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Öz
Koronavirüsler, çok sayıda doğal konakçıya sahip olan RNA virüsleridir ve birden fazla sistemi 
etkilemektedirler. İnsanlarda soğuk algınlığından SARS ve MERS gibi daha şiddetli solunum yolu 
hastalıklarına kadar uzanabilen klinik hastalıklara neden olabilirler. Yakın zamanda ortaya çıkan 
SARS-CoV-2, Çin’de hastalığa yol açmış ve daha sonra dünya çapında bir pandemiye neden 
olmuştur. Korunma ve tedavi çabaları halen devam etse de tüm dünyada oldukça fazla vaka ve 
ölüme neden olmaktadır. Virüsün şiddetli akut solunum sendromu ile ilişkili koronavirüs kategorisine 
ait olduğunu belirleyen Uluslararası Virüs Sınıflandırma Komitesi (ICTV) tarafından bu virüs şiddetli 
akut solunum sendromu koronavirüs 2 (SARS-CoV-2) olarak adlandırılmıştır ve bu virüsün SARS-
CoV’lerle ilişkili olduğu saptanmıştır. COVID-19 salgınının kontrolünü takip eden bir sonraki adım, 
yaban hayatı türlerinde, özellikle yarasalarda bulunan CoV’lerin taranması, tanımlanması, izolasyonu 
ve karakterizasyonu üzerine odaklanmalıdır. Gelecekteki salgın riskini değerlendirmek için hem in 
vitro hem de in vivo çalışmalar uygun hayvan modelleri kullanılarak yapılmalıdır. 
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Abstract
Coronaviruses are RNA viruses that have a large number of natural hosts and they affect more 
than one system. In humans, they can cause clinical illnesses that range from the common cold to 
more severe respiratory illnesses such as SARS and MERS. The recently emerged SARS-CoV-2 has 
caused disease in China and subsequently caused a worldwide pandemic. Although prevention and 
treatment efforts still continue, it causes critical cases and deaths all over the world. The virus was 
recognized with severe acute respiratory syndrome coronavirus by International Virus Classification 
Committee (ICTV) this virus is referred to as acute syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2), and 
as this virus was detected with SARS-CoVs. The next step in pursuing control of the COVID-19 
outbreak should focus on screening, identification, isolation and characterization of CoVs found 
in wildlife species, particularly bats. Animal models suitable for research in vitro as well as in vivo 
should be presented.
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Giriş

Son yirmi yılda, koronavirüsler (CoV’ler) Doğu Asya ve Orta Doğu’daki önemli hastalık 
salgınlarıyla görülmeye başlanmıştır. Şiddetli akut solunum sendromu (Severe Acute 
Respiratory Syndrome, SARS) ve Orta Doğu Solunum Sendromu (Middle East Respiratory 
Syndrome, MERS) sırasıyla 2002 ve 2012’de ortaya çıkmaya başlamıştır. 2019’un 
sonlarında koronavirüs hastalığına (COVID-19) neden olan yeni bir koronavirüs, şiddetli 
akut solunum sendromu koronavirüs 2 (SARS-CoV-2) ortaya çıkmış ve küresel bir sağlık 
tehdidi oluşturmuştur. Halen devam etmekte olan bir pandemiye neden olmuştur(1). 
Dünya çapında, ilk olarak 12 Aralık 2019’da Çin’in Hubei Eyaleti, Wuhan şehrinde ilk kez 
tanımlanan yeni CoV’nin (orijinal adı 2019-nCoV) neden olduğu salgını kontrol etmek için 
çaba gösterilmektedir. 11 Şubat 2020’de, Dünya Sağlık Örgütü (WHO), mevcut CoV ile 
ilişkili hastalığa SARS-CoV-2’nin neden olduğunu  açıklamıştır. Birincil hasta grubunun 
Wuhan’daki Huanan Güney Çin Deniz Ürünleri Pazarı ile bağlantılı olduğu bulunmuştur (2). 

CoV’ler, üyeleri çok çeşitli, enfekte edici, soğuk algınlığından şiddetli ve nihayetinde 
ölümcül olan SARS, MERS ve şu anda COVID gibi çeşitli semptomlar ve hastalıklar 
üreten Coronaviridae ailesine aittir. SARS-CoV-2, insanları enfekte eden CoV ailesinin yedi 
üyesinden biri olarak kabul edilir ve SARS’a neden olan aynı CoV soyuna aittir; ancak 
bu yeni virüs genetik olarak farklıdır. 2020 yılına kadar, insan CoV 229E (HCoV-229E), 
HCoV-NL63, HCoV-OC43, HCoV-HKU1, SARS-CoV ve MERS-CoV dahil olmak üzere altı 
CoV’nin insanları enfekte ettiği biliniyordu. SARS-CoV ve MERSCoV yüksek ölüm oranına 
sahip salgınlara yol açsa da, diğerleri hafif üst solunum yolu hastalıklarıdır (3,4).

