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Ozet: Yarasalar bécek popiilasyonlarinin dengelenmesi, bitkilerin tozlasmasi ve tohumlarin yayilmasi gibi énemli
ekolojik katkilari bulunan, cok farkli habitatlarda yasayabilen ve rodentlerden sonra Memeliler sinifinin en fazla
cesitlilik gosteren takimidir. Yarasalar vicut buyukliklerine oranla oldukga uzun yasamalari, uzak mesafelere
ucabilme ve go¢ etme yetenekleri, tineme, sosyal organizasyon, hibernasyon, termoregilasyon, ekolokasyon,
torpor ve kuvvetli bagisiklik sistemi mekanizmalari sonucu zoonotik viral hastaliklar da dahil olmak lizere pek ¢ok
mikroorganizma icin rezervuar konaktir. Viruslarin pek cogunun dogal yasam déngusiinde yer alan ve biinyelerinde
zengin bir virus cesitliligine sahip olan yarasalardan insanlara viruslarin bulagsmasi, dogrudan veya yabani ve ciftlik
hayvanlari ara konakhgiyla olmaktadir. Yarasalarin eskiden beri Rhabdoviridae ailesinden kuduz lyssavirusu ve
diger kuduz-iliskili lyssaviruslari tasidiklar bilgisine ek olarak, Coronaviridae ailesinden SARS-CoV ve MERS-CoV,
Filoviridae ailesinden Ebola ve Marburg viruslar ile Paramyxoviridae ailesinden Nipah ve Hendra viruslar gibi dnemli
viral zoonoz etkenlerin de dogal tasiyicilari olduklari tespit edilmistir. Bu derlemede yarasalarin diger hayvan tirleri
ile karsilastinldiginda tir basina daha ytiksek oranda zoonotik viruslari tasimalarina katkida bulunan cesitli faktorler
ve 6nemli bazi yarasa kaynakli zoonotik viral hastaliklar hakkinda genel bilgi verilmesi amaclanmistir.

Anahtar kelimeler: Yarasa, yarasa biyolojisi, yarasa kaynakl viruslar, yarasa kaynakli zoonotik viruslar, yarasa
kaynakli zoonotik viral hastaliklar.

Bat-borne zoonotic viruses

Abstract: Bats are the most diverse order of Mammalia class after rodents, having important ecological contributions
such as stabilization of insect populations, pollination of plants and dispersal of seeds, and can live in very
different habitats. Bats are reservoir hosts for many microorganisms, including zoonotic viral diseases, as a result
of their relatively long lifespan, ability to fly long distances and migrate, roost, social organization, hibernation,
thermoregulation, echolocation, torpor, and strong immune system mechanisms. The transmission of viruses from
bats which have a rich virus diversity in their body and most of them take place in their natural life cycle, to human
occurs directly or through the intermediate host of wild and farm animals. In addition to the information that bats
have been carrying Lyssavirus rabies and other rabies-related lyssaviruses from the Rhabdoviridae family, which has
been known for a long time, it has been determined that they are also natural carriers of important viral zoonotic
agents such as SARS-CoV and MERS-CoV from the Coronaviridae family, Ebola and Marburg viruses from the
Filoviridae family and Nipah and Hendra viruses from the Paramyxoviridae family. In this review, it is aimed to give
general information about various factors that contribute to the fact that bats carry a higher rate of zoonotic viruses
per species compared to other animal species and some important bat-borne zoonotic viral diseases.

Keywords: Bat, bat biology, bat-borne viruses, bat-borne zoonotic viruses, bat-borne zoonotic viral diseases.

Giris
Yarasalar, Memeli (Mammalia) sinifinin Chiroptera
takimi icinde yer almakta ve yaklasik 1400 tir ile
kemirgenlerden (Rodentia) sonra diinyada cogra-
fi olarak yaygin en dnemli ve cesitli canli grubunu
olusturmaktadir (Wilson ve Reeder 2005; Calisher
ve ark. 2006). Chiroptera adi Yunanca kdkenli olup
“el kanat” anlamina gelmektedir (Woo ve Lau 2019).
Memeli sinifi icinde gercek ucus Ozelligi gdsteren
tek grup olan yarasalar, kutuplar ve bazi izole ada-

