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ÖZ 
 

İnsan mikrobiyotasının değişimi; beslenme, çevre, yaş, cinsiyet gibi birçok faktöre bağlıdır. Son zamanlarda yapılan 

çalışmalarda, insan bağırsak sisteminde bulunan bakterilerin astım, şeker, obezite gibi hastalıkların sebebi olduğu ortaya 

çıkmıştır. Sağlıklı mikrobiyota beslenme, çevre, yaş gibi faktörlerin etkisiyle değişmektedir. Bu derlemede mikrobiyotanın 

değişimine etki eden faktörler ve sağlıklı mikrobiyotanın korunumu hakkında yapılan çalışmalar incelenmiştir. 

 

Anahtar Kelimeler: Mikrobiyota, Probiyotik, Sağlık, Doğal çevre 

 

ABSTRACT 

 
The change of human microbiota depends on many factors such as nutrition, environment, age, gender. Recent studies have 

shown that bacteria in the human intestinal systems are the cause of various diseases, such as asthma, diabetes, obesity. 

Healthy microbiota changes with the influence of factors such as nutrition, environment and age. In this review, the factors 

affecting the change of microbiota and the studies on healthy microbiota conservation were investigated. 
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1. GİRİŞ 
 

İnsan vücudunda var olan bakteri, virüs, arkea ve çeşitli ökaryotların oluşturduğu kompleks komünite 

“mikrobiyota”,  mikrobiyotayı oluşturan genler ise “mikrobiyom” olarak adlandırılmaktadır [1, 2, 3]. 

İnsan vücüdunda yer alan bu mikrobiyal topluluk, başta gastrointestinal sistem olmak üzere deri, 

genitoüriner sistem, solunum sistemi gibi sistemlerde önemli işlevlere sahiptir. 

 

Biyoinformatik tekniklerin gelişmesi, artan kültür bağımsız mikrobiyom çalışmaları sonucunda insan 

sağlığında aktif rol oynayan mikrobiyotanın belirlenmesine dair çalışmalar ve kanser  dahil olmak üzere 

pek çok hastalıkla mikrobiyotanın değişimi üzerine etki eden faktörlerin araştırılması ile ilgili çalışmalar 

son zamanlarda ciddi oranda artış göstermiştir [4, 5]. 

 

2. İNSAN MİKROBİYOTASI 

 

Vücudumuzda trilyonlarca mikroorganizma bulunduğu tahmin edilmektedir. Vücudumuzun özellikle 

deri, ağız, vajina, bağırsaklar gibi çeşitli bölgelerinde yerleşmiş bu bakteriler o bölgenin florasını 

oluşturmaktadır. Bağırsaktaki mikrobiyota ise neredeyse çoğunluğunu içermekte, hem işlevi hem de 

ağırlığı nedeniyle artık ayrı bir organ olarak kabul edilmektedir. 

 

Yapılan çalışmalar sonucu insan vücüdunda yer alan bağırsak florasının anneden bebeğe direkt olarak 

aktarıldığı ortaya çıkmıştır. Bununla birlikte, çevrenin bağırsak mikrobiyomunda ve bağışıklık 

sisteminin gelişimindeki rolü yeterince anlaşılamamıştır. Günümüze dek yapılan çalışmalar, çiftlik gibi 
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mikroorganizma bakımından zengin ortamlarda büyümenin, çocuklar üzerinde koruyucu sağlık etkileri 

olabileceğini göstermektedir [6].  

 

Bağırsak mikrobiyolojisi, çeşitli bakteriyofaj topluluğunu içeren bakteri, arkea, mantar ve virüslerden 

oluşan çeşitli bir ekosistemdir [7]. Bağırsak sisteminde en fazla görülen en baskın tür bakterilerdir. 

Firmicutes, Bacteriodetes, Actinobacteria, Fusobacteria, Proteobacteria, Verrucomicrobia ve 

Cyanobacteria’dan oluşan 7 farklı bakteri filumu ve kültive edilmemiş yeni bakteriler bu dominant 

grubu oluşturmaktadır [2]. 

