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Oz

Nutrigenomik, belirli besin bilesenlerinin ve/veya biyoaktif maddelerin, viicuda alindiktan
sonra olugturduklart biyolojik yanitlari anlamak ve ¢oziimlemek i¢in molekiiler teknikler
kullanan yeni bir disiplindir. Organizmadaki metabolik siireglerde, besin yanitinin dogru
anlasilmasi, Oncelikle hiicresel diizeyde miimkiindiir. Gen/gen ifadesi-protein-metabolit
ve cevre iligkisini kurarak, besinlerin etkisini bir biitiin olarak inceleyebilmek i¢in ‘omik’
teknolojilerinden faydalanilmaktadir. Genomik, transkriptomik, proteomik ve metabolomik
teknolojileri ile mikrobiyota analizleri, kisiye 6zgii beslenme uygulanabilmesi i¢in 6nemli
sonuglar ortaya koymaktadir. ‘Omik’ teknolojileri ve mikrobiyota ¢alismalarindan elde
edilen tiim bilimsel verileri bir araya getiren nutrigenomik disiplini, bir kiginin saglik durumu
temelinde belirli biyolojik gereksinimlere yonelik, kisiye 6zgii beslenme 6nerileri sunmaktadir.
Gen-diyet etkilesimi ¢oziimlendikge, ¢cok sayida kompleks ve kronik hastaligi onleyebilmek
veya hastaliklarin etkilerini azaltabilmek i¢in uygun beslenme regeteleri olusturulacaktir. Bu
derlemede, nutrigenomik teknolojiler ¢ercevesinde, besin maddelerinin organizma iizerindeki
etkileri hakkinda bilgi verilmesi amaglanmaistir.

Anahtar kelimeler: Nutrigenomik, Omik Teknolojiler, Mikrobiyota
The Impact of Nutrigenomics From Genotype to Phenotype

Abstract

Nutrigenomics is a new discipline that uses molecular techniques to understand and analyze the
biological responses that certain nutrients and / or bioactive substances form after they enter
the body. A correct understanding of the nutritional response in the metabolic processes in the
organism is primarily possible at cellular level. ‘Omic’ technologies are utilized to examine the
effect of nutrients as a whole by establishing gene / gene expression-protein-metabolite and
environment relationship. Genomic, transcriptomic, proteomic and metabolomic technologies
and microbiota analysis provide important results in order to apply personalized nutrition.
Nutrigenomic brings together all the scientific data from omic technologies and microbiota
studies to offer a person-specific nutritional advice to specific biological needs based on
a person’s health status. As the gene-diet interaction is resolved, appropriate nutritional
prescriptions will be developed to prevent numerous complex and chronic diseases or reduce
the effects of diseases. This review aims to give information about the effects of nutrients on the
organism within the framework of nutrigenomic technologies.
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Giris

2003  yilinda  insan  genom  projesinin
neticelendirilmesi ile ortaya cikan genomik bilgi
ve ilerleyen siiregte ¢ok sayida arastirmanin katkisi
ile ‘gen-cevre’ etkilesiminin, bireyin sagligi icin ne
derece 6nemli oldugu anlagilmistir. Saghigi etkileyen
cevresel faktorlerden biri de beslenmedir. Genetik
ve beslenme alanlarinda kaydedilen gelismeler,
besin maddelerinin metabolizmadaki molekiiler
etkilerinin incelenmesine olanak saglamistir (1, 2).

Beslenme, metabolizma ve gen ifadesi arasindaki
etkilesim, viicut homeostazinin korunmasi igin
zorunludur. Beslenme ile iliskili birgok hastaligin,
cok sayida gen ile baglantili oldugu bildirilmistir
(3,4). Genetik varyasyon, diyet yanitinda kisiden
kisiye ayrilmanin temel kaynagidir. Genetik
varyasyonun, gen ekspresyonunu nasil etkiledigini
anlamak ve beslenmeye bagli bozukluklar igin risk
faktorlerini tanimlamak, nutrigenomik disiplininin
bir pargasidir (5).

Nutrigenomik; genler, beslenme ve saglik
arasindaki iliskileri inceler. Bir baska ifadeyle,
nutrigenomik, “gidalarm, bir bireyde genetik
bilginin ekspresyonunu nasil etkiledigi ve bireyin
genetik yapisinin besin metabolizmast ve diger
biyoaktif bilesenlere nasil tepki verdiginin
arastirilmasi” olarak tanimlanmaktadir (6).

Nutrigenomik, besin — gen etkilesimini {i¢ alanda
inceler. Birincisi, besin maddeleri, reseptorler
ile etkileserek DNA’ya baglanabilen  bir
transkripsiyon faktorii gibi davranabilir ve gen
ifadesini degistirebilir. Ikincisi, besin maddeleri,
gen ifadesini etkileyen epigenetik etkilesimler
(DNA  metilasyonu ve kromatin  yeniden
sekillenmesi gibi) yaratabilir. Ugiinciisii ise bireyler
arasindaki genetik varyasyonlar (tek niikleotid
polimorfizm) nedeniyle diyet yanitina verilen
cevap degisebilir (7). Diyete karsi verilen tiim
bireysel yanitlar, nutrigenomik alanma yardimci
teknolojiler (genomik, transkriptomik, proteomik,
metabolomik, epigenomik ve mikrobiyota) ile
aydinlatilabilmektedir (Sekil 1.).
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Sekil 1. Nutrigenomik ve ‘omik’ teknolojileri

Bu teknolojilerle elde edilen bilgilerin hayata
gegirilmesi, kompleks ve/veya kronik hastaliklari
onleme ve tedavi etmede daha etkin bir yol
izlenmesine ve bireylerin daha saglikli bir
yasam siirmesi i¢in ‘kisiye 0zel beslenme’
diizeni olusturulmasina olanak saglayacaktir.
Genlere uygun beslenme, koruyucu hekimlik
uygulamalarinin da etkinligini artiracaktir.