lar hari¢ ¢ok genis cografik yayillim gosteren ve ¢ok
farkli ekosistemlerde yasayabilme 6zelligine sahip
canlilardir (Kunz ve Fenton 2003). Beslenme acisin-
dan bircok yarasa turl boceklerle ve bazilari mey-
velerle beslenirken, daha azi kan emicidir (Rodhain
2015). Ulkemizde simdiye kadar biri meyve ve 38'i
bocekle beslenen toplam 39 yarasa turlne ait kayit
verilmistir (Yorulmaz ve ark. 2018). insanlarin yasam
alanlarinda ya da insana yakin alanlarda beslenme
ve tlineme Ozellikleri gdsteren yarasa tirleri bulun-
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makla birlikte, insanla dogrudan temasi olan canlilar
degillerdir (Kunz ve Fenton 2003). Yarasalar yaklasik
52,5 milyon yildir var olan canhlardir (Clyde ve ark.
2001) ve bu uzun siirecin dogal rezervuarlari olarak
yarasalari kullanan viruslara, yarasalar ile birlikte ge-
lisme ve degisme olanagini saglamis oldugu belirtil-
mektedir (Dobson 2005).

Yarasalar kuduz lyssavirusu ve kuduz-iliskili lys-
saviruslar hari¢ genellikle klinik belirti gdstermeden
viruslarin dogal rezervuarligini yapmaktadirlar (Mo-
ratelli ve Calisher 2015). Viral enfeksiyonlarin cogu
yarasalarda asemptomatik seyretmektedir (Rodhain,
2015). Viruslarin yarasalardan ugamayan canl tirle-
rine bulagsmasi, dolayl olarak yarasalardan fomitlere
veya ylzeylere sagilan serbest virus parcaciklari ve vi-
rus yUkli aerosolize yarasa idrari veya diskisi yoluyla
gerceklesmektedir (Plowright ve ark. 2015). Konta-
mine olmus habitatlarin duyarl konaklar tarafindan
kullanilmasi yoluyla sekillenen cevresel bulasma ya
da dolayli bulasma, yaban hayati hastaliklarinin ana
mekanizmasi olarak tarif edilmektedir (Fogarty ve
ark. 2008; Piercy ve ark. 2010). Viruslar yerylziinde
hemen hemen tim canli tirlerinde bulunmakla bir-
likte, yarasalarin diger hayvan tirleri ile karsilastiril-
diginda viruslar agisindan daha fazla dogal rezervuar
olduklari ve tirr basina daha ylksek oranda zoonotik
viruslari tasidiklari ve bu duruma katkida bulunan
cesitli faktorler (Sekil1) bulundugu belirtiimektedir
(Luis ve ark. 2013, Olival ve ark. 2017). Bu faktorlerin
basinda, yarasalarin ayni boyuttaki diger memelilere
kiyasla on kat daha ytksek olan son derece uzun bir
yasam suresine sahip olmalari gelmektedir (Salmon
ve ark. 2009). Yarasalarin uzun yasam siresine sahip
olmalari, rezervuar olduklari viruslar icin strdurile-
bilir persiste virus replikasyonu ve hayatta kalmalari
icin istikrarli bir ortam saglamaktadir. Ayrica uzun
hayat siresine sahip olmalari, birka¢ nesil boyunca
coklu yatay ve dikey bulasma yolu ile poptilasyonda
zaman iginde viruslarin devamliligina olanak sagla-
maktadir (Olival ve ark. 2017).

Yarasalar, ugma yetenegine adapte olmus tek
memeli takimidir ve bu sayede yiyecek arama veya
gocgleri esnasinda uzun mesafeler boyunca hareket
edebilmektedirler (Richter ve Cumming 2006). Yara-
salarin kanatlarinda parmak benzeri uzun kemikler
vardir ve bu nedenle kuslarin kanatlarina gore daha
fazla manevra kabiliyetine sahiptirler ancak kuslarin
aksine cok fazla kaldirma gugleri yoktur. Ayrica ge-
celeri aktif olmalari, kuslarla dogrudan rekabetten
kaginmalarina yardimci olmaktadir. Ugma yetened;,
yarasalari tohumlarin ve polenlerin oldugu gibi vi-
ruslarin yayilmasi icin de 6nemli araglar haline ge-
tirmektedir (Woo ve Lau 2019). Uzun mesafe ucus

yetenegine sahip olmalarindan dolayi diger hayvan
tlrleri ile temaslarinin artmasinin da viruslarin ge-
nis cografi bolgelere yayilmasi acisindan tiirler arasi
virus bulagma potansiyelini artirdigi belirtilmektedir
(Wang ve ark. 2011). Ayrica kiresel isinmanin da ya-
rasa turlerinin cografik dagihiminda ve hastaliklarin
yeni alanlara girmesi acisindan degisikliklere sebep
olacagi tahmin edilmektedir (Sherwin ve ark. 2013;
Hayes ve Piaggio 2018).