 

Bağırsak mikrobiyotasının gelişimi doğum öncesinde oluşmaya başlamakta ve doğum ile birlikte 3 

yaşına kadar kolonileşme ile devam etmektedir. Ayrıca her yaş dönemine ilişkin farklı bakteri grupları 

baskın olabilmektedir [8, 9]. Bağırsak mikrobiyotasının iyi bir şekilde gelişimi ve aktarımı için anne ve 

dış çevre en önemli 2 faktördür. Yapılan çalışmalar bağırsak mikrobitoyasının gelişiminde anne bağısak 

mikroflorası, doğum esnasında çevre, deri fekal mikrobiyota içeriği, doğum sonrasında anne sütü, ağız 

ve çevrede yer alan mikroorganizmalar bağırsak mikrobiyotasının oluşmasında oldukça etkili olduğunu 

göstermektedir [10, 6]. Sağlıklı bireylerde bağırsak florasının %90’ını Firmicutes (Clostridium, 

Eubacterium, Ruminococcus, Butyrivibrio, Roseburia, Anaerostipes, Faecalibacterium), Bacteroidetes, 

Proteobacteria ve Actinobacteria grubu bakterileri oluşturmaktadır. Firmicutes bağırsak 

mikroorganizmalarının % 60’ını oluştururken, Bacteroidetes ve Actinobacteria ise %10’unu 

oluşturmaktadır. Bağırsak mikrobiyotasında bebeklikten yaşlılığa doğru Firmicutes grubu bakteriler 

artarken, Bacteriodetes grubu bakteriler azalmaktadır [11, 12].  

 

Hastalıklarla bağırsak mikrobiyotası arasındaki ilişki incelendiğinde; ilk bulgular bazı hastalıklarda 

farklı bir mikrobiyota olduğunu göstermiştir. Bağırsaklarda yer alan yararlı bakteriler; vitamin, kısa 

zincirli serbest yağ asidi, konjuge linoleik asit üretimleri, aminoasit sentezi, safra asitlerinin 

biyotransformasyonu, sindirilemeyen besinlerin fermantasyonu ve hidrolizi, immün sistemin 

modülasyonu, amonyak sentezi, detoksifikasyon gibi birçok biyolojik ve kimyasal süreçlerde rol 

almaktadırlar.  Bağırsaklarda yer alan bakterilerin yararlı/zararlı bakteri oranı azaldığında “mikrobiyal 

disbiyozis” adını verdiğimiz patolojik süreç başlamaktadır. Yararlı/zararlı bakteri oranının bozulduğu 

mikrobiyal disbiyozis süreci; alerji, enflamatuvar bağırsak hastalığı, kanser, lupus, astım, multipl 

skleroz, çölyak, obezite, diyabet ve kardiyovasküler hastalıklar gibi birçok hastalığın ortaya çıkmasına 

sebep olmaktadır. Bu nedenlerle, bağırsak florası ve değişiminin takibin yapılması hastalıkların 

önleminde önemli bir aşamayı oluşturmaktadır [13, 14, 15]. 

 

Her insanın birbirinden farklı bağırsak mikrobiyotası vardır. Doğum öncesi ile başlayan bağırsak 

florasının daha sonrasında özellikle beslenme ve çevre etkisinden dolayı değiştiği görülmüştür. Yapılan 

araştırmalara göre, sağlıklı bireylerin, bağırsak mikrobiyotalarının zenginliğinin bireyler arasındaki 

değişiminin sebebi; büyük ölçüde yaş, etnik-köken, coğrafi koşullar, ilaç kullanımı (antibiyotik), kan 

değerleri, beslenme biçimleri, sağlık durumları ve yaşam tarzı ile açıklanmaktadır [16, 17, 18]. Kırsal 

toplumlarda yaşayan sağlıklı yetişkin bireylerin kentsel yaşama göre bağırsak mikrobiyotasının daha 

yüksek bakteriyel tür zenginliğine sahip olduğu görülmüştür. Aynı durum 1-5 yaş arası çocuklar ile 

yapılan araştırmada da saptanmış olup çevrenin mikrobiyota değişiminde önemli bir unsur olduğu 

görülmüştür [19, 20].   

