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Öz

Coronaviridae, COVID-19 pandemik salgını ile global düzeyde dikkat çeken bir virus ailesi haline gelmiştir. Yapılan araştırmaların 
artışı ve gelişen laboratuvar teknolojisi sayesinde bu virus ailesine birçok yeni virus katılarak son 20 yılda oldukça genişlemiştir. 
Coronaviridae ailesine katılan bu yeni virusların çoğu ya direkt hayvanları enfekte eden ya da son konakçısı insan, rezervuarı 
ise hayvan olan viruslardır. Özellikle SARS ve MERS coronavirus salgınlarında rol oynadığı çeşitli çalışmalarla kanıtlanan 
yarasaların SARS-CoV-2 virusu için de rezervuar olma ihtimali yüksektir. Genişleyen coronavirusun SARS-CoV-2 özelinde 
zoonotik potansiyeli, muhtemel rezervuarlığı ve yarasalar ile bulaşabilen zoonotik viral enfeksiyonlar bu derlememizde konu 
edilmiştir. Dünyada ve Türkiye’de gelecekte söz konusu virusların ve ilgili rezervuar/vektörlerin araştırılması gereklidir. Böylece 
söz konusu salgın tehdidi en başında engellenebilecektir. 
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Abstract

Coronaviridae has become a globally noticeable virus family with its COVID-19 pandemic outbreak. � rough the increase in researches and 
developing laboratory technology, many new viruses have been added to this virus family and have expanded in the last 20 years. Many of these 
new viruses that join the Coronaviridae family are viruses that directly infect animals or are the last host human, and the reservoir is animal. 
Bats, which have been proven by various studies, especially in SARS and MERS coronavirus outbreaks, are also likely to be reservoirs for the 
SARS-CoV-2 virus. � e zoonotic potential of SARS-CoV-2 of the expanding coronavirus, its potential reservoir and zoonotic viral infections 
that can be transmitted by bats are discussed in this review. It is necessary to investigate the viruses and related reservoirs / vectors in the future 
in the world and in Turkey. � us, the outbreak threat can be prevented as early as possible.
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GİRİŞ
Küresel ısınma ve iklim değişiklikleri, ayrıca uluslararası 
ticaretin ve seyahat özgürlüğünün artması gibi faktörler 
virusların değişimine ve daha fazla konakçıyı enfekte et-
mesine neden olmuştur. Böylece farklı coğrafik bölgelerde 
görülen salgınlar, tüm dünyaya yayılım göstererek mil-
yonlarca insanların etkilendiği pandemiler görülmüştür. 
Son 20 yılda 2003’de Severe Acute Respiratory Syndro-
me (SARS), 2003-2008 yılları arasında H5N1 Kuş gribi, 
2009’da İn� uenza A H1N1 Domuz gribi, 2012’de Middle 
East Respiratory Syndrome (MERS), 2013’de In� uenza A 
H7N9 Kuş gribi, 2014’de Ebola, 2015’de Zika ve son olarak 
2019’un Aralık ayında Çin’in Hubei Eyaleti Wuhan kentin-
de ortaya çıkan ve hızla tüm dünyaya yayılan Severe Acute 
Respiratory Syndrome Coronavirus-2 (SARS-CoV-2) sal-
gın ve pandemileri küresel düzeyde etkili olmuştur.1

SARS-CoV-2’nin neden olduğu Coronavirus Disease -19 
(COVID-19) hastalığı kısa bir süre de 215 ülkeyi etkile-
miştir2. Ülkemizde ilk COVID-19 vakası 11 Mart 2020 
tarihinde bildirilmiştir. 01 Haziran 2020 itibari ile 163.942 
vaka tespit edilmiş ve 4540 vatandaşımız hayatını kaybet-
miştir. Dünya genelinde yaklaşık 6.3 milyon kişide virus 
tespit edilmiş, bu kişilerden 374.327‘si COVID-19 sebebiy-
le hayatını kaybetmiştir.2 Bu derlemede pandemik SARS-
CoV-2 potansiyel rezervuarları ve yarasalar ile bulaşabilen 
önemli zoonotik viruslar ve gelecekte salgın yapabilme po-
tansiyellerine yönelik bilgiler sunulmuştur. 

