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1. Giris

Enterik enfeksiyonlara tipik olarak enterik bakteriler neden olur. Bakteriler insan veya
hayvan viicuduna girer ve akut enterik hastaliklara neden olmak icin bagirsaklara gi-
der. Enterik bakterilerin baz1 yaygin 6rnekleri Escherichia coli, Vibrio cholerae, Shigella
ve Salmonella enterica’dir. Ana giris yolu agizdir, ¢iinkil bu organizmalar en yaygin
olarak kontamine yiyecek veya suda bulunur. Kontamine gida tiiketildiginde pato-
jen organizmalar aninda viicuda girer ve istila siireci baglar. Kontamine gida mideye
ulastiginda, sindirimin bir sonucu olarak midenin pH’1 yiikselir. Midedeki pH yiik-
seldiginde, baz1 bakteriler hayatta kalabilir ve sindirim sisteminin bir sonraki kismi
olan ince bagirsaga gegebilir. Neyse ki, mide suyu, patojenik organizmalarin kolonize
olmak icin agmasi gereken tek engel degildir. Viicudun bagigiklik hiicrelerinin %70
kadari ince bagirsagin iginde, 6zellikle ileumda (ince bagirsagin son kismi) bulunur.
Bu bagisiklik hiicreleri, Peyer yamalar: adi verilen kitleler halinde kiimelenir. Kitleler
lenfoid folikiillerdir ve bagirsaklarin bagisiklik sensorleri olarak kabul edilirler (Jung
ve ark. 2010). Luminal antijenleri ve bakterileri tasima yetenekleriyle taninirlar. Peyer
yama hiicreleri, kommensaller ve patojenler arasindaki karmasik etkilesimler, viicutta
dogustan gelen ve adaptif bagisikligin olusmasini saglar.

Ayrica, patojenik organizmalarin mikrobiyal bariyer olarak adlandirilabilecek bir
engeli agmasi gerekir. Patojenik organizmalarin kolonize olmaya baglamak i¢in bagir-
sakta kendilerine yer agmalar1 gerekir. Bagirsaklar normalde patojenik organizmala-
rin rekabet etmek zorunda oldugu kommensal bakteriler tarafindan kolonize edilir.
Rolhion ve Chassaing’e (2016) gore, mikrobiyal bariyer “bagirsak bakterilerinin, diger
tiirlerin yeni bakterilerinin veya ayni tiiriin diger suglarinin istilasin1 6nlemek i¢in bir
bariyer olusturdugu mekanizmadir. Bu diisiince, Clostridium difficile enfeksiyonu gibi
antibiyotik kullanimindan kaynaklanan cesitli enfeksiyonlarla ve ayrica bir¢ok enterik
patojenin mikropsuz kosullar altinda (bagirsak mikrobiyotasinin yoklugunda) veya
antibiyotik tedavilerini takiben farelerde daha gtiglii hastaliga neden oldugu gozlemiy-
le iyi bir sekilde 6rneklenir. Rolhion ve Chassaing (2016) tarafindan gozlemlendigi
tizere bu, alt bagirsak yolunun etkili bir koruma mekanizmasidir. Bu bariyer, bagir-
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Bagirsak mikrobiyomu, simbiyotik bir iliski siirdiirmek i¢in birbirleriyle ve konakei-
lartyla etkilesime giren bir organizmalar toplulugudur. Bakteriler, viriisler, mantarlar
ve diger mikroskobik organizmalar, insanlarin ve diger hayvanlarin bagirsaklarindaki
kaynaklar icin siirekli olarak isbirligi yapmakta ve rekabet etmektedir. Bu etkilesimler
simbiyotik olabilir ve konaker icin faydali olabilir ve hatta insan konake1 icin zararli
olabilir. Mikrobiyom, yalnizca bagirsak sagligina degil, insan sagligina da tiim yonle-
riyle katki saglayarak bu alanda arastirma yapilmasinin 6nemini ortaya koymaktadir.
Bu mikroplarin insan yasaminin gesitli yonleri iizerinde sahip olabilecegi saghk ve
zindelik etkilerini daha iyi anlamak i¢in arastirmalara ihtiya¢ vardir. Diinyadaki tiim
mikroplar1 yok edecek bir felaket, insanlar tizerinde genis kapsamli etkilere sahip ola-
caktir. Bakterisitlerin, mantar éldiiriciilerin ve viriis éldiiriiciilerin insan uygulama-
lar1 tizerinde, olumlu etkileri var gibi goriinse de, zararli yan etkileri de olabilir. Artan
antibiyotik direnci uzun vadeli aragtirmalarin 6nemini gostermektedir. Uzun vadeli
arastirmalar, antibiyotik direncini azaltmanin ve antibiyotik gerektiren hastaliklar: te-
davi etmenin daha iyi yollarini aydinlatabilir.
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