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ÖZ 
İnsan vücudunda yaşayan mikroorganizmalar veya mikrobiyota 
tarafından sağlanan gen paketi, insan mikrobiyomu olarak 
bilinmektedir. Tehlikeli işgalciler olarak düşünülen 
mikroorganizmaların, temel insan süreçlerinde kritik işlevler 
sağladığı ve steril kabul edilen birçok vücut sıvısı ve anatomik 
bölgelerde non-patojen mikroorganizmaların olduğu saptanmıştır. 
Mikrobiyotaların kolonizasyonu, intrauterin dönemden başlayıp 
özellikle üç yaşa kadar çeşitliliğini artırarak devam eden bir süreçtir. 
Bu yüzden intrauterin dönemden itibaren mikrobiyatanın 
kolonileşmesini etkileyen faktörlerin bilinmesi önemlidir. Bu 
faktörlerden biri maternal vajinadır. Bozulmuş maternal vajinal 
mikrobiyota gebelik komplikasyonlarına ve erken doğuma neden 
olabilmektedir. Ayrıca doğum şeklinin de fetüste mikrobiyata 
gelişimi üzerinde önemli etkisi vardır. Gebelik ve doğum anında 
mikrobiyota geçişi, doğum sonrası emzirme ile devam etmektedir.  
Gebelik, doğum ve emzirmenin mikrobiyota üzerine etkisinin 
bilinmesi ve bu süreçlerde sağlıklı mikrobiyota oluşumunu olumsuz 
etkileyen faktörler konusunda sağlık profesyonellerinin ve anne 
adaylarının farkındalığının artırılması gerekmektedir. Bu derleme, 
gebelik süreci, doğum şekli ve anne sütünün, genel sağlık düzeyi 
üzerine önemli etkileri olan mikrobiyota ekosisteminin oluşumu ve 
gelişimindeki rollerinin güncel literatür eşliğinde değerlendirilmesi 
amacıyla yapılmıştır. 
Anahtar kelimeler: Anne sütü, doğum, gebelik, mikrobiyota 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

