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Ozet: Tavuklarin gastrointestinal kanali, besinlerin sindirilmesinde, emiliminde, bagisiklik sisteminin gelismesinde ve patojen
mikroorganizmalarin uzaklastirilmasinda hayati rol oynayan mikrobiyotayi barindirir. Dokuz yiizden fazla bakteri tiiriini iceren
mikrobiyotanin; tavugun yasl, cinsiyeti, sindirim sisteminde bulundugu yer ve tiikettigi yemden etkilendigi distinilmektedir.
Son yillarda bu konu hakkinda yapilan arastirmalar, mikrobiyotanin konagin saglik ve hastalik durumu tizerine biyik 6neme
sahip oldugunu gostermistir. Sindirim sistemi mikrobiyatasinin fonksiyonunun daha iyi anlasiimasi, gelecekte kanatli saghgi
ve Uretiminin iyilestirilmesi igin yeni firsatlar saglayacaktir. Bu makalede, tavuk gastrointestinal mikrobiyotasinin olusumu,
fonksiyonu, cesitliligi ve mikrobiyotayl etkileyen faktorler hakkinda genel bilgiler mevcut literatiirden yararlanilarak
derlenmistir.

Anahtar Kelimeler: Bagirsak sagligi, Mikrobiyom, Mikrobiyota, Tavukiar.

Digestive System Microbiota in Chickens and Its Importance

Abstract: The gastrointestinal tract of chickens harbors the microbiota, which plays a vital role in the digestion and absorption
of nutrients, the development of the immune system, and the exclusion of pathogenic microorganisms. This microbiota,
containing more than 900 bacterial species, is thought to be affected by the age and sex of the chicken, its location in the
digestive system, and the feed consumed by the chicken. Research on this subject in recent years has shown that microbiota
significantly impacts the host's health and disease status. A better understanding of the function of the digestive microbiota
will provide new opportunities for improving poultry health and production in the future. This article reviews general
information about the formation, function, and diversity of the chicken gastrointestinal microbiota and the factors affecting
the microbiota, referring to the existing literature.

Keywords: Gut health, Microbiome, Microbiota, Chickens.

Giris

Mikrobiyota, insan ve hayvanlarda belirli bir sistemi
ve/veya bolgeyi kolonize eden kommensal,
simbiyotik ve patojenik mikroorganizmalari iceren
mikrobiyal topluluklar olarak tanimlanir. Bu
mikroorganizmalarin  tamaminin  genomu ise
mikrobiyom olarak bilinmektedir (Sender ve ark.,
2016). Tavuk mikrobiyotasi icerisinde mantarlar,
virisler, protozoonlar ve arkealar da tanimlanmis
olmasina ragmen, bakterilerin daha yogun
bulundugu bildirilmistir (Sood ve ark., 2020). ABD’de
Ulusal Saglik Enstitlisu (National Institutes of Health,
NIH) ve Ulusal insan Genom Arastirma Enstitiisi
(National Human Genome Research Institute,
NHGRI) tarafindan 2008 yilinda baslatilan “insan
Mikrobiyom Projesi” ve kisa siire sonra Avrupa’da
baslatilan “insan Bagirsagl Metagenomigi Projesi”
(METAgenomics of the Human Intestinal Tract,
MetaHIT) konunun 6nemini géstermeleri agisindan
olduk¢a anlamlidir. Aslinda, oOzellikle rumen ve
bagirsak florasinin incelendigi ¢calismalar nedeniyle,
veteriner hekimlikte ayni kapsamdaki arastirmalarin
gecmisi daha kokludur (Diker, 2017). Yakin zamana

kadar kimes hayvanlarinin mikrobiyotasi Uzerine
yapilan arastirmalar, mikrobiyotanin sadece kiigik
bir  kismini kiltire  edebilen  geleneksel
mikrobiyolojik tekniklere dayanmaktaydi. Son yirmi
yilda ise, DNA dizi analizleri, kiitle spektrometresi ve
biyoinformatik alanindaki teknik ilerlemeler ve
gerceklestirilen arastirmalar neticesinde, sindirim
sistemi mikrobiyotasinin, konagin saghgi ve hastalk
durumu Uzerinde blyiik bir 6neme sahip oldugu
anlasiimistir (Kuda ve ark., 2017).