Beslenme ve Genomik

Bir organizmada bulunan genlerin tiimiinii (genom)
incelemek i¢in kullanilan yontemler biitiiniine
genomik denir. Genomik, genomlarin yapisina,
isleyisine, haritalanmasina ve diizenlenmesine
odaklanan disiplinler arasi bir bilim alanidir.
Genomik teknolojiler, bireyler arasinda DNA baz
dizilisi bakimindan bazi farkliliklar oldugunu
ortaya koymustur. Ortalama her 1000 bazda bir
olusan en basit genomik farkliliklara ‘tek niikleotit
polimorfizmleri’ (SNP) denilmektedir. Genetik
polimorfizmler, hastalik nedeni degildir, ancak
hastaliga yatkinlik nedeni olabilirler. Bazi gen
polimorfizmleri bir hastalik riskini artirirken,
bazilar1 azaltabilmekte, bazi polimorfik aleller ise
yalnizca g¢evresel bir faktoriin etkisi altindayken
risk yaratabilmektedir (8,9). Son yillarda, bireylerin
genetik profili ile besin metabolizmasi arasindaki
iliskiyi arastiran ¢alismalar hiz kazanmustir.
Obezite, diyabet ve hipertansiyon gibi hastaliklarin
temelinde, beslenme ve gen arasindaki iligkinin
oldugunu gosteren c¢alismalar mevcuttur. Genetik
yapiya uygun olmayan bir diyet, baz1 hastaliklart
aktive edebilmektedir (10).



Insan genomu, enerji metabolizmas, tokluk ve istah,
biiyiime, besin emilimi ve diger birgok beslenmeyle
ilgili siireglerde etkili, ¢ok sayida genetik varyanta
sahiptir. Genetik varyasyondan fenotipik ifadeye
yansimay1 anlayabilmek i¢in bir sistem yaklagimi
kullanmanin 6nemi vurgulanmaktadir (10).

Genetik alt yapiya sahip rahatsizliklardan biri laktoz
intoleransidir. Diinya niifusunun ¢ogunlugunda,
laktaz enzimi biyosentezi yasla birlikte azalmaya
baslar (11). Ilging olarak, Avrupa niifusunun
cogunda, bireylerin  eriskinlik  doneminde,
laktaz sentez yetenegini yeniden kazandiklar
goriilmektedir. - MCM6  genindeki  varyantlar
(rs4988235 ve 15182549 - C/ T (-13910) ve G
/ A (-22018), laktaz geninin yaklasik 14 kb ve 22
kb yukarisinda bulunmaktadir ve bu SNP’ler, laktaz
gen transkripsiyonunu diizenlemede fonksiyonel
rol almaktadirlar (12). MCM6 geni, laktaz gen
promotoriiniin bir giiclendiricisi (enhansir) olarak
islev goérmektedir. Yasla birlikte bu giiglendirici
etkinin azalmasi ve laktoz intoleransi geligmesi
beklenirken, MCM6 gen varyantlart tasiyan
bireylerde, laktaz geninin ekspresyonunun arttig1 ve
dolayisiyla intoleransin gelismedigi gozlenmektedir
(12,13). Yine de her iki degisken i¢in de siit tiriinleri
tiiketimi ile mutlak bir korelasyon yoktur. Ciinki
laktoz intoleransinda, diger genetik faktorler
(gen-gen etkilesimleri), protein ekspresyonundaki
degisiklikler ve diyet faktorleri (siit tirtinlerindeki
laktoz miktari, hazirlama yontemi vb.) gibi birgok
etken yer almaktadir.

Gen-besin etkilesiminin daha karmagik bir drnegi
ise, metilentetrahidrofolat rediiktaz (MTHFR)
genindeki mutasyonlardir. insan MTHFR geni,
kromozom 1p36.3’de lokalize ve 656 aminoasitten
olusan MTHFR enzimini kodlar. MTHFR, folat
metabolizmasinda gorevli 6nemli bir enzimdir.
MTHFR geninde meydana gelen bir mutasyon (en
yayginolan1 C677T polimorfizmi) enzim aktivitesini
%30 azaltmaktadir. Azalan MTHFR aktivitesi
sonucunda plazma homosistein diizeyi artmaktadir.
Yiiksek homosistein diizeyleri, kardiyovaskiiler
hastaliklar icin ciddi bir risk faktoriidiir. Insanda
diistik folat diizeyinin, noral tiip defektleri ile ilgili
oldugu gosterilmistir (14). Ancak, folat diizeyinin
saglik iizerine etkilerini belirlemek i¢in yapilan ¢cok
sayida genetik ¢aligmaya ragmen, gebelik sirasinda
folat alimi icin genetik temelli diyet Onerileri
bulunmamaktadir. Bunun yani sira, son ¢alismalar
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MTHFR C677T varyantt ve yliksek tansiyon
arasinda bir iligki oldugunu gostermektedir (14).
MTHFR aktivitesi i¢in bir kofaktor olarak gorev
alan riboflavin (B2 vitamini) takviyesinin, 6zellikle
MTHFR C677T varyanti olan hipertansif bireylerde
kan basincint diislirdiigii gosterilmistir (15).

Gronland’in - Arktik  bolgelerinde yasayan  bir
grup yerli insan (eskimo), besin alimi ve genetik
adaptasyonun bir Ornegi olarak gosterilmistir.
Eskimolar, diyetlerinde diisiik oranda sebze, meyve
ve diger karbonhidratlar, yiiksek oranda protein
ve yag tiketerek yasamaktadirlar. Beslenme
diizenlerindekiyiyecekler, 6zellikle coklu doymamis
yag asitlerinden olusmaktadir. Yiiksek oranda yag
tilketimine ragmen, eskimolarda diisiik diizeylerde
kardiyovaskiiler hastaliklar goriilmektedir. Yapilan
bir arastirmada (16), calismaya katilan neredeyse
tim Eskimolar da, yag asitleri desaturaz (FADS)
genlerinde  ¢esitli  varyantlar  bulunmustur;
ancak bu varyantlar Avrupalilarin sadece %
2’sinde goriilmektedir. FADS varyantlari, c¢oklu
doymamig yag asitleri omega-3 ve omega-6’nin
iretimini diisiirmektedir, muhtemelen bu coklu
doymamis yag asitlerinin diyetle yiiksek oranda
alimi dengeyi saglamaktadir. Bu varyantlar,
LDL kolesterol seviyelerini de disiirmektedir.
FN3KRP genindeki bir varyant, ¢oklu doymamis
yag asitlerinin yiiksek miktarda alinmasindan
kaynaklanan artan oksidatif strese karsi koruma
ile iliskilidir. Eskimo popiilasyonunda, TBX15
geninde bulunan varyantlarin ise kahverengi ve
beyaz adipositlerin farklilasmasinda rolleri oldugu
bulunmustur. Bu farklilasmanin  Eskimolarda,
soguk iklime adaptasyon ile iliskili olabilecegi
distiniilmektedir. Eskimo beslenme diizeninin
saglik etkileri, poptilasyonun kendine 6zgii genetik
yapistyla yakindan iliskilidir ve bu nedenle diger
popiilasyonlara dogrudan bu diyetin uygulanmasi
uygun degildir (17). Beslenme ve genetik arasindaki
iliskinin farkli cografik kosullara gore degiskenlik
gosterdigi ¢ok acik bir sekilde anlagilmaktadir.

