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GENEL BILGILER

Insanoglunun diger canlilarla birlikte yasamini pay-
lastigr diinya Uzerinde bugtne kadar yaklasik 6.400
memeli tlrl tanimlanmis durumdadir. Bunlardan
yaklasik 200 kadari Avrupa Ulkelerinde gorulebilir-
ken Ulkemizde ise yaklasik 170 memeli tdrdnin ya-
sadigi bilinmektedir.

Esas olarak memeliler ve kuslari enfekte eden
viruslarin bulundugu bu ailedeki viruslar 9.0-13 kb
uzunlugunda pozitif polariteli linear tek iplikgikli
RNA (ssRNA) icermektedir ‘Flaviviridae' ismini (flavus,
Latincede ‘sar’ anlamina gelmektedir) Sarihumma
virus'undan almistir. Genellikle 45-60 nm virion bu-
yUkluglne sahip viruslar ktibik simetriye sahiptirler.
Zarliviruslardir ve zar Gzerinde bulunan E2 glikopro-
teini virusun dominant proteini olarak bilinmektedir.
Viral replikasyon sitoplazmada gerceklesmektedir.
Virion, hiicre i¢i zarlardan tomurcuklanarak ekzosi-
toz yoluyla konak hicreden ¢ikmaktadir. Flaviviridae
ailesindeki viruslar cevre sartlarinda ve dezenfek-
tanlara maruz kalmalari durumunda hizla inaktive
olmaktadirlar. Bu ailedeki viruslar genellikle vektor
(kene, sokucu sinekler) araciligiyla bulasmaktadir ay-
rica bu aile icinde zoonoz karakter gosteren viruslar
yer almaktadir. Hem horizontal hem de vertikal yolla
bulasabilen viruslarin yani sira kan ve cinsel yolla bu-
lasan viruslar da bulunmaktadir.

Bu bolumde Flaviviridae ailesinde (Sekil 5.1) Ort-
hoflavivirus genusunda yer alan Louping ill, Wes-
selsbron enfeksiyonu; Domuzlarin Japon Ensephali-
tisi Virus; Pestivirus genusunda yer alan Bovine Viral
Diarrhea-Mucosal Disease; Border Disease; Avrupa
Domuz Vebasl; Atipik Domuz Pestivirus, Hepacivirus
genusunda yer alan Bovine Hepacivirus ve Pegivirus
genusunda yer alan Porcine Pegivirus enfeksiyonlar
hakkinda kisa ve temel bilgiler sunulmus olup gun-
cel veriler aktarilmaya calisiimistir.
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