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Özet: Yarasalar böcek popülasyonlarının dengelenmesi, bitkilerin tozlaşması ve tohumların yayılması gibi önemli 
ekolojik katkıları bulunan, çok farklı habitatlarda yaşayabilen ve rodentlerden sonra Memeliler sınıfının en fazla 
çeşitlilik gösteren takımıdır. Yarasalar vücut büyüklüklerine oranla oldukça uzun yaşamaları, uzak mesafelere 
uçabilme ve göç etme yetenekleri, tüneme, sosyal organizasyon, hibernasyon, termoregülasyon, ekolokasyon, 
torpor ve kuvvetli bağışıklık sistemi mekanizmaları sonucu zoonotik viral hastalıklar da dahil olmak üzere pek çok 
mikroorganizma için rezervuar konaktır. Virusların pek çoğunun doğal yaşam döngüsünde yer alan ve bünyelerinde 
zengin bir virus çeşitliliğine sahip olan yarasalardan insanlara virusların bulaşması, doğrudan veya yabani ve çiftlik 
hayvanları ara konaklığıyla olmaktadır. Yarasaların eskiden beri Rhabdoviridae ailesinden kuduz lyssavirusu ve 
diğer kuduz-ilişkili lyssavirusları taşıdıkları bilgisine ek olarak, Coronaviridae ailesinden SARS-CoV ve MERS-CoV, 
Filoviridae ailesinden Ebola ve Marburg viruslar ile Paramyxoviridae ailesinden Nipah ve Hendra viruslar gibi önemli 
viral zoonoz etkenlerin de doğal taşıyıcıları oldukları tespit edilmiştir. Bu derlemede yarasaların diğer hayvan türleri 
ile karşılaştırıldığında tür başına daha yüksek oranda zoonotik virusları taşımalarına katkıda bulunan çeşitli faktörler 
ve önemli bazı yarasa kaynaklı zoonotik viral hastalıklar hakkında genel bilgi verilmesi amaçlanmıştır.
Anahtar kelimeler: Yarasa, yarasa biyolojisi, yarasa kaynaklı viruslar, yarasa kaynaklı zoonotik viruslar, yarasa 
kaynaklı zoonotik viral hastalıklar.

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. 

Giriş
Yarasalar, Memeli (Mammalia) sınıfının Chiroptera 
takımı içinde yer almakta ve yaklaşık 1400 tür ile 
kemirgenlerden (Rodentia) sonra dünyada coğra-
fi olarak yaygın en önemli ve çeşitli canlı grubunu 
oluşturmaktadır (Wilson ve Reeder 2005; Calisher 
ve ark. 2006). Chiroptera adı Yunanca kökenli olup 
“el kanat” anlamına gelmektedir (Woo ve Lau 2019). 
Memeli sınıfı içinde gerçek uçuş özelliği gösteren 
tek grup olan yarasalar, kutuplar ve bazı izole ada-

lar hariç çok geniş coğrafik yayılım gösteren ve çok 
farklı ekosistemlerde yaşayabilme özelliğine sahip 
canlılardır (Kunz ve Fenton 2003). Beslenme açısın-
dan birçok yarasa türü böceklerle ve bazıları mey-
velerle beslenirken, daha azı kan emicidir (Rodhain 
2015). Ülkemizde şimdiye kadar biri meyve ve 38’i 
böcekle beslenen toplam 39 yarasa türüne ait kayıt 
verilmiştir (Yorulmaz ve ark. 2018). İnsanların yaşam 
alanlarında ya da insana yakın alanlarda beslenme 
ve tüneme özellikleri gösteren yarasa türleri bulun-
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makla birlikte, insanla doğrudan teması olan canlılar 
değillerdir (Kunz ve Fenton 2003). Yarasalar yaklaşık 
52,5 milyon yıldır var olan canlılardır (Clyde ve ark. 
2001) ve bu uzun sürecin doğal rezervuarları olarak 
yarasaları kullanan viruslara, yarasalar ile birlikte ge-
lişme ve değişme olanağını sağlamış olduğu belirtil-
mektedir (Dobson 2005). 