COVID-19’un ortaya çıkışı, son yirmi yılda insanlarda görülen üçüncü CoV salgınıdır. Fan 
ve ark.  yarasalardan patojen bulaşmasını takiben Çin’de potansiyel SARS veya MERS 
benzeri CoV salgınları olacağını tahmin etmişlerdir. COVID-19, Çin’de ortaya çıkmış ve hızla 
ülke geneline ve ardından diğer ülkelere yayılmıştır. Bu salgının ciddiyeti ve uluslararası 
ölçekte yayılma potansiyeli nedeniyle, DSÖ 31 Ocak 2020’de “küresel boyutta halk sağlığı 
acil durumu” ilan etmiş; daha sonra 11 Mart 2020’de bunu bir küresel salgın(pandemi) 
olarak ilan etmiştir. Şu anda, COVID-19’u etkili bir şekilde tedavi etmek için spesifik ilaçlar 
mevcut değildir. Çoğu ülke önleyici ve koruyucu stratejileri uygulayarak bu potansiyel 
ölümcül virüsün daha fazla yayılmasını önlemek için çaba göstermektedir(5). 

Evcil hayvanlarda, CoV’li enfeksiyonlar, geniş bir patolojik durum yelpazesi ile ilişkilidir. 
Enfeksiyöz bronşit virüsü, köpek respiratuar CoV ve fare hepatit virüsünün yanı sıra, CoV’ler 
ağırlıklı olarak gastrointestinal hastalıklarla ilişkilendirilmektedir. Yeni CoV’lerin ortaya 
çıkması, genetik rekombinasyon olasılığını destekleyebilecek olan, doğal konaklarında 
birden fazla CoV’nin tutulmasından dolayı mümkün olduğu düşünülmektedir.  Yüksek 
genetik çeşitlilik ve birden fazla konak türünü enfekte etme yeteneği, daha yüksek homolog 
RNA rekombinasyonu oranları ile birlikte RNA’ya bağımlı RNA polimerazlarının kararsızlığı 
nedeniyle ortaya çıkan CoV’lerde yüksek frekanslı mutasyonların bir sonucudur (6,7).

SARS-CoV-2’nin kökenini ve patojenin evrimini belirlemek, hastalığın sürveyansı, hedefe 
yönelik yeni ilaçların geliştirilmesi ve salgının önlenmesi için yardımcı olacaktır. Son 
zamanlarda, asemptomatik enfeksiyonları olan bireylerin enfeksiyonları taşıdığından da 
şüphelenilmekte olup, bu da COVID-19 da hastalık bulaşma dinamiklerinin karmaşıklığını 
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daha da artırmaktadır (1,8). Filogenetik analizler, SARS-CoV-2’nin yarasa SARS benzeri 
CoV’lerden (yarasa-SL-CoVZC45 ve yarasa-SL-CoVZXC21) türeyen iki SARS benzeri 
CoV ile yakından ilişkili olduğunu (% 88 benzerlik) ortaya koymuştur (Şekil 1). Ayrıca, 
SARSCoV-2’nin genetik olarak SARS-CoV (% 79 benzerlik) ve MERS-CoV’den (% 50) 
farklı olduğu bilinmektedir (9).  

 

Şekil 1: S-geni SplitsTree analizi. SAR-CoV-2 izolatlarının (S) glikoprotein geni bazlı filogenetik analizi (SplitsTree 4.0) 
gösterilmiştir. SARS-CoV-2 izolatları, önceki insan salgınlarından ve MERS-CoV dahil olmak üzere hayvan kaynaklı ilgili CoV'ler 
ile analiz edilmiştir. Koronavirüs, köpek koronavirüsü, yarasa koronavirüsleri, yarasa-SL-SARS-CoV ve at CoV. Analiz, 
Betacoronavirüslerin tanımlanmış beş alt türünü, yani Sarbecovirus, Embecovirus, Merbecovirus, Nobecovirus ve Hibecovirus’u 
içerir. Gri alandaki izolatlar mevcut salgındandır. Dünyanın dört bir yanından SARS-CoV-2. SARS-CoV-2'nin en yakın komşuları, 
sarı ile çevrili yarasa-SL-CoV'dur (40). 

