2.

Bolim | KORONAVIRUSLER VE
SARS-COV-2

Melek BILGIN'

Viris nedir, koronaviriis nedir?
Koronaviriisle daha 6nce karsilastik mi?

Yeni koronaviriis nedir, nasil degisti?

> R =

Virus mutasyonu nedir, nasil etkiler olusturur?

GiRiS
Viriisler, kendi baglarina ¢ogalma yetenegine sahip olmayan fakat sahip ol-
duklar1 RNA veya DNA genomlariyla enfekte ettikleri canli hiicrelerin enerji ve

sentez mekanizmasini kullanarak kendilerini sentez ettiren en kiigiik enfeksiyoz
ajanlardir. Cogalmak i¢in yalnizca bir konakeiya ihtiya¢ duyarlar (1).

Koronaviriisler (CoV), insanlara bulasabilen, zoonotik hastaliklara neden
olabilen, siklikla hayvanlarda goriilen, tiim diinyada yaygin olarak bulunan bii-
yiik bir viriis ailesidir. Ozellikle 1960 yilindan sonra insanlarda da hastalik olus-
turdugu, daha ¢ok solunum yolu sikayetleriyle seyrettigi tespit edilmistir (2).

Koronaviriis ailesi igerisinde, yarasa, fare, ziirafa, antilop, geyik ve balina gibi
pek ¢ok yabani hayvani enfekte eden ve tavuk, domuz, sigir ve buzag: gibi evcil
hayvanlarda ¢ok 6nemli ekonomik sorunlara neden olan hastaliklara yol agabilen
tiirler de bulunmaktadir. Ayrica kedi ve kopek gibi pet hayvanlarinin da 6liimciil
enfeksiyonlara neden olabilecek kendi koronaviriis enfeksiyonlar: vardir (3).
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siincesi var olmakla birlikte, viral mutasyon hakkinda hala ciddi bilinmezlikler
bulunmaktadir. Bu yiizden yiiksek bulasicilik ve 6liim oranina sahip baska bir
koronaviriis salgini tehdidi endise verici bir olasilik olmaya devam etmektedir.
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