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Proteomik Arastirmalarinin Konak Bagirsak
Mikrobiyotasina Etkisi

Thomas E. Angel and Uma K. Aryal

1. Giris

Mikroplar tiim ekosistemlerde bulunur ve biyojeokimyasal dongii ile insan saghiginda
énemli roller oynarlar. Insan viicudu, viicudun farkli kisimlarini kolonize eden tril-
yonlarca mikrobun varliginda islev goriir. Ortalama bir insan viicudunda tahmini 37
trilyon hiicre vardir ve mikrobiyomun biraz daha fazla hiicreden olustugu ve ortalama
saymin 39 trilyon oldugu tahmin edilmektedir (Sender ve ark. 2016). Insan bagirsagi-
nin mikroplar tarafindan kolonizasyonu, insan ve bagirsak mikrobiyotas: arasindaki
iligkinin birlikte evriminin bir sonucudur (Sekil 1). Insan bagirsaginda bulunan mik-
roplar “bagirsak mikrobiyotasi” ve bunlar tarafindan ifade edilen genler veya protein-
ler “bagirsak mikrobiyomu” olarak adlandirilir (Turnbaugh ve ark.2006,2007). Genel
olarak, bu tiir iligkiler simbiyotiktir ve bagirsak, mikrobiyal hiicreler ile konak¢1 hiic-
reler arasinda dinamik bir etkilesim i¢in karmagik bir ortam saglar (Moeller ve ark.
2016). Bu etkilesim, normal dogum sonrasi gelisimden yetiskin sagligina kadar insan
tizyolojisinin birgok yoniinii modiile eder (Moeller ve digerleri 2016; Gordo 2019).
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Sekil 1. Insan bagirsagi mikrobiyomu analizi tipik olarak, bagirsaktan izolatlarin

(Tablo 1'de mukozal liimen ara yiiziiniin diski malzemeleri) 6rneklenmesi yoluyla

gergeklestirilir. Ortaya gikan protein izolatlari, insan hiicrelerinin yan1 sira karmagik
bir bakteri toplulugundan elde edilir.

Insan saghg, bagirsakta yasayan mikroplarin bilesiminden olumlu veya olumsuz
etkilenebilir (Mohajeri ve ark. 2018). Degisen bagirsak mikrobiyomlar: obezite, diya-
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belirlemek igin kritik adimlardir. Bu, doldurulmasi zor bir alandir ve biiyiik isbirlik¢i
cabalar gerektirecektir. Peptitlerin tandem MS spektral kiitiiphanelerini olusturmak ve
kullanmak i¢in ¢abalara ihtiyag vardir. Ayrica protein ekstraksiyonu, LC-MS numu-
ne hazirlama, depolama ve LC-MS verilerinin biyoinformatik analizi de dahil olmak
tizere bagirsak mikrobiyolojik analizi i¢in proteomik is akisini standartlagtirmaya ih-
tiya¢ vardir. Mikrobiyom alaninda proteomik uygulamalarin ¢ogaldigina dair siiphe
yoktur, ancak bu teknigin potansiyel faydalarini tam olarak gerceklestirmek icin ele
alinmas gereken bir¢ok zorluk vardir. Yiiksek kaliteli ve kapsamlt bir spektral kiittip-
hane veritabani olusturmak ve mevcut is akiglarina tutarli spektral kiitiiphane arama
araglarini eklemek, bu alani ilerletmek i¢in kritik 6neme sahiptir. Bagirsak mikrobi-
yotasi ve insan saglig1 arasindaki baglantiya dair artan kanitlarla birlikte, gelecekteki
galigmalar, bagirsak mikrobiyotas: ve mikrobiyom temelli terapotiklerin gelistirilmesi
hakkinda islevsel bilgiler saglamak i¢in sirali genomlarin ve spektral kiitiiphane verita-
banlarinin artan kullanilabilirligi ile birlikte gelismis analitik ve hesaplama araglarin-
dan tam olarak yararlanacaktir.
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