 
ABSTRACT 
Most Important Heritage Mother Microbiota 
The microorganisms in the human body or the gene pack provided 
by the microbiota are known as human microbiome. 
Microorganisms considered as dangerous occupants provide critical 
functions in basic human processes and non-pathogenic 
microorganisms were found in many body fluids and anatomical 
regions which were considered sterile. The colonization of 
microbiota is an ongoing process starting from intrauterine period, 
increasing its diversity especially up to the first three years. 
Therefore, it is important to know the factors affecting the 
colonization of microbiota from intrauterine period. One of these 
factors is maternal vagina. The impaired maternal vaginal 
microbiota can cause pregnancy complications and preterm labor. 
Transition to microbiota during pregnancy and birth continues with 
postpartum breastfeeding. 
It is necessary to know the effect of pregnancy, birth and 
breastfeeding on microbiota and to increase the awareness of 
health professionals and expectant mothers about the factors that 
negatively affect the formation of healthy microbiota in these 
processes. This review was carried out to evaluate the role of 
pregnancy process, type of delivery and breastmilk in the formation 
and development of microbiology ecosystem which have important 
effects on general health level in the light of current literature. 
Keywords: Birth, breast milk, microbiota, pregnancy 
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GİRİŞ 
İnsan vücudunun tüm anatomik bölgelerinde yaşayan 
mikroorganizmaların tamamına “mikrobiyota” 
mikroorganizmaların taşıdıkları genoma “mikrobiyom” adı 
verilmektedir. Mikrobiyom, konakçı ve çevresi ile mutualist 
bir ilişki içerisinde olan ve yerine getirdikleri görevler ile bir 
çeşit metabolik ‘organ’ görevini üstlenen karmaşık bir 
mikrobik topluluktur1. Bu topluluktaki mikroorganizmaların 
sayısı ve filogenetik ilişkilerini belirlemek için yapılan ilk 
denemeler, iyi korunmuş 16S rRNA analizi şeklinde 
olmuştur. İnsan mikrobiyom ile ilgili bilgilerin çoğu 16S rRNA 
teknolojisi kullanarak yapılan kültür tabanlı yaklaşımlardan 
ortaya çıkmıştır. Yakın zamana kadar mikrobiyataların insan 
vücuduna zararlı olduğu düşünülmekteydi. Ancak yapılan 
araştırmalarla, mikrobiyotaların mukozal bariyer direncini 
artırarak dokuları patojenlerden koruduğu ortaya 
çıkarılmıştır2,3. İnsan vücudunun en az kendi hücre sayısı 
kadar mikrobiyal hücre içerdiği, mikrobiyal genlerin ise 
sayıca insan genlerinden fazla olduğu tahmin edilmektedir4. 
İnsan mikrobiyomunu oluşturan mikrobiyal topluluklar; cilt, 
kulaklar, üreme sistemi, boşluk ve organların mukoz 
membranları ve gastrointestinal sistem dahil olmak üzere 
vücudun her yerinde bulunmaktadır. Yapılan çalışmalarda 
özellikle deri, gastrointestinal mukoza, ağız ve vajinanın 
mikrobiyota yönünden zengin olduğu belirlenmiştir2-4. 
İntestinal miktobiyota, Bacteroides ve Firmicues adı verilen 
anaerob bakterilerden oluşmakta ve beslenme, metabolik, 
nörolojik ve fizyolojik işlevlerde görev almaktadır. 
Günümüzde diyabet, astım, alerjik hastalıklar5, obezite, 
gastrointestinal sistem hastalıkları ve ateroskleroz gibi 
birçok hastalığın intestinal mikrobiyata ile ilişkisi olduğu 
bulunmuştur6,7. Gastrointestinal sistem, mikroorganizmalar 
için geniş yüzey alanına sahip olması ve zengin besin öğeleri 
içermesi nedeniyle kolonozisyon için en uygun ortamı 
sunmaktadır. Gastroinstestinal sistem vücudumuzda 
bulunan mikroorganizmaların %70’ini barındırmaktadır8. 
Literatürde hastalıklarla ilişkili mikroorganizma türleri ve 
gelişebilecek hastalıklara yönelik çok sayıda çalışma 
yapılmıştır9-22. Mikrobiyota, ilişkili mikroorganizmalar ve 
gelişebilecek hastalıklar Tablo 1’de sunulmuştur.  
Mikrobiyotanın yaşam boyunca intrauterin dönemden 
itibaren, bebeklik, çocukluk, yetişkinlik ve yaşlılığa kadar 
değiştiği düşünülmektedir23. Mikrobiyata kilo alımı, 
bağışıklık, diyet ve hormonal değişiklerden etkilenir. Ancak 
gebeliğin ilk gününden erişkinliğe kadar birçok sistemi 
etkileyen mikrobiyata üzerinde en belirleyici role sahip 
faktörün ‘anne’ ile ilgili olduğu gösterilmiştir24,25.  

Amaç 
Bu derleme fetüsün mikrobiyata ile ilk maruziyeti ve gebelik 
süreci, intrapartum süreç ve anne sütünün mikrobiyata 
oluşumu üzerine etkisine genel bir bakış sunmayı 
amaçlamaktadır. 