Tavuklarda Sindirim Sistemi Mikrobiyotasinin
Olusumu ve Gelisimi: Sindirim sistemi kolonizasyo-
nunun civcivlerin kulugkadan giktiktan hemen sonra
basladigi ve kulugka ortaminin mikrobiyal cesitlilik
Gzerinde biyilk bir etkisi oldugu diisinulmektedir.
Tavuklarin = yasaminin 1. giuniinde sekumda;
streptokoklar ve enterobakteriler, 3. gliniinde ise
laktobasiller,  streptokoklar, enterokoklar ve
koliformlar gibi bircok bakterinin gastrointestinal
sistemin farkli kisimlarindan izole edilebildigi
bildirilmistir (Aruwa ve ark., 2021). Ayrica tavuk ve
hindilerde gerceklestirilen bir arastirma, kanath
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hayvan tirleri arasinda mikrobiyota cesitliliginde
blylk farkliliklar oldugunu gostermistir (Stanley ve
ark., 2013). Bu cesitlilik, insan ve diger hayvanlarin
mikrobiyotasinda da bulunmustur. Bu durum hem
konakglya hem de cevresel faktorlere baglanmistir
(Simpson ve ark., 2000). Hayvansal {iretim sistemleri
arasinda kiimes hayvanlari, yavrularin annelerinden
ayrilmasi nedeni ile farkllik gostermektedir. Bu
nedenle, yumurtadan cikan civcivlerin
mikrobiyotalarinin  gelisimi  Uzerinde ebeveyn
etkisinin belirgin bir sekilde azaltilmis oldugu
disinidlmektedir. Bunun disinda, ticari
kulugckahanelerde yumurtadan ¢ikan civcivler,
kulugka galisanlari, altlik, yem ve tasima kutulari gibi
cevresel kaynaklara bagh olarak cesitli
mikroorganizmalarla karsilasirlar. Bu sebeplerle
arastirmacilar tavuk mikrobiyotasinin genis c¢apta
degisen profillere sahip olmasini, civcivlerin
yasamlarinin ilk saatlerinde kanath kaynaklh olmayan
mikroorganizma ¢esitliligine maruz kalmasi ve
azaltilmis ebeveyn etkisine bagh oldugunu
distiinmektedir (Stanley ve ark., 2013).
Mikrobiyotanin  Bilesimi:  Genel olarak
tavuklardaki mikrobiyota yas, cinsiyet, yem igerigi
gibi cesitli faktorlere gore degisir ve bu nedenle,
yayimlanan c¢alismalarda taksonomik kompozisyon
profilleri bliyik 6lgide farkhlk gostermistir. Ayrica,
mikrobiyom  konagin 6mri  boyunca birgok
degisiklige ugrar. Tek bir sube, cins veya turin konak
mikrobiyotasi Gzerindeki hakimiyetinin gegici oldugu
bildirilmistir (Marmion ve ark., 2021). Wei ve ark.
(2013), mikrobiyotayr 13 sube olarak siniflandirmis
ve Firmicutes (%70), Bacteroidetes (%12.3) ve
Proteobacteria (%9.3) subelerine esdeger olan 915
operasyonel taksonomik birimin (OTU) varligini
belirlemislerdir. Bu 915 OTU igerisinde genel olarak
Clostridium,  Ruminococcus, Lactobacillus ve
Bacteroides'in baskin oldugu 117 cins tanimlanmistir
(Clavijo ve Flérez, 2018). Firmicutes subesinde etanol
Ureten Ethanoligenes cinsinin ylksek prevalansa
sahip  oldugu  gosterilmistir.  Proteobacteria
subesinde Desulfohalobium cinsinin de baskin
oldugu tespit edilmistir (Sood ve ark., 2020).
Sindirim Sistemi Konumuna Gére Mikrobiyota
Kompozisyonu: Tavuk sindirim sisteminin bolimleri
farkli bakteri g¢esitlili§ine sahiptir. Bu nedenle
arastirmacilar her bir bélimin ayri ekosistem olarak
disinidlmesini 6nermistir (Sekelja ve ark., 2012;
Stanley ve ark., 2014). Bolumler arasindaki bakteri
kompozisyonu; bireysel genetik, cevresel kosullar,
yem ve antimikrobiyallerin kullanimi gibi faktorlere
bagli olarak degisim gosterdigi igin tipik mikrobiyal
profilleri tanimlamanin zor oldugu bildirilmistir
(Stanley ve ark., 2014). Tavuk sindirim sisteminde
yem, agizda amilaz, lipaz gibi enzimler ile sindirime
tabi tutulur ve 6zofagustan gecerek kursaga aktarilir.
Kursak, 6zofagusun genislemesi ile olusan yemlerin

