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OBEZITE VE MIKROBIYOTA

Giris

Yasam tarzi ve yeme icme aliskanliklari, birey-
lerin yasam kalitesini ve saglik durumunu blylk
Olclide etkileyen faktorlerdir. Saglik kurallarina
uygun olmayan beslenme ve yasam tarzi, cesitli
metabolik bozukluklarin bir sonucudur. Bu du-
rum biyik bir kiiresel sorundur. Ozellikle gev-
resel faktorler ve insan genetik yapisi metabolik
bozukluklarin ve hastaliklarin ortaya cikisinda
rol oynar. Bagirsak mikrobiyotasinin bozulma-
si (dishiyosiz) blyiik 6lgcide saglikh olmayan vyi-
yeceklerin tlketimine bagh olarak gergeklesir.
Bagirsak mikrobiyotasi, bagirsak butinliga ve
firsatcl patojenlere karsi savunma sisteminin
aktivitesini, dolayisiyla insanin genel saglik du-
rumunu kontrol eden bir mekanizmadir (1,2,3).
Bagirsak mikrobiyotasini olusturan bakteriler,
konakginin viicudu ile yakin simbiyotik iliskilerde
bulunarak bagirsak mukozasini korur ve destek-
ler. Bu yakin iliski, bakterilerin bagirsak anormal-
liklerine katkida bulunmasina izin verir. Bagirsak
mikrobiyotasinin, viicudun enerji dengesi Uze-
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rinde etkin rol oynayarak obezitenin ortaya ¢ik-
masina yol actigl dlistincesi giderek artmaktadir
(4,5,6,7). Mikrobiyota, bakterilerin, virlslerin ve
bazi Okaryotik mikroorganizmalarin olusturdu-
gu bir yapidir. Ozellikle bagirsak mikrobiyotasi,
insan metabolizmasina, enerji ekstraksiyonunu
artirarak, ayrica immiin sistem mekanizmasini
ve lipid metabolizmasini olumlu ya da olumsuz
yonde etkileyerek yon verir. insan gastrointesti-
nal sisteminde bulunan trilyonlarca bakterinin,
besin alimini ve enerji dagilimini etkiledigi, ayri-
ca obez ve distk kilolu insanlarin farkl bagirsak
mikrobiyotalarina sahip oldugu disinilmektedir
(8,9,10,11,12,13).

insan bagirsak flora bakterileri, immin sis-
tem stimulasyonunda ve karbonhidrat ferman-
tasyonunda dnemli bir yere sahiptir. insan ince
bagirsak florasina Bacterioidetes ve Firmicutes
hakimdir. Flora insandan insana degisiklik gos-
termektedir. Konagin genetik yapisi, insan yasa-
minda erken donem beslenme (mama veya anne
sitd alimi) ve cevre kosullari, dogum sekli, kullan-
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asidi Uretiminide distrir. Dolayisi ile obezite olusum
riskini azaltir (49,50).

Probiyotikler ise insan igin faydal canli mikro-
organizmalardir. Probiyotikleri olusturan en yaygin
bakteriler Lactobacillus ve Bifidobacterium cinsle-
rine aittir. insanlarda probiyotik alimi ile birlikte bitki
polisakkarit metabolizmasinda rol oynayan enzimleri
kodlayan genlerin ekspresyonunda artis géralir. Pro-
biyotikler, ayrica mukus salgilanma miktarini artira-
rak insan bagirsagindaki patojen istilasini engeller ve
bagirsak gecirgenligini azaltir. Ozellikle, Bifidobacte-
rium bagirsak endotoksin dizeylerini azaltir. Butln
bunlarla birlikte, probiyotikler bagirsak bagisikhk sis-
temi Gzerinde de etkili olabilir. Probiyotikler, obeziteyi
ve iligkili bozukluklari iyilestirmek icin tamamlayici bir
arag olarak islev gorebilir. Yiksek diizeyde bagirsak da
bulunan Lactobacillus, saglikli yetiskinlerde obezite
ve hiperglisemi risklerini artirabilir. Ozellikle, Lacto-
bacillus casei / paracasei, Lactobacillus planta-
rum ve Lactobacillus gasseri obezite olusumunu
Onleyebilecegi yoninde c¢alismalar mevcuttur. Bu
calismalar, probiyotiklerin vicut kitle indeksi ve vi-
cut agirhgini iyilestirmede ve yag kaybini artirmada
oldukga etkili oldugunu gosteriyor ve bagirsak mikro-
biyomunu probiyotiklerle degistirmenin daha 6ngoé-

rilebilir oldugunu 6ne sirtiyor (47,50,51).

Piyasadaki probiyotik besin takviyeleri, Lactoba-
cillus, Streptococcus ve Bifidobacterium cinslerine
ait bakterileri kullanir. Probiyotikler kalin bagirsakta
floraya etki ederek, immunolojik degerleri, bagirsak
gecirgenligini regiile eder ve boylece, bakterilerin
gastrointestinal sistemden ekstraintestinal dokulara
gecmesini saglarlar. Lactobacillus ve Bifidobacte-
rium igeren probiyotiklerin gram negatif bagirsak
bakterileri icin faydali oldugu ve béylece floradaki pa-
tojenik bakterilerin asiri blylimesini dnledigi belirlen-
mistir. Bununla birlikte probiyotikler bagirsak epitel
bariyerini gliclendirir ve endotoksemiyi dnlemeyi sag-
layan bagirsak gecirgenligini azaltabilir. Boylece, diyet
tedavisi bagirsak florasinin bilesimini degistirebilir ve
buna baglh olarak KZYA'lerini saglayan bakteri dlzeyi
artabilir, LPS Ureticilerini azaltabilir ve LPS’nin neden
oldugu doku kaybini ve organik inflamasyonu azalta-

bilir. Dolayisi ile probiyotiklerle, firsat¢l patojenler ve

metabolitleri (trimetilamin, LPS ve indol) azaltilabilir.
Sonug itibariyle, probiyotikler yag birikimini inhibe
edebilir. GUnUmuzde, probiyotiklerin vicut agirhg
Gzerindeki etkisini daha ayrintili olarak incelemek igin
ozellikle tasarlanmis randomize kontrolli ¢alismalar
gereklidir (52,53,54).

Sonu¢

Diinyada su ana kadar elde edilen veriler, insan
bagirsak mikrobiyotasi ve obezite arasinda glgli bir
bag oldugunu goéstermistir. Obezite hastalarinin ve
normal kilolu kisilerin bagirsak mikrobiyotasi baki-
mindan farkhhklar gosterdikleri 6zellikle bazi bakteri
tirleri agisindan daha baskin oldugu ve boylece has-
talarin enerji dengesinin obezite yoninde bozuldugu
belirlenmistir. Bagirsak mikrobiyotasinin insan meta-
bolizmasi, hormon dengesi, beyin lzerindeki etkisi ve
ndrotransmiter islevi, obezite tedavisinde yol goste-
rici olabilir. Birden fazla faktor bagirsak mikrobiyota
bilesenini ve cesitliligini belirler. Bu faktorlerden en
o6nemli olanlardan biri beslenmedir. Probiyotikler ve
prebiyotikler ile bagirsak mikrobiyotasinin bilesimini
diizenlemek ve degistirmek, ayrica mikrobiyota nakli
obezite hastalarini tedavi etme konusunda umut veri-
ci ve bu konuda ileri ¢calismalara odaklanmaya deger
birer yol olarak disiindlebilir.
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