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Özet: Keneler zorunlu kan emici ektoparazitlerden olup birçok ölümcül hastalık etkeninin de vektörü olarak bilinmektedir. Kı-
rım Kongo Kanamalı Ateşi virüsü (KKKAV) kene kaynaklı önemli virüslerden biri olup Bunyaviridae ailesinde, Nairovirüs cinsinde 
yer almaktadır. Bu çalışmada, Kütahya yöresindeki çiftlik hayvanlarından toplam 228 olgun kene toplanmış ve bunların laboratuvar 
ortamında tür teşhisleri yapılmıştır. Hyalomma marginatum, Dermacentor marginatus, Rhipicephalus sanguineus, Rhipicephalus 
bursa, Rhipicephalus turanicus, Rhipicephalus (Boophilus) annulatus olmak üzere toplam altı tür saptanmıştır. Bu kenelerden türle-
rine ve cinsiyetlerine göre 88 havuz oluşturulmuştur. Bu havuzlardan virüs tespiti ve virüsün S segmentinin sekansını belirleyebilmek 
için reverse transkripsiyon polimeraz zincir reaksiyonu (RT-PCR) ve nested-PCR kullanılmıştır. Analizler sonucunda KKKAV yal-
nızca H. marginatum türüne ait kene örneklerinden oluşturulmuş 10 havuzda saptanmıştır. Pozitif bulunan izolatların filogenetik 
analizleri sonucunda, çalışmada elde edilen virüs izolatının Güneybatı Rusya, Kosova ve Türkiye’de önceden belirlenmiş suşlar ile 
aynı clusterda yer aldığı tespit edilmiştir. 

Anahtar sözcükler: Kene, KKKA virüsü, Kütahya, nested-RT-PCR, S segmenti.  

Molecular investigation of Crimean-Congo Hemorrhagic Fever virus in ticks 

Summary: Ticks are obligatory blood-sucking ectoparasites and known as the vectors of many deadly diseases. Crimean-
Congo Hemorrhagic Fever (CCHF) virus is an important tick-borne virus in the family Bunyaviridae, genus Nairovirus. In our study, 
the total of 228 mature ticks were collected from farm animals in the region of Kutahya and the identifications of these species were 
made in the laboratory. A total of six species belong to Hyalomma marginatum, Dermacentor marginatus, Rhipicephalus                    
sanguineus, Rhipicephalus bursa, Rhipicephalus turanicus, Rhipicephalus (Boophilus) annulatus were identified. 88 pools were 
consisted accordance with these species and genders. Reverse Transcription Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) and Nested-PCR 
were used in order to identify the virus and to determine the S segment sequence of the virus from the pools. The presence of CCHF 
virus was only detected in 10 pools consisted from H. marginatum. As a result of the phylogenetic analysis of the positive isolates, it 
was determined that CCHF viruses isolated in this study clustered together with the strains predetermined in Southwestern Russia, 
Kosovo and Turkey. 

Keywords: CCHF virus, Kütahya, nested-RT-PCR, S segment, tick. 

 
 

 
Giriş 

Keneler, tropik ve subtropik iklim kuşaklarında, ge-
rek bizzat kendileri kan emerek, gerekse birçok hastalık 
etkeninin vektörü olarak, hayvan ve insan sağlığını tehdit 
eden en önemli ektoparazitlerdendir. Günümüzde, dün-
yada kabul edilen yaklaşık 899 kene türü tespit edilmiştir 
(5). Türkiye’de ise 2 aileye bağlı 10 soyda 33 kene türü-
nün, Türkiye kene faunasını oluşturduğu bildirilmiştir (3, 
4).   