COVID-19 ile ilişkili en yaygın semptomlar ateş, öksürük, nefes darlığı, balgam çıkarma, baş ağrısı, 
miyalji ve yorgunluktur.  Daha az görülen belirtiler arasında ishal, hemoptizi ve nefes darlığı 
bulunmaktadır. COVID-19, tüm vakalarda akciğer rahatsızlıkları ile ilişkilidir ve bazen konsolidasyon 
gölgeleriyle birlikte bulunan yoğun, buzlu cam opak yapılar olarak görünen akciğer loblarında çoklu 
lezyonların varlığı gibi karakteristik göğüs bilgisayarlı tomografi bulguları oluşturmuştur (10). COVID-
19'u tedavi etmek için bazı terapötik seçenekler, in vitro çalışmalarda etkinlik göstermiştir; ancak 
bugüne kadar bu tedaviler, mevcut pandemide pratik uygulanabilirliklerini sınırlayan herhangi bir 
randomize hayvan veya insan klinik denemesinden geçmemiştir. Bu kapsamlı inceleme, SARS-CoV-2 / 
COVID-19'un mevcut hastalık salgınlarına neden olan çeşitli özelliklerini ve aşı ve terapötiklerin teşhisi 
ve geliştirilmesindeki ilerlemeleri açıklamaktadır. Ayrıca, daha önceki SARS ve MERS CoV'ler, CoV'lerin 
veterinerlik perspektifi ve bu yeni ortaya çıkan patojen ile karşılaştırmayı sağlamaktadır.  Bu ölümcül 
virüsün yönetimi için uygulanabilir sağlık stratejileri geliştirmek için benzer CoV'lerin zoonotik 
potansiyelinin bir değerlendirmesi fayda sağlayacaktır(11,12) . 

 

SARS-CoV-2 VİRÜSU 

SARS-CoV-2, Nidovirales türünün, Coronaviridae ailesinin, Orthocoronavirinae alt ailesinin bir üyesidir; 
bu, dört cinse, yani Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Gammacoronavirus ve Deltacoronavirus 

Şekil 1: S-geni SplitsTree analizi. SAR-CoV-2 izolatlarının (S) glikoprotein geni bazlı filogenetik analizi 
(SplitsTree 4.0) gösterilmiştir. SARS-CoV-2 izolatları, önceki insan salgınlarından ve MERS-CoV dahil 
olmak üzere hayvan kaynaklı ilgili CoV’ler ile analiz edilmiştir. Koronavirüs, köpek koronavirüsü, yarasa 
koronavirüsleri, yarasa-SL-SARS-CoV ve at CoV. Analiz, Betacoronavirüslerin tanımlanmış beş alt türünü, 
yani Sarbecovirus, Embecovirus, Merbecovirus, Nobecovirus ve Hibecovirus’u içerir. Gri alandaki izolatlar 
mevcut salgındandır. Dünyanın dört bir yanından SARS-CoV-2. SARS-CoV-2’nin en yakın komşuları, sarı ile 
çevrili yarasa-SL-CoV’dur (40).

COVID-19 ile ilişkili en yaygın semptomlar ateş, öksürük, nefes darlığı, balgam çıkarma, 
baş ağrısı, miyalji ve yorgunluktur.  Daha az görülen belirtiler arasında ishal, hemoptizi 
ve nefes darlığı bulunmaktadır. COVID-19, tüm vakalarda akciğer rahatsızlıkları ile 
ilişkilidir ve bazen konsolidasyon gölgeleriyle birlikte bulunan yoğun, buzlu cam opak 



168 Enis Taha Özkan

yapılar olarak görünen akciğer loblarında çoklu lezyonların varlığı gibi karakteristik göğüs 
bilgisayarlı tomografi bulguları oluşturmuştur (10). COVID-19’u tedavi etmek için bazı 
terapötik seçenekler, in vitro çalışmalarda etkinlik göstermiştir; ancak bugüne kadar bu 
tedaviler, mevcut pandemide pratik uygulanabilirliklerini sınırlayan herhangi bir randomize 
hayvan veya insan klinik denemesinden geçmemiştir. Bu kapsamlı inceleme, SARS-
CoV-2 / COVID-19’un mevcut hastalık salgınlarına neden olan çeşitli özelliklerini ve aşı ve 
terapötiklerin teşhisi ve geliştirilmesindeki ilerlemeleri açıklamaktadır. Ayrıca, daha önceki 
SARS ve MERS CoV’ler, CoV’lerin veterinerlik perspektifi ve bu yeni ortaya çıkan patojen 
ile karşılaştırmayı sağlamaktadır.  Bu ölümcül virüsün yönetimi için uygulanabilir sağlık 
stratejileri geliştirmek için benzer CoV’lerin zoonotik potansiyelinin bir değerlendirmesi 
fayda sağlayacaktır(11,12) .