Coronaviruslar genomu 30 kb büyüklüğünde pozitif pola-
riteli RNA viruslarıdır. Yeni tanımlanan SARS-CoV-2 ile 
insanları enfekte eden coronavirus sayısı yediye ulaşmış-
tır.  Bunlar arasında HCoV-HKU1, HCoV-NL63, HCoV-
OC43, HCoV-229E, SARS-CoV ve MERS-CoV bulunur. 
SARS-CoV ve MERS-CoV zoonotiktir ve son yirmi yılda 
yüksek mortaliteli salgınlarına neden olurken, diğerleri 
genellikle hafif üst solunum yolu hastalıkları ile ilişkilidir.3 
Yeni tanımlanan SARS-CoV-2 Nidovirales takımı, Coro-
naviridae ailesi, Orthocoronavirinae alt ailesinde yer alır. 
Virus SL-CoVZC45 ve SL-CoVZXC21 yarasa kökenleri 

ile %88-89, buna karşın insan SARS CoVTor2 ve SARS 
CoVBJO1 2003 viruslarına nükleotid seviyesinde %82, 
MERS CoV ile %50-51.8 oranında benzerlik gösterdiği 
bildirilmiştir.4

Çinde geleneksel beslenme alışkanlıkları çerçevesinde 
vahşi hayvan eti tüketilmektedir. İlk COVID-19 vaka-
sının çeşitli egzotik canlı hayvanlar satan Wuhan Güney 
Deniz Ürünleri Pazarı ile ilişkilendirilmesi ve SARS CoV 
ve MERS CoV’un de yarasa gibi rezervuar bir hayvandan 
türediğine dair önceki bilgiler doğrultusunda, SARS-CoV-
2’de de olası zoonotik bulaşmanın olabileceğini sonucuna 
ulaşılmıştır.4 Ancak ilk enfeksiyonun kaynağı ile ilgili bil-
gilerin sınırlı olması nedeniyle kesin yargıda bulunmak 
için henüz erkendir.4,5 Çin’de, geyik, yılan, kirpi, tilki, misk, 
ayı, kaplumbağa, bambu sıçan, vizon ve kuş gibi çeşitli 
hayvan türlerini barındıran birçok çi� lik bulunmaktadır. 
Bu çi� liklerdeki yılan, pangolin hatta kedi ve köpek gibi 
hayvanları SARS-CoV-2’nin rezervuarı olarak ilan etme-
den önce, son konakçısında Koch  postulatları olarak ad-
landırılan bir dizi belirlenmiş prensibin oluşup oluşmadığı 
sorgulanmalıdır.6,7 
 

Şekil 1: SARS-CoV-2’nin zoonotik ilişkisi (Tiwari ve ark. 
(2020) 4 yayınından modifiye edilmiştir.)

Yarasaların ve pangolinlerin SARS-CoV-2’nin rezervuar-
ları olarak bildirilmesine karşın ara konakçı henüz net bir 
şekilde aydınlatılmamıştır.8  Yaban gelinciği ve muhteme-
len yılanların da ara konakçı olabileceği son araştırmalarla 
gösterilmişse de gerçek ara konağın ortaya çıkarabilmesi 
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için ileri araştırmalara gereksinim bulunmaktadır.4 (Şe-
kil 1). SARS-CoV-2, SARS etkeni olan coronaviruslarda 
meydana gelen sıralı rekombinasyondan sonra da ortaya 
çıkmış olabileceği bildirilmiştir.9 SARS-CoV-2’nin ortaya 
çıkmasına ilişkin iki hipotez öngörülmektedir. Birincisi, 
insanlara bulaşmadan önce bir hayvan konağında oluşabi-
lecek doğal virus seçiminin, ikincisi zoonotik bulaşmadan 
sonra insanlarda doğal virus seçiminin meydana gelmesi-
dir. Ancak bu hipotezlerin hücre kültürü veya hayvan mo-
dellerini içeren ileri çalışmalar ile doğrulanmasına gerek-
sinim bulunmaktadır.8 

Pangolinler
SARS-CoV-2, sadece yarasalardan değil, Malayan Pan-
golinler’den de izole edilmiştir. SARS-CoV-2’nin S 
proteinindeki RBD bölümünün, Pangolin-CoV ile ne-
redeyse aynı olması nedeniyle pangolinlerin de SARS-
CoV-2’nin ara konakçısı olabileceği bildirilmiştir.4  Zhang 
ve ark (2020)’nın10 pangolinlerden (SRR10168377 ve 
SRR10168378) izole edilen coronavirusun RRAR motifi-
ne sahip olmadığını göstermeleri ve yine Li ve ark.11’nın 
da enfekte bireylerden izole edilen SARS-CoV-2’nin, Be-
taCoV/bat/Yunnan/RaTG13/2013 virusuna, pangolinler-
den izole edilenlere göre daha yüksek oranda benzerlik 
gösterdiğini bildirmeleri, pangolinlerin SARS-CoV-2’nin 
ara konağı olma olasılığının daha düşük olduğunu düşün-
dürmektedir. 