depolandigi organdir. Burada yem slatilarak
yumusatilir ve proventrikulusa geger.
Proventrikulusta, hidroklorik asit ve pepsin gibi
sindirim enzimleri ile pargalanarak tasliga iletilir.
Taslik, 6gltllen, ¢ézinmeyen tahillari biriktirir ve
sindirim enzimleri araciligi ile proteinlerin sindirimini
tamamlayarak ince bagirsaga aktarir. ince bagirsak
yemin sindirimi ve emilimini sagladiktan sonra,
yemin fermente edildig§i ve her 24 saatte bir
bosaltilan bir ¢ift tiip olan sekum'a agilir. Burada
polisakkaritler gibi ince bagirsakta sindirilmeyen
yemin sindirimi saglanir. Sindirim kanalinin son
kismini olusturan kalin bagirsakta son posa emilerek
kloakadan disari atilir (Clavijo ve Flérez, 2018; Lu ve
ark., 2003; Noy ve ark., 1995; Stanley ve ark., 2014;
Uni ve ark., 1999). Tavuk sindirim sistemi profilleri
Sekil 1'de 6zetlenmistir. Kursakta, basta Gram pozitif
fakUltatif anaerobik bakteriler, ozellikle de
Lactobacillus tirleri (en yaygin tirler; Lactobacillus
salivarius, L. fermentum, L. reuteri ve L. acidophilus)
olmak tizere 108ila 10° cfu/g (1 g’da koloni olusturan
bakteri sayisi) kadar yogunlukta mikrobiyota
barindig bildirilmistir (Rehman ve ark., 2007). Tashk,
Lactobacillus spp. (etlik piliclerde 6nemli sayida L.
aviarius ve L. salivarius) ve Enterococcus spp.’nin
yogun oldugu bir kompozisyonu icermektedir
(Bjerrum ve ark., 2005). ince bagirsakta, en yogun
bakteri konsantrasyonlari baslica Lactobacillus,
Enterococcus ve gesitli Clostridiaceae’dir (Clavijo ve
Flérez, 2018). ileum mikrobiyotasi, ince bagirsak
bolimleri arasinda en ¢ok incelenen bdolimdiir.
Lactobacillus cinsinin  baskin grubu olusturdugu
(%70) ve ardindan Clostridium (%11), Streptococcus
(%6.5) ve Enterococcus (%6.5) cinslerinin bulundugu
bildirilmistir (Lu ve ark., 2003). Kanatlilarda sekum,
kalin bagirsagin en biyik taksonomik cesitlilik ve
yogunluga sahip olan bolimidir. Siphesiz, sindirim
kanalinda yeminen uzun sire (12 ila 20 saat)
tutuldugu organdir. Bu organi mikrobiyota igin
onemli bir nis yapan diger 6zellikler, su emiliminin en
yogun oldugu sindirim boélimid  olmasi, dre
diizenlemesinden sorumlu olmasi ve
karbonhidratlarin fermantasyonunu
gerceklestirmesidir. Sekum mikrobiyotasinin
zenginligi, ince bagirsakta bakteriyel sindirime
direngli olan sellloz, nisasta ve polisakkarid
bakimindan zengin yem maddelerinin sindirimi ile
iliskilendirilmektedir (Goldstein, 1989). Sekumda, en
yogun grubu Clostridium tiirleri (%65) olustururken,
bunu Fusobacterium (%14), Lactobacillus (%8) ve
Bacteroides (%5) cinslerinin izledigi bildirilmistir (Lu
ve ark., 2003).