Obezite, genom iizerinde beslenme diizeni etkisinin
en fazla gosterildigi hastaliktir. Bugiline kadar
yapilan arastirmalarda obezite olusumunda genetik
faktorlerin yiiksek oranda rol aldig1 belirtilmektedir.
Obezite olusumuna etki eden genlerden biri de
‘yag kiitlesi ve obezite iliskili gen (FTO)’dur. FTO
geni, 9 ekzon icermekte olup 16. kromozomda
yer almaktadir. Ozellikle birinci  introndaki
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varyasyonlar, beden kitle indeksi (BKI), viicut
agirhigr ve bel gevresine etki ederek tiim viicutta
yag birikmesine aracilik eder. Hipotalamus, hipofiz
ve adrenal bezlerde yiiksek orandaki ekspresyonu,
bu genin hipotalamik-hipofiz-adrenal aks’ta gérev
aldigini, viicut agirligmin ve tokluk hissinin
diizenlenmesinde etkili oldugunu gostermistir. FTO
ile iliskili SNP’lerin istah kontroliinde azalmaya
neden oldugu diisiiniilmektedir. Ozellikle FTO
geninin 1. intronunda yer alan rs9939609 numarali
mutasyonun, bireylerde tokluk hissinin olusumunda
bozukluga neden oldugu ve bu kisilerde yemek
yeme kontroliiniin kayboldugu belirlenmistir (18,19,
20). FTO rs9939609 varyantin, leptin olusumunu
engelleyerek tokluk yanitin olusmasini engelledigi
ve obezite olusumuna neden oldugu ¢esitli ¢aligmalar
ile tespit edilmistir (21). Claussnitzer ve arkadaglari
(22), FTO rs1421085 T-C varyantinin, adiposit
oncii  hiicrelerinde, mitokondriyal termojenezi
baskilayan genler IRX3 ve IRX5’in ekspresyonunu
etkiledigini gostermislerdir, bu durum adiposit
oncii hiicrelerinin, enerji depolayan beyaz adiposit
hiicrelere donilismesiyle sonuglanmistir. Bu nedenle,
FTOrs1421085 varyantKkisiler, obezite agisindan risk
grubunda goriilmektedir. Diyet formiile edilirken,
saglik durumuyla iligkili bir genetik varyantla
ilgili mekanizmanin tam olarak bilinmesi ve kisiye
0zel beslenme olusturulmast onemlidir. Genomik
teknolojisi, genetik profile 6zgii beslenme programi
olusturulmasi  gerekliligini ortaya ¢ikarmigtir.

Beslenme ve Transkriptomik

Transkriptom; belli bir zamanda bir hiicre veya
dokudaki gen transkriptlerinin (mRNA) tiimiinii ifade
eder. Transkriptomik ise, mRNA transkriptlerinin
es zamanli incelenmesidir ve bir 6rnekte bulunan
mRNA miktarina bagli olarak genlerin segilmis
bir alt grubunun veya tamaminin ekspresyon
diizeyini 6lgmeyi hedeflemektedir (23). Bilindigi
tizere tiim viicut hiicrelerimizde yer alan niikleer
DNA ayni olmasina karsin dokuya 6zgii olarak gen
ekspresyonu degiskendir. Genler etkilerini, mRNA
transkripsiyonu yani gen ifadesi ile ortaya ¢ikarirlar.
Diyetle alinan besinlerin, gen ifadesi iizerine etkisi,
son yillarda cogunlukla mikroarray teknolojisi
ile gosterilmektedir. Giliniimiizde, transkriptomik,
birgok biyolojik islemi diizenleyebilen kodlayict
olmayan RNA’larin varligindan dolay1 ozellikle
onem kazanmaktadir. Genomik ¢alismalarin aksine,
bir organizma igin tek bir transkriptom yoktur, ancak
her hiicre icin bir tane vardir ve belirli ¢evresel
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durumlarda degisebilir. Cok sayida kodlayici
olmayan RNA»nin (yaklasik 70.000) diizenleyici
islevlerinin kesfiyle, yeni bir ¢alisma alan1 agilmistir.
Transkriptomikler, gen regiilasyonundaki kontroliin
son noktasi olarak bilinmektedir (24). Bu derlemede,
besinsel uyaranlara verilen yanitlar gen ifadesi
acisindan orneklerle agiklanmaya galisilacaktir.

Bati tipi doymus yag asitlerinin (SFA) yer aldig1
diyet ile beslenen, abdominal yaglanmasi fazla
olan kilolu erkek ve kadinlardan olusan bir
calisma grubunda, tekli doymamis yag asitlerinin
(MUFA) cokga yer aldigi Akdeniz tipi bir diyet,
sekiz hafta siireyle uygulanarak, gen ifadesi-
trankriptom acisindan degisikliklerin belirlenmesi
amaciyla bir aragtirma yapilmistir. Bat1 tipi diyetle
karsilastirildiginda, Akdeniz tipi diyet ile beslenen
kisilerde, oksidatif fosforilasyon, B hiicre reseptor
sinyalizasyon ve endositoz sinyalizasyonda rol
oynayan genlerin ifadesi azalmistir. Akdeniz diyeti
ile beslenen katilimcilarin kan orneklerinde, sekiz
haftanin sonunda daha diisiik proinflamatuar protein
konsantrasyonlarina sahip oldugu tespit edilmistir.
Boylece, SFA’nin, MUFA ile yer degistirmesi
sonucu, hiicrelerde metabolik stresin azaldigi ve
bu durumun bireylerin saghigini iyilestirebilecegi
sonucuna varilmistir (25).

