Diyetin Insan Bagirsak Mikrobiyomu Uzerindeki
Etkileri ve Sonrasinda Konak Fizyolojisi ve
Metabolizmas1 Uzerindeki Etkisi

Bryna Rackerby, Daria Van De Grift, Jang H. Kim, and Si Hong
Park

1 Giris

Bagirsak mikrobiyomu, insan ve hayvanlarin gastrointestinal sisteminde yasayan te-
mel olarak bakterilerden olusan bir mikrobiyal ekosistemdir. Konak genetiginin, diyet
ve ¢evre de dahil olmak tizere ¢esitli faktorlerden etkilendigi diisiiniilmektedir (Zoe-
tendal ve ark. 2001). Bagirsak mikrobiyomu, bagisiklik sisteminin diizenlenmesi, or-
gan gelisimi, konak metabolizmas1 (Sommer ve Béackhed 2013), ve bagirsak mukoza-
sinin yapisal biitiinliigiiniin korunmasi da dahil olmak tizere konak i¢in hayati 6nem
tagiyan bircok islevi yerine getirir (Jandhyala ve ark. 2015). Son zamanlarda, bagirsak
mikrobiyomunun davranislari bile degistirebildigi bulunmustur (Sommer ve Backhed
2013). Bagirsak mikrobiyotasinin metabolik giicii karacigerinkine esittir ve genetik
potansiyeli, tek bagina insan viicudununkinden iki kat daha fazladir (Sommer ve Ba-
ckhed 2013); bu nedenle, insan bagirsak mikrobiyomu genellikle ek bir organ olarak
kabul edilmektedir (Sommer ve Béickhed 2013; O’Hara ve Shanahan 2006; Quigley
2013; Clarke ve ark. 2014). Bagirsak mikrobiyomunun inflamatuar bagirsak hastali-
g1 (IBD), astim, obezite, diyabet (Shen ve Wong 2016) ve kardiyovaskiiler hastaliklar
(Sandoval ve Seeley 2010) gibi hastaliklarda rol oynadig1 distintilmektedir. Mikrop-
lardan yoksun hayvanlar tizerinde yapilan ¢aligmalarla, bagirsak mikrobiyomunun
gercekten de bagisiklikta rol oynadigi belirlenmistir (O’Hara ve Shanahan 2006; Shen
ve Wong 2016). Normal bagirsak mikrobiyomu éncelikle Firmicutes ve Bacteroidetes
filumlarindan olusur (Sommer ve Backhed 2013; Jandhyala ve digerleri 2015), ancak
Proteobacteria, Verrucomicrobia, Aktinobakteriler, Fusobacteria ve Cyanobacteria
tiyeleri de mevcuttur (Sommer ve Bickhed 2013).

Bagirsak mikrobiyomunun konak metabolizmasi islevlerine yogun katkisinin bi-
linmesine ragmen (Sommer ve Biackhed 2013; Quigley 2013; Clarke ve digerleri 2014;
Faderl ve digerleri 2015), mekanizma tam olarak anlagilamamigtir (Sommer ve Béck-
hed 2013). Bagirsak mikrobiyotas: besinler, ksenobiyotikler ve safra asitleri de dahil
olmak iizere bilesenlerin metabolizmasina yaptig katkinin yani sira kisa zincirli yag
asitleri, K vitamini, B vitamini bilegenleri gibi diger 6nemli bilegenlerin {iretimine de
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