Mikrobiyotada Bulunan Patojenler: Tavuk
mikrobiyatasi, zoonoz hastaliklara neden olan
bakteriyel topluluklari barindirir ve bunlardan en
onemlileri Campylobacteriosis ve Salmonellosis'e
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Sekil 1. Tavuk Sindirim Sistemi Profilleri (Stanley ve ark., 2014).

neden olan etkenleri icermektedir. Salmonellalar
dinyada en sik goérilen gida kaynakh hastalik
etkenleridir. Bu nedenle, hayvan kaynakl serotipler
insanlar icin potansiyel patojenler olarak kabul
edilmektedir (Yapicier ve Sareyylpoglu, 2022).
Salmonellalarin tavuk bagirsak mikrobiyomunda
kiicik bir takson oldugu ve kiimes hayvanlarinda
dagiliminda sporadik bir yerlesim gosterdigi
bildirilmistir (Liljebjelke ve ark., 2005). Salmonelia,
kanath  hayvan tirlerinde hastaliga neden
olabilmektedir. Ancak hastaliga duyarlhk; konagin
yasina, bagisiklik durumuna ve hastaliga neden olan
Salmonella serotipi veya sus tipine baghdir (Barrow,
1991). Bir baska patojen olan Campylobacter tirleri
(cogunlukla C. jejuni ve C. coli) bagirsaklarda 107 cfu
/g’a kadar hemen hemen tiim tavuk bagirsaklarinda
bulunmustur ve bu nedenle de genellikle tavuklar
icin patojenik olmadig 6ne slrllmustir (Stern ve
ark., 1995). Ancak yapilan daha giincel bir galismada
etkenin tavuk sagligini etkiledigi ve ayni zamanda
gida kaynaklh dnemli bir patojen oldugu gosterilmistir
(Humphrey ve ark.,2014). Ote yandan, Escherichia
coli, tim yasam donglisii boyunca saglikh tavuklarin
bagirsaklarinda bol miktarda bulunan bir y-
proteobakteridir. Bazi E. coli suslari, kimeslerdeki
yuksek amonyak miktarina bagh olarak Mycoplasma
gallisepticum kaynakli solunum yolu infeksiyonlarini
takiben kanatlilarda ikincil firsatg enfeksiyonlara
neden olabilir. Ayrica yumurtaci tavuklarda, yumurta
peritoniti veya salpenjit gibi patolojik degisikliklere
neden oldugu bildirilmistir (Landman ve ark, 2013).
Tavuklardan izole edilen bazi APEC (Avian Pathogenic
E. coli) suslar, insan ekstra-intestinal E. coli

patotipleriyle ortak virtilans 6zellikleri olan P-pili, S-
pili, CNF toksini, Ibe proteinleri veya K1 kapsiliine
sahip olabilir. Ancak bu o6zellikler kanath izolatlar
arasinda sporadik olarak bulunmustur (Dziva ve ark.,
2013). Buviriilans genlerine sahip APEC suslari, E. coli
referans koleksiyonu B2 grubuna ait insan bagirsak E.
coli  suglari ile filogenetik  olarak iligkili
gorinmektedir. Bu durum, bazi APEC’lerin zoonotik
olabilecegini diisindirmektedir (Ewers ve ark.,
2007). Patojenler arasinda yer alan clostridial
popllasyon; Clostridium perfringens, C. septicum ve
C. colinum gibi baz tirleri igerir. Bu tilrlerden C.
perfringens’in tavuklarda nekrotik enterite neden
oldugu ve insan patotiplerinin sahip olmadigi yeni bir
toksin tipini icerdigi rapor edilmistir (Keyburn ve ark.,
2010).

Tavuklarda Sindirim Sistemi Mikrobiyotasinin
Rolii ve Onemi: Tavuk sindirim sistemi icerisinde yer
alan karmasik ve cgesitli mikrobiyal topluluklar, alinan
yemin pargalanmasina ve sindiriimesine yardimci
olurlar. Yapilan galismalarda kanatli mikrobiyotasinin
icerigi ile yemden yararlanma oraninin iligkili oldugu
ifade edilmistir (Huang ve ark., 2021). Bu nedenle,
tavuk ile bakteriyel mikrobiyomu arasindaki
etkilesimler kapsaml bir sekilde bircok arastirma
grubu tarafindan incelenmistir. Bunun sonucunda
mikrobiyotanin;  besin  degisimi, immiinolojik
moddilasyon, sindirim  sistemi fizyolojisi ve
patojenlerin diglanmasi Gzerine gesitli etkilesimleri
oldugu gosterilmistir (Pan ve Yu, 2014).

