακαλύφθηκαν σε ασθενείς με αναπνευστικές παθήσεις το 

1967 και το 2005, αντίστοιχα (Hamre & Procknow, 1966; Woo et al., 2005) και μαζί με 

τους άλλους 2 Alpha-CoVs, τον 299E και τον NL63, σχετίζονται με ένα ευρύ φάσμα 

αναπνευστικών νόσων, συμπεριλαμβανομένης της βρογχιολίτιδας και της πνευμονίας, 

ενώ δύνανται να προσβάλουν συστήματα και εκτός του αναπνευστικού, όπως το 

γαστρεντερικό και το νευρικό σύστημα (Zeng et al., 2018). Παρόλο που αυτοί οι CoVs 

θεωρούνται από τα πιο κοινά παθογόνα που σχετίζονται με λοιμώξεις της 

αναπνευστικής οδού, τόσο σε παιδιά όσο και σε ηλικιωμένους, μπορεί να προκαλέσουν 

ιδιαίτερα σοβαρές λοιμώξεις σε βρέφη, ενώ κλινικές επιδημιολογικές έρευνες έχουν 

αποκαλύψει πως το υψηλότερο θετικό ποσοστό αυτών των CoVs εντοπίζεται σε 

ενήλικες, 50-59 ετών (Cabeça et al., 2013). O OC43 έχει παγκόσμια κατανομή και 

εποχικά, είναι ο τύπος εκείνος που ανιχνεύεται πιο συχνά σε περιστατικά οξείας 

λοίμωξης του αναπνευστικού συστήματος, ενώ την ίδια στιγμή, παρουσιάζει την πιο 

συχνή πνευμονική προσβολή σε σχέση με τους άλλους τρείς CoVs (Zeng et al., 2018). 

Οι κυκλοφορούντες OC43 ιοί, έχουν υψηλή γενετική ποικιλότητα με τουλάχιστον 5 

διακριτούς γονότυπους (Α έως Ε) (Kin et al., 2015). Ο ανασυνδυασμός διαφορετικών 

τύπων προάγει τη δημιουργία νέων τύπων ιών, όπως ο OC43-D που προέκυψε μέσω 

ανασυνδυασμού μεταξύ των γονοτύπων B και C και ο OC43-E μέσω ανασυνδυασμού 

των γονοτύπων B, C και D (Zhang et al., 2015). Στο είδος Betacoronavirus 1, εκτός από 

τον OC43 που πλήττει ανθρώπους, έχουν ταξινομηθεί μια σειρά συγγενικών CoVs 

ζώων, οι οποίοι περιλαμβάνουν: τον HKU23, ο οποίος εντοπίστηκε στις καμήλες 

dromedary (Woo et al., 2014b), τον bovine CoV (BCoV) στα βοοειδή, στα αλπακά κ.ά. 

(Amer, 2018), τον SACoV στις αντιλόπες Sable (Alekseev, 2008), τον GiCoV στις 

καμηλοπαρδάλεις (Hasoksuz et. al., 2007), τον canine respiratory CoV (CRCoV) στους 

σκύλους (Erles & Brownlie, 2008), τον equine CoV (ECoV) στα ιπποειδή (Timoney, 

2022) και τέλος, τον porcine hemagglutinating encephalomyelitis virus (PHEV) στους 

χοίρους (Mora-Díaz et al., 2019). Φυλογενετικά, οι CoVs του Betacoronavirus 1, 

σχετίζονται περισσοτερο με ένα άλλο είδος, τον China Rattus coronavirus HKU24 του 
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υπογένους Embecovirus, ο οποίος, μαζί με παρόμοιους ιούς, έχει βρεθεί σε αρουραίους, 

όπως οι Rattus norvegicus, Apodemus agrarius και Apodemus chevrieri (Lau et al., 

2015; Wang et al., 2015; Ge et al., 2017). Οι πρωτεΐνες RdRp και Hel των OC43 και 

HKU24 εμφανίζουν 91,8% και 93,5% ομολογία αλληλουχίας αμινοξέων, αντίστοιχα 

(Lau et al., 2015). Μελέτες υποδεικνύουν ότι ο OC43 πιθανότατα προέρχεται από 

τρωκτικά και μπορεί να μεταδοθεί στους ανθρώπους μέσω εξημερωμένων ζώων, όπως 

τα βοοειδή (Wang et al., 2015; Forni et al., 2017; Ge et al., 2017).  

Όσον αφορά τον HKU1, πρώτη φορά εντοπίστηκε σε έναν 71χρονο ασθενή με 

πνευμονία και βρογχιολίτιδα το 2005 στο Χονγκ Κονγκ (Woo et al. 2005). Έκτοτε, το 

HKU1 έχει ανιχνευθεί στην Αυστραλία, τη Βραζιλία, τη Γαλλία, τις ΗΠΑ, κ.λπ., 

υποδεικνύοντας με τον τρόπο αυτό, την παγκόσμια κατανομή του (Siu et al., 2014; Zeng 

et al., 2018). Τα στελέχη του HKU1 χωρίζονται σε 3 γονότυπους με βάση τις 

φυλογενετικές τους σχέσεις, A, B και C (Woo et al., 2006). Σύμφωνα με φυλογενετική 

ανάλυση, ο HKU1 είναι εγγύτερος του murine coronavirus (γνωστός ως ιός ηπατίτιδας 

του ποντικού, MHV), διαφορετικά στελέχη του οποίου έχουν ανιχνευθεί τόσο σε 

αρουραίους (rat CoV Parker), όσο και σε ποντίκια (MHV) (Das Sarma et al., 2001). 

Εξαιτίας αυτού του γεγονότος, εικάζεται ότι ο HKU1 προέρχεται από τρωκτικά, χωρίς 

ωστόσο ο ενδιάμεσος ξενιστής του να είναι ακόμα γνωστός (Corman et al., 2018). 

4.1. SARS-CoV 

Το Σοβαρό Οξύ Αναπνευστικό Σύνδρομο (SARS) ήταν η πρώτη σημαντική 

ζωονόσος που εμφανίστηκε τον εικοστό πρώτο αιώνα και η πρώτη που έτυχε ευρείας 

κάλυψης από τα διεθνή μέσα μαζικής ενημέρωσης, παρέχοντας στην παγκόσμια 

κοινότητα τη δυνατότητα να παρακολουθεί, σε πραγματικό χρόνο, τις εξελίξεις και τους 

τρόπους με τους οποίους οι αρχές δημόσιας υγείας, αντιμετώπιζαν την υγειονομική 

κρίση (Fidler, 2004; Snowden, 2008). Η λοίμωξη, που αρχικά ονομαζόταν «άτυπη 

πνευμονία», εμφανίστηκε για πρώτη φορά το Νοέμβριο του 2002 στο Guangzhou της 

επαρχίας Guangdong της Κίνας και μέσα σε 5 μήνες εξαπλώθηκε σε 26 χώρες, 

προκαλώντας πάνω από 8000 κρούσματα μόλυνσης και τουλάχιστον 900 θανάτους 

(WHO, 2004), (εικ. 12). Καθοριστικό ρόλο στην ταχεία μετάδοσή της διαδραμάτισαν 

διάφορα συμβάντα «υπερμετάδοσης», με το βασικότερο εξ αυτών να λαμβάνει χώρα 

στο ξενοδοχείο Metropole του Χονγκ Κονγκ, καθώς, κατά την διαμονή ενός 

κρούσματος σε αυτό, μολύνθηκαν τουλάχιστον άλλα 10 άτομα, με πέντε από αυτά να 

πραγματοποιούν, τις επόμενες ημέρες, διεθνή ταξίδια σηματοδοτώντας, με τον τρόπο 
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αυτό, την αρχή της παγκόσμιας πανδημίας, καθώς μετέφεραν τον ιό στο Βιετνάμ, τη 

Σιγκαπούρη, τον Καναδά και σε άλλες χώρες (Chinese SARS Molecular Epidemiology 

Consortium, 2004).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Στην περίπτωση του SARS ωστόσο, ο Παγκόσμιος Οργανισμός Υγείας ήταν εκείνος 

που, μέσω ταχύτατων νευραλγικών αποφάσεων, αποτέλεσε εξαρχής τον καθοριστικό 

παράγοντα στην έρευνα και στον έλεγχο του SARS4, (Christian et al., 2004). 

Συγκεκριμένα, στις 12 Μαρτίου του 2003, για πρώτη φορά στην ιστορία του, ο ΠΟΥ 

εξέδωσε παγκόσμια ταξιδιωτική προειδοποίηση η οποία, εκ του αποτελέσματος, ήταν 

καθοριστικής σημασίας καθώς μείωσε σημαντικά το ποσοστό μετάδοσης της νόσου σε 

άλλες χώρες (Fidler, 2004). Λίγες μέρες αργότερα, ο οργανισμός δημιούργησε ένα 

δίκτυο SARS, αποτελούμενο από 9 έθνη και 11 ινστιτούτα, γεγονός που συνέβαλε, 

μεταξύ άλλων, στην επιτάχυνση των διαδικασιών αναγνώρισης του αιτιολογικού 

παράγοντα της νόσου, καθώς και στην ανάπτυξη διαγνωστικών δοκιμασιών (Peiris et 

al., 2003). Εξαιτίας αυτής της παγκόσμιας προσπάθειας που συντονίστηκε από τον 

ΠΟΥ, τα κρούσματα τέθηκαν υπό έλεγχο 7 μήνες μετά από την αρχική εμφάνιση του 

SARS (Heymann & Rodier, 2004). Έκτοτε, υπήρξαν μικρής έκτασης συμβάντα, 

επανεμφάνισης κρουσμάτων. Ειδικότερα, μεταξύ του Δεκεμβρίου του 2003 και του 

                                                            
4 Ιδιαίτερα σημαντική ήταν η συμβολή του Ιταλού ιατρού Carlo Urbani, ο οποίος ήταν ο πρώτος 

αξιωματούχος του ΠΟΥ που προειδοποίησε έγκαιρα τον οργανισμό, καθώς αναγνώρισε το SARS ως μια 

νέα και εν δυνάμει επικίνδυνη, μεταδοτική ιογενή ασθένεια. Ο ίδιος τελικά νόσησε από SARS και πέθανε 

τον Μάρτιο του 2003 σε ηλικία 46 ετών (Fleck, 2003). 
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Ιανουαρίου του 2004, αναφέρθηκαν τέσσερα ανεξάρτητα μεταξύ τους κρούσματα 

SARS στο Guangdong, με κανένα εξ αυτών ωστόσο, να προκαλεί εκτεταμένη 

μετάδοση. Επιπλέον, υπήρξαν τρία εργαστηριακά κρούσματα τον Σεπτέμβριο του 2003, 

τον Δεκέμβριο του 2003 και τον Απρίλιο του 2004 στη Σιγκαπούρη, στην Ταϊβάν και 

στο Πεκίνο, αντίστοιχα. Το πιο σοβαρό αφορούσε το περιστατικό στο Πεκίνο που είχε 

ως αποτέλεσμα να προκληθούν συνολικά εννέα κρούσματα μόλυνσης και ένας θάνατος, 

ενώ καμία από τις άλλες δύο εργαστηριακές λοιμώξεις δεν οδήγησε σε περαιτέρω 

εξάπλωση του ιού (Shi & Wang, 2017) (εικ. 13).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 13: Χρονοδιάγραμμα εξέλιξης του SARS. Πηγή: Shi & Wang, 2017 

Ο γρήγορος και έγκαιρος εντοπισμός του αιτιολογικού παράγοντα μιας νόσου που 

προκαλείται από άγνωστο παθογόνο, είναι το κλειδί για την άμεση και αποτελεσματική 

αντιμετώπισή της (Zhou Z. et al., 2021). Στην περίπτωση του SARS αυτό ήταν δύσκολο 

να συμβεί καθώς τα κλινικά συμπτώματα της ασθένειας μιμούνταν εκείνα της γρίπης ή 

της άτυπης πνευμονίας, υποδεικνύοντας αρχικά, ως πιθανές αιτίες το μυκόπλασμα, τα 

χλαμύδια, τον ιό της γρίπης, τη λεγεωνέλλα και τον παραμυξοϊό (Hui et al., 2004). Πιο 

συγκεκριμένα, η περίοδος επώασης του SARS ήταν 2 με 10 ημέρες, (μ.ο. 4-6 ημέρες), 

ενώ ο μέσος χρόνος από την έναρξη των κλινικών συμπτωμάτων έως την εισαγωγή στο 

νοσοκομείο, κυμαινόταν μεταξύ 3 έως 5 ημερών (Donnelly et al., 2003; WHO, 2003). Η 

τυπική κλινική νόσος ήταν η ιογενής πνευμονία με ταχεία αναπνευστική επιδείνωση, 
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ενώ τα κύρια κλινικά χαρακτηριστικά περιλάμβαναν επίμονο πυρετό (>38°C), ρίγη, 

μυαλγίες, κακουχία, ξηρό βήχα, κεφαλαλγία και δύσπνοια. Λιγότερο συχνά 

συμπτώματα ήταν η παραγωγή πτυέλων, ο πονόλαιμος, η ρινόρροια, η ναυτία με έμετο 

και η διάρροια (Booth et al., 2003; Lee et al., 2003; Hsu et al., 2003). Τον Μάρτιο του 

2003, τρία διαφορετικά εργαστήρια επιβεβαίωσαν ότι ο πιο πιθανός αιτιολογικός 

παράγοντας του SARS ήταν ένας άγνωστος μέχρι εκείνη τη στιγμή κορωνοϊός, ο SARS-

CoV (Drosten et al., 2003; Ksiazek et al., 2003).  

Το μέγεθος του ιϊκού σωματιδίου του SARS-CoV είναι περίπου 80–90 nm ενώ το 

γονιδιωματικό του μέγεθος είναι περίπου 29,7 kb (Rota et al., 2003). Το γονιδίωμά του, 

περιέχει 14 ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης (ORF) που πλαισιώνονται από 5'- και 3'-μη 

μεταφραζόμενες περιοχές (Marra et al., 2003). Ενώ όλοι οι κορωνοϊοί φέρουν 

βοηθητικές πρωτεΐνες ειδικές για το στέλεχος, οι οποίες κωδικοποιούνται από περιοχές 

των ORFs, περιοχές των βασικών γονιδίων, όπως το γονίδιο ρεπλικάσης/μεταγραφάσης, 

το γονίδιο S, το γονίδιο E, το γονίδιο M και το γονίδιο Ν είναι εξαιρετικά διατηρημένες 

(Graham & Baric, 2010). Παρόμοια με άλλους γνωστούς κορωνοϊούς, η έκφραση του 

γονιδιώματος του SARS-CoV ξεκινά με δύο μεγάλα ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης 

(ORFs), τα ORF1a και ORF1b, ακολουθούμενα από ORFs που κωδικοποιούν τις 

πρωτεΐνες S, E, M και N. Εκτός από αυτά τα διατηρημένα βασικά γονίδια στους 

κορωνοϊούς, το γονιδίωμα SARS-CoV περιέχει πολλά βοηθητικά γονίδια που είναι 

ειδικά γι’ αυτόν, ενώ τα κωδικοποιημένα προϊόντα τους, δεν έχουν ομόλογο με γνωστές 

πρωτεΐνες (Shi & Wang, 2017). Σύμφωνα με την ταξονομία των κορωνοϊών, ο SARS-

CoV, ο SARS-CoV-2, οι περισσότεροι CoVs νυχτερίδων καθώς και λίγοι CoVs που 

ανιχνεύονται σε κάποια είδη ζώων, ταξινομούνται στο υπογένος SARS-CoV 

Sarbecovirus (Coronaviridae Study Group of ICTV, 2020). Από την εμφάνιση του 

SARS, οι έρευνες για την προέλευση του SARS-CoV οδήγησαν, αφενός μεν, στην 

ανακάλυψη μεγάλου αριθμού νέων κορωνοϊών σε διάφορα ζώα και ιδιαίτερα σε 

νυχτερίδες, αφετέρου δε, συνέβαλλαν στην κατανόηση της ύπαρξης και της εξάπλωσης 

των κορωνοϊών στη φύση (Hu et al., 2015; Wong et al., 2019). Το 2005, στελέχη CoVs 

με υψηλή ομολογία με τον SARS-CoV εντοπίστηκαν στην κινεζική νυχτερίδα 

Rhinolophus, συμπεριλαμβανομένων των Rp3, HKU3, κ.λπ. (Li et al. 2005; Woo et al., 

2005). Ο SARS-CoV χρησιμοποιεί το μετατρεπτικό ένζυμο της αγγειοτενσίνης 2 

(ACE2) ως υποδοχέα του για να εισέλθει στα κύτταρα (Li et al., 2003). Τόσο ο SARS-

CoV όσο και ο SARS-CoV-2 εμφάνισαν ευρεία χρήση ACE2, υποδεικνύοντας το ευρύ 

φάσμα των ξενιστών τους (Wang Q. et al., 2020a). Το 2013, ο WIV1, ένας CoV 
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νυχτερίδας που χρησιμοποιεί τον ίδιο υποδοχέα ACE2 με τον SARS-CoV, 

απομονώθηκε από δείγμα Rhinolophus sinicus (Li et al., 2003; Ge et al., 2013). Η 

συνολική ομολογία του γονιδιώματος WIV1 με τον ανθρώπινο SARS-CoV είναι 95,4% 

(Zhou Z. et al., 2021). Το 2015, απομονώθηκε ένα άλλο στέλεχος CoV νυχτερίδας, το 

WIV16, το οποίο εμφανίζει υψηλότερη ομολογία γονιδιωματικής αλληλουχίας (96% 

ομολογία νουκλεοτιδίων) με τον SARS-CoV (Yang et al., 2015). Παράλληλα, κατά τη 

διάρκεια μιας πενταετούς επιτήρησης των SARS κορωνοϊών των νυχτερίδων στην 

επαρχία Yunnan της Κίνας, αποκαλύφθηκε ότι οι SARSr-CoVs που κυκλοφορούν σε 

αυτές, έχουν μεγάλη ποικιλία και υψηλή γενετική ομοιότητα με τον SARS-CoV στον 

υπερμεταβλητό Ν-τερματικό τομέα (NTD) και την περιοχή δέσμευσης του υποδοχέα 

(RBD) του γονιδίου S1, ORF3 και ORF8, αντίστοιχα (Hu et al., 2017).  

Αμέσως μετά τον προσδιορισμό του SARS-CoV ως αιτιολογικού παράγοντα του 

SARS, διεξήχθησαν μελέτες για επιβεβαίωση παρουσίας του SARS-CoV σε άγρια ζώα 

(Guan et al., 2003; Xu C. et al., 2004; Xu H.F. et al., 2004). Μία ομάδα ερευνητών από 

το Χονγκ Κονγκ και το Shenzhen στην ηπειρωτική Κίνα διεξήγαγε έρευνα, κατά την 

οποία συλλέχθηκαν δείγματα από άγρια ζώα που διακινούνταν προς πώληση και 

κατανάλωση στις ντόπιες αγορές. Τα αποτελέσματα έδειξαν την ύπαρξη του SARS-

CoV και την ανίχνευση αντισωμάτων στη πλειοψηφία των masked palm civets (Paguma 

larvata) καθώς και σε δείγματα από raccoon dogs (Nyctereutes procyonoides). Η 

γονιδιωματική αλληλουχία έδειξε ότι ο ιός που απομονώθηκε από τα civets ήταν σχεδόν 

πανομοιότυπος με τον ανθρώπινο SARS-CoV σε ποσοστό 99,8%, καθιστώντας 

εξαιρετικά πιθανή την μετάδοσή του, από ζώο στον άνθρωπο. (Guan et al., 2003). 

Μεταγενέστερες μελέτες επιβεβαίωσαν την αρχική εκτίμηση ότι τα civets ήταν ο κύριος 

φορέας του SARS-CoV και η βασική πηγή εισαγωγής στον ανθρώπινο πληθυσμό 

(Wang et al., 2006; Wang et al., 2007; Shi & Hu, 2008). Στο φυλογενετικό δέντρο που 

βασίζεται σε πρωτεΐνες S, ο SARSr-CoV σχηματίζει 3 συστάδες. Τόσο το στέλεχος του 

ανθρώπινου SARS-CoV όσο και το στέλεχος του SARS-CoV του civet, σχηματίζουν 

συστάδες με διάφορα SARSr-CoV νυχτερίδων που προέρχονται από τη Rhinolophus 

sinicus, τη Rhinolophus pusillus, τη Rhinolophus ferrumequinum, τη Rhinolophus 

macrotis κ.λπ. (Zhou Z. et al., 2021). Ωστόσο, όλα τα στελέχη με τη μεγαλύτερη μεταξύ 

τους ομολογία, όπως το WIV1, ανιχνεύθηκαν από τη Rhinolophus sinicus, 

υποδεικνύοντάς την ως τον βασικό υποδόχο αυτών των κορωνοϊών (Yuan et al., 2010). 

Καθίσταται σαφές ότι οι νυχτερίδες Rhinolophus είναι μια φυσική δεξαμενή των 

SARSr-CoVs, οι οποίοι περιστασιακά διαχέονται σε διάφορα είδη για να μολύνουν 
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ανθρώπους ή άλλα ζώα (Li et al., 2022). Ωστόσο, ο ακριβής χρόνος της διασποράς των 

SARSr-CoV παραμένει ασαφής (Zhou Z. et al., 2021). 

 

4.2. MERS 
 

Το Αναπνευστικό Σύνδρομο της Μέσης Ανατολής (Middle East Respiratory 

Syndrome MERS), ανιχνεύθηκε για πρώτη φορά στη Σαουδική Αραβία το 2012, 

προκαλώντας, έκτοτε, 866 θανάτους σε 27 χώρες παγκοσμίως (Zaki et al., 2012; WHO, 

2020b). Μέχρι σήμερα, το 80% των συνολικών κρουσμάτων MERS έχει αναφερθεί σε 

12 χώρες στη Μέση Ανατολή, με την πλειοψηφία εξ αυτών να εντοπίζεται κυρίως στη 

Σαουδική Αραβία (Chafekar & Fielding, 2018), ενώ κρούσματα MERS έχουν επίσης 

αναφερθεί σε χώρες εκτός της Μέσης Ανατολής, πιθανότατα λόγω των διεθνών 

ταξιδιών (Fanoy et al., 2014) (εικ. 14). O κορωνοϊός που σχετίζεται και προκαλεί το 

MERS είναι ο MERS-CoV ο οποίος μολύνει κυρίως, τόσο ανθρώπους, όσο καμήλες και 

νυχτερίδες (Wong et al., 2019). Τα συμπτώματα που προκαλούνται από λοίμωξη 

MERS-CoV κυμαίνονται από κανένα έως ήπια, μέχρι σοβαρές αναπνευστικές παθήσεις, 

όπως πυρετός, βήχας, δύσπνοια και ενίοτε, πνευμονία και γαστρεντερικά συμπτώματα 

(De Wit et al., 2016). Σε αντίθεση με τους SARS-CoV και SARS-CoV-2, ο MERS-CoV 

παρουσιάζει περιορισμένη μετάδοση από άνθρωπο σε άνθρωπο και συνήθως δεν 

προκαλεί βιώσιμες επιδημίες (Mailles et al., 2013). Ωστόσο, μια έξαρση επιδημίας 

MERS αναφέρθηκε στην Κορέα, από τις 20 Μαΐου έως τις 13 Ιουνίου του 2015, κατά 

την οποία ένα εισαγόμενο κρούσμα MERS οδήγησε σε 185 μολύνσεις και 36 θανάτους 

(Korean Society of Infectious Diseases & Korean Society for Healthcare-Asociated 

Infection Control and Prevention, 2015).  
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Ο MERS-CoV είναι ένας ζωονοσογόνος ιός και η μετάδοση αυτού, έχει τεκμηριωθεί 

πως γίνεται από τις Αραβικές καμήλες (dromedaries) στον άνθρωπο, μέσω της άμεσης ή 

έμμεσης επαφής με μολυσμένα ζώα (The Health Protection Agency Uk Novel 

Coronavirus Investigation Team, 2013; Memish et al., 2014). Κορωνοϊοί που 

απομονώθηκαν από dromedaries έδειξαν >99% γονιδιωματική ομολογία με τον 

ανθρώπινο MERS-CoV, επιβεβαιώνοντας τη μετάδοση του ιού από τις καμήλες στον 

άνθρωπο (Chu et al., 2014; Haagmans et al., 2014). Η ανίχνευση, η αλληλούχιση και τα 

φυλογενετικά στοιχεία του νουκλεϊκού οξέος, επισημαίνουν ότι ο MERS-CoV υπάρχει 

σε dromedaries τόσο στην Αφρική όσο και στη Μέση Ανατολή, επικυρώνοντας το 

γεγονός ότι ο ιός είναι διαδεδομένος σε αυτές (Reusken et al., 2014; Sabir et al., 2016). 

Aντισώματα κατά του MERS-CoV σε dromedaries έχουν ανιχνευθεί από τη δεκαετία 

του 1980, υποδεικνύοντας τη μακροχρόνια παρουσία και μόλυνση αυτών από τον 

MERS-CoV ή τον MERSr-CoV (Müller et al., 2014) ενώ επιπλέον, τα αντισώματα στις 

Αραβικές καμήλες στην Αφρική και τη Μέση Ανατολή, εμφανίζουν υψηλούς τίτλους 

εξουδετέρωσης έναντι του MERS-CoV (Reusken et al., 2013; Ommeh et al., 2018). 

Κατά συνέπεια, ο ακριβής χρόνος εξάπλωσης του MERS-CoV μεταξύ καμήλων και 

ανθρώπων και μεταξύ των ανθρώπων, παραμένει άγνωστος (Zhou Z. et al., 2021). 

Μερικά στελέχη MERSr-CoV έχουν ανιχνευθεί και στις νυχτερίδες. Το 2014, ένας 

CoV νυχτερίδας που ανιχνεύθηκε στη Νοτιοαφρικανική νυχτερίδα Neoromicia capensis 

(NeoCoV), κατηγοριοποιήθηκε ως ένας βασικός κλάδος του MERS-CoV. Ο NeoCoV 

είχε 92,7%, 96,4%, 98,6% και 98,5% ομολογία αλληλουχίας aa με την πολυπρωτεΐνη 
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ORF1ab, τις πρωτεΐνες 3CLpro, RdRp και Hel του MERS-CoV, αντίστοιχα (Corman et 

al., 2014a). Εκτός από τον NeoCoV, MERSr-CoVs νυχτερίδων ανακαλύφθηκαν επίσης 

σε νυχτερίδες Pipistrellus στη Ρουμανία και στην Ουκρανία, σε νυχτερίδες Eptesicus 

στην Ιταλία, σε νυχτερίδες Nyctinomops στο Μεξικό, σε νυχτερίδες Vespertilio 

superans στην Κίνα (BtVs-BetaCoV/SC2013), σε νυχτερίδες Pipistrelle στην Κίνα 

(HHKU25), κ.λπ. Αυτοί οι MERSr-CoVs νυχτερίδων μοιράζονται περισσότερο από 

96% ομολογία αλληλουχίας aa με τον MERS-CoV στην τμηματική πρωτεΐνη RdRp 

(Yang Y. et al., 2014; Hu et al., 2015; Lau et al. 2018b), επομένως, αυτοί οι CoVs 

νυχτερίδων και ο MERS-CoV προήλθαν από το είδος MERSr-CoV. Ωστόσο, οι 

MERSr-CoVs της νυχτερίδας είναι απίθανο να είναι ο άμεσος πρόγονος του MERS-

CoV λόγω της εξαιρετικά χαμηλής ομοιότητας σε ορισμένα γονίδια μεταξύ των 

MERSr-CoVs και MERS-CoVs νυχτερίδων. Για παράδειγμα, ο NeoCoV και ο MERS-

CoV μοιράζονται 64,3-64,6% ομολογία αλληλουχίας aa μόνο στις πρωτεΐνες S (Corman 

et al., 2014b). Κατά συνέπεια, η μετάδοση του MERSr-CoVs μεταξύ νυχτερίδων, 

dromedaries και ανθρώπων χρήζει περαιτέρω μελέτης (Zhou Z. et al., 2021). 

Στο υπογένος Merbecovirus, υπάρχουν άλλα 3 ιικά είδη, ο Hedgehog coronavirus 1 

(HedCoV1), ο Tylonycteris bat coronavirus HKU4 και ο Pipistrellus bat coronavirus 

HKU5 (Lau et al., 2019). Μετά την εμφάνιση του MERS-CoV, ο HedCoV1 

εντοπίστηκε σε σκαντζόχοιρους στην Ευρώπη και την Κίνα και ονομάστηκε EriCoV και 

Ea-HedCoV HKU31, αντίστοιχα (Corman et al. 2014b; Lau et al., 2019). Τα EriCoV και 

HKU31 ταξινομούνται στο είδος HedCoV1, το οποίο είναι το πιο κοντινό είδος στον 

MERSr-CoV σύμφωνα με τη γονιδιωματική ομοιότητα και τη φυλογενετική τους σχέση 

(Lau et al., 2019). Το 2007, πριν από την εμφάνιση του MERS-CoV, ο HKU4 και ο 

HKU5 εντοπίστηκαν σε νυχτερίδες Tylonycteris pachypus και Pipistrellus abramus, 

αντίστοιχα (Woo et al., 2007). Οι HKU4 και HKU5 προέκυψαν από δύο ανεξάρτητα 

αδελφά είδη, τα οποία είναι κοντά στα άλλα δύο είδη, τα HedCoV1 και MERSr-CoV 

(Lau et al., 2018b). Οι αποδείξεις ότι οι CoVs νυχτερίδων, όπως ο HKU4 και ο HKU25, 

χρησιμοποιούν ανθρώπινη διπεπτιδυλική πεπτιδάση 4 (hDPP4), τον υποδοχέα MERS-

CoV για είσοδο στα κύτταρα, υποδηλώνουν ότι ο MERS-CoV έχει προέλευση από 

νυχτερίδες (Yang L. et al., 2014; Lu et al., 2015; Lau et al., 2021). 
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5. Gamma-CoVs 
 

Το γένος Gammacoronavirus αποτελείται από 3 υπογένη: το Igacovirus, το 

Brangacovirus και το Cegacovirus (Lefkowitz et al., 2018). Το υπογένος Igacovirus 

περιέχει 3 είδη: τον avian coronavirus, τον avian coronavirus 9203 και τον duck 

coronavirus 2714. Οι ιοί του υπογένους Igacovirus μολύνουν κυρίως πτηνά, όπως 

κοτόπουλα (Gallus gallus), γαλοπούλες, πάπιες, χήνες, φασιανούς, πέρδικες, περιστέρια 

κ.ά. (Cavanagh et al., 2002; Jonassen et al., 2005; Cavanagh, 2007; Sun et al., 2007; 

Domanska-Blicharz et al., 2020). Ο ιός της λοιμώδους βρογχίτιδας (IBV) είναι ο 

πρωτότυπος ιός του υπογένους Igacovirus και ο αιτιολογικός παράγοντας της λοιμώδους 

βρογχίτιδας που είναι διαδεδομένη παγκοσμίως και μολύνει κυρίως την ανώτερη 

αναπνευστική οδό, με κάποιους ορότυπους του IBV να μολύνουν επίσης τους νεφρούς, 

το πεπτικό καθώς και το αναπαραγωγικό σύστημα (Reddy et al., 2015; Hou et al., 2020). 

Το γονιδίωμα του IBV (εικ. 15) περιέχει τουλάχιστον 10 ORFs που χαρακτηρίζονται 

από την ακόλουθη οργάνωση: 5’UTR-ORF1a/1b-S-3a-3b-E-M-5a-5b-N-3’UTR. Υψηλά 

ποσοστά μετάλλαξης και ανασυνδυασμού έχουν παρατηρηθεί στο γονιδίωμα του IBV 

και θεωρείται ότι είναι ο βασικός παράγοντας που οδηγεί στην προσαρμοστική εξέλιξη 

και μετατόπιση του ξενιστή σε αυτόν τον ιό (Hewson et al., 2011; Latinne et al., 2020; 

Marandino et al., 2017). Οι γονιδιωματικές μεταλλάξεις του IBV εντοπίζονται κυρίως 

στην κωδικοποιούσα περιοχή της πρωτεΐνης S, ενώ οι περισσότερες προσαρμοστικές 

μεταλλάξεις, συμβαίνουν στην υπομονάδα S1 (Cavanagh et al., 1988). Παρόλα αυτά, 

έχουν αναφερθεί ότι οι μεταλλάξεις της υπομονάδας S2 μεταβάλλουν την ικανότητα 

σύντηξης μεμβράνης, οδηγώντας σε πιθανή μολυσματικότητα σε είδη μη πτηνών, όπως 

τα θηλαστικά (Fang et al., 2005). Εκτός από την πρωτεΐνη S, οι κωδικοποιούσες 

περιοχές του ORF1ab, ειδικά εκείνες των NSP2, NSP3 και NSP16, περιλαμβάνουν 

επίσης πολλά εν δυνάμει σημεία για μετάλλαξη και ανασυνδυασμό (Thor et al., 2011). 

Τόσο οι μεταλλάξεις, όσο και τα περισσότερα συμβάντα ανασυνδυασμού του 

γονιδιώματος του IBV, τείνουν να μειώνουν τη λοιμογόνο δράση του (Huang et al., 

2020). 
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Το υπογένος Brangacovirus περιέχει μόνο ένα είδος, τον goose coronavirus CB17, ο 

οποίος πήρε το όνομά του από τον πρόσφατα εντοπισμένο γαμμα-κορωνοϊό Canada 

goose coronavirus (CGCoV) που μολύνει το είδος της χήνας Branta canadensis 

(Papineau et al., 2019). Το γονιδίωμα του CGCoV ευθυγραμμίζεται με την ακόλουθη 

δομή: 5'UTR-ORF1a/1b-S-ORF3-4a-E-M-5b-ORF6-7a-7b-8a-8b-N-ORF10-ORF11-

3'UTR. Παρόμοια με τους κορωνοϊούς των πτηνών (ACoVs), αρκετές μεταγραφικές 

ρυθμιστικές ακολουθίες (TRS) βρίσκονται στο τέλος κάθε αρχικής αλληλουχίας του 

CGCoV, ο αριθμός ωστόσο των TRS στο CGCoV είναι διπλάσιος από αυτόν των 

ACoVs (Papineau et al., 2019).  

