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Pandemi Nedeni Olan SARS-CoV-2

SARS-CoV-2 the Cause of the Pandemic

Enis Taha Ozkan' ®

0z

Koronaviriisler, cok sayida dogal konakcilya sahip olan RNA virUsleridir ve birden fazla sistemi
etkilemektedirler. insanlarda soguk alginligindan SARS ve MERS gibi daha siddetli solunum yolu
hastaliklarina kadar uzanabilen klinik hastaliklara neden olabilirler. Yakin zamanda ortaya cikan
SARS-CoV-2, Cin’de hastaliga yol agmis ve daha sonra diinya capinda bir pandemiye neden
olmustur. Korunma ve tedavi gabalari halen devam etse de tim diinyada oldukca fazla vaka ve
6lume neden olmaktadir. Viristin siddetli akut solunum sendromu ile iligkili koronavirls kategorisine
ait oldugunu belirleyen Uluslararasi Viris Siniflandirma Komitesi (ICTV) tarafindan bu virls siddetli
akut solunum sendromu koronaviriis 2 (SARS-CoV-2) olarak adlandinimigtir ve bu virlisiin SARS-
CoV’lerle iligkili oldugu saptanmistir. COVID-19 salgininin kontroliini takip eden bir sonraki adim,
yaban hayati tirlerinde, 6zellikle yarasalarda bulunan CoV’lerin taranmasi, tanimlanmasi, izolasyonu
ve karakterizasyonu Uzerine odaklanmalidir. Gelecekteki salgin riskini degerlendirmek igin hem in
vitro hem de in vivo ¢aligsmalar uygun hayvan modelleri kullanilarak yapiimalidir.

Anahtar Kelimeler: COVID-19, SARS-CoV-2, SARS-CoV, Coronavirus, Pandemi, Bulas Yolu.

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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Giris

Son yirmi yilda, koronavirtsler (CoV’ler) Dogu Asya ve Orta Dogu’daki 6nemli hastalik
salginlaryla gérilmeye baslanmistir. Siddetli akut solunum sendromu (Severe Acute
Respiratory Syndrome, SARS) ve Orta Dogu Solunum Sendromu (Middle East Respiratory
Syndrome, MERS) sirasiyla 2002 ve 2012’de ortaya g¢ikmaya baslamisti. 2019°un
sonlarinda koronavirlis hastaligina (COVID-19) neden olan yeni bir koronavirls, siddetli
akut solunum sendromu koronaviris 2 (SARS-CoV-2) ortaya ¢ikmis ve kiresel bir saghk
tehdidi olusturmustur. Halen devam etmekte olan bir pandemiye neden olmustur(1).
Dinya capinda, ilk olarak 12 Aralik 2019’da Cin’in Hubei Eyaleti, Wuhan sehrinde ilk kez
tanimlanan yeni CoV’nin (orijinal adi 2019-nCoV) neden oldugu salgini kontrol etmek igin
caba gdsterilmektedir. 11 Subat 2020°de, Diinya Saglk Orgiitii (WHO), mevcut CoV ile
iliskili hastaiga SARS-CoV-2’nin neden oldugunu aciklamistir. Birincil hasta grubunun
Wuhan’daki Huanan Giiney Cin Deniz Uriinleri Pazari ile baglantil oldugu bulunmustur (2).

CoV'ler, Uyeleri cok cesitli, enfekte edici, soguk alginligindan siddetli ve nihayetinde
olimcdl olan SARS, MERS ve su anda COVID gibi ¢esitli semptomlar ve hastaliklar
Ureten Coronaviridae ailesine aittir. SARS-CoV-2, insanlar enfekte eden CoV ailesinin yedi
Uyesinden biri olarak kabul edilir ve SARS’a neden olan ayni CoV soyuna aittir; ancak
bu yeni virls genetik olarak farklidir. 2020 yilina kadar, insan CoV 229E (HCoV-229E),
HCoV-NL63, HCoV-0C43, HCoV-HKU1, SARS-CoV ve MERS-CoV dahil olmak Utzere alti
CoV’nin insanlar enfekte ettigi biliniyordu. SARS-CoV ve MERSCoV yiksek 6lim oranina
sahip salginlara yol a¢sa da, digerleri hafif Ust solunum yolu hastaliklandir (3,4).

