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Özet

Bakteri, virüs, mantar ve protozoa gibi çok sayıda mikroorganizmadan oluşan bağırsak mikrobiyotasının kompozisyonu 
ve fonksiyonu, doğum şekli, anne sütü alımı, antibiyotik kullanımı ve beslenme gibi çeşitli faktörlerden etkilenmektedir. 
Bu faktörler arasında beslenme düzenlenebilir bir etmen olması nedeniyle büyük ilgi çekmektedir. Mikrobiyotayı 
etkileyen ilk diyetsel etmen anne sütü alma durumudur çünkü anne sütünde bulunan oligosakkarit, lizozom, 
laktoferrin, antikor ve sitokinlerin bağırsaktaki Bifi dobacterium sayısını arttırdığı iyi bilinmektedir. Anne sütünden 
sonra, ek besinlere geçiş sürecinde seçilen besinler ve beslenme modeli mikrobiyotayı şekillendirmektedir. Ortalama 
2-3 yaşta yetişkin kompozisyonuna ulaşan mikrobiyotanın, beslenmede yapılan kısa ve uzun dönem düzenlemeler 
ile değişebildiği gösterilmiştir. Yetişkin dönemde mikrobiyotayı etkileyen diyetsel etmenlerin başında, diyetin 
karbonhidrat (özellikle posa), protein ve yağ içeriğinin geldiği görülmektedir. Yüksek hayvansal protein ve doymuş yağ; 
düşük posa ve karbonhidrat içeren diyetlerin bağırsak mikrobiyotasının zenginliğini ve çeşitliliğini azalttığı, Firmicutes 
ve Proteobacteria kolonizasyonunu artırdığı gösterilmiştir. Yüksek posalı ve bitkisel bazlı diyetlerin ise bağırsaktaki 
bakteri çeşitlilik ile Prevotella ve Xylanibacter türlerini artırdığı saptanmıştır. Prebiyotik özellik de gösteren sindirilmeyen 
karbonhidrat bileşenlerinin mikrobiyotadaki bakteriler tarafından fermantasyonu sonucunda oluşan kısa zincirli yağ 
asitleri hem kolonositler için enerji kaynağı olmakta, hem de antiinfl amatuvar, antikarsinojenik ve immünomodülatör 
etkiler göstererek sağlığı geliştirebilmektedirler. Mikrobiyotanın düzenlenmesinde diyetin prebiyotik içeriği kadar 
önemli olan bir konu, diyetle alınan canlı probiyotik mikroorganizmalardır. Bu noktada, fermente besinlerin potansiyel 
yararları dikkat çekmektedir. Beslenmenin mikrobiyota üzerine etkileri anlaşılmaya başlanmış olsa da, bunların öneriye 
dönüştürülebilmesi için ileri araştırmalara gereksinim bulunmaktadır. 
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Abstract

 The composition and functions of gut microbiota that composed of microorganisms including bacteria, viruses, fungi, 
and protozoa are effected by various factors such as mode of delivery, breastmilk, age, antibiotic use, and diet. Among 
these, diet is a manageable factor, therefore, it takes great attention. The fi rst dietary factor effects microbiota is 
breastfeeding, because it is well known that human milk oligosaccharides, lysosomes, lactoferrin, antibodies, and cyto-
kines increase Bifi dobacterium counts. Following breastfeeding, foods chosen in weaning period and dietary pattern 
shapes microbiota. It is shown that microbiota reaches adult composition at about 2-3 years old and can change with 
short and long term regulations. The fi rst dietary factors that affect microbiota in adulthood are dietary carbohydrate 
(especially fi bre), protein and lipid content. It is shown that diets high in animal protein and saturated fats; low in 
fi bre and carbohydrates decrease gut microbiota richness and diversity and increase Firmicutes and Proteobacteria 
colonisation. High-fi bre and plant-based diets increase gut bacterial diversity as well as Prevotella and Xylanibacter 
species. Short chain fatty acids occur after fermentation of indigestible carbohydrates that also present prebiotic pro-
perties, are energy sources for gut bacteria as well as enhance health through anti-infl ammatory, anticarcinogenic and 
immune-modulatory impacts. Dietary alive probiotic microorganisms are as important as prebiotic content of diets for 
modulation of microbiota. At this point, potential benefi ts of fermented foods attract attention. Even if effects of diet on 
microbiota has begun to be understood, further research is needed to refl ect our knowledge to advice. 
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Giriş