SARS-CoV-2 Virüsu

SARS-CoV-2, Nidovirales türünün, Coronaviridae ailesinin, Orthocoronavirinae alt ailesinin 
bir üyesidir; bu, dört cinse, yani Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Gammacoronavirus 
ve Deltacoronavirus şeklinde alt gruplara ayrılmıştır. Alphacoronavirus ve Betacoronavirus 
cinsleri yarasalardan kaynaklanırken, Gammacoronavirus ve Deltacoronavirus kuş ve 
domuz gen havuzlarından gelişmiştir. Koronavirüsler, 5 = -cap ve 3 = -poly (A) kuyruğu ile 
çevrelenmiş, yaklaşık 30 kb’lik bölünmemiş, tek sarmallı, pozitif polariteli RNA genomuna 
sahiptir. SARS-CoV-2 genomu 29.891 bp uzunluğundadır ve GC içeriği % 38’dir. Bu 
virüsler, viral nükleokapsid içeren bir zarfla çevrelenmiştir. CoV’lerdeki nükleokapsidler, 
pozitif polariteli RNA virüslerinde atipik bir niteliği yansıtan sarmal simetri içinde 
düzenlenmiştir. SARS-CoV-2’nin elektron mikrografları, bir dereceye kadar pleomorfizm 
gösterir, 60 ila 140 nm arasında değişen viryon çapları ve 9 ila 12 nm’lik farklı sivri uçlarla 
birlikte virüse bir sarı taç görünümü verir. CoV genomu, 5 = - leader -UTR-replikaz-yapısal 
genler (S-E-M-N) -3 = UTR-poly (A) olarak doğrusal olarak düzenlenmiştir. 3a / b, 4a 
/ b ve hemaglutinin-esteraz geni (HE) gibi aksesuar genlerin de yapısal genlerle iç içe 
olduğu görülmektedir. SARS-CoV-2’nin de benzer şekilde düzenlendiği ve bazı beta-
koronavirüslerin özelliği olan HE’den yoksun olmasına rağmen birkaç yardımcı proteini 
kodladığı bulunmuştur (3,15,16,17). 

CoV’lerin pozitif polariteli genomu, mRNA olarak hizmet eder ve poliprotein 1a / 1ab’ye 
(pp1a / 1ab) çevrilir. Poliprotein geni tarafından kodlanan yapısal olmayan proteinler (nsps) 
tarafından çift membranlı veziküllerde (DMV’ler) bir replikasyon-transkripsiyon kompleksi 
(RTC) oluşturulur. Daha sonra, RTC, süreksiz transkripsiyon yoluyla iç içe geçmiş bir 
alt genomik RNA (sgRNA) seti sentezlerler. Moleküler karakterizasyona dayalı olarak, 
SARS-CoV-2, Sarbecovirus alt cinsine ait yeni bir Betacoronavirüs olarak kabul edilir. 
Birkaç diğer kritik zoonotik virüs (MERS ile ilgili CoV ve SARS ile ilgili CoV) aynı cinse 
aittir. Bununla birlikte, SARSCoV-2, diğer Betacoronavirüs ile özdeşlik yüzdesine dayalı 
olarak ayrı bir virüs olarak tanımlanmıştır; korunan açık okuma çerçevesi 1a / b (ORF1a 
/ b)% 90 özdeşliğin altındadır. SARS-CoV-2 ile orijinal SARS-CoV arasında genel olarak 
% 80 nükleotid kimliği ve yarasaların ZC45 ve ZXC21 SARS ile ilişkili CoV’leriyle % 89 
özdeşlik gözlemlenmiştir (18,19). Ek olarak, SARS-CoV-2 ile insan SARS-CoV Tor2 ve 
insan SARS-CoV BJ01 2003 arasında da % 82 özdeşlik saptanmıştır. MERS ile ilişkili 
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CoV ve yeni ortaya çıkan SARS-CoV-2 arasında yalnızca % 51,8’lik bir sekans özdeşliği 
vardır. Yapısal genlerin filogenetik analizi ayrıca SARS-CoV-2’nin yarasa SARS ile ilişkili 
CoV’ye daha yakın olduğunu ortaya çıkarmıştır. Bu nedenle, SARS-CoV-2 yarasalardan 
kaynaklanmış olabilirken, diğer amplifikatör konakları insanlara hastalık bulaşmasında rol 
oynamış olabileceği düşünülmektedir. Diğer iki zoonotik CoV (MERS ile ilgili CoV ve SARS 
ile ilgili CoV) de yarasalardan kaynaklanmaktadır. Bununla birlikte, SARS ve MERS için, 
sırasıyla misk kedisi ve develer, amplifikatör konakları olarak görev yapar. Koronavirüs 
genomları ve alt genomları altı ORF’yi kodlar. 5 = end’in çoğunluğu, 16 nsps üreten 
ORF1a / b tarafından işgal edilir. İki poliprotein, pp1a ve pplab, başlangıçta ORF1a / b’den 
ORF1a ve ORF1b arasındaki bir 1 çerçeve kayması ile üretilir (29). Virüs kodlu proteazlar, 
poliproteinleri ayrı ayrı nsps’ye (ana proteaz [Mpro], kimotripsin benzeri proteaz [3CLpro] 
ve papain benzeri proteazlara [PLP’ler]) ayırır. SARS-CoV-2 de bu nss’leri kodlamaktadır ve 
işlevleri yakın zamanda açıklığa kavuşturulmuştur. Dikkat çekici bir şekilde, SARS-CoV-2 
ve diğer CoV’ler arasındaki bir fark, ORF3 bandı içinde yeni bir kısa varsayımsal proteinin, 
bir alfa sarmallı salgılanmış bir proteinin ve ORF8 tarafından kodlanmış altı sarmallı beta 
yapraklı bir proteinin tanımlanmasıdır (20,21,22). Koronavirüsler, aşağıda ayrıntılı olarak 
açıklanan spike (S), membrane (M), envelope (E), ve nucleocapsid (N) olmak üzere dört 
ana yapısal proteini kodlar.