COVID-19’un ortaya cikisi, son yirmi yilda insanlarda gortlen Ugtinci CoV salginidir. Fan
ve ark. yarasalardan patojen bulasmasini takiben Cin’de potansiyel SARS veya MERS
benzeri CoV salginlari olacagini tahmin etmislerdir. COVID-19, Cin’de ortaya ¢ikmis ve hizla
Ulke geneline ve ardindan diger Ulkelere yayllmistir. Bu salginin ciddiyeti ve uluslararasi
dlcekte yayllma potansiyeli nedeniyle, DSO 31 Ocak 2020’de “kiiresel boyutta halk saghg
acil durumu” ilan etmis; daha sonra 11 Mart 2020’de bunu bir kiresel salgin(pandemi)
olarak ilan etmistir. Su anda, COVID-19’u etkili bir sekilde tedavi etmek icin spesifik ilaclar
mevcut degildir. Cogu Ulke dnleyici ve koruyucu stratejileri uygulayarak bu potansiyel
6lumcil viristun daha fazla yayllmasini dnlemek icin ¢gaba géstermektedir(5).

Evcil hayvanlarda, CoV’li enfeksiyonlar, genis bir patolojik durum yelpazesi ile iligkilidir.
Enfeksiy6z bronsit virlisi, kdpek respiratuar CoV ve fare hepatit virlisiiniin yani sira, CoV’ler
agirlikl olarak gastrointestinal hastaliklarla iliskilendiriimektedir. Yeni CoV’lerin ortaya
¢cikmasi, genetik rekombinasyon olasiligini destekleyebilecek olan, dogal konaklarinda
birden fazla CoV’nin tutulmasindan dolayr mimkun oldugu distnidlmektedir. Yiksek
genetik gesitlilik ve birden fazla konak tiriini enfekte etme yetenegi, daha yiiksek homolog
RNA rekombinasyonu oranlari ile birlikte RNA'ya bagimli RNA polimerazlarinin kararsizlig
nedeniyle ortaya ¢ikan CoV’lerde yiksek frekansl mutasyonlarin bir sonucudur (6,7).

SARS-CoV-2’nin kdkenini ve patojenin evrimini belirlemek, hastaligin stirveyansi, hedefe
yonelik yeni ilaglarin gelistiriimesi ve salginin énlenmesi igin yardimci olacaktir. Son
zamanlarda, asemptomatik enfeksiyonlari olan bireylerin enfeksiyonlar tasidigindan da
stiphelenilmekte olup, bu da COVID-19 da hastalik bulasma dinamiklerinin karmagikligini
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daha da artirmaktadir (1,8). Filogenetik analizler, SARS-CoV-2'nin yarasa SARS benzeri
CoV’lerden (yarasa-SL-CoVZC45 ve yarasa-SL-CoVZXC21) tiireyen iki SARS benzeri
CoV ile yakindan iligkili oldugunu (% 88 benzerlik) ortaya koymustur (Sekil 1). Ayrica,
SARSCoV-2'nin genetik olarak SARS-CoV (% 79 benzerlik) ve MERS-CoV’den (% 50)
farkli oldugu bilinmektedir (9).
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Sekil 1: S-geni SplitsTree analizi. SAR-CoV-2 izolatlarinin (S) glikoprotein geni bazli filogenetik analizi
(SplitsTree 4.0) gésterilmisti. SARS-CoV-2 izolatlari, énceki insan salginlarindan ve MERS-CoV dahil
olmak (izere hayvan kaynakli ilgili CoV’ler ile analiz edilmistir. Koronavirls, képek koronavirisl, yarasa
koronavirusleri, yarasa-SL-SARS-CoV ve at CoV. Analiz, Betacoronavirislerin tanimlanmig bes alt tarind,
yani Sarbecovirus, Embecovirus, Merbecovirus, Nobecovirus ve Hibecovirus’u icerir. Gri alandaki izolatlar
mevcut salgindandir. Diinyanin dért bir yanindan SARS-CoV-2. SARS-CoV-2’nin en yakin komsulari, sari ile

cevrili yarasa-SL-CoV’dur (40).