İnsan vücudunda en fazla yer kaplayan alanlardan birisi olan, gast-

rointestinal kanalda kolonize olan bakteri, virüs, mantar, protozoa 

gibi mikroorganizmalardan oluşan ve organ gibi işlev gören ekosis-

tem “bağırsak mikrobiyotası” olarak adlandırılmaktadır1,2. Bağırsak-

taki temel bakteri grupları Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacte-

ria, Verrucomicrobia ve Actinobacteria olup, bu bakteri gruplarının 

bağırsakta bulunma oranları çeşitli etmenlere bağlı olarak değiş-

mektedir3-6. Sayıca en baskın olarak bulunan bakteri grupları ise 

gram pozitif Firmicutes ve gram negatif Bacteroidetes gruplarıdır7,8. 

Son yıllarda bağırsakta bakteri kolonizasyonunun başlama zamanı 

ve gelişim evreleri ile ilgili çok sayıda çalışma yapılmaktadır. Bu ça-

lışmalar yakın zamana kadar doğum anında steril olduğu düşünü-

len infant gastrointestinal sistemindeki bakteri kolonizasyonunun 

doğumdan önce başladığını göstermiştir9-13. Doğumun ardından, 

yaşamın ilk birkaç günü içinde infantın bakterilere maruz kalma hızı 

artmaya başlar ve daha sonraki dönemlerde ek besinlere başlama 

süreci ile birlikte intestinal mikrobiyota hızlı bir şekilde gelişme-

ye devam eder9-14. Yaklaşık 2-3 yaşlarında mikrobiyotanın kom-

pozisyonu, çeşitliliği ve fonksiyonel yeterliliklerinin yetişkin mik-

robiyotasına benzer halde geldiği kaydedilmiştir15,16. Mikrobiyota 

gelişimini etkileyen faktörler arasında doğum şekli, annenin mikro-

biyotası, anne sütü alımı, bakterilere çevresel maruziyet, antibiyo-

tik/probiyotik kullanımı ve beslenme bulunmaktadır. Mikrobiyota 

gelişimi tamamlandıktan sonra da mikrobiyotanın kompozisyonu 

ve fonksiyonu yine benzer etmenler tarafından etkilenmektedir. Bu 

etmenlerin arasında beslenme, mikrobiyotada oluşan birçok deği-

şikliğin sorumlusu olarak görülmekte ve düzenlenebilir bir etmen 

olması nedeniyle de ilgi çekmektedir9. 

Beslenmenin Bağırsak Mikrobiyotası Üzerine Etkileri

Besin alımı ve bağırsak mikrobiyotası arasında karşılıklı ve güçlü bir 

etkileşim olduğu kabul edilmektedir. Bağırsaktaki mikroorganizma-

ların bazı vitaminlerin sentezini veya bazı besin bileşenlerinin deg-

radasyonunu etkileyebildiği, yani mikrobiyotanın beslenme üze-

rine etkileri uzun yıllardır bilinmektedir. Ancak insan mikrobiyom 

projesinin bağırsak mikrobiyotası hakkında ortaya koyduğu bilgiler 

ile mikrobiyotayı etkileyen etmenler üzerine odaklanılmış ve bes-

lenmenin mikrobiyota üzerine etkileri araştırılmaya başlanmıştır17. 

Anne Sütünün Bağırsak Mikrobiyotasına Etkisi

Mikrobiyotayı etkileyen ilk diyetsel etmen anne sütü alma duru-

mudur, çünkü bebeklerde bağırsak mikrobiyota oluşumunu et-

kileyen en önemli etmenlerden birisinin anne sütü olduğu kabul 

edilmektedir. Anne sütü, prebiyotikler (anne sütü oligosakkaritleri) 

ve probiyotikleri (Bifidobacterium, Lactobacillus) bir arada içeren 

sinbiyotik bir besindir18. Anne sütünde bulunan oligosakkaritler, 

lizozomlar, laktoferrin, antikorlar ve sitokinlerin bağırsaktaki Bifido-

bacterium sayısının artırdığı bilinmektedir19. Sadece anne sütü alan 

bebeklerin bağırsaklarındaki Lactococcus düzeylerinin formula ile 

beslenen bebeklere göre daha düşük olduğu bulunmuştur. Hem 

anne sütü hem de formula alan bebeklerin ise, sadece formula ile 

beslenen bebekler ile benzer mikrobiyota kompozisyonuna sahip 

olduğu gösterilmiştir20. Anne sütünden sonra, ek besinlere geçiş 

sürecinde seçilen besinler ve beslenme modeli mikrobiyotayı şe-

killendirmektedir. Bu dönemde ayına göre, uygun ve doğru be-

sinlerin tükettirilmesi ile bağırsaktaki bakteri çeşitliliği artmaya ve 

bakteri kompozisyonu değişmeye başlamaktadır. Bağırsak mikro-

biyotasının ortalama 2-3 yaşta yetişkin mikrobiyota kompozisyo-

nuna ulaştığı kabul edilmektedir21. 

