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1. Giriş

Enterik enfeksiyonlara tipik olarak enterik bakteriler neden olur. Bakteriler insan veya 
hayvan vücuduna girer ve akut enterik hastalıklara neden olmak için bağırsaklara gi-
der. Enterik bakterilerin bazı yaygın örnekleri Escherichia coli, Vibrio cholerae, Shigella 
ve Salmonella enterica’dır. Ana giriş yolu ağızdır, çünkü bu organizmalar en yaygın 
olarak kontamine yiyecek veya suda bulunur. Kontamine gıda tüketildiğinde pato-
jen organizmalar anında vücuda girer ve istila süreci başlar. Kontamine gıda mideye 
ulaştığında, sindirimin bir sonucu olarak midenin pH’ı yükselir. Midedeki pH yük-
seldiğinde, bazı bakteriler hayatta kalabilir ve sindirim sisteminin bir sonraki kısmı 
olan ince bağırsağa geçebilir. Neyse ki, mide suyu, patojenik organizmaların kolonize 
olmak için aşması gereken tek engel değildir. Vücudun bağışıklık hücrelerinin %70 
kadarı ince bağırsağın içinde, özellikle ileumda (ince bağırsağın son kısmı) bulunur. 
Bu bağışıklık hücreleri, Peyer yamaları adı verilen kitleler halinde kümelenir. Kitleler 
lenfoid foliküllerdir ve bağırsakların bağışıklık sensörleri olarak kabul edilirler (Jung 
ve ark. 2010). Luminal antijenleri ve bakterileri taşıma yetenekleriyle tanınırlar. Peyer 
yama hücreleri, kommensaller ve patojenler arasındaki karmaşık etkileşimler, vücutta 
doğuştan gelen ve adaptif bağışıklığın oluşmasını sağlar.

Ayrıca, patojenik organizmaların mikrobiyal bariyer olarak adlandırılabilecek bir 
engeli aşması gerekir. Patojenik organizmaların kolonize olmaya başlamak için bağır-
sakta kendilerine yer açmaları gerekir. Bağırsaklar normalde patojenik organizmala-
rın rekabet etmek zorunda olduğu kommensal bakteriler tarafından kolonize edilir. 
Rolhion ve Chassaing’e (2016) göre, mikrobiyal bariyer “bağırsak bakterilerinin, diğer 
türlerin yeni bakterilerinin veya aynı türün diğer suşlarının istilasını önlemek için bir 
bariyer oluşturduğu mekanizmadır. Bu düşünce, Clostridium difficile enfeksiyonu gibi 
antibiyotik kullanımından kaynaklanan çeşitli enfeksiyonlarla ve ayrıca birçok enterik 
patojenin mikropsuz koşullar altında (bağırsak mikrobiyotasının yokluğunda) veya 
antibiyotik tedavilerini takiben farelerde daha güçlü hastalığa neden olduğu gözlemiy-
le iyi bir şekilde örneklenir. Rolhion ve Chassaing (2016) tarafından gözlemlendiği 
üzere bu, alt bağırsak yolunun etkili bir koruma mekanizmasıdır. Bu bariyer, bağır-
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Bağırsak mikrobiyomu, simbiyotik bir ilişki sürdürmek için birbirleriyle ve konakçı-
larıyla etkileşime giren bir organizmalar topluluğudur. Bakteriler, virüsler, mantarlar 
ve diğer mikroskobik organizmalar, insanların ve diğer hayvanların bağırsaklarındaki 
kaynaklar için sürekli olarak işbirliği yapmakta ve rekabet etmektedir. Bu etkileşimler 
simbiyotik olabilir ve konakçı için faydalı olabilir ve hatta insan konakçı için zararlı 
olabilir. Mikrobiyom, yalnızca bağırsak sağlığına değil, insan sağlığına da tüm yönle-
riyle katkı sağlayarak bu alanda araştırma yapılmasının önemini ortaya koymaktadır. 
Bu mikropların insan yaşamının çeşitli yönleri üzerinde sahip olabileceği sağlık ve 
zindelik etkilerini daha iyi anlamak için araştırmalara ihtiyaç vardır. Dünyadaki tüm 
mikropları yok edecek bir felaket, insanlar üzerinde geniş kapsamlı etkilere sahip ola-
caktır. Bakterisitlerin, mantar öldürücülerin ve virüs öldürücülerin insan uygulama-
ları üzerinde, olumlu etkileri var gibi görünse de, zararlı yan etkileri de olabilir. Artan 
antibiyotik direnci uzun vadeli araştırmaların önemini göstermektedir. Uzun vadeli 
araştırmalar, antibiyotik direncini azaltmanın ve antibiyotik gerektiren hastalıkları te-
davi etmenin daha iyi yollarını aydınlatabilir.
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