Gebelik Süreci ve Mikrobiyata  
Sağlıklı bir mikrobiyomun oluşumu, doğumdan önce 
başlamakta ve temel olarak yaşamın ilk üç yılı içinde 
şekillenmektedir. Yaşlılık dönemine kadar büyük ölçüde 
sabit kalan mikrobiyotalar yaşlılık ile birlikte azalmaktadır26. 
Yaşamın ilk zamanından itibaren gelecekteki sağlığın önemli 

belirleyicisi olan mikrobiyota, intrauterin yaşamda basit bir 
mikroorganizma yapısı içerisindeyken, yetişkinlik dönemiyle 
birlikte büyük bir ekosisteme dönüşmektedir4.  
Fetüsün steril bir ortamda olduğu düşüncesi uzun zamandır 
kabul görmesine rağmen, yapılan araştırmalar hem plasenta 
hem de mekonyumda mikrobiyomaların olduğunu açığa 
çıkarmıştır2,27,28. Mikrobiyal popülasyonları karakterize eden 
bir çalışmada, mekonyum mikrobiyotasının, plasenta ve 
amniyotik sıvının mikrobiyotasına sahip olduğu ve fetal 
gelişim sırasında bağırsak kolonizasyonu için ilk aşılamanın 
plasenta ve amniyon sıvısından kaynaklandığını 
göstermiştir5. Aagaard ve ark. (2014), oral florada bulunan 
bakterilerle plasentada saptananlar arasında benzerlik 
olduğunu belirlemiştir29. Bunun yanısıra maternal vajinal 
mikrobiyom, konakçı sistem metabolizması ve bağışıklık 
üzerinde derin bir etkiye sahip olan yenidoğanın bağırsak 
mikrobiyomu için önemli bir öncü bakteri kaynağıdır30. 
Ürogenital bölge, toplam insan mikrobiyomunun %9'unu 
oluşturmaktadır31. Gebelikteki vajinal mikrobiyom hem 
anne hem de yenidoğan sağlığı açısından önemli bir rol 
oynar32,33. Gebelikte, vajinanın bakteri kolonizasyon 
yapısında, çoğunlukla L. Crispatus, L. Jensenii ve Lactobasil 
türlerinin baskın olduğu bir ortam bulunmaktadır. Bu vajinal 
mikrobiyom, patojen bakterilerin büyümesini engellemekte 
ve laktik asit gibi metaboliklerin üretilmesiyle vajen pH’sını 
6’nın altında tutmaktadır17. Vajinal mikrobiyomun 
disbiyozu, gebelik komplikasyonlarıyla, özellikle de erken 
doğum riskindeki artış ile ilişkilidir28,32-35. Laktobasil 
türlerinin hakim olduğu normal asidik ortam, Gardnerella 
vaginalis, Moliluncus gibi bakteri çeşitliliğindeki artış 
Laktobasillerin etkinliğini inhibe etmekte, erken doğum ve 
koriyoamniotis riski ile bağlantılı olan bakteriyel vajinozis 
(BV) gelişmesine neden olmaktadır. Gebe olmayan 
kadınlarda %15-30 arasında görülen BV, gebelerde yaklaşık 
%50 oranında görülebilen bir durumdur33,36. Hyman ve ark. 
(2014) tarafından yapılan bir araştırmada; etnik kökenin, 
gebelikte vajinal mikrobiyal bileşimin spesifik yönlerinin 
önemli bir belirleyicisi olabileceği gösterilmiştir. Preterm 
doğumla ilişkili mikrobiyal taksonların (özellikle Prevotella 
spp. ve Sneathia spp.) Siyah Kuzey Amerikalı kadınların 
mikrobiyomlarında, Beyaz Kuzey Amerikalı kadınlara göre 
daha yaygın olduğu belirlenmiştir11. Cinsel yolla bulaşan 
enfeksiyonlar (CYBE), pelvik iflamatuar hastalık, endometrit, 
vajinal duş, sigara, immun sistem toleransı ve kronik 
hastalıklar; BV gelişiminde etkilidir33,36-38. BV gebelik 
döneminde; preterm eylem ve spontan düşük riskini 
artırırken, prekonsepsiyonel dönemde gebe kalabilme 
oranını düşürmektedir38. BV ile infertilite arasındaki ilişkiyi 
araştıran bir meta-analizde, infertil kadınların BV 
prevalansının %19 olduğu bildirilmiştir39. IVF tedavisi alan 
130 kadınının %28’nin anormal vajinal mikrobiyotaya sahip 
olduğu bulunmuştur40. Deney grubunu kadın faktör 
infertilite tanısı alan 874 kadın, kontrol grubunu 382 
asemptomatik fertil kadının oluşturduğu bir randomize 
kontrollü çalışmada; deney grubunda BV görülme oranının 
%45.5 kontrol grubunda ise %15.4 olduğu saptanmıştır41. 