Menopoz sonrast donem igerisinde yer alan
kadmlarda yapilan bir caligmada, yiiksek doz
saflastirilmig soya izoflavonlart ile beslenmeden
Once ve sonra, kan lenfositlerinden elde edilen
transkriptomlar, — mikroarray  teknolojisi  ile
kargilagtirillmistir.  Postmenopozal — kadinlarda,
diyetle alman soya izoflavonlarinin, ¢ok sayida
gende ekspresyon degisikliklerine neden oldugu
tespit edilmistir. En dikkat ¢eken gen ekspresyon
degisiklikleri,  artmig  hiicre  farklilagmasi,
artmis cAMP sinyali, artmis steroid hormon
reseptdr aktivitesi ve G-protein-bagli protein
metabolizmasi ile ilgilidir (26). Postmenopozal
kadimnlarin metabolizmasina gore bu degisikliklerin
fonksiyonel 6nemini 6zel olarak degerlendirmek
icin ileri ¢aligmalar gereklidir.

Pagmantidis ve ark.’nin saglikli goniilliilerde yaptig1
calismada, orta diizeyde selenyum igeren 6 haftalik
bir diyet desteginin, 6zellikle protein biyosentezinde
gorev yapan genlerin ekspresyonunda kiigiik
ancak saptanabilir degisikliklere neden oldugunu
gostermistir (27).



Epidemiyolojik calismalar, brokoli gibi
lahanagillere ait sebze tiiketiminin kanser gelisim
riskini azaltabilecegini gostermistir. Laura M. ve
ark, yaptiklar1 bir ¢aligmada, brokolide bulunan
bir fitokimyasal olan siilforanin, prostat kanseri
hiicrelerinde anti-proliferatif ve pro-apoptotik
yanitlart indiikledigini gostermislerdir. Normal
prostat epitel hiicreleri, androjen bagimli prostat
kanseri hiicreleri ve androjenden bagimsiz prostat
kanseri hiicreleri, siilforan ile muamele edilerek
mRNA sekanslama yapilmig ve transkriptom
profilleri belirlenmistir. Siilforan tedavisi, prostat
kanseri hiicrelerinde yukari regiile edilen genlerin
ekspresyonunu azaltmistir (28). Bunlardan en
6nemlisi, bir transkripsiyon faktorii olan 6zgilin
protein (spesifity protein-Spl)’dir. Spl, hiicre
farklilasmasi, hiicre biiylimesi, apoptoz, immun
yanit, DNA hasarina yanit verme ve kromatin
yeniden modellenmesi gibi birgok hiicresel siirece
dahil olan bir transkripsiyon faktoridiir (29). Spl
protein ifadesi yasla birlikte azalir, ancak tiimorlerde
yiiksek oranda eksprese edilir. Spl transkripsiyon
faktoriiniin, ¢esitli hiicresel siireglerde karsinogenez
ile iligkili oldugu gosterilmistir (28, 29). Spl gen
ifadesinin, prostat kanseri hiicrelerinde, Siilforan
tedavisi ile dnemli 6l¢iide azaldig: tespit edilmistir.
Siilforan diyetle alabilen bir antikanser ajam
olarak umut verici bir fitokimyasaldir (28).

Beslenme ve Proteomik

mRNA diizeylerinin, kodlanmis proteinin aktivitesini
yansitmamasi ve post-translasyonel modifikasyonlar
ile ilgili bilgi saglayamamasi proteomik alaninin
ortaya ¢ikmasina neden olmustur. Proteomik, belli
bir zamanda belli bir yerde bulunan tiim proteinlerin
yapilarini, yerlesimlerini, miktarlarini, translasyon
sonrasi modifikasyonlarini, doku ve hiicrelerdeki
islevlerini, diger proteinlerle ve makro molekiillerle
olan etkilesimini sunan bir disiplindir. Genomigin
aksine dinamik bir kavram olan proteomik, farkli
kosullarda hiicre, doku veya viicut sivilarindaki
proteinlerin kantitatif analiz teknolojisi olarak
da tanimlanabilir (30). Proteomiklerin gida
endiistrisinde arastirma potansiyeli giderek daha
fazla artmaktadir. Aslinda, proteomik disiplini
yeterince bilinmeden once de fenilketoniiri (FKU)
gibi hastaliklara kargt uygun diyet programlari
olusturulmaktaydi. FKU dogumsal bir protein
metabolizma bozuklugu hastaligidir. Karacigerden
salgilanan fenilalanin hidroksilaz (FAH) enziminin
yoklugu veya yetersizligi nedeni ile fenilalanin
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aminoasiti metabolize edilememektedir. Bu neden
ile plazma fenilalanin diizeyi normalin 20-30 kati
kadar artmaktadir (31). Fenilalanin metabolize
edilememesi bu vakalarda zeka geriligi ve diger
norolojik sorunlarin ortaya ¢itkmasma neden
olmaktadir. FKU, yenidogan beslenmesi ile kontrol
altma alinabilen bir hastaliktir. FKU’lii bireylerin
diyetlerinde fenilalanin miktar1 yiiksek olan et,
stit ve bunlarin driinleri, yumurta, kurubaklagiller,
kuruyemisler ¢ikarilmakta, orta diizeyde fenilalanin
iceren tahillar sinirlandirilmakta, fenilalanin igerigi
diisiik olan sebze ve meyveler bireyin yasina ve
aligkanliklarina uygun olarak belirli miktarlarda
verilmektedir. Bireyin biiyiime ve gelismesi igin
gerekli olan protein ise fenilalanin igermeyen 6zel
aminoasit karisimlarindan saglanmaktadir (32).
Gilinlimiizde, proteom analizinin, obezite, diyabet,
kardiyovaskiiler hastaliklar, kanser, yaslanma ve
intrauterin fetal gerilik gibi insanlarda beslenme
ile ilgili temel sorunlari ¢ézmede 6nemli bir rol
oynamasi beklenmektedir (33).