Yarasalarin tiinek segimleri yarasa tirleri ara-
sinda buyuk farkliliklar gdstermektedir. Magaralar,
yariklar, yuvalar, agaclar ve diger bitkiler gibi dogal
olusumlar yaninda binalar ve menfezler gibi insan
yapimi yapilarda da tlneyebilmektedirler. Tinek
secimi tlrlere, mevsime ve yarasalarin cinsiyetine
gore degisiklik gostermektedir. Yarasalar dinlenme
ve uyku esnasinda ¢ogunlukla bas asagi pozisyon-
da bulunmaktadirlar. Yarasalarin genellikle koloniler
olarak bilinen ylzlerce ila binlerce bireyden olusan
gruplar halinde yasamalari, viruslarin tir ici bulas-
masini kolaylastirmaktadir. Yil boyunca ayni maga-
rada tlineyen ve sirl halinde yasayan yarasalarda
ciftlesme veya tikrik, kan, diski ve idrar gibi vicut
sivilari yolu ile birbirine temas sebebiyle viruslarin
ayni yarasa turl icinde veya tlrler arasinda bulas-
ma orani da ylkselmektedir. Yarasalarin insan yapi-
mi yapilari kullanmasi sonucu ise, virusla kontamine
diskilari yoluyla insanlarla temas ve insanlarin yara-
sa kaynakl viruslara maruz kalma riski artmaktadir
(Chege ve ark. 2015; Luis ve ark. 2015; Woo ve Lau
2019).

Yarasalar, diger memelilere kiyasla benzer ba-
gisikhk organlari, dokulari, hiicreleri ve immiinoglo-
bulin turlerine sahip olmakla beraber bazi benzer-
siz farkliliklarla hem dogustan gelen bir bagisiklik
hem de edinsel bagisiklik yaniti gostermektedir
(Schountz ve ark. 2017). Yarasa genom verilerinin,
mitokondriyal DNA'nin hasar ve onarim yollarinin
evrimi ile zamanlamasi ortlisen sekilde yarasalarda
ucus evrimini gosterdigi belirtilmektedir (Zhang ve
ark. 2013; O’'Shea ve ark. 2014). Bunun sonucun-
da diger hiperaktif memelilere kiyasla daha yiksek
metabolik hiza ve buna bagl olarak daha yuksek
vicut isisina sahip olduklari bildirilmektedir. Yara-
salarin, yarasa kaynakli viruslar igin bir kontrol me-
kanizmasi olarak tipik immun aracili atesli tepkiye
benzer sekilde ytksek viicut isisina karsi daha tole-
ransli davranabilecekleri 6nerilmektedir (O’'Shea ve
ark. 2014). Filoviruslar icin geliskili bulgular olmakla
birlikte, deneysel olarak kanitlanmamis bu hipoteze
gore yarasa kaynakli viruslarin yiksek vicut isisina
karsi daha toleransli olabilecegi ve bu sebeple in-
sanlar gibi dogal olmayan konakgcilara bulastiklari
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zaman bu canlilarda ¢cok daha virulent tablolar olus-
turabilecekleri bildirilmistir (Miller ve ark. 2016). Bazi
calismalar, yarasalarda tip | interferon sisteminin
strekli olarak eksprese edilmesi sonucu viral rep-
likasyonu kontrol eden ekstra bagisiklik genlerinin
dizenlendigini bildirmektedir (Zhou ve ark. 2016).
Ayrica, yarasalarda insanlar icin bildirilmis olan bir-
lestirici immunglobulin segmentleri ¢cesitliliginin bes
kat daha fazla oldugu ve bu sayede bircok farkli an-
tikor molekdlinin ortaya ¢ikmasi ilen yarasalarin
enfeksiyonlara karsi daha gugclu tepkiler verdikleri
belirtiimektedir (Schountz ve ark. 2017). Buna kar-
silik Rousettus aegyptiacus meyve yarasanin genom
analizinin yapildigi baska bir calismada, yarasalarin
ve diger memelilerin antiviral mekanizmalari ara-
sinda ¢ok dnemli farklar oldugu ve yarasalarda viral
enfeksiyonu kontrol etme yeteneginin gelismis im-
mun savunma yerine gelismis enfeksiyon toleransi
ile iliskili oldugu bildirilmektedir (Pavlovich ve ark.
2018). Bu hipotezi destekleyen baska bir ¢calismanin
sonuclarina gore de; dogal yollardan Marburg virus
bulasmis olan enfekte R. aegyptiacus yarasalarinda
uzamis bir inkubasyon suresi gorildigid (Amman