Yarasalar
Yarasalar coronaviruslar (CoV)’lar için ideal rezervuar 
konaklarıdır ve bu viruslar hiçbir semptom göstermeksi-
zin yarasalarda latent olarak bulunurlar. Ormanda yiyecek 
için dolaşırlarken virusu temas ettikleri çeşitli konakçılara 
aktarırlar. Çin’de yarasalar sadece canlı hayvan pazarla-
rında gıda amaçlı satılmakla kalmaz, aynı zamanda Gele-
neksel Çin Tıbbının (TCM) ayrılmaz bir parçası olup ve 
yarasa türevi bileşikler elde etmek için yabani yarasalar 
kullanılır.4 COVID-19 pandemisinde, SARS-CoV-2’nin 
genomik düzeyde Rhinolophus a� inis yarasasından ör-
neklenen RaTG13 yarasa coronavirusu ile % 96 benzerlik 

göstermesi nedeniyle yarasalar bu zoonotik yayılmanın 
birincil kaynağı olabileceği belirtilmektedir.8 Elde edilen 
veriler yarasaların rezervuar olarak görev yaptığı zoonoz 
enfeksiyonlara dikkati arttırmıştır. Özellikle de yarasaların 
rezervuarı olduğu enfeksiyon ajanları üzerine geçmiş za-
manlarda yapılan araştırmaların birçoğunun coronavirus 
hakkında olması, bu konunun daha çok ilgi çekici hale gel-
mesine neden olmuştur.  

Yarasalarda Virus Persistansı ve Yarasalarla Taşınan 
Bazı Önemli Zoonotik Viruslar

Yarasalarda bağışıklık ve virus enfeksiyonları arasında dik-
kat çeken bir etkileşim söz konusudur. Çoğu memeli hay-
vanda ciddi hastalık durumuna neden olan viruslar, yara-
salarda genellikle bu düzeyde bir hastalığa neden olmayıp 
uzun süreli olarak bu hayvanlarda bulunurlar. Zoonoz vi-
ruslar da aynı şekilde yarasalarda hastalık meydana getir-
meden son konakçıya taşınırlar.12 Yapılan araştırmalarda 
özellikle yarasaların bazı fizyolojik ve biyolojik özellikle-
rinin buna neden olabileceğine dair hipotezler sunulmuş 
ancak bu hipotezlerin hiçbiri kesin olarak rapor edileme-
miştir. Bu hipotezlerden dört tanesi ön plana çıkmaktadır. 
Bunlardan birincisi “Flight as fever” hipotezi,13 ikincisi en-
dojen viral elementler hipotezi14, üçüncüsü pasif immun 
yanıt toleransı ve humoral adaptif immun yanıt eksikliği 
hipotezi15, dördüncü ise in� amazom gelişmemesi ya da kı-
sıtlı gelişmesidir.16

 
“Flight as fever” hipotezine göre; virus ya da diğer mikro-
organizmaların yarasaları enfekte etmesi sonucu, yarasa-
larda birtakım farklı fizyolojik olayların gelişmesi ve has-
talığın ortaya çıkmaması esastır.13 Hipoteze göre; yarasalar 
uçuş faaliyetleri sırasında metabolik olarak ısı üretirler ve 
vücut ısısında artış meydana gelir. Vücut ısısının 39-41 
°C’lere çıkması ile memelileri hedef alan virusların yarasa 
hücrelerinde replike olamadığı ve özellikle sitokinlerin ve 
komplemanın önemli rol üstlendiği düşünülmektedir. Bu 
hipotezde vücut ısısı artışı in vitro şartlarda konfirme edil-
mesine karşın bir virus enfeksiyonunda bunun ne kadar 
etkin olduğu halen bilinmemektedir.13
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Endojen viral elementler son yıllarda birçok yüksek omur-
galı memelilerde dikkat çeken biyolojik faktörlerdir.14 
Endojen viral elementlerin en geniş üyesi retroviruslar-
dan köken aldığı kabul edilen retroelementlerdir. Retro 
elementlerin bu derecede hücre genomlarında yoğun bu-
lunmasının nedeni retrovirusların replikasyonu sırasında 
eksprese ettiği “integraz” enzimi olduğu varsayılır. Retro 
elementlerin yoğun olarak oluşturduğu endojen viral 
elementlerin içinde yine parvoviral ve poxviral endojen 
elementlerde araştırmacılar tarafından rapor edilmiştir. 
Endojen viral elementler organizmada nasıl bir aktivite 
sergilediği tam olarak bilinmese de bazı hastalıklar (kan-
ser, alzheimer) veya fizyolojik durumlarla (plasenta olu-
şumu-enverin vs) ilişkilendirilmiştir.  Yarasaların birçok 
karasal memeliye göre uzun yaşaması ve ekolojide birçok 
etmen ile iç içe olmasından ötürü endojen viral elementler 
yönünden araştırılmıştır. Yarasa hücre genomlarında bu-
lunan endojen viral element yoğunluğu diğer memelilere 
göre fazladır. Bu durum diğer virusların replikasyonunda 
bir downregülasyona neden olabileceği böylece enfeksi-
yon olsa da hastalık tablosunun yarasalarda gelişmeyeceği 
araştırmacılar tarafından vurgulanmıştır.14 Ancak bu hi-
potez şu anda çok kabul görmemekle beraber araştırmaya 
oldukça açıktır. 