Kenelerin direkt zararlarından başka, birçok viral, 
bakteriyel, riketsial, spiroketal, protozoer ve helmint 
hastalık etkenlerine mekanik ve biyolojik vektörlük yap-
tıkları, bu şekilde hayvan ve insanlarda birçok hastalığın 

yayılmasında rol oynadıkları görülmektedir (17). Kenele-
rin taşıdıkları bu hastalık etkenlerinin en önemlilerinden 
biri KKKAV’dür. Bu virus, Bunyaviridae ailesine bağlı 
Nairovirüs cinsine ait 80-120 nm çapında, yaklaşık 5-7 
nm kalınlığında zarflı bir RNA virüsüdür. (10). 
KKKAV’ü viral genom üç negatif polariteli L, M ve S 
RNA segmentinden oluşmaktadır. L (Large) segmenti 
viral RNA bağımlı RNA polimerazı, M (Medium) seg-
menti, iki önemli glikoproteini (GC ve GN), S (Small) 
segmenti ise yapısal protein olan nükleokapsit proteinini 
(NP) kodlamaktadır (10, 16).  

Bu virüs meydana getirdiği kanamalar nedeni ile in-
sanlarda hayatı tehdit edebilen, kene kaynaklı zoonotik 

* İkinci yazarın yüksek lisans tezinden özetlenmiştir. 
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akut bir hastalık olan KKKA’ne neden olmaktadır (7, 8). 
İnsan enfeksiyonu, kene ısırması ya da enfekte hayvan 
veya KKKA hastasının kan veya diğer vücut sıvılarına 
maruz kalma ile ortaya çıkmaktadır (6).  

Türkiye’de KKKA ilk olarak Tokat ve çevresinde 
2002 yılında tespit edilmiştir. Olgular yoğun olarak Kel-
kit vadisi ve çevresindeki kırsal alanlarda çiftçilik ve 
hayvancılıkla uğraşan kesimlerde görülmüştür (18). Bu 
vakalar sonrasında KKKAV saptanan bölgelerde yapılan 
ayrıntılı kene taramalarında H. marginatum, H. detritum, 
R. bursa, R. (Boophilus) annulatus, Hae. parva, H.      
excavatum, H. anatolicum, R. turanicus ve I. ricinus 
kenelerinde virüs yönünden pozitiflik saptanmıştır (1, 14, 
22). Buna karşın, şu ana kadar elde edilen verilere göre 
Türkiye, Balkanlar, Kırım ve Kafkaslar’da; sadece              
Hyalomma marginatum’un KKKAV’nun ana vektörü 
olduğu bildirilmiştir (23). 

Bu çalışmada, Kütahya yöresinde çiftlik hayvanla-
rında görülen kene türlerini tespit edilmesi, kenelerde 
KKKAV’nün varlığının araştırılarak virüsün yöredeki 
varlığının belirlenmesi, potansiyel vektör olabilecek kene 
türlerinin tespit edilmesi ve elde edilecek virüs izolatları-
nın filogenetik analizlerinin yapılması amaçlanmıştır.  

 

Materyal ve Metot 
Saha çalışmaları, kenelerin toplanması ve tür teş-

hislerinin yapılması: Bu çalışmanın materyalini, Ege 
Bölgesinde bulunan Kütahya iline bağlı 21 köyde saha 
çalışmaları sonucunda, sığır, koyun ve keçilerden topla-
nan ve teşhis anahtarlarına uygun olarak tür teşhisleri 
yapılan keneler oluşturmuştur (12).  

Kenelerden total RNA ekstraksiyonu: Sahadan top-
lanıp laboratuvara getirilen ve tür teşhisleri yapılan top-
lam 228 adet keneden, türlerine ve cinsiyetlerine göre 88 
adet kene havuzu oluşturulmuştur (Tablo 1). Bu kene 
havuzları sıvı azot (-196 °C) içerisinde muhafaza edil-
miştir. RNA izolasyonu için, sıvı azottan alınan keneler 
RNAse-free pestil yardımı ile ezilmiştir. Ezilerek toz 
haline getirilen kenelerden GeneJETTM RNA purifikas-
yon kiti (Thermo Fisher Scientific Inc. USA) ile üretici-
sinin talimatlarına uygun olarak total RNA izolasyonu 
yapılmıştır. Ekstraksiyon sonucunda elde edilen 
RNA’nın varlığı MOPS Denature Formaldehit Jel Elekt-
roforezi ile teyit edilmiştir.  