Besin Degisimi: Tavuklarin sindirim sistemi
mikrobiyotasi, 6nemli olan besin bilesenleriyle hem
dogrudan hem de dolayh olarak etkilesimde
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bulunurlar. Bu 6nemli besinler; kisa zincirli yag
asitleri (asetik asit, butirik asit ve propiyonik asit),
organik asitler (laktik asit,formik asit), antimikrobiyal
bilesikler (bakteriyosinler) ve vitaminleri (K vitamini
ve B vitamin gruplarini) icerir ( Pan ve Yu, 2014).
Tavuk sindirim  sistemi  bakterilerinin  ¢ogu
polisakkaritleri, oligosakaritleri ve disakaritleri
birincil sekerler halinde hidrolize ederek asetat,
butirat ve propiyonat gibi kisa zincirli yag asitleri
Uretir. Ayrica kan akisini diizenler, enterositlerin
blylmesini ve ¢cogalmasini uyarir ve bagirsaklardaki
mukozal bagisikhgr etkileyen mdisin Gretimini
diizenler (Tellez ve ark., 2006). Bununla birlikte, azot
metabolizmasina da katkida bulunur. Tavuk sindirim
sistemi, karsilikli olarak bagirsak bakterilerine besin
saglayabilir. Ornegin, goblet hiicrelerinin bagirsakta
Urettigi musin, benzer sekilde kommensal bakteriler
ve patojenler icin 6nemli bir karbon, azot ve ener;ji
kaynagidir (Tellez ve ark., 2006).

Mikrobiyota ve Bagisiklik Sistemi: Bagirsaklarla
iliskili bagisikhk sistemi, saglam bir mukozal katman,
sikica birbirine baglanmig bagirsak epitel hiicreleri,
salgilanan antikorlar (immuinoglobulin  A) ile
antimikrobiyal peptitleri igerir. Yararl bir mikrobiyal
toplulugun, normal fizyolojik homeostazi korudugu
ve konakgl bagisiklik sisteminin diizenlenmesinde
onemli bir rol oynadig bildirilmistir (Sommer ve
Backhed, 2013). Tavuklarin bagisiklik sistemi hem
dogal hem de kazanilmis bagisiklik ile etkili olur.
Dogal bagisiklik bagirsak mukozasinin enfeksiyona
karsi birinci savunma hatti olup bakterilerin bagirsak
epiteline girmesini 6nleyen bir bariyer gorevi
Ustlendigi bilinmektedir (Carter ve ark., 2009).
Kazanilmis bagisikhk sistemi ile ilgili olarak;
kommensal bakterilerin bagisikhk  tepkisini
diizenledigi ve yardimci T hicrelerini uyararak
mukozal membranda koruma sagladigi  6ne
surilmektedir (Oakley ve ark., 2014). Fakat bu
mekanizmalar  henliz  tam  olarak acikhga
kavusturulmamistir. Ayrica mikrobiyotanin sitokin ve
kemokinlerin Gretimine rehberlik ettigi, B-hicre
yanitini  ve IgA  Uretimini modille ettigi
disinilmektedir (Macpherson ve Uhr, 2004).

Mikrobiyotanin Sindirim Sistemine Etkisi:
Yumurtadan ¢ikan civcivlerin sindirim sistemleri,
yasamin ilk saatlerinden itibaren mikroorganizmalar
tarafindan  kolonize  edilir.  ilk  yerlesen
mikroorganizmalar zaman iginde istikrarli ve farkh bir
popilasyonun olusmasi i¢in temel bir ortam saglar.
Baslangicta tavuklarin sindirim sistemi fakaltatif
aeroblar tarafindan kolonize edilir ve daha sonra
anaeroblar ile yer degistirir. Aerobik bakterilerin
¢ogalmasi ve  oksijen  tuketimi,  bagirsak
ekosisteminde zorunlu anaeroblarin Ureme ve
kolonizasyonunu destekleyen indirgeyici kosullari
saglar (Aruwa ve ark., 2021). Tavuk bagirsaginin i¢
ylzeyi kalsiform epitel hicreleri tarafindan

salgilanan bir mukoza tabakasi ile kaplanmistir.
Yapilan bir ¢alismada, geleneksel olarak yetistirilen
tavuklarin mukozalarindaki musin miktarinin, dusik
bakteri yiklne sahip ticari tavuklarinkine gore daha
yuksek oldugu bildirilmistir. Bu durum, bagirsak
mikrobiyotasinin mukoza tabakasinin olusumunu
dizenlemede etkili oldugunun  gostergesidir
(Mitsuhiro ve Jun-ichi, 1994). Bu hipotezi
destekleyen diger calismalar Chambers ve Gong
(2011) tarafindan derlenmistir. Ayrica patojen
protozoon ve bakteriler morfolojik degisikliklere
neden olmaktadir. Ornegin, Eimeria spp. ve C.
perfringens ile birlikte enfekte olmus tavuklarda,
bagirsak villi uzunlugunun o6nemli 6lglide azaldigi
gorilmustir ve ayni etki Salmonella typhimurium ile
enfekte olmus tavuklarda da gorulmistir (Golder ve
ark., 2011).