Diyabet aragtirmalarinda uygulanan proteomik
analizlerin bir Ornegi, niikleer reseptor siiper
ailesi tyelerinden peroksizom proliferatér aktive
reseptér (PPAR) protein ¢alismasidir. PPAR, lipit
metabolizmasinda ve enerji homeostazinda rol
oynayan genleri diizenleyen reseptor protein ailesidir
(Transkripsiyon faktorleri). PPAR proteinlerinin tig
alt tipi (alfa, beta, gama), ayr1 genler tarafindan
kodlanir ve farkli dokular tarafindan eksprese
edilir (34). PPARa, baslica lipit metabolizmasi
ve enflamatuvar siirecin diizenlenmesinde rol
oynamaktadir. PPARa, adipoz doku, karaciger,
kalp, vaskiiler endoteliyal hiicreler, iskelet kas
hiicreleri  ve  monosit/makrofajlarda  ylksek
miktarda eksprese edilmektedir (35,36). PPAR,
lipit ve glukoz homeostazi ile damar biitiinligiiniin
saglanmasinda dnemli bir transkripsiyon faktoridiir
ve hemen her dokuda eksprese edilir (37). PPARy,
adiposit proliferasyonu, glukoz homeostazi, hiicre
dongiisii kontrolii, karsinojenez, ateroskleroz ve
enflamasyonda 6nemli rolii olan diizenleyici bir
proteindir. Baglica bulundugu dokular, adipoz doku,
bagirsak, damar endoteli, ve diiz kas hiicresidir.
PPAR-y ekspresyonu diger dokulara gore adipoz
dokuda 20 kat daha yiiksektir (37). PPARy
ligandlari, adiposit hiicrelerden glukoz homeostazi
tizerinde etkili olan hormonlarin salgilanmasini
da diizenlemektedirler. PPARy ligantlari, adipoz
dokuda yag asitlerinin depolanmasini, iskelet
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kas1 ve karaciger gibi adipoz olmayan dokularda
ise harcanmamasint tetiklemektedir. PPARy
agonistlerinin, insiilin direnci geligsmis bireylerde,
karaciger, ¢izgili kas ve yag dokusu hiicrelerinde,
glukoz kullanimini artirdigr ve insiilin direncini
azaltigt  gosterilmistir.  Tiazolidindion — sinifi
ilaglar (TZD) diyabet tedavisinde kullanilmak
lizere onaylanmis PPARy agonistleridir (38, 39,
40). Beslenme ile ilgili caligmalarda genomik ve
proteomik teknolojilerinin uygulanmasi - hiicre
kiiltirlerinde, hayvanlarda ya da insanlarda - belirli
bir besin, tedavi ya da diyete cevap veren belirli
belirleyicileri (biyo-belirtegler) tanimlamak igin
biiyikk bir potansiyele sahiptir. Proteom analizi
protein ekspresyonundaki degisiklikleri gosteren
hedef proteinleri veya metabolik yollar1 bulmaya
yardimct oldugundan, bu tiir ¢calismalar ticari ilag
arastirmalarinda 6zellikle kullanilmaktadir.

Beslenme ve Metabolomik

Hiicresel bilgi, genomik DNA’dan mRNA
transkriptlerine ¢evrilir ve daha sonra proteinlere
doniistirilir. Genden proteine uzanan bu siireg,
bireylerin fenotipini aciklamaya yetmemektedir.
Biyokimyasal reaksiyonlarin ara iriinleri olan
metabolitler, hiicre icerisinde gergeklesen ¢ok
sayida farkli metabolik olaym isleyisi hakkinda
bilgi vermektedir. Molekiil agirliklart = 50-
1500 Da arasinda olan metabolitler; peptitler,
oligoniikleotidler, sekerler, niikleozidler, organik
asitler, ketonlar, aldehitler, aminler, amino
asitler, lipitler, steroitler, ve alkaloidler gibi
molekiillerdir. Metabolom, genomun son {rinidiir
ve belirli bir fizyolojik durumda, hiicre, doku veya
organizmada bulunan metabolitlerin toplamindan
olugsmaktadir (Sekil 2). Metabolomik, biyoloji,
kimya ve matematik igeren multidisipliner bir
alandir (41). Metabolik profilleme ile segilen bir
biyokimyasal siirecteki metabolitlerin  analizi
yapilabilmektedir. Metabolomik analizlerinde;
serum, plazma, idrar, beyin omurilik sivisi, lenf
sivisi, safra, gaita, tikiiriik gibi farkli 6rnek tipleri
kullanilabilmektedir. Tiim metabolitlerin ayrintili
ve kantitatif dl¢iimii, hastalik teshisi veya toksik
ajanlarin fenotip iizerindeki etkilerini arastirmada
en ideal yontemdir. Metabolomik teknoloji ile
sadece hastalik tanist degil, ayn1 zamanda kokeni
de ortaya cikarilmaya caligilmaktadir. Genomik,
transkriptomik ve proteomik c¢alismalar sonug
odakliyken, metabolomik calismalar neden-sonug
iligkisi odaklidir (42).
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Metabolomik teknoloji ile aydinlatilmaya calisilmis
hastaliklardan biri non-alkolik yagli karaciger
hastaligt (NAFLD)’dir. Karacigerde, alkol dis1
nedenlere bagli olarak gelisen asir1 yaglanma,
NAFLD olarak tanimlanir. Tedavi edilmediginde
inflamasyon ve hiicresel hasarin eklenmesi non-
alkolik steatohepatit (NASH) sendromuna yol
acar. Bu siireg, siroz ve hepatoseliiler karsinom
da dahil olmak iizere daha ileri diizeyde karaciger
hastaliklarina neden olabilir (43). Yapilan
arastirmalar neticesinde, Patatin benzeri fosfolipaz
3 (PNPLA-3) gen polimorfizminin karaciger

yaglanmasmna neden oldugu  gosterilmistir.
PNPLA3 geni, yag hiicrelerinde (adipositler)
ve  karaciger  hiicrelerinde  (hepatositlerde)

bulunan bir triagilgliserol lipaz kodlamaktadir.
Enzimin fonksiyonu iyi anlagilamamistir, ancak
adipositlerin  gelisimini diizenlemeye yardimci
oldugu, hepatosit ve adiposit hiicrelerde lipogenezis
- lipoliz olaylarina katildigi diisiiniilmektedir
(43). Calismalar, insanlarda PNPLA3 geninin
aktivitesinin aglik donemlerinde azaldigint ve
beslenmeden sonra arttigini gostermistir (44).
PNPLA3 geninde polimorfizm tasiyan bireylerde,
lipoliz aktivitesinin azaldigi ve bununla birlikte
yag kiitlesinde artig oldugu goriilmektedir (45). Son
caligmalar, polimorfik PNPLA3 nedeniyle olusan
NAFLD hastasi kisilerin, insiilin direnci ve tip 2
diyabetten nispeten korunmus oldugunu, PNPLA3
polimorfizmden bagimsiz olarak gelisen NAFLD
hastalarinin ise gelecekte diyabet riskinin yiiksek
oldugunu oOngérmektedir (44, 45). Metabolik
profil calismalar1 neticesinde, insiilin direnci
gosteren NAFLD hastaligi, doymus yag asitleri ve
seramidlerin karacigerde depolanmasi ile iliskili
iken, PNPLAS3 polimorfizmi tasiyan NAFLD hastas1
kisilerde, bu lipidlerin daha diisiik seviyelerde
oldugu ve ¢oklu doymamis yag asitleri miktarinin
arttigl goézlemlenmistir (46). Metabolik NAFLD
hastast grup, kardiyovaskiiler hastaliklar agisindan
da biiyiik risk altindadir. Metabolomik profil, ayni
hastalik grubunda yer alan kisilerin, hastaligin
nedenine gore farkli beslenme diizenlerinin
olusturulmasi gerekliligini ortaya koymaktadir.