Το υπογένος Cegacovirus αντιπροσωπεύεται από δύο ιϊκά στελέχη, τον beluga whale 

coronavirus SW1 (BWCoV SW1) και τον bottlenose dolphin coronavirus HKU22 

(BdCoV HKU22), τα οποία προσβάλλουν θαλάσσια θηλαστικά (Mihindukulasuriya et 

al., 2008; Woo et al. 2014a). O BWCoV SW1 ανήκει στο είδος του κορωνοϊού της 

φάλαινας beluga SW1 που χαρακτηρίζεται από τη γονιδιωματική δομή 5’UTR-

ORF1a/1b-S-E-M-5a-5b-5c-ORF6-ORF7-ORF8-ORF9-ORF10-N-3’UTR. Οι 

συγκριτικές γονιδιωματικές αναλύσεις έδειξαν ότι ο BdCoV HKU22 έχει την ίδια 

γονιδιωματική δομή με τον BWCOV SW1, ιδιαίτερα σε σχέση με τις TRS, 

υποδεικνύοντας ότι αυτοί οι δύο ιοί μπορούν να ταξινομηθούν σε ένα είδος. Ωστόσο, 

αυτή η ταξινόμηση εξακολουθεί να είναι αμφιλεγόμενη, καθώς μοιράζονται μόνο 74,3-



41 
 

74,7% ομολογία αλληλουχίας aa στα γονίδια ακίδας τους (Woo et al., 2014a). Επί του 

παρόντος, πιστεύεται ευρέως ότι ο BWCoV SW1 και ο BdCoV HKU22 εξελίχθηκαν 

από τον ACoV (Woo et al., 2014a). Οι γάμμα-CoVs δεν εκφράζουν ενεργό NSP1, όπως 

οι Alpha-CoVs και οι Beta-CoVs, για να αναστείλουν την παραγωγή πρωτεϊνών του 

ξενιστή, λόγω έλλειψης θέσεων περιορισμού μεταξύ NSP1 και NSP2. Εναλλακτικά, ο 

IBV εκφράζει την πρωτεΐνη 5b, εκτελώντας παρόμοιες λειτουργίες με το NSP1 άλλων 

κορωνοϊών (Kint et al., 2016). Μεταξύ των υπογενών των Gamma-CoVs, ο 

Brangacovirus και ο Cegacovirus δεν έχουν τις ομόλογες βοηθητικές πρωτεΐνες 3a και 

3b, οι οποίες εκφράζονται από τον Igacovirus (Papineau et al., 2019), υποδεικνύοντας 

υψηλή γονιδιωματική ομοιότητα μεταξύ Brangacovirus και Cegacovirus, αλλά όχι και 

Igacovirus. Μια πρόσφατη μελέτη έδειξε ότι ο Brangacovirus είναι πιθανόν ένα 

μεταβατικό στάδιο στην εξέλιξη από τον Igacovirus στον Cegacovirus (Papineau et al., 

2019). 

6. Delta-CoVs 
 

Στο γένος Deltacoronavirus υπάρχουν τρία υπογένη που φιλοξενούν CoVs και 

μολύνουν θηλαστικά (Asiana leopard cat, Chinese ferret badger, και porcine), καθώς και 

πτηνά (bulbul, thrush, munia, white eye, sparrow, magpie robin, night heron, wigeon, 

common moorhen, falcon, houbara, pigeon, quail κ.ά.), το Andecovirus, το Buldecovirus 

και το Herdecovirus (Dong et al., 2007; Woo et al., 2009; Woo et al., 2012; Lau et al., 

2018a; Wang Q. et al., 2021). Μεταξύ των Delta-CoVs θηλαστικών, ο porcine 

deltacoronavirus (PDCoV) είναι ένα από τα κύρια παθογόνα που προκαλούν σοβαρές 

λοιμώξεις σε χοίρους και έχει παγκόσμια κατανομή (Li et al,. 2014; Wang L.Y. et al., 

2014). Συγκεκριμένα, ο PDCoV ανακαλύφθηκε για πρώτη φορά το 2012 κατά τη 

διάρκεια μιας μελέτης επιτήρησης στο Χονγκ Κονγκ (Woo et al., 2012). Στη συνέχεια, 

PDCoVs αναφέρθηκαν και σε άλλες χώρες, συμπεριλαμβανομένων των Ηνωμένων 

Πολιτειών, της Νότιας Κορέας, της Ιαπωνίας, της ηπειρωτικής Κίνας, του Βιετνάμ και 

άλλων περιοχών (Lee & Lee, 2014; Li et al., 2014; Song et al., 2015; Le et al., 2018; 

Suzuki et al., 2018). Η τυπική γονιδιωματική οργάνωση του PDCoV είναι: 5'UTR-

ORF1a/1b-S-E-M-ORF6-N-7a/b/c-3'UTR, ενώ η πλήρης ομολογία νουκλεοτιδίων του 

γονιδιώματος των στελεχών PDCoV σε διαφορετικές περιοχές κυμαίνεται από 97,1 έως 

99,9%., υποδεικνύοντας την ύπαρξη ενός μεμονωμένου γονότυπου PDCoV σε όλο τον 

κόσμο (Zhang, 2016). Το PDCoV μπορεί να χωριστεί σε 4 γενετικές γενεαλογίες: τη 
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γενεαλογία των Ηνωμένων Πολιτειών-Ιαπωνίας-Νότιας Κορέας, την κινεζική 

γενεαολογία, τη γενεαλογία των Ταϊλάνδης-Λάος-Βιετνάμ και την πρώιμη κινεζική 

γενεαολογία (He et al., 2020). Κάθε γενεαλογία είναι σχετικά εξελικτικά ανεξάρτητη, 

ενώ μια πρόσφατη μελέτη διαπίστωσε ότι τα στελέχη PDCoV SD2018/10 και 

AH2019/H στην Κίνα, προέρχονται από τη γενεαλογία Ηνωμένων Πολιτειών-Ιαπωνίας-

Νότιας Κορέας (He et al., 2020). 

Επί του παρόντος, δεν υπάρχουν άμεσες ενδείξεις ότι ο PDCoV μεταδίδεται από τα 

πτηνά, ενώ σημαντικά συμβάντα ανασυνδυασμού παρατηρήθηκαν μόνο σε 

δελτακορωνοϊούς χοίρων ή πτηνών (Lau et al., 2018a; Zhang M.J. et al., 2019; He et al., 

2020). Ωστόσο, ισχυρή είναι η πεποίθηση ότι τόσο ο PDCoV, όσο και ο Asian leopard 

cat coronavirus (AlCCoV) εξελίχθηκαν από τον κορωνοϊό των πτηνών ενώ, μεταξύ των 

κορωνοϊών των πτηνών, το πλησιέστερο εξελικτικό είδος στον PDCoV είναι ο sparrow 

deltacoronavirus HKU17 (SpDCoV-HKU17) (Woo et al., 2012). Αξίζει να σημειωθεί 

ότι το SpDCoV-HKU17 στις Ηνωμένες Πολιτείες μοιράζεται περίπου 83,9% ομολογία 

νουκλεοτιδίου ολόκληρου του γονιδιώματος και μεγαλύτερη από 85% ομολογία 

αμινοξέων για την πρωτεΐνη S με τον PDCoV, γεγονός που παρέχει περισσότερες 

ενδείξεις για την προέλευση του PDCoV από τα πτηνά (Chen Q. et al., 2018). 

Πρόσφατα, ωστόσο, τρία παιδιά από την Αϊτή με οξεία αδιευκρίνιστη εμπύρετη νόσο 

βρέθηκαν θετικά στον PDCoV και αυτή είναι η πρώτη αναφορά μόλυνσης ανθρώπων 

από τον δέλτα κορωνοϊό (Lednicky et al., 2021). Λαμβάνοντας υπόψη τη στενή επαφή 

των ανθρώπων με τους χοίρους καθώς και με άλλα οικόσιτα ζώα, θα πρέπει να ληφθεί 

σοβαρά υπόψη η πιθανότητα μετάδοσης των δέλτα-κορωνοϊών στον άνθρωπο. Κατά 

συνέπεια, οφείλουμε να είμαστε προσεκτικοί σχετικά με την εξέλιξη αυτών των ιών στα 

θηλαστικά, προκειμένου να αποτρέψουμε σχετικές επιδημίες στο μέλλον (Zhou Z. et al., 

2021).  
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2ο Μέρος 

7. SARS-CoV-2 
 

Το σοβαρό οξύ αναπνευστικό σύνδρομο coronavirus 2 (SARS-CoV-2) είναι ο ένατος 

τεκμηριωμένος κορωνοϊός που μολύνει ανθρώπους και ο έβδομος που εντοπίστηκε τα 

τελευταία 20 χρόνια (Lednicky et al., 2021; Vlasova et al., 2021). Πιο συγκεκριμένα, 

στα τέλη Δεκεμβρίου του 2019, ένας μεγάλος αριθμός υγειονομικών υπηρεσιών στη 

Wuhan της επαρχίας Hubei στην Κίνα, ανέφερε περιστατικά ασθενών με πνευμονία 

άγνωστης αιτιολογίας5 (Zhu N. et al., 2020). Όπως και στην περίπτωση των ασθενών με 

SARS και MERS, οι ασθενείς αυτοί εμφάνισαν συμπτώματα ιογενούς πνευμονίας, 

συμπεριλαμβανομένου πυρετού, βήχα και δυσφορίας στο στήθος, ενώ σε σοβαρές 

περιπτώσεις, τα συμπτώματα αυτά περιλάμβαναν δύσπνοια καθώς και αμφοτερόπλευρη 

πνευμονική διήθηση (Gralinski & Menachery, 2020; Zhu N. et al., 2020). Μεταξύ των 

πρώτων 27 τεκμηριωμένων ασθενών που νοσηλεύτηκαν, τα περισσότερα κρούσματα 

συνδέθηκαν επιδημιολογικά με την Huanan Seafood Wholesale Market, μια αγορά που 

βρίσκεται στο κέντρο της Wuhan και στην οποία πωλούνται, όχι μόνο θαλασσινά, αλλά 

και διάφορα άλλα ζώντα οικόσιτα και άγρια ζώα (Deng & Peng, 2020; Jiang & Shi, 

2020). Στις 31 Δεκεμβρίου, η Municipal Health Commission της Wuhan προειδοποίησε 

το κοινό για την ύπαρξη πιθανής επιδημίας, ενώ ενημέρωσε τον ΠΟΥ για συρροή 

κρουσμάτων πνευμονίας αγνώστου αιτιολογίας (Wu & McGoogan, 2020).  

Με μεταγονιδιωματικό προσδιορισμό αλληλουχίας RNA και απομόνωση ιού από 

δείγματα βρογχοκυψελιδικού εκπλύματος (bronchoalveolar lavage, BAL) από ασθενείς 

με σοβαρή πνευμονία, ανεξάρτητες ομάδες Κινέζων επιστημόνων αναγνώρισαν ότι ο 

αιτιολογικός παράγοντας αυτής της αναδυόμενης νόσου, είναι ένας βήτα κορωνοϊός ο 

οποίος δεν είχε παρατηρηθεί, ούτε καταγραφεί προηγουμένως (Wu et al., 2020; Zhou, P. 

et al., 2020). Στις 9 Ιανουαρίου 2020, το αποτέλεσμα αυτής της αιτιολογικής 

ταυτοποίησης ανακοινώθηκε δημόσια. Η πρώτη αλληλουχία γονιδιώματος του νέου 

κορωνοϊού δημοσιεύτηκε στον ιστότοπο Virological στις 10 Ιανουαρίου, ενώ 

ολοκληρωμένες αλληλουχίες γονιδιώματος που καθορίστηκαν από διαφορετικά 

                                                            
5 Ως πνευμονία άγνωστης αιτιολογίας ορίζεται μια ασθένεια χωρίς ταυτοποιημένο αιτιολογικό παθογόνο 

που πληροί τα ακόλουθα κριτήρια: πυρετός (≥38°C), ακτινογραφικά στοιχεία πνευμονίας, χαμηλός ή 

φυσιολογικός αριθμός λευκών αιμοσφαιρίων ή χαμηλός αριθμός λεμφοκυττάρων χωρίς συμπτωματική 

βελτίωση για 3 έως 5 ημέρες, μετά από αντιμικροβιακή θεραπεία σύμφωνα με τις τυπικές κλινικές 

οδηγίες (Qun et al., 2020).  
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ερευνητικά ιδρύματα, κυκλοφόρησαν στις 12 Ιανουαρίου, μέσω της βάσης δεδομένων 

GISAID (Gralinski & Menachery, 2020). Στη συνέχεια, εντοπίστηκαν ασθενείς χωρίς 

προηγούμενο ιστορικό έκθεσης στην αγορά της Huanan, ενώ αναφέρθηκαν αρκετές 

περιπτώσεις ενδοοικογενειακών καθώς και ενδονοσοκομειακών λοιμώξεων. Όλες αυτές 

οι περιπτώσεις παρείχαν σαφή στοιχεία για τη μετάδοση του νέου ιού από άνθρωπο σε 

άνθρωπο (Chan et al., 2020a; Chen N. et al., 2020; Deng & Peng, 2020; Wang R. et al, 

2020). Σύντομα ο νέος αυτός κορωνοϊός εντοπίστηκε και σε άλλες πόλεις της επαρχίας 

Hubei, ενώ μέσα σε ένα μήνα είχε εξαπλωθεί μαζικά και στις 34 επαρχίες της Κίνας. 

Στις 12 Ιανουαρίου ο ΠΟΥ ονόμασε προσωρινά τον νέο ιό 2019-nCoV, ενώ στις 30 

Ιανουαρίου κήρυξε το ξέσπασμα του νέου κορωνοϊού ως κατάσταση έκτακτης ανάγκης 

διεθνούς ενδιαφέροντος για τη δημόσια υγεία (PHEIC) (Eurosurveillance editorial team, 

2020). Στις 11 Φεβρουαρίου, η Διεθνής Επιτροπή για την Ταξινόμηση των Ιών ονόμασε 

το νέο κορωνοϊό SARS-CoV-2 με τον ΠΟΥ στη συνέχεια να ονομάζει τη νέα ασθένεια 

COVID-19 (Coronaviridae Study Group of the International Committee on Taxonomy 

of Viruses Executive on Taxonomy of Viruses, 2020). Η διεθνής εξάπλωση της COVID-

19 επιταχύνθηκε από τα τέλη Φεβρουαρίου, καθώς η υψηλή μεταδοτικότητα του SARS-

CoV-2 σε συνδυασμό με την πληθώρα διεθνών ταξιδίων, συνέβαλαν στην ταχεία 

εξάπλωσή του παγκοσμίως, οδηγώντας τον ΠΟΥ στις 11 Μαρτίου του 2020, να 

χαρακτηρίσει επισήμως την παγκόσμια επιδημία COVID-19 ως πανδημία (WHO, 

2020a). 

Ο νέος betacoronavirus SARS-CoV-2, έχει 79% ταυτόσημη αλληλουχία 

γονιδιώματος με τον SARS-CoV και 50% με τον MERS-CoV. Η οργάνωση του 

γονιδιώματός του είναι κοινή με άλλους betacoronaviruses, με τα έξι λειτουργικά 

ανοιχτά πλαίσια ανάγνωσης (ORFs) να είναι διατεταγμένα με σειρά από 5′ έως 3′: 

ρεπλικάση (ORF1a/ORF1b), ακίδα (S), φάκελος (Ε), μεμβράνη (M) και 

νουκλεοκαψίδιο (Ν), με επιπλέον επτά υποτιθέμενα ORFs που κωδικοποιούν 

βοηθητικές πρωτεΐνες να παρεμβάλλονται μεταξύ των δομικών γονιδίων (Chan et al., 

2020b). Οι περισσότερες από τις πρωτεΐνες που κωδικοποιούνται από τον SARS-CoV-2 

έχουν παρόμοιο μήκος με τις αντίστοιχες πρωτεΐνες του SARS-CoV, ενώ από τα 

τέσσερα δομικά γονίδια, ο SARS-CoV-2 μοιράζεται περισσότερο από 90% ίδια 

αμινοξέα με τον SARS-CoV, εκτός από το γονίδιο S, το οποίο αποκλίνει (Lu R. et al., 

2020; Zhou, P. et al., 2020). Το γονίδιο ρεπλικάσης καλύπτει τα δύο τρίτα του 5' 

γονιδιώματος και κωδικοποιεί μια μεγάλη πολυπρωτεΐνη (Pp1ab), η οποία διασπάται 

πρωτεολυτικά σε 16 μη δομικές πρωτεΐνες, οι οποίες εμπλέκονται στη μεταγραφή και 
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την αντιγραφή του ιού, με τις περισσότερες εξ αυτών να έχουν πάνω από 85% ομολογία 

αλληλουχίας αμινοξέων με το SARS-CoV (Chan et al., 2020b). Η φυλογενετική 

ανάλυση ολόκληρου του γονιδιώματος δείχνει ότι ο SARS-CoV-2 ανήκει στην ίδια 

συστάδα με τον SARS-CoV και κορωνοϊούς που σχετίζονται με SARS (SARSr-CoVs) 

που βρίσκονται σε νυχτερίδες, τοποθετώντας τον στο υπογένος Sarbecovirus του γένους 

Betacoronavirus. Μέσα σε αυτό το σύμπλεγμα, ο SARS-CoV-2 ομαδοποιείται σε μια 

ξεχωριστή γενεαλογία μαζί με τέσσερα στελέχη κορωνοϊού νυχτερίδας horseshoe 

(RaTG13, RmYN02, ZC45 και ZXC21) καθώς και νέους κορωνοϊούς που εντοπίστηκαν 

πρόσφατα σε παγκολίνους και οι οποίοι ομαδοποιούνται παράλληλοι με τον SARS-CoV 

και άλλους SARSr-CoVs (Hu et al., 2020) (εικ. 16). Το Coronaviridae Study Group της 

International Committee on Taxonomy of Viruses, εκτίμησε τις κατά ζεύγη πατερικές 

αποστάσεις μεταξύ του SARS-CoV-2 και των γνωστών κορωνοϊών και τον καταχώρησε 

στο υπάρχον είδος SARSr-CoV. Παρόλο που σχετίζεται φυλογενετικά, ο SARS-CoV-2 

διαφέρει απ’ όλους τους άλλους κορωνοϊούς νυχτερίδων και παγκολίνων αυτού του 

είδους. 
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Η πρωτεΐνη S του SARS-CoV-2, έχει πλήρες μέγεθος 1.273 αμινοξέων, μεγαλύτερο 

από αυτό του SARS-CoV (1.255 αμινοξέα) και των γνωστών SARSr-CoV νυχτερίδων 

(1.245–1.269 αμινοξέα). Διακρίνεται από τις πρωτεΐνες S των περισσότερων μελών του 

υπογένους Sarbecovirus, έχοντας κοινές ομοιότητες αλληλουχίας αμινοξέων 76,7–

77,0% με SARS-CoV από civets και ανθρώπους, 75–97,7% με κορωνοϊούς νυχτερίδων 

στο ίδιο υπογένος και 90,7–92,6% με κορωνοϊούς πανγκολίνων (Zhou H. et al., 2020). 

Στον τομέα δέσμευσης υποδοχέα (RBD) της πρωτεΐνης S, η ομοιότητα αμινοξέων 

μεταξύ SARS-CoV-2 και SARS-CoV είναι μόνο 73%. Ένα άλλο ειδικό γονιδιωματικό 

χαρακτηριστικό του SARS-CoV-2, είναι η εισαγωγή τεσσάρων υπολειμμάτων 

αμινοξέων (PRRA) στη συμβολή των υπομονάδων S1 και S2 της πρωτεΐνης S. Η 

εισαγωγή αυτή δημιουργεί μια πολυβασική θέση διάσπασης (RRAR), η οποία επιτρέπει 

την αποτελεσματική διάσπαση από τη φουρίνη και άλλες πρωτεάσες (Coutard, et al., 

2020). Αυτή η θέση διάσπασης S1-S2 δεν παρατηρείται σε άλλους σχετικούς ιούς που 

ανήκουν στο υπογένος Sarbecovirus, εκτός από μια παρόμοια ένθεση τριών αμινοξέων 

(PAA) στο RmYN02 ενός κορωνοϊού που εντοπίστηκε πρόσφατα στη νυχτερίδα 

Rhinolophus malayanus στην Κίνα (Zhou H. et al., 2020). Παρόλο που η εισαγωγή στο 

RmYN02 δεν αντιπροσωπεύει λειτουργικά μια πολυβασική θέση διάσπασης, 

υποστηρίζει ωστόσο την ιδέα ότι αυτό το χαρακτηριστικό, που αρχικά θεωρήθηκε 

μοναδικό στον SARS-CoV-2, έχει αποκτηθεί φυσικά (Zhou H. et al., 2020). Μια δομική 

ανάλυση πρότεινε ότι η θέση διάσπασης της φουρίνης μπορεί να μειώσει τη 

σταθερότητα της πρωτεΐνης S του SARS-CoV-2 και να διευκολύνει τη προσαρμογή 

διαμόρφωσης που απαιτείται για τη δέσμευση του RBD στον υποδοχέα του (Wrobel et 

al., 2020).  

Μια επιπλέον διαφοροποίηση αποτελεί το βοηθητικό γονίδιο ORF8 του SARS-CoV-

2, το οποίο κωδικοποιεί μια νέα πρωτεΐνη που δείχνει μόνο 40% ομολογία αμινοξέων με 

το ORF8 του SARS-CoV. Σε αντίθεση με τον SARS-CoV, αυτή η νέα πρωτεΐνη ORF8 

δεν περιέχει ένα μοτίβο που ενεργοποιεί τις οδούς του ενδοκυτταρικού στρες (Chan et 

al., 2020b). Πιο συγκεκριμένα, μια παραλλαγή SARS-CoV-2 με απαλειφή 382 

νουκλεοτιδίων που καλύπτει ολόκληρο το ORF8 έχει παρατηρηθεί σε στελέχη ιού από 

έναν αριθμό ασθενών στη Σιγκαπούρη, η οποία μοιάζει με τις απαλειφές 29 ή 415 

νουκλεοτιδίων στην περιοχή ORF8 που παρατηρούνται σε ανθρώπινες SARS-CoV 

παραλλαγές από την όψιμη φάση της επιδημίας του 2002–2003 (Su et al., 2020). Αυτή η 

διαγραφή του ORF8 μπορεί να είναι ενδεικτική ανθρώπινης προσαρμογής, μετά από 

μετάδοση μεταξύ διαφορετικών ειδών από το ζώο ξενιστή (Hu et al., 2020). 
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7.1. Προέλευση 

 

Μέχρι σήμερα, τα ακριβή γεγονότα γύρω από την προέλευση και τη διασπορά του 

ιού είναι συγκεχυμένα (Domingo, 2021). Σε μια σχετική έρευνα, οι Pekar et al. (2021) 

διαπίστωσαν ότι η γονιδιωματική ποικιλομορφία, πριν από τον Φεβρουάριο του 2020, 

περιελάμβανε δύο διακριτές ιογενείς γενεές, την Α και τη Β, με την πρώτη ζωονόσο 

μετάδοση πιθανότατα να αφορά ιούς της γενεαλογίας Β και να λαμβάνει χώρα γύρω 

στις 18 Νοεμβρίου του 2019 (από 23 Οκτωβρίου έως 8 Δεκεμβρίου), ενώ η ξεχωριστή 

εισαγωγή της γενεαλογίας Α πιθανότατα συνέβη εντός των εβδομάδων που 

ακολούθησαν αυτό το συμβάν. Συγκεκριμένα, η γενεαλογία Β ήταν η πιο κοινή καθ’ 

όλη τη διάρκεια της πανδημίας περιλαμβάνοντας και τα 11 γονιδιώματα αλληλουχίας 

από ανθρώπους που σχετίζονται άμεσα με την αγορά Huanan, συμπεριλαμβανομένου 

και του αρχικού γονιδιώματος του δείγματος Wuhan/IPBCAMS-WH-01/2019, καθώς 

και του γονιδιώματος αναφοράς Wuhan/Hu-1/2019, με δειγματοληψία στις 24 και στις 

26 Δεκεμβρίου 2019 αντίστοιχα (Wu et al., 2020). Οι πρώτοι ιοί της γενεαλογίας Α, ο 

Wuhan/IME-WH01/2019 και ο Wuhan/WH04/2020, δειγματολήφθηκαν στις 30 

Δεκεμβρίου 2019 και στις 5 Ιανουαρίου 2020, αντίστοιχα (Lu R. et al., 2020). Τα 

ευρήματα αυτά, υποδεικνύουν ότι είναι απίθανο ο SARS-CoV-2 να κυκλοφόρησε 

ευρέως στους ανθρώπους πριν από τον Νοέμβριο του 2019, ενώ προσδιορίζουν το μικρό 

χρονικό διάστημα μεταξύ του πότε ο SARS-CoV-2 εισήλθε για πρώτη φορά στους 

ανθρώπους και του πότε αναφέρθηκαν τα πρώτα κρούσματα COVID-19 (Pekar et al., 

2022).  

Η γενεαλογία Α διαφέρει από τη γενεαλογία Β με δύο υποκαταστάσεις 

νουκλεοτιδίων, C8782T και T28144C, οι οποίες βρίσκονται επίσης σε σχετικούς 

κορωνοϊούς από νυχτερίδες Rhinolophus (Rambaut et al., 2020), την υποτιθέμενη 

δεξαμενή του ξενιστή (Lytras et al., 2022). Οι ιοί της σειράς Β έχουν μοτίβο «C/T» σε 

αυτές τις βασικές τοποθεσίες (C8782 και T28144), ενώ οι ιοί της σειράς Α έχουν μοτίβο 

«T/C» (C8782T και T28144C) (Pekar et al., 2022). Τα γονιδιώματα της αρχικής 

γενεαλογίας Α από άνθρωπο στερούνται άμεσης επιδημιολογικής σύνδεσης με την 

αγορά Huanan, προέρχονται ωστόσο από δείγματα ατόμων που ζούσαν ή είχαν μείνει 

πρόσφατα κοντά στην αγορά (Worobey, 2021). Και ενώ εικάζεται ότι οι σειρές Α και Β 

προέκυψαν χωριστά (Garry, 2021), τα γονιδιώματα «C/C» και «T/T» που είναι 

ενδιάμεσα στις σειρές Α και Β, αποτελούν πρόκληση για αυτήν την υπόθεση, επειδή η 
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ύπαρξή τους υποδηλώνει την ενδοανθρώπινη εξέλιξη της μιας γενεαλογίας προς την 

άλλη, μέσω μιας μεταβατικής μορφής (Pekar et al., 2022).  

Όπως και με άλλους κορωνοϊούς, η εμφάνιση του SARS-CoV-2 πιθανότατα προήλθε 

από πολλαπλά ζωονοσογόνα συμβάντα (Lytras et al., 2021). Η γονιδιωματική 

ποικιλομορφία ωστόσο του SARS-CoV-2 κατά την πρώιμη πανδημία παρουσιάζει ένα 

παράδοξο: οι ιοί της σειράς Α είναι τουλάχιστον δύο μεταλλάξεις πιο κοντά στους 

κορωνοϊούς της νυχτερίδας, υποδεικνύοντας ότι ο πρόγονος του SARS-CoV-2 

προέκυψε από αυτή τη γενεαλογία, εντούτοις, οι ιοί της γενεαλογίας Β κυριάρχησαν 

πρώτοι στην πανδημία, και ιδιαίτερα στην αγορά Huanan, υποδεικνύοντας ότι αυτή η 

γενεαλογία άρχισε να εξαπλώνεται νωρίτερα στους ανθρώπους. Οι Pekar et al. (2022) 

επίλυσαν αυτό το παράδοξο δείχνοντας πως η πρώιμη γονιδιωματική ποικιλομορφία και 

επιδημιολογία του SARS-CoV-2 μπορεί να εξηγηθεί από την ύπαρξη τουλάχιστον δύο 

ξεχωριστών μεταδόσεων, κατά τις οποίες και οι δύο προγονικοί ιοί, τόσο της 

γενεαλογίας Α όσο και της γενεαλογίας Β, κυκλοφορούσαν σε μη ανθρώπινα 

θηλαστικά, πριν την εισαγωγή τους στον άνθρωπο. Κατά συνέπεια, η πιο πιθανή 

εξήγηση για την εισαγωγή του SARS-CoV-2 στον άνθρωπο περιλαμβάνει άλματα από 

απροσδιόριστα ακόμη, ενδιάμεσα ζώα ξενιστές στην αγορά Huanan (Holmes et al., 

2021; WHO, 2021; Worobey et al., 2022). Η επιτυχής μετάδοση και των δύο ιών της 

γενεαλογίας Α και Β, δείχνει ότι για να εξαπλωθεί ο SARS-CoV-2 δεν χρειαζόταν 

εξελικτική προσαρμογή στους ανθρώπους (Andersen et al., 2020), ενώ σήμερα 

γνωρίζουμε ότι ο SARS-CoV-2 μπορεί εύκολα να εξαπλωθεί μετά από αντίστροφη 

ζωονόσηση σε Syrian hamsters (Mesocricetus auratus), σε American mink (Neovison 

vison) καθώς και σε ελάφια με λευκή ουρά (white-tailed deer, Odocoileus virginianus), 

υποδεικνύοντας την ικανότητά του ξενιστή (Chandler et al., 2021; Lu et al., 2021; Oude 

Munnink et al., 2021; Hale et al., 2022; Kuchipudi et al, 2022; Yen et al., 2022). 

Καθίσταται σαφές ότι από τη στιγμή που ένας ιός, αρχικά προσαρμοσμένος σε ζώα, 

αποκτήσει την ικανότητα μόλυνσης και μετάδοσης στον άνθρωπο, το μόνο εμπόδιο που 

απομένει για την ευρεία διασπορά του είναι η επαφή μεταξύ του ανθρώπου και του 

παθογόνου παράγοντα. Για παράδειγμα, υπήρξαν τουλάχιστον δύο μεταδόσεις SARS-

CoV-2 σε ανθρώπους από κατοικίδια χάμστερ στο Χονγκ Κονγκ (Yen et al., 2022) και 

δεκάδες από βιζόν σε ανθρώπους στις ολλανδικές φάρμες γουναρικών (Lu et al., 2021; 

Oude Munnink et al., 2021). Μέχρι τα τέλη Δεκεμβρίου του 2019, όταν ο SARS-CoV-2 

αναγνωρίστηκε ως ο αιτιολογικός παράγοντας της COVID-19 (Worobey, 2021), ο ιός 
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πιθανότατα είχε εισαχθεί στον άνθρωπο πολλές φορές ως αποτέλεσμα της συστηματικής 

επαφής με μια ιϊκή δεξαμενή (Pekar et al., 2022). 

7.2. Μοριακή αρχιτεκτονική του ιού SARS-CoV-2  
 

Οι πρόσφατες ανακαλύψεις στον τομέα της κρυοηλεκτρονικής τομογραφίας 

(cryoET) έδωσαν τη δυνατότητα για μια δομική ανάλυση των μοριακών συμπλεγμάτων 

στη φυσική τους κατάσταση, σχεδόν σε ατομικό επίπεδο (Zhang P., 2019). Τα 

ιοσωμάτια του SARS-CoV-2 έχουν σφαιρικό ή ελλειψοειδές σχήμα, με μέση διάμετρο 

108 ± 8 nm (Liu et al. 2020; Yao et al. 2020), ενώ η εξωτερική επιφάνεια του βιρίου 

καλύπτεται με επιφανειακές πρωτεΐνες ακίδας σε μια κύρια διαμόρφωση προσύντηξης, 

με ένα μικρό κλάσμα του S στη μορφή μετά τη σύντηξη (Ke et al., 2020; Liu et al. 2020; 

Turoňová et al., 2020; Yao et al. 2020). Η S προσομοιάζει ως μια εύκαμπτη κεφαλή σε 

μίσχο, ικανή να γέρνει έως και 90° σε σχέση με τη μεμβράνη, ευελιξία που παρέχεται 

από αρθρώσεις στην περιοχή του μίσχου, με την πλειοψηφία ωστόσο των S να φαίνεται 

ότι γέρνει λιγότερο από 50° (εικ. 16) (Ke et al., 2020; Turoňová et al., 2020; Yao et al. 

2020). Η επιφάνεια της τριμερούς S είναι σε μεγάλο βαθμό γλυκοζυλιωμένη, με κάθε 

μονομερές S να περιέχει 22 γλυκοζυλιωμένες θέσεις (Watanabe et al., 2020). Η 

επίστρωση γλυκάνης, σε συνδυασμό με την ευελιξία των ακιδών SARS-CoV-2, του 

επιτρέπει να σαρώνει την επιφάνεια του κυττάρου-ξενιστή και να συνδέεται με τον 

κυτταρικό υποδοχέα ACE2, ενώ προστατεύεται από εξουδετερωτικά αντισώματα 

(Turoňová et al., 2020; Yao et al. 2020). Η εξωτερική μεμβράνη του ιού περιέχει την 

πρωτεΐνη μεμβράνης (Μ) και την πρωτεΐνη φακέλου (Ε). Μέσα στον αυλό του ιού 

βρίσκονται τα σύμπλοκα ριβονουκλεοπρωτεΐνης (RNP) που αποτελούνται από την 

πρωτεΐνη νουκλεοκαψιδίου (Ν) και το ιϊκό γονιδίωμα, τα οποία είναι υπεύθυνα για το 

πακετάρισμα του γονιδιώματος RNA του ιού τα οποία εκτιμώνται σε 30-35 RNPs ανά 

ιό (εικ. 17), (Yao et al. 2020). Οι μη δομικές πρωτεΐνες (Nsps) Nsp1-16 παράγονται με 

την αυτοδιάσπαση των πρόδρομων πολυπρωτεϊνών Pp1a και Pp1ab από τις ιϊκές 

πρωτεάσες (Osipiuk et al., 2021). Η PLPro (Nsp3) διασπά τρεις θέσεις, που οδηγει στην 

απελευθέρωση των Nsp1-3, ενώ η MPro (Nsp5) είναι υπεύθυνη για τις υπόλοιπες 11 

θέσεις διάσπασης (Osipiuk et al., 2021). Αυτό επιτρέπει στις Nsps να εκτελούν ένα 

εύρος λειτουργιών στο κύτταρο-ξενιστή, περιλαμβανομένων των RdRp (Nsp12) και της 

ελικάσης (Nsp13), της δημιουργίας κυστιδίων διπλής μεμβράνης για αντιγραφή του 

ιϊκού γονιδιώματος, της μεταγραφής και της μεταφοράς RNA (εικ. 17) (Hardenbrook & 

Zhang, 2022).  
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7.3. Γλυκοπρωτεΐνη ακίδα (S) 
 

Η γλυκοπρωτεΐνη S της επιφάνειας του κορωνοϊού είναι ένα τριμερές ~600 kDa, 

καθώς και μία από τις μεγαλύτερες γνωστές πρωτεΐνες σύντηξης κατηγορίας 1. 

