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1. Giris

300 yildan daha uzun bir siire 6nce Antonie van Leeuwenhoek, insan plaklarinda
morfolojik olarak ¢esitli mikroplar1 gézlemlemistir ve bu ¢evrede oldugu kadar hay-
van ve insan viicudunda da var olan karmagik bir mikrobiyotanin kesfedilmesine yol
agmustir (Lane2015). Boylece, mikroplarin bu diinyanin bir pargas: oldugunun an-
lagilmas1 baglamistir ve o zamandan beri mikroplarin yasamin her alaninda 6nemli
roller oynadig: fikri daha belirgin hale gelmistir. Mikrobiyom, sistemde bulunan tiim
mikroplarin toplami olan faydali, nétr ve zararli mikroplarin toplamidir. Cesitli mik-
roplar; insanlar, bitkiler, hayvanlar, toprak, su kiitleleri ve atmosfer gibi farkli ortam-
larin bir pargasi olarak bulunabilirler, bu da bir konagin mikrobiyomunun sagligini ve
dengesini sekillendirmenin ve korumanin son derece 6nemli oldugunu kanitlamak-
tadir, bu nedenle mikrobiyom konusu son zamanlarda daha fazla ¢alismanin konusu
haline gelmistir (McFall-Ngai ve ark. 2013). Mikrobiyomun metabolizma, bagirsak
homeostaz: ve bagisiklik gelisimi gibi insan saglig1 ve hastaliginin ¢esitli boliimleriyle
yakindan iligkili oldugu bildirilmistir (Tasnim ve ark. 2017). Her bireyin mikrobiyomu
benzersizdir, ancak genel saglig1 siirdiirmek igin tutarli ve gesitli bir bagirsak mikrobi-
yotasina sahip olmak gerekir. Bagirsak mikrobiyotasi, fizyolojik ve metabolik siireclere
yardimci olan metabolitlerin tiretilmesinden sorumludur ve ayni zamanda kommen-
sallere kars1 bagisiklig1 korurken, patojenlere karsi koruyucu bagisikligin gelismesine
yol agan lokal ve sistemik bagisiklik tepkilerini ayarlamaktadir (Tasnim ve ark. 2017).
Ote yandan, bagirsak mikrobiyotasinin dengesizligi (disbiyoz) genel saglig1 siirdiiren
onemli faaliyetleri bozabilir ve gastrointestinal, kardiyovaskiiler, otoimmiin ve meta-
bolik bozukluklar gibi hastaliklarla iliskili olabilir (Jandhyala 2015). Bu olgu 15181nda,
bagirsak mikrobiyomu hayati bir organ olarak kabul edilir ve mikrobiyal ekosistem
igindeki dengenin bozulmasi ciddi kronik hastaliklara ve gelecekte saglik sonuglarina
yol agabilir.

Kendi i¢lerinde de ¢ok ¢esitli bir bakteriyofaj toplulugunu igeren, bakteriler, arke-
ler, mantarlar ve viriislerden olusan istikrarli ve genis kapsamli bir bagirsak mikrobi-
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yonlendiren faktorleri izlemek ¢ok karmagik hale gelebilir (Gyles 2016). Daha dogru
modeller gelistirmek i¢in, daha ¢ok konak¢inin iliskisine ve filogenilerin belirli mikro-
biyal topluluklarin bitytimesini nasil yonlendirdigine odaklanan, evrimsel ve ekolojik
calismalar yapmak gerekir (Gyles 2016).

Gelecekteki “(Biitiinciil) tek saglik” arastirmasy; bulag potansiyelini azaltmak i¢in
diyetlerin probiyotiklerle desteklenmesine ek olarak; yasam ortamindaki gevresel
mikroplar1 degistirerek ya da evcil ve refakat¢i hayvanlarin diyetlerini degistirerek;
hayvanlar, insanlar ve gevre arasinda patojenik mikroplarin yayilmasini azaltmanin
yollaria odaklanacaktir. (Gyles 2016).

7. Sonug

Mikrobiyal ekosistem bir¢ok farkli mikroptan olusur, ancak en yaygin ve ana bile-
senler bakteri, mantar ve viriislerdir. Bu mikroplar, hayvan bedeninin, farkli organlar
arasinda 6zel olarak belirli oyuklarda -nislerde yasayan sayisiz filum ve tiirtin de ya-
sadig1 bircok farkli ekosistemde kendilerine bir alan olusturur. Su ve hava gibi bir¢ok
faydali mikrop iceren diger cevresel bilesenlerde oldugu gibi, bitkiler de bu mikropla-
ra barinak saglar, fakat mikrop iceren bu ¢evresel bilesenler, ayni1 zamanda patojenik
mikroplarin yeni bir konakgiyla kolayca temasa gecebilecegi kanallar da olabilir. Son
olarak, mikroplar ayrica yiiksek tuzlu sular, kaplicalar ve hidrotermal menfezler gibi
olagandis1 kaynaklardan da gelebilir. Tim bu kaynaklar birlikte, mikrobiyom olarak
adlandirilan mikrobiyal ekosistemin bir pargasini olusturan, bircogu birbirleriyle ve
cevreleriyle etkilesime girebilen ve daha 6nce karsilastigimiz gibi, genellikle bir hayvan
konakgist olabilen, 6zel bir mikrop yelpazesi saglayacaktir. Bagirsaklarin en zengin ve
en ¢esitli mikrobiyal ekosistemlerden birini olusturdugunu 6grendigimiz i¢in, insan-
lar da mikrobiyom konusunda bir istisna degildir.
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