Yarasalar kuduz lyssavirusu ve kuduz-ilişkili lys-
saviruslar hariç genellikle klinik belirti göstermeden 
virusların doğal rezervuarlığını yapmaktadırlar (Mo-
ratelli ve Calisher 2015). Viral enfeksiyonların çoğu 
yarasalarda asemptomatik seyretmektedir (Rodhain, 
2015). Virusların yarasalardan uçamayan canlı türle-
rine bulaşması, dolaylı olarak yarasalardan fomitlere 
veya yüzeylere saçılan serbest virus parçacıkları ve vi-
rus yüklü aerosolize yarasa idrarı veya dışkısı yoluyla 
gerçekleşmektedir (Plowright ve ark. 2015).  Konta-
mine olmuş habitatların duyarlı konaklar tarafından 
kullanılması yoluyla şekillenen çevresel bulaşma ya 
da dolaylı bulaşma, yaban hayatı hastalıklarının ana 
mekanizması olarak tarif edilmektedir (Fogarty ve 
ark. 2008; Piercy ve ark. 2010). Viruslar yeryüzünde 
hemen hemen tüm canlı türlerinde bulunmakla bir-
likte, yarasaların diğer hayvan türleri ile karşılaştırıl-
dığında viruslar açısından daha fazla doğal rezervuar 
oldukları ve tür başına daha yüksek oranda zoonotik 
virusları taşıdıkları ve bu duruma katkıda bulunan 
çeşitli faktörler (Şekil1) bulunduğu belirtilmektedir 
(Luis ve ark. 2013, Olival ve ark. 2017). Bu faktörlerin 
başında, yarasaların aynı boyuttaki diğer memelilere 
kıyasla on kat daha yüksek olan son derece uzun bir 
yaşam süresine sahip olmaları gelmektedir (Salmon 
ve ark. 2009). Yarasaların uzun yaşam süresine sahip 
olmaları, rezervuar oldukları viruslar için sürdürüle-
bilir persiste virus replikasyonu ve hayatta kalmaları 
için istikrarlı bir ortam sağlamaktadır. Ayrıca uzun 
hayat süresine sahip olmaları, birkaç nesil boyunca 
çoklu yatay ve dikey bulaşma yolu ile popülasyonda 
zaman içinde virusların devamlılığına olanak sağla-
maktadır (Olival ve ark. 2017). 

Yarasalar, uçma yeteneğine adapte olmuş tek 
memeli takımıdır ve bu sayede yiyecek arama veya 
göçleri esnasında uzun mesafeler boyunca hareket 
edebilmektedirler (Richter ve Cumming 2006). Yara-
saların kanatlarında parmak benzeri uzun kemikler 
vardır ve bu nedenle kuşların kanatlarına göre daha 
fazla manevra kabiliyetine sahiptirler ancak kuşların 
aksine çok fazla kaldırma güçleri yoktur. Ayrıca ge-
celeri aktif olmaları, kuşlarla doğrudan rekabetten 
kaçınmalarına yardımcı olmaktadır. Uçma yeteneği, 
yarasaları tohumların ve polenlerin olduğu gibi vi-
rusların yayılması için de önemli araçlar haline ge-
tirmektedir (Woo ve Lau 2019). Uzun mesafe uçuş 

yeteneğine sahip olmalarından dolayı diğer hayvan 
türleri ile temaslarının artmasının da virusların ge-
niş coğrafi bölgelere yayılması açısından türler arası 
virus bulaşma potansiyelini artırdığı belirtilmektedir 
(Wang ve ark. 2011). Ayrıca küresel ısınmanın da ya-
rasa türlerinin coğrafik dağılımında ve hastalıkların 
yeni alanlara girmesi açısından değişikliklere sebep 
olacağı tahmin edilmektedir (Sherwin ve ark. 2013; 
Hayes ve Piaggio 2018). 