İntrapartum Süreç ve Mikrobiyota 
Fetüsün mikrobiyomalar ile karşılaştığı ikinci aşama doğum 
anıdır. 2010’lu yılların başından itibaren yaşamın 
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Tablo 1. Hastalıklarla ile İlişkili Mikroorganizma Türleri ve Gelişebilecek Hastalıklar 

Mikrobiyata 

Yerleşim Yeri 

Hastalıklarla İlişkili Mikroorganizmalar Gelişebilecek Hastalıklar 

Deri 9,10 Actinobacteria (Propionibacterium, Corynebacterium),  

Firmicutes (Staphylococcus spp.), Proteobacteria, Bacteroidetes,  

S. Aureus, 

Egzema, Alerji, Atopik dermatit, Akne, Sedef hastalığı 

Mycobacterium Cüzzam  

Ağız, Burun Boğaz11-13 Tropheryma, Burkholderia multivorans, Proteobacteria  

(özellikle Haemophilus spp.) 

Grip, Nezle, Akut otitis media, Sinüzit gibi üst solunum 

yolu enfeksiyonları,  

Astım, Pnömoni, Bronşit gibi alt solunum yolu 

enfeksiyonları, Astım 

Gastrointestinal Sistem Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria, Proteobacteria, Verrucomicrobia, 

Cyanobacteria, Fusobacteria, Spirochaetes TM7. 

Romatoit artrit, Ateroskleroz, Hipertansiyon, 

Metabolik sendrom, Karaciğer hastalıkları  

Crohn hastalığı14 

Firmicutes/Bacteroidete Kolorektal kanser15,16 

Bacteroides, Proteobacteria Diyare15,16  

Lactobacillus reuteri Obezite17 

Aggregatibacter actinomycetemcomitans, 

Pseudoramibacter alactolyticus 

Diyabet15,18 

Corynebacterium ve Klebsiella Kronik peridontitis11,19 

Ürogenital Bölgeler  Firmicutes (Lactobacillus; L. crispatus, L. iners, L. jensenii, ve L. gasserii.) Prevotella species Preterm doğum eylemi  

İnfertilite 5,6,11 

Gardnerella vaginalis, Prevotella spp. Bakteriyel vajinozis 

Nörolojik Sistem  Escherichia coli,  

Bacteroides fragilis, Sutterella Lactobacillus, Rikenellaceae, Enterobacteraceae 

Otizm, Depresyon, Alzheimer, Parkinson,  

Anksiyete, Şizofreni20-22 
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başlangıcıyla birlikte birçok hastalıkla (astım, obezite, alerji 
vb.) ciddi ilişkisi bulunan mikrobiyotaların çeşitliliğini ve 
kolonizasyonunu etkileyen önemli faktörlerden birinin de 
doğum şekli olduğu düşünülmektedir42-45. Fetüs doğum 
kanalından geçerken, yoğun şekilde kolonize olmuş çeşitli 
mikroorganizmaların oluşturduğu ekosisteme maruz 
kalmaktadır2,7,27,28. Yapılan çalışmalarda vajinal olarak 
doğan bebeğin öncü florasının sezaryan ile doğan bebekten 
belirgin bir şekilde farklı olduğu belirtilmektedir. Fetüs, 
vajinal doğum (VD) sırasında vajinal ve gut mikrobiyatasına 
maruz kalırken, sezeryan (CS) ile doğum sırasında maternal 
deri mikrobiyotasına maruz kalmaktadır2,28,45. CS ile doğum 
VD ile karşılaştırıldığında anne mikrobiyatasına daha az 
benzeyen bir bağırsak mikrobiyomu ile sonuçlanmaktadır ve 
ameliyat odasındaki deri ve oral mikroorganizmaları ve 
bakterileri içerme olasılığı daha yüksektir46. CS ile doğan 
bebekler, yaşamı boyunca obezite, egzema, çölyak hastalığı, 
alerji ve astım gibi kronik hastalıklara daha yatkındır23,24,43-

