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Proteomik Araştırmalarının Konak Bağırsak 
Mikrobiyotasına Etkisi

Thomas E. Angel and Uma K. Aryal

1. Giriş

Mikroplar tüm ekosistemlerde bulunur ve biyojeokimyasal döngü ile insan sağlığında 
önemli roller oynarlar. İnsan vücudu, vücudun farklı kısımlarını kolonize eden tril-
yonlarca mikrobun varlığında işlev görür. Ortalama bir insan vücudunda tahmini 37 
trilyon hücre vardır ve mikrobiyomun biraz daha fazla hücreden oluştuğu ve ortalama 
sayının 39 trilyon olduğu tahmin edilmektedir (Sender ve ark. 2016). İnsan bağırsağı-
nın mikroplar tarafından kolonizasyonu, insan ve bağırsak mikrobiyotası arasındaki 
ilişkinin birlikte evriminin bir sonucudur (Şekil 1). İnsan bağırsağında bulunan mik-
roplar “bağırsak mikrobiyotası” ve bunlar tarafından ifade edilen genler veya protein-
ler “bağırsak mikrobiyomu” olarak adlandırılır (Turnbaugh ve ark.2006,2007). Genel 
olarak, bu tür ilişkiler simbiyotiktir ve bağırsak, mikrobiyal hücreler ile konakçı hüc-
reler arasında dinamik bir etkileşim için karmaşık bir ortam sağlar (Moeller ve ark. 
2016). Bu etkileşim, normal doğum sonrası gelişimden yetişkin sağlığına kadar insan 
fizyolojisinin birçok yönünü modüle eder (Moeller ve diğerleri 2016; Gordo 2019).

Şekil 1. İnsan bağırsağı mikrobiyomu analizi tipik olarak, bağırsaktan izolatların 
(Tablo 1’de mukozal lümen ara yüzünün dışkı malzemeleri) örneklenmesi yoluyla 
gerçekleştirilir. Ortaya çıkan protein izolatları, insan hücrelerinin yanı sıra karmaşık 
bir bakteri topluluğundan elde edilir.

İnsan sağlığı, bağırsakta yaşayan mikropların bileşiminden olumlu veya olumsuz 
etkilenebilir (Mohajeri ve ark. 2018). Değişen bağırsak mikrobiyomları obezite, diya-
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belirlemek için kritik adımlardır. Bu, doldurulması zor bir alandır ve büyük işbirlikçi 
çabalar gerektirecektir. Peptitlerin tandem MS spektral kütüphanelerini oluşturmak ve 
kullanmak için çabalara ihtiyaç vardır. Ayrıca protein ekstraksiyonu, LC-MS numu-
ne hazırlama, depolama ve LC-MS verilerinin biyoinformatik analizi de dahil olmak 
üzere bağırsak mikrobiyolojik analizi için proteomik iş akışını standartlaştırmaya ih-
tiyaç vardır. Mikrobiyom alanında proteomik uygulamaların çoğaldığına dair şüphe 
yoktur, ancak bu tekniğin potansiyel faydalarını tam olarak gerçekleştirmek için ele 
alınması gereken birçok zorluk vardır. Yüksek kaliteli ve kapsamlı bir spektral kütüp-
hane veritabanı oluşturmak ve mevcut iş akışlarına tutarlı spektral kütüphane arama 
araçlarını eklemek, bu alanı ilerletmek için kritik öneme sahiptir. Bağırsak mikrobi-
yotası ve insan sağlığı arasındaki bağlantıya dair artan kanıtlarla birlikte, gelecekteki 
çalışmalar, bağırsak mikrobiyotası ve mikrobiyom temelli terapötiklerin geliştirilmesi 
hakkında işlevsel bilgiler sağlamak için sıralı genomların ve spektral kütüphane verita-
banlarının artan kullanılabilirliği ile birlikte gelişmiş analitik ve hesaplama araçların-
dan tam olarak yararlanacaktır.
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