Τοποθετημένη στο εξωτερικό περίβλημα του βιρίου, διαδραματίζει βασικό ρόλο στην 

ιογενή μόλυνση αναγνωρίζοντας τους υποδοχείς του κυττάρου-ξενιστή μεσολαβώντας 

για τη σύντηξη των μεμβρανών του ιού και του κυττάρου-ξενιστή. Το γονίδιο S του 

SARS-CoV-2 κωδικοποιεί μια πρόδρομη πρωτεΐνη ~1300 αμινοξέων, η οποία στη 

συνέχεια ενεργοποιείται μέσω πρωτεολυτικής διάσπασης σε μια αμινική (Ν)-τελική 

υπομονάδα S1 (~700 αμινοξέα) και μια καρβοξυλική (C)-τελική υπομονάδα S2 (~600 

αμινοξέα) με μονή διαμεμβρανική (TM) άγκυρα περιοχής (εικ. 18) (Hardenbrook & 

Zhang, 2022). Οι υπομονάδες S1 και S2 σχηματίζουν ένα ετεροδιμερές, το οποίο με τη 

σειρά του ολιγομερίζεται σε ένα τριμερές, με αποτέλεσμα το σχηματισμό της 

επιφανειακής ακίδας στο ιοσωμάτιο (Cai et al., 2020), (εικ. 18). Η υπομονάδα S1 

αποτελείται κυρίως από μια Ν-τερματική περιοχή και μια περιοχή δέσμευσης υποδοχέα 

(RBD), καθώς και δύο C-τερματικές περιοχές (εικ. 18). Η S2 αποτελείται από ένα 

πεπτίδιο σύντηξης, την επανάληψη επτάδας (HR1), την περιοχή της κεντρικής έλικας, 

την περιοχή σύνδεσης (CD), την επανάληψη επτάδας 2 (HR2) και τη διαμεμβρανική 

περιοχή (Cai et al., 2020), (εικ. 18). Στη μορφή της σύντηξης, η πρωτεΐνη S φαίνεται να 

έχει δύο διαμορφώσεις: τη διαμόρφωση «RBD down» και τη διαμόρφωση «RBD up». 
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Στη μορφή της τριμερικής σύντηξης, έχουν παρατηρηθεί οι διαμορφώσεις «RBD 

down», ένα «RBD up» και δύο «RBD up» (Cai et al., 2020; Ke et al., 2020; Yao et al. 

2020). Κατά τη διάρκεια της μόλυνσης, η RBD του SARS-CoV-2 συνδέεται με το 

μετατρεπτικό ένζυμο της αγγειοτενσίνης 2 (ACE2) στην επιφάνεια των κυττάρων-

στόχων, πριν την πρόσληψη και σύντηξη του ιού (Lan et al., 2020; Shang J.G. et al., 

2020; Xu et al., 2021; Zhu et al., 2021). Το ACE2 έχει αποδειχθεί ότι δεσμεύει την RBD 

μόνο στη διαμόρφωση «RBD up» (Xu et al., 2021; Zhu et al., 2021).  

Κατά τη διάρκεια της μόλυνσης, η υπομονάδα S1 απορρίπτεται και η S2 υφίσταται 

μια μεγάλη αλλαγή στη διαμόρφωση, σε σύγκριση με την κατάσταση προσύντηξης (εικ. 

18) (Cai et al., 2020; Fan et al. 2020). Αυτή η δομική αναδιάταξη φέρνει το πεπτίδιο 

σύντηξης και τη διαμεμβρανική περιοχή μαζί στο ίδιο άκρο του μορίου ακίδας, με 

αποτέλεσμα την εισαγωγή του πεπτιδίου σύντηξης στη μεμβράνη του ξενιστή (εικ. 18) 

(Cai et al., 2020; Fan et al. 2020). Η HR1 και η CD σχηματίζουν ένα εκτεταμένο, 

τρίκλωνο περιελιγμένο πηνίο (εικ. 18) (Cai et al., 2020). Κατά τη διάρκεια αυτής της 

μετάβασης, πιστεύεται ότι οι γλυκάνες καλύπτουν την προσβάσιμη επιφάνεια της 

υπομονάδας S2, προστατεύοντάς την από την αναγνώριση αντισωμάτων (Watanabe et 

al., 2020). 

7.4. Πρωτεΐνη φακέλου (Ε) 
 

Μαζί με την Μ, η πρωτεΐνη Ε του κορωνοϊού είναι ένα από τα κύρια συστατικά της 

μεμβράνης του SARS-CoV-2. Η Ε είναι μια μικρή πρωτεΐνη 8,5 kDa που αποτελείται 

από 75 κατάλοιπα αμινοξέων. Στους κορωνοϊούς, η Ε είναι μια κατιονική εκλεκτική 

πορίνη, που σχηματίζει ένα κανάλι κατά μήκος της μεμβράνης του ενδοπλασματικού 

δικτύου-ενδιάμεσου διαμερίσματος Golgi (ERGIC) (Hardenbrook & Zhang, 2022). 

Στον SARS-CoV-2, η E μεσολαβεί στην εκβλάστηση και την απελευθέρωση των ιικών 

σωματίων (Mandala et al., 2020). Οι διαγραφές της Ε έχει αποδειχθεί ότι εξασθενούν 

τον ιό, ενώ οι μεταλλάξεις οι οποίες καταργούν τη δραστηριότητα του καναλιού, 

μειώνουν την παθογένεια. Παρά τη σημασία της, η δομή της πρωτεΐνης Ε παρέμενε 

ασαφής, πρόσφατα ωστόσο ανακαλύφθηκε ότι η Ε αποτελείται από μια συμπαγή και 

άκαμπτη διαμεμβρανική περιοχή ελικοειδούς δέσμης ομοπενταμερούς (Mandala et al., 

2020), (εικ. 19). Το κεντρικό τμήμα της περιοχής ΤΜ περιέχει τέσσερα υδρόφοβα 

κατάλοιπα τα οποία περιβάλλουν τον πυρήνα, περιορίζοντας την ακτίνα σε ~2–Α 

(Nieto-Torres et al., 2014). 
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7.5. Πρωτεΐνη νουκλεοκαψιδίου (Ν) 
 

Το κύριο πρωτεϊνικό συστατικό του SARS-CoV-2 στο εσωτερικό του ιού είναι η 

πρωτεΐνη νουκλεοκαψιδίου (Ν). Η Ν είναι υπεύθυνη για τη δέσμευση του 

γονιδιωματικού RNA εντός του ιού και το πακετάρισμά του στο σύμπλεγμα της 

ριβονουκλεοπρωτεΐνης (RNP) (εικ. 20). Οι πρωτεΐνες N εκτός από το πακετάρισμα, 

εκτελούν μια σειρά επιπλέον λειτουργιών με κάποιες εξ αυτών να περιλαμβάνουν την 

παρεμβολή RNA (RNAi) (Mu et al., 2020) καθώς και τη λειτουργία ως ιϊκού 

καταστολέα του RNAi (VSR) στα κύτταρα. Στον SARS-CoV-2, η πρωτεΐνη Ν 

αποτελείται από τις τρεις περιοχές: τον Ν-βραχίονα, την κεντρική συνδετική περιοχή 

(LKR) και την C-ουρά, καθώς και από δύο δομικές περιοχές: την NTD η οποία 

χρησιμεύει ως περιοχή δέσμευσης RNA και την CTD ο οποίος λειτουργεί ως περιοχή 

διμερισμού (Chang et al., 2009; Peng Y. et al., 2020). Στον SARS-CoV-2, η πρωτεΐνη Ν 

σχηματίζει διμερή μέσω των αλληλεπιδράσεων CTD (Kang et al., 2020; Peng Y. et al., 

2020; Ye Q. et al., 2020b; Zinzula et al., 2021). Οι Ν πρωτεΐνες σχηματίζουν σύμπλοκα 

RNP με το ιικό γονιδίωμα. Αυτά τα RNP πιστεύεται ότι συνδέονται με τα γειτονικά 

τους, με μοτίβο «χάντρες σε μια χορδή». Αυτός ο μηχανισμός συσκευασίας του 

γονιδιώματος επιτρέπει στο ασυνήθιστα μεγάλο γονιδίωμα να συσκευαστεί 

αποτελεσματικά μέσα στα νεοσυντιθέμενα ιοσωμάτια (Klein et al., 2020).  
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7.6. Κύρια πρωτεάση (M) και πρωτεάση παρόμοια με την παπαΐνη 

(PLPro) 
 

Η M, μια πρωτεάση που μοιάζει με 3C, είναι υπεύθυνη για την επεξεργασία 11 

ειδικών για αυτή θέσεων στις δύο πολυπρωτεΐνες SARS-CoV-2 Pp1a και Pp1ab σε 16 

μη δομικές πρωτεΐνες (Nsp1-16) (Lee et al., 2020; Ullrich & Nitsche, 2022). Η 

κρυσταλλική δομή του MPro προσδιορίστηκε πρόσφατα (εικ. 21, μπλε και κυανό) (Jin 

Z. et al., 2020; Zhang et al., 2020). Η M αποτελείται από τρεις τομείς, τον τομέα Ι που 

μοιάζει με χυμοθρυψίνη, τον τομέα II που μοιάζει με πρωτεάση των πικορναϊών 3C, 

καθώς και από τον τομέα III, που αποτελείται από 5 αντιπαράλληλες α-έλικες που 

ρυθμίζουν τον διμερισμό, ο οποίος είναι απαραίτητος για την ενζυματική λειτουργία της 

Μ (Douangamath et al., 2020; Zhang et al., 2020). Ο θύλακας δέσμευσης της M 

βρίσκεται μεταξύ των περιοχών I και II, με μια καταλυτική δυάδα Cys-His που 

λειτουργεί ως ενεργή θέση. Η M στοχεύει μια ακολουθία αναγνώρισης Leu-Gln↓(Ser, 

Ala, Gly) (με το ↓ να υποδηλώνει τη θέση διάσπασης) (Zhang et al., 2020). Μια 

δεύτερη, πρωτεάση τύπου παπαΐνης (PLPro), που κωδικοποιείται σε Nsp3, είναι η 

πρωτεάση που είναι υπεύθυνη για τη διάσπαση των υπόλοιπων τριών διασπάσεων 

πολυπρωτεϊνών (Klemm et al., 2020). Η κρυσταλλική δομή της PLPro έχει επίσης 
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προσδιοριστεί (Shin et al., 2020; Osipiuk et al, 2021), δείχνοντας ότι περιέχει δύο 

τομείς: μια μικρή, Ν-τερματική περιοχή και μια καταλυτική περιοχή με αρχιτεκτονική 

«αντίχειρα-παλάμης-δακτύλων» (εικ. 21). Η καταλυτική ενεργή θέση βρίσκεται μεταξύ 

των περιοχών του αντίχειρα και της παλάμης και περιέχει μια κανονική καταλυτική 

τριάδα πρωτεάσης κυστεΐνης, που αναγνωρίζει μια αλληλουχία Leu-X-Gly-Gly↓(XX) 

(Osipiuk et al, 2021).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

7.7. Άλλες μη δομικές πρωτεΐνες  
 

Οι πρωτεΐνες SARS-CoV-2 μπορούν να ομαδοποιηθούν σε δύο μεγάλες κατηγορίες, 

τις δομικές και τις μη δομικές πρωτεΐνες (NSPs). Ενώ, οι δομικές πρωτεΐνες, είτε 

συγκρατούν το γονιδίωμα RNA είτε είναι ενσωματωμένες στο ιϊκό περίβλημα, μια μη 

δομική πρωτεΐνη που κωδικοποιείται από έναν ιό εκφράζεται σε μολυσμένα κύτταρα, 

αλλά δεν ενσωματώνεται στο σωματίδιο του ιού. Τα NSPs περιλαμβάνουν διάφορα 

ένζυμα και μεταγραφικούς παράγοντες που χρησιμοποιεί ο ιός για να διπλασιαστεί, 

όπως μια ιϊκή πρωτεάση και μια ρεπλικάση RNA (Pellenz, 2022). Μετά τη μόλυνση του 

κυττάρου-ξενιστή, παράγονται οι πολυπρωτεΐνες SARS-CoV-2 Pp1a και Pp1ab οι 

οποίες διασπώνται από την πρωτεάση τύπου παπαΐνης (PLPro) και την πρωτεάση τύπου 

3C (3CLpro). Οι διασπασμένες πρωτεΐνες είναι λειτουργικές NSPs όπως η ελικάση ή η 

RNA εξαρτώμενη από RNA πολυμεράση (RdRp) η οποία καταλύει την αντιγραφή του 
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RNA από ένα πρότυπο RNA. Τέλος, η ελικάση RNA βοηθά στο ξετύλιγμα του dsRNA 

(Pellenz, 2022). Ενδεικτικά αναφέρεται ότι η Nsp1 λειτουργεί ως παράγοντας παύσης 

του ξενιστή, δεσμεύοντας το κανάλι εισόδου mRNA των ριβοσωματικών 

συμπλεγμάτων (Hardenbrook & Zhang, 2022). Ο ρόλος της Nsp2 στη μόλυνση από 

SARS-CoV-2 παραμένει άγνωστος (Ma et al., 2021). Η Nsp3 μαζί με την PLPro, 

περιέχει έναν τομέα υπεύθυνο για την απομάκρυνση της ADP-ριβόζης από τις θέσεις 

ADP-ριβοζυλίωσης κατά τη διάρκεια της μόλυνσης, παίζοντας δυνητικά σημαντικό 

ρόλο στη διακοπή της ADP-ριβοζυλίωσης του ξενιστή (Frick et al., 2020; Lin M.H. et 

al., 2020; Michalska et al., 2020). Η Nsp12, το RdRp, είναι απαραίτητη για τη σύνθεση 

του ιϊκού RNA ενώ με την προσθήκη των συμπαραγόντων Nsp7 και Nsp8 και τον 

σχηματισμό ενός συμπλόκου RdRp:RNA με ικρίωμα RNA που αποτελείται από 

εκμαγείο RNA (t-RNA) και RNA εκκινητών (p-RNA), η δραστηριότητα πολυμεράσης 

του Nsp12 βελτιώνεται σημαντικά (Peng Q. et al., 2020). Η Nsp13 είναι μια ελικάση 

που αλληλεπιδρά με το σύμπλεγμα RdRp:RNA, σχηματίζοντας το σύμπλοκο 

αντιγραφής-μεταγραφής Nsp13 (Nsp13-RTC) απαραίτητο για την αντιγραφή και τη 

μεταγραφή (Chen J.B. et al., 2020; Malone et al, 2021; Yan et al., 2021). Η Nsp9 στην 

κρυσταλλική της δομή σχηματίζει ένα διμερές, με κάθε μονομερές να περιέχει μια 

μοναδική πτυχή που περιορίζεται στους κορωνοϊούς (Littler et al., 2020). Η Nsp10 δρα 

ως συμπαράγοντας, απαραίτητος για τη διέγερση των Nsp14 και Nsp16 (Rogstam et al., 

2020). Η Nsp14 είναι μια διλειτουργική πρωτεΐνη, που αποτελείται από μια Ν-

τερματική περιοχή εξοριβουκλεάσης (ExoN) και μια Ο-τελική περιοχή γουανίνης-ΝΤ-

ΜΤάση που εμπλέκεται στη δημιουργία καλύμματος (Lin et al., 2021; Yan et al., 2021). 

Η Nsp16 είναι μεθυλτρανσφεράση που εξαρτάται από τη S-αδενοσυλμεθειονίνη (SAM-

MTase) απαραίτητη για τη μεθυλίωση του καλύμματος του ιικού RNA (Lin S. et al., 

2020; Rosas-Lemus et al., 2020). Ενώ ο ρόλος της Nsp15 (NendoU) στη μόλυνση από 

SARS-CoV-2 παραμένει ασαφής, μελέτες σε άλλους ιούς υποδηλώνουν ότι μπορεί να 

έχει πολλαπλούς στόχους διάσπασης, σημαντικούς για τη συσσώρευση ιϊκού RNA και 

την πρόληψη των ανοσοαποκρίσεων που ενεργοποιούνται από το RNA (Pillon et al., 

2021). 

7.8. Πρωτεΐνες ανοιχτού πλαισίου ανάγνωσης (ORFs) 

 

Οι ORFs του SARS-CoV-2 αποτελούνται από έντεκα ιϊκές πρωτεΐνες των οποίων ο 

ρόλος κατά τη μόλυνση δεν είναι ακόμη πλήρως κατανοητός (Redondo et al., 2021). Οι 
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βοηθητικές αυτές πρωτεΐνες είναι σημαντικοί λοιμογόνοι παράγοντες που εμπλέκονται 

σε διαφορετικούς μηχανισμούς παθογένεσης κατά τη διάρκεια της μόλυνσης από 

SARS-CoV-2. Οι περισσότεροι από τους ρόλους που τους αποδίδονται σχετίζονται με 

μηχανισμούς ανοσοδιαφυγής όπως η αναστολή της έκκρισης κυτοκίνης από την ORF9c 

ή η εξουδετέρωση της δράσης της IFN τύπου Ι από τις ORF3b, ORF6, ORF7a, ORF8 ή 

ORF9b. Επιπλέον, υπάρχουν άλλοι σημαντικοί κυτταρικοί μηχανισμοί που 

μεταβάλλονται από αυτές τις βοηθητικές πρωτεΐνες όπως η αυτοφαγία ή η απόπτωση 

από την ORF3a, η μιτοχονδριακή λειτουργία από την ORF3d ή η ενεργοποίηση της 

φλεγμονώδους αντίδρασης από την ORF9b (εικ. 22) (Shang et al., 2021). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

7.9. Μηχανισμός εισόδου του SARS–CoV-2 στα κύτταρα 
 

Ο SARS-CoV-2 βασίζεται στον υποδοχέα του, το μετατρεπτικό ένζυμο της 

αγγειοτενσίνης 2 (ACE2), για να εισέλθει στα κύτταρα (Lan et al., 2020; Shang J. et al., 

2020; Walls et al, 2020; Wang Q. et al., 2020b; Zhou H. et al., 2020). Το ACE2 
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αναγνωρίστηκε αρχικά το 2003 ως ο υποδοχέας του SARS-CoV (Li et al., 2003), ενώ 

είναι επίσης υποδοχέας για τους αλφακορωνοϊούς HCoV-NL63 και HCoV-229E, καθώς 

και τους βήτα κορωνοϊούς HCoV-OC43 και HCoV-HKU1 (Hofmann et al., 2005). 

Όπως αναφέρθηκε, το ιοσωμάτιο του SARS-CoV-2 αποτελείται από την πρωτεΐνη του 

νουκλεοκαψιδίου (Ν), της μεμβράνης (Μ), του περιβλήματος (Ε) και της ακίδας (S), οι 

οποίες είναι δομικές πρωτεΐνες. Τα στάδια εισόδου των σωματιδίων του ιού -που 

περιλαμβάνουν την προσκόλληση στη μεμβράνη του κυττάρου-ξενιστή και την 

σύντηξη- διεκπεραιώνονται από τη γλυκοπρωτεΐνη S. Η πρωτεΐνη S συναρμολογείται 

ως τριμερές και εισάγεται σε πολλαπλά αντίγραφα στη μεμβράνη του βιρίου δίνοντάς 

του την όψη που προσομοιάζει με στέμμα. Οι γλυκοπρωτεΐνες εισόδου πολλών ιών, 

συμπεριλαμβανομένου του HIV-1, του ιού Έμπολα και των ιών της γρίπης των πτηνών, 

διασπώνται σε δύο υπομονάδες - εξωκυτταρική και διαμεμβρανική - στα μολυσμένα 

κύτταρα (δηλαδή, η διάσπαση συμβαίνει πριν από την απελευθέρωση του ιού από το 

κύτταρο που τον παράγει). Ομοίως, η πρωτεΐνη S ορισμένων κορωνοϊών διασπάται σε 

υπομονάδες S1 και S2 κατά τη διάρκεια της βιοσύνθεσής τους στα μολυσμένα κύτταρα, 

ενώ η πρωτεΐνη S άλλων κορωνοϊών διασπάται μόνο όταν φτάσουν στο επόμενο 

κύτταρο στόχο. Ο SARS-CoV-2, όπως και ο MERS-CoV, ανήκουν στην πρώτη 

κατηγορία: η πρωτεΐνη S του διασπάται από κονβερτάσες όπως η φουρίνη στα 

μολυσμένα κύτταρα (Hoffmann et al., 2020; Shang J. et al., 2020). Επομένως, η 

πρωτεΐνη S στο ώριμο ιοσωμάτιο αποτελείται από δύο μη ομοιοπολικά συνδεδεμένες 

υπομονάδες: την υπομονάδα S1 η οποία δεσμεύει το ACE2 και την υπομονάδα S2 η 

οποία αγκυρoβολεί την πρωτεΐνη S στη μεμβράνη. Η υπομονάδα S2 περιλαμβάνει 

επίσης ένα πεπτίδιο σύντηξης και άλλους μηχανισμούς, απαραίτητους για την 

ολοκλήρωση της σύντηξης μεμβράνης κατά τη μόλυνση ενός νέου κυττάρου (Fehr & 

Perlman, 2015), (εικ. 23) 

Η σύνδεση του υποδοχέα με τις γλυκοπρωτεΐνες εισόδου του ιού, συνήθως σε 

συνεργασία με άλλους ενεργοποιητές, προκαλεί δραματικές αλλαγές στη διαμόρφωση 

και των δύο υπομονάδων, οι οποίες ενώνουν την ιϊκή και την κυτταρική μεμβράνη, 

δημιουργώντας τελικά έναν πόρο σύντηξης ο οποίος επιτρέπει στο γονιδίωμα του ιού να 

εισέλθει στο κυτταρόπλασμα του κυττάρου. Για τον SARS-CoV-2, ένα τέτοιο έναυσμα 

είναι η διάσπαση μιας επιπλέον θέσης εντός της υπομονάδας S2, που ονομάζεται «θέση 

S2». Η σύνδεση με το ACE2 εκθέτει την τοποθεσία S2′. Η διάσπαση της θέσης S2' -από 

διαμεμβρανική πρωτεάση, σερίνης 2 (TMPRSS2) (Glowacka et al., 2011; Matsuyama et 

al., 2011; Shulla et al., 2011) στην κυτταρική επιφάνεια ή από καθεψίνη L (Huang et al., 
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2006; Simmons et al., 2005) στο ενδοσωμικό κυστίδιο μετά από ενδοκυττάρωση που 

προκαλείται από ACE2 (Inoue et al, 2007; Bayati et al., 2021)- απελευθερώνει το 

πεπτίδιο σύντηξης, ξεκινώντας με τον τρόπο αυτό, τον σχηματισμό πόρων σύντηξης. 

Κατά συνέπεια, κάθε βήμα αυτής της διαδικασίας είναι σημαντικό, καθώς το γονιδίωμα 

του ιού, προκειμένου να αποκτήσει πρόσβαση στο κυτταρόπλασμα, είναι απαραίτητο ο 

πόρος που διαστέλλεται και οι μεμβράνες του ιού και των κυττάρων, να συνδυάζονται 

άψογα (Jackson et al., 2022), (εικ. 23).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 23: Α: Τρισδιάστατη δομή και τμηματική οργάνωση της πρωτεΐνης ακίδας του SARS-CoV-2. Β: Είσοδος του SARS-CoV-2 στο 

κύτταρο: μέσω σύνδεσης με τον υποδοχέα TMPRSS2 και είσοδος μέσω ενδοκυττάρωσης. Πηγή: Kung et al., 2022. 

 

7.10. Παραλλαγές 
 

Ο SARS-CoV-2, όπως και οι άλλοι ιοί RNA, είναι επιρρεπής στη γενετική εξέλιξη. 

Με την πάροδο του χρόνου, προσαρμόζεται στους νέους ανθρώπινους ξενιστές, 

αναπτύσσοντας μεταλλάξεις, έχοντας ως αποτέλεσμα την εμφάνιση πολλαπλών 

παραλλαγών, οι οποίες δύναται να έχουν διαφορετικά χαρακτηριστικά σε σύγκριση με 
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τα προγονικά στελέχη του ιού (Aleem et al., 2022). Κατά τη διάρκεια της ταχείας 

εξάπλωσής του, έχουν εμφανιστεί αρκετές παραλλαγές SARS-CoV-2. Η εμφάνιση 

αυτών των υπερμεταλλαγμένων ιών είχε ως αποτέλεσμα την αλλαγή στα μολυσματικά 

χαρακτηριστικά του παθογόνου με την αύξηση της ικανότητας μετάδοσης (Bansal & 

Kumar, 2022; Scrima et al., 2022). Σε μια πρόσφατη μελέτη, σχετικά με τα μοριακά 

εξελικτικά χαρακτηριστικά του SARS-CoV-2 στις Ηνωμένες Πολιτείες, οι Wang et al. 

(2022) έδειξαν ότι ο ρυθμός μετάλλαξης νουκλεοτιδίου ολόκληρου του γονιδιώματος 

ήταν 6,677 × 10−4 υποκαταστάσεις ανά θέση, ανά έτος και ο ρυθμός μετάλλαξης 

νουκλεοτιδίου του γονιδίου S ήταν 8,066 × 10−4 υποκαταστάσεις ανά θέση, ανά έτος, 

τοποθετώντας τον σε μεσαίο επίπεδο σε σύγκριση με άλλους ιούς RNA. Λαμβάνοντας 

υπόψη προηγούμενες μελέτες σχετικά με το ρυθμό εξέλιξης της μετάλλαξης του SARS-

CoV-2 (Li X. et al., 2020; Motayo et al., 2021; Pereson et al., 2021; Shen et al., 2021), 

διαπιστώνεται ότι με την πάροδο του χρόνου, ο ρυθμός εξέλιξης του ιού σταδιακά 

μειώνεται πιθανώς λόγω του μηχανισμού διόρθωσής του, ο οποίος λειτουργεί κατά την 

αναπαραγωγή, διορθώνοντας ορισμένα σφάλματα που μπορεί να προκύψουν κατά τη 

διαδικασία αντιγραφής περιορίζοντας, με τον τρόπο αυτό, το ποσοστό μετάλλαξής του 

(Minskaia et al., 2006; Gribble et al., 2021). 

Από τον Ιανουάριο του 2020 ο ΠΟΥ, σε συνεργασία με δίκτυα εμπειρογνωμόνων, 

εθνικές αρχές, ιδρύματα καθώς και ερευνητές σε όλο τον κόσμο, παρακολουθεί και 

αξιολογεί την εξέλιξη του SARS-CoV-2. Η εμφάνιση ωστόσο, των παραλλαγών 

κατέστησε αναγκαία τη δημιουργία ονοματολογίας για τη διάκρισή τους. Για τον λόγο 

αυτό, ο ΠΟΥ συγκάλεσε μια ομάδα επιστημόνων αποτελούμενη από το WHO Virus 

Evolution Working Group (που τώρα ονομάζεται the Technical Advisory Group on 

Virus Evolution), το δίκτυο εργαστηρίων αναφοράς του ΠΟΥ για την COVID-19, 

εκπροσώπους των GISAID, Nextstrain, Pango, καθώς και εμπειρογνώμονες στην 

ιολογική και μικροβιακή ονοματολογία από διάφορες χώρες, για να επιλέξουν εύκολες 

στην προφορά καθώς και μη στιγματικές ονομασίες για τις παραλλαγές, προκειμένου να 

διευκολυνθεί η δημόσια συζήτηση για το μη επιστημονικό κοινό (Berno et al., 2022). 

Στις 31 Μαΐου του 2021, μετά από μήνες συζητήσεων, ο ΠΟΥ ανακοίνωσε τη χρήση 

του ελληνικού αλφαβήτου για την ονοματολογία των σημαντικών στελεχών του ιού6. 

                                                            
6 Τον Νοέμβριο του 2021 ο ΠΟΥ, αφού χρησιμοποίησε όλα τα γράμματα του ελληνικού αλφαβήτου από το Άλφα 

στο Μι, παρέλειψε τα επόμενα δύο, Νι και Ξι (Xi) χρησιμοποιώντας το Όμικρον, προκαλώντας εικασίες ότι το Ξι 

παραλείφθηκε για να αποφευχθεί η συσχέτιση με το όνομα του Κινέζου προέδρου Xi Jinping. Ο ΠΟΥ ωστόσο, έδωσε 

ως εξήγηση ότι το Νι (Nu) συγχέεται πολύ εύκολα με το «νέο» και το Ξι (Xi) είναι ένα κοινό επίθετο (The Associated 
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Τα καθιερωμένα συστήματα για την ονοματολογία και την παρακολούθηση των 

γενετικών διαφοροποιήσεων του SARS-CoV-2 από τα GISAID, Nextstrain και Pango 

είναι επί του παρόντος και θα παραμείνουν σε χρήση, για επιστημονικές έρευνες (WHO, 

2022c).  

Ο ΠΟΥ ταξινομεί τις παραλλαγές του SARS-CoV-2 σε τρεις κατηγορίες. Πιο 

συγκεκριμένα οι κατηγορίες αυτές περιλαμβάνουν τις παραλλαγές ανησυχίας (Variants 

of concern, VOCs), τις παραλλαγές ενδιαφέροντος (Variants of interest, VOIs) και τις 

παραλλαγές υπό παρακολούθηση (Variants under monitoring VUMs) (WHO, 2022c). 

Οι VOCs χαρακτηρίζονται από αυξημένη μεταδοτικότητα ή λοιμογόνο δράση, μείωση 

της εξουδετέρωσης από αντισώματα που παράγονται μέσω φυσικής μόλυνσης ή 

εμβολιασμού, ικανότητα αποφυγής ανίχνευσης και μείωση της αποτελεσματικότητας 

του εμβολιασμού (Aleem et al., 2022). Με βάση την επιδημιολογική ενημέρωση από 

τον ΠΟΥ, από τις 11 Δεκεμβρίου 2021 και μέχρι την στιγμή της συλλογής των 

δεδομένων αυτού του κειμένου, έχουν εντοπιστεί πέντε VOCs SARS-CoV-2 (WHO, 

2022c): 

 Alpha (B.1.1.7): η πρώτη παραλλαγή ενδιαφέροντος. Εντοπίστηκε στο Ηνωμένο 

Βασίλειο στα τέλη του Δεκεμβρίου του 2020. 

 Beta (B.1.351): αναφέρθηκε για πρώτη φορά στη Νότια Αφρική τον Δεκέμβριο του 

2020. 

 Gamma (P.1): αναφέρθηκε για πρώτη φορά στη Βραζιλία στις αρχές του Ιανουαρίου 

του 2021. 

 Delta (B.1.617.2): αναφέρθηκε για πρώτη φορά στην Ινδία τον Δεκέμβριο του 2020. 

 Omicron (B.1.1.529): αναφέρθηκε για πρώτη φορά στη Νότια Αφρική τον Νοέμβριο 

του 2021. 

Και οι πέντε προαναφερθείσες VOCs έχουν μεταλλάξεις στο RBD και το NTD, εκ 

των οποίων η μετάλλαξη N501Y που βρίσκεται στο RBD και είναι κοινή σε όλες τις 

παραλλαγές εκτός από την παραλλαγή Delta, οδηγεί σε αυξημένη συγγένεια της 

πρωτεΐνης ακίδας με τους υποδοχείς ACE2, ενισχύοντας έτσι την ιϊκή προσκόλληση και 

την επακόλουθη είσοδο του ιού στα κύτταρα-ξενιστές (Aleem et al., 2022). Μαζί με την 

NTD, η RBD χρησιμεύει ως ο κυρίαρχος στόχος των εξουδετερωτικών αντισωμάτων 

                                                                                                                                                                               
Press, 2021). Σε περίπτωση που χρησιμοποιηθεί ολόκληρο το ελληνικό αλφάβητο, ο ΠΟΥ εξετάζει το ενδεχόμενο να 

ονομάσει τις μελλοντικές παραλλαγές με ονομασίες αστερισμών (Sky News, 2021). 
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που παράγονται από φυσική νόσηση ή εμβολιασμό (Chi et al., 2020). Δύο πρόσφατες 

δημοσιεύσεις ανέφεραν ότι μια μόνο μετάλλαξη του N501Y αυξάνει τη συγγένεια 

μεταξύ RBD και ACE2 περίπου δέκα φορές περισσότερο από το προγονικό στέλεχος 

(N501-RBD). Είναι ενδιαφέρον ότι η συγγένεια δέσμευσης της παραλλαγής Beta 

(B.1.351) και της παραλλαγής Gamma (P.1) με μεταλλάξεις N417/K848/Y501-RBD και 

ACE2 ήταν πολύ χαμηλότερη από αυτή των N501Y-RBD και ACE2.(Liu et al., 2021a; 

Liu et al., 2021b). 

Ως VOIs ορίζονται παραλλαγές με συγκεκριμένους γενετικούς δείκτες που έχουν 

συσχετιστεί με αλλαγές που μπορεί να επηρεάσουν, μεταξύ άλλων, τη μετάδοση, τη 

διάγνωση και τη θεραπεία, ενώ χαρακτηρίζονται από περιορισμένη επικράτηση ή 

επέκτασης σε διάφορες χώρες (CDC, 2022a). Μέχρι στιγμής από την αρχή της 

πανδημίας, ο ΠΟΥ έχει περιγράψει οκτώ παραλλαγές ενδιαφέροντος, δηλαδή την 

Epsilon (B.1.427 και B.1.429), την Zeta (P.2), την Eta (Β.1.525), την Theta (Σ.3), την 

Iota (Β.1.526), την Kappa (B.1.617.1), την Lambda (C.37) και την Mu (B.1.621) (WHO, 

2022c). Ως VUMs ορίζονται οι παραλλαγές SARS-CoV-2 με γενετικές αλλαγές που 

πιθανολογείται ότι επηρεάζουν τα χαρακτηριστικά του ιού, φέροντας ενδείξεις ότι 

μπορεί να αποτελέσουν μελλοντικό κίνδυνο, αλλά τα στοιχεία φαινοτυπικού ή 

επιδημιολογικού αντίκτυπου είναι επί του παρόντος ασαφή, απαιτώντας επιπλέον 

παρακολούθηση και επαναξιολόγηση εν αναμονή νέων στοιχείων (WHO, 2022c). Επί 

του παρόντος, καμία παραλλαγή του SARS-CoV-2 δεν έχει οριστεί ως VOI ή VUM 

(CDC, 2022a).  