45. Dominguez-Bello ve ark. (2016)’nın 18 anne/yenidoğan 
ile yaptığı çalışmada, yenidoğanlar; VD ile doğan, CS ile 
doğan ve doğumdan hemen sonra anne vajinal sıvısına 
maruz bırakılan CS ile doğan yenidoğanlar olmak üzere üç 
gruba ayrılmış ve anne ve yenidoğanların mikrobiyomları 
karşılaştırılmıştır. Doğumdan iki dakika sonra, son grupta yer 
alan yenidoğanların ağız, yüz ve vücutları, annelerinin 
vajinasında bir saat boyunca kuluçkada bırakılmış gazlı bezle 
silinmiştir. Anne vajinal sıvısına maruz bırakılan CS ile doğan 
yenidoğanların bağırsak, ağız ve cilt mikrobiyomlarının, CS 
ile doğan yenidoğanlar ile karşılaştırıldığında VD ile doğan 
yenidoğanların mikrobiyomlarına daha benzer olduğu 
belirlenmiştir45. CS ile doğan bebeklerde laktobasillerin daha 
düşük oranda saptanması, yenidoğan bağırsak laktobasil 
kaynağının anal mikrobiyatadan ziyade maternal vajinal 
mikrobiyata ile oluşabileceğini göstermektedir41,47. CS ile 
doğumun yenidoğan mikrobiyom oluşması üzerine bir başka 
etkisi de, CS ile doğum yapan kadınların antibiyotiklere 
erken maruz kalmasıdır. CS ile doğum yapacak kadınların 
çoğunluğuna ameliyat sonrası enfeksiyon riskini azaltmak 
amacıyla intrapartum dönemde antibiyotik verilmektedir. 
Bu güçlü intravenöz antibiyotikler, plasenta yoluyla fetüse 
hızlı bir şekilde iletilmekte ve doğum anında hem anne hem 
de yenidoğanın aktif dolaşımında olan antibiyotikler 
mikrobiyota transferi üzerine olumsuz etkiler meydana 
getirmektedir43,48. Ayrıca, vajinal olarak doğmuş 
yenidoğanlarla karşılaştırıldığında, CS ile doğmuş 
yenidoğanların hastaneden taburcu edilmeden önce 
emzirilmeye başlama olasılığı daha düşüktür49 ve emzirme 
güçlüğü yaşama olasılığı daha yüksektir45. Yenidoğan 
mikrobiyotası, yetişkinlere göre daha az sayıda mikrobiyata 
türüne sahipken daha fazla oranda Bifidobakteri 
içermektedir. Bifidobakteri bebeklik döneminde 
enfeksiyonlardan, yetişkinlikte ise belirli kronik 
hastalıklardan korumaktadır. Mikrobiyota insan yaşamının 
üçüncü yılından itibaren yaşlılık dönemine kadar sabit ve 
benzer şekilde kalır1,42. Yetişkinlik dönemine kadar büyük bir 
mikroorganizma ekosistemine dönüşmesine katkı sağlayan 
etkenlerden biri de anne sütüdür. 