COVID-19 ile iligkili en yaygin semptomlar ates, 6ksirik, nefes darlidi, balgam ¢ikarma,
bas agrisi, miyalji ve yorgunluktur. Daha az gérilen belirtiler arasinda ishal, hemoptizi
ve nefes darligi bulunmaktadir. COVID-19, tim vakalarda akcider rahatsiziiklar ile
iliskilidir ve bazen konsolidasyon gdlgeleriyle birlikte bulunan yogun, buzlu cam opak
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yapllar olarak gortinen akciger loblarinda ¢oklu lezyonlarin varligi gibi karakteristik gégus
bilgisayarll tomografi bulgulan olusturmustur (10). COVID-19’u tedavi etmek igin bazi
terapdtik secenekler, in vitro calismalarda etkinlik géstermistir; ancak bugiine kadar bu
tedaviler, mevcut pandemide pratik uygulanabilirliklerini sinirlayan herhangi bir randomize
hayvan veya insan klinik denemesinden ge¢gmemistir. Bu kapsamli inceleme, SARS-
CoV-2 / COVID-19’un mevcut hastalik salginlarina neden olan cesitli 6zelliklerini ve agi ve
terapétiklerin teshisi ve gelistiriimesindeki ilerlemeleri agiklamaktadir. Ayrica, daha énceki
SARS ve MERS CoV’ler, CoV’lerin veterinerlik perspektifi ve bu yeni ortaya ¢ikan patojen
ile karsilastirmayi saglamaktadir. Bu 6limcul virisin yénetimi icin uygulanabilir saghk
stratejileri gelistirmek icin benzer CoV’lerin zoonotik potansiyelinin bir degerlendirmesi
fayda saglayacaktir(11,12) .

SARS-CoV-2 Viriisu

SARS-CoV-2, Nidovirales tirlintin, Coronaviridae ailesinin, Orthocoronavirinae alt ailesinin
bir Gyesidir; bu, dort cinse, yani Alphacoronavirus, Betacoronavirus, Gammacoronavirus
ve Deltacoronavirus seklinde alt gruplara ayrilmistir. Alphacoronavirus ve Betacoronavirus
cinsleri yarasalardan kaynaklanirken, Gammacoronavirus ve Deltacoronavirus kus ve
domuz gen havuzlarindan geligsmistir. KoronavirUsler, 5 = -cap ve 3 = -poly (A) kuyrugu ile
cevrelenmis, yaklasik 30 kb’lik bélinmemis, tek sarmalli, pozitif polariteli RNA genomuna
sahiptir. SARS-CoV-2 genomu 29.891 bp uzunlugundadir ve GC igerigi % 38’dir. Bu
virUsler, viral nikleokapsid iceren bir zarfla gevrelenmistir. CoV’lerdeki nikleokapsidler,
pozitif polariteli RNA virlslerinde atipik bir niteligi yansitan sarmal simetri iginde
diizenlenmistir. SARS-CoV-2’nin elektron mikrograflari, bir dereceye kadar pleomorfizm
gOsterir, 60 ila 140 nm arasinda degisen viryon caplari ve 9 ila 12 nm’lik farkli sivri u¢larla
birlikte virlise bir sari tag gérinimu verir. CoV genomu, 5 = - leader -UTR-replikaz-yapisal
genler (S-E-M-N) -3 = UTR-poly (A) olarak dogrusal olarak diizenlenmistir. 3a / b, 4a
/ b ve hemaglutinin-esteraz geni (HE) gibi aksesuar genlerin de yapisal genlerle i¢ ice
oldugu gorilmektedir. SARS-CoV-2’'nin de benzer sekilde dizenlendigi ve bazi beta-
koronavirUslerin 6zelligi olan HE’den yoksun olmasina ragmen birka¢ yardimci proteini
kodladigi bulunmustur (3,15,16,17).