Yarasaların tünek seçimleri yarasa türleri ara-
sında büyük farklılıklar göstermektedir. Mağaralar, 
yarıklar, yuvalar, ağaçlar ve diğer bitkiler gibi doğal 
oluşumlar yanında binalar ve menfezler gibi insan 
yapımı yapılarda da tüneyebilmektedirler. Tünek 
seçimi türlere, mevsime ve yarasaların cinsiyetine 
göre değişiklik göstermektedir. Yarasalar dinlenme 
ve uyku esnasında çoğunlukla baş aşağı pozisyon-
da bulunmaktadırlar. Yarasaların genellikle koloniler 
olarak bilinen yüzlerce ila binlerce bireyden oluşan 
gruplar halinde yaşamaları, virusların tür içi bulaş-
masını kolaylaştırmaktadır. Yıl boyunca aynı mağa-
rada tüneyen ve sürü halinde yaşayan yarasalarda 
çiftleşme veya tükrük, kan, dışkı ve idrar gibi vücut 
sıvıları yolu ile birbirine temas sebebiyle virusların 
aynı yarasa türü içinde veya türler arasında bulaş-
ma oranı da yükselmektedir. Yarasaların insan yapı-
mı yapıları kullanması sonucu ise, virusla kontamine 
dışkıları yoluyla insanlarla temas ve insanların yara-
sa kaynaklı viruslara maruz kalma riski artmaktadır 
(Chege ve ark. 2015; Luis ve ark. 2015; Woo ve Lau 
2019). 

Yarasalar, diğer memelilere kıyasla benzer ba-
ğışıklık organları, dokuları, hücreleri ve immünoglo-
bulin türlerine sahip olmakla beraber bazı benzer-
siz farklılıklarla hem doğuştan gelen bir bağışıklık 
hem de edinsel bağışıklık yanıtı göstermektedir 
(Schountz ve ark. 2017). Yarasa genom verilerinin, 
mitokondriyal DNA’nın hasar ve onarım yollarının 
evrimi ile zamanlaması örtüşen şekilde yarasalarda 
uçuş evrimini gösterdiği belirtilmektedir (Zhang ve 
ark. 2013; O’Shea ve ark. 2014). Bunun sonucun-
da diğer hiperaktif memelilere kıyasla daha yüksek 
metabolik hıza ve buna bağlı olarak daha yüksek 
vücut ısısına sahip oldukları bildirilmektedir. Yara-
saların, yarasa kaynaklı viruslar için bir kontrol me-
kanizması olarak tipik immün aracılı ateşli tepkiye 
benzer şekilde yüksek vücut ısısına karşı daha tole-
ranslı davranabilecekleri önerilmektedir (O’Shea ve 
ark. 2014). Filoviruslar için çelişkili bulgular olmakla 
birlikte, deneysel olarak kanıtlanmamış bu hipoteze 
göre yarasa kaynaklı virusların yüksek vücut ısısına 
karşı daha toleranslı olabileceği ve bu sebeple in-
sanlar gibi doğal olmayan konakçılara bulaştıkları 
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zaman bu canlılarda çok daha virulent tablolar oluş-
turabilecekleri bildirilmiştir (Miller ve ark. 2016). Bazı 
çalışmalar, yarasalarda tip I interferon sisteminin 
sürekli olarak eksprese edilmesi sonucu viral rep-
likasyonu kontrol eden ekstra bağışıklık genlerinin 
düzenlendiğini bildirmektedir (Zhou ve ark. 2016). 
Ayrıca, yarasalarda insanlar için bildirilmiş olan bir-
leştirici immunglobulin segmentleri çeşitliliğinin beş 
kat daha fazla olduğu ve bu sayede birçok farklı an-
tikor molekülünün ortaya çıkması ilen yarasaların 
enfeksiyonlara karşı daha güçlü tepkiler verdikleri 
belirtilmektedir (Schountz ve ark. 2017). Buna kar-
şılık Rousettus aegyptiacus meyve yarasanın genom 
analizinin yapıldığı başka bir çalışmada, yarasaların 
ve diğer memelilerin antiviral mekanizmaları ara-
sında çok önemli farklar olduğu ve yarasalarda viral 
enfeksiyonu kontrol etme yeteneğinin gelişmiş im-
mun savunma yerine gelişmiş enfeksiyon toleransı 
ile ilişkili olduğu bildirilmektedir (Pavlovich ve ark. 
2018). Bu hipotezi destekleyen başka bir çalışmanın 
sonuçlarına göre de; doğal yollardan Marburg virus 
bulaşmış olan enfekte R. aegyptiacus yarasalarında 
uzamış bir inkubasyon süresi görüldüğü (Amman 