 

Anne Sütü ve Mikrobiyota  
Anne sütü bebek beslenmesinin altın standardı olarak kabul 
edilir. Emzirmenin koruyucu mekanizmaları bağırsak 
mikrobiyotasının bileşimi üzerindeki etkisi ile açıklanabilir. 
Doğum sonrasında da mikrobiyota transferi devam 
etmektedir. Anne sütü bakterilerinin kökeni günümüzde 
bilinmemektedir, ancak varlıkları gebeliğin üçüncü 
trimesterinde başlayan ve laktasyonla devam eden perinatal 
döneme karşılık gelmektedir51. Anneler gebelik boyunca 
mikrobiyata sağlama hazırlığına başlar. Entero-meme yolu 
olarak bilinen bu mekanizma, yararlı mikroorganizmaların 
maternal bağırsaktan memelere taşınmasını sağlar. 
Yenidoğan anne sütü içerisinde yer alan antikorları, 
oligosakkaritleri ve gelişmesi için gerekli olan protein, yağ, 
karbonhidrat, vitamin ve minerallere ilaveten kendi 
mikrobiyatasının gelişimini arttıracak mikroorganizmaları da 
alır52. Emzirilen bebekte baskın mikroorganizma, anne sütü 
oligosakkaritleri ile birlikte bulunan Bifidobakteriler, 
mikrobiyomayı besleyen ve zararlı mikroorganizmalardan 
koruma görevi gören prebiyotiklerdir. Kültür ve moleküler 
teknikler kullanılarak anne sütü tipik olarak cilt hem de 
enterik ilişkili organizmalar olarak tanımlanan 
Staphylococcus, Streptococcus, Escherichia, Enterococcus, 
Veillonella, Prevotella, Pseudomonas ve Clostridia 
organizmaları içerir. Kolostrum örneklerinde olgun süte 
göre daha fazla mikrobiyal çeşitlilik bildirilmiştir53. Anne 
sütünün taksonomik bileşiminde, başlangıçta Weissella, 
Leuconostoc, Staphylococcus, Streptococcus ve Lactococcus 
türleri baskın olmakla birlikte daha sonra esas olarak 
Veillonella, Prevotella, Leptotrichia, Lactobacillus, 
Streptococcus ve Bifrobaccoum'un oluşturduğu laktasyon 
dönemi boyunca da değişir7,53. Özellikle ilk ay bebeklerin 
emzirilmesi önemlidir. Dünya Sağlık Örgütü (DSÖ) de 
yaşamın ilk 6 ayında sadece anne sütü ve iki yaşına kadar ek 
besinlerle anne sütü verilmesini önermektedir. Dünya Sağlık 
Örgütü emzirme oranlarına göre üç bebekten ikisi 6 ay 
boyunca sadece anne sütü alma kriterini 
sağlamamaktadır54. Türkiye’de TNSA 2018 verilerine göre; 
ilk 6 ay sadece anne sütü ile beslenme %41’dir55. Anne sütü 
dışında farklı besinlerle beslenen bebekler patojen 
mikroorganizmalara ve enfeksiyonlara karşı daha hassas bir 
yapıya sahiptir. Ancak beslenmenin mikrobiyata gelişimi 
üzerine etkisi günümüzde halen anlaşılamamıştır. Sadece 
anne sütü ile beslenen bebeklerin intestinal mikrobiyata 
içeriğinde Bifidobakterilerin arttığı, formül mama 
(prebiyotik takviyesi olamayan) ile beslenen bebeklerde ise 
instestinal mikrobiyatanın daha az geliştiği saptanmıştır. 
Anne sütünün, emzirilen bebek bağırsağının ana bakteri 
kaynaklarından birini oluşturduğu, yaklaşık 800 Ml/gün süt 
tüketen bir bebeğin günde 1X105 ile 1X107 bakteri gelişeceği 
belirtilmiştir. Laktasyon aşaması, süt içerisindeki 
mikroorganizmaları etkileyen bir faktör olarak 
tanımlanmıştır7,30,53,55. Sadece anne sütü ile beslenen ve 
beslenmeyen bebeklerin bağırsak mikrobiyatalarını 
karşılaştırmak için yedi mikrobiyom çalışmasını (684 
bebekten 1825 dışkı örneği) içeren bir meta-analiz 
çalışmasında; sadece anne sütü ile beslenen bebeklerin 
mikrobiyal çeşitliliği ve kolonozisyonunda artış olduğu 
bulunmuştur. Ayrıca sadece anne sütünün diyare atakları 
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sırasında bebek bağırsak mikrobiyotası üzerinde koruyucu 
bir etkisi olduğu bulunmuş ve bebekler arasındaki bağırsak 
mikrobiyota farkı 6 ay sonrada devam etmiştir56. Pannaraj 
ve ark. (2017) tarafından 107 sağlıklı anne-bebek çifti ile 
yapılan boylamsal araştırmada emzirilen bebeklerin 
bağırsak mikrobiyatalarının %27.7’sini anne sütünden aldığı 
ve %10.4’ünü yaşamın ilk ayında areola derisinden aldığı 
saptanmıştır57. Ancak anne sütü içerisindeki mikrobiyotayı 
olumsuz yönde değiştirebilecek faktörler vardır. Bunlar; 
maternal obezite, gestasyonel yaş, maternal yetersiz 
beslenme, maternal immünolojik bozukluklar, CS ile doğum, 
preterm doğumlar24,29,31 ve annenin antibiyotik 
kullanımıdır43,48.  

