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VIRUS NEDIR?

Virtsler diinyadaki en yaygin, en cesitli ve en
hizli gelisen biyolojik varliklardir. Yasayan her or-
ganizmaya bulasabilirler. Gelismis canlilarin hiic-
relerinde mevcut olan karmasik sistemleri, kendi
yasamini surdirmek icin kullanmaya zorlarlar.
Hicrelerin savunma mekanizmalarini yaniltip,
kendi gelisimlerini stirdiirmeye yarayan az sayi-
da araci molekiile sahiptirler. Kendi kopyalarini
olusturma haricinde, gelismis canlilarda bulunan
¢cogu yasamsal fonksiyonlari mevcut degildir. Vi-
ruslerin yasam donguleri Uzerindeki calismalar,
hiicre isleyisi ve kanser mekanizmalar lzerinde
oldukga aydinlatici sonuclara ulagiimasini sagla-
mistir.

Virisler oldukca kiiciik yapidadir. Ornegin
koronavirislerin capi 100 nanometredir. Istk mik-
roskobu ile gorilmeleri mimkiin degildir ancak
elektron mikroskoplari ile gérilebilirler. insan
hiicreleri koronavirlislerden yaklasik 100 kat
daha buyuktur. Bir insan hiicresinde on binlerce
protein bulunabilirken koronavirlslerde bu sayi
ancak 10 civarindadir. Bu boyut farki, boyle k-

¢lk bir canlinin kendinden oldukga gelismis hiic-
releri nasil etkisi altina alabildigi sorusunu akla
getirir. VirGsleri bu yonden incelemek, yasamin
en temel mekanizmalarini anlayabilmek icin ¢ok
onemlidir.

Gelismis canlilardaki badisiklik sistemleri,
hicrelerini virisler ve benzeri bulastiricilara kar-
si korumak amaciyla bulunmaktadir. Dogustan
mevcut olan savunma sistemleri oldugu gibi
yeni patojenlere karsi 6grenilebilen diizenekler
de mevcuttur. Genellikle bu mekanizmalar sonu-
cu, virtsle bulasmis oldugu tespit edilen hiicreler
yok edilir. Boylece virlisiin cogalmasinin 6niline
gecilmis olur. Bagisiklik mekanizmalarinin tespit
yeteneklerini kandirabilmeyi basaran virlsler,
kendilerini cogaltmayi basarir.

Virtslerin kusaklar boyu aktardigi genomu-
nun iceriginde; hangi proteinin, ne miktarda,
hangi zaman diliminde Uretildiginin, enfeksiyo-
nu sirasinda konakcinin bagisiklik sisteminden
nasil kactiginin bilgisi mevcuttur. Biyolojik varlik-
larda bilginin depolanmasinin evrensel formati
olarak DNA veya RNA kullanilir. Canl hicrelerin
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relerde akciger viral replikasyonunu durdurdugu
go6zlenen asinin 2020 yazinda Faz 3 ¢alismasina
baslanmasi bekleniyor.

4. BNT162

Dort cesit mRNA tabanh asi bu calismada
planlanmistir. Faz 1/2 calismasi 22 Nisan 2020'de
onaylanmistir.

5. inaktive Asi

Wuhan Biyolojik Uriinler Enstitiisi tarafindan
yuritilen calismada etkisiz hale getirilmis bir
SARS-CoV-2 virtsu asi adayi olarak kullaniimak-
tadir. 30 Nisan 2020'de Faz 2 calismalarina bas-
landigi duyurulmustur.

6. BBIBP-CorV

Pekin Biyolojik Uriinler Enstitiisiniin inaktif
asl ¢alismasidir. Cell dergisinde yayinlanan bir
makaleye gore bu asinin rhesus makaklarinda
yuksek verimli koruma sagladigi gozlenmistir.
Faz 2 calismasinda olan asinin 2020 yili sonunda
piyasaya surllmesi hedeflenmektedir.