S Glikoprotein 

Koronavirüs S proteini, büyük, çok işlevli sınıf I viral transmembran proteinidir. S proteininin 
boyutu 1,160 amino asitten (kümes hayvanlarında IBV, enfeksiyöz bronşit virüsü) 1,400 
amino aside (FCoV, kedi koronavirüsü) kadar değişmektedir. Virion yüzeyinde bir trimer 
içinde uzanır ve virion’a korona veya taç benzeri bir görünüm verir. Fonksiyonel olarak 
enfeksiyöz viryon partiküllerinin, çeşitli konakçı hücresel reseptörlerle etkileşim yoluyla 
hücreye girişi için gereklidir. Ayrıca, doku tropizmi ve konakçı aralığının belirlenmesi için 
kritik bir faktör görevi de görmektedir. Özellikle, S proteini, konakçı immün tepkilerini 
indükleyebilen CoV’lerin hayati immünodominant proteinlerinden biridir. Tüm CoV’lerde 
S proteinlerindeki ektodomainler, S1 ve S2 olmak üzere iki alt birime bölünmüş benzer 
alan organizasyonlarına sahiptir. İlki S1, konak reseptör bağlanmasına yardımcı olurken, 
ikincisi S2, füzyondan sorumludur. S1 ayrıca iki alt alana bölünür; N-terminal alanı (NTD) 
ve C-terminal alanı (CTD). Bu alt alanların her ikisi de, çeşitli konakçı reseptörlerle verimli 
bir şekilde etkileşime girerek reseptör bağlanma alanları olarak işlev görmektedir. S1 
CTD, reseptör bağlanma motifini (RBM) içerir. Her bir koronavirüs spike proteininde, 
trimerik S1 kendisini trimerik S2 sapının tepesine yerleştirir. Son zamanlarda, COVID-
19’un S proteinlerinin yapısal analizleri, 1,273 amino asitlik bir streç içinde 27 amino asit 
yer değiştirmesini ortaya çıkarmıştır. Bu da viral evrimin kişiden kişiye bulaşma sırasında 
gerçekleştiğini göstermektedir SARS-CoV’deki anjiyotensin dönüştüren enzim-2 (ACE2) 
reseptörüne doğrudan bağlanan RBM’de hiçbir amino asit değişikliği görülmez. Bu 
adaptif evrimle ilişkili virüste hiçbir işlevsel değişiklik meydana gelmese de, sonraki 
insandan insana bulaşma sırasında meydana gelen viral mutasyonların yakından izlenmesi 
önemlidir(23,24,25).
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M Protein 

M proteini, viryon partikülünde bulunan en bol viral proteindir ve viral zarfa şekil verir. 
Nükleokapside bağlanır ve koronavirüs düzeneğinin merkezi bir düzenleyicisi olarak işlev 
görür. Koronavirüs M proteinleri, amino asit içerikleri bakımından oldukça çeşitlidir, ancak 
farklı cinsler içinde genel yapısal benzerliği korur. M proteini, virionun dışında kısa bir 
amino terminali ve virion içinde uzun bir karboksi terminali ile çevrili üç transmembran 
alana sahiptir. Genel olarak, viral yapı iskelesi, M-M etkileşimi ile korunur. Dikkat 
çekici bir şekilde, SARS-CoV-2’nin M proteini, SARS-CoV’ye kıyasla bir amino asit yer 
değiştirmesine sahip değildir (14,26).