Farklı Beslenme Modellerinin 

Bağırsak Mikrobiyotası Üzerine Etkileri

Farklı coğrafyalarda yaşayan toplulukların mikrobiyotalarının karşı-

laştırıldığı çalışmalar uzun dönem beslenme alışkanlıklarının mik-

robiyotaya etkisinin değerlendirilmesi açısından önemli kanıtlar 

ortaya koymuştur. Özellikle, batı tarzı beslenme modelinin yaygın 

olduğu Amerika Birleşik Devletleri ve Avrupa Birliği ülkelerinde 

yaşayanlar ile Afrika ve Güney Amerika’nın kırsal bölgelerinde 

yaşayanların mikrobiyotalarında önemli farklılıklar tespit edilmiş-

tir22-24. Genetik, antibiyotik kullanımı gibi çevresel etmenler birlikte 

değerlendirildiğinde, bu toplumların mikrobiyotalarındaki farklılığın 

temel nedeninin beslenme olabileceği önerilmiştir25.

Farklı coğrafyalarda yaşayan toplumların diyetlerini ve mikrobiyo-

talarını karşılaştıran en kapsamlı çalışmalardan biri De Filippo ve 

arkadaşları tarafından yapılan çalışmadır. Bu çalışmada, İtalya’nın 

kentsel bölgelerinde yaşayan çocuklar ile Afrika’da Burkina Faso 

kırsalında yaşayan çocukların mikrobiyotaları karşılaştırılmıştır. 

Posa ve bitkisel proteinden zengin diyet ile beslenen Afrikalı ço-

cukların bağırsaklarındaki bakteri zenginliği ve çeşitliliği, hayvansal 
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kaynaklı protein ve yağdan zengin diyetle beslenen İtalyan çocuk-

larınkinden daha yüksek bulunmuştur. İtalya’da yaşayan çocukların 

mikrobiyotalarında Firmicutes ve Proteobacteria miktarı fazla iken, 

Afrika’da yaşayan çocuklarda Prevotella, Xylanibacter ve Trepone-

ma fazla oranda saptanmıştır24. Benzer şekilde, Afrika’nın Hadza 

bölgesinde yaşayanların mikrobiyotaları, Avrupalı toplumların mik-

robiyotaları ile karşılaştırıldığında da, Hadza topluluklarının daha 

zengin mikrobiyota kompozisyonuna ve biyoçeşitliliğe sahip oldu-

ğu ve bu bölgede yaşayanların bağırsak mikrobiyotalarının posa-

dan zengin bitkisel besinlerde bulunan selüloz gibi polisakkaritleri 

metabolize edebildikleri gösterilmiştir20.  Ayrıca, Wu ve arkadaşları 

tarafından yapılan çalışmada26 da, hayvansal kaynaklı protein ve 

doymuş yağdan zengin diyetin uzun dönem tüketimi Bacteroides 

grubu (enterotip 1) ile kompleks karbonhidrattan zengin diyetin 

uzun dönem tüketimi ise Prevotella grubu ile (enterotip 2) ilişki-

lendirilmiştir.

 

