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HAYVAN SAGLIGINDA MiKROBIYOTA VE ISLEVI
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Serkan iKiz*

GIRIS

Geleneksel adiyla mikroflora, yeni ve giincel adiyla mikrobiyota, bir ortamda bu-
lunan mikroorganizma toplulugunu tanimlamaktadir. Bu mikroorganizma top-
lulugu insanlarda oldugu gibi hayvanlarda da viicudun birgok sisteminde kolo-
nize olarak konak ile birlikte canliligini devam ettirmektedir. Bu kolonizasyon
dogum ile baglamakta ve genetik ile cevresel faktorlerle beraber her bireye 6zgiin
olarak sekillenmektedir (1,2). Bagirsak mikrobiyotasi ise konak bagirsagina ko-
lonize olarak, konak ile birlikte yasayan 6zel tiirlerin tamamini ifade etmektedir.
Bunlar viicutta bir¢ok fonksiyon iistlenen ve biiyiik bir boliimii kiiltiir ortaminda
tiretilemeyen mikroorganizmalardir. Yapilan arastirmalarda bagirsaklarda konak
hiicre sayisinin yaklagik 10 kat1 daha fazla mikrobiyal toplulugun oldugu bildiril-
mektedir. Ozellikle de son yillarda yapilan ¢aligmalarda insan ve hayvan saghgr ile
yakindan iligkilendirilmektedir (3).

Saglikli yapisinda ihtiva ettigi filumlar arasinda bir oran oldugu bilinen mikro-
biyotanin kararli durumunun bozulmasi disbiyozis olarak tanimlanmaktadir. Bu
denge hayvanlarda tiirler arasi farklilik gostermektedir. Ancak her tiirde mevcut
bagirsak mikrobiyotasinin bilesiminin, konagin bagisiklik sisteminde, metaboliz-
masinda, hastalik ve saglik olusumlarinda rol oynadig: disiiniilmektedir (4,5,6).
Ornegin germ free hayvanlarda yapilan ¢aligmalarda bagirsak mikrobiyotasinin
manipiile edilmesinin sinir sistemini etkileyerek davranis ve gen ekspresyon dii-
zeylerinde degisikliklere neden olabilecegi gosterilmistir (7). Bu da hayvanlarda
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nin mevcut durumunun takibi, yem ve katki maddelerinin kombinasyonu igin

olduk¢a 6nemlidir. Bu sekilde literatiirdeki boslugun doldurulmas: saglanabile-

cegi ve mikrobiyotanin, sinerjik ya da agonistik beslenme yaklasimi ile modiile

edilerek hayvan sagliginin korunabilecegi 6ngériilmektedir.
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