cDNA sentezi: Elde edilen Total RNA’lardan Re-
vertAid™ First Strand cDNA Synthesis Kit (Invitrogen 
Corp. USA) kullanılarak üreticinin talimatlarına uygun 
olarak cDNA elde edilmiştir. Elde edilen cDNA’ler kul-
lanılıncaya kadar -20°C’de muhafaza edilmiştir. 

Reverse transkriptaz polimeraz zincir reaksiyonu 
(RT-PCR) ve nested-PCR: Çalışmada 88 adet total RNA 
havuzlarından elde edilen cDNA örnekleri, bir pozitif 
(KKKAV viral RNA’sı Ankara Üniversitesi Veteriner 
Fakültesi Viroloji Anabilim Dalı öğretim üyesi Prof. Dr. 
Aykut ÖZKUL’dan sağlanmıştır) bir de negatif kontrol 
kullanılarak RT-PCR ile incelenmiştir. 25 µl final kon-
santrasyonda hazırlanan PCR reaksiyonunda, 12 µl 
Dreamtaq mastermix (Thermo Fisher Scientific Inc. 
USA), 0,5 µl Eecf-F1 (5'–TTG TGT TCC AGA TGG 
CCA GC-3') (100 pmol/ µl), 0,5 µl Eecf-R1 (5'-CTT 
AAG GCT GCC GTG TTT GC-3') (100 pmol/ µl) pri-
merleri ve 9,5 µl deiyonize su ve 2,5 µl cDNA kullanıl-

 
Tablo 1. Araştırma merkezlerinden toplanan kene türleri. 
Table 1. Tick species collected from research areas. 

Sıra 
No 

Araştırma 
Merkezi 

Hyalomma 
marginatum 

Dermacentor 
marginatus 

Rhipicephalus 
sanguineus 

Rhipicephalus 
bursa 

Rhipicephalus 
turanicus 

Rhipicephalus 
(Boophilus) 
annulatus 

1 Akçamescit 39 1 - - - - 
2 Yenice 27 4 - - - - 
3 Sırören 3 - 21 1 11 - 
4 Kozluca 4 - - - - - 
5 Elmalı 4 - - - 3 - 
6 Kumarı 4 - - - - - 
7 Kalburcu Çiftliği - - 5 - - - 
8 Kükürt 2 - - - - - 
9 Andız 4 - 1 2 - - 
10 Ahiler 2 - - - - - 
11 Dedik 6 - - - - - 
12 Kirazpınar 3 - - - - - 
13 Karaağaç 16 - - - 1 - 
14 Karacaören 3 - - 3 - - 
15 Yazlıca - - - 3 - - 
16 Kızılcaören - - 3 - - - 
17 Körs 3 - - 21 - - 
18 Emet 15 - - - - - 
19 Çavuş Çiftlik 1 1 - - - - 
20 Işıkkara 2 - - - 1 2 
21 Enne - 6 - - - - 
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mıştır. PCR protokolü 95°C’de 2 dakika, 44 siklus 
95°C’de 30 saniye, 60°C’de 1 dakika 72°C’de 2 dakika 
ve 72 °C’de 10 dakika şeklinde uygulanmıştır. Nested-
PCR reaksiyonunda aynı reaksiyon karışımında Eecf-F2 
(5'-GAA GCA ACC AAR TTC TGT GC-3') ve Eecf-R2 
(5'-AAA CCT ATG TCC TTC CTC GC-3'̍) primerleri 
kullanılarak yapılmıştır. PCR protokolünde annealing 
ısısı 57 °C olarak değiştirilmiştir. Elde edilen ürünler 
%1’lik agarose jelde görüntülenmiştir.  