7.11. Συμπτώματα και κλινική εικόνα 

 

Τα συμπτώματα από τη λοίμωξη με COVID-19 ποικίλουν σημαντικά και 

χαρακτηρίζονται από ήπια μέχρι σοβαρά. Πιο συγκεκριμένα και σύμφωνα με μελέτες, 

τα κύρια αναπνευστικά συμπτώματα περιλαμβάνουν, αλλά δεν περιορίζονται σε αυτά, 

δύσπνοια, βήχα, ρινόρροια και πονόλαιμο, ενώ άλλα κοινά συμπτώματα είναι, ο 

πυρετός, οι πονοκέφαλοι, καθώς και η διάρροια (Pascarella et al., 2020). Ωστόσο, τα πιο 

κοινά συμπτώματα που αναφέρθηκαν από ασθενείς με COVID-19 είναι η ανοσμία και η 

αγευσία, σε συνδυασμό με την κόπωση (Tanasa et al., 2020; Torre et al., 2020). Εκτός 

αυτών, έχουν αναφερθεί μια πληθώρα κλινικών εκδηλώσεων, που κυμαίνονται από 

καρδιαγγειακές έως νευρολογικές διαταραχές και από γαστρεντερικά έως συστηματικά 

συμπτώματα (εικ. 24). Συγκεκριμένα, ο SARS-CoV-2 παρουσιάζει νευροτροπική 
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συμπεριφορά μέσω της ανάδρομης διασυναπτικής διείσδυσης στο κεντρικό νευρικό 

σύστημα, ενώ παράλληλα είναι σε θέση να δεσμεύει συγκεκριμένους υποδοχείς στα 

κύτταρα που αποτελούν τον οσφρητικό βολβό ή τους αισθητικούς υποδοχείς των 

πνευμόνων και των αεραγωγών (Falzone et al., 2021). Ανάμεσα στα πιο συχνά 

νευρολογικά συμπτώματα είναι οι πονοκέφαλοι, η νευροπάθεια, η μυαλγία, η 

εγκεφαλίτιδα, η εγκεφαλοπάθεια κ.λπ. (Pennisi et al., 2020). Άλλα κοινά συμπτώματα 

σχετίζονται με την συστηματική φλεγμονή που είναι υπεύθυνη για την αλλαγή των 

πηκτικών και αιματολογικών παραμέτρων, καθώς και για τη λεγόμενη «καταιγίδα 

κυτοκινών» που παρατηρείται σε ασθενείς COVID-19 με σοβαρά αναπνευστικά 

συμπτώματα. Στην πραγματικότητα, η φλεγμονή οδηγεί στην αύξηση των 

υπολειμμάτων ινώδους/ινωδογόνου και D-διμερών που σχετίζονται με την πηκτικότητα, 

ενώ σε σπάνιες περιπτώσεις, τέτοιες αλλαγές μπορεί να προκαλέσουν διάχυτη 

ενδαγγειακή πήξη που απαιτεί προφυλακτική ή θεραπευτική αντιπηκτική αγωγή 

(Connors & Levy, 2020). Επιπλέον, η φλεγμονή είναι επίσης υπεύθυνη για τη 

λεμφοπενία και την εξασθένιση των Τ-κυττάρων (Diao et al., 2020). Αυστηρά 

σχετιζόμενες με αυτές τις αιματολογικές αλλοιώσεις, είναι οι καρδιαγγειακές 

διαταραχές, όπως το στεφανιαίο σύνδρομο, η μυοκαρδιοπάθεια, η μυοκαρδίτιδα, οι 

αρρυθμίες κ.λπ. (Basu-Ray et al., 2022), ενώ μεταξύ των γαστρεντερικών διαταραχών, η 

μόλυνση με SARS-CoV-2 είναι υπεύθυνη για ναυτία, έμετο, απώλεια βάρους, ανορεξία 

και συχνότερα διάρροια. Μεταξύ αυτών των συμπτωμάτων περιλαμβάνονται επίσης 

ηπατικές εκδηλώσεις που αντιπροσωπεύονται κυρίως από αυξημένα επίπεδα 

τρανσαμινασών (Garland et al., 2021). Τέλος, η λοίμωξη μπορεί να επηρεάσει τους 

νεφρούς, το δέρμα, το ενδοκρινικό σύστημα κ.λπ. (Baj et al., 2022). 

Συνολικά, τα συμπτώματα της COVID-19 είναι ήπια στο 80-90% των θετικών 

ατόμων. Ωστόσο, ένα μικρό ποσοστό ασθενών εμφανίζει σοβαρά συμπτώματα που 

απαιτούν νοσηλεία. Περίπου το 5% των ασθενών αναπτύσσει διάμεση πνευμονία που 

σχετίζεται με αναπνευστική ανεπάρκεια, «καταιγίδα κυτοκινών» και πολυοργανική 

ανεπάρκεια που θα μπορούσε να οδηγήσει σε θάνατο του ασθενούς (Pascarella et al., 

2020; Renu et al., 2020). 
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Εικόνα 24: Κλινικές εκδηλώσεις της COVID-19. Πηγή: Falzone et al., 2021. 

 

 

7.12. Μέθοδοι ανίχνευσης του SARS-CoV-2  

 

Η πανδημία της COVID-19 έχει αναδείξει τον σημαίνοντα ρόλο, καθώς και τη 

βαρύνουσα σημασία της εργαστηριακής διάγνωσης στη διαχείριση των έκτακτων 

υγειονομικών κρίσεων. Σε πολύ σύντομο χρονικό διάστημα, επιστήμονες σε ερευνητικά 

εργαστήρια και βιοϊατρικές εταιρείες, κατάφεραν να μελετήσουν τα κύρια μοριακά και 

δομικά χαρακτηριστικά του SARS-CoV-2, βοηθώντας με τον τρόπο αυτό, τους 

ερευνητές παγκοσμίως, να αναπτύξουν εξαιρετικά αξιόπιστες μεθόδους ανίχνευσης 

(Falzone et al., 2021). Τα διαγνωστικά αυτά εργαλεία συμβάλουν στη ρεαλιστική 

αξιολόγηση της επιδημιολογικής κατάστασης σε εθνικό και παγκόσμιο επίπεδο, 

επηρεάζουν τη λήψη ιατρικών και κυβερνητικών μέτρων και αποφάσεων, ενώ είναι 

απαραίτητα για την αποτελεσματική διάγνωση και αντιμετώπιση της παθογένειας, 

περιορίζοντας έτσι την εξάπλωση της λοίμωξης (Ji et al., 2021; Yüce et al., 2021; 

Filchakova et al., 2022). Η διεθνής βιβλιογραφία περιλαμβάνει ένα πολυδιάστατο, 

πλουραλιστικό και συνάμα ευρύ σύνολο τεχνικών διάγνωσης, στην παρούσα εργασία 

ωστόσο, επιχειρείται μια σύντομη και περιεκτική παράθεση των σημαντικότερων εξ 
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αυτών, με ιδιαίτερη έμφαση σε εκείνες τις μεθόδους που αφορούν εργαστηριακές 

πρακτικές και περιλαμβάνουν κυρίως μεθόδους μοριακές ή ανίχνευσης νουκλεϊκού 

οξέoς, ανοσολογικές δοκιμασίες, καθώς και μια σειρά εναλλακτικών μεθόδων.  

Ο SARS-CoV-2 μπορεί να ανιχνευθεί σε διάφορα δείγματα, συμπεριλαμβανομένων 

των επιχρισμάτων στοματοφάρυγγα, ρινοφάρυγγα και ορθοπρωκτικού, του σιέλου και 

των πτυέλων. Ο ιός μπορεί επίσης να βρεθεί σε άλλα σωματικά υγρά όπως το αίμα, τα 

ούρα και τα κόπρανα. Αυτό οφείλεται στην υψηλή έκφραση των υποδοχέων ACE2 στα 

κύτταρα των αιμοφόρων αγγείων, των νεφρών και του εντέρου (Salamanna et al., 2020). 

Επιπλέον, η έκφραση της διαμεμβρανικής πρωτεάσης, της σερίνης 2 (TMPRSS2), ενός 

ενζύμου που διασπά την πρωτεΐνη S του SARS-CoV-2 και επιταχύνει σημαντικά την 

είσοδο του ιού, εκφράζεται στο αναπνευστικό σύστημα, στο γαστρεντερικό σύστημα, 

στους νεφρούς και στην ουροδόχο κύστη (Al -Kuraishy et al., 2021). 

7.12.1. Μέθοδοι ανίχνευσης που βασίζονται σε PCR: Real-time RT-qPCR, ddPCR, 

mPCR 

 

Η βασική ιδέα της κλασικής PCR είναι παρόμοια με τη φυσική διαδικασία 

αντιγραφής του DNA, συμπεριλαμβανομένης της αποδιάταξης, του υβριδισμού και της 

επιμήκυνσης (εικ. 25). Στη διαδικασία ενίσχυσης, το μονόκλωνο DNA χρησιμοποιείται 

ως εκμαγείο και χρησιμοποιούνται ως εκκινητές ολιγονουκλεοτίδια. Υπό τη δράση της 

DNA πολυμεράσης, συγκεκριμένα θραύσματα DNA ενισχύονται προς την κατεύθυνση 

από 5'- 3', επιτρέποντας στο γονίδιο-στόχο να αντιγραφεί σε μεγάλες ποσότητες (Chen 

Y. et al., 2018). Δεδομένου ότι ο SARS-CoV-2 είναι ένας ιός RNA, πριν από την 

διαδικασία πολλαπλασιασμού PCR, περιοχές RNA-στόχου μεταγράφονται ταυτόχρονα 

σε συμπληρωματικό DNA (cDNA) από την αντίστροφη μεταγραφάση και στη συνέχεια, 

αυτά τα cDNA χρησιμοποιούνται ως πρότυπα ενίσχυσης (Chen et al., 2021).  

Η PCR πραγματικού χρόνου (Real-time RT-qPCR, Real-time Quantitative Reverse 

Transcription PCR) είναι μια τεχνική, η οποία μπορεί ταυτόχρονα να ενισχύσει το 

νουκλεϊκό οξύ και να ανιχνεύσει προϊόντα νουκλεϊκών οξέων. Το RNA του ιού 

μεταγράφεται αρχικά σε συμπληρωματικό DNA (cDNA) από την αντίστροφη 

μεταγραφάση και στη συνέχεια, πραγματοποιείται η αντίδραση qPCR, χρησιμοποιώντας 

cDNA ως εκμαγείο. Με αυτή τη μέθοδο, χρησιμοποιούντια συνήθως τρεις γονιδιακοί 

τόποι: το γονίδιο E, το γονίδιο RdRp στην περιοχή Orf1ab και το γονίδιο N (Corman et 

al., 2020). Η RT-qPCR, μπορεί γρήγορα να επιβεβαιώσει εάν το παθογόνο είναι SARS-
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CoV-2 (Lu X. et al., 2020; Pfefferle et al., 2020), ενώ σε σύγκριση με τις κλασικές 

μεθόδους PCR, αυτή η καινοτόμα τεχνική παρέχει, όχι μόνο ποιοτικά, αλλά και 

ποσοτικά αποτελέσματα, τα οποία μπορούν να ποσοτικοποιήσουν ταυτόχρονα και με 

υψηλότερη ευαισθησία, ειδικότητα και ακρίβεια, τα επίπεδα γονιδιακής έκφρασης. Την 

ίδια στιγμή, η διαδικασία ανίχνευσης είναι εντελώς «κλειστή», κατά συνέπεια η 

πιθανότητα μόλυνσης του δείγματος ελαχιστοποιείται, ενώ, δεν απαιτείται επακόλουθη 

ανάλυση, μειώνοντας σημαντικά τον χρόνο ανίχνευσης (Ng et al., 2003; Poon et al., 

2004).  

Η ddPCR (Droplet Digital PCR), είναι μια νέα μέθοδος για τον απόλυτο ποσοτικό 

προσδιορισμό του DNA ή του RNA-στόχου. Πριν από την ενίσχυση, τα δείγματα 

υποβάλλονται σε προεπεξεργασία έτσι ώστε το σύστημα αντίδρασης που περιέχει μόρια 

νουκλεϊκού οξέος, να διαιρείται σε πολλά τμήματα τα οποία λειτουργούν ως 

μεμονωμένος μικροαντιδραστήρας PCR, ενώ μετά την ενίσχυση PCR, δημιουργούνται 

θετικά σήματα στον θάλαμο αντίδρασης, ο οποίος περιέχει ένα μόνο μητρικό μόριο. 

Ανιχνεύοντας κάθε θάλαμο αντίδρασης, ο αριθμός των θετικών σημάτων μπορεί να 

διαβαστεί με απολύτως ποσοτικό τρόπο καθώς, σύμφωνα με την αρχή της κατανομής 

Poisson, ο αρχικός αριθμός αντιγράφων ή η συγκέντρωση του μορίου-στόχου μπορεί να 

υπολογιστεί με τον αριθμό και την αναλογία των θετικών σταγονιδίων (Quan et al., 

2018). Κατά συνέπεια, η ddPCR είναι μια μέθοδος απόλυτης ποσοτικοποίησης για το 

ιικό φορτίο, ενώ δεν απαιτεί αναφορά ή τυπική καμπύλη για ποσοτικοποίηση των 

επιπέδων έκφρασης γονιδίου και ιικού φορτίου. Σε σύγκριση με την RT-qPCR, η 

ddPCR είναι ιδιαίτερα ανεκτή στους αναστολείς της αντίδρασης PCR, επομένως είναι 

ικανή να αναλύει πιο πολύπλοκα δείγματα, καθώς και να ανιχνεύει οποιαδήποτε αλλαγή 

έκφρασης σε αυτά, μειώνοντας τα ψευδώς αρνητικά και επιτυγχάνοντας υψηλή 

ευαισθησία και ακρίβεια (Suo et al., 2020). 

Η mPCR (Multiplex PCR) και ειδικότερα η multiplex-PCR διπλού φθορισμού, είναι 

μια νέα τεχνική που βασίζεται στην παραδοσιακή PCR. Σε αυτή την μέθοδο, δύο ή 

περισσότερα ζεύγη εκκινητών που έχουν σχεδιαστεί για την ενίσχυση διαφορετικών 

στόχων, περιλαμβάνονται στο ίδιο μείγμα αντίδρασης (Chamberlain et al., 1988) κατά 

συνέπεια, μπορούν από ένα κλινικό δείγμα να ενισχυθούν ταυτόχρονα, σε ένα μόνο 

σωληνάριο, περισσότερες από μία αλληλουχίες στόχου. Η επιτυχία μιας αντίδρασης 

mPCR εξαρτάται από το σχεδιασμό των χρησιμοποιούμενων εκκινητών. Προτιμάται οι 

εκκινητές να έχουν παρόμοιες θερμοκρασίες υβριδισμού, ενώ πρέπει να είναι μη 



67 
 

συμπληρωματικοί μεταξύ τους για να αποφευχθούν τα διμερή εκκινητών και οι μη 

ειδικές αντιδράσεις (McPherson, 2022). Η mPCR είναι πιο περίπλοκη στην ανάπτυξη 

και συχνά είναι λιγότερο ευαίσθητη από την παραδοσιακή PCR με χρήση ενός ζεύγους 

εκκινητών, επιτρέπει ωστόσο την ανίχνευση πολλαπλών στόχων από ένα μόνο δείγμα 

σε μία αντίδραση (Chen et al., 2021). 

7.12.2. Μέθοδοι ανίχνευσης που βασίζονται στον προσδιορισμό και την ανάλυση 

αλληλουχιών γενετικού υλικού: mNGS, NTS 

Η mNGS (Metagenomics next-generation sequencing), είναι μια μέθοδος ανίχνευσης 

παθογόνων η οποία εξάγει και προσδιορίζει, απευθείας από κλινικά δείγματα, 

αλληλουχίες υψηλής απόδοσης DNA ή RNA, οι οποίες στη συνέχεια υποβάλλονται σε 

βάσεις δεδομένων βιοπληροφορικής για σύγκριση και ανάλυση πληροφοριών (Wilson 

et al., 2014; Wilson et al., 2019). Η mNGS ήταν εκείνη η οποία συνέβαλε στην 

ανακάλυψη και ταυτοποίηση του SARS-CoV-2 (Chen L. et al., 2020) καθώς και στην 

μετέπειτα διερεύνηση των ποικίλων παραλλαγών του ιού. Επί του παρόντος, η mNGS 

καλύπτει ένα ευρύ φάσμα παθογόνων μικροοργανισμών και μπορεί να προσφέρει μια 

βάση για ακριβή διάγνωση νέων παθογόνων και μικτών λοιμώξεων. Ωστόσο, αυτή η 

μέθοδος έχει μειονεκτήματα τα οποία, μεταξύ άλλων, περιλαμβάνουν την πολύπλοκη 

λειτουργία, τον σχετικά μεγάλο χρόνο διεκπεραίωσης, την έλλειψη τυποποίησης και το 

υψηλό κόστος. Ως εκ τούτου, χρησιμοποιείται για τον SARS-CoV-2 συχνά σε 

συνδυασμό με RT-qPCR, η οποία έχει συμπληρωματικά πλεονεκτήματα (Chen et al., 

2021). 

Η NTS (Nanopore targeted sequencing), είναι μια εργαστηριακή τεχνική για τον 

προσδιορισμό της ακριβούς αλληλουχίας νουκλεοτιδίων ή βάσεων σε ένα μόριο DNA 

(Viehweger et al., 2019). Ο προσδιορισμός αλληλουχίας DNA νανοπόρου, 

περιλαμβάνει την ανάγνωση του κώδικα μεμονωμένων κλώνων DNA καθώς περνούν 

μέσα από εξαιρετικά μικροσκοπικούς πόρους (νανοπόρους), οι οποίοι είναι 

ενσωματωμένοι σε μια μεμβράνη. Καθώς τα νουκλεϊκά οξέα διέρχονται μέσω του 

νανοπόρου, παράγονται ηλεκτρικά σήματα τα οποία στη συνέχεια αποκωδικοποιούνται, 

παρέχοντας μια συγκεκριμένη αλληλουχία DNA ή RNA. Η μέθοδος αυτή είναι ικανή να 

ανιχνεύει ταυτόχρονα σε ένα δείγμα εντός 6-10 ωρών, τον SARS-CoV-2 καθώς και 

πρόσθετους αναπνευστικοπύς ιούς έχοντας ειδικότητα για τον .SARS-CoV-2 που φτάνει 

το 100%. Παράλληλα επιτρέπει τον εντοπισμό μεταλλάξεων παρέχοντας υποστηρικτικά 

δεδομένα για μελλοντική λοιμογόνο δράση και επιδημιολογικές αναλύσεις του ιού. 
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Ωστόσο, ο χρόνος ολοκλήρωσης της NTS είναι μεγαλύτερος από αυτόν της RT-qPCR 

ενώ η λειτουργία της απαιτεί περισσότερη δεξιότητα από αυτή της RT-qPCR. Κατά 

συνέπεια, η NTS και η RT-qPCR είναι συμπληρωματικές πλατφόρμες, καθώς η RT-

qPCR μπορεί να διαγνώσει γρήγορα ασθενείς με υψηλή περιεκτικότητα νουκλεϊκού 

οξέος, ενώ η NTS μπορεί περαιτέρω να διαγνώσει ασθενείς που δεν μπορούν να 

αξιολογηθούν με ακρίβεια μέσω RT-qPCR (Wang M. et al., 2020;Wetterstrand, 2022). 

7.12.3. Ανοσολογικές μέθοδοι: GICA, ELISA, FICA, CLIA 

H GICA (Colloidal gold immunochromatography assay), είναι μια τεχνική 

ανοσοσήμανσης που χρησιμοποιεί κολλοειδή χρυσό ως δείκτη ιχνηθέτη για αντιγόνα 

και αντισώματα (εικ. 25). Χρησιμοποιείται ευρέως για τον εντοπισμό του SARS-CoV-2, 

καθώς είναι μια γρήγορη και απλή μέθοδος, για την ταυτόχρονη ανίχνευση 

αντισωμάτων IgG και IgM αλλά και αντιγόνων του ιού (Li Z. et al., 2020; Alhamid et 

al., 2022). Η λειτουργία αυτής της τεχνικής είναι απλή και δεν απαιτείται ειδικός 

εξοπλισμός ή ειδική εκπαίδευση, τα αποτελέσματα είναι ορατά δια γυμνού οφθαλμού 

και διαθέσιμα σε λιγότερο από 15 λεπτά, ενώ εντοπίζει ασθενείς που βρίσκονται σε 

διαφορετικά στάδια μόλυνσης (Li Z. et al., 2020). Ωστόσο, το γεγονός ότι τα σωματίδια 

κολλοειδούς χρυσού δεν έχουν ιδιότητες φωταύγειας, περιορίζει τη χρήση τους για 

ανίχνευση υψηλής ευαισθησίας (Chen et al., 2021).  

Η FICA (Fluorescence immunochromatographic assay), όπως και η GICA, βασίζεται 

σε ειδική αναγνώριση αντισώματος/αντιγόνου. Η ανοσοδοκιμασία αυτή, αφενός μεν 

επιτρέπει την ταχεία ανίχνευση, όπως οι κολλοειδείς λωρίδες χρυσού που μπορούν να 

χρησιμοποιηθούν επί τόπου, αφετέρου δε, προσθέτει επίσης την υψηλή ευαισθησία της 

τεχνολογίας ανίχνευσης φθορισμού, για τη βελτίωση της απόδοσης ανίχνευσης της 

ανοσοχρωματογραφίας (Pyo & Yoo, 2012). Κατά συνέπεια η μέθοδος αυτή παρέχει 

έναν γρήγορο, απλό και ακριβή προσδιορισμό για τη διάγνωση της COVID-19 (Chen et 

al., 2021). 

Η ELISA (Enzyme-Linked Immunosorbent Assay) είναι μια απλή, εύκολη, γρήγορη 

και ευαίσθητη μέθοδος, η οποία βασίζεται σε ειδική αλληλεπίδραση 

αντιγόνου/αντισώματος και ενζυμική ενίσχυση του σήματος αντίδρασης (εικ. 25). Το 

ένζυμο που είναι συζευγμένο με το αντίσωμα ή το αντιγόνο διατηρεί τη δραστηριότητά 

του, ενώ ταυτόχρονα, διατηρείται και η ανοσολογική αντιδραστικότητα, είτε του 

αντισώματος, είτε του αντιγόνου (Alhamid et al., 2022). Με τον τρόπο αυτό, το 

σημασμένο με ένζυμο αντιγόνο ή αντίσωμα μπορεί να συνδυαστεί με το αντίστοιχο 
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συγγενές του αντιγόνο ή αντίσωμα. Την ίδια στιγμή, με την προσθήκη ενός άχρωμου 

υποστρώματος ενζύμου, καταλύονται χημικές αντιδράσεις όπως υδρόλυση, οξείδωση ή 

αναγωγή, σχηματίζοντας έγχρωμα προϊόντα, τα οποία μπορούν να εκτιμηθούν είτε 

ποιοτικά, δια μέσου γυμνού οφθαλμού, είτε ποσοτικά, με φασματόμετρο (Rosenquist et 

al., 1998). Αυτό το έγχρωμο σήμα είναι ανάλογο του επιπέδου των αντισωμάτων ή των 

αντιγόνων στο δείγμα (Fujinami et al., 2004). Η μέθοδος χρησιμοποιείται ευρέως για 

ανίχνευση αντισωμάτων τόσο για διαγνωστικούς λόγους, όσο και για τον προσδιορισμό 

της πιθανής ανοσίας έναντι του SARS-CoV-2. Δοκιμές σε εμπορικά τεστ ELISA που 

ανιχνεύουν τα IgM και IgG έναντι της πρωτεΐνης S, έδειξαν μέτρια ευαισθησία και 

ειδικότητα (80–90%) για τη διάγνωση οξείας λοίμωξης SARS-CoV-2 (Kundu et al., 

2022 ). 

Η CLIA (Chemiluminescence immunoassay) είναι μια μέθοδος κατά την οποία 

απελευθερώνεται φωτεινή ενέργεια από μια ανοσοχημική αντίδραση. Ένα φωταυγές 

μόριο, είναι ένας δείκτης που εκπέμπει ένα σήμα ορατού φωτός, λόγω της μετάβασης 

των ηλεκτρονίων στη θεμελιώδη κατάσταση μετά την αντίδραση. Υπάρχουν μέθοδοι 

άμεσης ανίχνευσης που χρησιμοποιούν φωτοφόρα μόρια ως δείκτη ή έμμεσες μέθοδοι 

που χρησιμοποιούν ενζυμικούς δείκτες με τα ανάλογα υποστρώματά τους. Η ποσότητα 

φωτός που παράγουν αυτοί οι δείκτες, είναι ανάλογη με την ποσότητα των αντισωμάτων 

σε ένα δείγμα (Cinquanta et al., 2017). Η τεχνική αυτή ανιχνεύει IgG και IgM anti-

SARS-CoV-2 αντισώματα σε ορούς ασθενών. Πιο συγκεκριμένα, τα δείγματα 

επωάζονται σε πλάκες που περιέχουν μαγνητικά σφαιρίδια συζευγμένα με αντιγόνα του 

ιού για να σχηματίσουν σύμπλοκα αντιγόνου-αντισώματος. Κατόπιν, προστίθενται αντι-

ανθρώπινα αντισώματα σημασμένα με ένζυμο και οι πλάκες επωάζονται για να 

επιτραπεί η δέσμευση, ενώ στη συνέχεια, τα μη δεσμευμένα αντισώματα 

απομακρύνονται με διαδοχικές πλύσεις. Τέλος, προστίθεται ένα υπόστρωμα φωταύγειας 

για την παραγωγή φωτός που υποδεικνύει τον αριθμό των αντισωμάτων στα δείγματα 

μέσω φωτομέτρου (Lin D. et al., 2020). 

7.12.4. Άλλες μέθοδοι ανίχνευσης: LAMP, CRISPR, MS, Biosensors 

Η LAMP (Loop-mediated isothermal amplification), χρησιμοποιεί μια πολυμεράση 

DNA καθώς και ένα σύνολο ειδικά σχεδιασμένων εκκινητών, οι οποίοι αναγνωρίζουν 

συνολικά έξι διακριτές αλληλουχίες στο DNA-στόχο (εικ. 25). Η κυκλική αντίδραση 

προχωρά με τη συσσώρευση 109 αντιγράφων του στόχου σε λιγότερο από μία ώρα 

(Notomi et al., 2000). Σε σύγκριση με την RT-PCR, η μέθοδος αυτή μπορεί να 
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ανιχνεύσει υπό ισοθερμικές συνθήκες, το RNA του SARS-CoV-2 σε χαμηλότερα 

επίπεδα, με αποτέλεσμα να επιδεικνύει υψηλή ειδικότητα, ευαισθησία, 

αποτελεσματικότητα και ταχύτητα, χωρίς να απαιτεί ακριβά όργανα (Kashir et al., 

2020). 

Η μέθοδος επεξεργασίας γονιδιώματος μέσω CRISPR (Clustered regularly 

interspaced short palindromic repeats), είναι πιθανόν η ταχύτερη όσον αφορά τον 

προσδιορισμό του SARS-CoV-2 (Service, 2020) (εικ. 25). Πρόσφατα, έγινε 

προσαρμογή της μεθόδου με σκοπό την ανίχνευση του ιού μέσω ανάλυσης πλευρικής 

ροής με βάση το CRISPR-Cas12. Σε αυτή τη περίπτωση, χρησιμοποιείται αντίστροφη 

μεταγραφάση σε συνδυασμό με ανάλυση LAMP ακολουθούμενη από ανίχνευση Cas12 

προκαθορισμένων αλληλουχιών κορωνοϊού και επιβεβαίωση ανίχνευσης του ιού. Η 

προαναφερθείσα ανάλυση, έχει όριο ανίχνευσης 10 αντιγράφων/μL εισαγόμενου RNA 

και χρόνο ανίχνευσης 30 λεπτών, κατά συνέπεια, μπορεί να ανταγωνιστεί επάξια την 

τυπική RT-qPCR. Οι διαγνωστικές δοκιμασίες που βασίζονται στο CRISPR-Cas 

μπορούν επίσης να ανιχνεύσουν το γονιδίωμα του ιού στα αρχικά στάδια, κατά την 

περίοδο επώασης, η τεχνική αυτή ωστόσο, είναι περισσότερο ποιοτική παρά ποσοτική 

(Van Dongen et al., 2020; Safari et al., 2021). 

Η MS (Mass spectrometry), είναι μια μέθοδος ανίχνευσης, η οποία βασίζεται στην 

κίνηση των ιόντων που ενεργοποιούνται από ηλεκτρικά και μαγνητικά πεδία και στην 

ανάλυση αυτών σύμφωνα με την αναλογία μάζας προς το φορτίο τους, προσφέροντας 

υψηλότερη απόδοση κατά την ανίχνευση ιικού αντιγόνου. Συνεπώς, θα μπορούσε να 

συμπληρώσει την RT-qPCR ως διαγνωστικό εργαλείo, ανιχνεύοντας συγκεκριμένες 

γλυκοπρωτεϊνες ή νουκλεοπρωτεϊνες του SARS-CoV-2 (Cazares et al., 2020). 

Οι biosensors είναι οικονομικές, ευαίσθητες, γρήγορες, μικροσκοπικές, φορητές 

πλατφόρμες, οι οποίες τα τελευταία χρόνια αναπτύχθηκαν ραγδαία, προσφέροντας 

περισσότερες επιλογές για την ανίχνευση του SARS-CoV-2 (Samson et al., 2020). 

Αυτές οι συσκευές αποτελούνται από τρία κύρια τμήματα: της μεταγωγής, του 

βιοϋποδοχέα και του συστήματος ανίχνευσης. Ο μεταγωγέας είναι μια συσκευή, η 

επιφάνεια της οποίας είναι κατασκευασμένη από αγώγιμο υλικό και ποσοτικοποιεί τις 

βιοχημικές αντιδράσεις σε ένα μετρήσιμο σήμα εξόδου. Τα στοιχεία βιοϋποδοχέα είναι 

μόρια όπως αντισώματα, ένζυμα ή νουκλεϊκά οξέα, τα οποία είναι ακινητοποιημένα 

στην επιφάνεια του μεταγωγέα όπου οι αναλύτες ρέουν και συνδέονται με αυτά τα 

στοιχεία προκειμένου να προκαλέσουν μια μετρήσιμη αντίδραση. Η αλληλεπίδραση 
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στοιχείου αναλύτη-βιοϋποδοχέα μεταβάλλει το ηλεκτρικό σήμα το οποίο μετράται από 

ένα σύστημα ανίχνευσης (Alhamid et al., 2022). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 25: Σχηματική αποτύπωση διαφόρων μεθόδων ανίχνευσης SARS-CoV-2. Πηγή: Lino et al., 2022. 

 

8. Ανοσολογική απάντηση και ανοσία στη λοίμωξη από SARS-CoV-2 

 

8.1. Αντιϊκή Ανοσία 

Η ανοσολογική απάντηση διακρίνεται σε φυσική (έμφυτη, εγγενής) και επίκτητη. Οι 

έμφυτες ανοσολογικές αποκρίσεις, είναι η πρώτη γραμμή άμυνας κατά των ιών και 

ενεργοποιούνται ταχέως όταν οι κυτταρικοί υποδοχείς αναγνώρισης προτύπων, όπως οι 

υποδοχείς τύπου toll, αναγνωρίζουν μοριακά μοτίβα που σχετίζονται με παθογόνους 

παράγοντες. Η έμφυτη αντιική ανοσία περιλαμβάνει έκκριση ιντερφερονών (IFN) τύπου 

Ι, αντιιικών κυτοκινών, καθώς και ορισμένες κυτταρικές αποκρίσεις, 
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συμπεριλαμβανομένων των ουδετερόφιλων, μονοκυττάρων και μακροφάγων, 

δενδριτικών κυττάρων και κυττάρων φυσικών φονέων (Gasteiger et al., 2017). Οι 

επίκτητες ανοσολογικές αποκρίσεις, η δεύτερη γραμμή άμυνας κατά των ιών, 

περιλαμβάνουν ειδική αναγνώριση ιικών επιτόπων. Η επίκτητη ανοσία περιλαμβάνει 

δύο τύπους ειδικής ανοσιακής απάντησης: την χυμική ανοσία και την κυτταρική ανοσία. 

Η χυμική ανοσία στο SARS-CoV-2 περιλαμβάνει έκκριση αντισωμάτων που δεσμεύουν 

κυρίως την πρωτεΐνη ακίδας και είτε εξουδετερώνουν τον ιό, είτε τον εξαλείφουν μέσω 

άλλων μηχανισμών (Bartsch et al., 2022). Ειδικότερα, τα αντισώματα διαδραματίζουν 

κρίσιμο ρόλο στην προστασία από ιογενείς λοιμώξεις μέσω διαφόρων μηχανισμών, που 

περιλαμβάνουν αμφότερα τα τμήματα Fab και Fc. Οι μηχανισμοί που διαμεσολαβούνται 

από Fab περιλαμβάνουν την εξουδετέρωση, κατά την οποία η είσοδος του ιού στο 

κύτταρο-ξενιστή εμποδίζεται. Οι μηχανισμοί μέσω Fc περιλαμβάνουν την ενεργοποίηση 

του συμπληρώματος, την εξαρτώμενη από αντισώματα κυτταρική κυτταροτοξικότητα 

(ADCC) και την εξαρτώμενη από αντισώματα φαγοκυττάρωση (ADP). Ωστόσο, οι 

λειτουργίες που βασίζονται σε αντισώματα, μπορούν επίσης να επιτείνουν τη φλεγμονή 

και να προκαλέσουν μεγαλύτερη βλάβη, όπως στην εξαρτώμενη από αντισώματα 

ενίσχυση (ADE) που παρατηρείται στη νόσο του δάγκειου πυρετού (Guy et al., 2004). 

Η κυτταρική ανοσία, περιλαμβάνει ενεργοποίηση μετά από αναγνώριση ειδικών για τον 

ιό Β και Τ λεμφοκυττάρων, μέρος των οποίων παρέχουν μακροπρόθεσμη ανοσολογική 

μνήμη, ενώ πολλαπλασιάζονται ταχέως κατά την επανέκθεση στο αντιγόνο. Τα Β-

κύτταρα παράγουν αντισώματα, τα CD8+ Τ-κύτταρα εξαλείφουν άμεσα τα μολυσμένα 

από ιούς κύτταρα και τα CD4+ -κύτταρα παρέχουν βοήθεια για την υποστήριξη των 

ανοσολογικών αποκρίσεων. Για οξείες ιογενείς λοιμώξεις, συμπεριλαμβανομένου του 

SARS-CoV-2, είναι πιθανό τα εξουδετερωτικά αντισώματα να είναι κρίσιμα για τον 

αποκλεισμό απόκτησης λοίμωξης, ενώ ένας συνδυασμός χυμικών και κυτταρικών 

ανοσολογικών αποκρίσεων, ελέγχει πιθανότατα τον ιικό πολλαπλασιασμό μετά τη 

μόλυνση και αποτρέπει την εξέλιξη σε σοβαρή νόσο, νοσηλεία, και θάνατο (Rydyznski 

Moderbacher et al., 2020; Bange et al., 2021; Sette & Crotty, 2021). Για μια εξαιρετικά 

μεταδοτική παραλλαγή SARS-CoV-2 που διαφεύγει σε μεγάλο βαθμό από τα 

εξουδετερωτικά αντισώματα, η κυτταρική ανοσία μπορεί να είναι ιδιαίτερα σημαντική 

για τη μακροπρόθεσμη προστασία έναντι σοβαρής νόσου (Barouch, 2022). 
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9. Ανοσολογική απόκριση στη λοίμωξη SARS-CoV-2 

9.1. Έμφυτη Ανοσολογική Απόκριση στη Λοίμωξη SARS-CoV-2  

Η έμφυτη ανοσολογική απόκριση είναι η πρώτη γραμμή για την ανοσολογική 

καταπολέμηση του SARS-CoV-2 (εικ. 26). Μετά την ιογενή μόλυνση, τα μοριακά 

μοτίβα που σχετίζονται με το παθογόνο (Pathogen-associated molecular patterns, 

PAMPs) και τα μοριακά μοτίβα που σχετίζονται με τη βλάβη (Damage-associated 

molecular patterns, DAMPs), αναγνωρίζονται από υποδοχείς τύπου Toll (Toll-like 

receptors, TLRs) ή από υποδοχείς αναγνώρισης προτύπων (pattern recognition 

receptors, PRRs). Στη συνέχεια, ενεργοποιούνται ενδοκυτταρικοί καταρράκτες 

σηματοδότησης, όπως οι ρυθμιστικοί παράγοντες ιντερφερόνης (IRFs) και ο πυρηνικός 

παράγοντας-κΒ (NF-κB). Αυτό το γεγονός έχει ως αποτέλεσμα την παραγωγή 

προφλεγμονωδών κυτοκινών και IFN-I (Mogensen, 2009; Tartey & Takeuchi, 2017). 