ve ark. 2015; Schuh ve ark. 2017), enfekte yarasa-
larin viremik kalarak virusun tamamen temizlenme-
sinden 6nce (¢ haftaya kadar uzayan stirede virusu
sacabildikleri ve uzayan enfeksiyona ragmen yiksek
diizeyde enfekte dokularinda bile sinirli inflamasyon
gosterdikleri belirtiimektedir (Towner ve ark. 2009;
Jones ve ark. 2015).

Tim yarasalarda gorilmemekle birlikte ba-
zilarinda ekolokasyon yeteneg@i bulundugu ve bu
yarasalarin dillerini tiklatarak ylksek frekansli ses
dalgalan Urettikleri (Nowak ve ark. 1994), bu esna-
da hapsirma ile orofarengeal sivi, mukus veya tik-
riik damlaciklarinin disari sacilmasi sonucu viruslarin
potansiyel yayilma mekanizmasina katkida bulun-
duklar bildirilmektedir (Calisher ve ark. 2006). Eko-
lokasyon, yarasalarin karanlik yerlerde ugmasini da
saglayan bir 6zelliktir (Woo ve Lau 2019).

Hibernasyon ve torpor 6zelligi bulunan bazi
yarasalarda ise azalan metabolik ve imminolojik
aktiviteye bagli olarak viral persistens ve bunu izle-
yen viral reaktivasyon tespit edildigi belirtiimektedir
(Gerow ve ark. 2019).

D

Sekil 1. Yarasalarin ugma yeteneklerine bagh olarak, blinyelerindeki viruslari diger canli tlrlerine bulasti-
rabilmesini (A, B) ve uzak mesafelere tasiyabilmesini (B), ekolokasyon yeteneklerine bagl olarak virus par-
tiktllerini sacabilmesini (C), yil boyunca farkli mevsimlerde (D, E) ayni magarada yasamalari, hibernasyon
ve torpor sonucu viruslarin ayni yarasa turd icinde veya tirler arasinda bulasabilmesini gosteren illUstratif

gorseller (Gonzalez ve Banerjee 2022)

Etlik Vet Mikrobiyol Derg,

https://vetkontrol.tarimorman.gov.tr/merkez

Cilt 34, Sayt 2, 2023, 211-218



214

Firat M. Yarasa kaynaklt zoonotik viruslar

Yarasa kaynakh viruslar

Yarasalarin 200'den fazla (Moratelli ve Calisher 2015;
Letko ve ark. 2020) ve Baltimore siniflandirma sis-
temine gore siniflandiriimis olan her tir genomik
yaplya ve replikasyon stratejisine sahip viruslari
biinyelerinde barindirdiklar bildirilmistir (Hayman
2016). Bu viruslarin cogunlugunu, daha ytksek ge-
netik degiskenlige sahip ve degisen cevresel kosul-
lara uyum saglamada daha yetenekli olan RNA
viruslar olusturmaktadir (Hayman ve ark. 2013; Mo-
ratelli ve Calisher 2015). Yarasa viruslari cogu muh-
temel konakglya 6zgli asemptomatik, daha azi ise
zoonotik potansiyele sahip viruslardir (Letko ve ark.
2020) ilerleyen siirecte yarasa kaynakli viruslardan
kaynaklanan hastalik salginlari ile daha fazla karsila-
silacagi 6ngoriilmektedir (Wang ve Anderson 2019).
insanlarin dogaya miidahalesi sonucu meydana
gelen ekolojik degisiklikler ile yarasalar arasindaki
etkilesimler hakkinda daha iyi bilgi sahibi olunmasi
icin yarasa popdulasyonlarininin ve tasidiklari virusla-
rin dikkatle takip edilmesi gerektigi, bdylece yarasa
kaynakli viral hastaliklarin ortaya ¢ikma mekanizma-
larinin anlasiimasi, dngdrilmesi ve belki de cikislari-
nin 6nlenmesinin mimkin olabilecegi belirtilmek-
tedir (Rodhain 2015).