Metabolitler

Sekil 2. Metabolitler, genomun son tiriiniidiir ve
mikrobiyom - ¢evre ile birlikte fenotipi olusturur.

(kaynak:http://www.metabonews.ca/Nov2013/
MetaboNews Nov2013.htm)

Gida tirevli metabolitler; genler, proteinler,
enzimler ve mikrogevreyle etkilesim halindedir
ve ¢ ana mekanizma ile hiicre metabolizmasini
etkilerler.

1-Besin  metabolitleri; DNA, proteinler ve
polisakkaritler gibi biiylik makromolekiillerin ve
hiicresel zarlarin yapi taslarini olustururlar. Bu
nedenle, cesitli metabolitlerin biyoyararliligi ve
kompozisyonu, biiyiilk makromolekiillerin kimyasal-
fiziksel Ozelliklerini dogrudan belirlemektedir.
Ornegin, belirli yag asitleri ile zenginlestirilmis
bir diyetle beslenen hayvanlarin, néral hiicre
membranlar1  kompozisyonunun  degisebildigi
gosterilmigstir. Degisen membran kompozisyonu,
membranlarin ~ seklini  ve esnekligini, iyon
kanallar1 gibi intramembran proteinlerin islevini,
sonugta noro-transmisyonu ve beyin gelisimini
etkilemektedir (47, 48, 49).
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2-  Besin  metabolitleri, enerji  kaynagi
olusturabilirler ya da enerji metabolizmasi
yolaklarini  diizenleyebilirler. Ornegin hiicrede
enerji gerektiginde, beslenme ile alinan glukoz,
substrat olarak glikolize girer, sitrik asit dongiisii
ve oksidatif fosforilasyon yollarmin ardindan
niikleotid adenosin trifosfat (ATP) gibi enerji
acisindan zengin metabolitlerin olusumuna neden
olur. Sistemde fazla miktarda ATP oldugu zaman
ise beslenme ile alinan seker, yag asidi sentezi i¢in
yonlendirilir. Son zamanlarda yapilan arastirmalar,
yiiksek fruktozlu misir surubu gibi seker agisindan
zengin yiyecek ve iceceklerin, diyabet, karacigerde
yaglanma ve nihayetinde kronik iltihapli karaciger
hastaliklarina yol ac¢tigina dair giigli kanitlar
saglamaktadir (50).

Bir bagka beslenme metaboliti olan B-kompleksi
vitaminleri, enzimlerin Kkatalitik aktivitelerini
modifiye etmek ve/veya fonksiyonlarma yardimci
olmak i¢in kofaktorler olarak gorev alabilirler.
Ornegin, bir kofaktdr olan tiamin pirofosfat, glikoliz
ve sitrik asit dongiisiiniin birlesiminde kompleks
piruvat dehidrogenaz aktivitesi dahil olmak {izere
bircok biyokimyasal reaksiyonu katalize eden
bir tiamin (vitamin B1) tirevidir. Benzer sekilde,
yag asitleri sentezinde, asetil-koenzim A (CoA)
karboksilaz aktivitesi i¢in biyotin (B7 vitamini)
gerekmektedir (50).

3- Hiicre metabolizmasini etkileyen son mekanizma
ise, besinsel metabolitlerin sinyallesme habercileri
olarak hareket etmeleridir. Ornegin metabolit
yag asitleri, sitozolik / niikleer reseptorleri veya
membrana bagli G protein ile baglanmis reseptorleri
aktive edebilir ve biyokimyasal sinyalleri
iletebilirler. Ayrica metabolitler, niikleik asitleri,
proteinleri ve enzimleri degistirebilirler (51, 52). Bu
sekilde, gen ifadesini degistirebilir ve hatta genetik
kodumuzu yeniden programlayabilirler.

Yukarida sozii edilen {i¢ genel mekanizmaya
ek olarak, bazi besin metabolitleri, antioksidan
olarak hareket eder ve oksidasyonun neden
oldugu hasardan hiicreyi temizleyerek, hiicre
metabolizmasint  kontrol ederler. Besinlerden
sagladigimiz antioksidanlar, serbest radikaller,
peroksitler, metaller ve oksijen ile etkilesime
girerek, reaktif oksijen tiirlerinin olusumunu ve
hiicrenin tiim Dbilesenlerine zarar verebilecek
oksidatif stres sinyalinin yayilmasini 6nlerler (53).
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Ozetle, besin metabolitlerinin hiicresel diizeyde
genler, proteinler, enzimler ve mikro-ortamlar
tizerindeki etkilerinin daha iyi anlagilmasi, hiicre
islevlerini diizenlemek ve genel sagligi iyilestirmek
amacityla dogru bir diyet tasarimi yapabilmek igin
¢ok biiylik onem arz etmektedir. Ayrica, insan
viicudundaki besin bilesenlerinin metabolizmasi
¢ogu zaman birden ¢ok organda ortaya ¢ikar.
Gida bilesenlerinin  ¢ogu, yutulduktan sonra,
gastrointestinal kanalda mikrobiyom, enterositler
veya her ikisi tarafindan emilir. Bu bilesenlerin ¢ogu
veya bunlarin metabolitleri daha sonra karacigere
geger, buradan viicudun ¢esitli dokularina iletilmek
lizere kana gecerler. Farkli hiicre tipleri, gida
bilesenlerini ¢esitli yollarla metabolize edebilir ve
daha sonra bu bilesikler, idrarda goriinebilirler (53).
Viicudun ¢esitli dokularinda metabolitleri taramaya
yonelik biitiinsel, ¢ok organli sistem yaklasimi,
insanlarda belirli bir metabolitin metabolizmasini
anlamak icin gereklidir. Metabolomik, insanlarda
beslenmeye yonelik  arastirmalarda  yeni
biyobelirteglerin tanimlanmasi ile birlikte ¢ok
6nemli bir alan haline gelecektir.