Üçüncü hipotez olan pasif immunite toleransı ve humo-
ral adaptif bağışıklık eksikliği ise en öne çıkan hipotezdir. 
Bu hipoteze göre; aktif dönemlerde yarasaların hücre-
lerinde sürekli Reaktif Oksijen Türleri (ROS) adı verilen 
metabolik atıklar meydana gelir (� ight metabolics). ROS 
ile birlikte en çok üretilen metabolik atıklar Nitrik Oksit 
(NO) atıklarıdır. ROS ve NO’ in hücrede artması sonucu 
mitokondri de hasar başlar. Ancak mitokondrideki bu 
hasar intrasellüler mitokondriyal adaptasyon kapsamın-
da hücrede mitofaji (mitokondriyal otofaji) indüklenir ve 
böylece hasarlı mitokondriler kaldırılarak hücre yaşamı 
devam ettirilir. Bu döngünün normal fizyolojisi içinde ol-
masından ötürü sürekli bir pasif immun yanıt vardır. Virus 
ile enfekte olan bir yarasa hücresinde otofajinin sürekli ve 
yoğun olmasından ötürü replikasyon sırasında birçok ya-

pısı oluşmadan degrede edilmesinin mümkün olabileceği 
düşünülmektedir.15  Böylece yarasalarda hastalık oluşma 
durumu daha düşük ihtimalde kalacaktır. Pasif bağışıklık 
bu derece hastalığı engellese de yarasalarda bu durum sı-
rasında tamamen virustan arınma humoral adaptif bağı-
şıklık gelişmemesinden ötürü meydana gelememektedir. 
Bu durumda yarasaların virusları sürekli barındırmasına 
neden olabileceği iddia edilmiştir.15 

Yarasalarda virus persistanslığı açısından dördüncü ve 
yeni gündeme gelen diğer bir hipotezde yeterli in� ama-
zom  oluşmamasıdır. Ahn ve ark. (2019)16’nın yaptığı ça-
lışmada NLRP3 bazlı in� amazomunun yarasa memeli 
hücrelerinde uyarılması karşılaştırmalı araştırılmıştır. Bu 
çalışmada MERS virus olarak seçilmiştir. Test sonucunda 
oluşan NLRP3 bazlı in� amazom miktarı her iki hücrede 
hemen hemen aynı miktardayken yarasa hücresinde çok 
daha düşük seviyede hasar oluşmuştur.16 Bu, yarasalardaki 
gelişmiş bir antiviral savunmadan ziyade gelişmiş bir do-
ğal bağışıklık toleransı olabileceğine işaret etmektedir. Bu 
hipotezin doğruluğu, yarasalarda yapılabilecek birçok in 
vivo bağışıklık denemeleri sayesinde konfirme edilebile-
cektir. 

Son iki hipotez (pasif immunite toleransı ve yeterli in� a-
mazom oluşmaması) yarasaların neden en önemli virus 
rezervuarı olduğu konusunda diğerlerine göre ön plana 
çıkmaktadır.15,16 Gelecekte de vektör ve rezervuar ilişki-
li enfeksiyonların artışı söz konusu olacaktır. Bu yüzden 
gelecekte karşımıza çıkma ihtimali olan ve salgın şeklinde 
görülebilecek yarasa ilişkili viruslar aşağıda sunulmuştur. 

