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1. Giriş

300 yıldan daha uzun bir süre önce Antonie van Leeuwenhoek, insan plaklarında 
morfolojik olarak çeşitli mikropları gözlemlemiştir ve bu çevrede olduğu kadar hay-
van ve insan vücudunda da var olan karmaşık bir mikrobiyotanın keşfedilmesine yol 
açmıştır (Lane2015). Böylece, mikropların bu dünyanın bir parçası olduğunun an-
laşılması başlamıştır ve o zamandan beri mikropların yaşamın her alanında önemli 
roller oynadığı fikri daha belirgin hale gelmiştir. Mikrobiyom, sistemde bulunan tüm 
mikropların toplamı olan faydalı, nötr ve zararlı mikropların toplamıdır. Çeşitli mik-
roplar; insanlar, bitkiler, hayvanlar, toprak, su kütleleri ve atmosfer gibi farklı ortam-
ların bir parçası olarak bulunabilirler, bu da bir konağın mikrobiyomunun sağlığını ve 
dengesini şekillendirmenin ve korumanın son derece önemli olduğunu kanıtlamak-
tadır, bu nedenle mikrobiyom konusu son zamanlarda daha fazla çalışmanın konusu 
haline gelmiştir (McFall-Ngai ve ark. 2013). Mikrobiyomun metabolizma, bağırsak 
homeostazı ve bağışıklık gelişimi gibi insan sağlığı ve hastalığının çeşitli bölümleriyle 
yakından ilişkili olduğu bildirilmiştir (Tasnim ve ark. 2017). Her bireyin mikrobiyomu 
benzersizdir, ancak genel sağlığı sürdürmek için tutarlı ve çeşitli bir bağırsak mikrobi-
yotasına sahip olmak gerekir. Bağırsak mikrobiyotası, fizyolojik ve metabolik süreçlere 
yardımcı olan metabolitlerin üretilmesinden sorumludur ve aynı zamanda kommen-
sallere karşı bağışıklığı korurken, patojenlere karşı koruyucu bağışıklığın gelişmesine 
yol açan lokal ve sistemik bağışıklık tepkilerini ayarlamaktadır (Tasnim ve ark. 2017). 
Öte yandan, bağırsak mikrobiyotasının dengesizliği (disbiyoz) genel sağlığı sürdüren 
önemli faaliyetleri bozabilir ve gastrointestinal, kardiyovasküler, otoimmün ve meta-
bolik bozukluklar gibi hastalıklarla ilişkili olabilir (Jandhyala 2015). Bu olgu ışığında, 
bağırsak mikrobiyomu hayati bir organ olarak kabul edilir ve mikrobiyal ekosistem 
içindeki dengenin bozulması ciddi kronik hastalıklara ve gelecekte sağlık sonuçlarına 
yol açabilir.

Kendi içlerinde de çok çeşitli bir bakteriyofaj topluluğunu içeren, bakteriler, arke-
ler, mantarlar ve virüslerden oluşan istikrarlı ve geniş kapsamlı bir bağırsak mikrobi-
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yönlendiren faktörleri izlemek çok karmaşık hale gelebilir (Gyles 2016). Daha doğru 
modeller geliştirmek için, daha çok konakçının ilişkisine ve filogenilerin belirli mikro-
biyal toplulukların büyümesini nasıl yönlendirdiğine odaklanan, evrimsel ve ekolojik 
çalışmalar yapmak gerekir (Gyles 2016).

Gelecekteki “(Bütüncül) tek sağlık” araştırması; bulaş potansiyelini azaltmak için 
diyetlerin probiyotiklerle desteklenmesine ek olarak; yaşam ortamındaki çevresel 
mikropları değiştirerek ya da evcil ve refakatçi hayvanların diyetlerini değiştirerek; 
hayvanlar, insanlar ve çevre arasında patojenik mikropların yayılmasını azaltmanın 
yollarına odaklanacaktır. (Gyles 2016).

7. Sonuç

Mikrobiyal ekosistem birçok farklı mikroptan oluşur, ancak en yaygın ve ana bile-
şenler bakteri, mantar ve virüslerdir. Bu mikroplar, hayvan bedeninin, farklı organlar 
arasında özel olarak belirli oyuklarda -nişlerde yaşayan sayısız filum ve türün de ya-
şadığı birçok farklı ekosistemde kendilerine bir alan oluşturur. Su ve hava gibi birçok 
faydalı mikrop içeren diğer çevresel bileşenlerde olduğu gibi, bitkiler de bu mikropla-
ra barınak sağlar, fakat mikrop içeren bu çevresel bileşenler, aynı zamanda patojenik 
mikropların yeni bir konakçıyla kolayca temasa geçebileceği kanallar da olabilir. Son 
olarak, mikroplar ayrıca yüksek tuzlu sular, kaplıcalar ve hidrotermal menfezler gibi 
olağandışı kaynaklardan da gelebilir. Tüm bu kaynaklar birlikte, mikrobiyom olarak 
adlandırılan mikrobiyal ekosistemin bir parçasını oluşturan, birçoğu birbirleriyle ve 
çevreleriyle etkileşime girebilen ve daha önce karşılaştığımız gibi, genellikle bir hayvan 
konakçısı olabilen, özel bir mikrop yelpazesi sağlayacaktır. Bağırsakların en zengin ve 
en çeşitli mikrobiyal ekosistemlerden birini oluşturduğunu öğrendiğimiz için, insan-
lar da mikrobiyom konusunda bir istisna değildir.
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