Baltimore siniflandirma sistemine gore yara-
salarda tespit edilmis olan virus aileleri: Grup | ¢ift
iplikcikli DNA virus ailelerinden; Adenoviridae, Her-
pesviridae, Papillomaviridae, Polyomaviridae ve Pox-
viridae, Grup Il tek iplikcikli DNA virus ailelerinden;
Anelloviridae, Circoviridae ve Parvoviridae, Grup
Il cift iplikgikli RNA virus ailelerinden; Reoviridae,
Grup IV pozitif polariteli tek iplikcikli RNA virus ai-
lelerinden Astroviridae, Caliciviridae, Coronaviridae,
Flaviviridae, Hepeviridae, Picornaviridae ve Togaviri-
dae, Grup V negatif polariteli tek iplikgikli RNA virus
ailelerinden; Bornaviridae, Filoviridae, Orthomyxo-
viridae, Paramyxoviridae ve Rhabdoviridae, Grup VI
DNA aracili replike olan tek iplikgikli RNA virus aile-
lerinden; Retroviridae ve Grup VII RNA aracih replike
olan cift iplikgikli DNA virus ailelerinden Hepadnavi-
ridae olarak bildirilmistir (Hayman 2016).

Yarasa kaynakh zoonotik viruslar

Yarasa viruslarinin kesfi yarasalarda kuduz virusu-
nun bulunmasiyla baslamistir. Etken; RNA'll viruslar
olan Mononegavirales takimi, Rhabdoviridae ailesi,
Alpharhabdovirinae alt ailesi, Lyssavirus cinsinde
yer almaktadir Lyssaviruslar, kuduz virusu (RABV;
Lyssavirus rabies) ve 16 adet kuduz-iliskili lyssavirus
turlerini kapsamaktadir. Lyssaviruslar, memelilerde
tedavisi bulunmayan akut progresif ensefalomiye-
lite neden olmakta ve insanlar dahil duyarli diger

memeliler arasinda dogrudan isiriklar, cizikler veya
enfekte tlkrik ile mukoza zarlarinin kontaminasyo-
nu yoluyla bulasmaktadirlar. Yarasalar cogu kuduz-i-
liskili lyssavirus icin baslica rezervuar konakg iken,
kuduz virusunun (RABV) dogada dolasimi sadece
etoburlar (Carnivora takimi) ve yarasalar tarafindan
saglanmaktadir (Calisher 2015; Anonim 2023a). Yak-
lasik iki bin yildir kuduz hastaliginin insanlara sadece
kuduz kopegdin isirmasiyla bulastigi distnilmekte
iken yirminci ylzyihn baglarinda kdpek kuduzunun
etkili ydbntemlerle kontrol altina alinmasindan sonra
vahsi yasam turlerinin, ozellikle de etoburlarin ku-
duzun dogal vektorleri olduklari belirlenmistir. On
altinci yiizyilda, Karayipler'deki ilk ispanyol kasifler
yaptiklari gézlemler sonucunda yarasalarin kuduzla
iligkili ilk yaban hayati tlrleri oldugunu kesfetmis-
lerdir (Greenhall 1993). On sekizinci ylzyilda kan
emen yarasalar vampir yarasa olarak adlandiriimis-
tir ve bundan iki yiiz yil sonra da Trinidad ve Giiney
Amerika'da gorilen Desmodus rotundus tiiri vampir
yarasalarda kuduzun ilk bilimsel tanimlamasi yapil-
mistir (Pawan 1936). Yarasa isingi ile diger canlilara
yarasa viruslarinin bulasmasi sadece kuduz virusu
icin gosterilmistir fakat kasitli bir temas olusmadik-
ca yarasa tirleri genellikle insanlari 1sirmamaktadir
(Joffrin ve ark. 2018). Kuduz virusunun ilk izolasyo-
nu 1931'de yapilmistir (Pawan 1936). Daha sonra,
meyve yiyen yarasalar ve paralitik kuduz arasindaki
baglanti kurulmustur (Pawan 1948). Bu calismalar,
kuduz virusu ve yarasa iliskisi arastirmalarini ileriye
tasimistir (Calisher 2015).