ve ark. 2015; Schuh ve ark. 2017), enfekte yarasa-
ların viremik kalarak virusun tamamen temizlenme-
sinden önce üç haftaya kadar uzayan sürede virusu 
saçabildikleri ve uzayan enfeksiyona rağmen yüksek 
düzeyde enfekte dokularında bile sınırlı inflamasyon 
gösterdikleri belirtilmektedir (Towner ve ark. 2009; 
Jones ve ark. 2015).

Tüm yarasalarda görülmemekle birlikte ba-
zılarında ekolokasyon yeteneği bulunduğu ve bu 
yarasaların dillerini tıklatarak yüksek frekanslı ses 
dalgaları ürettikleri (Nowak ve ark. 1994), bu esna-
da hapşırma ile orofarengeal sıvı, mukus veya tük-
rük damlacıklarının dışarı saçılması sonucu virusların 
potansiyel yayılma mekanizmasına katkıda bulun-
dukları bildirilmektedir (Calisher ve ark. 2006). Eko-
lokasyon, yarasaların karanlık yerlerde uçmasını da 
sağlayan bir özelliktir (Woo ve Lau 2019). 

Hibernasyon ve torpor özelliği bulunan bazı 
yarasalarda ise azalan metabolik ve immünolojik 
aktiviteye bağlı olarak viral persistens ve bunu izle-
yen viral reaktivasyon tespit edildiği belirtilmektedir 
(Gerow ve ark. 2019).

A B C

D E

Şekil 1. Yarasaların uçma yeteneklerine bağlı olarak, bünyelerindeki virusları diğer canlı türlerine bulaştı-
rabilmesini (A, B) ve uzak mesafelere taşıyabilmesini (B), ekolokasyon yeteneklerine bağlı olarak virus par-
tiküllerini saçabilmesini (C), yıl boyunca farklı mevsimlerde (D, E) aynı mağarada yaşamaları, hibernasyon 
ve torpor sonucu virusların aynı yarasa türü içinde veya türler arasında bulaşabilmesini gösteren illüstratif 
görseller (Gonzalez ve Banerjee 2022)
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Yarasa kaynaklı viruslar
Yarasaların 200’den fazla (Moratelli ve Calisher 2015; 
Letko ve ark. 2020) ve Baltimore sınıflandırma sis-
temine göre sınıflandırılmış olan her tür genomik 
yapıya ve replikasyon stratejisine sahip virusları 
bünyelerinde barındırdıkları bildirilmiştir (Hayman 
2016). Bu virusların çoğunluğunu, daha yüksek ge-
netik değişkenliğe sahip ve değişen çevresel koşul-
lara uyum sağlamada daha yetenekli olan RNA’lı 
viruslar oluşturmaktadır (Hayman ve ark. 2013; Mo-
ratelli ve Calisher 2015). Yarasa virusları çoğu muh-
temel konakçıya özgü asemptomatik, daha azı ise 
zoonotik potansiyele sahip viruslardır (Letko ve ark. 
2020) İlerleyen süreçte yarasa kaynaklı viruslardan 
kaynaklanan hastalık salgınları ile daha fazla karşıla-
şılacağı öngörülmektedir (Wang ve Anderson 2019). 
İnsanların doğaya müdahalesi sonucu meydana 
gelen ekolojik değişiklikler ile yarasalar arasındaki 
etkileşimler hakkında daha iyi bilgi sahibi olunması 
için yarasa popülasyonlarınının ve taşıdıkları virusla-
rın dikkatle takip edilmesi gerektiği, böylece yarasa 
kaynaklı viral hastalıkların ortaya çıkma mekanizma-
larının anlaşılması, öngörülmesi ve belki de çıkışları-
nın önlenmesinin mümkün olabileceği belirtilmek-
tedir (Rodhain 2015). 