E Protein

Koronavirüs E proteini, ana yapısal proteinlerin en gizemli ve en küçüğüdür. Virüsün 
patogenezinde, montajında ve salınmasında çok işlevli bir rol oynar. Viroporin (iyon kanalı) 
gibi davranan küçük bir entegre membran polipeptididir. Bu proteinin inaktivasyonu veya 
yokluğu, morfoloji ve tropizmdeki değişiklikler nedeniyle koronavirüslerin virülansının 
değişmesi ile ilgilidir. E proteini, kısa bir hidrofilik amino terminali, büyük bir hidrofobik 
transmembran alanı ve verimli bir C terminal alanı olmak üzere üç alandan oluşur. SARS-
CoV-2 E proteini, herhangi bir yer değiştirme olmaksızın benzer bir amino asit yapısını 
ortaya çıkarır (14,27).

N Protein 

Koronavirüsün N proteini çok amaçlıdır. Çeşitli işlevler arasında viral genom ile karmaşık 
oluşumda rol oynar, virion montajı sırasında ihtiyaç duyulan M protein etkileşimini 
kolaylaştırır ve virüsün transkripsiyon etkinliğini artırır. Üç yüksek oranda korunmuş ve 
farklı alan, yani bir NTD, bir RNA bağlama alanı veya bir bağlayıcı bölge (LKR) ve bir CTD 
içerir. NTD, viral genomun 3 = ucuna, belki de elektrostatik etkileşimler yoluyla bağlanır 
ve hem uzunluk hem de sekans açısından oldukça farklıdır. Yüklü LKR, serine ve arginine 
açısından zengindir ve aynı zamanda SR (serine ve arginin) alanı olarak da bilinir. LKR, in 
vitro RNA etkileşimi ile doğrudan etkileşim yeteneğine sahiptir ve hücre sinyallemesinden 
sorumludur. Ayrıca, interferon (IFN) ve RNA interferansı için bir antagonist olarak çalışarak 
konağın antiviral tepkisini modüle eder(14,28,29).   

nspler ve Aksesuar Proteinleri

Önemli yapısal proteinlerin yanı sıra, SARS-CoV-2 genomu 15 nsp içerir, nsp1 ila nsp10 
ve nsp12 ila nsp16 ve 8 yardımcı protein (3a, 3b, p6, 7a, 7b, 8b, 9b ve ORF14). Tüm bu 
proteinler viral replikasyonda belirli bir rol oynar. SARS-CoV’nin yardımcı proteinlerinden 
farklı olarak SARS-CoV-2, 8a proteini içermez ve daha uzun 8b ve daha kısa 3b proteinine 
sahiptir(14).   
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SARS-CoV-2’nin virüs yapısı Şekil 2’de gösterilmektedir(14).  
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SARS-CoV-2'nin virüs yapısı Şekil 2'de gösterilmektedir(14).  

 

Şekil 2: SARS-CoV-2 virüs yapısı(40). 