CoV’lerin pozitif polariteli genomu, mRNA olarak hizmet eder ve poliprotein 1a / 1ab’ye
(pp1a/ 1ab) gevrilir. Poliprotein geni tarafindan kodlanan yapisal olmayan proteinler (nsps)
tarafindan ¢ift membranl vezikiillerde (DMV’ler) bir replikasyon-transkripsiyon kompleksi
(RTC) olusturulur. Daha sonra, RTC, slreksiz transkripsiyon yoluyla i¢ ice ge¢mis bir
alt genomik RNA (sgRNA) seti sentezlerler. Molekiler karakterizasyona dayall olarak,
SARS-CoV-2, Sarbecovirus alt cinsine ait yeni bir Betacoronavirlis olarak kabul edilir.
Birkag diger kritik zoonotik viriis (MERS ile ilgili CoV ve SARS ile ilgili CoV) ayni cinse
aittir. Bununla birlikte, SARSCoV-2, diger Betacoronavirls ile 6zdeslik ylizdesine dayali
olarak ayn bir viris olarak tanimlanmistir; korunan acik okuma cercevesi 1a / b (ORF1a
/ b)% 90 6zdesligin altindadir. SARS-CoV-2 ile orijinal SARS-CoV arasinda genel olarak
% 80 nukleotid kimligi ve yarasalarin ZC45 ve ZXC21 SARS ile iligkili CoV’leriyle % 89
Ozdeslik gézlemlenmistir (18,19). Ek olarak, SARS-CoV-2 ile insan SARS-CoV Tor2 ve
insan SARS-CoV BJ01 2003 arasinda da % 82 &zdeslik saptanmistir. MERS ile iliskili
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CoV ve yeni ortaya ¢ikan SARS-CoV-2 arasinda yalnizca % 51,8’lik bir sekans 6zdesligi
vardir. Yapisal genlerin filogenetik analizi ayrica SARS-CoV-2'nin yarasa SARS ile iligkili
CoV’ye daha yakin oldugunu ortaya ¢ikarmistir. Bu nedenle, SARS-CoV-2 yarasalardan
kaynaklanmis olabilirken, diger amplifikator konaklar insanlara hastalik bulagsmasinda rol
oynamis olabileceg@i distinulmektedir. Diger iki zoonotik CoV (MERS ile ilgili CoV ve SARS
ile ilgili CoV) de yarasalardan kaynaklanmaktadir. Bununla birlikte, SARS ve MERS igin,
siraslyla misk kedisi ve develer, amplifikatdér konaklar olarak gdérev yapar. Koronaviriis
genomlari ve alt genomlar altt ORF’yi kodlar. 5 = end’in ¢cogunlugu, 16 nsps Ureten
ORF1a/ b tarafindan isgal edilir. iki poliprotein, pp1a ve pplab, baslangicta ORF1a/b’den
ORF1a ve ORF1b arasindaki bir 1 gerceve kaymasi ile Uretilir (29). Viris kodlu proteazlar,
poliproteinleri ayri ayri nsps’ye (ana proteaz [Mpro], kimotripsin benzeri proteaz [3CLpro]
ve papain benzeri proteazlara [PLP’ler]) ayirir. SARS-CoV-2 de bu nss’leri kodlamaktadir ve
islevleri yakin zamanda acikhga kavusturulmustur. Dikkat gekici bir sekilde, SARS-CoV-2
ve diger CoV’ler arasindaki bir fark, ORF3 bandi icinde yeni bir kisa varsayimsal proteinin,
bir alfa sarmall salgilanmig bir proteinin ve ORF8 tarafindan kodlanmis alti sarmalli beta
yaprakli bir proteinin tanimlanmasidir (20,21,22). KoronavirUsler, asagida ayrintili olarak
aciklanan spike (S), membrane (M), envelope (E), ve nucleocapsid (N) olmak lzere dort
ana yapisal proteini kodlar.