SONUÇ ve ÖNERİLER 
Gebelik, doğum ve emzirmenin mikrobiyotalarla ilişkisinin 
anlaşılması, gelecekteki sağlığın belirleyicilerinden olan 
çeşitli mikroorganizmaların bebeklik döneminde alınmasını 
artıracaktır.  Son zamanlarda yapılan araştırmalarla steril 
olduğu düşünülen uterin kavitenin kendine has bir 
mikrobiyal florasının olduğu ortaya konmuştur.  
Mikrobiyotadaki değişimler hem gebelik sürecini hem de 
bebeği olumlu ve olumsuz yönde etkileyebilmektedir. 
Intrauterin yaşamın başlangıcından itibaren; maternal 
vajinal mikrobiyom, annenin obez olma durumu, yetersiz 
beslenmesi, antibiyotik kullanımı, alerji durumu, doğum 
şekli, yenidoğanın doğum ağrılığı ve anne sütü alma durumu 
bebek mikrobiyotasını önemli derece etkilemektedir. 
Toplumun sağlığını geliştirmek için önemli role sahip sağlık 
profesyonellerden biri olan hemşirelerin mikrobiyatanın 
sağlıklı yaşam üzerine etkisini anlamaları son derece 
elzemdir. Özellikle kadın sağlığı alanında çalışan hemşireler 
gebelik, doğum ve doğum sonu süreçte optimal mikrobiyom 
gelişiminin sağlanmasında önemli görev ve sorumluluğa 
sahiptir. Prenatal dönemden başlayarak hemşirelerin 
bakımda fetüs ve yenidoğan mikrobiyatısını etkileyecek 
durumlar üzerinde durması, doğum eylemi fizyolojisinin 
bilincinde olan, gebelik ve doğum süreci boyunca sürekli 
değişen ihtiyaçları karşılayan hemşirelik bakımı sağlayarak 
vajinal doğumu destekleyen bir ortam oluşturulmasını 
sağlaması önemlidir. Doğum eylemi sırasında da vajinal 
doğumu destekleyici kanıt temelli uygulamaları 
kullanmalıdır. Emzirme için intrapartum ve postpartum 
dönemde DSÖ’nün “Başarılı Emzirmede On Adım” ilkelerinin 
gerçekleştirilmesi konusunda öncülük etmeli ve danışmanlık 
vermelidir. Sonuç olarak insan mikrobiyomunun sağlık 
üzerindeki derin etkisi, hemşirelerin çeşitli mikrobiyal 
toplulukların temel yapılarını ve işlevlerini anlamalarını 
zorunlu kılmaktadır. 
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