Mikrobiyota ve Patojenlerin Diglanmasi:
Yarismali dislama, ayni kaynak icin rekabet eden iki
tlrdn istikrarh bir sekilde bir arada
bulunamayacagini  belirtmektedir. Bu nedenle,
rakiplerden biri her zaman digerine Ustlinlik kurarak
onu dislar. Mikrobiyota, kolonilesen patojenik
bakterilerle  rekabet eder ve bagirsaktaki
patojenlerin  adhezyonu ve kolonizasyonunu
azaltabilir. Bu azalma, ortamin fiziksel isgali, belirli bir
alandaki kaynaklar icin rekabet, dogrudan fiziksel
veya kimyasal etkilesimin farkli mekanizmalari
sonucu olabilir. Ornegin mikrobiyotadaki etkenler
tarafindan bakteriyosin Uretimi 6zellikle patojenler
tarafindan kolonizasyon siirecine midahale ile
iliskilendirilmistir (Razmyar ve ark., 2017). Bu
korumaya yol acgan isleyisin kodu c¢ozlilmemis
olmasina ragmen rekabet¢i dislama islemi, etlik
tavuklarda Salmonella’nin bagirsak kolonizasyonunu
onlemede en etkili yaklasimlardan biri olmaya
devam etmektedir (Chambers ve Gong, 2011).

Mikrobiyotayi Etkileyen Faktorler

Tavugun Yasi: Tavuklarin yasi, sindirim sistemi
bakteri kompozisyonunu etkileyen en o6nemli
faktorlerden biridir. Mikrobiyotanin gelisimi ve
zamansal dalgalanmalarinin izlendigi bir calismada, 1
ginlik civcivlerde ileum ve sekumda bakteri
yogunluklarinin 108-10% cfu/g oldugu, 3. giinde 10%*
cfu/g 'a ulastigi ve sonraki 30 glinlik izleme boyunca
da nispeten sabit kaldigi bildirilmistir (Apajalahti ve
ark.,,  2004). Benzer bir ¢alisma, ileum
mikrobiyotasinin kulucka ve biiyiime asamalari (0-16
haftalik) sirasinda kademeli olarak degistigini,
yumurtlama asamasina (17 haftalik) gegtikten sonra
degisimin daha yogun oldugunu, yine sekum
mikrobiyotasinin, yumurtlama asamasina (16-25
haftalik) gectikten sonra bulylk olctide degistigini
gostermektedir (Ngunjiri ve ark., 2019). Genel olarak
tavuklarda ileri yaslarda mikrobiyota bilesiminde
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daha stabil bakteri taksonlarinin
gorulmektedir (Shang ve ark., 2018).

Cinsiyet: Kanathlarda cinsiyet farkh Uretim
sisteminin bir parcgasidir. Cinkd yumurtaci tavuk
surdleri disilerden olusurken, etlik pili¢ strtlerinde
erkekler ve disiler genellikle birlikte yetistirilir. Erkek
ve disi piliclerin bakteri topluluklarindaki farkhliklarin
bliyimeyle ilgili olmayan faktorlerden etkilendigi
disiunilmektedir (Kers ve ark., 2018). Deneysel bir
calismada, blylime hizinda 21. giline kadar higbir
farkhhk  gozlenmezken, 3. ginde bagirsak
mikrobiyota bilesiminde farkhliklar tespit edilmistir
(Lumpkins ve ark.,2008). PCR ile gii¢lendirilmis 16S
ribozomal RNA (rRNA) gen fragmanlarinin denatiire
gradyan jel elektroforezi (DGGE) ile saptandig
bagirsak mikrobiyota topluluklari, erkek ve disiler
arasinda %30'dan daha az benzerlik gostermistir
(Lumpkins ve ark., 2008). Disi ve erkek piliglerin (22
ve 42 ginlik) kantitatif PCR (qPCR) kullanilarak
karsilastirildigi baska bir calismada, sekumlarinda
Lactobacillus salyarius, L. cripatus, L. aviarius ve E.
coli  yogunlugu bakimindan farkliliklar tespit
edilmistir (Torok ve ark., 2013).