Τυπικά, η IFN προάγει την απόπτωση για να προστατεύσει τα κύτταρα του ξενιστή από 

την εξάπλωση του ιού και να παρέχει μια αντιιική ανοσοαπόκριση η οποία περιορίζει 

την αντιγραφή του ιού στα μολυσμένα κύτταρα. Ωστόσο, ο SARS-CoV-2, εκφράζοντας 

αρκετούς παράγοντες, όπως το ανοιχτό πλαίσιο ανάγνωσης 6 (ORF6), καταστέλλει την 

παραγωγή της IFN-I (Lei et al., 2020; Xia et al., 2020). Η αρχική καθυστέρηση της 

απόκρισης IFN-I μαζί με την εξάπλωση του ιού στα κύτταρα-ξενιστές, οδηγεί σε 

εξέλιξη της νόσου και επιδεινώνει τη φλεγμονή. Επομένως, οι αποκρίσεις IFN μπορεί 

να διαδραματίσουν σημαντικό ρόλο στην ετερογενή σοβαρότητα της νόσου σε ασθενείς 

με COVID-19 (Tian et al., 2020; Schultze & Aschenbrenner, 2021). 

Το σύστημα συμπληρώματος είναι ένα σύστημα ταχείας ανοσολογικής επιτήρησης 

που γεφυρώνει τις έμφυτες και προσαρμοστικές (επίκτητες) ανοσολογικές αποκρίσεις, 

αποτελώντας ένα ακόμα συστατικό της έμφυτης ανοσοαπόκρισης κατά του SARS-CoV-

2 (Ricklin et al., 2010). Από την άλλη πλευρά, έχει αποδειχθεί ότι σε ασθενείς με 

COVID-19, μια υπερβολική ενεργοποίηση του συστήματος συμπληρώματος σχετίζεται 

με ενδαγγειακή πήξη, δυσλειτουργία των ενδοθηλιακών κυττάρων, καθώς και φλεγμονή 

οξεία ή χρόνια (Jin Y. et al., 2020). Η αλληλεπίδραση της έμφυτης ανοσολογικής 

αντίδρασης και του συστήματος πήξης (μια διαδικασία που ονομάζεται 

ανοσοθρόμβωση), είναι απορυθμισμένη σε ασθενείς με σοβαρή COVID-19, 

προκαλώντας εντοπισμένη ή/και συστηματική διαταραχή της πήξης. Η αναγνώριση των 

PAMPs και των DAMPs από τα μονοκύτταρα αυξάνει την έκφραση του ιστικού 

παράγοντα (Tumor Factor, TF), οδηγώντας στην ενεργοποίηση της εξωγενούς οδού της 
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πήξης. Επιπλέον, η παραγωγή εξωκυτταάριων παγίδων ουδετερόφιλων (Neutrophil 

extracellular traps, NETs), ενός δικτύου που αποτελείται από ακετυλιωμένες ιστόνες και 

DNA ουδετεροφίλων, είναι απαραίτητη για την παγίδευση και τη θανάτωση του 

εισβάλλοντος SARS-CoV-2. Ωστόσο, μπορεί να προάγει μια σοβαρή προπηκτική 

απόκριση (Loo et al., 2021). Υψηλή παραγωγή NETs έχει παρατηρηθεί συχνά σε 

ασθενείς με COVID-19, γεγονός το οποίο μπορεί να σχετίζεται με τη σοβαρότητα της 

νόσου (Ito, 2014; Fard et al., 2021).  

9.1.1. «Καταιγίδα κυτοκινών» στην COVID-19  

Ένα χαρακτηριστικό γνώρισμα της σοβαρής λοίμωξης από COVID-19 είναι η 

ανοσολογική απόκριση της έμφυτης ανοσίας, σε συνδυασμό με την καταιγίδα 

κυτοκινών, την υπερφλεγμονώδη αντίδραση, την πολυοργανική ανεπάρκεια και το 

σύνδρομο οξείας αναπνευστικής δυσχέρειας (Blanco-Melo et al., 2020). Η αυξημένη 

παραγωγή προφλεγμονωδών δεικτών σε σοβαρή COVID-19 αποτελεί τη βάση για τη 

δημιουργία «καταιγίδας κυτοκινών», καθώς και για την αύξηση της θνησιμότητας 

(Meftahi et al., 2020). Σημαντικός αριθμός μελετών αναφέρουν ότι η σοβαρότητα των 

συμπτωμάτων της COVID-19, συσχετίζεται με αυξημένα επίπεδα στο αίμα 

προφλεγμονωδών κυτοκινών και χημειοκινών, π.χ. IL-1b, IL-2, sIL-2RA, IL-6, IL-7, IL-

17, IL -18, TNF-α, χημειοτακτικής πρωτεΐνης μονοκυττάρων 1 και 3 (MCP-1 και 3), 

κυτταροπλασματικών καρβοξυπεπτιδασών 2 και 3 (CCL2 και 3), παράγοντα διέγερσης 

αποικιών κοκκιοκυττάρων (G-CSF), πρωτεΐνης που ενεργοποιείται από IFN-γ 10 

(IP10), παράγοντα διέγερσης αποικιών μακροφάγων (M-CSF) και μικροπρωτεΐνης 1a 

(MIP-1a) (Chi et al, 2019; Dęborska-Materkowska & Kamińska, 2021; Melo et al., 

2021). Τα μολυσμένα πνευμονικά επιθηλιακά κύτταρα απελευθερώνουν IL-1b, IL-6 και 

IFN-I/III, που συμβάλλουν στην ενεργοποίηση των μακροφάγων και στη στρατολόγηση 

μονοκυττάρων, κοκκιοκυττάρων και λεμφοκυττάρων από το αίμα. Η παρατεταμένη 

απελευθέρωση IL-6 και TNF-α επαγώμενη από μονοκύτταρα προκαλεί καταρράκτες 

υπερφλεγμονής και σύνδρομο απελευθέρωσης κυτοκινών. Η αποκλίνουσα 

ανοσοαπόκριση οδηγεί σε μια δευτερογενή αντίδραση που μοιάζει με 

αιμοφαγοκυτταρική λεμφοϊστιοκυττάρωση ακολουθούμενη από μικροθρόμβωση, 

κυτταρικό θάνατο των εξωκυττάριων παγιδευμένων ουδετεροφίλων και στρατολόγηση 

τελεστών ανοσοκυττάρων (Vabret et al., 2020). 

Κλινικά, η «καταιγίδα κυτοκινών» χαρακτηρίζεται από υψηλό πυρετό, κόπωση, 

κεφαλαλγία, δύσπνοια, αναπνευστική δυσχέρεια, μυοκαρδιοπάθεια, ηπατική βλάβη, 
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οξεία νεφρική βλάβη, σύνδρομο τριχοειδούς διαρροής, καθώς και εγκεφαλοπάθεια και 

θρομβωτικές επιπλοκές που εξελίσσονται σε διάχυτη ενδαγγειακή πήξη (Hamming et 

al., 2004). Οι συνήθεις εργαστηριακοί δείκτες αποκαλύπτουν λεμφοπενία (ιδιαίτερα 

εξασθένιση των Τ κυττάρων), υψηλή φερριτίνη ορού, D-διμερή, C-αντιδρώσα πρωτεΐνη 

(CRP) και κυτοκίνες, συμπεριλαμβανομένων των IL-1b, IL-6 και TNF-α (Gustine & 

Jones, 2021; Yang L. et al., 2021). Συνοπτικά, μια ανεπαρκής ισορροπία μεταξύ της 

παραγωγής προφλεγμονωδών κι αντιφλεγμονωδών κυτοκινών οδηγεί στη 

δυσλειτουργία του πολύπλοκου μηχανισμού που ευθύνεται για την ελλάτωση της 

ανοσολογικής αντίδρασης. Η «καταιγίδα κυτοκινών» ακολουθούμενη από εξασθένιση 

των Τ κυττάρων οδηγεί σε μια υπερβολική και επίμονη φλεγμονώδη κατάσταση, η 

οποία μπορεί να εξελιχθεί σε πολυοργανική ανεπάρκεια και θάνατο (εικ. 26).  

9.2. Επίκτητη Ανοσολογική Απόκριση στη Λοίμωξη SARS-CoV-2  

Η επίκτητη ανοσοαπόκριση είναι η δεύτερη γραμμή άμυνας για την ανοσολογική 

κάθαρση του SARS-CoV-2 μέσω της καταστροφής μολυσμένων κυττάρων-ξενιστών 

και της παραγωγής ειδικών για τον ιό αντισωμάτων από ενεργοποιημένα κυτταροτοξικά 

Τ-κύτταρα και Β-κύτταρα, αντίστοιχα (εικ. 26). Η λεμφοπενία του αίματος είναι ένα 

κρίσιμο χαρακτηριστικό σε ασθενείς με COVID-19, στους οποίους τα Β-κύτταρα, τα 

CD4+ Τ-κύτταρα και τα CD8+ Τ-κύτταρα έχουν φθίνουσες ποσότητες. Πιο 

συγκεκριμένα, σε λεμφοπενία η οποία σχετίζεται με COVID-19, εμπλέκονται δυνητικά 

αρκετές βασικές διεργασίες όπως, πυρόπτωση κι απόπτωση λεμφοκυττάρων 

σχετιζόμενες με κυτοκίνες, βλάβη λεμφικών οργάνων, δέσμευση λεμφοκυττάρων στους 

πνεύμονες ή άλλα όργανα, μειωμένη αιμοποίηση στο μυελό των οστών, άμεση μόλυνση 

των Τ-κυττάρων καθώς και αιμοφαγοκυττάρωση σχετιζόμενη με MAS (Macrophage 

activation syndrome) (García, 2020; Vabret et al., 2020; Sette et al., 2021). Σχεδόν όλοι 

οι ασθενείς με ήπια και μέτρια βαρύτητα νόσου, επιδεικνύουν μια ισχυρή 

προσαρμοστική ανοσολογική απόκριση από Β και - κύτταρα, η οποία είναι σταθερή για 

αρκετούς μήνες μετά την πρωτογενή μόλυνση (Zuo et al., 2021). Ο αριθμός των Τ-

κυττάρων CD4+, των Τ-κυττάρων CD8+ και των Τ-κυττάρων μνήμης είναι 

χαμηλότερος σε ασθενείς με σοβαρή νόσο SARS-CoV-2, υποδηλώνοντας ανεπαρκή 

αντι-ιική απόκριση έναντι της λοίμωξης (Le Bert et al., 2020). Την ίδια στιγμή, σε 

ασυμπτωματικούς ασθενείς σε σύγκριση με συμπτωματικούς, έχουν παρατηρηθεί εκτός 

από μειωμένα επίπεδα δραστηριότητας εξουδετερωτικών αντισωμάτων και χαμηλότερα 

επίπεδα IgG (Long et al., 2020). Συνολικά, οι ισχυρές επίκτητες ανοσολογικές 
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αποκρίσεις σχετίζονται με ηπιότερη και μέτρια βαρύτητα της νόσου κι είναι 

απαραίτητες για τον βέλτιστο έλεγχο της ιογενούς λοίμωξης (Brodin, 2023). 

9.2.1. Χυμική ανοσία κατά του SARS-CoV-2 

Μετά την πρωτογενή μόλυνση, η χυμική ανοσολογική αντίδραση ενεργοποιείται 

μέσω διέγερσης από τα βοηθητικά κύτταρα CD4+ T-κύτταρα ή μέσω της άμεσης 

αλληλεπίδρασης με τον SARS-CoV-2 (εικ. 26). Τα αντισώματα που εκκρίνονται από τα 

Β-κύτταρα, μπορούν να συμβάλουν στην κάθαρση των μολυσμένων κυττάρων-ξενιστών 

μέσω της δέσμευσης σε ιικά αντιγόνα και κατευθύνοντας τα φυσικά κύτταρα φονείς 

(NK) να τα θανατώσουν, μέσω της ADCC (Klasse, 2014). Μετά την κάθαρση του ιού 

σχηματίζονται Β-κύτταρα μνήμης, τα οποία αποτελούν ουσιαστικό συστατικό της 

μακροχρόνιας ανοσίας. Αν και τα αντισώματα είναι ζωτικής σημασίας για την κάθαρση 

των ιικών παθογόνων, ορισμένα εξ των τελευταίων μπορεί να οδηγήσουν σε μη 

φυσιολογική ενεργοποίηση των Β κυττάρων και στην εξέλιξη της λοίμωξης (Arvin et 

al., 2021). Οι αναλογίες των ολικών αντισωμάτων IgA, IgM και IgG και των ολικών 

υποτύπων IgG δεν τροποποιούνται μετά τη μόλυνση από SARS-CoV-2 (Smith et al., 

2021).  

Ωστόσο, η παραγωγή αντισωμάτων κατά του SARS-CoV-2 ποικίλλει ανάλογα με τη 

σοβαρότητα της νόσου και εξαρτάται από τα χαρακτηριστικά του ασθενούς, όπως το 

φύλο και την ηλικία. Πράγματι, πολλές μελέτες έχουν αναφέρει ότι οι ειδικοί τίτλοι 

αντισωμάτων (ακόμη και για αντισώματα που στρέφονται εναντίον μη δομικών 

πρωτεϊνών και βοηθητικών πρωτεϊνών) είναι υψηλότεροι σε ασθενείς με μέτρια/βαριά 

νόσο, από ότι σε ασθενείς με ασυμπτωματική/ήπια νόσο κατά τη διάρκεια της λοίμωξης 

(Piccoli et al., 2020; Pisanic et al., 2020; Al-Mughales et al., 2021, Den Hartog et al., 

2021; Legros et al., 2021; Sasson et al., 2021; Tang et al., 2021; Wu et al., 2021; Ye et 

al., 2021; Zervou et al., 2021; Havervall et al., 2022). Τα επίπεδα αντισωμάτων είναι 

επίσης υψηλότερα στους άνδρες σε σύγκριση με τις γυναίκες (Konik et al., 2021; Ye et 

al., 2021; Kopanja et al., 2022), μια παρατήρηση που μπορεί να εξηγηθεί από τα 

υψηλότερα επίπεδα έκφρασης ACE2 στους άνδρες (Patel et al., 2013), καθιστώντας 

τους πιο επιρρεπείς στη μόλυνση από SARS-CoV-2, σε σχέση με τις γυναίκες. 

Παρόμοιες διαφορές μεταξύ των φύλων έχουν αναφερθεί και για άλλους ιούς, 

συμπεριλαμβανομένων των MERS, SARS-CoV, ιού Epstein Barr, HBV, HCV και ιού 

του Δυτικού Νείλου (Jacobsen & Klein, 2021).  
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Η χυμική ανοσολογική απόκριση στον SARS-CoV-2 μπορεί επίσης να επηρεαστεί 

από την ηλικία του ασθενούς, καθώς οι ηλικιωμένοι ασθενείς με σοβαρή νόσο 

παρουσιάζουν περισσότερα αντισώματα IgG, IgM και IgA κατά της ακίδας, σε σχέση 

με νεότερους ασθενείς (Sasson et al., 2021; Weisberg et al., 2021), γεγονός το οποίο 

μπορεί επίσης να οφείλεται σε συγχυτικούς παράγοντες, όπως οι συννοσηρότητες 

(Singh A.K. et al., 2020). Επιπλέον, η γήρανση του ανοσοποιητικού 

(immunosenescence) (Shaw et al., 2010) και η φλεγμονή που συνδέεται με αυτή 

(inflammageing) (Franceschi et al., 2018) μπορεί επίσης να συμβάλλουν στην πιο 

σοβαρή νόσηση που παρατηρείται σε άτομα μεγαλύτερης ηλικίας. Όσον αφορά τις 

ορολογικές ανοσολογικές αποκρίσεις των παιδιών στον ιό SARS-CoV-2, αυτές 

περιορίζονται στα αντισώματα IgG κατά της ακίδας, ενώ οι ενήλικες παράγουν επίσης 

αντισώματα αντι-N IgG (Weisberg et al., 2021). Αυτή η παρατήρηση είναι σύμφωνη με 

την ηπιότερη πορεία μόλυνσης σε νεότερα άτομα, με αποτέλεσμα την απελευθέρωση 

μικρότερων ποσοτήτων πρωτεΐνης Ν από τα μολυσμένα με τον ιό κύτταρα. Στην 

πλειονότητα των φυσικά μολυσμένων ατόμων που δεν έχουν εμβολιαστεί, τα 

αντισώματα αντι-S και αντι-Ν είναι ανιχνεύσιμα για αρκετούς μήνες μετά τη μόλυνση, 

με τα αντισώματα αντι-Ν να έχουν μικρότερο χρόνο ημιζωής και μικρότερη παραμονή 

από τα αντισώματα αντι-S, χρησιμοποιώντας δοκιμασίες υψηλής ευαισθησίας και 

ειδικότητας (Dhakal et al., 2022). Ωστόσο, μετά από ήπια COVID-19, τα παιδιά και οι 

ενήλικες έχουν παρόμοια επίπεδα αντισωμάτων IgG κατά της RBD, με παρόμοια 

ικανότητα αναστολής των αλληλεπιδράσεων RBD-ACE2 (Kopanja et al., 2022). 

Τα αντισώματα IgG, IgA και IgM του ορού, στρέφονται κυρίως κατά της ακίδας (S1, 

S2 και RBD) και των πρωτεϊνών νουκλεοκαψιδίου (Gaebler et al., 2021; Imai et al., 

2021; Legros et al., 2021; Sandberg et al., 2021; Sasson et al., 2021; Shi et al., 2021; 

Sterlin et al., 2021; Wang Z. et al., 2021a; Weisberg et al., 2021; Wu et al., 2021; 

Havervall et al., 2022; Kurano et al., 2022), ενώ ενδιαφέρον παρουσιάζει το γεγονός ότι, 

τόσο οι συμπτωματικοί, όσο και οι ασυμπτωματικοί ασθενείς παράγουν αντισώματα 

που στρέφονται κυρίως κατά της S2 περιοχής (Ravichandran et al., 2021). Το πεπτίδιο 

σύντηξης (FP) είναι η περιοχή που στοχεύεται συχνότερα από συγκεκριμένα IgM, IgG 

και IgA και στις δύο ομάδες ασθενών, αλλά τα αντισώματα έναντι αυτής της περιοχής 

υποεκπροσωπούνται στα ρεπερτόρια των ειδικών επιτόπων IgG και IgA σε 

συμπτωματικούς ασθενείς, σε σύγκριση με τους ασυμπτωματικούς (Ravichandran et al., 

2021). Αντίθετα, τα αντισώματα IgA κατά του SARS-CoV-2 στον ορό των 

συμπτωματικών ασθενών, αναγνωρίζουν καλύτερα την Ν-τερματική περιοχή (NTD) και 
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την RBD στην S1, από εκείνα των ασυμπτωματικών ασθενών. Αυτές οι διαφορές στο 

ρεπερτόριο αντισωμάτων, μπορούν να ρυθμίσουν την αποτελεσματικότητα της 

ανοσολογικής απόκρισης και επομένως, την έκβαση της νόσου. Επιπλέον, η συγγένεια 

των αντισωμάτων κατά του SARS-CoV-2 που ανιχνεύτηκαν στον ορό και τις ρινικές 

εκπλύσεις, είναι σημαντικά υψηλότερη σε ασυμπτωματικούς ενήλικες, από ότι σε 

συμπτωματικούς ασθενείς, υποδηλώνοντας, ότι η ανταπόκριση αντισωμάτων στους 

ασυμπτωματικούς ασθενείς είναι πιο αποτελεσματική στον έλεγχο της λοίμωξης, από 

ότι στους συμπτωματικούς ασθενείς (Ravichandran et al., 2021). Ορισμένες μελέτες 

έχουν αναφέρει υψηλότερα επίπεδα ωρίμανσης της IgG συγγένειας (avidity) σε 

ασθενείς με σοβαρή νόσο, υποδεικνύοντας την παρουσία μεγαλύτερου αριθμού Β 

κυττάρων μνήμης ή/και μακρόβιων πλασματοκυττάρων, τα οποία θα μπορούσαν να 

επαναδιεγερθούν άμεσα για να αποφευχθεί η επαναμόλυνση (Hartog et al., 2021; Sasson 

et al., 2021). Ωστόσο, οι ασθενείς με προηγούμενη σοβαρή λοίμωξη και εκείνοι άνω 

των 65 ετών, είναι πιο επιρρεπείς σε επαναμόλυνση (Hansen et al., 2021; Slezak et al., 

2021), υποδηλώνοντας ότι δεν μπορεί να βασιστεί κανείς στη φυσική ανοσία για 

προστασία. 

Σε αντίθεση με άλλες λοιμώξεις (Isa et al., 2002), τα IgM δεν είναι τα πρώτα 

αντισώματα που εμφανίζονται στο αίμα ασθενών που έχουν μολυνθεί με SARS-CoV-2 

πιθανώς λόγω προηγούμενης ανοσίας σε άλλους κοροναϊούς, όπως συζητείται 

παρακάτω. Πράγματι, η ειδική IgA είναι ο κυρίαρχος ισότυπος την πρώτη εβδομάδα 

μετά την έναρξη των συμπτωμάτων (Post Symptom Onset, PSO), ενώ η μέγιστη τιμή 

IgM παρατηρείται μεταξύ 10ης και 15ης ημέρας και η μέγιστη IgG περίπου την 20η 

ημέρα (Wang K. et al., 2020; Al-Mughales et al., 2021; Cervia et al., 2021; Gaebler et 

al., 2021; Hartog et al., 2021; Shi et al., 2021; Zhang et al., 2021). Τα επίπεδα IgM 

μειώνονται σημαντικά ένα μήνα PSO (Gaebler et al., 2021), αλλά τα επίπεδα ειδικών 

IgA και IgG παραμένουν σταθερά για περισσότερο από 6 εβδομάδες (Zhang et al., 

2021; Fuentes-Villalobos et al., 2022), ενώ τα IgG μπορούν να ανιχνευθούν έως και 1 

έτος PSO (Hartog et al., 2021; Shi et al., 2021; Alkharaan et al., 2022; Havervall et al., 

2022; Kurano et al., 2022; Noh et al., 2022; Scheiblauer et al., 2022). Ωστόσο, οι 

ασυμπτωματικοί ασθενείς έχουν χαμηλότερα επίπεδα αντισωμάτων και ως εκ τούτου, 

χάνουν τα ειδικά αντισώματα IgG γρηγορότερα και συχνότερα από τους 

συμπτωματικούς ασθενείς (Wu et al., 2021).  
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Οι ειδικές για την ακίδα υποκατηγορίες IgG1 και IgG3, κυριαρχούν έναντι των IgG2 

και IgG4 (Chen Y. et al., 2020; Suthar et al., 2022; Fuentes-Villalobos et al., 2022), 

όπως και σε άλλες ιογενείς λοιμώξεις, για παράδειγμα τον HIV ή τον ιό της γρίπης 

H1N1 (Cavacini et al., 2004; Frasca et al., 2013). Η παρουσία αντι-SARS-CoV-2 IgA 

στον ορό, σχετίζεται με γαστρεντερικά συμπτώματα, ενώ δεν έχει βρεθεί τέτοια 

συσχέτιση για την IgG (Wang K. et al., 2020). Ο SARS-CoV-2, μπορεί να αναπαραχθεί 

σε ανθρώπινα εντεροκύτταρα (Lamers et al., 2020) και μπορεί να ενεργοποιήσει την 

τοπική παραγωγή αντι-SARS-CoV-2 IgA, συμβάλλοντας στην αύξηση των ειδικών 

επιπέδων IgA στο αίμα.  

Τα αντισώματα από τον ορό ασθενών έχει αποδειχθεί ότι αντιδρούν διασταυρούμενα 

με τις πρωτεΐνες ακίδας των τεσσάρων εποχικών ανθρώπινων κοροναϊών (HCoVs: 

229E, HKU1, NL63 και OC43) (Woudenberg et al., 2021). Παραμένει θέμα συζήτησης, 

εάν η προηγούμενη ανοσία στους HCoVs, είναι προστατευτική έναντι της μόλυνσης 

από SARS-CoV-2. Αρκετές μελέτες έχουν αναφέρει ότι τα επίπεδα των ειδικών IgG και 

IgA έναντι των HCoVs είναι σημαντικά υψηλότερα σε ασυμπτωματικούς ασθενείς με 

μόλυνση SARS-CoV-2, από ότι σε συμπτωματικούς, υποδηλώνοντας ότι η 

προηγούμενη λοίμωξη από τoυς HCoVs μπορεί να επηρρεάσει τη σοβαρότητα της 

COVID-19 (Dugas et al., 2021a; Dugas et al., 2021b; Greenbaum et al., 2021; Ortega et 

al., 2021). Aντίθετα, άλλες μελέτες δεν βρήκαν σημαντική συσχέτιση μεταξύ της 

προηγούμενης ανοσίας κατά των HCoVs και της σοβαρότητας της COVID-19 (Imai et 

al., 2021; Ringlander et al., 2021; Sermet-Gaudelus et al., 2021). Οι τίτλοι IgG κατά του 

SARS-CoV-2, είναι υψηλότεροι σε ασθενείς με προηγούμενη ανοσία σε κάποιον από 

τους εποχικούς κορωνοϊούς (Miyara et al., 2022), γεγονός που υποδηλώνει ότι η ειδική 

ανοσολογική απόκριση κατά του SARS-CoV-2 είναι απόκριση τύπου ανάκλησης και θα 

μπορούσε να είναι προστατευτική. 

Η διασταυρούμενη αντίδραση μεταξύ των ειδικών αντισωμάτων έναντι OC43 και 

229E και έναντι των πρωτεϊνών SARS-CoV-2, μπορεί να είναι υψηλότερη στα παιδιά 

απ’ ό,τι στους ενήλικες (Tamminen et al., 2021), πιθανώς λόγω της υψηλής συχνότητας 

αναπνευστικών λοιμώξεων κατά την παιδική ηλικία (Dijkman et al., 2008; Friedman et 

al., 2018). Έχει επίσης προταθεί, ότι η προηγούμενη ανοσία από HCoVs στα παιδιά 

είναι προστατευτική έναντι της λοίμωξης SARS-CoV-2, καθώς τα παιδιά αναπτύσσουν 

λιγότερο σοβαρές μορφές COVID-19 από τους ενήλικες (Castagnoli et al., 2020). 

Αρκετές περιοχές στην υπομονάδα S2 της πρωτεΐνης ακίδας, είναι ομόλογες μεταξύ των 
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HCoVs και του SARS-CoV-2, αλλά δεν υπάρχει ομολογία στην περιοχή RBD (Lu X. et 

al., 2020), ενώ τα ειδικά αντισώματα που στρέφονται κατά των HCoVs, δεν μπορούν να 

εξουδετερώσουν τον SARS-CoV-2 in vitro (Miyara et al., 2022). Επιπλέον, η λοίμωξη 

από τον SARS-CoV-2, μπορεί να εμφανιστεί σε παιδιά ανεξάρτητα από την 

προηγούμενη ανοσία στους HCoVs (Renk et al., 2022), ενώ τα ειδικά αντισώματα κατά 

των HCoVs στα παιδιά δεν είναι σε θέση να εμποδίσουν την αλληλεπίδραση του SARS-

CoV-2-RBD με το ACE2 (Tamminen et al., 2021). Κατά συνέπεια και καθώς oι 

περισσότερες από αυτές τις παρατηρήσεις έγιναν σε δείγματα ορού, είναι πολύ 

σημαντικό να γίνει κατανοητό, εάν η βλεννογονική απόκριση είναι παρόμοια σε όλους 

τους τύπους ασθενών με COVID-19. 

9.2.1.1. Βλεννογονική χυμική ανοσία στην COVID-19 

Ο SARS-CoV-2 εμφανίζει πνευμονικό τροπισμό, επομένως, οι ανοσοαποκρίσεις του 

κυρίως αναπνευστικού βλεννογόνου πιθανότατα διαδραματίζουν κρίσιμο ρόλο στην 

πρόληψη της εισόδου και της εξάπλωσης του ιού (Yaugel-Novoa et al., 2022). Μόνο 

λίγες μελέτες έχουν διερευνήσει την κινητική και την ποιότητα της ανοσοαπόκρισης του 

βλεννογόνου στον SARS-CoV-2.  

Οι αποκρίσεις του βλεννογόνου, ιδιαίτερα η IgM κατά της ακίδας, συσχετίζονται 

αντιστρόφως με το ιικό φορτίο στα ρινοφαρυγγικά επιχρίσματα, υποδεικνύοντας ότι μια 

ισχυρή πρώιμη απόκριση ρινικού αντισώματος, μπορεί να διαδραματίσει βασικό ρόλο 

στον περιορισμό της νόσου, ξεκινώντας ή διευκολύνοντας την πρώιμη ιική κάθαρση 

(Fröberg et al., 2022). Έχει επίσης αναφερθεί συσχέτιση μεταξύ μιας ισχυρής 

απόκρισης, ειδικών αντι-RBD IgA ρινικών αντισωμάτων και της υποχώρησης 

συστηματικών συμπτωμάτων, όπως η κόπωση, ο πυρετός, ο πονοκέφαλος, η ζάλη, ο 

πόνος στις αρθρώσεις ή στους μυς, καθώς και η διόγκωση των λεμφαδένων (Fröberg et 

al., 2022). Ο πρώιμος έλεγχος της αναπαραγωγής του ιού στην ανώτερη αναπνευστική 

οδό, μειώνει την εξάπλωση του ιού στην περιφέρεια, περιορίζοντας με τον τρόπο αυτό 

τα συστηματικά συμπτώματα, γεγονός το οποίο μπορεί να οφείλεται στην 

προαναφερθείσα συσχέτιση (Yaugel-Novoa et al., 2022).  

Ειδικά αντισώματα κατά του SARS-CoV-2 έχουν ανιχνευθεί στο σάλιο (Isho et al., 

2020; Sterlin et al., 2021; Alkharaan et al., 2022), στο ρινοφάρυγγα (Cagigi et al., 2021; 

Cervia et al., 2021; Dos Santos et al., 2021; Fröberg et al., 2021; Smith et al., 2021; Vu 

et al., 2021), στις βρογχοκυψελιδικές εκπλύσεις (BAL) (Sterlin et al., 2021) και στην 

τραχεία των παιδιών (Tang et al., 2022), τα οποία στρέφονται έναντι πρωτεϊνών S RBD 
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και Ν (Isho et al., 2020; Fröberg et al., 2021; Smith et al., 2021; Sterlin et al., 2021; Vu 

et al., 2021; Alkharaan et al., 2022). Περιορισμένα δεδομένα είναι διαθέσιμα για 

δείγματα κοπράνων, με μόνο μία μελέτη να αναφέρει ελάχιστες διαφορές στα 

αντισώματα anti-S IgA και IgG μεταξύ μολυσμένων και μη μολυσμένων ασθενών 

(Wright et al., 2022), ενώ μια άλλη μελέτη, ανίχνευσε αντισώματα IgA κατά της RBD 

στο 11% των ασθενών, ιδιαίτερα σε αυτούς με πιο σοβαρή νόσο ή με διάρροια (Britton 

et al., 2022).  

Τα συνολικά επίπεδα IgM και IgG (συμπεριλαμβανομένων των υποκατηγοριών IgG) 

στο ρινικό υγρό, όπως αυτά στον ορό, είναι παρόμοια σε υγιείς δότες και σε ασθενείς με 

COVID-19, αντίθετα, τα συνολικά επίπεδα IgA αυξάνονται με τη σοβαρότητα της 

νόσου (Smith et al., 2021). Όπως και στη συστηματική χυμική ανοσολογική απόκριση, 

κατά τη διάρκεια της λοίμωξης, οι ειδικοί τίτλοι αντισωμάτων στους ιστούς του 

βλεννογόνου, είναι υψηλότεροι στη μέτρια/σοβαρή νόσο σε σύγκριση με την 

ασυμπτωματική/ήπια νόσο (Pisanic et al., 2020; Dos Santos et al., 2021; Smith et al., 

2021). Σύμφωνα με τους Cervia et al. (2021), εξαιρετικά ενδιαφέρον είναι το γεγονός 

ότι οι τίτλοι IgA anti-SARS-CoV-2 στους βλεννογόνιους ιστούς, σχετίζονται 

αντιστρόφως ανάλογα με την ηλικία, σε ασθενείς με ήπια νόσο, οι οποίοι παρουσιάζουν 

χαμηλή ή μηδενική απόκριση στον ορό. Αυτό συμβαίνει διότι η έκταση και η διάρκεια 

των κλινικών συμπτωμάτων ρυθμίζουν την ανοσολογική απόκριση, καθώς μια καλή 

ανοσολογική απόκριση του βλεννογόνου, μπορεί να είναι επαρκής για τον έλεγχο της 

ιικής αναπαραγωγής, όταν παρουσιάζεται ήπια ή ασυμπτωματική νόσος. Ωστόσο, η 

ανοσολογική απόκριση του βλεννογόνου παρέχει ανεπαρκή προστασία έναντι της 

μόλυνσης με την παραλλαγή Omicron (Yaugel-Novoa et al., 2022). Τα παιδιά που έχουν 

μολυνθεί από τον SARS-CoV-2, έχουν πολύ χαμηλά επίπεδα εξουδετερωτικών 

αντισωμάτων στην κατώτερη αναπνευστική οδό (Tang et al., 2022).  