Baltimore sınıflandırma sistemine göre yara-
salarda tespit edilmiş olan virus aileleri: Grup I çift 
iplikçikli DNA virus ailelerinden; Adenoviridae, Her-
pesviridae, Papillomaviridae, Polyomaviridae ve Pox-
viridae, Grup II tek iplikçikli DNA virus ailelerinden; 
Anelloviridae, Circoviridae ve Parvoviridae,  Grup 
III çift iplikçikli RNA virus ailelerinden; Reoviridae, 
Grup IV pozitif polariteli tek iplikçikli RNA virus ai-
lelerinden Astroviridae, Caliciviridae, Coronaviridae, 
Flaviviridae, Hepeviridae, Picornaviridae ve Togaviri-
dae, Grup V negatif polariteli tek iplikçikli RNA virus 
ailelerinden; Bornaviridae, Filoviridae, Orthomyxo-
viridae, Paramyxoviridae ve Rhabdoviridae, Grup VI 
DNA aracılı replike olan tek iplikçikli RNA virus aile-
lerinden; Retroviridae ve Grup VII RNA aracılı replike 
olan çift iplikçikli DNA virus ailelerinden Hepadnavi-
ridae olarak bildirilmiştir (Hayman 2016).

Yarasa kaynaklı zoonotik viruslar
Yarasa viruslarının keşfi yarasalarda kuduz virusu-
nun bulunmasıyla başlamıştır. Etken; RNA’lı viruslar 
olan Mononegavirales takımı, Rhabdoviridae ailesi, 
Alpharhabdovirinae alt ailesi, Lyssavirus cinsinde 
yer almaktadır Lyssaviruslar, kuduz virusu (RABV; 
Lyssavirus rabies) ve 16 adet kuduz-ilişkili lyssavirus 
türlerini kapsamaktadır. Lyssaviruslar, memelilerde 
tedavisi bulunmayan akut progresif ensefalomiye-
lite neden olmakta ve insanlar dahil duyarlı diğer 

memeliler arasında doğrudan ısırıklar, çizikler veya 
enfekte tükrük ile mukoza zarlarının kontaminasyo-
nu yoluyla bulaşmaktadırlar. Yarasalar çoğu kuduz-i-
lişkili lyssavirus için başlıca rezervuar konakçı iken, 
kuduz virusunun (RABV) doğada dolaşımı sadece 
etoburlar (Carnivora takımı) ve yarasalar tarafından 
sağlanmaktadır (Calisher 2015; Anonim 2023a). Yak-
laşık iki bin yıldır kuduz hastalığının insanlara sadece 
kuduz köpeğin ısırmasıyla bulaştığı düşünülmekte 
iken yirminci yüzyılın başlarında köpek kuduzunun 
etkili yöntemlerle kontrol altına alınmasından sonra 
vahşi yaşam türlerinin, özellikle de etoburların ku-
duzun doğal vektörleri oldukları belirlenmiştir. On 
altıncı yüzyılda, Karayipler’deki ilk İspanyol kaşifler 
yaptıkları gözlemler sonucunda yarasaların kuduzla 
ilişkili ilk yaban hayatı türleri olduğunu keşfetmiş-
lerdir (Greenhall 1993). On sekizinci yüzyılda kan 
emen yarasalar vampir yarasa olarak adlandırılmış-
tır ve bundan iki yüz yıl sonra da Trinidad ve Güney 
Amerika’da görülen Desmodus rotundus türü vampir 
yarasalarda kuduzun ilk bilimsel tanımlaması yapıl-
mıştır (Pawan 1936). Yarasa ısırığı ile diğer canlılara 
yarasa viruslarının bulaşması sadece kuduz virusu 
için gösterilmiştir fakat kasıtlı bir temas oluşmadık-
ça yarasa türleri genellikle insanları ısırmamaktadır 
(Joffrin ve ark. 2018). Kuduz virusunun ilk izolasyo-
nu 1931’de yapılmıştır (Pawan 1936). Daha sonra, 
meyve yiyen yarasalar ve paralitik kuduz arasındaki 
bağlantı kurulmuştur (Pawan 1948). Bu çalışmalar, 
kuduz virusu ve yarasa ilişkisi araştırmalarını ileriye 
taşımıştır (Calisher 2015). 