1. Kuduz
Kuduz ya da Rabies virus, Rhabdoviridae ailesi Lyssavirus 
genusunda yer alan hem insan hem de hayvan sağlığı için 
en önemli virusların başında gelmektedir. Kuduz dünya 
tarihinde en uzun süredir bilinen ve üzerine araştırma ya-
pılan zoonoz enfeksiyondur. Tüm memeli hayvanlar du-
yarlı olup birbirlerine bulaştırma potansiyeli mevcuttur. 
Aynı şekilde yarasalar da bu bulaşmada önemli bir üyedir. 
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Hatta yarasaların ilk taşıdığı zoonoz hastalık etkeni olarak 
kuduz belirtilmiştir.17 Bu yüzden elimizde olan veriler di-
ğer hastalıklara oranla daha doğru ve fazladır. 

Yarasalarla ilişkili kuduz virusları daha çok Latin Amerika 
ve Uzak Doğu ülkelerinde bildirilmiştir. Ancak bu ülkeler-
de klinik ve epidemiyolojik olarak çok belirgin olması bu 
ülkeleri ön plana çıkarmıştır.17,18 Diğer Dünya ülkelerinin 
birçoğunda ise yarasaların kuduz virusu rezervuarlığı hak-
kında pek bilgi mevcut değildir. SARS-CoV2’nin ortaya 
çıkmasıyla beraber bir anda yarasaların taşıyıcılığını yaptı-
ğı kuduz virusu dikkat çekmeye başlamıştır.
 
Kuduz virusu ülkemizde de halen halk ve hayvan sağlığı 
için en önemli patojendir. Yıllardır yapılan mücadeleye 
rağmen bu virusun varlığı ve neden olduğu halk sağlığı 
tehdidi devam etmektedir. Ülkemizde de genelde evcil ve 
yabani hayvanlardan bulaşan kuduz virusu dinamiği vur-
gulanmış ve yoğunlaşılmıştır.19 Halbuki ülkemizde Cum-
huriyetin ilk yıllarında bu virusun varlığı yarasalarda araş-
tırılmış ve ilk sonuçları 1958 yılında Tunçman tarafından 
rapor edilmiştir. 1956 yılında bu çalışmaya göre 71 adet 
Rhinolophus ve Plecotus spp. türlerine üye yarasalar ku-
duz virusu yönünden araştırılmıştır. Bir Rhinolophus fer-
rumequinum (Horseshoe bat) türü yarasada negri cisim-
ciği tespit edilerek kuduz virusu yönünden pozitif tespit 
edilmiştir.20 Bu rapor dışında ülkemizde yarasaların kuduz 
virusu rezervuarlığı üzerine veri bulunmamaktadır.

Ülkemizde yabani hayatta kuduz virusunun halen sirkü-
le olduğu bilinmektedir.19 Yarasalarda bu hayat döngüsü 
içinde önemli bir rol oynamasından ötürü ülkemizde ha-
len kuduz virusunun rezervuarlığını yapması yüksek ihti-
mal dahilindedir.
 
Ülkemizde insanlarımızın tedavi ve rehabilitasyonu için 
güçlü sağlık sistemimizin mevcut olması tatmin edicidir. 
Ancak olası farklı tip salgınları son konakçı olan biz in-
sanları enfekte etmeden engellenmesi bu hastalıklara karşı 
en güçlü mücadeledir. Kuduzun ülkemizde yabani ve evcil 

hayatta ne boyutta bulunduğuna dair veriler oldukça ek-
siktir. Bu da hem mücadelenin tam anlamıyla yapılama-
masına hem de gelecekte muhtemel kuduz salgının ortaya 
çıkmasına zemin hazırlamaktadır.   

Lyssavirus genusu incelendiğinde kuduz dışında yarasalar-
la ilişkili yaklaşık 15 virusun daha bu genus içinde yer aldı-
ğını görmekteyiz. Bu genus her geçen zaman daha hızlı bir 
şekilde genişlemektedir.21 Yarasalarda bu lyssavirusların 
orijinlerini araştırmak ve gelecekte ne gibi yapısal değişik-
liklerin oluşabileceğini öngörmek önemlidir. 

2. Coronavirus 
Yarasaların birçok Coronavirus türüne rezervuarlık yap-
tığı özellikle son 20 yılda yapılan çalışmalarla güçlü bir 
şekilde bilinmektedir. Ancak bu rezervuarlığı yaparken 
biyolojik olarak söz konusu virusların yapılarını, patojeni-
telerini etkileyip etkilemediği tam olarak bilinmemektedir. 
Yukarda bahsedildiği üzere birçok hipotez olmasına karşın 
virusların yarasaları hasta etmeyip insanlarda ise salgın-
lara ve ölümlere neden olabilecek kadar güçlü enfeksiyon 
tablosu oluşturması ise halen soru işaretidir. 