Mononegavirales takiminda yer alan bir baska
virus ailesi olan Filoviridae ailesinde bulunan Ebo-
la virusu hastaligi etkeni Orthoebolavirus (6 tir) ve
Marburg virusu hastaligi etkeni Orthomarburgvirus
(1 tur) cinsleri, insanlarda ve primatlarda siddetli
ve ¢cogu zaman 6lduriici hemorajik ates ile seyre-
den hastaliklardan sorumlu olan viruslardir (Olival
ve Hayman 2014; Anonim 2023b). Marburg virusu
hastaligi yuksek derecede virulent ve %88'e va-
ran 6lim oraniyla oldukga 6ldlrtcl bir hastaliktir.
1967'de Almanya'da Marburg ve Frankfurt'ta, Sirbis-
tan'da ise Belgrad'da ayni anda meydana gelen iki
biyuk salgin, hastaligin ilk kez taninmasina neden
olmus ve salgin laboratuvar ¢alismasinda kullanilan
Uganda'dan ithal edilmis Afrika yesil maymunlari
ile iliskilendirilmistir (Anonim 2023c). Marburg vi-
rusu ile enfekte olan bir¢ok insanin hasta olmadan
once Rousettus aegyptiacus tirl meyve yarasalari-
nin magaralarina girdikleri ve yarasalar veya onlarin
sekresyonlari ile dizenli temasta olduklari bildiril-
mistir (Adjemian ve ark. 2011). 1976 yilinda Kuzey
Demokratik Kongo Cumhuriyeti'nde, benzer 6zellik-
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ler gdsteren fakat immunolojik olarak farklilk sergi-
leyen Ebola virusu bildirilmistir (Beer ve ark. 1999).
Meyve ve bdcekle beslenen yarasa tirleri Marburg
virusu ve Ebola virusu i¢in dogal konaklardir. Bu vi-
ruslar, cogunlukla virus tasityan insanlarin kan ve
diski gibi vicut sivilari ve 6l yarasalar ile temas so-
nucu insanlara ge¢mektedir. Ayrica hastalik tasiyan
maymunlardan da insanlara gecis olabilmektedir.
Epidemiler ise genellikle insandan insana virus bu-
lasmasi ile sekillenmektedir (Olival ve Hayman 2014;
Leendertz ve ark. 2016). Ebola hastaliginda ilk olarak
aniden yiikselen ates, yorgunluk, kas agrisi, bas agri-
sl ve bogaz agrisi gorilmekte ve daha sonra kusma,
ishal, doklntq, i¢ ve dis kanamalar klinik tabloya ka-
tilmaktadir (Anonim 2023d). Yarasalarin avlaniimasi
ve protein kaynagi olarak tiiketilmesi &zellikle Ebola
virus icin potansiyel enfeksiyon kaynagi olarak isa-
ret edilmistir. 1976 yilindaki ilk olasi insan vakasinin,
avcilardan alinan taze yarasa etinin tliketimi sonucu
oldugu bildirilmistir (Leroy ve ark. 2009).