Mononegavirales takımında yer alan bir başka 
virus ailesi olan Filoviridae ailesinde bulunan Ebo-
la virusu hastalığı etkeni Orthoebolavirus (6 tür) ve 
Marburg virusu hastalığı etkeni Orthomarburgvirus 
(1 tür) cinsleri, insanlarda ve primatlarda şiddetli 
ve çoğu zaman öldürücü hemorajik ateş ile seyre-
den hastalıklardan sorumlu olan viruslardır (Olival 
ve Hayman 2014; Anonim 2023b). Marburg virusu 
hastalığı yüksek derecede virulent ve  %88’e va-
ran ölüm oranıyla oldukça öldürücü bir hastalıktır. 
1967’de Almanya’da Marburg ve Frankfurt’ta, Sırbis-
tan’da ise Belgrad’da aynı anda meydana gelen iki 
büyük salgın, hastalığın ilk kez tanınmasına neden 
olmuş ve salgın laboratuvar çalışmasında kullanılan 
Uganda’dan ithal edilmiş Afrika yeşil maymunları 
ile ilişkilendirilmiştir (Anonim 2023c).  Marburg vi-
rusu ile enfekte olan birçok insanın hasta olmadan 
önce Rousettus aegyptiacus türü meyve yarasaları-
nın mağaralarına girdikleri ve yarasalar veya onların 
sekresyonları ile düzenli temasta oldukları bildiril-
miştir (Adjemian ve ark. 2011). 1976 yılında Kuzey 
Demokratik Kongo Cumhuriyeti’nde, benzer özellik-
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ler gösteren fakat immünolojik olarak farklılık sergi-
leyen Ebola virusu bildirilmiştir (Beer ve ark. 1999). 
Meyve ve böcekle beslenen yarasa türleri Marburg 
virusu ve Ebola virusu için doğal konaklardır. Bu vi-
ruslar, çoğunlukla virus taşıyan insanların kan ve 
dışkı gibi vücut sıvıları ve ölü yarasalar ile temas so-
nucu insanlara geçmektedir. Ayrıca hastalık taşıyan 
maymunlardan da insanlara geçiş olabilmektedir. 
Epidemiler ise genellikle insandan insana virus bu-
laşması ile şekillenmektedir (Olival ve Hayman 2014; 
Leendertz ve ark. 2016). Ebola hastalığında ilk olarak 
aniden yükselen ateş, yorgunluk, kas ağrısı, baş ağrı-
sı ve boğaz ağrısı görülmekte ve daha sonra kusma, 
ishal, döküntü, iç ve dış kanamalar klinik tabloya ka-
tılmaktadır (Anonim 2023d). Yarasaların avlanılması 
ve protein kaynağı olarak tüketilmesi özellikle Ebola 
virus için potansiyel enfeksiyon kaynağı olarak işa-
ret edilmiştir. 1976 yılındaki ilk olası insan vakasının, 
avcılardan alınan taze yarasa etinin tüketimi sonucu 
olduğu bildirilmiştir (Leroy ve ark. 2009). 

Mononegavirales takımında yer alan diğer 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 ölümcül 
hastalıklara neden olmaktadır. Pteropus cinsi yarasa-
lar, Nipah ve Hendra viruslarının genel rezervuar ko-
nakları olarak tanımlanmıştır (Clayton ve ark. 2013; 
Anonim 2023b). İlk olarak 1998’de Malezya’da ortaya 
çıkmış olan Nipah virusu domuzlarda solunum yolu 
hastalıklarına ve ensefalit salgınına neden olmuştur. 
Şiddetli ateşli ensefalit ile ilişkili Nipah virusunun, 
meyve ağaçları bulunan ticari domuz çiftliklerinde, 
bu meyvelerle beslenen yarasaların virusu meyvele-
re bulaştırması ve bu meyvelerin domuz ağıllarına 
düşerek domuzlar tarafından tüketilmesi ile domuz-
larda enfeksiyon oluşturduğu, domuzlar aracılığı 
ile de virusun enfekte hayvanlarla yakın temas ha-
lindeki insanlara bulaştığı belirlenmiştir (Pulliam ve 
ark. 2012). Bangladeş’teki ve Hindistan’daki diğer iki 
salgında ise bir ara konakçı hayvan tanımlanmamış-
tır. Bulaşmanın meyve yarasalarının tükrüğü ve id-
rarı ile kontamine olmuş hurma ağacı meyvelerinin 
tüketilmesi ile yarasadan insana ve insandan insana 
olduğu düşünülmektedir (Clayton ve ark. 2013; Luby 
ve ark. 2006). Hendra virusu ise insanlar ve atlarda 
ölümcül solunum yolu hastalığına neden olmakta-
dır (Plowright ve ark. 2011). Avustralya’da görülmüş 
olan salgınlarda atlar ara konaktır ve virus büyük 
olasılıkla enfekte yarasa idrarı, tükrüğü ve dışkısı ile 
kontamine yem, mera veya su alımı yoluyla atlara 
bulaşmaktadır. Atlardan insanlara, hasta hayvanlarla 
yakın temas olması durumunda bulaşma meydana 