Uluslararası Virus Taksonomi Komitesi yaklaşık 20 adet 
yarasa ilişkili coronavirus rapor etmiştir.22 Bu coronavirus-
lardan üçü SARS, MERS ve COVID-19 enfeksiyonlarına 
neden olmaktadır. SARS ve MERS enfeksiyonlarında yara-
saların rezervuar olduğu ve salgında önemli rol üstlendik-
leri kesin olarak bildirilmiştir.23 

COVID-19 içinde bulunduğumuz zaman diliminde dün-
yada pandemiye neden olmuş ve birçok insan solunum 
yetmezliğine bağlı olarak hayatlarını kaybetmişlerdir.1,4,5 
Özellikle hastalığın çıkışının tür bariyerini geçen bir zo-
onotik enfeksiyon olduğu anlaşılınca söz konusu virusun 
kaynağı araştırmacılar tarafından araştırılmaya başlanmış-
tır. 

COVID-19’un etkeni olan SARS-CoV2’nin kökeni tam 
olarak tespit edilmemiş olsa da, son yapılan çalışmalar-
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da 2002-2003 yıllarında salgına neden olan SARS-CoV1 
‘den ayrı düşünülmemesi gerektiği Çinli araştırmacılar 
tarafından vurgulanmaktadır.24 Bu araştırmacıların bir-
çoğunun düşüncesi ise SARS-CoV1’in yarasalarda veya 
pangolinde veya daha tespit edilemeyen bir ara konakçı 
da meydana gelmiş olabilecek bir rekombinasyon sonucu 
SARS-CoV2’nin ortaya çıkmış olabileceği varsayılmak-
tadır (Şekil 2). Bunu iddia eden çalışmada; SARS-CoV1 
ile SARS-CoV2 genomik olarak karşılaştırılmış ve S gen 
bölgesinin içinde yer alan RBD domaini en yüksek fark-
lılığı göstermiştir.24 Hipotez aşamasında olan bu bilginin 
yanında yarasaların rezervuarlık ettiğine dair veriler ise 
daha kesin kanıt sağlamaktadır.25,26 Bu da virusun yayılım 
hızının artışında önemli bir etmen olabilir. Dünya Sağlık 
Örgütü’nde görev yapan bilim insanı Ben Embark’ın Time 
dergisine verdiği röportajda, yaptıkları analizler sonucu 
SARS-CoV2’nin yüksek oranda yarasalardan orijin al-
dığını belirtmiştir. Embark ayrıca SARS-CoV2’nin insan 
rezervuarlığı ile evcil hayvanlara (köpek ve kediye) geçe-
bildiğini de vurgulamıştır.27 

Şekil 2. SARS-CoV2 Huanan Deniz Ürünleri Pazarında 
farklı hayvan türlerinde görülen SARS-CoV1 suşlarınınre-
kombinasyonundan sonra ortaya çıkmış olabileceği hipotezi.

SARS-CoV2’nin kanıta dayalı olarak orijin aldığı yarasa-
ların türlerine baktığımızda ise söz konusu yarasa türleri-
nin dünya üzerinde birçok bölgede yaygın olarak bulunan 
yarasa türleri olduğu görülmüştür.25,26 Yapılan araştırma-
lara göre Wuhan ’da SARS-CoV2’nin orijin aldığı yarasa 

türü Rhinolophusspp. (Nalburunlu yarasa)’dır (Şekil 3). 
Nalburunlu yarasa ülkemiz ekolojisinde bulunan bir ya-
rasa türüdür.24-26 Ülkemizde varlığı bilinen bu yarasaların 
güncel olarak popülasyonu tam olarak bilinmemektedir. 
Ülkemizde yapılan sınırlı araştırmalar sonucu ise bu tür 
yarasaların özellikle ülkemizin güney illerinde daha sık 
görüldüğü belirtilmiştir.20

Şekil 3. Ülkemizde de varlığı bilinen nalburunlu yarasa 
(horseshoe bat)

3. Nipah ve Hendra
Nipah ve Hendra virusları Paramyxoviridae ailesi Henipa-
virus genusunda yer alan zoonotik yarasa ilişkili viruslar-
dır.28,29 Bu viruslar coğrafik olarak daha yayılımları daha 
kısıtlı kalmıştır. Nipahvirus Malezya’da, Hendravirus ise 
Avustralya’da ortaya çıkmıştır.28,29 Farklı bölgelerde görül-
melerine rağmen yapısal durumları ve patoklinik seyirleri 
çok yakın olduğu için aynı virus genusunda yeralırlar.28,29 