COVID-19 salginina karsi yuritilen kiresel as
calismalari hem hizi hem buyuklukleri agisindan
emsali goriilmemis sekilde yuritilmektedir. Ca-
lismalarin surecine gore 2021 baslarinda birkag
ast formunun hazir olmasi beklenmektedir. Daha
onceden bir asinin laboratuvardan uygulanabilir
hale gelmesi ortalama 10 yil kadar stirmekte idi.
Bu slire¢ sonunda asi gelistirme basamaklarinin
glincellenmesi ve yeni paradigmalarin belirlen-
mesi gerekecektir. Asi gelistirme hizinin virlisiin
cesitlenme hiziyla bas edebilmesi 6nemli bir so-
run olarak goriilmektedir. Umut vadeden asilarin
yeterli miktarda Uretilmesi ve esit dagitilmasinin
saglanmasi icin tim diinyada asi gelistiricilerin,
fon saglayicilarin, politikacilarin, kamu saghgi
kurumlarinin, hiikiimetlerin gliclii is birligi icinde
olmasina ihtiyag¢ duyulacaktir.

10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

-46-

KAYNAKLAR

Flint SJ, Racaniello VR, Rall GF, et al. (2015). Principles of
Virology,(4th ed.) ASM Press.

Knipe DM, Howley PM. (2013). Fields Virology. (6th ed.)
Wolters Kluwer/ Lippincott Williams & Wilkins Health.
Coronaviridae Study Group of the International Com-
mittee on Taxonomy of Viruses. The species Severe
acute respiratory syndrome-related coronavirus: clas-
sifying 2019-nCoV and naming it SARS-CoV-2. Nature
Microbiology, doi: 10.1038/ s41564-020-0695-z (2020).
10.06.2020 tarihinde www.gisaid.org/epiflu-applicati-
ons/next-hcov-19-app/ adresinden ulasilmistir.
Patifo-Galindo JA, Filip |, AlQuraishi M, et al. Re-
combination and lineage-specific mutations led
to the emergence of SARS-CoV-2. bioRxiv doi.
0rg/10.1101/2020.02.10.942748 March 23, 2020.

Yan R, Zhang, LiY, et al. Structural basis for the recog-
nition of the SARS-CoV-2 by full-length human ACE2.
Science, doi: 10.1126/ science.abb2762 (2020).
Xiuyuan O, Yan L, Xiaobo L, et al.,, Characterization of
spike glycoprotein of SARS-CoV-2 on virus entry and
its immune cross-reactivity with SARS-CoV-2. NATU-
RE COMMUNICATIONS | (2020) 11:1620 | https://doi.
0rg/10.1038/541467-020-15562-9 | www.nature.com/
naturecommunications

Toshio H, Masaaki M, COVID-19: A New Virus, but a Fa-
miliar Receptor and Cytokine Release Syndrome. htt-
ps://doi.org/10.1038/s41586-020-2008-3 Nature | Vol
579 | 12 March 2020 265-270

Rambaut A, Phylogenetic analysis of nCoV-2019
genomes. www.Virological.org (2020). https://vi-
rological.org/t/phylodynamic-analysis-176-geno-
mes-6-mar-2020/356

Lu R, Zhao X, Li J, et al. Genomic characterisation and
epidemiology of 2019 novel coronavirus: implications
for virus origins and receptor binding. Lancet, doi:
10.1016/ S0140-6736( 20) 30251-8 (2020).

Gordis, L. Epidemiology, 5th ed. (Elsevier/ Saunders,
2014).

Kristian G, Andersen AR, lan Lipkin W, et al. The proxi-
mal origin of SARS-CoV-2. Nature Medicine 26: 450-
452 (2020).

Genomic data analysis in tree spaces. Zairis S, Khiaba-
nian H, Andrew J, et al. July 27, 2016. https://arxiv.org/
abs/1607.07503v1 sitesinden 09.06.2020 tarihinde
ulasildi.

World Health Organization, Sex, Gender and Influenza
(World Health Organization, 2010).

Kuba K, ImaiY, Rao S, et al. A crucial role of angiotensin
converting enzyme 2 (ACE2) in SARS coronavirus-in-
duced lung injury. Nature Medicine 11, 875-879, doi:
10.1038/ nm1267 (2005).

Channappanavar R, Fett C, Mack M, et al. Sex-based
differences in susceptibility to severe acute respira-
tory syndrome coronavirus infection. Journal of Im-
munology 198, 4046-4053, doi: 10.4049/ jimmunol.
1601896 (2017).

The COVID-19 vaccine development landscape doi:
10.1038 / d41573-020-00073-5

Parks JM, Smith JC, Ph.D. How to Discover Antiviral
Drugs Quickly. n engl j med 382;23 nejm.org June 4,
2020 2261-2264



