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KARDİYOVASKÜLER HASTALIKLARDA 
YAPAY ZEKA ANALİZİYLE MİKROBİYOM 

İLİŞKİSİ

GIRIŞ

İnsan vucudunda bulunan bütün mikroorganizmalar tarafından meydana 
getirilen topluluğun tamamına mikrobiyota, bu topluluğun toplam gen yapı-
sı ve etkileştiği çevrenin hepsine birden de mikrobiyom adı verilir. Mikrobi-
yom anlaşılabilirliği açısından 2008-2012 yıllarında insan mikrobiyom proje-
si ile sağlıklı yetişkinlerin normal mikrobiyotalarının ilk karakterizasyonunu 
sağlanmıştır (1). İnsanların içinde ve üzerinde yaşayan mikroorganizmaların 
insan somatik ve germ hücrelerinden sayısının on kat fazla olduğu tahmin edil-
mektedir. İnsanlar, mikrobiyal ve insan hücrelerinin bir birleşimi olarak düşü-
nüldüğünde, insan genomu ve mikrobiyomdaki genlerin toplamı insan genetik 
yapısını, insan ve mikrobiyom metabolik özelliklerin karışımı insan metabolik 
yapısını oluştururlar. İnsan bedeninde mikrobiyotayı oluşturan mikrooraga-
nizmaların hücre sayısı, insan bedenini oluşturan hücre sayısından 10 kat faz-
la olduğu gibi, milyonlarca farklı gene sahip mikrobiyom elemanları yaklaşık 
20000 gene sahip insan genomundan çok daha büyük bir proteom kodlama 
ve metabolom üretme potansiyeline sahiptir (2). İnsan mikrobiyom projesinin 
amacı insan vücudundaki bu devasa mikroorganizma topluluğunun bileşenle-
rini tüm detaylarıyla ortaya koymak ve sağlık-hastalıkla ilişkisini göstermek idi. 
Gerçekten de ilk çalışma sonuçları insan vücudunda üç büyük bakteri filumu 
olduğunu ortaya koydu. Bunlar Bacteroidetes, Firmicutes ve Proteobacteria. Bu 
bakteri yapısı dışında mantarlar, virüsler (bakteriofaj) ve arkealar bulunmakta-
dır. Geniş ölçekli insan gruplarında yapılan çalışmalarda, tüm insanlarda ortak 
bir mikrobiyota (kor mikrobiyota) olduğu gösterildi. Bu kor mikrobiyota dün-
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Mikrobiyom hala tam olarak keşfi tamamlanmamış bir dünya olsa da ya-
yınlanmış ve hala devam eden çalışmalar göstermektedir ki bir çok sistemik 
hastalıklar ile doğrudan ilişkisi bulunmaktadır. Milyarlarca genetik materyalin 
insan tarafından sınıflandırılması zaman ve maliyet olarak ciddi yük oluştur-
maktayken geliştirilmiş yapay zeka algoritmaları ile bu ayrım daha kolay ve 
hızlı yapılmaktadır. Geliştirilen invaziv ve konvansiyonel tedavi seçeneklerine 
rağmen hala dünya da en sık ölüm nedeninin kardiyovasküler hastalıklar ol-
duğu göz önünde alındığında; mikrobiyom henüz tam olarak anlaşılamamış 
önemli bir değişken olduğu gerçeği ön plana çıkmaktadır. Bu konuda hala ya-
pılması gereken çok yönlü çalışmalara ihtiyaç vardır.
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