Hendra virusu ilk defa yarasalarla ilişkili atlarda enfeksi-
yon meydana getirmiştir. Atlarda solunum yoluyla başla-
yıp sistemik hastalığa dönüşen bir hastalık tablosu oluş-
turmuştur. Bu esnada at bakıcılarından birinde de akut 
bronkopnömoni gelişmiş ve hayatını kaybetmiştir. Yapılan 
çalışmada at ve bakıcısını aynı virusun enfekte ettiği or-
taya çıkmıştır. Coğrafik olarak yapılan çalışmalar sonucu 
bu virusun yarasalar tarafından taşındığı anlaşılmıştır.29 
Hendravirusu için yarasasaların rezervuar, tek tırnaklıla-
rın arakonakçı ve insanların ise son konakçı olduğu kabul 
edilmektedir.30
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Nipah virus Malezya’da bir domuz çi� liğindeki çalışan 
çi� lik personelinden izole edilmiştir. Virus insanlarda 
asemptomatikten, ölümcül ensefalite kadar farklı klinik 
tablolara yol açabilir. Özellikle hastalığın yaygın olduğu 
Malezya, Hindistan, Singapur gibi ülkelerde yıllık fatalite 
oranı yüksek (%73) sezonsal salgınlar görülebilmektedir. 
Kesin olmamakla beraber, domuzlar bu enfeksiyon için ara 
konakçı olarak görülmektedir.31 

Hendra ve Nipah viruslarının Pteropus spp. meyve yara-
salarıyla bulaştığı yapılan çalışmalarla belirtilmiştir.28,29 Bu 
virusların ülkemizde varlığı ya da yokluğu hakkında gün-
cel net bilgi bulunmamaktadır. 

4. Ebola ve Marburg
Ebola ve Marburg viruslar Filoviridae ailesinde bulunan ve 
oldukça tehlikeli zoonotik ajanlardır.32 Ebola hiç şüphesiz 
bu virusların içinden en bilinenidir. Ebola virus 2013 yı-
lında dünyada salgına neden olmuştur.33 Afrika’da 2019 yı-
lında Kongo Cumhuriyetinde meydana gelen ciddi bir sal-
gında 2262 (%65; 2262/3462) kişi hayatını kaybetmiştir.33 
Özellikle avlanma sonucu çiğ tüketilen primat ve maymun 
etleri ile virusun insanlara geçtiği şüphelenilmiştir.32,33 An-
cak 2007’de Kongo’da ortaya çıkan Ebola virus salgınında 
yarasalarla temas bulunması, dikkatleri yarasaların rezer-
vuarlığına çekmiştir.34 Olival ve Hayman (2014)’nın yap-
tığı bir çalışmada örneklenen 14 yarasa türünde %44 ora-
nında seropoziti� ik bulunmuştur.35 Bu yarasa türlerinden 
biri olan Rousettus spp. Türkiye’de de bulunmaktadır.20

Marburg virus, 1967’de Almanya’da laboratuvar ortamında 
bulunan bir maymundan ilk kez izole edilmiştir.32 Ugan-
da’da 2007 yılında maden işçilerinin bir mağarada maruz 
kaldıkları yarasa ile ilişkisi sonucunda akut hemorajik 
ateşli hastalık tablosu gelişmiştir.36 Yarasalar üzerinde ya-
pılan çalışmalarda R. Aegyptiacus türü yarasalarda %5,1 
oranında seropoziti� ik saptanmıştır. Bu yarasa türü de ül-
kemizde görülmüştür.37

Ebola ve Marburg virusları şimdiye kadar ülkemizde bir 

enfeksiyona neden olmasa da rezervuarlığını yapan Rou-
settus spp. yarasalarının ülkemizde varlığının bilinmesi, 
iklim değişikliğine bağlı � ora değişimi ihtimali bu virus-
ların ülkemizde de dikkat edilmesi gereken viral ajanlar 
olduğuna işaret etmektedir. 

5. In� uenza A
In� uenza A virusları Orthmyxoviridae ailesinde bulunan 
viruslardır. In� uenza A grubu viruslar genellikle göçmen 
su kuşları tarafından taşınırlar ve evcil kanatlılar ya da ga-
ita kontaminasyonu ile çevre aracılığıyla insanları enfekte 
ederler. Rekombinasyonlar in� uenza viruslarında diğer 
viruslara göre daha fazla oranlarda görülmektedir. Bunun 
başlıca nedeni ise farklı yapıdaki virusların aynı konakçıda 
ikili bir enfeksiyon oluşturması ve replikasyon sırasında 
segmentlerin bazılarının değişimi ile oluşan projeni virus-
ların ata viruslardan tamamen farklı yapıda olmasıdır. Re-
assortment denen bu olay in� uenza virusların hemaglüti-
nin (H) ve nöroaminidaz (N) glikoproteinlerinde farklılık 
oluşmasına neden olur. Böylece belirli periyotlar içerisin-
de salgınlara neden olabilmektedirler.38 