Οι Ravichandran et al. (2021), χρησιμοποιώντας την τεχνολογία genome fragment 

phage display library (GFPDL) για τη μελέτη της αναγνώρισης επιτόπων από ειδικά 

αντισώματα IgM, IgG και IgA στις ρινικές εκκρίσεις, βρήκαν ότι οι αποκρίσεις IgM, 

IgA και IgG στόχευαν γενικά ένα ευρύτερο φάσμα επιτόπων στις περιοχές NTD, RBD, 

FP, επανάληψης επταδίου 1 και 2 (HR1, HR2) κατανεμημένες σε όλες τις υπομονάδες 

S1 και S2 της πρωτεΐνης ακίδας, ενώ η συστηματική απόκριση περιορίζεται ουσιαστικά 

στην S2. Είναι ενδιαφέρον ότι τόσο μονομερής όσο και διμερής IgA ανιχνεύθηκε στο 

BAL ασθενών με COVID-19 (Sterlin et al., 2021), υποδηλώνοντας ότι τα αντισώματα 
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κατά του SARS-CoV-2 στους ιστούς του βλεννογόνου μπορεί να έχουν διαφορετική 

προέλευση. Το μεγαλύτερο μέρος της διμερούς IgA πιθανώς προκύπτει τοπικά, αλλά η 

μονομερής IgA του πλάσματος μπορεί να φτάσει στους αεραγωγούς μέσω μιας 

διαδικασίας μη εξαρτώμενης από υποδοχέα, που ονομάζεται διαπίδυση και η οποία 

είναι πιο πιθανό να συμβεί σε κατεστραμμένο πνευμονικό ιστό, όπως παρατηρείται σε 

ασθενείς με σοβαρή COVID-19 (Stockley et al., 1979; Burnett, 1986). Όπως 

περιγράφεται για άλλες λοιμώξεις (Reynolds, 1988), η αναλογία IgG/IgA ακολουθεί μια 

καθοδική κλίση στην αναπνευστική οδό, με υψηλότερους τίτλους IgA από άλλους 

ισοτύπους στον σίελο, αλλά υψηλότερους τίτλους IgG σε σχέση με τους τίτλους IgA 

στο BAL (Sterlin et al., 2021). Στην αρχή της νόσου, η IgG έχει περιγραφεί ως η 

κυρίαρχη ανοσοσφαιρίνη στον σίελο (Pisanic et al., 2020). Πράγματι, τα ειδικά για τον 

SARS-CoV-2 επίπεδα IgG κορυφώνονται μεταξύ 31ης -45ης ημέρας PSO και 

εξαφανίζονται περίπου την 106η -115η ημέρα PSO, ενώ οι IgM και IgA εμφανίζονται 

περίπου την 20η ημέρα PSO, αλλά τα επίπεδά τους μειώνονται πιο γρήγορα από αυτά 

της IgG (Isho et al., 2020). Παράλληλα, τα ειδικά επίπεδα αντι-RBD IgA βρέθηκαν να 

είναι υψηλότερα στον σίελο, σε σχέση με τον ορό, μετά την 49η ημέρα PSO (Sterlin et 

al., 2021), ενώ τα ειδικά για τους αεραγωγούς επίπεδα IgA και IgG μειώθηκαν 

σημαντικά εντός τριών μηνών από τη μόλυνση (Cagigi et al., 2021), ωστόσο, αυτά τα 

αντισώματα παρέμειναν ανιχνεύσιμα μέχρι και εννέα μήνες PSO (Fröberg et al., 2021; 

Alkharaan et al., 2022). Όπως και στον ορό, όσο πιο ήπια είναι η νόσος, τόσο μικρότερη 

είναι η διάρκεια ζωής των ειδικών αντισωμάτων που ανιχνεύονται στους βλεννογόνιους 

ιστούς (Alkharaan et al., 2022). Συμπερασματικά, οι συστηματικές και οι βλεννογονικές 

αποκρίσεις ποικίλλουν ανάλογα με τη σοβαρότητα της νόσου και την κινητική της 

μόλυνσης. Κατά συνέπεια, όταν μελετάμε τη χυμική ανοσολογική απόκριση στη 

λοίμωξη SARS-CoV-2 για την προστασία των ασθενών από την πιο σοβαρή νόσο, 

παρακολουθούμε την ισχύ της ανοσολογικής απόκρισης που προκαλείται από τη 

λοίμωξη και όχι την ποιότητα αυτής της απόκρισης. 

9.2.2. Κυτταρική ανοσία κατά του SARS-CoV-2 

Δεδομένου του υψηλού αριθμού CD8+ Τ κυττάρων (80%) που στρατολογούνται στη 

μολυσμένη περιοχή, οι ερευνητές πιστεύουν ότι η κυτταρική ανοσία είναι η πρώτη 

γραμμή άμυνας ενάντια στη μόλυνση από SARS-CoV-2 (Urra et al., 2020) (εικ. 26). 

Ωστόσο, σε ασθενείς με σοβαρή COVID-19 τα εξαντλημένα Τ-κύτταρα προκαλούν τη 

μείωση των μη εξαντλημένων CD8+ Τ-κυττάρων (Diao et al., 2020). Η υπερέκφραση 

του υποδοχέα NKG2A μπορεί να είναι μία από τις κύριες αιτίες εξάντλησης των CD8+ 
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Τ-κυττάρων (Yaqinuddin et al., 2020). Προηγούμενες μελέτες έχουν αναφέρει ότι το 

NKG2A έχει αυξάνουσα ρύθμιση στα CD8+ Τ κύτταρα που προέρχονται από ασθενείς 

με COVID-19 σε σύγκριση με υγιή άτομα, ενώ έχει φθίνουσα μορφή έκφρασης σε 

ασθενείς που έχουν αναρρώσει (Chen & John Wherry, 2020; Yasin et al., 2021). 

Επιπλέον, η λεμφοπενία είναι ένα άλλο χαρακτηριστικό της κυτταρικής ανοσίας σε 

ασθενείς με COVID-19 (Zhou & Ye, 2021). Τα Τ-κύτταρα μειώνονται σημαντικά σε 

ασθενείς με σοβαρή νόσηση, με λιγότερο από το 5% να συσχετίζεται με υψηλό ποσοστό 

θνησιμότητας (Bange et al., 2021). Είναι αξιοσημείωτο ότι το 85% των ασθενών με 

σοβαρή πνευμονία COVID-19 εκδηλώνουν λεμφοπενία (Bermejo-Martin et al., 2020). 

Επομένως, το ποσοστό των λεμφοκυττάρων μπορεί να χρησιμοποιηθεί ως βιοδείκτης 

για την ταξινόμηση της σοβαρότητας της λοίμωξης (Tan et al., 2020). Επιπλέον, ο 

αριθμός των κυτταροτοξικών ΝΚ κυττάρων μειώνεται σε ασθενείς με COVID-19 και 

συσχετίστηκε επίσης με τη σοβαρότητα της λοίμωξης (Ahmed et al., 2020). Έρευνες 

υποδηλώνουν ότι ο SARS-CoV-2 αρχικά προκαλεί την ενεργοποίηση των CD8+ Τ-

κυττάρων, η οποία με την σειρά της οδηγεί στην εξάντλησή τους. Η υπερβολική 

ενεργοποίηση των CD8+ Τ-κυττάρων προκαλεί ανεξέλεγκτες αποκρίσεις 

κυτταροτοξικότητας, οδηγώντας σε μερική ιστική βλάβη (De Biasi et al., 2020; 

Bertoletti et al., 2021). Την ίδια στιγμή, ο SARS-CoV-2 μπορεί να μολύνει και να 

εξαντλεί τα Τ-κύτταρα μέσω της δέσμευσης της ακίδας του ιού σε CD147 ή CD26 στην 

επιφάνεια των - κυττάρων (Wang K. et al., 2020). Οι κυτοκίνες που προέρχονται από 

μονοπύρηνα μακροφάγα μαζί με την IFN-α και την IFN-β προκαλούν θάνατο των 

κυττάρων μέσω απόπτωσης (Ye Q. et al., 2020a). Τα ρυθμιστικά Τ-κύτταρα (Treg), τα 

οποία διαδραματίζουν κρίσιμο ρόλο κατά των λοιμώξεων του αναπνευστικού, 

επηρεάζονται επίσης σε ασθενείς με COVID-19 (Peng X. et al., 2020; Wang Y. et al., 

2021). Από την άλλη πλευρά, τα βοηθητικά κύτταρα Τ (Th1 και Th17) 

υπερενεργοποιούνται, διεγείροντας τα Β-κύτταρα να παράξουν ειδικά αντισώματα κατά 

του SARS-CoV-2 (Costela-Ruiz et al., 2020; Apostolidis et al., 2021). Κατά τη διάρκεια 

της ιογενούς μόλυνσης, τα ανώριμα CD8+ Τ κύτταρα αναγνωρίζουν τα ιικά αντιγόνα 

που παρουσιάζονται στο σύμπλεγμα ιστοσυμβατότητας Ι (MHC I) μέσω των TCRs 

υποδοχέων τους και στη συνέχεια, ενεργοποιούνται και υφίστανται κλωνική επέκταση 

και διαφοροποίηση σε κυτταροτοξικά CD8+ Τ κύτταρα (Sigal et al., 2016). Αυτά τα 

CD8+ Τ κύτταρα εκκρίνουν αρκετές κυτοκίνες, όπως TNF και IFN-γ θανατώνοντας 

άμεσα παθογόνους ιούς (Cox et al., 2013). Ένα μεγάλο ποσοστό κυτταροτοξικών -

κυττάρων οδηγείται σε απόπτωση μετά την κάθαρση των αντιγόνων, ενώ στη συνέχεια, 
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ένας πληθυσμός Τ-λεμφοκυττάρων μνήμης αποθηκεύεται για την καταπολέμηση της 

επαναμόλυνσης από τον ιό στο μέλλον. Τα CD4+ Τ κύτταρα μνήμης, κατά την 

επαναδιέγερση, πυροδοτούν Β-κύτταρα και άλλα ανοσοκύτταρα μέσω της παραγωγής 

κυτοκινών, ενώ τα κυτταροτοξικά Τ-κύτταρα μνήμης συμβάλλουν στην καταστροφή 

των μολυσμένων κυττάρων-ξενιστών, κατά τη διάρκεια επαναμόλυνσης από COVID-19 

(Wherry & Kurachi, 2015; Peng X. et al., 2020). Σε αντίθεση με τα Β-κύτταρα μνήμης, 

τα Τ-κύτταρα μνήμης διατηρούνται για μεγάλο χρονικό διάστημα έναντι του SARS-

CoV-2. Συγκεκριμένα, τόσο τα Τ-κύτταρα μνήμης CD4+ όσο και CD8+ είναι 

αποτελεσματικά για την ανοσολογική απόκριση για περίπου 3 έως 6 χρόνια χωρίς την 

παρουσία ιικών αντιγόνων (Le Bert et al., 2020). 

9.3. Διάρκεια ανοσίας μετά από φυσική λοίμωξη 

Μεγάλος αριθμός βιβλιογραφικών ανασκοπήσεων έχουν διερευνήσει την 

αποτελεσματικότητα της φυσικής προστασίας μετά από μόλυνση (Petráš, 2021; Chivese 

et al., 2022; Mao et al., 2022; Pilz et al., 2022; Sotoodeh et al., 2022). Συγκεκριμένα, 

μετά-αναλύσεις καταδεικνύουν σταθερά υψηλά επίπεδα προστασίας (81–87%) ύστερα 

από προηγούμενη μόλυνση ακόμη και μετά την πάροδο 7 μηνών (Petráš, 2021; Mao et 

al., 2022;) (Chivese et al., 2022). Άλλη έρευνα αξιολόγησε την προστασία που 

παρέχεται είτε από προηγούμενη μόλυνση είτε από επαναμόλυνση και βρήκε παρόμοια 

επίπεδα προστασίας (~ 87%) (Mao et al., 2022). Μελέτες οι οποίες διερεύνησαν τον 

κίνδυνο επαναμόλυνσης με την πάροδο του χρόνου, δεν βρήκαν στατιστικά σημαντική 

μείωση της προστασίας από επαναμόλυνση (Hansen et al., 2021; Sheehan et al., 2021; 

Cowger et al., 2022; Nordström et al., 2022) με την προστασία να εκτιμάται ότι 

κυμαίνεται από 69-93%. Στην μελέτη με την μεγαλύτερη διάρκεια παρατήρησης, η 

προστασία έναντι της επαναμόλυνσης σε > 1 έτος εκτιμήθηκε ότι ήταν 69% (Cowger et 

al., 2022). Μετά την επικράτηση της παραλλαγής Delta, οι Hall et al. (2022) 

παρατήρησαν, μείωση της προστασίας η οποία ωστόσο δεν ήταν στατιστικά σημαντική 

(Cowger et al., 2022). Ορισμένα προκαταρκτικά στοιχεία κλινικών δοκιμών θέτουν 

αμφιβολίες σχετικά με την ικανότητα μιας προηγηθείσας μόλυνσης με μια παλαιότερη 

παραλλαγή του SARS-CoV-2 να παρέχει προστασία έναντι μιας διαφορετικής, νεότερης 

παραλλαγής (Shinde et al., 2021). Μια κλινική δοκιμή για την αξιολόγηση της 

αποτελεσματικότητας του εμβολίου NVX-CoV2373 έναντι της παραλλαγής B.1.351, 

διαπίστωσε, κατά τους πρώτους 2 μήνες παρακολούθησης μεταξύ των ληπτών 

εικονικού φαρμάκου, ότι η προηγούμενη μόλυνση με ιό προ-B.1.351 δεν φάνηκε να 

μειώνει τον κίνδυνο επαναμόλυνσης, λόγω επακόλουθης μόλυνσης με παραλλαγή 
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B.1.351 (Shinde et al., 2021). Μελέτη από το Κατάρ διαπίστωσε ότι η 

αποτελεσματικότητα μιας προηγούμενης μόλυνσης στην πρόληψη επαναμόλυνσης 

κυμαινόταν από 90,2% έναντι της παραλλαγής Alpha, 85,7% έναντι της παραλλαγής 

Beta και 92% έναντι της παραλλαγής Delta, ενώ έναντι της παραλλαγής Omicron, η 

προστασία μειώθηκε στο 56%. Προηγούμενη μόλυνση παρείχε ισχυρή προστασία 

έναντι νοσηλείας ή θανάτου, ανεξάρτητα από την παραλλαγή, συμπεριλαμβανομένης 

της προστασίας από νοσηλεία λόγω της παραλλαγής Omicron κατά 87,8% (Altarawneh 

et al., 2022). Τέλος, άλλη έρευνα διαπίστωσε ότι προηγηθείσα μόλυνση με ένα διάμεσο 

διάστημα 324 ημερών πριν από την επαναμόλυνση, παρείχε 50,8% προστασία έναντι 

συμπτωματικών λοιμώξεων καθώς και 71,6% προστασία από σοβαρή ή θανατηφόρα 

νόσηση από την παραλλαγή Omicron (Chemaitelly et al., 2022). 
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Εικόνα 26: Ανασκόπηση της ανοσολογικής απόκρισης έναντι της COVID-19. Πηγή: Mohammed et al., 2022. 
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10. Ανοσολογική απάντηση μετά από εμβολιασμό 

 

Το σημαντικότερο όπλο για την υπέρβαση της τρέχουσας πανδημίας, καθώς και για 

τη μείωση του αριθμού των θυμάτων της, είναι η παγκόσμια προσπάθεια εμβολιασμού. 

Τα εμβόλια για την COVID-19 αναπτύχθηκαν σε αξιοσημείωτο χρονικό διάστημα. Η 

πρώτη φάση ολοκληρώθηκε σε 6-9 μήνες, σε σύγκριση με το κανονικό χρονικό πλαίσιο 

των 3-9 ετών για άλλα εμβόλια (Wellcome, 2021) ενώ, για να επιταχυνθεί επιπλέον η 

διαδικασία, επικαλύφθηκαν τρεις φάσεις ανάπτυξης (CDC, 2021b). Επί του παρόντος, 

υπάρχει μια σειρά εμβολίων για τα οποία ο ΠΟΥ έχει εκδόσει εσπευσμένη άδεια 

κυκλοφορίας (Emergency Use Listing EUL; WHO, 2022a). Το χαρτοφυλάκιο 

περιλαμβάνει, μεταξύ άλλων, εμβόλια mRNA (τροποποιημένου νουκλεοσιδίου), φορέα 

αδενοϊού, ανασυνδυασμένης πρωτεΐνης καθώς και σκευάσματα αδρανοποιημένου ιού 

(εικ. 27). Τα προαναφερθέντα εμβόλια ωστόσο, προκαλούν ποικίλους τύπους 

ανοσολογικών αποκρίσεων που έχουν ως συνέπεια διαφορετικές αποτελεσματικότητες. 

Εκτός των αδρανοποιημένων, όλα τα εμβόλια EUL προκαλούν την έκφραση πλήρους 

μήκους πρωτεΐνης S του SARS-CoV-2, είτε στην επιφάνεια της μεμβράνης του 

κυττάρου που προσλαμβάνει τα νανοσωματίδια που περιέχουν mRNA, είτε μέσω της 

μόλυνσης του κυττάρου με τον φορέα του αδενοϊού (Kamińska et al., 2022). Πιο 

συγκεκριμένα, στην αρχή της προσπάθειας ανάπτυξης των εμβολίων, η πρωτεΐνη ακίδας 

του κορωνοϊού αναγνωρίστηκε ως ένας πολλά υποσχόμενος στόχος λόγω της 

ικανότητάς της να πυροδοτεί σημαντικές ανοσοαποκρίσεις των Β-κυττάρων και των Τ-

κυττάρων (Le et al., 2020; Grifoni et al., 2020; Arbeitman et al., 2021). Άλλες πρωτεΐνες 

του κορονοϊού, όπως οι πρωτεΐνες του νουκλεοκαψιδίου (Ν), ερευνώνται επίσης για την 

ανάπτυξη εμβολίων, καθώς είναι σε θέση να δημιουργήσουν μια ισχυρή απόκριση των 

Τ-κυττάρων, ενώ τα γονίδιά τους συχνά είναι διατηρημένα και λιγότερο επιρρεπή σε 

ανασυνδυασμό σε σύγκριση με τις πρωτεΐνες ακίδας (Dutta et al., 2020; Nikolaidis et 

al., 2022). Προκειμένου να αποτραπεί η μετατροπή των πρωτεϊνών ακίδας πρoσύντηξης 

στην επιμήκη μορφή τους, χρησιμοποιείται η μετάλλαξη 2P για τη σταθεροποίηση της 

μορφής της πρωτεΐνης. Αυτή η τροποποιημένη πρωτεΐνη εξακολουθεί να πυροδοτεί μια 

επίκτητη ανοσολογική απόκριση των ανθρώπινων κυττάρων στον ιό, προτού η 

πρωτεΐνη συνδεθεί με το κύτταρο (McLellan, 2020). 
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Εικόνα 27: Διάφορες πλατφόρμες ανάπτυξης εμβολίων. Πηγή: Deng et al., 2022. 

 

 

10.1. Εμβόλια mRNA 

Τα εμβόλια mRNA μελετώνται για πάνω από τρεις δεκαετίες και ήταν τα πρώτα 

εμβόλια κατά της COVID-19 που εγκρίθηκαν στο Ηνωμένο Βασίλειο, στις Ηνωμένες 

Πολιτείες και στην Ευρωπαϊκή Ένωση (CDC, 2022b). Αποτελούνται από 

αυτοαναπαραγόμενο RNA ή αγγελιοφόρο RNA, το οποίο οδηγεί τα κύτταρα στην 

έκφραση αντιγόνου που μπορεί να προκαλέσει κυτταροτοξικές αποκρίσεις 

λεμφοκυττάρων. Η πρόκληση παροδικής έκφρασης και παραγωγής ειδικών αντιγονικών 

πρωτεϊνών που προκαλούν την παρουσίαση μέσω του MHC-1, αποτελεί ένα από τα 

βασικά οφέλη των mRNA (Verbeke et al., 2019), γεγονός το οποίο τα έχει κάνει μια 

δημοφιλή επιλογή σε πολλά εμβόλια COVID-19, συμπεριλαμβανομένων των 

εγκεκριμένων εμβολίων Pfizer–BioNTech και Moderna. Τα εμβόλια αυτά, 

χρησιμοποιούν mRNA για να προκαλέσουν την έκφραση της πρωτεΐνης ακίδας SARS-

CoV-2, η οποία στη συνέχεια αναγνωρίζεται και καταστρέφεται, επιτρέποντας στον 

οργανισμό να δημιουργήσει ανοσοκύτταρα μνήμης. Τα μόρια mRNA συνδυάζονται με 

λιπιδικά νανοσωματίδια τα οποία βελτιώνουν την απορρόφησή του στα κύτταρα και 
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προστατεύουν τον κλώνο κατά τη μεταφορά (Kowalski et al., 2019; Krammer, 2020; 

Park et al., 2021).  

10.1.1. Μηχανισμός δράσης  

Ο σκοπός ενός εμβολίου είναι να ωθήσει τον οργανισμό να παράγει ειδικά για το 

παθογόνο αντισώματα ως επίκτητη ανοσολογική απάντηση. Αυτά τα αντισώματα έχουν 

ως στόχο τα αντιγόνα επιφανείας του παθογόνου ή τα αντιγόνα που παράγονται από 

αυτό (Batty et al., 2021). Tα εμβόλια mRNA χρησιμοποιούν ένα συνθετικό, παροδικό 

τμήμα RNA το οποίο κωδικοποιεί ένα ιικό αντιγόνο (Hajj & Whitehead, 2017). Τα 

δενδριτικά κύτταρα, συλλαμβάνουν αυτά τα τμήματα mRNA μέσω της 

φαγοκυττάρωσης (Schlake et al., 2012), ενώ στη συνέχεια «διαβάζουν» το mRNA και 

παράγουν τα ιικά αντιγόνα που αυτό κωδικοποιεί, χρησιμοποιώντας τον δικό τους 

μηχανισμό (ριβοσώματα). Μέσα σε λίγες ημέρες από την εισαγωγή τους, τα θραύσματα 

mRNA αποικοδομούνται από το σώμα (Karamloo & König, 2020). Τα δενδριτικά 

κύτταρα προσλαμβάνουν τα σφαιρίδια mRNA του εμβολίου πολύ πιο γρήγορα από τα 

μη ανοσοκύτταρα, τα οποία μπορούν επίσης να απορροφήσουν το mRNA του εμβολίου 

παράγοντας και εμφανίζοντας αντιγόνα στις επιφάνειές τους. Τα θραύσματα mRNA 

μεταφράζονται στο κυτταρόπλασμα και δεν έχουν καμία επίδραση στο γονιδιωματικό 

DNA που είναι αποθηκευμένο στον πυρήνα του κυττάρου (Xu et al., 2020). Αφού το 

κύτταρο-ξενιστής παράξει ιικά αντιγόνα, το επίκτητο ανοσοποιητικό σύστημα 

ανταποκρίνεται. Τα αντιγόνα διασπώνται από τα πρωτεοσώματα και στη συνέχεια 

προσκολλώνται σε μόρια MHC τα οποία μετακινούνται στην κυτταρική μεμβράνη, 

ενεργοποιώντας τα δενδριτικά κύτταρα. Εν συνεχεία, τα δενδριτικά κύτταρα μετά την 

ενεργοποίηση, μεταναστεύουν στους λεμφαδένες και παρουσιάζουν το αντιγόνο στα Τ 

και Β κύτταρα, με αποτέλεσμα κυρίως την παραγωγή αντισωμάτων που στοχεύουν το 

αντιγόνο (εικ. 28) (Kyriakidis et al., 2021). 

10.1.2. Απόκριση Β-κυττάρων και αντισωμάτων  

Τα περισσότερα αδειοδοτημένα εμβόλια προστατεύουν από ιογενή μόλυνση μέσω 

της επαγωγής μακροχρόνιων αποκρίσεων προστατευτικών αντισωμάτων (Ab) από 

ενεργοποιημένα Β-κύτταρα (Plotkin, 2010). Η ενεργοποίηση των Β-κυττάρων από ένα 

αντιγόνο που παρουσιάζεται από ένα μόριο MHC οδηγεί στην παραγωγή 

πλασμαβλαστών (PB) σε εξωθυλακικές (EF) θέσεις στους λεμφαδένες, ως μέρος της 

βραχυπρόθεσμης ανοσολογικής απόκρισης. Μετά από αυτό, τα βλαστικά κέντρα (GCs), 

οι μικροανατομικές δηλαδή θέσεις των δευτερογενών λεμφικών οργάνων, παράγουν 
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ώριμα και με συγγένεια, εμμένοντα αντισώματα κατά του ιού (Mesin et al., 2016). Το 

GC είναι το σημείο όπου τα ενεργοποιημένα Β-κύτταρα υφίστανται τυχαίες 

μεταλλάξεις. Με τον τρόπο αυτό, παράγονται Abs με υψηλότερη συγγένεια για το 

αντιγόνο, διαδικασία η οποία οδηγεί στην επιλογή B-κυττάρων με ισχυρότερες 

συγγένειες, έχοντας ως αποτέλεσμα υψηλότερες συγκεντρώσεις ειδικότερων B-

κυττάρων. Αυτή η διαδικασία δημιουργεί πλασματοκύτταρα υψηλής συγγένειας και 

μακράς διάρκειας ζωής (LLPC), καθώς και Β-κύτταρα μνήμης (MBCs). Τα LLPC 

παράγουν αντισώματα, μερικά από τα οποία είναι εξουδετερωτικά (nAbs) και τα οποία 

μπορεί να παίζουν ρόλο στην αποστειρωτική ανοσία (Sallusto et al., 2010). Επιπλέον, τα 

LLPCs έχουν την αξιοσημείωτη ικανότητα, σε ορισμένες καταστάσεις, να επιβιώνουν 

για πολλά χρόνια, εκκρίνοντας Abs ακόμη και χωρίς πρόσθετη ενεργοποίηση αντιγόνου 

(Amanna et al., 2007), ενώ επίσης, σε περίπτωση μελλοντικής επαφής με το παθογόνο, 

τα MBCs ενεργοποιούνται και αυξάνουν την παραγωγή κυττάρων που εκκρίνουν 

αντισώματα υψηλής συγγένειας. Μελέτες έχουν δείξει ότι τα εμβόλια mRNA που 

κωδικοποιούσαν μόνο την περιοχή δέσμευσης του υποδοχέα (RBD) ήταν πιο 

αποτελεσματικά στη δημιουργία αντισωμάτων που δεσμεύουν SARS-CoV-2, σε 

σύγκριση με αυτά που κωδικοποιούσαν όλη την περιοχή S1 της ακίδας. Από την άλλη, 

μελέτες άλλων ερευνητών κατέληξαν στο συμπέρασμα ότι τα εμβόλια mRNA που 

κωδικοποιούν την πλήρους μήκους πρωτεΐνη S επάγουν ισχυρότερες χυμικές αποκρίσεις 

(Tai et al., 2020). 

Η αποτελεσματικότητα των εμβολίων mRNA κατά του SARS-CoV-2 έχει 

προσδιοριστεί προκλινικά σε ποντίκια, εστιάζοντας στην ικανότητά τους να προκαλούν 

την παραγωγή αντισωμάτων, τα οποία δεσμεύουν και εξουδετερώνουν τον ιό. Οι 

ερευνητές ανακάλυψαν ότι οι αποκρίσεις Abs που προκλήθηκαν από αυτά τα εμβόλια 

mRNA (mRNA-1273 Moderna, BNT162b2 BioNTech/Pfizer και CVnCoV CureVac) 

ήταν σε θέση να εξουδετερώσουν τον ιό in vitro, όπως αξιολογήθηκε και από τις 

δοκιμασίες εξουδετέρωσης που βασίζονται σε ψευδοϊό, καθώς και στον SARS-CoV-2 

(Corbett et al., 2020; Laczkó et al., 2020; Lederer et al., 2020; Vogel et al., 2020; Rauch 

et al., 2021). Σε άτομα που δεν είχε προηγηθεί μόλυνση, τα εμβόλια mRNA προκάλεσαν 

αποτελεσματικές αποκρίσεις Β κυττάρων καθώς και την παραγωγή αντισωμάτων, 

ενεργοποιώντας την επίκτητη ανοσία έναντι της λοίμωξης SARS-CoV-2 (Röltgen et al., 

2020; Goel et al., 2021a; Wang Z. et al., 2021b). Τα μισά από τα εμβολιασμένα άτομα 

ανέπτυξαν ανιχνεύσιμα nAbs με μία εμβολιαστική δόση, ενώ η πλειοψηφία 

δημιούργησε επαρκή αντισώματα ενισχύοντας τη μνήμη των Β- κυττάρων μετά από μια 
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δεύτερη δόση (Goel et al., 2021b; Wang Z. et al., 2021b). Ωστόσο, οι τίτλοι anti-S IgG 

που προκλήθηκαν μετά την πρώτη δόση mRNA εμβολίων μειώθηκαν μετά την πάροδο 

6 εβδομάδων, επιβεβαιώνοντας έτσι την αναγκαιότητα μιας δεύτερης δόσης (Röltgen et 

al., 2020).  

10.1.3. BNT162b2/Comirnaty (Pfizer/BioNTech) 

Το Comirnaty (Pfizer/ BioNTech) είναι παράδειγμα εμβολίου που βασίζεται σε 

τεχνολογία mRNA, το οποίο δρα με έγχυση της αλληλουχίας RNA που κωδικοποιεί την 

τροποποιημένη πρωτεΐνη S για να προκαλέσει ανοσοαπόκριση (Pormohammad et al., 

2021). Τα εμβόλια mRNA χρησιμοποιούν τεχνολογία λιπιδικών νανοσωματιδίων 

(LNP), η οποία αναπτύχθηκε αρχικά από την Canadian Acuitas Therapeutics Inc και στη 

συνέχεια η Pfizer και η BioNTech χρησιμοποίησαν αυτήν την τεχνολογία στην 

ανάπτυξη των εμβολίων mRNA BNT162b1 και BNT162b2, τα οποία αργότερα 

επιλέχθηκαν ως εμβόλια (Khehra et al., 2021).  

Τα εμβόλια mRNA κωδικοποιούν την τροποποιημένη πρωτεΐνη ακίδας που έχει 

σταθεροποιηθεί σε διαμόρφωση προσύντηξης, επιτρέποντας στο ανοσοποιητικό 

σύστημα να αποκρίνεται έναντι του SARS-CoV-2 στο στάδιο της προσύντηξης, πριν 

από την είσοδο του στα κύτταρα. Σε μια μελέτη φάσης I/II αξιολογήθηκαν αρχικά οι 

συγκεντρώσεις IgG που δεσμεύουν την RBD, καθώς και οι τίτλοι εξουδετέρωσης του 

SARS-CoV-2 σε ορούς (n= 45) (Mulligan et al., 2020). Τα αντισώματα IgG βρέθηκαν 

να αυξάνονται ανάλογα με τη δόση, ενώ φάνηκε ότι τα επίπεδα IgG που δεσμεύουν την 

RBD της πρωτεΐνης S1, ήταν ξεκάθαρα υψηλότερα, σε σχέση με τους αναρρώσαντες 

από φυσική νόσηση (Sahin et al., 2020). Σε κλινικές δοκιμές φάσης III, τα εμβόλια 

mRNA έδειξαν 95% αποτελεσματικότητα (Kalimuddin et al., 2021). Μετά την έγκρισή 

τους τον Δεκέμβριο του 2020, η Pfizer και η BioNTech άρχισαν να διανέμουν το 

BNT162b2 σε όλο τον κόσμο (Lamb, 2021). Στη συνέχεια, μελέτες με λήπτες εμβολίων 

άρχισαν να στρατολογούν μεγαλύτερες κοόρτες, χαρακτηρίζοντας λεπτομερώς τις 

ανοσοαποκρίσεις που προκαλούνται από το BNT162b2, περιγράφοντας με σαφήνεια 

την αποτελεσματικότητα και προστασία του εμβολίου.  

Καθώς η μετάδοση του SARS-CoV-2 συμβαίνει κυρίως μέσω των αναπνευστικών 

οδών, είναι σημαντικό να διερευνηθεί εάν η IgA παράγεται επίσης μετά από μόλυνση ή 

εμβολιασμό, λόγω του ρόλου της στην βλεννογονική άμυνα (Azzi et al., 2022). Μια 

μελέτη (n= 108) διαπίστωσε ότι η IgA έναντι της πρωτεΐνης S (S1) και της περιοχής 

δέσμευσης υποδοχέα (RBD) παρήχθη στον ορό ένα μήνα μετά από μία και δύο δόσεις 
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BNT162b2 αντίστοιχα, χωρίς να είναι μετρήσιμη ως εκκριτική IgA, με την IgG ορού 

και την IgA να μειώνονται μετά από 6 μήνες, ενώ άλλες μελέτες (n= 27) επαλήθευσαν 

τη σύγκριση των IgA και IgG ορού σε πρωτογενείς/μολυσμένους λήπτες εμβολίου 

(Piano Mortari et al., 2021).  

Οι αποκρίσεις αντισωμάτων και κυτταροκινών έναντι της υπομονάδας RBD της S1 

και της ολικής πρωτεΐνης ακίδας, έδειξαν ότι τα ειδικά Β-κύτταρα μνήμης για τον 

SARS-CoV-2, προκάλεσαν μια προσαρμοστική απάντηση με παραγωγή κυτοκινών 

όπως IL-2, IL-4, IL6, IL-10 και TNF-α, καθώς και παραγωγή χημειοκινών (CCL2, 

CXCL10), επαγόμενη από Τ-κύτταρα (Lozano-Rodríguez et al., 2022). Άλλες μελέτες, 

μετά τη χορήγηση δεύτερης δόσης με BNT162b2, έδειξαν ότι η έκφραση των Τ 

κυττάρων, όπως μετρήθηκε από ομάδες δεικτών διαφοροποίησης (CD4+/CD8+) σε 

συμμετέχοντες στο εμβόλιο, παρήγαγε επίσης IFN-γ, η οποία είναι ενδεικτική χυμικής 

και κυτταρικής απόκρισης έναντι των επιτόπων του SARS-CoV-2 (Cho et al., 2021). 

Μια μελέτη (n= 20), που ερεύνησε ειδικά τις πρώιμες ανοσολογικές αποκρίσεις των Τ-

κυττάρων και των αντισωμάτων, μετά από μία δόση BNT162b2, κατέληξε στην ότι την 

10η ημέρα, το 50% (10/20), 85% (17/20) και 80% (16/20) των αποκρίσεων των IgM, 

IgA και IgG αντίστοιχα, είχαν αξιοσημείωτη αύξηση της τάξεως του 4×, ενώ το 20% 

(4/20) των συμμετεχόντων, είχαν μετρήσιμα IgG anti-S, τα οποία απέκλειαν πλήρως τον 

υποδοχέα ACE2 (Al-Shelboul et al., 2023). Άλλες αντίστοιχες μελέτες κατέληξαν στο 

συμπέρασμα ότι άτομα που δεν είχαν προσβληθεί από τον ιό, καθώς και άτομα που 

είχαν νοσήσει εμφάνισαν, 12 ημέρες μετά από μία δόση BNT162b2, σημαντικά 

υψηλότερα επίπεδα αποκρίσεων IgG (Padoan et al., 2021). Μια πλήρης μελέτη σε 

συμμετέχοντες (n= 871) που έλαβαν δύο δόσεις BNT162b2, ποσοτικοποίησε τις ολικές 

αποκρίσεις πρωτεΐνης IgG anti-S, οι οποίες αξιολογήθηκαν σε δείγματα ορού σε 

διαφορετικά χρονικά σημεία για 3 μήνες, για να καταστεί σαφές ότι μεταξύ των φύλων, 

τα επίπεδα πρωτεΐνης IgG anti-S αυξάνονταν συνεχώς, χωρίς διακυμάνσεις στα επίπεδα 

των αποκρίσεων κατά του SARS-CoV-2. Η IgG ωστόσο, κορυφώθηκε μετά τη δεύτερη 

δόση του εμβολίου BNT162b2, αλλά παρουσίασε σημαντική μείωση στους 

ηλικιωμένους συμμετέχοντες, 3 μήνες μετά (Salvagno et al., 2021), μία διαπίστωση η 

οποία ταυτίζεται με αποτελέσματα και άλλων μελετών (Favresse et al., 2021). 