S Glikoprotein

Koronavirts S proteini, buylk, ¢cok islevli sinif | viral transmembran proteinidir. S proteininin
boyutu 1,160 amino asitten (kimes hayvanlarinda IBV, enfeksiyéz bronsit virisi) 1,400
amino aside (FCoV, kedi koronaviriist) kadar degismektedir. Virion ylizeyinde bir trimer
icinde uzanir ve virion’a korona veya ta¢ benzeri bir gérinim verir. Fonksiyonel olarak
enfeksiydz viryon partikillerinin, cesitli konakgl hiicresel reseptorlerle etkilesim yoluyla
hiicreye girisi icin gereklidir. Ayrica, doku tropizmi ve konakgi araliginin belirlenmesi igin
kritik bir faktdr gorevi de gérmektedir. Ozellikle, S proteini, konakgl immiin tepkilerini
indukleyebilen CoV’lerin hayati imminodominant proteinlerinden biridir. Tim CoV’lerde
S proteinlerindeki ektodomainler, S1 ve S2 olmak Uzere iki alt birime bdlinmis benzer
alan organizasyonlarina sahiptir. ilki S1, konak reseptér baglanmasina yardimci olurken,
ikincisi S2, fizyondan sorumludur. S1 ayrica iki alt alana bdélinir; N-terminal alani (NTD)
ve C-terminal alani (CTD). Bu alt alanlarin her ikisi de, cesitli konakgi reseptérlerle verimli
bir sekilde etkilesime girerek reseptér baglanma alanlan olarak iglev gérmektedir. S1
CTD, reseptdr baglanma motifini (RBM) icerir. Her bir koronavirls spike proteininde,
trimerik S1 kendisini trimerik S2 sapinin tepesine yerlestiri. Son zamanlarda, COVID-
19’un S proteinlerinin yapisal analizleri, 1,273 amino asitlik bir stre¢ icinde 27 amino asit
yer degistirmesini ortaya ¢ikarmistir. Bu da viral evrimin kisiden kisiye bulasma sirasinda
gerceklestigini géstermektedir SARS-CoV’deki anjiyotensin dénustiren enzim-2 (ACE2)
reseptoriine dogrudan baglanan RBM’de hicbir amino asit degisikligi gorilmez. Bu
adaptif evrimle iligkili virliste higbir islevsel degisiklik meydana gelmese de, sonraki
insandan insana bulagma sirasinda meydana gelen viral mutasyonlarin yakindan izlenmesi
onemlidir(23,24,25).
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M Protein

M proteini, viryon partikiilinde bulunan en bol viral proteindir ve viral zarfa sekil verir.
Nukleokapside baglanir ve koronaviriis diizeneginin merkezi bir diizenleyicisi olarak islev
g6rir. Koronavirtis M proteinleri, amino asit icerikleri bakimindan oldukc¢a cesitlidir, ancak
farkl cinsler icinde genel yapisal benzerligi korur. M proteini, virionun disinda kisa bir
amino terminali ve virion igcinde uzun bir karboksi terminali ile ¢evrili G¢ transmembran
alana sahiptir. Genel olarak, viral yapi iskelesi, M-M etkilesimi ile korunur. Dikkat
cekici bir sekilde, SARS-CoV-2'nin M proteini, SARS-CoV’ye kiyasla bir amino asit yer
degistirmesine sahip degildir (14,26).