gelmektedir. Bugüne kadar, insandan insana bulaş-
ma bildirilmemiştir (Clayton ve ark. 2013). 

Koronaviruslar (CoV), hayvanlarda veya insan-
larda solunum, sindirim ve sinir sistemlerinde ve ka-
raciğerde hastalığa neden olabilen büyük bir virus 
grubudur (Decaro ve Buonavoglia 2008). RNA ge-
nomuna sahip CoV’lar; Nidovirales takımı, Cornido-
virinaea alt takımı içinde bulunan Coronaviridae ai-
lesi, Orthocoronavirinae alt ailesinde yer almaktadır 
CoV’lar filogenetik olarak Alpha, Beta, Delta ve Gam-
ma olmak üzere dört cinse ayrılmaktadır (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 almaktadır. Yarasalardan, 
insanlardan, kuşlardan ve diğer omurgalı canlılardan 
elde edilmiş tamamlanmış CoV genom dizilerinin 
filogenetik analizleri, yarasaların bütün CoV dalla-
rının köken aldığı rezervuar konaklar olabileceğini 
göstermiştir (Vijaykrishna ve ark. 2007; Woo ve ark. 
2009). Koronaviruslar türler arası bulaşmada yüksek 
bir potansiyele sahiptir ve mutasyona duyarlı gene-
tik yapıları sebebiyle kolayca yeni alt tipleri ortaya 
çıkmakta, yeni ortaya çıkan CoV’lar da türler arası 
geçiş yaparak hayvanlardan insanlara bulaşmakta ve 
yayılmaktadır (Decaro ve Buonavoglia 2008). Yirmi 
birinci yüzyılda ortaya çıkan ve insanlarda beklen-
medik salgınlara neden olan SARS-CoV ve MERS-
CoV’un yarasalardan köken aldıkları tespit edilmiştir 
(Hu ve ark. 2015). Şubat 2003’te Çin’de tanımlanmış 
olan SARS-CoV, 4 ay içinde 27 farklı ülkede tespit 
edilmiştir (Weinstein 2004). SARS-CoV olgusunda, 
Nalburunlu yarasalar arasında sirküle olan virusla 
enfekte misk kedilerinin virusun çoğaldığı ara konak 
olabilecekleri bildirilmiştir (Hu ve ark. 2017). Çin’de 
bulunan çeşitli Rhinolophidae ailesindeki yarasa tür-
lerinin genetik olarak çeşitli SARS-benzeri-CoV’la-
rı barındırdıkları ve hücreye giriş için SARS-CoV ile 
aynı reseptörü kullanabildikleri tespit edilmiştir (Ge 
ve ark. 2013). İlk olarak 2012 yılında Arap Yarımada-
sı’nda bildirilen MERS ise günümüze kadar 27 ülke-
de görülmüştür (Chafekar ve Fielding 2018). Dünya 
çapında pek çok yarasa türünde bazıları MERS-CoV 
ile filogenetik olarak aynı, bazıları da benzer çeşit-
li koronaviruslar keşfedilmiştir (Yang ve ark. 2014). 
Ara konakların yarasalardan insanlara koronavirus-
ların iletilmesinde ve ortaya çıkmasında önemli bir 
rol oynadığına inanılmaktadır (Hu ve ark. 2015). 
MERS-CoV salgınında olduğu gibi, virusların insan-
lara bulaşmadan önce çiftlik hayvanları arasında 
uzun süre belirti vermeden sirkülasyonu mümkün 
olabilmektedir. MERS-benzeri-CoV’ların, virusun in-
sanlarda tespitinden önce rezervuar konak olarak 
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çöl develerinde 30 yıldan daha uzun bir süre sirküle 
olmuş olabileceği belirtilmiştir (Müller ve ark. 2014). 
Lama ve yaban domuzu gibi diğer hayvanların da 
MERS-CoV enfeksiyonuna duyarlı olması MERS-CoV 
için daha geniş bir konak spektrumunu akla getir-
mektedir (Joffrin ve ark. 2018).  Yarasalarda ayrıca, 
insan HCoV-229E ve HCoV-NL63 ile genetik olarak 
ilişkili olan koronaviruslar da bulunmuştur (Hu ve 
ark. 2015).