Beslenme: Tavuklarin beslenmelerinde yer alan
yem maddeleri mikrobiyotanin olusumu ve geligsimini
diizenler. Bu nedenle mikrobiyotanin olusumunda
beslenmenin  blylik etkiye sahip  oldugu
disinidlmektedir.  Protein, vyag, nisasta gibi
sindirilebilirligi  disiik yem kullanimi veya bu
maddelerin sindirilebilirligini artiracak enzim ilavesi,
i1sil islemler gibi 6nlemlerin alinmamig olmasi saglikli
mikrobiyota gelisimini olumsuz etkilemektedir
(Marmion ve ark., 2021). Tam olarak sindirilememis
yemler, patojen bakterilerin gelismesini ve
kolonizasyonunu artirmaktadir. Bunun sonucu
olarak, yemden vyararlanma orani dismekte,
blylimede gerileme gorilmekte ve konakgi
enfeksiyonlara karsi duyarli hale gelmektedir.
Ornegin soya vyag iceren diyetlerle beslenen
tavuklarin, hayvansal kaynakli yaglarla beslenen
tavuklardan daha dusik C. perfringens yogunluguna
sahip oldugu gorilmustir (Clavijo ve Flérez, 2018;
Luo ve ark., 2016).

Antibiyotikler: Kiimes hayvani yemlerine
subterapodtik seviyelerde antibiyotiklerin  dabhil
edilmesinin, yem  verimliligini ve blylime
performansini arttirdigi ve C. perfringens dahil
enterik bakteriyel patojenlerin seviyelerini azalttig
gosterilmistir (Neumann ve Suen, 2015). Bu amagla,
basitrasin metilen disalisilat ve salinomisin gibi
iyonoforlar dahil olmak Uzere klasik antibiyotik
takviyelerin yaygin olarak kullanildigi rapor edilmistir
(Johansen ve ark., 2007). Bununla birlikte, antibiyotik
kalintilarinin insan saghg Uzerindeki etkisi ve
antibiyotige direncli bakterilerin ortaya c¢ikmasi
konusundaki halk saghgi endiseleri nedeniyle, bircok
Ulke kanatli yemlerinde belirli antibiyotiklerin

olustugu

kullanimini asamali olarak kaldirarak bu riskleri
azaltmak igin adimlar atmistir (Agunos ve ark., 2019).
Son yillarda, vyeni nesil dizileme teknolojisi
kullanilarak gergeklestirilen 16S rRNA arastirmalari,
mikrobiyota profillerindeki  degisiklikleri  ayirt
etmekte onemli derecede kolaylklar saglamistir.
Yapilan son galigmalar, antibiyotik takviyeli yemlerin
gastrointestinal  sistemde vyararli  bakterilerin
¢ogunlugunu olusturan Lactobacillus, Bifidobacteria
ve Streptococcus gibi Gram pozitif bakterilerin
miktarinda 6nemli azalmalara yol ac¢tigi gosterilmistir
(Broom, 2017). Bu azalma sonrasinda Salmonella ve
Campylobacter benzeri Gram negatif bakterilerin
miktari artmistir. Bu durumun bagirsaklarda roélatif
sayisi azalan kommensal bakterilerin patojenler ile
rekabet eksikliginden kaynaklandigi
distntlmektedir (Kumar ve ark., 2019).

Probiyotikler: Probiyotikler, yeterli miktarlarda
uygulandiginda konakgi sagligina yarar saglayan canli
mikroorganizmalar olarak tanimlamistir (Smith,
2014). Ornegin bazi mikroorganizmalar, yem liflerini
ve diger besin maddelerini konakgi icin hazir hale
getirerek, daha verimli bir sekilde sindirilebilmesini
saglar (Mahmood ve Guo, 2020). Lactobacillus
konakgl icin yararli olan substratlarin sindirimi veya
fermantasyonu sirasinda, antimikrobiyal 6zellikteki
laktik asitleri tGretebilir. Bu iretimi dogal mikrobiyota
veya mikrobiyota ortaminin stabilizasyonu sayesinde
basarirlar. Lactobacillus acidophilus'tan salgilanan
bakteriyosinlerin, patojenlerin hiicrelere baglanma
ve kolonizasyonunu rekabetgci bir sekilde onleyerek
patogenezi azalttigl bilinmektedir (Alvarez-Sieiro ve
ark., 2016). Ayrica Lactobacillus takviyeli yemle
beslenen tavuklarda Salmonella ve enteropatojenik
E. coli (EPEC) popilasyonunda azalma ve antikor
Uretiminde artis oldugu bildirilmistir (Brisbin ve ark.,
2010).