E Protein

Koronavirlis E proteini, ana yapisal proteinlerin en gizemli ve en kug¢ugudur. Virisin
patogenezinde, montajinda ve salinmasinda ¢ok islevli bir rol oynar. Viroporin (iyon kanali)
gibi davranan kiguk bir entegre membran polipeptididir. Bu proteinin inaktivasyonu veya
yoklugu, morfoloji ve tropizmdeki degisiklikler nedeniyle koronavirislerin virllansinin
degismesi ile ilgilidir. E proteini, kisa bir hidrofilik amino terminali, blyUk bir hidrofobik
transmembran alani ve verimli bir C terminal alani olmak Uzere Ug alandan olusur. SARS-
CoV-2 E proteini, herhangi bir yer degistirme olmaksizin benzer bir amino asit yapisini
ortaya cikarir (14,27).

N Protein

Koronaviriisiin N proteini cok amagchdir. Cesitli islevler arasinda viral genom ile karmagsik
olusumda rol oynar, virion montaji sirasinda ihtiyagc duyulan M protein etkilesimini
kolaylastinir ve virisiin transkripsiyon etkinligini artinr. Ug yiiksek oranda korunmus ve
farkli alan, yani bir NTD, bir RNA baglama alani veya bir baglayici bélge (LKR) ve bir CTD
icerir. NTD, viral genomun 3 = ucuna, belki de elektrostatik etkilesimler yoluyla baglanir
ve hem uzunluk hem de sekans agisindan oldukga farkhdir. YUklU LKR, serine ve arginine
agisindan zengindir ve ayni zamanda SR (serine ve arginin) alani olarak da bilinir. LKR, in
vitro RNA etkilesimi ile dogrudan etkilesim yetenegine sahiptir ve hiicre sinyallemesinden
sorumludur. Ayrica, interferon (IFN) ve RNA interferansi i¢in bir antagonist olarak ¢alisarak
konagin antiviral tepkisini moduile eder(14,28,29).

nspler ve Aksesuar Proteinleri

Onemli yapisal proteinlerin yani sira, SARS-CoV-2 genomu 15 nsp igerir, nsp1 ila nsp10
ve nsp12 ila nsp16 ve 8 yardimci protein (3a, 3b, p6, 7a, 7b, 8b, 9b ve ORF14). Tim bu
proteinler viral replikasyonda belirli bir rol oynar. SARS-CoV’nin yardimci proteinlerinden
farkli olarak SARS-CoV-2, 8a proteini icermez ve daha uzun 8b ve daha kisa 3b proteinine
sahiptir(14).
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SARS-CoV-2'nin virls yapisi Sekil 2°de gosteriimektedir(14).

Spike (S) glikoprotein

Nukleocapsid {N) protein ve tek sarmalll pozitif sense RNA genomu

Lipid bariyer

Sekil 2: SARS-CoV-2 virlis yapisi(40).
SARS-CoV-2 iletimi, Yayilmasi ve Ortaya Cikisi Uzerine Genel Bir Bakis

Yeni koronaviris, salgindan sonraki 1 ay (28 gun) icinde tanimlanmigtir. Bu, Cin’in
Guangdong Eyaleti, Foshan kentinde (125 glin) bildirilen SARS-CoV'yi belirlemek igin
gecen slreye kiyasla etkileyici bir sekilde hizlidir. Viral etiyolojinin onaylanmasinin hemen
ardindan Ginli virologlar, bu ortaya ¢ikan yeni koronaviriisiin diinyanin diger bdlgelerine
yayllmasini kontrol etmede ¢cok énemli bir rol oynayan SARS-CoV-2’nin genomik dizisini
hizla yayinlamiglardir. SARS-CoV-2’nin olasi kaynagi ve hastaligin ilk bulasma sekli henliz
belirlenmemistir. ilk enfeksiyon kiimesinin analizi, enfekte bireylerin ortak bir maruziyet
noktasina, Cin’in Hubei Eyaleti, Wuhan’da bir deniz Grinleri pazarina sahip oldugunu
gOstermektedir. Bu Pazar, restoranlara insan tiketimi icin farkl tlrde vahsi hayvanlar
saglamasiyla Unliidir. Huanan Giiney Gin Deniz Uriinleri Pazan ayrica kiimes hayvanlari,
yarasalar, yillanlar ve dag siganlari gibi canli hayvanlar da satmaktadir. Buranin, zoonotik
(hayvandan insana) bulasmanin gerceklestigi nokta olabilecegi dustnilmektedir. SARS-
CoV-2’nin daha fazla insandan insana bulasan bir hayvan konakgidan (zoonotik kékenli)
kaynaklandigi iddia edilmekle birlikte, gizli bir olasilik oldudu icin gida yoluyla bulagsma
olasiigi daha ileri arastirmalarla g6z ardi edilmemelidir(30,31). Ek olarak, diger potansiyel
ve beklenen bulasma yollar, diger solunum yoluyla bulasan virisler de oldugu gibi,
kontamine el sikismak gibi dogrudan temas veya kontamine ylzeylerle temas yoluyla
bulasma ile iligkilendirilerek tanimlanmistir. Yine de, kan transfliizyonu ve organ naklinin
yani sira transplasental ve perinatal yollarin SARS-CoV-2 iletimi i¢in olasi yollar olup
olmadiginin belirlenmesi gerekmektedir (Sekil 3).
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Sekil 3: SARS-CoV-2 igin potansiyel bulasma yollari (40)