Mononegavirales takiminda yer alan diger bir
virus ailesi olan Paramyxoviridae ailesi de Henipa-
virus cinsinde yer alan Nipah virusu (Henipavirus
nipahense) ve Hendra virusu (Henipavirus hendraen-
se) da insanlarda ciddi ve potansiyel olarak 6limcil
hastaliklara neden olmaktadir. Pteropus cinsi yarasa-
lar, Nipah ve Hendra viruslarinin genel rezervuar ko-
naklari olarak tanimlanmistir (Clayton ve ark. 2013;
Anonim 2023b). ilk olarak 1998'de Malezya'da ortaya
¢tkmis olan Nipah virusu domuzlarda solunum yolu
hastaliklarina ve ensefalit salginina neden olmustur.
Siddetli atesli ensefalit ile iliskili Nipah virusunun,
meyve agaclar bulunan ticari domuz ciftliklerinde,
bu meyvelerle beslenen yarasalarin virusu meyvele-
re bulastirmasi ve bu meyvelerin domuz agillarina
diserek domuzlar tarafindan tiketilmesi ile domuz-
larda enfeksiyon olusturdugu, domuzlar aracihg
ile de virusun enfekte hayvanlarla yakin temas ha-
lindeki insanlara bulastigi belirlenmistir (Pulliam ve
ark. 2012). Banglades'teki ve Hindistan'daki diger iki
salginda ise bir ara konakgi hayvan tanimlanmamis-
tir. Bulasmanin meyve yarasalarinin tikrigu ve id-
rari ile kontamine olmus hurma agaci meyvelerinin
tlketilmesi ile yarasadan insana ve insandan insana
oldugu dusunllmektedir (Clayton ve ark. 2013; Luby
ve ark. 2006). Hendra virusu ise insanlar ve atlarda
olimcdl solunum yolu hastaligina neden olmakta-
dir (Plowright ve ark. 2011). Avustralya'da gorilmus
olan salginlarda atlar ara konaktir ve virus buytk
olasilikla enfekte yarasa idrari, tikrigl ve diskisi ile
kontamine yem, mera veya su alimi yoluyla atlara
bulasmaktadir. Atlardan insanlara, hasta hayvanlarla
yakin temas olmasi durumunda bulasma meydana

gelmektedir. Bugline kadar, insandan insana bulas-
ma bildirilmemistir (Clayton ve ark. 2013).

Koronaviruslar (CoV), hayvanlarda veya insan-
larda solunum, sindirim ve sinir sistemlerinde ve ka-
racierde hastaliga neden olabilen blyuk bir virus
grubudur (Decaro ve Buonavoglia 2008). RNA ge-
nomuna sahip CoV'lar; Nidovirales takimi, Cornido-
virinaea alt takimi iginde bulunan Coronaviridae ai-
lesi, Orthocoronavirinae alt ailesinde yer almaktadir
CoV'lar filogenetik olarak Alpha, Beta, Delta ve Gam-
ma olmak Uzere dort cinse ayrilmaktadir (Anonim
2023b). Bilinen yedi insan CoV'undan HCoV-229E
ve HCoV-NL63 Alpha-CoV cinsinde, HCoV-OC43,
HCoV-HKU1, SARS-CoV, MERS-CoV ve SARS-CoV-2
ise Beta-CoV cinsinde yer almaktadir. Yarasalardan,
insanlardan, kuslardan ve diger omurgali canlilardan
elde edilmis tamamlanmis CoV genom dizilerinin
filogenetik analizleri, yarasalarin butiin CoV dalla-
rinin koken aldigi rezervuar konaklar olabilecegini
gostermistir (Vijaykrishna ve ark. 2007; Woo ve ark.
2009). Koronaviruslar tirler arasi bulagsmada yiiksek
bir potansiyele sahiptir ve mutasyona duyarl gene-
tik yapilar sebebiyle kolayca yeni alt tipleri ortaya
ctkmakta, yeni ortaya ¢ikan CoV'lar da tirler arasi
gegis yaparak hayvanlardan insanlara bulagsmakta ve
yayllmaktadir (Decaro ve Buonavoglia 2008). Yirmi
birinci ylzyilda ortaya ¢ikan ve insanlarda beklen-
medik salginlara neden olan SARS-CoV ve MERS-
CoV'un yarasalardan kdken aldiklar tespit edilmistir
(Hu ve ark. 2015). Subat 2003'te Cin'de tanimlanmis
olan SARS-CoV, 4 ay icinde 27 farkli Ulkede tespit
edilmistir (Weinstein 2004). SARS-CoV olgusunda,
Nalburunlu yarasalar arasinda sirklle olan virusla
enfekte misk kedilerinin virusun ¢cogaldigi ara konak
olabilecekleri bildirilmistir (Hu ve ark. 2017). Cin'de
bulunan cesitli Rhinolophidae ailesindeki yarasa tiir-
lerinin genetik olarak cesitli SARS-benzeri-CoV'la-
ri barindirdiklari ve hiicreye giris icin SARS-CoV ile
ayni reseptord kullanabildikleri tespit edilmistir (Ge
ve ark. 2013). ilk olarak 2012 yilinda Arap Yarimada-
si'nda bildirilen MERS ise giinimize kadar 27 tlke-
de gorilmustir (Chafekar ve Fielding 2018). Diinya
capinda pek ¢ok yarasa turtinde bazilari MERS-CoV
ile filogenetik olarak ayni, bazilari da benzer cesit-
li koronaviruslar kesfedilmistir (Yang ve ark. 2014).
Ara konaklarin yarasalardan insanlara koronavirus-
larin iletiimesinde ve ortaya ¢ikmasinda dnemli bir
rol oynadigina inaniimaktadir (Hu ve ark. 2015).
MERS-CoV salgininda oldugu gibi, viruslarin insan-
lara bulasmadan o6nce ciftlik hayvanlari arasinda
uzun sire belirti vermeden sirkiilasyonu mimkin
olabilmektedir. MERS-benzeri-CoV'larin, virusun in-
sanlarda tespitinden Once rezervuar konak olarak
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¢ol develerinde 30 yildan daha uzun bir sire sirkiile
olmus olabilecegi belirtilmistir (Miller ve ark. 2014).
Lama ve yaban domuzu gibi diger hayvanlarin da
MERS-CoV enfeksiyonuna duyarli olmasi MERS-CoV
icin daha genis bir konak spektrumunu akla getir-
mektedir (Joffrin ve ark. 2018). VYarasalarda ayrica,
insan HCoV-229E ve HCoV-NL63 ile genetik olarak
iliskili olan koronaviruslar da bulunmustur (Hu ve
ark. 2015).