Prebiyotikler: Prebiyotikler, konagin saghigini
gelistirmek icin  sindirim  sisteminde faydali
mikrobiyal aktiviteyi uyaran ve bliyiimeyi tesvik eden
cansiz besin maddeleri olarak tanimlanmaktadir.
Probiyotiklerle karsilastirildiginda; Gretilmesi daha
ucuz, konakta istenmeyen yan etki riskleri daha
disik ve dretim sirecinin daha kolay oldugu
bildirilmektedir (Clavijo ve Flérez, 2018). Cesitli
bitkilerde yaygin olarak bulunan indlin, ilgili
hidrolizatlar ve oligofruktoz, prebiyotiklerin klasik
orneklerini temsil ettigi bildirilmistir (Ricke, 2015).
Tavuklarda prebiyotiklerle ilgili cesitli calismalarda,
Salmonella, E. coli ve Eimeria spp.gibi patojenlerin
inhibisyonunda mannan oligosakkaritlerinin (maya
hicre duvarlari) etkili oldugu ve oligofruktozlarin
performansi artirdigi bildirilmistir (Stanley ve ark.,
2014). Mannan oligosakkaritleri ve lignin ile beslenen
tavuklar Uzerine yapilan bir c¢alisma; sekumdaki
yararli bakteri popillasyonunun, jejunumdaki villus
ylksekliginin ve goblet hiicrelerinin sayisinda artis
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oldugunu bildirmistir. Ayrica altliktaki E. coli
popilasyonunda azalma tespit edilmistir (Baurhoo
ve ark., 2007). Oligofruktozlarin kullanimi ile ilgili
yapilan  bir c¢alismada, Bifidobacterium ve
Lactobacillus'un tGremesini arttirdigi, ince bagirsakta
ve sekal sindirimde Escherichia coli'yi inhibe ettigi
ancak biylime performansi, sindirim enzimi
aktiviteleri, bagirsak mikrobiyotasi veya morfoloji
Uzerinde 6nemli bir etkisi olmadig1 gosterilmistir (Xu
ve ark., 2003).

Sonug¢

Son yillarda sindirim sistemi mikrobiyotasinin
taksonomik yapisi ve bagirsak saghgina katkilarini
anlamada 6nemli ilerlemeler kaydedilmistir. Yapilan
calismalar, sindirim sistemi mikrobiyal ekosisteminin
dinamiklerinin agiga cikartilmasi agisindan énemlidir.
Tanimlama ve karakterizasyon teknolojilerinde
devam eden gelismelerle  birlikte  kanath
mikrobiyomunun yeni {yelerinin  kesfedilmesi
muhtemeldir. Gelecekteki calismalarda
mikrobiyomun roliine iliskin anlayisimizi arttirmak
amaciyla, omik  (Genomik,  Transkriptomik,
Proteomik, = Metabolomik ve Metagenomik)
yaklagimlarin uygulanmasi anlamh olacaktir. Bu
alanda vyapilan c¢alismalar neticesinde tavuklarin
cevre, yem ve fizyolojik degisikliklere bagh olarak
bagirsak mikrobiyotasinin nasil yénetilecegi konusu
daha iyi anlasilacaktir.

Cikar ¢catismasi

Yazarlar bu yazl icin gercek, potansiyel veya
algilanan  ¢ikar  gatismasi  olmadigini  beyan
etmislerdir.

Etik izin

Bu calisma “Hayvan Deneyleri Etik Kurullarinin
Calisma Usul ve Esaslarina Dair Yonetmelik” Madde
8 (k) geregi HADYEK iznine tabi degildir. “Etik Beyan
Formu” yazarlarca imzalanarak sisteme yliklenmistir.
Ayrica yazarlar Arastirma ve Yayin Etigine
uyuldugunu beyan etmislerdir.

Benzerlik Orani
Makalenin benzerlik oraninin sisteme yiklenen
raporda belirtildigi gibi %5 oldugunu beyan ederiz.
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