Yarasalarda in� uenza A virusunun varlığı, özellikle Gü-
ney Amerika ülkelerinde araştırılmıştır. 2012 ve 2013 
yıllarındaki öncül çalışmalarda, H17N10 ve H18N11 
olarak adlandırılan ilk yarasa in� uenza A virusları 2 ya-
rasa türü, Sturnira lilium (küçük sarı omuzlu yarasa) ve 
Artibeus planirostris (düz yüzlü meyve yiyen yarasa)’da 
belirlenmiştir.39 Peru’da yapılan bir araştırmada 114 yara-
sanın 12’sinde (%10) in� uenza A virus pozitif saptanmış 
ve H17N10 olan virus suşundan farklılık göstermesinden 
ötürü bu suşa H18N11 ismi verilmiştir.40 Yarasa in� uen-
za A viruslarının siyalik asit reseptörü yerine konaktaki 
MHC-II moleküllerine bağlanarak vücuda girdiği belir-
lenmiştir.41 In� uenza A virusu yarasa rezervuarlığında en 
çok Artibeus planirostris türü yarasalar ön plana çıkmıştır. 
Özellikle bu yarasaların Amazon nehri deltalarının kenar-
larında yoğun yaşaması hastalıkta rezervuarlığı bu bölge-
lerde yaptığı bilinmektedir.38
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Ülkemizde ise bu yarasa türünün varlığı hakkında bilgi 
bulunmamaktadır. Bundan dolayı göçmen kuşların göç 
yollarında bulunan sulak bölgelerimizde varsa yarasa po-
pülasyonu ve muhtemel rezervuarlığı hakkında çalışmala-
ra ihtiyaç vardır.

Yukarda belirtilen tüm yarasa ilişkili viruslar ülkemizde 
kurulacak olan multidisipliner bir ekip ile araştırılmalı ve 
gelecekteki olası salgın potansiyelleri, ilgili modellemeleri 
araştırılarak raporlanmalıdır. Böylece söz konusu etkenleri 
kaynağında tutarak ya da bertaraf ederek bu salgınlar ön-
lenebilecektir. 

Geçmiş dönemlerde yarasaların çok önemli zoonozlara re-
zervuarlık yaptığı bilinmesine rağmen taşıdığı enfeksiyon 
ajanlarının çokluğu son 30 yılda anlaşılmıştır. Bu duru-
mun anlaşılmasında şüphesiz moleküler tanı teknolojile-
rinin ve yeni nesil sekanslama tekniklerinin gelişmesinin 
büyük rolü vardır. Bunun yansıra bir dinamik daha söz 
konusudur ki; bu başlı başına yarasalarla ilgili bir durum 
değildir. “Ekolojik dengenin bozulması”na bağlı besin zin-
cirlerinin bozulması, küresel ısınma ve iklim değişiklikle-
ri, bu virusların değişiminde ve daha fazla konakçı enfekte 
etmesinde çok önemli faktörlerdir. 

SONUÇ
Ortaya çıkan bu tablo yine söz konusu teknolojilerin 
sağladığı veriler ile konfirme edilmiştir ve edilmektedir. 
Yeni nesil sekanslama ve fenotipik modellemeler ile or-
taya konabilecek yeni virus ve virus salgınları bu şekilde 
öngörülebilir. Bu kapsamda “SARS-CoV2” global olarak 
göstermiştir ki, halk sağlığı, bu tip pandemiler ortaya çık-
madan, bir erken uyarı sistemi gibi, ilgili uzmanların (Tıp, 
Veteriner Tıbbı, Biyoloji ve Ekoloji Uzmanları) Tek Sağlık 
yaklaşımında ortak çalışmaları ile korunabilecektir. 

Özellikle doğada yapılacak önemli çalışmalar daha bu sal-
gınlar olmadan önlenebilecek potansiyeli tetikleyecektir. 
Yarasalar gerek taşıdıkları mikroorganizma yoğunluğu ge-
rekse çözülememiş fizyolojik-biyolojik bağışıklık dinamiği 

ve ekolojik rolü ile en kritik araştırılması gereken rezervu-
ar hayvandır. 

Açıklamalar
Çalışmayı maddi olarak destekleyen kişi/kuruluş yoktur 
ve yazarların herhangi bir çıkar dayalı ilişkisi yoktur.
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