 

Gastrointestinal sistemde yaşayan mikroorganizmaların santral ve periferdeki sinir sistemi yolaklarını 

immün ve endokrin sistemleri üzerinden veya dolaşıma giren ve henüz tanımlanmamış küçük 

moleküller ile etkilediği yapılan çalışmalar sonucu görülmüştür. Şizofren, otizm, obesite, anksiyete, 

migren, depresyon, Alzheimer ve Parkinson gibi sinir sistemi hastalıkları üzerinde de yine 

mikrobiyotanın etkisi olduğu görülmüştür [21, 22]. 
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2.1 Mikrobiyota Üzerinde Etkili Etmenler 

 

Mikrobiyotayı etkileyen birçok önemli faktör vardır. Bunlardan en önemlilerinden biri de çevre’dir. 

Ağır metaller, pestisitler, organik kirleticiler ve hava kirliliği gibi çevresel kirleticiler giderek büyüyen 

küresel bir sorun haline gelmiştir. Son yıllarda çevresel kirleticilerin insan ve hayvan sağlığı üzerine 

etkisine olan ilgi giderek artmaktadır. Gastrointestinal sistem kanalı, çevresel toksinlere koruyucu bir 

bariyer olarak görev yapmasının yanı sıra mikrobiyota yapısı olarakta, vücuda giren yabancı bileşiklerin 

metabolizmasında da önem taşımaktadır.  

 

Çevrenin insan mikrobiyotasına etkisini incelemek amaçlı yapılan çalışmalar günümüzde gitgide 

artmaktadır. Yapılan bir çalışmada, Afrika’da yaşayan çocuklarla İtalya’da yaşayan çocuklar 

karşılaştırılmış ve Afrikalı çocukların bitkisel kaynaklı ve yüksek posalı diyetinin sağlıklı mikrobiyotayı 

korumada etkili olduğu ve Avrupalı çocuklara oranla Bacteroidetes bakteri grubu oranın arttığı, 

Firmicutes oranın az olduğu görülmüştür Afrika’da yaşayan çocuklarda Prevotella, Xylanibacter ve 

Treponema baskın olarak bulunmuş; İtalyan çocukların mikrobiyotalarında ise bu bakteriler 

saptanamamıştır. Afrikalı çocukların lifli besinler yemesi, özellikle Prevotella ve Xylanibacter olmak 

üzere Bacteroidetes’lerin %50 oranında daha yüksek olmasını sağlamıştır. Bu bakterilerin özel 

enzimleriyle ksilan ve selüloz gibi sindirilemeyen bitkisel polisakkaritlerden enerji elde edildiği 

gösterilmiştir. Afrikalı çocuklarda Escherichia, Salmonella gibi bazı patojen mikroorganizmaların 

kolonizasyonunun İtalyan çocuklardan daha düşük olduğu da belirlenmiştir [19]. 

 

Kanser ile mikrobiyota ilişkisinin incelendiği bir başka çalışmada ise; yüksek kolon kanseri riski taşıyan 

yetişkin Afrikalı Amerikanlar ile düşük kolon kanseri riski taşıyan, kırsal bölgede yaşayan yerli 

Afrikalıların mikrobiyotaları karşılaştırmışlardır. Kırsal bölgede yaşayan yerli Afrikalıların fekal 

örneklerinde total bakteri ve bütirat üreten bakterilerin fazla olduğu görülmüştür. Yerli Afrikalılarda 

Prevotella bakterileri baskın iken; Afrikalı Amerikanların mikrobiyotalarında Bacteroides bakterleri 

baskın bulunmuştur. Ayrıca, yerli Afrikalılarda kısa zincirli yağ asidi konsantrasyonu fazla iken; 

Afrikalı Amerikanlarda fekal sekonder safra asidi konsantrasyonun fazla olduğu kaydedilmiştir [23]. 