Ortaya cikan bilinen virUslerle iliskili cesitli salginlarla ilgili deneyimlerden anlasiimistir ki,
bir virlisiin ylksek patojenitesi genellikle diistik bulasabilirlik ile birlikte gérilmektedir.
Ebola virlist, kus gribi H7N9, SARS-CoV ve MERS-CoV gibi yeni ortaya ¢ikan virlslerle
karsilastinldiginda SARS-CoV-2, nispeten daha diisik patojeniteye ve orta derecede
bulagiciiga sahiptir (13). COVID-19 ile enfekte olmus bireyler arasindaki &lim riski,
enfeksiyon 6lim riski (IFR) kullanilarak hesaplanmistir. IFR’nin, dnceki Asya influenza
pandemisine (1957-1958) kiyasla % 0,3 - 0,6 araliginda oldugu bulunmustur. Ozellikle,
COQOVID-19 salgin egrisinin ilk vaka kiimesinden yeniden analizi, 6nemli 6lglide insandan
insana bulasmayi goOstermistier. Wuhan deniz Urlnleri pazarindaki SARS-CoV-2'nin
maruziyet gecmisinin hayvandan insana bulagsmadan ¢ok insandan insana bulasmasindan
kaynaklandigi distnilmektedir; ancak, COVID-19’daki zoonotik yayillma isiginda, bu
fikri tam olarak onaylamak icin heniiz cok erkendir. ilk enfeksiyonu takiben, insandan
insana bulasma, dn-treme katsayisi (R0) tahmini 1,4 - 2,5 arasinda gézlemlenmis ve son
zamanlarda bunun 2,24 ila 3,58 oldugu tahmin edilmektedir. Bagka bir galismada, COVID-
19’un ortalama tireme katsayisinin 3,28 oldugu bulunmus ve bu, ilk DSO tahmininden 1,4
ila 2,5 arasindaki 6nemli 6l¢lide daha yUksektir. Tam RO degerini elde etmek i¢in henliz ok
erkendir, glinkii yetersiz veri mevcuttur. Daha ylksek RO degeri, duyarh bir popllasyonda
SARS-CoV-2 bulaginin daha yiksek potansiyelinin gostergesidir(32-35).