SARS-CoV-2 İletimi, Yayılması ve Ortaya Çıkışı Üzerine Genel Bir Bakış 

Yeni koronavirüs, salgından sonraki 1 ay (28 gün) içinde tanımlanmıştır. Bu, Çin'in Guangdong Eyaleti, 
Foshan kentinde (125 gün) bildirilen SARS-CoV'yi belirlemek için geçen süreye kıyasla etkileyici bir 
şekilde hızlıdır. Viral etiyolojinin onaylanmasının hemen ardından Çinli virologlar, bu ortaya çıkan yeni 
koronavirüsün dünyanın diğer bölgelerine yayılmasını kontrol etmede çok önemli bir rol oynayan SARS-
CoV-2'nin genomik dizisini hızla yayınlamışlardır. SARS-CoV-2'nin olası kaynağı ve hastalığın ilk bulaşma 
şekli henüz belirlenmemiştir. İlk enfeksiyon kümesinin analizi, enfekte bireylerin ortak bir maruziyet 
noktasına, Çin'in Hubei Eyaleti, Wuhan'da bir deniz ürünleri pazarına sahip olduğunu göstermektedir. 
Bu Pazar, restoranlara insan tüketimi için farklı türde vahşi hayvanlar sağlamasıyla ünlüdür. Huanan 
Güney Çin Deniz Ürünleri Pazarı ayrıca kümes hayvanları, yarasalar, yılanlar ve dağ sıçanları gibi canlı 
hayvanlar da satmaktadır. Buranın, zoonotik (hayvandan insana) bulaşmanın gerçekleştiği nokta 
olabileceği düşünülmektedir. SARS-CoV-2'nin daha fazla insandan insana bulaşan bir hayvan 
konakçıdan (zoonotik kökenli) kaynaklandığı iddia edilmekle birlikte, gizli bir olasılık olduğu için gıda 
yoluyla bulaşma olasılığı daha ileri araştırmalarla göz ardı edilmemelidir(30,31). Ek olarak, diğer 
potansiyel ve beklenen bulaşma yolları, diğer solunum yoluyla bulaşan virüsler de olduğu gibi, 
kontamine el sıkışmak gibi doğrudan temas veya kontamine yüzeylerle temas yoluyla bulaşma ile 
ilişkilendirilerek tanımlanmıştır. Yine de, kan transfüzyonu ve organ naklinin yanı sıra transplasental ve 
perinatal yolların SARS-CoV-2 iletimi için olası yollar olup olmadığının belirlenmesi gerekmektedir (Şekil 
3).  
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Şekil 3:  SARS-CoV-2 için potansiyel bulaşma yolları (40) 

Ortaya çıkan bilinen virüslerle ilişkili çeşitli salgınlarla ilgili deneyimlerden anlaşılmıştır ki, bir virüsün 
yüksek patojenitesi genellikle düşük bulaşabilirlik ile birlikte görülmektedir. Ebola virüsü, kuş gribi 
H7N9, SARS-CoV ve MERS-CoV gibi yeni ortaya çıkan virüslerle karşılaştırıldığında SARS-CoV-2, nispeten 
daha düşük patojeniteye ve orta derecede bulaşıcılığa sahiptir (13). COVID-19 ile enfekte olmuş bireyler 
arasındaki ölüm riski, enfeksiyon ölüm riski (IFR) kullanılarak hesaplanmıştır. IFR'nin, önceki Asya 
influenza pandemisine (1957-1958) kıyasla % 0,3 - 0,6 aralığında olduğu bulunmuştur. Özellikle, COVID-
19 salgın eğrisinin ilk vaka kümesinden yeniden analizi, önemli ölçüde insandan insana bulaşmayı 
göstermiştier. Wuhan deniz ürünleri pazarındaki SARS-CoV-2'nin maruziyet geçmişinin hayvandan 
insana bulaşmadan çok insandan insana bulaşmasından kaynaklandığı düşünülmektedir; ancak, COVID-
19'daki zoonotik yayılma ışığında, bu fikri tam olarak onaylamak için henüz çok erkendir. İlk 
enfeksiyonu takiben, insandan insana bulaşma, ön-üreme katsayısı (R0) tahmini 1,4 - 2,5 arasında 
gözlemlenmiş ve son zamanlarda bunun 2,24 ila 3,58 olduğu tahmin edilmektedir. Başka bir çalışmada, 
COVID-19'un ortalama üreme katsayısının 3,28 olduğu bulunmuş ve bu, ilk DSÖ tahmininden 1,4 ila 2,5 
arasındaki önemli ölçüde daha yüksektir. Tam R0 değerini elde etmek için henüz çok erkendir, çünkü 
yetersiz veri mevcuttur. Daha yüksek R0 değeri, duyarlı bir popülasyonda SARS-CoV-2 bulaşının daha 
yüksek potansiyelinin göstergesidir(32-35).  