Klonlama, DNA sekanslama ve sekans analizleri: 
Nested-PCR sonucunda elde edilen ve saflaştırılan ürün-
ler Topo-TA kiti (Invitrogen Corp. USA) ile klonlanmış-
tır. Pozitif kolonilerden elde edilen plazmidler Gene-
JETTM Plasmid Miniprep Kit (Thermo Fisher Scientific 
Inc. USA) protokolüne uygun olarak saflaştırılmıştır. 
Saflaştırılmış plazmidler M13 üniversal primerleri ile çift 
yönlü olarak sekanslanmıştır. Elde edilen sekans 
BLASTn algoritması kullanılarak Genbankda mevcut 
homologları ile hizalama analizlerine tabi tutulmuştur. 
Elde edilen izolata ait nükleotid dizisi filogenetik analiz 
amacıyla Mega 6 programında GenBank’a 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) kayıtlı diğer 
benzer sekanslarla hizalama analizleri gerçekleştirilmiş, 
Neighbour Joining metodu ve Kimura 2 Parameter mode-
li kullanılarak yüzdesel identikleri saptanmış ve filogene-
tik ağaç oluşturulmuştur (19,21). 

 
Bulgular 

Kene sonuçları: İncelemesi yapılan hayvanlardan 
toplam 228 adet sert kene toplanmıştır. Toplanan kenele-

rin, 138’i (%60,5) H. marginatum, 30’u (%13,1) R. san-
guineus, 30’u (%13,1) R. bursa, 16’sı (%7) R. turanicus, 
12’si (%5,2) D. marginatus ve 2’si (%0,8) R. (Boophilus) 
annulatus olarak teşhis edilmiştir. Toplanan kene türleri-
nin araştırma merkezlerine göre dağılımları Tablo 1’de, 
oluşturulan kene havuzlarının kene türlerine göre dağı-
lımları ise Tablo 2’de verilmiştir. Yörede baskın kene 
türü olarak H. marginatum tespit edilmiştir.  

Kırım Kongo Kanamalı Ateşi virüsünün RT-PCR ve 
nested-PCR ile tespiti: Kene havuzlarından yapılan PCR 
sonucunda 307 bp uzunluğunda gen bölgesi amplifiye 
edilmiştir. Nested-PCR sonucunda 211 bp büyüklüğünde 
PCR ürünü elde edilmiştir (Şekil 1). İncelenen 88 kene 
havuzunda sadece H. marginatum’lardan oluşan 10 ha-
vuzda pozitiflik tespit edilmiştir (Tablo 3). Saha çalışma-
sı yapılan köylerden yalnızca Akçamescit’de 8 havuzda, 
Yenice ve Karaağaç’da birer havuzda virüsün varlığı 
tespit edilmiştir.  

Sekans analizi: Pozitif belirlenen havuzlardan bir 
izolatın (Akçamescit) sekans analiziyle KKKAV’nün S 
segmentinin varlığı teyit edilmiştir. Elde edilen sekansın 
virüsün S segmentinin 211 bp’lik gen bölgesine ait Gen-
Bank’ta kayıtlı diğer sekanslar ile yapılan filogenetik 
analizleri sonucunda, Kütahya suşunun Rusya, Kosova 
ve Türkiye’deki diğer izolatların da yer aldığı clusterda 
bulunduğu tespit edilmiştir (Şekil 2). Kütahya suşunun 
incelenen diğer suşlarla yapılan karşılaştırmalarında 
%84-99 arasında değişen oranlarda identiklik tespit edil-
miştir (Şekil 3). 

 

 
Tablo 2. Kene havuzları. 
Table 2. Tick pools. 

Kene Türü Havuz Kene Sayısı Dişi Erkek 

Hyalomma marginatum 59 138 44 94 

Dermacentor marginatus 5 12 5 7 

Rhipicephalus sanguineus 10 30 25 5 

Rhipicephalus bursa 7 30 14 16 

Rhipicephalus turanicus 6 16 14 2 

Rhipicephalus (Boophilus) annulatus 1 2 - 2 

Toplam 88 228 102 126 
 
 
Tablo 3. Nested-RT-PCR yöntemi ile kene havuzlarında KKKAV’nün araştırılması. 
Table 3. Detection of CCHFV by nested RT-PCR in tick pools. 