Beslenme ve Epigenomik

DNA dizisinde herhangi bir degisiklik olmaksizin
gen ifadesini ¢esitli modifikasyonlarla degistiren
mekanizmalara epigenetik denilmektedir. Epigenetik
kaliplar, DNA metilasyonu, histon modifikasyonlari
ve transkripsiyon sonrasi seviyede mikro RNA’larla
diizenlenmeyi i¢ermektedir (54,55). Epigenetik
patern, prenatal donemde olusturulur ve normalde
bireyin tim yasami boyunca korunur, ancak
kimyasal ajanlar, beslenmedeki degisiklikler gibi
cevresel faktorlerle degistirilebilir. Fertilizasyonun
hemen ardindan, paternel genomda hizli bir
demetilasyon ve histon modifikasyonlar1 goriilir.
Maternal genomda ise kademeli bir demetilasyon
goriiliir ve sonugta yeni bir embriyonik metillenme
paterni olusturulur. Epigenetik paternlerde meydana
gelebilecek dalgalanmalar konjenital bozukluklara,
multisistem pediyatrik sendromlara ya da sonradan
ortaya cikabilecek kanser ve norodejenerasyonlara
yatkinlik saglayabilir (56, 57). Besin maddeleri,
hiicre i¢i sinyal yollarin1  degistirebilen ve
modifiye eden epigenetik degisikliklere katilirlar.
Epigenetik caligmalar, gebelik sirasinda beslenme
kisitlamasiin, nesildeki metabolik bozukluklara
neden olabilecegini gostermektedir.  Gebelikte
aclik donemi ve siiresi, bebegin fenotipine bazi
bozukluklar olarak yansimaktadir. Bu konuda en
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onemli yol gosterici, ‘1944°’teki Hollanda kitlign
lizerine yapilan arasgtirmalardir. 1944  yilinda
2.Diinya savasi nedeniyle Hollanda’da yasanan
kithigm, bu dénemde gebeliklerini gegiren kadinlar
ve bebekleri igin farkli etkileri olmustur. Yapilan
aragtirmalar, gebeliklerinin ilk ii¢ aymndan sonra
acliga maruz kalan kadinlarin, énemli dlgiide diisiik
dogum agirligina sahip bebek dogurduklarini,
ancak gebeligin sadece ilk {i¢ aymnda agliga maruz
kalan kadinlarin ise normal dogum agirligina
sahip bebek diinyaya getirdiklerini gostermektedir.
Bununla birlikte, gebeligin erken doneminde (ilk 3
ay) aclik, bebegin erigkinlik donemine geldiginde,
obezite ve kardiyovaskiiler hastalik riskinin diger
gruba gore daha yiiksek olmasina neden olmustur.
Acliga yalnizca gebeligin ilk 3 ayindan sonra maruz
kalan kadmlarin ¢ocuklari, yasamlari boyunca kilo
bakimindan zayif olmaya devam etmislerdir. Hatta
kitlik 6ncesi ve sonrasi doganlara gore daha disiik
oranlarda obezite riskleri vardir (57,58). Hollanda
kitlik grubu ile yapilan ¢alismalar, iki 6nemli bulgu
ortaya c¢ikarmistir. Birincisi, beslenme diizeninin
epigenetik degisikliklere neden olabilmesi igin
embriyonik gelisim sirasinda kritik bir zaman vardir.
Ikincisi ise, olusan epigenetik modifikasyonlar
soylara aktarilir (59).

Yetiskinlik doneminde de beslenme diizenimiz
epigenetik degisimlere yol acmaktadir. Uziim,
soya fasulyesi ve yesil ¢ayda bulunan resveratrol,
genistein gibi maddeler tiiketildiginde metilasyonu
degistirerek, timdr supresdr genlerin isleyisine
destek olmaktadir (60, 61). Elmada bulunan
klorojenik asit, floridzin, katesin, epikatesin, rutin
gibi metabolitlerin, leptin promotoériindeki, iki
CpG bolgesinin metilasyonunu azaltarak, kilo
alimint engelledigi bulunmustur (62). Baska bir
calismada, kahve tiiketen kronik karaciger hastaligi
olan kisilerin, kahve tiilketmeyen hastalara oranla
ilerleyen siiregte daha az siroz ve hepatoselliiler
karsinom olma riski oldugu gosterilmistir.
Ayrica, kahve tiiketen kisilerin, igmeyenlere gore
kanser riski % 13-18 daha diisiikk bulunmustur
(63). Kafeinli ve kafeinsiz kahvenin saglik
iizerindeki etkileri benzer oldugu ic¢in, kahvenin
anti kanser etkileri klorojenik asit ve kafeik asit
gibi polifenollerle iligkili goriinmektedir. Her iki
bilesik de, DNA’daki epigenetik metil izlerini
degistirir (64). Sonug olarak, besin maddelerinin
ve biyoaktif gida bilesenlerinin, farkli gen ifade
sekillerine yol acan epigenetik degisiklikler yoluyla
genom ile etkilesime girdigi agiktir. Cok sayida



hastaligi 6nleme ve tedaviye destek i¢in epigenetik
profile uygun beslenme diizeni olusturulmasi yakin
gelecekte miimkiin olacaktir.

Beslenme ve Mikrobiyota

Insan kolonik mikrobiyotasi, biiyiik ve karmasik
bir mikrobiyal topluluktur. Herhangi bir bireyin
bagirsaklarinda yaklasik 1000’den fazla bakteri
tirdi tespit edilmistir (65). Bir insanin bagirsak
mikrobiyotasinin  yaklasik 3 milyon genden
olustugu belirlenmistir ve bu durumda bagirsak
mikrobiyotasi genom toplulugu, insan genomundan
150 kat daha biiyiiktiir (66). Bagirsak mikrobiyotas,
polisakkaritlerin pargalanmasi, polifenollerin ve
vitaminlerin sentezlenmesi islemlerinde gorev
alan fakat insan genomu tarafindan kodlanmayan
bazi enzimleri saglayarak metabolizmaya onemli
katkida bulunur. Saglikli ve hasta bireylerin fekal
mikrobiyotalarini karsilagtiran ¢aligmalar, bagirsak
mikrobiyotasinin enflamatuar bagirsak hastaligt
(IBD), irritabl bagirsak sendromu (IBS), kolon
kanseri ve antibiyotik ile iligkili diyare gibi bir
dizi gastrointestinal hastaligin etiyolojisi ve/veya
gelisiminde 6nemli bir rol oynadiginmi giiglii bir
sekilde gostermektedir. Bagirsak mikrobiyotalarinin
hem bilesimi hem de ¢esitliligi, metabolik sendrom,
diyabet, obezite ve kardiyovaskiiler hastaliklar dahil
olmak iizere birgok metabolik bozuklugun gelisimi
i¢in potansiyel risk faktorleri olarak tanimlanmistir
(67,68).