Bu salgin, Cin’deki mutfak uygulamalarinin insanlarda yeni koronavirlis enfeksiyonunun
kékeninden sorumlu tutuldugu ilk olay degildir. Daha 6énce de, canli hayvan pazarinda
bulunan hayvanlar, Cin’deki SARS salgininin ara konakgilari olarak tanimlanmisti. Cesitli
vahsi yasam turlerinin, tir engelini asabilecek potansiyel olarak gelisen koronavirts
suslarini barindirdigi saptanmisti. Cin yemek kilttriintin temel ilkelerinden biri, canli kesilen
hayvanlarin daha besleyici kabul edilmesidir(36,37). Aralik 2019’dan Mart 2020’ye kadar
suren 4 aylik micadelenin ardindan, COVID-19 durumu artik Cin’de kontrol altina alinmig
gérinmektedir. Hayvan pazarlari yeniden agilmis ve insanlar yarasalar, kdpekler, kediler,
kuslar, akrepler, porsuklar, tavsanlar, pangolinler, vizonlar, hurma misk kedisi ¢orbasi,
devekuslari, hamsterler, kaplumbagalar, érdekler, baliklar satin almaya baglamistir. Cin
hikimeti insanlan normale doénebileceklerini hissetmeye tesvik etmektedir. Bununla
birlikte, SARS-CoV-2’nin zoonotik yayilima gdsterdigi gibi, insanlarin canli-6li hayvanlarla
temastan mimkiin oldugunca kaginmalari gerektigi tavsiyeleri de gecerlidir. Ek olarak,
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ayni virUsteki yeni mutasyonlarin pazardaki hem hayvanlarla hem de insanlarla yakindan
iligkili olma olasiigl da g6z ardi edilemez(40).

Kanalizasyon ve atik sudaki artan SARS-CoV-2 raporlari, fekal-oral bulagsma olasilig
nedeniyle daha fazla arastirma yapilmasi gerektigini diisiindiirmektedir. Toprak ve su gibi
cevresel alanlarda bulunan SARS-CoV-2, nihayet aritma tesislerinin atik su ve kanalizasyon
camurunu da akla getirmektedir. Bu nedenle, mevcut atik su ve kanalizasyon ¢amuru
artma prosedirlerini yeniden degerlendirmeli ve SARS-CoV-2’ye 6zel ve etkili olan
gelismis teknikleri uygulamaya koymak gerekecektir. Digkida aktif SARS-CoV-2 oldugu
icin, blyUk bir poptilasyondaki enfeksiyonlarin prevalansi, atik su bazl cevre epidemiyoloji
kullanilarak incelenebilir(39).

Sonug ve Oneriler

Kiresel SARS salginindan birkag yil sonra, mevcut COVID-19 salgini, yeni patojenlerin
nasll hizla ortaya ¢ikip, nasil yayilabilecegini ve sonunda ciddi halk saghg krizlerine neden
olabilecegini hatirlatti. insanlarda replikasyonu, bulasma dinamiklerini ve patogenezi
arastirmak icin SARS-CoV-2 igin hayvan modelleri olusturmak Uzere daha fazla
arastirma yapilmalidir. Bu, zoonotik CoV salginlarina karsi potansiyel tedavi stratejilerinin
gelistiriimesine ve degerlendirimesine yardimei olabilir. iklimdeki degisikliklere badl olarak
gelecekteki CoV salginlarinin ortaya ciktigini géstermektedir ve ekolojik kosullar insan-
hayvan temasi ile iligkilendirilebilir. Yaban hayatin evcil kuslar, domuzlar ve memelilerle
kontrolsiiz etkilesimi, CoV enfeksiyonlarinin tirler arasi bulasma olasiligini énemli élglide
artinr ayrica virslerdeki adaptif genetik rekombinasyon nedeniyle insanlara karsi riski
arttirmakdir.

SARS-CoV-2’nin neden oldugu mevcut salgin gergekten de bekleniyordu. Oncekisalginlara
benzer sekilde, mevcut salgin da kisa slre icinde kontrol altina alinacaktir. COVID-19
salgininin kontrolind takip eden bir sonraki adim, yaban hayati tirlerinde, &6zellikle
yarasalarda bulunan CoV’lerin taranmasi, tanimlanmasi, izolasyonu ve karakterizasyonu
Uzerine odaklanmalidir. Gelecekteki salgin riski degerlendirmek igin hem in vitro hem de
in vivo ¢alismalar uygun hayvan modelleri kullanilarak yapiimalidir.
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