Kene Türleri Kene Sayıları Havuz Sayıları Pozitif Havuzların Sayısı 

Hyalomma marginatum 138 59 10 (8 dişi+2 erkek) 

Dermacentor marginatus 12 5 0 

Rhipicephalus sanguineus 30 10 0 

Rhipicephalus bursa 30 7 0 

Rhipicephalus turanicus 16 6 0 

Rhipicephalus (Boophilus) annulatus 2 1 0 

Toplam 228 88 10 
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Şekil 1. Nested-PCR sonucu elde edilen pozitif amplikonların jel elektroforezde görünümü (M: DNA marker, 1: Pozitif kontrol,   
2: Negatif kontrol, 3-9:  KKKAV pozitif Hyalomma marginatum havuzları). 
Figure 1. Nested-PCR positive samples on agarose gel (M: DNA marker, 1: Positive control, 2: Negative control, 3-9:  CCHFV 
positive Hyalomma marginatum pools). 

Şekil 2. KKKA virüsünün S segmentine göre filogenetik ağacı (Neighbour Joining – Kimura 2 Parameter modeli). Ölçek bölgeye 
göre nükleotid değişimini göstermektedir. 
Figure 2. Phylogenetic tree based on the small (S) segment of CCHFV (Neighbour Joining – Kimura 2 Parameter Model). The scale 
shows the nucleotide variation respect to region.  
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Tartışma ve Sonuç 
KKKA ülkemizin de içinde bulunduğu, Afrika, As-

ya, Güneydoğu Avrupa ve Ortadoğu’da bildirilen vaka 
sayısı ile dünyanın en yaygın kene kaynaklı hastalıklar-
dan biridir. Coğrafi dağılımının, birinci derecede önemli 
vektörü olan Hyalomma cinsi kenelerin varlığına bağlı 
olduğu bildirilmiştir (13). 

KKKAV Hyalomma, Rhipicephalus, Ornithodoros, 
Boophilus, Dermacentor ve Ixodes spp. gibi kene türle-
rinde de saptanmıştır. Ancak, kene türlerinde virüsün 
saptanmış olması, kenelerin vektör oldukları anlamına 
gelmemektedir (11). Balkanlar, Kırım ve Kafkaslar’da; 
H. marginatum, İran, Pakistan, Türkmenistan ve Tacikis-
tan’da; H. anatolicum, Orta Asya ve Çin’de; H. asiati-
cum, Afrika’da ise H. rufipes KKKA virüsünün ana vek-
törleridir (23). 

Kütahya yöresinde kene faunasının tespitine yönelik 
olarak yapılan bir çalışmada I. ricinus, I. hexagonus, R. 
(Boophilus) annulatus, D. marginatus, H. marginatum, 
Hae. parva, Hae. sulcata, Hae. punctata, R. bursa, R. 
sanguineus, R. turanicus’dan oluşan 11 kene türü tespit 
edilmiştir (15). Yürütüğümüz bu çalışmada toplanan 
kene türleri bölgedeki daha önceki verilerle uyumluluk 
göstermektedir (15). Toplanan kene türleri içinde H. 
marginatum’un sayıca daha fazla olması dikkat çekici 
bulunmuştur. 