 

Mikrobiyota değişimine etki eden faktörlerden biri de antibiyotik kullanımıdır. Antibiyotiklerin sık 

kullanılması sonucu oluşan en önemli etki, antibiyotik ilişkili ishaldir. Antibiyotik kullananların %5-

29’unda bu ishal gelişmekte ve bunların üçte biri de Clostridium difficile bakterisi ile ilişkili ishal olduğu 

görülmüştür [24]. Antibiyotik kullanımında; ishal en sık görülen bulgu olsa da; obezite, bağışıklık 

sisteminde baskılama sonucu intestinal mikrobiyotanın antibiyotik direnç genlerinin oluşmasına yol 

açmaları nedeniyle insan sağlığında hem kısa hem uzun vadede olumsuz etkileri olduğu görülmüştür 

[25]. 

 

II. Dünya Savaşı'ndan bu yana metabolik, immün ve bilişsel hastalıklarda artış meydana gelmiştir. Bu 

artışın ilk etkileri ise sanayisi gelişmiş olan ülkelerde görülmüştür [26, 27]. Sanayinin ilerlediği 

toplumdaki insanlarla normal toplumdaki insanlar karşılaştırıldığında, bağırsak mikrobiyotasında 

çeşitliliğinin sanayileşmiş ülkelerde azaldığı görülmüştür. Bunun asıl sebebinin coğrafyadan ziyade 

sanayi olduğu belirlenmiştir. Gelişmekte olan ülkelerdeki insanların bağırsak mikrobiyotası çeşitliliği, 

gelişmiş olan ülkelerdeki insanların bağırsak mikrobiyotası çeşitliliğinden daha fazla olduğu 

görülmüştür. Yapılan bir başka çalışmada ise; Güney Amerika’da yaşayan insanların bağırsak 

mikrobiyota çeşitliliğinin, Birleşik devletlerde yaşayan sağlıklı insanlara göre 2 kat daha fazla olduğu 

belirlenmiştir [28, 29, 30]. Yüksek düzeyde işlenmiş su kullanımı, rafine edilmiş besinler, değişen çevre 

ve sanayileşme mikrobiyotanın değişimi üzerindeki birçok etkiyi kapsamaktadır [26]. Şekil 1’de 

kentleşme ile mikrobiyota arasındaki ilişki de gösterildiği gibi şehir yaşamında artan kirlilik gibi 

parametrelere bağlı olarak mikrobiyota çeşitliliği giderek azalmaktadır.  
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Şekil 1. Kentleşme ile değişen mikrobiyota 

 

Bitkilerin yer aldığı binaların mikrobiyotaları, bitkilerden mahrum bırakılan binaların mikrobiyotasına 

kıyasla mikroorganizma çeşitliliği daha zengindir [31]. Bu durumun insan mikrobiyotası ve sağlığı 

üzerindeki etkilerinin belirlenmesine yönelik yapılan çalışmalar devam etmektedir [32]. Bir binanın 

mikrobiyomu da kullanılan inşaat malzemelerinden etkilenir ve iç mikrobiyotamızı ve dolayısıyla 

sağlığımızı etkileyebilir [33, 34].  Modern biyosit ile işlenmiş yapı malzemeleri, beton ve plastik, nem 

ile parçalandığı zaman insanlar için toksik olan sekonder metabolitleri üreten bakteriler ve mantarların 

sıra dışı suşları ile kolonize olabilirlerken, işlenmemiş kereste, gübre, çamur ve saz kullanılan geleneksel 

yapılar, insanların birlikte evrimleştiği doğal ortamdaki suşları içermektedirler [35].  