Yarasa ilişkili DNA’lı viruslara Herpesviridae ve 
Adenoviridae ailelerine dahil türler örnek olarak gös-
terilebilir. Yarasa herpesvirusları zoonotik özellikte 
olmamasına rağmen Myotis yarasa hücre hattından 
izole edilen bir gammaherpesvirusun insan köken-
li hücre hatlarında üreme gösterdiği bildirilmiştir 
(Shabman ve ark. 2016). Yarasa adenovirüslerinin ise 
kurumuş dışkı materyalinden aerosol yolla potansi-
yel olarak bulaşabildiği belirtilmiş olmakla birlikte, 
insanlar için potansiyel zoonotik riski düşük görül-
mektedir (Benkő ve ark. 2014). 

Sonuç
Özellikle geçtiğimiz yüzyıl boyunca sanayileşmede 
yaşanan hızlı gelişmeler ile birlikte dünyadaki insan 
nüfusunun hızla artması, beslenme ve barınma ko-
nusundaki ihtiyaçları beraberinde getirmiş ve gün 
geçtikçe de daha çok getirmektedir. Buna bağlı ola-
rak kentleşme, yoğun tarım uygulamaları, ormanla-
rın tahribatı, eskiden girilmeyen yaban hayat bölge-
lerine giriş, yaban hayvanları ile temasın artması ve 
iklim değişikliği gibi çeşitli faktörler nedeniyle bilinen 
ve bilinmeyen patojenlerin türler arasında bulaşma 
riski, insan ve hayvan popülasyonları için hastalıklar 
açısından tehdit haline gelmiştir. Bu durum zoonotik 
hastalıkların sayısında ve görülme sıklığında da ar-
tışa sebep olmuştur. Küreselleşen ulaşım ile birlikte 
dünyada birbirinden uzak coğrafyalar arasında yer 
değiştirmenin kolaylaşması da hastalıkların kısa sü-
rede farklı kıtalar ve ülkeler arasında yayılmasını ko-
laylaştıran ve salgınların hatta pandemilerin görülme 
olasılığını artıran bir diğer faktördür. Bu faktörlerin 
sonucu olarak çok eski zamanlardan beri çoğu zo-
onotik hastalığın etkeni olarak önemini korumakta 
olan ve halk sağlığı açısından yüksek düzeyde önem 
arz eden viral hastalıklara da gün geçtikçe yenileri 
eklenmiş ve eklenmektedir.  Diğer memeli takımları-
na ait olan viruslara göre daha büyük bir virus çeşit-
liliğine sahip olan yarasalar ise hem sebep oldukları 
hem de gelecekte sebep olabilecekleri çeşitli viral 
zoonotik hastalıklar açısından Tek Sağlık yaklaşımı 
çerçevesinde global olarak çok farklı meslek grupları 
tarafından yoğun olarak araştırılmaktadır.

Maddi destek ve çıkar ilişkisi: Çalışmayı maddi 
olarak destekleyen kişi/kuruluş yoktur ve yazarın 
herhangi bir çıkara dayalı ilişkisi yoktur.
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