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MIKROBIYOTA VE COVID-19

GiRiS

Siddetli akut solunum sendromu (SARS) Co-
ronavirus 2>nin (SARS-CoV-2) neden oldugu Co-
ronavirus hastaligi 2019 (COVID-19), baslangicta
Cin>de bir pndmoni salgini olusturmus ve ardin-
dan hizla tim diinyaya yayilmistir[1]. 30 Ocak
2020>de Diinya Saglk Orgiitii salgini uluslararasi
onemi haiz bir halk saghgi acil durumu olarak ilan
etmistir. 20 Ocak 2021 itibariyle, diinya ¢apinda
94.124.612 dogrulanmis vaka, 2.034.527 o6lim
bildirilmistir[2].

Koronavirisler genetik olarak Alfacorona-
virus, Betacoronavirus, Gammacoronavirus ve
Deltacoronavirus olmak Uzere dort ana cinse ay-
rilir. Ve daha ¢ok solunum ve bagirsak sistemini
enfekte eder[3]. Son 20 yilda iki blyik solunum
yolu enfeksiyonu salginina neden olan SARS-CoV
ve MERS-CoV, Betacoronavirus cinsine aittir[4,5].
Tam uzunlukta genom dizisi analizi yapildiginda
SARS-CoV-2'nin SARS-CoV ile %79.5 ve yarasa

Elif 5ZOZEN SAHIN
Mehmet KOROGLU?

koronavirisi ile %96 nikleotid sekans benzerligi
oldugu gosterilmistir[6]. Spike, zarf, membran ve
niikleokapsid proteinleri SARS-CoV-2'de yapisal
bir role sahiptir[7]. SARS-CoV, konakg! hiicrelere
girmek igin anjiyotensin donistlricli enzim-2
(ACE-2) reseptorlerini kullanir[8]. Benzer sekil-
de SARS-CoV-2 de ACE-2 reseptorlerine baglanir.
Ancak MERS-CoV’un reseptoru dipeptidil pepti-
daz-4’e baglanmaz[9,10]. SARS-CoV-2'nin kayna-
g1 bilinmemektedir. Ancak yarasalar dogal rezer-
vuar olarak kabul edilir ¢linki bu virls genetik
olarak yarasa koronavirislerine benzerdir[10].

SARS-CoV-2 klinik olarak 2002 - 2003’te Cin’de
solunum yolu enfeksiyonu salginlari ve enfekte
hastalarda (% 67.7 oraninda) solunum semptom-
larina neden olan SARS-CoV’ne benzerdir. Bu ne-
denle ¢alismalarin ¢ogu semptomlara ve gogis
radyografik bulgularina odaklanmistir[11-13].
Ayrica daha 6nce yapilan calismalar SARS-CoV-2
hastalarinin ishal gibi sindirim semptomlarina
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COVID-19 hastalarinda gorilen gastrointesti-
nal sistem semptomlari (6zellikle ishal) hasta-
larin mikrobiyotasindan kaynaklanan degisik-
likler ile ACE-2 ekspresyonunun azalmasi ile
aciklanabilir.

Beslenme ile mikrobiyotamizi desteklemek
ozellikle mevcut pandemideki durumumuz
gibi terapotik veya koruyucu maddelerin bu-
lunmadigl durumlarda hastaliklarin ortaya
¢ilkmasini 6nlemek adina en uygun, en etkili
ve en ucuz tedavidir.

COVID-19’u arastirirken etiyolojisi ve klinik
ozellikleriyle birlikte mikrobiyotanin hastalik
stirecindeki/prognozundaki potansiyel roli
g0z ardi edilmemelidir.
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