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KORONAVİRÜSLER VE 
SARS-COV-2

Melek BİLGİN1

1.	 Virüs nedir, koronavirüs nedir?
2.	 Koronavirüsle daha önce karşılaştık mı?
3.	 Yeni koronavirüs nedir, nasıl değişti?
4.	 Virus mutasyonu nedir, nasıl etkiler oluşturur?

GIRIŞ

Virüsler, kendi başlarına çoğalma yeteneğine sahip olmayan fakat sahip ol-
dukları RNA veya DNA genomlarıyla enfekte ettikleri canlı hücrelerin enerji ve 
sentez mekanizmasını kullanarak kendilerini sentez ettiren en küçük enfeksiyöz 
ajanlardır. Çoğalmak için yalnızca bir konakçıya ihtiyaç duyarlar (1).

Koronavirüsler (CoV), insanlara bulaşabilen, zoonotik hastalıklara neden 
olabilen, sıklıkla hayvanlarda görülen, tüm dünyada yaygın olarak bulunan bü-
yük bir virüs ailesidir. Özellikle 1960 yılından sonra insanlarda da hastalık oluş-
turduğu, daha çok solunum yolu şikayetleriyle seyrettiği tespit edilmiştir (2).

Koronavirüs ailesi içerisinde, yarasa, fare, zürafa, antilop, geyik ve balina gibi 
pek çok yabani hayvanı enfekte eden ve tavuk, domuz, sığır ve buzağı gibi evcil 
hayvanlarda çok önemli ekonomik sorunlara neden olan hastalıklara yol açabilen 
türler de bulunmaktadır. Ayrıca kedi ve köpek gibi pet hayvanlarının da ölümcül 
enfeksiyonlara neden olabilecek kendi koronavirüs enfeksiyonları vardır (3).

1	 Uzm. Dr. Melek BİLGİN, Sağlık Bilimleri Üniversitesi Samsun Eğitim ve Araştırma Hastanesi, 
Mikrobiyoloji Bölümü drmelekbilgin@gmail.com 



22 Sorularla Corona

şüncesi var olmakla birlikte, viral mutasyon hakkında hala ciddi bilinmezlikler 
bulunmaktadır. Bu yüzden yüksek bulaşıcılık ve ölüm oranına sahip başka bir 
koronavirüs salgını tehdidi endişe verici bir olasılık olmaya devam etmektedir.
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