 

Çevresel kirleticilerin sağlımıza etkileri konusunda çalışmalar oldukça fazla olmasına rağmen hava 

kirliliğin mikrobiyotamızı nasıl etkilediği hakkında çok az şey bilinmektedir. İnsan gastrointestinal 

simülatörü kullanılarak yapılan çalışmada, kirlenmiş topraklarda yer alan çeşitli kirleticilerin, toksik 

mikroorganizmaların gelişimine neden olduğu gösterilmiştir. Başka bir deneyde, bağırsakta yer alan 

mikroorganizmaların, polisiklik aromatik hidrokarbonları (PAH) vücutta estrojenik özellikler sergileyen 

bileşiklere dönüştürdüğü görülmüştür. Bağırsaktaki bakteriler, inorganik bileşiklerin biyoaktivasyonunu 

sağlayarak, hastalık riskinin gelişmesine ve kronik hastalıkların sürdürülmesine katkıda bulunmaktadır 

[36]. 

 

Yapılan çalışmalar; akciğer kanseri, akciğer gelişiminde bozulma ve akciğer fonksiyonunda azalma gibi 

kardiyovasküler sistem hastalıklarında partikül madde (PM) sonucu oluşan hava kirliliği ile 

ilişkilendirilmiştir [37, 38, 39]. Partikül maddeler, hava kirliliğinin en önemli bileşenidir [39, 40, 41]. 

PM'nin ana bileşenleri polen, sülfatlar, nitratlar, organik karbon, mineral tozu, PAH’lar, metaller, iyonlar 

ve mikrobiyal parçacıklar, lipopolisakkarit, spor gibi biyolojik bileşenlerdir [42]. PM içeren hava 

kirliliği ile gastrointestinal hastalıklar ve kalın bağırsak kanseri arasında bağlantı olduğu yapılan 

çalışmalar sonucu görülmüştür [39, 43, 44]. Mutlu ve ekibinin 2018 yılında yaptığı çalışmada PM'nin 

soluma yoluyla bağırsak mikrobiyota üzerindeki etkisini araştırmışlardır. Toplam 3 hafta boyunca, 

haftada 5 gün, günde 8 saat boyunca konsantre ortam partiküllerine veya filtrelenmiş havaya maruz 

bırakılan deney hayvanlarıyla çalışılmıştır. Gastrointestinal sistemine ait dokular ve dışkılar toplanarak 

bağırsak mikrobiyotası analiz edilmiştir. PM'ye maruz kalan grup, filtrelenmiş havaya maruz kalan 

gruba kıyasla bazı bakteri gruplarının arttığı, gastrointestinal sistemdeki mikrobiyotayı değiştirdiği ve 

PM kaynaklı inflamasyonu açıklayan potansiyel bir durum olabileceği belirlenmiştir [39]. 

 

2.2 Mikrobiyotayı Tedavi Etme 

 

Bağırsak mikrobiyotasının tedavisinde en sık kullanılan probiyotiklerdir. Probiyotik, düzenli ve belirli 

seviyede tüketildiğinde endojen mikrofloranın özelliklerini geliştirerek, bireyin sağlığını olumlu yönde 

etkileyen canlı mikroorganizmalar olarak tanımlanmaktadır.  

 

Probiyotik bir ürün; mide ve safra asiditesine dayanıklı olması, sindirim kanalında canlı kalabilmesi, 

bağırsak epiteline tutunabilmesi, doğal floraya adapte olması, sindirim sisteminde kolonize olabilmesi, 
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antimikrobiyal maddeler salgılayabilmesi (bakteriyosin gibi), patojen ve toksik olmaması, konakçı 

sağlığı üzerinde olumlu etkileri olması ve üretim-depolama sırasında stabil olması, canlı kalabilmesi 

gerekmektedir. Yapılan çalışmalarda, obezite, diyabet, kanser, çeşitli kardiyovasküler hastalıklar, 

malignite, karaciğer hastalıkları gibi birçok hastalığı önleyen probiyotik türlerin olduğu bildirilmiştir 

[45]. Çok sayıda yapılan çalışmalarda, düzenli probiyotik alımının total bakteri yükünün yanında 

Bifidobacter ve Lactobacillus türlerini arttırdığı belirlenmiştir [46, 47]. 