Έρευνα που διεξήχθη για την αξιολόγηση της απόκρισης της πρωτεΐνης IgG anti-S, 6 

μήνες μετά το BNT162b2, διαπίστωσε ότι η IgG που παράγεται ως απόκριση στο 

εμβόλιο, άρχισε να μειώνεται μετά τον δεύτερο μήνα (Ponticelli et al., 2021). Η 
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πρωτεΐνη IgG anti-S εμφάνισε μέγιστη απόκριση 2 μήνες μετά τον εμβολιασμό και 

άρχισε να μειώνεται τους επόμενους 4 μήνες, με το μέσο όρο μέγιστου τίτλου 6,3%, να 

παραμένει στους 6 μήνες. Αυτές οι σημαντικές διαφορές εμφανίστηκαν σε 

συμμετέχοντες όλων των ηλικιών (Grupel et al., 2021; Khoury et al., 2021). Μια μελέτη 

(n= 92) που έλαβε χώρα την ίδια περίοδο, ανέλυσε την πρωτεΐνη IgG anti-S, 7 μήνες 

μετά τη δεύτερη δόση του BNT162b2, διαπιστώνοντας ότι οι τίτλοι IgG μειώθηκαν 

κατά 92% σε κοόρτες που είχαν προηγουμένως επιβεβαιωμένη λοίμωξη από SARS-

CoV-2, καθώς και σε εκείνες που δεν είχαν. Οι τίτλοι, ωστόσο, IgG παρέμειναν 

ανιχνεύσιμοι καθ' όλη τη διάρκεια της ερευνητικής περιόδου (Olariu et al., 2021). 

Κλινικές δοκιμές φάσης III έδειξαν αποτελεσματικότητα 95,3% στην πρόληψη των 

λοιμώξεων SARS-CoV-2 μετά από μια τρίτη δόση BNT162b2 (Thomas et al., 2021). 

Άλλη έρευνα (n= 550.232), υπέδειξε αναλογία κινδύνου 0,1428 στις 65 ημέρες ή 

μείωση κινδύνου 86% μετά τη δεύτερη ή την τρίτη δόση (Al-Sheboul et al., 2023).  

Πρόσφατη μελέτη διευκρίνισε ότι, μετά την χορήγηση της πρώτης δόσης, οι 

συμμετέχοντες με προηγούμενη μόλυνση οι οποίοι είχαν ήδη αντισώματα πρωτεΐνης 

IgG anti-S πριν από τον εμβολιασμό, εμφάνισαν ανταπόκριση αντισωμάτων υψηλότερη 

σε σχέση με τους συμμετέχοντες που δεν είχαν μολυνθεί. Αυτό το εύρημα ήταν 

αναμενόμενο, με την επαγόμενη από το εμβόλιο ανοσία να λειτουργεί ως ενισχυτικό της 

φυσικής ανοσίας. Επομένως, αυτά τα αποτελέσματα υποδηλώνουν την πιθανότητα ότι η 

καθυστέρηση της δεύτερης δόσης του εμβολίου για όσους είχαν προηγούμενη λοίμωξη 

από COVID-19 μπορεί να είναι ευεργετική (Azzi et al., 2021; Kontopoulou et al., 2021; 

Lombardi et al., 2021; Ontañón et al., 2021; Padoan et al., 2021; Lozano-Rodríguez et 

al., 2022). Μία δόση BNT162b2 αναφέρεται ότι είναι προστατευτική έναντι της 

επαναμόλυνσης SARS-CoV-2 σε άτομα που είχαν μολυνθεί στο παρελθόν 

(Hammerman et al., 2022). Το BNT162b2 φαίνεται να επάγει μια ισχυρή συστηματική 

χυμική απόκριση ποσοτικοποιημένη σε δείγματα ορού, αλλά χαμηλή IgG σιέλου και 

ακόμη χαμηλότερη εκκριτική IgA. Τα επίπεδα IgA στον ορό φαίνεται να κορυφώνονται 

μετά από μία μόνο δόση του εμβολίου και δεν αυξάνονται μετά από μια δεύτερη δόση 

(Azzi et al., 2022). Επιπλέον, 8 μήνες μετά τον εμβολιασμό, άτομα με ή και χωρίς 

προηγούμενη μόλυνση από SARS-CoV-2, εμφάνισαν παρόμοια επίπεδα Β κυττάρων 

μνήμης, ειδικών για τον SARS-CoV-2 (Sokal et al., 2021; Lozano-Rodríguez et al., 

2022). Τούτων λεχθέντων καθίσταται σαφές ότι η IgG αντι-S ορού είναι ανοσολογικά 

ενεργή από τις 12 ημέρες, κορυφώνεται μετά από 2-3 μήνες και μειώνεται στους 6 
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μήνες, με χαμηλά επίπεδα IgM (δείκτης πρώιμης μόλυνσης) και ομοίως χαμηλά επίπεδα 

εκκριτικής IgA, μετά από φυσική λοίμωξη ή εμβολιασμό. 

Μεταλλάξεις σε επιτόπους πρωτεΐνης S, συμπεριλαμβανομένων των E484K και 

K417T/N, έχουν οδηγήσει σε αυξημένη μεταδοτικότητα. Πρόσφατα στοιχεία έδειξαν, 

ότι οι παραλλαγές Alpha και Delta είχαν μικρότερη ικανότητα διαφυγής από τα nAbs, 

σε σύγκριση με τις παραλλαγές Beta και Omicron. Πιο συγκεκριμένα, οι Kotaki et al. 

(2022), διαπίστωσαν ότι δύο δόσεις των εμβολίων mRNA SARS-CoV-2 είναι λιγότερο 

αποτελεσματικές στην επαγωγή εξουδετερωτικών αντισωμάτων κατά της παραλλαγής 

Omicron, αλλά μια τρίτη δόση ή μια breakthrough λοίμωξη ενισχύει αυτές τις φτωχές 

αποκρίσεις. Την ίδια στιγμή, επιβεβαίωσαν προηγούμενα συμπεράσματα ερευνών, 

καθώς βρήκαν μειωμένα εξουδετερωτικά αντισώματα κατά της Omicron. Ωστόσο, 

διαπίστωσαν επίσης ότι τα Β-κύτταρα μνήμης, εξακολουθούσαν να είναι σε θέση να 

δημιουργούν ισχυρές αποκρίσεις εξουδετερωτικών αντισωμάτων έναντι της Omicron ex 

vivo, λόγω του διευρυμένου, με την πάροδο του χρόνου, εύρους τους. Αυτά τα 

δεδομένα υποδεικνύουν ότι τα ειδικά Β-κύτταρα μνήμης για τον SARS-CoV-2, 

συμβάλλουν στην αύξηση των εξουδετερωτικών αντισωμάτων έναντι της Omicron μετά 

από breakthrough λοίμωξη ή ενισχυτική δόση εμβολίου mRNA. 

10.1.4. mRNA-1273/Spikevax (MODERNA/NIH)  

Η αμερικανική εταιρεία Moderna Therapeutics, σε συνεργασία με το National 

Institute of Allergy and Infectious Diseases (NIAID), δημιούργησε σε 63 ημέρες από 

τον προσδιορισμό της αλληλουχίας του γονιδιώματος SARS-CoV-2, το πρώτο 

υποψήφιο εμβόλιο για κλινικές δοκιμές. Η αρχική φάση χορήγησης του mRNA 1273 

ξεκίνησε με 45 υγιείς εθελοντές ηλικίας 18-55 ετών, κατά την οποία τους χορηγήθηκαν 

δόσεις των 25 μg, 100 μg και 250 μg. Η δεύτερη δόση δόθηκε 28 ημέρες μετά την 

αρχική. Οι αναφορές, από τη μελέτη φάσης Ι, έδειξαν ότι η παραγωγή εξουδετερωτικών 

αντισωμάτων, καθώς και οι δοσοεξαρτώμενες χυμικές ανοσολογικές αποκρίσεις, ήταν 

παρόμοιες με αυτές των αναρρωσάντων ασθενών (Jackson et al., 2020). Δόσεις 25 μg 

και 100 μg αναφέρθηκε ότι επάγουν απόκριση των CD4+ Τ κυττάρων, αλλά τα επίπεδα 

των κυτοκινών που εμπλέκονται στην έκφραση των κυττάρων Th 2 ήταν σε χαμηλή 

συγκέντρωση (η οποία βρέθηκε ότι ήταν επιζήμια κατά τη διάρκεια των προσπαθειών 

ανάπτυξης εμβολίων SARS και MERS) (Houser et al., 2017; Liu et al., 2019). Επιπλέον, 

τα CD8+ Τ λεμφοκύτταρα ενεργοποιήθηκαν μόνο με δόση 100 μg. Διεξήχθη επίσης μια 

μικρή δοκιμή φάσης Ι που περιελάμβανε 40 ηλικιωμένους σε δύο ηλικιακές ομάδες (56-
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70 ετών και 71 ετών και άνω), οι οποίοι έλαβαν τις υψηλότερες ανεκτές δόσεις, δηλαδή 

25 μg ή 100 μg Spikevax. Αυτοί οι εθελοντές δημιούργησαν παρόμοια ανοσολογική 

απόκριση με αυτή της ηλικιακής ομάδας 18-55. Κατά συνέπεια, το Spikevax μπορεί να 

προκαλέσει ανοσογονικότητα ακόμη και στις λιγότερο ανοσοεπαρκείς και πιο ευάλωτες 

ηλικιακές ομάδες (Upreti & Samant, 2022). Κατά την χρήση της σε μελέτες εμβολίων 

φάσης IV, μια δόση 100 μg έχει αποδειχθεί ότι προκαλεί ισχυρές 

κυτταρομεσολαβούμενες και χυμικές ανοσολογικές αποκρίσεις ενώ, η 

αποτελεσματικότητα και η ασφάλεια αυτού του εμβολίου επιβεβαιώθηκε ότι είναι 

94,1% (Moderna, 2020). Επιπλέον, όταν χορηγήθηκε η τρίτη δόση ως αναμνηστική 

στους εργαζόμενους στον τομέα της υγείας, 6 έως 9 μήνες μετά τη δεύτερη δόση, το 

spikevax αναφέρθηκε ότι είναι αποτελεσματικό έναντι της Omicron και των άλλων 

παραλλαγών του SARS-CoV-2, ενώ η συγκέντρωση των αντισωμάτων 

διασταυρούμενης εξουδετέρωσης, ήταν υψηλότερη σε άτομα που εμβολιάστηκαν με 

mRNA-1273, σε σύγκριση με εκείνη των ατόμων που εμβολιάστηκαν με το BNT162b2 

(Haveri et al., 2022; Pajon et al., 2022). 

10.2. Εμβόλια ιικών φορέων (Viral Vector) 

Ένα Viral Vector εμβόλιο χρησιμοποιεί έναν τροποποιημένο ιικό φορέα για την 

παροχή γενετικού υλικού (DNA), το οποίο μπορεί να μεταγραφεί από τα κύτταρα-

ξενιστές του δέκτη ως mRNA που κωδικοποιεί μια επιθυμητή πρωτεΐνη (ή αντιγόνο) για 

να προκαλέσει μια ανοσοαπόκριση (εικ. 29) (Sasso et al., 2020). Από τον Απρίλιο του 

2021, έξι εμβόλια ιικών φορέων έχουν εγκριθεί για χρήση σε ανθρώπους, τέσσερα 

εμβόλια κατά του SARS-CoV-2 και δύο εμβόλια κατά του Έμπολα (Wang et al., 2019). 

Τα εμβόλια ιικού φορέα δεν προκαλούν μόλυνση, ούτε από τον ιό που χρησιμοποιείται 

ως φορέας, ούτε από την πηγή του αντιγόνου (Deng et al., 2022) ενώ, το γενετικό υλικό 

που παρέχει, δεν ενσωματώνεται στο γονιδίωμα του ατόμου (CDC, 2021b). Παράλληλα, 

αυτά τα εμβόλια επιτρέπουν την έκφραση αντιγόνου εντός των κυττάρων και επάγουν 

μια ισχυρή απόκριση κυτταροτοξικών Τ-κυττάρων, σε αντίθεση με τα εμβόλια 

υπομονάδας που προσδίδουν μόνο χυμική ανοσία (εικ. 29) (Ura et al., 2014; Li et al., 

2017). Οι περισσότεροι ιικοί φορείς έχουν σχεδιαστεί ώστε να μην μπορούν να 

αναπαραχθούν επειδή αφαιρούνται τα απαραίτητα για τον διπλασιασμό γονίδια. 

Προκειμένου να γίνει ευρέως αποδεκτή και να εγκριθεί για ιατρική χρήση, η ανάπτυξη 

ιικού φορέα απαιτεί υψηλό επίπεδο βιολογικής ασφάλειας. Κατά συνέπεια, συχνά 

επιλέγονται ιοί χαμηλής ή ανύπαρκτης παθογονικότητας. Στις περισσότερες 

περιπτώσεις, οι ιοί είναι γενετικά κατασκευασμένοι ώστε να είναι ελαττωματικοί στην 
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αναπαραγωγή (Ura et al., 2014). Παρά το γεγονός ότι οι ιικοί φορείς με ανεπάρκεια 

αναπαραγωγής είναι γενικά ασφαλέστεροι από τους ιικούς φορείς με ικανότητα 

αναπαραγωγής, μπορεί να απαιτούν υψηλότερη δόση ή ένα θεραπευτικό σχήμα αρχικής 

ενίσχυσης, για να προκληθεί επαρκής ανοσία (Travieso et al., 2022). Οι 

αναπαραγώμενοι φορείς μιμούνται τη φυσική μόλυνση, η οποία διεγείρει την 

απελευθέρωση κυτοκινών και συν-διεγερτικών μορίων, τα οποία παράγουν ισχυρό 

ανοσοενισχυτικό αποτέλεσμα. Όταν ένας ιικός φορέας με ανεπάρκεια αντιγραφής δεν 

προκαλεί τις καταλληλότερες αποκρίσεις, μπορεί να απαιτείται η ενσωμάτωση ενός 

ανοσοενισχυτικού για την ενίσχυση της ανοσολογικής απόκρισης έναντι του 

κωδικοποιημένου αντιγόνου (Robert-Guroff et al., 2007). Σε σύγκριση, τέλος, με τις 

άλλες πλατφόρμες εμβολίων, τα εμβόλια ιικών φορέων είναι πιο σταθερά, κατά 

συνέπεια απαιτούν λιγότερο αυστηρές συνθήκες αποθήκευσης και χειρισμού.  

10.2.1. ChAdOx1/AZD1222 (Oxford-AstraZeneca)  

Το εμβόλιο της Oxford–AstraZeneca (AZ) αναπτύχθηκε από έναν φορέα αδενοϊού 

χιμπατζή με ανεπάρκεια αντιγραφής, ο οποίος κωδικοποιεί την πρωτεΐνη S του SARS-

CoV-2 διεγείροντας την ανάπτυξη ειδικών Β κυττάρων για την παραγωγή αντισωμάτων 

και Τ κυττάρων (Ewer et al., 2021; Pormohammad et al., 2021; Wibawa, 2021). Αυτό το 

ανοσογόνο, γνωστό και ως ως ChAdOx1 και αργότερα ως AZD1222, αναπτύχθηκε από 

το Πανεπιστήμιο της Οξφόρδης σε συνεργασία με την AstraZeneca. Σε ένα δείγμα 

κοόρτης (n= 380), η απόκριση της πρωτεΐνης IgG anti-S έναντι της λοίμωξης COVID-

19 ήταν επαρκής, με το μέγιστο των IgG anti-S να εμφανίζεται στις 107, 101,5 και 70,2 

ημέρες σε ηλικιακές ομάδες 18-55 ετών, 56–69 και άνω των 70 ετών αντίστοιχα. Σε 

κλινικές δοκιμές φάσης I/II, αποδείχθηκε ότι τα ειδικά για IgG αντισώματα SARS-CoV-

2, που προκλήθηκαν μετά τον εμβολιασμό AZD1222, κορυφώθηκαν στις 14–28 ημέρες 

(Falsey et al., 2021b; Knoll et al., 2021; Ramasamy et al., 2021; Asano et al., 2022), ενώ 

δοκιμές φάσης II/III του AZD1222 έδειξαν συνολική αποτελεσματικότητα 70,4% 

(Falsey et al., 2021b; Knoll et al., 2021; Francis et al., 2022).  

Στη συνέχεια, η αποτελεσματικότητα του εμβολίου AZD1222 μετρήθηκε μετά την 

εφαρμογή του και οι πρώτες δόσεις του αναφέρθηκαν ότι παράγουν ισοδύναμα επίπεδα 

αποκρίσεων αντισωμάτων και Τ-κυττάρων με το BNT162b2. Ως εκ τούτου, τα ποσοστά 

νοσηλείας COVID-19 μειώθηκαν σημαντικά μετά από μία δόση (Jeewandara et al., 

2021). Στη συνέχεια, σε κλινικές δοκιμές πραγματικού περιβάλλοντος, οι Müller et al. 

(2022) παρατήρησαν ότι οι κύριοι ισότυποι αντισωμάτων που παρήχθησαν ήταν IgM 
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και IgG. Επιπλέον, πραγματοποιήθηκε αξιολόγηση των αποκρίσεων IgG και IgA ορού, 

έναντι καθενός από τους τομείς υπομονάδας SARS-CoV-2 (πρωτεΐνες S1, S2, RBD και 

N) τριών παραλλαγών SARS-CoV-2 (Alpha, Beta και Gamma) και διαπίστωσαν ότι η 

IgG, σε καθεμία από αυτές τις τέσσερις πρωτεΐνες SARS-CoV-2, αυξήθηκε από την 4η 

έως τη 12η εβδομάδα, με τα αντισώματα κατά της S2 να έχουν σημαντικά χαμηλότερες 

αποκρίσεις IgA σε κάθε παραλλαγή, γεγονός που συμφωνεί με προηγούμενες 

ερευνητικές μελέτες. Διαπιστώθηκε επίσης ότι η πρώτη δόση του εμβολίου AZD1222 

αύξησε την IgA ορού μεταξύ 4 και 12 εβδομάδων (Jayathilaka et al., 2022). Άλλες 

μελέτες διαπίστωσαν ότι, μετά τη μόλυνση, μια μόνο δόση AZD1222 ήταν αρκετή για 

να προστατεύσει τους ασθενείς με SARS-CoV-2 από επαναμόλυνση, ενώ λειτούργησε 

ως αναμνηστική δόση (Havervall et al., 2021; Jamiruddin et al., 2021; Parai et al., 

2021). Σε όσους είχαν ιστορικό μόλυνσης πριν από την πρώτη δόση, οι αυξημένοι τίτλοι 

μειώθηκαν σταδιακά μεταξύ 56ης και 76ης ημέρας (Amirthalingam et al., 2021). Σε 

πρωτογενείς λήπτες εμβολίων, ανεξαρτήτου φύλου, οι αποκρίσεις πρωτεΐνης IgG anti-

RBD/S1 μετά την αρχική δόση ήταν 99,9%, ενώ μετά την δεύτερη δόση, η οποία 

χορηγήθηκε 74 ημέρες μετά, ήταν 100% (Hoque et al., 2021). Κατά συνέπεια, το 

διευρυμένο αυτό διάστημα μεταξύ των δύο δόσεων φαίνεται να λειτούργησε καλύτερα 

σε σύγκριση με το τυπικό διάστημα των 3 με 4 εβδομάδων εβδομάδων (Amirthalingam 

et al., 2021; Flaxman et al., 2021; Hung & Poland, 2021; Jeewandara et al., 2022). 

Παράλληλα, έρευνα έδειξε ότι μετά την πρώτη δόση, το εμβόλιο AZD1222 παρήγαγε 

μια ισχυρή χυμική απόκριση, η οποία παρέμεινε και μετά τη δεύτερη δόση του 

εμβολίου. Σε αυτή τη μελέτη, πραγματοποιήθηκε σύγκριση ευαισθησίας μεταξύ 

διαφορετικών ανιχνευτικών μεθόδων μετά την πρώτη δόση του AZD1222, 

παρουσιάζοντας ένα εύρος οροθετικότητας από 75,4% έως 89,3% (Nam et al., 2021; 

Silva et al., 2021). Οι αποκρίσεις αυτές δεν συσχετίστηκαν με την ηλικία ή το φύλο, 

αλλά επέδειξαν δραματική μείωση στα nAbs από 70,1% στις 4 εβδομάδες, σε 49,2% 

στις 8 εβδομάδες (Lee et al., 2021). Μετά τη δεύτερη δόση AZD1222, τα επίπεδα 

πρωτεΐνης αντι-S IgG κορυφώθηκαν ύστερα από 21 ημέρες, ενώ μειώθηκαν σταδιακά 

μετά το πέρας αυτών, ωστόσο ήταν ανιχνεύσιμα στον ορό για έως και έξι μήνες 

(Choudhary et al., 2021; Mishra et al., 2021; Shrotri et al., 2021; Robertson et al., 2022; 

Wei et al., 2022). Ομοίως, τα nAbs που προκλήθηκαν από την ανοσοποίηση AZD1222 

άρχισαν να μειώνονται (Lim et al., 2022; Terpos et al., 2022). Τα αντισώματα IgG 

έναντι της RBD από άτομα που εμβολιάστηκαν με AZD1222, προκαλούσαν μια ευρέως 

διασταυρούμενη αντίδραση έναντι πολλαπλών VOCs και ήταν δραστικά έναντι των 
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παραλλαγών Beta και Delta (Chibwana et al., 2022). Μια άλλη αναφορά έδειξε ότι αυτή 

η απόκριση παρατηρήθηκε ακόμη και ένα μήνα μετά την πρώτη δόση του εμβολίου 

AZD1222, αλλά δεν απέτρεψε την ήπια ή μέτρια νόσηση COVID-19 από την 

παραλλαγή Beta (Madhi et al., 2021). Αντίθετα, ο εμβολιασμός AZD1222, απέτρεψε τη 

μόλυνση και τη μετάδοση από τον SARS-CoV-2 των παραλλαγών Alpha και Delta 

(Wall et al., 2021; Emary et al., 2021; Eyre et al., 2022). Τέλος, παρά την ικανότητα της 

παραλλαγής Omicron να διαφεύγει τα nAbs, το AZD1222 (n= 3513) αποδείχθηκε ότι 

μειώνει την πιθανότητα εμφάνισης πνευμονίας σε άτομα που έλαβαν δύο δόσεις 

εμβολίου, για έως και 6 μήνες (Murillo-Zamora et al., 2022). 

10.2.2. JNJ-78436725/Ad.26.COV2.S (Janssen) 

Η Janssen Pharmaceuticals (Johnson & Johnson, Η.Π.Α.) έχει αναπτύξει ένα 

μονοδοσικό εμβόλιο το JNJ-78436725, ή Ad.26.COV2.S, το οποίο δεν απαιτεί την 

αποθήκευση σε συνθήκες ακραίου ψύχους, όπως άλλα εμβόλια, καθιστώντας το 

κατάλληλο για χώρους χωρίς προηγμένη ψύξη. Αυτό το εμβόλιο χρησιμοποιεί έναν 

φορέα αδενοϊού για την παροχή ενός γονιδίου που κωδικοποιεί την πρωτεΐνη ακίδας 

SARS-CoV-2. Στις 27 Φεβρουαρίου 2021, η Food and Drug Administration στις 

Ηνωμένες Πολιτείες (FDA) χορήγησε άδεια χρήσης έκτακτης ανάγκης (EUA) για 

χρήση του εμβολίου σε άτομα ηλικίας 18 ετών και άνω (Bellamkonda et al., 2022). Στις 

12 Μαρτίου 2021, η Ιταλία ενέκρινε το εμβόλιο με βάση την αποτελεσματικότητά του 

στην πρόληψη σοβαρών συμπτωμάτων και στη μείωση των νοσηλειών και των 

θανάτων.  

Συγκεκριμένα, το εμβόλιο επέδειξε 77% αποτελεσματικότητα έναντι της νόσου μετά 

από 14 ημέρες και 85% μετά από 28 ημέρες, ενώ τα διαθέσιμα δεδομένα υποδεικνύουν 

ότι η αποτελεσματικότητά του είναι ίδια και για άτομα άνω των 65 ετών (Sadoff et al., 

2021; Bellamkonda et al., 2022). Το εμβόλιο συνδυάζει τα γονίδια για τις πρωτεΐνες της 

ακίδας του SARS-CoV-2 με τροποποιημένο DNA του αδενοϊού 26, ενός αναπνευστικού 

ιού ο οποίος έχει αποδειχθεί ότι δεν βλάπτει τον άνθρωπο. Το DNA εισέρχεται στο 

κυτταρόπλασμα και στη συνέχεια μεταναστεύει στον πυρήνα, όπου και μεταγράφεται σε 

mRNA, το οποίο στη συνέχεια μπορεί να μεταφραστεί ώστε ο ξενιστής να δημιουργήσει 

πρωτεΐνες ακίδας, ενώ το DNA του αδενοϊού παραμένει διακριτό από το DNA του 

κυττάρου-ξενιστή. Οι ιικές πρωτεΐνες ακίδας εμφανίζονται στην επιφάνεια των 

κυττάρων-ξενιστών, γεγονός που οδηγεί σε ανοσολογική αναγνώριση και πυροδοτεί τον 

σχηματισμό Τ-κυττάρων CD4+ και CD8+, πλασματοκυττάρων, ιντερλευκίνης (IL) και 



99 
 

Β-κυττάρων (Grifoni et al., 2020). Τα Τ-κύτταρα στοχεύουν τα μολυσμένα κύτταρα του 

ξενιστή, ενώ τα αντισώματα στοχεύουν ελεύθερα ιικά σωματίδια, αποτρέποντας 

περαιτέρω μόλυνση. Το εμβόλιο Johnson & Johnson βρέθηκε ότι είναι 66% 

αποτελεσματικό στην πρόληψη της μέτριας και σοβαρής νόσου 28 ημέρες μετά τον 

εμβολιασμό. Το 2021, η Janssen Pharmaceuticals ανέφερε ότι το εμβόλιο ήταν 85% 

αποτελεσματικό στην πρόληψη σοβαρής νόσησης και 100% αποτελεσματικό στην 

πρόληψη του θανάτου από την COVID-19, ενώ σε διάστημα 49 ημερών από τη λήψη 

της δόσης, παρατηρήθηκαν αντισώματα και δεν σημειώθηκαν θάνατοι ή νοσηλεία στους 

λήπτες του εμβολίου (Inside precision medicine, 2021; National Institutes of Health, 

2021). 

10.2.3. Sputnik V (Gamaleya Research Institute of Epidemiology and Microbiology) 

Το εμβόλιο παρήχθη από το Ερευνητικό Ινστιτούτο Gamaleya στη Ρωσία και είναι το 

πρώτο στον κόσμο, που χρησιμοποιήθηκε κατά του SARS-CoV-2 στις 11 Αυγούστου 

του 2020. Χρησιμοποιήθηκε κυρίως στη Ρωσία καθώς και σε άλλες χώρες μεταξύ των 

οποίων η Σερβία, η Αργεντινή, η Αλγερία, η Βολιβία, η Βενεζουέλα, η Αρμενία, η 

Παραγουάη, τα Ηνωμένα Αραβικά Εμιράτα, η Τυνησία, το Ιράν, ενώ η Ουγγαρία ήταν 

η πρώτη ευρωπαϊκή χώρα που ενέκρινε το εμβόλιο για επείγουσα χρήση. Το Sputnik V 

χρησιμοποιεί δύο ξεχωριστούς φορείς αδενοϊού (Ad 26 και Ad 5), οι οποίοι 

πιθανολογείται ότι μπορεί να παράγουν καλύτερη και πιο εκτενή ανοσολογική 

απόκριση, σε σχέση με τα εμβόλια ενός φορέα και στις δύο δόσεις τους. Το Sputnik V 

δύο δόσεων περιέχει δύο διακριτούς αδενοϊούς, τον φορέα αδενοϊού 26 στην πρώτη 

δόση και του αδενοϊού 5 στη δεύτερη δόση. Το εμβόλιο λειτουργεί παρόμοια με τα 

εμβόλια Johnson & Johnson και AstraZeneca, με τον φορέα αδενοϊού να μολύνει τα 

κύτταρα με ένα κατασκευασμένο θραύσμα DNA που κωδικοποιεί την πρωτεΐνη S του 

SARS-CoV-2, η οποία είναι ικανή να προκαλέσει ανοσολογική απόκριση μέσω 

ενεργοποίησης των Τ-κυττάρων, καθώς και την παραγωγή αντισωμάτων, τα οποία 

δύναται να προστατεύσουν τους ανθρώπους από επαναλοιμώξεις. Ο φορέας αδενοϊού 

δεν μπορεί να πολλαπλασιαστεί στα ανθρώπινα κύτταρα (Sputnik Vaccine, 2023).  

Σε δοκιμές φάσης III (n=19866), 14.964 εθελοντές έλαβαν δύο δόσεις εμβολίου και 

4902, ή περίπου το ένα τέταρτο, έλαβαν εικονικό εμβόλιο (Jones & Roy, 2021). 

Συμπτωματική λοίμωξη COVID-19 βρέθηκε σε 16 περιπτώσεις στην ομάδα του 

εμβολίου, 21 ημέρες μετά την πρώτη δόση, σε σύγκριση με 62 περιπτώσεις στην ομάδα 

του εικονικού φαρμάκου, με αποτέλεσμα το ποσοστό αποτελεσματικότητας να 
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ανέρχεται στο 91,6%. Ωστόσο, η ισχυρή αυτή ανοσολογική απόκριση θα μπορούσε να 

είναι αποτέλεσμα της χρήσης δύο διαφορετικών φορέων αδενοϊού σε καθεμία από τις 

δύο δόσεις (Logunov et al., 2021). 

10.3. Αδρανοποιημένα εμβόλια 

Τα αδρανοποιημένα εμβόλια χρησιμοποιούν μια μη βιώσιμη μορφή του παθογόνου 

και είναι γενικά η ταχύτερη επιλογή για ανοσοποιήσεις κατά των ιών (εικ. 29). Οι 

αδρανοποιημένοι ιοί είναι πολλά υποσχόμενοι επειδή εμφανίζουν πολυάριθμες ιικές 

πρωτεΐνες για ανοσολογική ταυτοποίηση, έχουν σταθερή έκφραση αντιγονικών 

επιτόπων, ενώ μπορούν να παραχθούν γρήγορα και μαζικά. Ιστορικά, οι 

αδρανοποιημένοι ιοί έχουν χρησιμοποιηθεί για την παραγωγή εμβολίων και έχουν 

συμβάλλει στην πρόληψη ιογενών λοιμώξεων, όπως η πολιομυελίτιδα (Dong et al., 

2020). Μέχρι σήμερα, έχουν χρησιμοποιηθεί διαφορετικές χημικές και φυσικές μέθοδοι 

για την αδρανοποίηση των κορονoϊών, συμπεριλαμβανομένης της χρήσης φορμαλίνης, 

φορμαλδεΰδης, προπιολακτόνης και υπεριώδους ακτινοβολίας, μόνο ή ενός μείγματος 

αυτών των τεχνικών (Fathizadeh et al., 2021). Ο μηχανισμός δράσης με τον οποίο 

δημιουργείται η ανοσολογική απόκριση από αδρανοποιημένο εμβόλιο απεικονίζεται 

στην εικόνα 28. Τα ανοσοενισχυτικά είναι απαραίτητα για την πρόκληση μιας 

αποτελεσματικής και ισχυρής ανοσολογικής απόκρισης, επειδή αυτά τα εμβόλια 

παρέχουν ασθενέστερη ανοσία από τα «ζωντανά» εμβόλια, ενώ την ίδια στιγμή για την 

εξασφάλιση μακροπρόθεσμης προστασίας, απαιτούνται περιοδικές αναμνηστικές 

δόσεις, γεγονός που αποτελεί το βασικό μειονέκτημα των αδρανοποιημένων εμβολίων 

(Bellamkonda et al., 2022). 

10.3.1. CoronaVac/ Sinovac (Sinovac) 

Το CoronaVac, ή Sinovac COVID-19, είναι ένα αδρανοποιημένο εμβόλιο, το οποίο 

δημιουργήθηκε από την κινεζική εταιρεία βιοτεχνολογίας Sinovac. Ένα στέλεχος 

SARS-CoV-2 από την Κίνα επιλέχθηκε και αναπτύχθηκε σε κύτταρα Vero. Ο ιός 

απενεργοποιήθηκε χρησιμοποιώντας βήτα-προπιολακτόνη, η οποία προσκολλάται στα 

γονίδια-γενετικές περιοχές και αφήνει, σε μεγάλο βαθμό ανέπαφα, τον ιό και τις 

πρωτεΐνες του. Στον απενεργοποιημένο ιό προστέθηκε υδροξείδιο του αργιλίου ως 

ανοσοενισχυτικό. Οι δοκιμές φάσης ΙΙ του Sinovac που περιελάμβαναν 600 ασθενείς 

στους οποίους χορηγήθηκαν δόσεις είτε 3 μg, είτε 6 μg ακολουθούμενες από 

αναμνηστική δόση, δύο είτε τέσσερις εβδομάδες μετά την πρώτη, αποκάλυψαν ότι το 

εμβόλιο ήταν ασφαλές σε υγιείς ενήλικες, με τη δόση των 3 μg να προκαλεί 92,4% 
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ορομετατροπή και παραγωγή αντισωμάτων μετά από 14 ημέρες και 97,4% μετά από 28 

ημέρες (Fathizadeh et al., 2021). 

10.3.2. BBIBP-CorV (Sinopharm’s Beijing Institute of Biological Products) 

Το BBIBP-CorV ή Sinopharm BIBP COVID-19 είναι επίσης ένα αδρανοποιημένο 

εμβόλιο, το οποίο δημιουργήθηκε από το Sinopharm’s Beijing Institute of Biological 

Products στην Κίνα. Για την ανάπτυξή του, χρησιμοποιήθηκε παρόμοια τεχνολογία 

όπως του CoronaVac, δηλαδή ανάπτυξη σε κύτταρα Vero, αδρανοποίηση με βήτα-

προπιολακτόνη και προσθήκη υδροξειδίου του αργιλίου ως ανοσοενισχυτικό (Wang H. 

et al., 2020). Έρευνα έχει αποδείξει ότι είναι ασφαλές και καλώς ανεκτό για όλες τις 

δόσεις που δοκιμάστηκαν σε διάφορες ηλικιακές ομάδες. Συγκεκριμένα, την 42η ημέρα, 

όλοι οι λήπτες του εμβολίου είχαν χυμικές ανοσολογικές αποκρίσεις κατά του SARS-

CoV-2, ενώ παράλληλα διαπιστώθηκε ότι το εμβολιαστικό σχήμα δύο δόσεων με 4g τις 

ημέρες 0 και 21 ή τις ημέρες 0 και 28, οδήγησε σε ισχυρότερους τίτλους 

εξουδετερωτικών αντισωμάτων, σε σχέση με μία εφάπαξ δόση των 8g ή μια δόση των 

4g τις ημέρες 0 και 14 (Dong et al., 2020). 

10.3.3. WIBP-CorV (Sinopharm) 

Το WIBP-CorV SARS-CoV-2 είναι ένα ακόμη εμβόλιο που παράγεται από τη 

Sinopharm, το οποίο παρήχθη παρόμοια με τα άλλα προαναφερθέντα αδρανοποιημένα 

εμβόλια. Οι κλινικές δοκιμές φάσης Ι και ΙΙ έδειξαν ότι μέχρι τη 14η ημέρα μετά τη 

δεύτερη δόση, το 100% των ατόμων είχαν δεσμευτικά αντισώματα έναντι ολόκληρου 

του απενεργοποιημένου SARS-CoV-2, ενώ το 98% είχε εξουδετερωτικά αντισώματα, 

με μικρές μόνο παρενέργειες (Dong et al., 2020). 