Türkiye’de KKKA ilk olarak Tokat ve çevresinde 
2002 yılında tespit edilmiştir (18). Türkiye’de KKKAV 
saptanan bölgelerde yapılan ayrıntılı kene taramalarında 
H. marginatum, H. detritum, R. bursa, R. (Boophilus) 
annulatus, Hae. parva, H. excavatum, H. anatolicum, R. 
turanicus ve I. ricinus kenelerinde virüs yönünden pozi-
tiflik saptanmıştır (1, 14, 22). Karadeniz bölgesinde Kel-
kit vadisinde yapılan bir çalışmada toplanan kene türle-
rinden oluşturulan kene havuzlarından H. marginatum ve 
R. bursa türlerinde pozitiflik saptanmıştır (22). Türki-
ye’nin kuzeyindeki illerden (Samsun, Sinop, Ordu, Gire-
sun, Tokat, Amasya ve Sivas) sığır, koyun, keçi ve man-
dalardan toplanan sert kenelerde yapılan bir çalışmada, 
H. excavatum, H. anatolicum, H. detritum, H. marginatum, 
R. bursa, R. turanicus ve I. ricinus türlerinde virüs yö-
nünden pozitiflik belirlenmiştir (1). Orta Karadeniz böl-
gesinde koyun ve keçilerden toplanan olgun kenelerden 
H. detritum, H. marginatum, R. bursa ve R. turanicus’da 
RT-PCR ile virüs tespit edilmiştir (2). Ankara civarında 
koyun ve keçilerden toplanan olgun kenelerde yapılan bir 
çalışmada, real-time RT-PCR ve nested RT-PCR yön-
temleri ile R. bursa, H. marginatum ve Hae. parva’da 
pozitiflik saptanmıştır (14). Tokat ilinde endemik bir 
alanda real-time RT-PCR ve RT-PCR yöntemleri ile 
yapılan bir çalışmada; Hae. concinna, H. anatolicum, H. 
detritum, H. marginatum, H. turanicum, R. bursa ve R. 
turanicus türlerinde virüs belirlenmiştir (20). Marmara 
Bölgesi’nde bir çalışmada Çanakkale-Biga, Bursa-
Orhaneli, Bursa-Keles, Balıkesir ve Bilecik’te, hayvan-

lardan toplam 740 adet olgun kene toplanmıştır. Toplanı-
lan olgun kenelerden 73 kene havuzu oluşturulmuş, bun-
lar ELISA ve real-time RT-PCR yöntemleri ile KKKAV 
bakımından test edilmiştir. Bursa-Orhaneli ve Bilecik’de 
koyun, keçi ve sığırlardan toplanan kenelerde pozitif 
sonuçlar bulunmuştur. İncelemesi yapılan 73 havuzdan 
virüs bakımından 9 kene havuzunda pozitif sonuç elde 
edilmiştir. Kene havuzlarından 3 R. turanicus, 2 R. bur-
sa, 2 D. marginatus ve 2 H. marginatum havuzunda virüs 
bulunmuştur (24). Tokat ilinde kirpilerden toplanan ke-
nelerde real-time RT-PCR ile yapılan çalışmada H. 
aegyptium’da virüs yönünden pozitiflik saptanmıştır (9).  

Bu çalışmada, Kütahya yöresinde Ixodidae ailesin-
de yer alan H. marginatum, D. marginatus, R. sangui-
neus, R. bursa, R. turanicus, R. (Boophilus) annulatus 
türleri tespit edilmiştir. Bu türlerden oluşturulan kene 
havuzlarının RT-PCR ve nested PCR yöntemi ile 
KKKAV bakımından yapılan incelemelerinde, H. margi-
natum’dan oluşturulmuş 10 havuzda, virüs yönünden 
pozitiflik saptanmıştır. Baskın kene türü olarak tespit 
edilen H. marginatum yörede daha önce kene türlerinin 
tespitine yönelik çalışmalarla (15) uyumluluk göstermek-
tedir. Kenelerde virüsün tespitine yönelik çalışmalarda 
diğer bazı kene türlerinde de pozitiflik bulunmasına kar-
şın H. marginatum’un bulunduğu yerlerde yüksek oranda 
pozitifliğin bulunması bu kenenin rolünü güçlendirmek-
tedir. Virüsün pozitif bulunduğu kene türleri potansiyel 
vektör olmakla birlikte birçoğunun vektörlük rolü bu-
lunmamaktadır. Farklı kene türlerindeki pozitiflik, yöre-
de virüsün varlığını, muhtemel rezervuar hayvanlar ara-
sındaki sirkülasyonu ve riski göstermekle birlikte kesin 
olarak vektörlüğü ifade etmemektedir. Vektörlüğün orta-
ya konulabilmesi için detaylı epidemiyolojik verilere 
ihtiyaç bulunmaktadır. Ülkemizde 2005 yılından itibaren 
başlayan saha çalışmalarının sonucunda KKKA epidemi-
leri ile ilişkili kene türünün H. marginatum olduğu ortaya 
konmuştur (23). Kütahya yöresinde H. marginatum’larda 
pozitifliklerin bulunduğu yerlerde daha önce insanlarda, 
sporadik olarak görülen KKKA vakalarının bulunması bu 
kene türünün yörede vektörlüğünü destekler niteliktedir.  

