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MIKROBIYOTA ve YOGUN BAKIM UYGULAMALARI

Mahmut ARSLAN!

Yillar boyunca modern tip uygulamalari ile insanlardaki bakterileri eradike
etmek tizerinde ¢okea ¢aba harcandi. Ancak, viicudumuzdaki komensal mikroor-
ganizmalarin insan fizyolojisinde anahtar rol oynadiginin anlasilmasi ile bu fay-
dali mikroorganizmalarin korunmasi ile ilgili stratejiler ve bunlarin hastaliklarin
tedavisinde kullanilmasi ile ilgili ¢aligmalar yayginlagmaktadir.

Bir organ sisteminde yerlesen tiim organizmalara mikrobiyom; bu organiz-
malarin genomlarinin tamamina mikrobiyota denir (1). Bu iki terim medikal li-
teratiirde bazen bir biri yerine kullanilabilmektedir. Insan mikrobiyomu bakteri,
viriis, mantar, arkea ve tek hiicreli 6karyotlardan olugur. insan viicudundaki insan
hiicresi sayis1 ile bakteri hiicre sayis1 hemen hemen esittir (2). Insan geni sayisi
yaklasik 20 000 (yirmi bin) iken viicudumuzdaki mikrobiyal gen say1s1 2-20 mil-
yondur. Bir bagka deyisle genetik temel olarak %1 insan, %99 ise bakteriyel koken-
liyiz (3). Insan mikrobiyotasinin biiyiik kismi sindirim sistemi, solunum sistemi,
genitoiiriner sistem ve deride kolonize olmustur. Mikrobiyotamizin %70’inden
fazlasi kolonda bulunur (4).
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