KARDIYOVASKULER HASTALIKLLARDA
YAPAY ZEKA ANALIZIYLE MiKROBiYOM
ILISKIiSI

Eyiip OZKAN'

GIRIS

Insan vucudunda bulunan biitiin mikroorganizmalar tarafindan meydana
getirilen toplulugun tamamina mikrobiyota, bu toplulugun toplam gen yapi-
s1 ve etkilestigi cevrenin hepsine birden de mikrobiyom adi verilir. Mikrobi-
yom anlagilabilirligi agisindan 2008-2012 yillarinda insan mikrobiyom proje-
si ile saglikli yetiskinlerin normal mikrobiyotalarinin ilk karakterizasyonunu
saglanmustir (1). Insanlarin i¢inde ve {izerinde yagayan mikroorganizmalarin
insan somatik ve germ hiicrelerinden sayisinin on kat fazla oldugu tahmin edil-
mektedir. Insanlar, mikrobiyal ve insan hiicrelerinin bir birlesimi olarak diisii-
niildiigiinde, insan genomu ve mikrobiyomdaki genlerin toplami insan genetik
yapisini, insan ve mikrobiyom metabolik 6zelliklerin karigimi insan metabolik
yapisini olustururlar. Insan bedeninde mikrobiyotay1 olugturan mikrooraga-
nizmalarin hiicre sayisi, insan bedenini olusturan hiicre sayisindan 10 kat faz-
la oldugu gibi, milyonlarca farkli gene sahip mikrobiyom elemanlar: yaklagik
20000 gene sahip insan genomundan ¢ok daha biiyiik bir proteom kodlama
ve metabolom iiretme potansiyeline sahiptir (2). insan mikrobiyom projesinin
amaci insan viicudundaki bu devasa mikroorganizma toplulugunun bilesenle-
rini tiim detaylariyla ortaya koymak ve saglik-hastalikla iligkisini gostermek idi.
Gergekten de ilk ¢aligma sonuglari insan viicudunda {i¢ biiyiik bakteri filumu
oldugunu ortaya koydu. Bunlar Bacteroidetes, Firmicutes ve Proteobacteria. Bu
bakteri yapisi disginda mantarlar, viriisler (bakteriofaj) ve arkealar bulunmakta-
dir. Genis 6lgekli insan gruplarinda yapilan calismalarda, tiim insanlarda ortak
bir mikrobiyota (kor mikrobiyota) oldugu gosterildi. Bu kor mikrobiyota diin-
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Mikrobiyom hala tam olarak kesfi tamamlanmamis bir diinya olsa da ya-
yinlanmis ve hala devam eden ¢alismalar gostermektedir ki bir ¢ok sistemik
hastaliklar ile dogrudan iligkisi bulunmaktadir. Milyarlarca genetik materyalin
insan tarafindan siniflandirilmasi zaman ve maliyet olarak ciddi yiik olustur-
maktayken gelistirilmis yapay zeka algoritmalari ile bu ayrim daha kolay ve
hizli yapilmaktadir. Gelistirilen invaziv ve konvansiyonel tedavi seceneklerine
ragmen hala diinya da en sik 6liim nedeninin kardiyovaskiiler hastaliklar ol-
dugu go6z oniinde alindiginda; mikrobiyom heniiz tam olarak anlasilamamig
onemli bir degisken oldugu gergegi 6n plana ¢itkmaktadir. Bu konuda hala ya-
pilmasi gereken ¢ok yonlii ¢alismalara ihtiyag vardir.
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