Bagirsak mikrobiyotasinininsan sagliginda oynadigi
kritik rol, ozellikle beslenme metabolizmasiyla
iligkisini tanimlamak ig¢in arastirmalar1 tesvik
etmistir. Bir calismada, bagirsak mikrobiyota profili,
800 katilimer grubunun tiimiiniin digk1 6rneklerinde
16S rRNA ve metagenomik sekanslama ile
yapilmistir. Farkli &zelliklere ve fonksiyonlara
sahip ¢ok sayida mikrobiyomun, yemek sonrasi
glukoz yanitt analiz edilmistir. Degerlendirmeler
neticesinde olusan algoritmaya gore, 21 faydali ve
28 faydali olmayan mikrobiyom ortaya konmustur.
Ornegin, Eubacterium rectale bakteri sayisinin ¢ok
olmasi yararli, oysa Parabacteroides distasonis
bakteri sayisinin ¢ok olmasi ise yararsiz olarak
nitelendirilmistir (69).

Cok sayida calisma, bagirsak mikrobiyotasinin
beslenme diizeni ile degisebildigini gostermektedir.
Bagirsak mikrobiyotasinin beslenmedeki yerini
vurgulayan oOrneklerden bazilari, kirmizi et
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titkketimiyle, ateroskleroz gelisimi arasindaki iliskiyi
gosteren caligmalardir (70,71). Bu calismalarda,
kirmizi et tiiketiminden sonra bagirsak mikrobiyota
metabolizmasi ile fretilen trimetilamin (TMA)
ve proatrojenik metabolit trimetilamin-N oksit
(TMAO)’in, insan ve farelerde plazma diizeylerinde
arttigt ve bu durumun ateroskleroz riskinin artmasi
ile sonug¢landigi gosterilmistir. Kirmizi et tiiketimini
azaltmayi, genel bagirsak mikrobiyal diizeni igin
tavsiye eden bu g¢alismalar, ayni zamanda kirmizi
et tilketimi ve mortalite arasindaki iliskinin bir
dereceye kadar mikrobiyota tiirevli metabolitlere
bagli olabilecegini ortaya koymustur (71,72).
Baska bir arastirmada, tatlandirici tiiketimindeki
artisin, hassas bagirsak mikrobiyotasi olan
bireylerde glikoz intoleransi gelismesine yol agtigi
gosterilmistir. Ancak, kullanilan yiiksek tatlandirici
dozu ve smirlt sayida katilimer (n = 7) gdz Oniine
alindiginda, verilen sonuglar hala tartismalidir (73).

Ozetle yeni bulgular, mikrobiyota ve beslenme
arasinda bir baglanti oldugunu gostermektedir.
Bagirsak mikrobiyota bilesiminin degigmesi ve
bununla birlikte bazi hastaliklarin gelisimi, hem
gen-diyet etkilesimleri hem de besin tiiketimini
icerisine alan genis bir ¢cerceve de incelenmelidir.

Sonuc¢

Besin maddeleri ve biyoaktif gida bilesenleri, farkli
hiicresel mekanizmalar kullanarak gen yapisini ve/
veya gen ifadesini degistirmektedir. Nutrigenomik,
bireyler arasindaki genetik farkliliklarin, diyete
verilen yaniti nasil degistirdigini ve bireyler
arasinda besin gereksinimleri yoniinden olusan
farkliliklar1 anlamamizi saglamistir.  Gen-diyet
etkilesimi ¢oziimlendikge, ¢cok sayida kompleks ve
kronik hastaligi onleyebilmek veya hastaliklarin
etkilerini azaltabilmek icin uygun beslenme
regeteleri olusturulacaktir. Besin bilesenlerinin
insan viicudundaki etkisi, “omik™ disiplinleri
olan  genomik, transkriptomik,  proteomik,
metabolomik  ve  epigenomik  teknolojileri
tarafindan incelenmektedir. Nutrigenomik
disiplinini olusturan bu teknolojiler ve mikrobiyota
sayesinde kisiye 0Ozgii beslenme profillerinin
olusturulmasi ve uygulanmast miimkiin olacaktir.
Beslenme stratejilerinin tasarlanmasi, bazi yiyecek
bilesenlerinin kigiye 6zel olumlu ya da olumsuz
etkilerinin  belirlenmesi, doktorlar, beslenme
uzmanlart ve diger saglik profesyonellerinin bir
arada calisarak bireylere sunacagi bir alan olacaktir.
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Bununla  birlikte, giinlimiizde nutrigenomik
teknolojinin uygulanmasi i¢in yeterli bilimsel
verinin mevcut olup olmadigi konusunda bazi
etik sorular vardir: Nutrigenomigin, halk saglig
acisindan ne gibi etkileri olabilir? Uygulanmasi
icin yeterli bilimsel ge¢misi ve kanitlari var mi?
Omik teknolojiler, kisiye 0zgli beslenmenin
uygulanmasina pratik ¢oziimler sunabilir mi?
Nutrigenomik alaninin ilerleyebilmesi i¢in bu
sorular1 ¢oziimlemesi gerekmektedir. Organizma
cok karmagik bir biyolojiye sahiptir ve bu nedenle
beslenme 6nerisinde bulunurken, g¢esitli dokularda
meydana gelecek ¢oklu biyolojik siiregleri ve ayni
zamanda bu siireglerde besin bilesenlerinin gevresel
faktorler ile girecegi etkilesimleri de diisiinmek
gerekmektedir. Sistem biyolojisi temelli yaklasim,
insanlarin saglik hedeflerini karsilamasina yardimcei
olmak i¢in en dogru yol olarak goriinmektedir.
Omik teknolojilerini  kullanarak, biyobelirteg
olabilecek yeni gida bilesenlerini tespit etmek ve
saglikta kullanilabilir hale getirmek nutrigenomik
alaninin en dnemli hedefi olacaktir.
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