 

Son yıllarda, değişen mikrobiyotanın iyileştirilmesinde; dışkı (gaita) nakli, ülseratif kolit veya iltihaplı 

kolon gibi bağırsak rahatsızlığı olan kişilerin hem yurt dışında hem de Türkiye’de giderek daha sık 

başvurduğu bir tedavi yöntemi olmuştur. Fekal mikrobiyota transplantasyonu (FMT) olarak geçen bu 

tedavi yöntemi; sağlıklı bir insandan alınan dışkının, bağırsak enfeksiyonu olan hastanın bağırsağına 

nakledilmesi ile gerçekleşmektedir. Hastanın bağırsaklarına nakledilen dışkı, sağlıksız mikrobiyotanın 

düzeltilmesi ve hastalığa yol açan mikroorganizmaların özellikle de Clostridium difficile adlı bakterinin 

ortadan kaldırılmasıdır [48].  FMT ile yapılan bir çalışmada; 1 ay sonunda %60, 12 ay sonunda ise %93 

oranında zararlı - dirençli bakteri kolonizasyonu ortadan kalktığı görülmüştür [49]. 

 

Mikrobiyotanın değerlendirilmesi, hastalıkların ilgili mikroorganizma gruplarıyla bağdaştırılması gibi 

birçok farklı çalışmada kullanılmak üzere biyobankalar oluşturulmalıdır. Biyobanka; araştırmada 

kullanılmak üzere biyolojik örnekler ve sağlık verilerini işleyerek, depolayan gerektiğinde dağıtan bir 

biyolojik havuz sistemidir. Biyobankalarda bulunan örnekler, belirli hastalığa özgü veya az rastlanan 

hastalıklara sahip bireylerden alınan örnekler bulunmaktadır. Biyobankaların oluşturulmasında kişi 

sayısının artması ve dolayısıyla toplanan örneklerin artması bilimsel çalışmaların ve tedavi süreçlerinin 

kısalmasını sağlamaktadır [50, 51, 52]. 

 

Ülkemizde 2018 yılında İstinye Üniversitesi tarafından ilk kez “Mikrobiyota Tahlil Laboratuvarı” 

açılmıştır. İlerleyen teknolojiyle birlikte mikrobiyotanın aydınlatılması ve buna özgü tedavi 

yöntemlerinin yapılabilmesi adına ülkemiz açısından çok önemli bir adım olmuştur. Mikrobiyota 

çalışmalarına olan gerekliliğin artmasıyla yeni araştırma laboratuvarlarının kurulması ülkemiz açısından 

kaçınılmaz olacaktır.  

 

3. SONUÇ 

 

Günümüzde moleküler tekniklerin gelişmesine bağlı olarak insan mikrobiyota çalışmalarıda aynı yönde 

ilerlemektedir. Mikrobiyota çalışmalarının tedavi sürecini de etkilemesi nedeniyle, bu çalışmalara 

ilginin hızla artacağı ve yaygınlaşacağı düşünülmektedir. Sağlıklı mikrobiyotamızın korunması için 

çevre kirliliği, beslenme gibi dış etmenlerin düzeltilmesi önem arz etmektedir. Daha anne karnından 

başlayan miktrobiyotamızın şekillenmesi birçok faktörün etkileşimden şekillensede etkileyen önemli 

faktörlerden biri de çevredir.  

 

Kırsal alanlarda yaşamak, düzgün beslenmek, temiz havayı solumak herkesin son dönemlerde hayali 

olmuştur. Mikrobiyotamızı korumak adına yaşayacağımız çevreyi seçmek belki de en önemli adımımız 

olacaktır.   
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