Yarasa iliskili DNA'll viruslara Herpesviridae ve
Adenoviridae ailelerine dahil tirler 6rnek olarak gds-
terilebilir. Yarasa herpesviruslari zoonotik 6zellikte
olmamasina ragmen Myotis yarasa hiicre hattindan
izole edilen bir gammaherpesvirusun insan koken-
li hicre hatlarinda UGreme gdsterdigi bildirilmistir
(Shabman ve ark. 2016). Yarasa adenovirUslerinin ise
kurumus diski materyalinden aerosol yolla potansi-
yel olarak bulasabildigi belirtiimis olmakla birlikte,
insanlar icin potansiyel zoonotik riski duisik gorul-
mektedir (Benkd ve ark. 2014).

Sonug

Ozellikle gectigimiz ylzyll boyunca sanayilesmede
yasanan hizli gelismeler ile birlikte diinyadaki insan
nufusunun hizla artmasi, beslenme ve barinma ko-
nusundaki ihtiyaclari beraberinde getirmis ve gin
gectikce de daha ¢ok getirmektedir. Buna bagh ola-
rak kentlesme, yogun tarim uygulamalari, ormanla-
rin tahribati, eskiden girilmeyen yaban hayat bolge-
lerine giris, yaban hayvanlari ile temasin artmasi ve
iklim degisikligi gibi cesitli faktdrler nedeniyle bilinen
ve bilinmeyen patojenlerin tirler arasinda bulasma
riski, insan ve hayvan popdlasyonlari icin hastaliklar
acisindan tehdit haline gelmistir. Bu durum zoonotik
hastaliklarin sayisinda ve gorilme sikliginda da ar-
tisa sebep olmustur. Kiiresellesen ulasim ile birlikte
diinyada birbirinden uzak cografyalar arasinda yer
degistirmenin kolaylasmasi da hastaliklarin kisa su-
rede farkl kitalar ve Ulkeler arasinda yayilmasini ko-
laylastiran ve salginlarin hatta pandemilerin gorilme
olasiligini artiran bir diger faktdrdir. Bu faktorlerin
sonucu olarak ¢ok eski zamanlardan beri cogu zo-
onotik hastaligin etkeni olarak dnemini korumakta
olan ve halk sagligi acisindan yiksek diizeyde 6nem
arz eden viral hastaliklara da giin gectikge yenileri
eklenmis ve eklenmektedir. Diger memeli takimlari-
na ait olan viruslara gére daha buyuk bir virus gesit-
liligine sahip olan yarasalar ise hem sebep olduklar
hem de gelecekte sebep olabilecekleri cesitli viral
zoonotik hastaliklar agisindan Tek Saglik yaklasimi
cercevesinde global olarak ¢ok farkli meslek gruplari
tarafindan yogun olarak arastirilmaktadir.

Maddi destek ve cikar iliskisi: Calismayr maddi
olarak destekleyen kisi/kurulus yoktur ve yazarin
herhangi bir ¢ikara dayali iliskisi yoktur.
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