Virüsün S segmentindeki genetik çeşitlilik ile virü-
sün coğrafik yayılımı ilişkilidir. Virüsün S segmentinin 
filogenetik analizleri, viral izolatların iki Avrupa, üç 
Afrika ve bir Asya olmak üzere yaklaşık altı dalda kü-
meye coğrafik olarak ayrıldığını göstermiştir (13).  

Bu çalışmada, H. marginatum havuzundan elde edi-
len KKKAV’nün S segmentinin 211 bp nükleotid dizisi 
genel olarak; Kosova (AF428144, AF428145, 
KC477837), Bulgaristan (AY550257) ve Türkiye’de 
daha önce tespit edilmiş (HQ829813, HQ829810, 
KF705536) nükleotid dizileri ile %99; Rusya 
(AY045567), Özbekistan (AF481802) ve yine Türki-
ye’de (DQ397823) izole edilen diğer suşlar ile %98 ora-
nında benzerlik göstermiştir. En az nükleotid benzerlik 
oranı CAR (U15092) suşunda %84 olarak tespit edilmiş-
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tir. S genin sekans çalışması sonucunda elde edilen filo-
genetik ağaçta, aynı clusterda yer alan Kosova 
(AF428144, AF428145, AY550258, DQ133507), Türki-
ye (AY508485, DQ397825, DQ397823, DQ397824, 
DQ397826), Rusya (AF481802, AY045567, U88412) ve 
Bulgaristan’dan (AY55025) elde edilen suşlar ile birlikte 
Kütahya suşu da aynı clusterda yer almıştır. Bu sonuçlar 
Türkiye’de elde edilen diğer izolatlara ilişkin veriler 
sunan çalışmalarla uyumluluk göstermektedir (18,22). 

Sonuç olarak, bu çalışma ile Kütahya yöresinde 
çiftlik hayvanlarında görülen kene türleri tespit edilmiş-
tir. Bu kene türlerinden H. marginatum’da KKKAV 
yönünden pozitiflik görülmüştür. Bu sonuç, yöremizde 
KKKAV varlığını ve hastalık riskini ortaya koymaktadır. 
Aynı zamanda çalışma sonuçları bu yörede insanlarda 
sporadik KKKA vakalarının ortaya çıkışında H. margi-
natum’un rolü olduğunu destekler niteliktedir. Kütahya 
yöresinde saptanan virüsün filogenetik incelemesi sonu-
cunda, Türkiye’deki yerleşik suşlarla benzerlik gösterdiği 
saptanmıştır. Bu özellikleri ile daha önceden yapılan 
çalışmalara paralel olarak KKKA virüsünün farklı ülke-
lerdeki suşlarla benzer nükleotid yapısı göstermesi, virü-
sün aynı kökenden geldiğinin bir kanıtı olarak düşünül-
mektedir. Diğer kene türlerinde virüsün varlığını ve vek-
tör potansiyelinin araştırılacağı daha kapsamlı çalışmalar 
yapılmasının faydalı olacağı kanaatindeyiz. 
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