10.3.4. Covaxin (Bharat Biotech) 

Το εμβόλιο Covaxin που αναπτύχθηκε από την Bharat Biotech σε συνεργασία με το 

Council of Medical Research της Ινδίας, είναι ένα εμβόλιο δύο δόσεων 

αδρανοποιημένου ιού κατά της COVID-19. Με τρόπο παρόμοιο με τα εμβόλια 

Sinopharm και Sinovac, ένα στέλεχος SARS-CoV-2 αναπτύσσεται σε μεγάλες 

ποσότητες κυττάρων Vero. Ο ιός στη συνέχεια καθαρίζεται και βυθίζεται σε βήτα-

προπιολακτόνη για να αδρανοποιηθεί, επιτρέποντας στον ιό να παραμείνει ανέπαφος, 

ενώ τέλος, στον αδρανοποιημένο ιό προστίθεται Alhydroxiquim-II. Η Bharat 

Biotechnology υποστηρίζει συνολική αποτελεσματικότητα 65% έναντι της παραλλαγής 

Delta, με 98% αποτελεσματικότητα στην πρόληψη σοβαρών συμπτωμάτων COVID-19 
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(Talukder et al., 2022). Μετά την πρώτη δόση, το 48% είχε nAbs, τα οποία αυξήθηκαν 

σε 97% μετά τη δεύτερη δόση (Ella et al., 2021). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Εικόνα 28: Μηχανισμός δράσης και ανοσοαπόκριση από εμβόλια mRNA, εμβόλια αδενοϊών και αδρανοποιημένα εμβόλια. Πηγή: Bellamkonda et al., 2022. 
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10.4. Εμβόλια DNA, ZyCoV-D 

Το ZyCoV-D είναι ένα εμβόλιο που βασίζεται σε DNA πλασμίδιο, το οποίο 

αναπτύχθηκε από την ινδική φαρμακευτική εταιρεία Cadila Healthcare, με την 

υποστήριξη του Biotechnology Industry Research Assistance Council ενώ, έχει εγκριθεί 

για χρήση έκτακτης ανάγκης στην Ινδία. Το εμβόλιο περιέχει έναν πλασμιδιακό φορέα 

DNA που φέρει το γονίδιο που κωδικοποιεί την πρωτεΐνη ακίδας του SARS-CoV-2. 

Όπως και με άλλα εμβόλια DNA, τα κύτταρα του δέκτη στη συνέχεια παράγουν την 

πρωτεΐνη ακίδας, προκαλώντας μια προστατευτική ανοσοαπόκριση (εικ. 29). Το 

πλασμίδιο περιέχει επίσης μη μεθυλιωμένα μοτίβα CpG για την ενίσχυση των 

ανοσοδιεγερτικών ιδιοτήτων του, ενώ παράγεται χρησιμοποιώντας κύτταρα E. coli (Dey 

et al., 2021). Το εμβόλιο χορηγείται ως ενδοδερμική ένεση με χρήση 

ελατηριωτοποιημένου jet injector (Raghavan, 2021). Αυτό συμβαίνει διότι η επιτυχής 

μόλυνση μέσω του εμβολίου απαιτεί τη διάβαση του DNA, τόσο διαμέσου της 

κυτταροπλασματικής μεμβράνης, όσο και της πυρηνικής μεμβράνης, καθώς η χρήση 

συμβατικής βελόνας δίνει φτωχά αποτελέσματα και οδηγεί σε χαμηλή ανοσογονικότητα 

(Rauch et al., 2018; Jiang et al., 2019). Την 1η Ιουλίου του 2021, η Cadila Healthcare 

ανέφερε ότι η αποτελεσματικότητα του εμβολίου ήταν 66,6% έναντι του 

συμπτωματικού COVID-19 και 100% έναντι της μέτριας ή σοβαρής νόσου στην 

ενδιάμεση ανάλυση των δεδομένων της δοκιμής φάσης III (Chandra Sharma, 2021; 

Khobragade et al., 2022). 

10.5. Εμβόλια πρωτεϊνικής υπομονάδας 

Τα εμβόλια υπομονάδας βασίζονται σε πρωτεΐνες και για να παράγουν με ασφάλεια 

μια ανοσολογική απόκριση, χρησιμοποιούν αβλαβή θραύσματα πρωτεϊνών τα οποία 

μοιάζουν με την πρωτεΐνη S. Παρόμοια με άλλους μηχανισμούς εμβολίων για την 

COVID-19, τα εμβόλια υπομονάδας προκαλούν ανοσολογικές αποκρίσεις στην 

πρωτεΐνη S του SARS-CoV-2 (εικ. 29). Η πρωτεΐνη S, πριν από τη δέσμευση των 

υποδοχέων στην κυτταρική μεμβράνη, βρίσκεται σε μια διαμόρφωση προ-σύντηξης, η 

οποία υφίσταται σημαντική αναδιάταξη κατά τη σύντηξη ιού-κυττάρου. Οι 

ανοσοαποκρίσεις που δημιουργούνται από το εμβόλιο στοχεύουν την πρωτεΐνη S πριν 

από τη σύντηξή της, γεγονός το οποίο λειτουργεί προστατευτικά, περιορίζοντας την 

μετάδοση. Η πρωτεΐνη S αποτελείται από μια αμινοτελική περιοχή σύνδεσης υποδοχέα 

S1 (RBD) και μια καρβοξυτελική υπομονάδα S2. Η υπομονάδα S1 είναι ένας δημοφιλής 

στόχος για την ανάπτυξη των εμβολίων, καθώς αυτή είναι η κύρια περιοχή που 

εμπλέκεται κατά την είσοδο του ιού στο κύτταρο. Για παράδειγμα, ένα πολυκλωνικό 
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αντίσωμα που κατευθύνεται ενάντια σε διάφορους άλλους επιτόπους της πρωτεΐνης S, 

εκτός από την RBD, μπορεί να είναι αποτελεσματικό στην παρεμπόδιση της ιικής 

προσκόλλησης, προσφέροντας επιπλέον εξουδετερωτική ικανότητα ή/και 

προλαμβάνοντας την σύντηξη μετά τη σύνδεση. Ένα εμβόλιο που στοχεύει πολλούς 

επιτόπους μπορεί επίσης να μειώσει τον κίνδυνο ανοσολογικής διαφυγής μέσω 

μετάλλαξης. Για να ενισχυθεί η σταθερότητα αυτών των εμβολίων, οι πρωτεΐνες, οι 

οποίες είναι συχνά ασταθείς, συσκευάζονται μέσα σε νανοσωματίδια και προσροφώνται 

σε ανοσοενισχυτικά (Sadarangani et al., 2021). Τα γενετικά τροποποιημένα εμβόλια 

υπομονάδων, αλλιώς γνωστά ως εμβόλια ανασυνδυασμένης πρωτεΐνης, 

κατασκευάζονται με ενσωμάτωση γονιδίων-στόχων παθογόνων μικροοργανισμών σε 

έναν φορέα, ο οποίος στη συνέχεια εγχέεται σε έναν βιομηχανικό οργανισμό 

προκειμένου να εκφραστεί το αντιγόνο που ενδιαφέρει. Στη συνέχεια, αυτές οι 

πρωτεΐνες εξάγονται από τους οργανισμούς και χρησιμοποιούνται σε εμβόλια για να 

προκαλέσουν μια ανοσολογική απόκριση. Η αντιγονικότητα αυτών των εμβολίων είναι 

στενά συνδεδεμένη με τους μηχανισμούς έκφρασής τους. Επί του παρόντος, 

ζυμομύκητες, κύτταρα εντόμων, κύτταρα θηλαστικών και βακτήρια είναι οι πιο κοινές 

μέθοδοι που χρησιμοποιούνται για την έκφραση του αντιγόνου για τη δημιουργία 

εμβολίων υπομονάδας. Τα εμβόλια ανασυνδυασμένων πρωτεϊνών παρέχουν υψηλό 

επίπεδο εγγενούς ασφάλειας και σταθερότητας. Επιπλέον, μπορούν να κατασκευαστούν 

σε μεγάλες ποσότητες, καθιστώντας τα ιδανικά για προγράμματα μαζικού εμβολιασμού. 

Ωστόσο, τα συγκεκριμένα εμβόλια έχουν έναν αριθμό μειονεκτημάτων, 

συμπεριλαμβανομένης της κακής ανοσογονικότητας, του σύντομου χρόνου 

ανοσοποίησης, της εξάρτησης από το χρόνο ανοσοποίησης καθώς και του τύπου του 

ανοσοενισχυτικού. Επί του παρόντος, τα εμβόλια ανασυνδυασμένης πρωτεΐνης COVID-

19 χρησιμοποιούν την επιφανειακή πρωτεΐνη S του SARS-CoV-2 ως αντιγόνο-στόχο. 

Ειδικότερα, τα εμβόλια ανασυνδυασμένης πρωτεΐνης έχουν την ικανότητα να 

δημιουργούν, τόσο βλεννογονική, όσο και χυμική ανοσία. Η αποτελεσματικότητα της 

ανοσοποίησης μπορεί να βελτιωθεί με το συνδυασμό εμβολίων DNA και εμβολίων 

ανασυνδυασμένης πρωτεΐνης (Peng et al., 2021). 

10.5.1. NVX-CoV2373 (Novavax) 

Tο εμβόλιο NVX-CoV2373 της Novavax, αποτελείται από μία πλήρους μήκους 

ανασυνδυασμένη γλυκοπρωτεΐνη σχεδιασμένη με μεταλλάξεις, ώστε να είναι ανθεκτική 

στην πρωτεάση στις θέσεις διάσπασης S1/S2, έχοντας δύο υποκαταστάσεις προλίνης για 

τη σταθεροποίηση της πρωτεΐνης σε διάταξη προσύντηξης, καθιστώντας την ανθεκτική 
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έναντι της πρωτεολυτικής αποικοδόμησης. Οι μεταλλάξεις αυτές παρέχουν αφενός μεν, 

αντίσταση στην πρωτεάση, αφετέρου δε, ισχυρή σύνδεση με υψηλή συγγένεια με τον 

ACE2 υποδοχέα, σε συνδυασμό με ανοσοενισχυτικό με βάση τη σαπωνίνη (Matrix-

M1). Η προσθήκη ανοσοενισχυτικού είναι απαραίτητη ώστε το κύτταρο-ξενιστής να 

προσλαμβάνει περισσότερη πρωτεΐνη διασφαλίζοντας μακροπρόθεσμη ανοσοποιητική 

απόκριση. Είκοσι μία ημέρες μετά την πρώτη δόση παρατηρήθηκαν δεσμευτικά 

αντισώματα έναντι της πρωτεΐνης S, τα οποία αυξήθηκαν σημαντικά μετά τη δεύτερη 

δόση ενώ, την ίδια στιγμή, μετά την πρώτη δόση ανιχνεύθηκαν nAbs, τα οποία 

αυξήθηκαν 7 ημέρες μετά τη δεύτερη δόση (Fathizadeh et al., 2021). Το Novavax 

αναφέρθηκε ότι είχε 89,7% αποτελεσματικότητα σε μια δοκιμή που αφορούσε το 

στέλεχος B.1.1.7 στο Ηνωμένο Βασίλειο. Ωστόσο, σε ένα μικρότερο και λιγότερο 

στοιχειωθετημένο πείραμα στη Νότια Αφρική, όπου η μεγάλη πλειονότητα των 

λοιμώξεων προκλήθηκε από τον τύπο B.1.351, η αποτελεσματικότητά του έπεσε 

κατακόρυφα στο 60% (Mascellino et al., 2021). 

10.5.2. EpiVacCorona (State Research Center of Virology and Biotechnology VECTOR) 

Το EpiVacCorona αναπτύχθηκε από το Ρωσικό Κέντρο Ιολογίας VECTOR. Είναι 

ένα εμβόλιο το οποίο βασίζεται σε πεπτίδια και αποτελείται από τρία χημικά 

παραγόμενα πεπτίδια ενωμένα με μια μεγάλη πρωτεΐνη φορέα. Συγκεκριμένα, 

επιλέχθηκαν διατηρημένοι επίτοποι της πρωτεΐνης S, οι οποίοι συζεύχθηκαν με μια 

χιμαιρική ανασυνδυασμένη πρωτεΐνη φορέα. Μια κλινική δοκιμή φάσης ΙΙ στη Ρωσία, 

έδειξε αντισώματα στο 100% των συμμετεχόντων μετά τον εμβολιασμό ενώ, έχουν 

πραγματοποιηθεί κλινικές δοκιμές τρίτης φάσης, χωρίς ωστόσο τα αποτελέσματα 

αυτών, να έχουν δημοσιοποιηθεί (Ryzhikov et al., 2021).  

10.5.3. MVC COVID-19/ Medigen COVID-19  

Το MVC COVID-19, ή Medigen COVID-19, είναι ένα εμβόλιο πρωτεϊνικής 

υπομονάδας, το οποίο παράγεται από κοινού από την Medigen Vaccine Biologics 

Corporation στην Ταϊβάν, την Dynavax Technologies και τα National Institutes of 

Health (NIH) στις Ηνωμένες Πολιτείες. Η ανασυνδυασμένη πρωτεΐνη ακίδας S-2P 

χρησιμοποιείται για την παρασκευή αυτού του εμβολίου. Είναι ενισχυμένο με το CpG 

1018 της Dynavax, το οποίο χρησιμοποιήθηκε παλαιότερα σε εγκεκριμένο από τον FDA 

εμβόλιο κατά της ηπατίτιδας Β ενηλίκων (Hsieh et al., 2021). 
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10.5.4. Zifivax/ZF2001/ ZF-UZ-VAC-2001 (Anhui Zhifei Longcom Biopharmaceutical) 

Το Zifivax, γνωστό και ως ZF2001 ή ZF-UZ-VAC-2001, είναι ένα ανοσοενισχυμένο 

εμβόλιο πρωτεϊνικής υπομονάδας, το οποίο αναπτύχθηκε από την κινεζική εταιρεία 

Anhui Zhifei Longcom Biopharmaceutical. Το ZF2001 βασίζεται στην ίδια τεχνολογία 

με άλλα πρωτεϊνικά εμβόλια και χορηγείται σε τρεις δόσεις σε διάστημα δύο μηνών. Η 

εταιρεία Longcom ανακοίνωσε ότι τα πρώιμα δεδομένα από μια κινεζική μελέτη φάσης 

ΙΙΙ με n=28.500 άτομα τον Αύγουστο του 2021, έδειξαν συνολική αποτελεσματικότητα 

82% έναντι οποιασδήποτε σοβαρότητας νόσησης. Η παραλλαγή Alpha είχε ποσοστό 

αποτελεσματικότητας 93%, ενώ η παραλλαγή Delta είχε ποσοστό αποτελεσματικότητας 

78% (Yang S. et al., 2021). 

10.5.5. Corbevax  

Το Corbevax είναι ένα εμβόλιο πρωτεϊνικής υπομονάδας, το οποίο αναπτύχθηκε σε 

συνεργασία μεταξύ της ινδικής φαρμακευτικής εταιρείας Biological, του Baylor College 

of Medicine στο Χιούστον του Τέξας και της Dynavax. Το εμβόλιο περιέχει μια 

παραλλαγή της περιοχής δέσμευσης υποδοχέα της πρωτεΐνης ακίδας του SARS-CoV-2 

(RBD), καθώς και τα ανοσοενισχυτικά γέλη υδροξειδίου του αργιλίου και CpG 1018 

(Bellamkonda et al., 2022). 

10.5.6. Soberana 02/ PastoCovac/ FINLAY-FR-2  

Το Soberana 02, PastoCovac ή FINLAY-FR-2 είναι ένα εμβόλιο το οποίο 

αναπτύχθηκε από το Ινστιτούτο Finlay στην Κούβα και το Ινστιτούτο Παστέρ του Ιράν. 

Είναι διδοσικό, χορηγείται με διάστημα 28 ημερών, ενώ υπάρχει μια τρίτη επιλογή 

αναμνηστικής δόσης 56 ημέρες μετά την πρώτη δόση. Αποτελείται από τον τομέα 

δέσμευσης υποδοχέα της πρωτεΐνης S του SARS-CoV-2, ο οποίος συζεύγνυται χημικά 

με τοξοειδές του τετάνου. Στο Ιράν εγκρίθηκε για επείγουσα χρήση τον Ιούνιο του 

2021, ενώ στην Κούβα επετράπη για παιδιά άνω των δύο ετών τον Αύγουστο του 2021. 

Μετά από δύο μόνο δόσεις, οι κλινικές δοκιμές φάσης ΙΙΙ με 44.000 συμμετέχοντες 

έδειξαν ότι το εμβόλιο είχε 92,45% αποτελεσματικότητα (Mallapaty et al., 2021). 

10.6. Κινητική των αντισωμάτων μετά τον εμβολιασμό 

Η κινητική των αντισωμάτων μετά τον εμβολιασμό εξαρτάται από το είδος του 

εμβολίου που χρησιμοποιείται. Τα εμβόλια mRNA, BNT162b2 και mRNA-1273, 

προκαλούν υψηλή απόκριση εξουδετερωτικών αντισωμάτων, τα οποία ωστόσο 

μειώνονται εντός 6-8 μηνών μετά τον εμβολιασμό (Collier et al., 2021; Falsey et al., 

2021a; Pegu et al., 2021; Brunner et al., 2022), ενώ τα εμβόλια φορέα αδενοϊιού έχουν 
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χαμηλότερη αρχική απόκριση αντισωμάτων (Shrotri et al., 2021). Το εμβόλιο 

αδρανοποιημένου ιού CoronaVac, προκαλεί επίσης χαμηλότερη αρχική απόκριση 

αντισωμάτων σε σχέση με τα εμβόλια mRNA, με το επίπεδό τους να πέφτει κάτω από 

το όριο θετικότητας 4 μήνες μετά τον εμβολιασμό (Kwok et al., 2022). Πολλοί 

παράγοντες, συμπεριλαμβανομένης της ηλικίας και των υποκείμενων παθήσεων, 

μπορούν να επηρεάσουν τα επίπεδα αντισωμάτων μετά τον εμβολιασμό, καθώς και τη 

μακροπρόθεσμη δυναμική τους (Levin et al., 2021). Ο αντίκτυπος της ηλικίας στα 

επίπεδα των αντισωμάτων μετά τον εμβολιασμό έχει διαπιστωθεί ότι ποικίλλει ανάλογα 

με το εμβόλιο. Λήπτες άνω των 50 ετών του εμβολίου BNT162b2 παρουσίασαν 

χαμηλότερα επίπεδα IgG σε σύγκριση με εκείνους που έλαβαν το εμβόλιο mRNA-1273 

(Keshavarz et al., 2022). Η ανοσοκαταστολή αποτελεί επίσης ένα σημαντικό παράγοντα 

ο οποίος επηρεάζει αρνητικά την αντισωματική απάντηση (Pooley et al., 2023). Τα 

αντισώματα που παράγονται από τα εμβόλια που σχεδιάστηκαν έναντι του αρχικού 

στελέχους, παράγουν αντισώματα με σημαντικά μειωμένη ικανότητα αναγνώρισης και 

δράσης έναντι νέων παραλλαγών και ιδιαίτερα της Omicron (Jalkanen et al., 2021; 

Hoffmann et al., 2022). Συλλογή ορού και πλάσματος εντός 1 μηνός μετά τον 

εμβολιασμό με BNT162b2 έδειξε 34 φορές χαμηλότερη αποτελεσματικότητα στην 

αναστολή της εισόδου της πρωτεΐνης ακίδας της Omicron, σε σχέση με την ακίδα της 

B.1. και 12 φορές χαμηλότερη από την ακίδα της Delta (Hoffmann et al., 2022). 

Επιπλέον, ο ορός και το πλάσμα που συλλέχθηκαν 1 μήνα μετά τον ετερόλογο 

εμβολιασμό με μια πρώτη δόση ChAdOx1 και μια δεύτερη δόση BNT162b2 ήταν 14 

φορές λιγότερο αποτελεσματικά σε σύγκριση με την ακίδα της B.1., αλλά μόνο τρεις 

φορές λιγότερο αποτελεσματικά σε σχέση με την ακίδα της Delta (Hoffmann et al., 

2022). Οι αναμνηστικές δόσεις ομόλογων και ετερόλογων εμβολίων φαίνεται να είναι 

αποτελεσματικές για την ανάκτηση των επιπέδων των εξουδετερωτικών αντισωμάτων, 

τόσο σε πλήρως εμβολιασμένα άτομα όσο και σε άτομα με προηγηθείσες λοιμώξεις από 

SARS-CoV-2 έναντι νέων παραλλαγών, συμπεριλαμβανομένης της παραλλαγής 

Omicron (Pooley et al., 2023). Μια πρόσφατη μετα-ανάλυση κατέληξε στο συμπέρασμα 

ότι η ετερόλογη ανοσοποίηση ήταν πιο αποτελεσματική από την ομόλογη ανοσοποίηση 

στην αύξηση των επιπέδων αντισωμάτων (Cheng et al., 2022). 

10.7. Διάρκεια αποτελεσματικότητας των εμβολίων 

Είναι πλέον αποδεδειγμένο ότι η αποτελεσματικότητα του εμβολιασμού φθίνει με 

την πάροδο του χρόνου με αποτέλεσμα αυξημένο κίνδυνο breakthrough λοίμωξης. Δύο 

συστηματικές ανασκοπήσεις και μετα-αναλύσεις, συνόψισαν τον ρυθμό με τον οποίο η 
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προστασία έναντι της μόλυνσης (τόσο ασυμπτωματικής όσο και συμπτωματικής) 

μειώθηκε μετά τον εμβολιασμό, ανεξάρτητα από την πλατφόρμα εμβολίου (Pooley et 

al., 2023). Οι Feikin et al.(2022) διαπίστωσαν μείωση 23% στην προστασία σε διάστημα 

6 μηνών μετά τον εμβολιασμό, ενώ οι Ssentongo et al. (2022) διαπίστωσαν μείωση της 

προστασίας από 83 σε 21% σε διάστημα 5 μηνών. Παρά τη σημαντική φθίνουσα 

προστασία έναντι της συμπτωματικής λοίμωξης SARS-CoV-2, τα περισσότερα εμβόλια 

εξακολουθούν να είναι εξαιρετικά αποτελεσματικά στην πρόληψη σοβαρής ασθένειας, 

νοσηλείας και θανάτου με την πάροδο του χρόνου (Pooley et al., 2023). Οι Feikin et 

al.(2022) παρατήρησαν επίσης ότι όσον αφορά την σοβαρή νόσηση, η 

αποτελεσματικότητα του εμβολίου μειώθηκε μόνο κατά 9% τους πρώτους 6 μήνες μετά 

τον πλήρη εμβολιασμό, ενώ οι Ssentongo et al. (2022) δεν βρήκαν στοιχεία μείωσης 5 

μήνες μετά τον εμβολιασμό. Αμφότερες οι μετα-αναλύσεις ωστόσο βασίστηκαν σε 

μελέτες οι οποίες έλαβαν χώρα πριν την εμφάνιση της Omicron και ενώ 

κυκλοφορούσαν πολλαπλές παραλλαγές μεταξύ των οποίων και η Delta (Feikin et 

al.2022; Ssentongo et al. 2022). Σε ορισμένες μελέτες, ομάδες υψηλού κινδύνου, 

συμπεριλαμβανομένων των ηλικιωμένων και των ατόμων με ανοσοκαταστολή (Levin et 

al., 2021; Andrews et al., 2022b; Rosenberg et al., 2022), παρατηρήθηκε ότι η 

προστασία φθίνει με μεγαλύτερο ρυθμό (Andrews et al., 2022b). Η εμφάνιση και η 

ευρεία κυκλοφορία μιας δυνητικά νέας VOC παρουσιάζει μια πρόσθετη μεταβλητή που 

θα πρέπει να λαμβάνεται υπόψη όταν συζητείται η ανθεκτικότητα της προστασίας που 

παρέχουν τα εμβόλια, ιδιαίτερα στην περίπτωση της παραλλαγής Omicron, όπου η 

δραστηριότητα εξουδετέρωσης του ιού από τα αντισώματα που παράγονται ύστερα από 

τον εμβολιασμό, είναι σημαντικά χαμηλότερα σε σύγκριση με τις προηγούμενες 

παραλλαγές (Accorsi et al., 2022; Regev-Yochay et al., 2022). Για τα εμβόλια 

ChAdOx1, BNT162b2 και mRNA-1273 έχει αναφερθεί αποτελεσματικότητα 2,7%, 

8,8% και 14,9% αντίστοιχα, έναντι της Omicron στις 25+ εβδομάδες μετά τον πλήρη 

εμβολιασμό (Andrews et al., 2022a). Μια άλλη μελέτη έδειξε ότι η αποτελεσματικότητα 

έναντι της συμπτωματικής λοίμωξης από Omicron μετά από τρεις δόσεις εμβολίου 

mRNA είναι 54%. Παρά το μειωμένο επίπεδο προστασίας έναντι της συμπτωματικής 

λοίμωξης, η αποτελεσματικότητα έναντι σοβαρής, κρίσιμης ή θανατηφόρας λοίμωξης 

από την Omicron παρέμεινε αξιοσημείωτα υψηλή στο 92,5% (Altarawneh et al., 2022). 
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Εικόνα 29: Σχηματική απεικόνιση τρόπου δράσης εμβολίων έναντι του SARS-CoV-2. Πηγή: Peng et al., 2021. 
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11. Υβριδική Ανοσία 

Σύμφωνα με τον ΠΟΥ (WHO, 2022c), ως υβριδική ανοσία ορίζεται η ανοσολογική 

προστασία σε άτομα που έχουν κάνει μία ή περισσότερες δόσεις εμβολίου COVID-19 

και έχουν παρουσιάσει τουλάχιστον μία λοίμωξη SARS-CoV-2, πριν ή μετά την έναρξη 

του εμβολιασμού. Η επαγόμενη υβριδική ανοσία προκαλεί μια ισχυρή ανοσολογική 

απόκριση, καθώς η αύξηση των εξουδετερωτικών αντισωμάτων έναντι διάφορων 

παραλλαγών μετά τον εμβολιασμό ατόμων που είχαν μολυνθεί προηγουμένως, ανακαλεί 

διαφορετικά και υψηλής ποιότητας Β-κύτταρα μνήμης, τα οποία δημιουργήθηκαν μετά 

την αρχική μόλυνση. Επίσης, τα Β-κύτταρα μνήμης αυξάνονται 5 έως 10 φορές στην 

υβριδική ανοσία, σε σύγκριση με τη φυσική ανοσία ή τον εμβολιασμό μόνο και έχουν 

παρατηρηθεί ενισχυμένες αποκρίσεις εμβολίου μετά από ασυμπτωματικές και 

συμπτωματικές λοιμώξεις SARS-CoV-2 (Spinardi & Srivastava, 2023). Η υβριδική 

ανοσία έχει ως αποτέλεσμα ισχυρή εξουδετερωτική δράση έναντι των Omicron BA.1 

και BA.2 στο πλάσμα και οι λοιμώξεις από την Omicron μετά τον εμβολιασμό, επάγουν 

εξουδετερωτική δραστηριότητα στον ρινικό βλεννογόνο, η οποία δεν παρατηρείται 

μόνο με τον εμβολιασμό (Park et al., 2022). Οι πρωτογενείς λοιμώξεις με την Omicron 

προκαλούν περιορισμένη εξειδίκευση των Β-κυττάρων μνήμης, ενώ παράλληλα, 

μόλυνση με την Omicron BA.1 μετά τον εμβολιασμό, ανακαλεί κυρίως τη χυμική 

ανοσολογική μνήμη έναντι της πρωτεΐνης ακίδας (Cao et al., 2022). Ωστόσο, ο 

εμβολιασμός, μαζί με τη λοίμωξη από Omicron BA.1, ενίσχυσαν την εξουδετέρωση της 

BA.1 και τη διασταυρούμενη εξουδετέρωση της D614G και της Omicron ΒΑ.2 

(Spinardi & Srivastava, 2023). 

 

Συμπεράσματα 

Από την ανακάλυψή τους τη δεκαετία του 1960 μέχρι τις μέρες μας, έχουν 

ταυτοποιηθεί 9 συνολικά τύποι κορωνοϊών που μολύνουν ανθρώπους, με τον SARS-

CoV-2 να είναι ο έβδομος που εντοπίστηκε τα τελευταία 20 χρόνια και ο περισσότερο 

επιβλαβής για τον άνθρωπο. Μέχρι σήμερα, τα ακριβή γεγονότα γύρω από την 

προέλευση και τη διασπορά του είναι συγκεχυμένα, ωστόσο, όπως και με άλλους 

κορωνοϊούς, η εμφάνιση του πιθανότατα προήλθε από πολλαπλά ζωονοσογόνα 

συμβάντα. Η έγκαιρη και άμεση ταυτοποίηση του γονιδιώματος του ιού λίγους μόνο 

μήνες μετά την εμφάνισή του, βοήθησε την επιστημονική κοινότητα, αφενός μεν να 
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αναπτύξει εξαιρετικά αξιόπιστες μεθόδους ανίχνευσης, αφετέρου δε, ώθησε ερευνητικά 

εργαστήρια και βιοϊατρικές εταιρείες να αναπτύξουν, σε εξαιρετικά μικρό χρονικό 

διάστημα, μια σειρά εμβολίων. Αναφορικά με τα διαγνωστικά εργαλεία, εκείνες με 

ευρεία χρήση και αποτελεσματικότητα περιλαμβάνουν κυρίως μεθόδους μοριακές ή 

ανίχνευσης νουκλεϊκού οξέoς καθώς και ανοσολογικές δοκιμασίες, ενώ τα εμβόλια για 

τα οποία ο ΠΟΥ έχει εκδόσει εσπευσμένη άδεια κυκλοφορίας περιλαμβάνουν, μεταξύ 

άλλων, εμβόλια mRNA (τροποποιημένου νουκλεοσιδίου), φορέα αδενοϊού, 

ανασυνδυασμένης πρωτεΐνης καθώς και σκευάσματα αδρανοποιημένου ιού.  

Στα τρία χρόνια που έχουν μεσολαβήσει από την εμφάνιση του SARS-CoV-2 ένα 

σημαντικό ποσοστό του ανθρώπινου πληθυσμού έχει ανοσία από μόλυνση ή/και 

εμβολιασμό. Η διεθνής βιβλιογραφία περιλαμβάνει ένα πολυδιάστατο και συνάμα ευρύ 

σύνολο ερευνών αναφορικά με την ανοσολογική απόκριση έπειτα από φυσική μόλυνση 

ή εμβολιασμό ή συνδυασμό των δύο. Συγκεκριμένα, μετά τη μόλυνση από τον SARS-

CoV-2 και την ενεργοποίηση της χυμικής ανοσολογικής αντίδρασης, παράγονται ειδικά 

IgA, IgM και IgG αντισώματα τα οποία στρέφονται κυρίως κατά της πρωτεΐνης ακίδας 

S και της πρωτεΐνης του νουκλεοκαψιδίου N του ιού. Η παραγωγή αυτή εξαρτάται από 

διάφορους παράγοντες, όπως η ηλικία και το φύλο του ασθενούς, η ύπαρξη 

συννοσηροτήτων, η σοβαρότητα της νόσου καθώς και η παρουσία συμπτωμάτων ή όχι. 

Η IgA και η IgM ανιχνεύονται από την 1η εβδομάδα μετά την μόλυνση και φτάνουν τη 

μέγιστη τιμή μεταξύ 10ης και 15ης ημέρας, ενώ η IgG ακολουθεί, με μέγιστη τιμή την 

20η ημέρα. Τα IgM ωστόσο μειώνονται σημαντικά ένα μήνα μετά την εμφάνιση 

συμπτωμάτων, ενώ τα IgG παραμένουν σταθερά για περισσότερο από 6 εβδομάδες και 

μπορούν να ανιχνευθούν έως και ένα έτος μετά. Όσον αφορά την επαγόμενη από τον 

εμβολιασμό ανοσία, τα mRNA εμβόλια, τα οποία είναι τα πλέον διαδεδομένα, 

παρουσιάζουν υψηλότερα αντισώματα IgG έναντι της πρωτεΐνης S σε σχέση με τους 

αναρρώσαντες από φυσική νόσηση, ενώ είναι ανοσολογικά ενεργά από τις 12 ημέρες, 

κορυφώνονται μετά από 2-3 μήνες και μειώνονται στους 6 μήνες μετά από τον 

εμβολιασμό. Παράλληλα, δύο δόσεις mRNA εμβολίου είναι λιγότερο αποτελεσματικές 

στην επαγωγή εξουδετερωτικών αντισωμάτων κατά της παραλλαγής Omicron, ωστόσο 

μία τρίτη δόση ή μία breakthrough λοίμωξη ενισχύει την ανοσολογική απόκριση. Η 

συνέργεια μεταξύ της προηγούμενης λοίμωξης SARS-CoV-2 και του εμβολιασμού 

οδηγεί σε υβριδική ανοσία, η οποία προκαλεί μια ισχυρή ανοσολογική απόκριση με 

αύξηση των B-κυττάρων μνήμης 5 έως 10 φορές σε σύγκριση με την φυσική ανοσία ή 
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τον εμβολιασμό μόνο και έχει ως αποτέλεσμα μια ισχυρή εξουδετερωτική δράση έναντι 

των παραλλαγών της Omicron. 

Σε περιόδους υγειονομικής κρίσης, η επιστήμη της ιατρικής οφείλει να ανοίγει νέες 

προοπτικές για το μέλλον. Η πανδημία οδήγησε την παγκόσμια κοινότητα σε μια 

απότομη και βίαιη μετάβαση σε μια νέα πραγματικότητα, καταδεικνύοντας την 

αναγκαιότητα εύρεσης και υιοθέτησης καινοτόμων θεραπευτικών προσεγγίσεων για την 

αντιμετώπιση των άμεσων προκλήσεων που προέκυψαν από αυτή. Κατά συνέπεια, 

μπορεί η Covid-19 να έχει βαθιές επιπτώσεις στο παγκόσμιο γίγνεσθαι, εντούτοις, 

ανέδειξε τον ζωτικής σημασίας ρόλο που διαδραματίζει η εργαστηριακή διάγνωση στη 

διαχείριση των έκτακτων υγειονομικών κρίσεων. Το μέλλον παρόλα αυτά δεν θα πρέπει 

να φαντάζει δυστοπικό. Η ανθρωπότητα έχει αντιμέτωπίσει με επιτυχία παρόμοια 

συλλογικά τράυματα και στο παρελθόν, χωρίς μάλιστα την ύπαρξη τόσου μεγάλου 

όγκου επιστημονικής έρευνας και δεδομένων. Η εμβληματική ρήση “fluctuat nec 

mergitur” είναι πιο επίκαιρη από ποτέ. Αυτό που συμβαίνει τα τελευταία χρόνια μπορεί 

να είναι το τέλος του κόσμου όπως τον ξέραμε, δεν είναι όμως το τέλος του κόσμου. 
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