Bu salgın, Çin'deki mutfak uygulamalarının insanlarda yeni koronavirüs enfeksiyonunun kökeninden 
sorumlu tutulduğu ilk olay değildir. Daha önce de, canlı hayvan pazarında bulunan hayvanlar, Çin'deki 
SARS salgınının ara konakçıları olarak tanımlanmıştı. Çeşitli vahşi yaşam türlerinin, tür engelini 
aşabilecek potansiyel olarak gelişen koronavirüs suşlarını barındırdığı saptanmıştı. Çin yemek 
kültürünün temel ilkelerinden biri, canlı kesilen hayvanların daha besleyici kabul edilmesidir(36,37). 
Aralık 2019'dan Mart 2020'ye kadar süren 4 aylık mücadelenin ardından, COVID-19 durumu artık 
Çin'de kontrol altına alınmış görünmektedir. Hayvan pazarları yeniden açılmış ve insanlar yarasalar, 
köpekler, kediler, kuşlar, akrepler, porsuklar, tavşanlar, pangolinler, vizonlar, hurma misk kedisi 
çorbası, devekuşları, hamsterler, kaplumbağalar, ördekler, balıklar satın almaya başlamıştır. Çin 
hükümeti insanları normale dönebileceklerini hissetmeye teşvik etmektedir. Bununla birlikte, SARS-
CoV-2'nin zoonotik yayılma gösterdiği gibi, insanların canlı-ölü hayvanlarla temastan mümkün 
olduğunca kaçınmaları gerektiği tavsiyeleri de geçerlidir. Ek olarak, aynı virüsteki yeni mutasyonların 
pazardaki hem hayvanlarla hem de insanlarla yakından ilişkili olma olasılığı da göz ardı edilemez(40).  

Kanalizasyon ve atık sudaki artan SARS-CoV-2 raporları, fekal-oral bulaşma olasılığı nedeniyle daha 
fazla araştırma yapılması gerektiğini düşündürmektedir. Toprak ve su gibi çevresel alanlarda bulunan 
SARS-CoV-2, nihayet arıtma tesislerinin atık su ve kanalizasyon çamurunu da akla getirmektedir. Bu 
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aynı virüsteki yeni mutasyonların pazardaki hem hayvanlarla hem de insanlarla yakından 
ilişkili olma olasılığı da göz ardı edilemez(40). 

Kanalizasyon ve atık sudaki artan SARS-CoV-2 raporları, fekal-oral bulaşma olasılığı 
nedeniyle daha fazla araştırma yapılması gerektiğini düşündürmektedir. Toprak ve su gibi 
çevresel alanlarda bulunan SARS-CoV-2, nihayet arıtma tesislerinin atık su ve kanalizasyon 
çamurunu da akla getirmektedir. Bu nedenle, mevcut atık su ve kanalizasyon çamuru 
arıtma prosedürlerini yeniden değerlendirmeli ve SARS-CoV-2’ye özel ve etkili olan 
gelişmiş teknikleri uygulamaya koymak gerekecektir. Dışkıda aktif SARS-CoV-2 olduğu 
için, büyük bir popülasyondaki enfeksiyonların prevalansı, atık su bazlı çevre epidemiyoloji 
kullanılarak incelenebilir(39).   

Sonuç ve Öneriler

Küresel SARS salgınından birkaç yıl sonra, mevcut COVID-19 salgını, yeni patojenlerin 
nasıl hızla ortaya çıkıp, nasıl yayılabileceğini ve sonunda ciddi halk sağlığı krizlerine neden 
olabileceğini hatırlattı. İnsanlarda replikasyonu, bulaşma dinamiklerini ve patogenezi 
araştırmak için SARS-CoV-2 için hayvan modelleri oluşturmak üzere daha fazla 
araştırma yapılmalıdır. Bu, zoonotik CoV salgınlarına karşı potansiyel tedavi stratejilerinin 
geliştirilmesine ve değerlendirilmesine yardımcı olabilir. İklimdeki değişikliklere bağlı olarak 
gelecekteki CoV salgınlarının ortaya çıktığını göstermektedir ve ekolojik koşullar insan-
hayvan teması ile ilişkilendirilebilir. Yaban hayatın evcil kuşlar, domuzlar ve memelilerle 
kontrolsüz etkileşimi, CoV enfeksiyonlarının türler arası bulaşma olasılığını önemli ölçüde 
artırır ayrıca virüslerdeki adaptif genetik rekombinasyon nedeniyle insanlara karşı riski 
arttırmakdır.

SARS-CoV-2’nin neden olduğu mevcut salgın gerçekten de bekleniyordu. Önceki salgınlara 
benzer şekilde, mevcut salgın da kısa süre içinde kontrol altına alınacaktır. COVID-19 
salgınının kontrolünü takip eden bir sonraki adım, yaban hayatı türlerinde, özellikle 
yarasalarda bulunan CoV’lerin taranması, tanımlanması, izolasyonu ve karakterizasyonu 
üzerine odaklanmalıdır. Gelecekteki salgın riski değerlendirmek için hem in vitro hem de 
in vivo çalışmalar uygun hayvan modelleri kullanılarak yapılmalıdır.
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