Batı tarzı beslenme modelinin yanında, Akdeniz beslenme modeli, 

vejetaryen beslenme modeli veya glutensiz beslenme modeli gibi 

beslenme modellerinin mikrobiyota üzerine etkileri de araştırıl-

maktadır. De Fillippis ve arkadaşlarının27, Akdeniz diyetine uyum 

ve diyetin mikrobiyota üzerine etkilerini araştırdıkları çalışmaların-

da, Akdeniz diyetine yüksek uyum gösteren bireylerde, Prevotella, 

Lactobacillus ve Bifidobacterium bakterilerinin oranlarının ve fekal 

kısa zincirli yağ asidi düzeyinin yüksek olduğu gösterilmiştir. Veje-

taryen diyetlerin mikrobiyotada önemli değişiklikler oluşturduğu-

nu gösteren çalışmalar olmasına karşın, hiçbir önemli değişikliğin 

olmadığını gösteren çalışmalar da bulunmaktadır28-30. Glutensiz 

diyetlerin de mikrobiyota kompozisyonunu ve fonksiyonunu etki-

leyebildiği gösterilmiştir31. Glutensiz diyetlerde, diyetle polisakkarit 

alımı çok sınırlandığı için, kolona ulaşan karbonhidrat bileşeni de 

çok sınırlığı olmakta ve bunun sonucunda sakkarolitik fermantas-

yon gerçekleşmemektedir. Bu nedenle, hem kısa zincirli yağ asit-

leri oluşmamakta, hem de Bifidobacterium ve Lactobacillus gibi 

bütirat üreten probiyotik bakteri popülasyonları azalırken, E. coli 

ve Enterobacteriaceae gibi patojen bakteri popülasyonları artmak-

tadır32. Bu beslenme modellerinin mikrobiyota üzerine etkileri ile 

ilgili geçerli bir sonuca varabilmek ve bu konuda öneri geliştirebil-

mek için iyi planlanmış çalışmalara gereksinim vardır. 

Diyet Bileşenlerinin Bağırsak Mikrobiyotasına Etkileri

Çalışmalar farklı besin bileşenlerinin farklı bakteriyel topluluklar ta-

rafından kullanıldığını ve o topluluğun kolonizasyonunu sağladığı-

nı; böylece dominant bakteri türlerinin beslenmeye göre şekillene-

bildiğini göstermektedir 33. Diyet bileşenleri arasında, karbonhidrat 

ve posa, protein, yağ, fitokimyasal ve vitamin içeriği beslenme – 

mikrobiyota ilişkisi açısından dikkat çekmektedirler. 

Diyet Karbonhidratları ve Posa

Kolonda bulunan bakteriler enerji kaynağı olarak, sindirim kanalı-

nın üst kısımlarından sindirilmeden kolona ulaşan besin bileşen-

lerini kullanmaktadırlar. Kolona sindirilmeden ulaşan karbonhidrat 

bileşenleri temel olarak nişasta olmayan polisakkaritler, dirençli 

nişasta ve oligosakkaritlerdir. Sindirilmeden kolona ulaşan kar-

bonhidratların, bakteriler tarafından fermantasyonunu sonucunda 

ise kısa zincirli yağ asitleri ve gazlar ortaya çıkmaktadır34. Yapılan 

çalışmalarda feçeste en çok olarak bulunan kısa zincirli yağ asit-

lerinin asetat, propiyonat ve bütirat olduğu gösterilmiştir35. Bu üç 

temel kısa zincirli yağ asidi enerji kaynağı olmalarının yanında, 

antiinflamatuvar, antikarsinojenik ve immünomodülatör etkileri ile 

metabolizmada önemli roller oynamaktadır. Kolonositler için enerji 

kaynağı oluşturan bütirat, kolon kanseri hücrelerinin apoptozunu 

arttırarak antikarsinojenik etki göstermektedir36. Propiyonat, epitel 

hücreler için enerji kaynağı olmasının yanında glukoneogenezde 

önemli rol almaktadır. Ayrıca açlık-tokluk sinyallerinin oluşmasında 

görev aldığı düşünülmektedir37,38. İntestinal glukoneogenezde pro-

piyonat, glukoza dönüşerek, hepatik glukoz üretiminin ve adipozi-

tenin azalmasını da sağlamaktadır37. Bağırsakta en yüksek miktarda 

bulunan kısa zincirli yağ asidi ise asetattır39. Asetat vücutta perife-

ral dokulara taşınarak kolesterol metabolizması ve lipogenezde yer 

alır. Farelerde yapılan çalışmalarda asetatın da propiyonat gibi sant-

ral iştah regülasyonunda da önemli rol oynadığı gösterilmiştir40.

 

Diyet karbonhidratlarının fermantasyonu sonucu açığa çıkan kısa 

zincirli yağ asitlerinin olumlu etkilerine bağlı olarak, sindirilmeyen 

karbonhidratları yüksek posalı diyetler bağırsak mikrobiyotası için 

fermente edilebilir substrat sağlayarak doğrudan veya dolaylı etki-

leri ile insan sağlığını geliştirmektedirler. Sonnerburg ve arkadaş-

larının41 fareler üzerinde yaptıkları çalışma, diyetle yetersiz posa 

alımının mikrobiyal çeşitliliği azalttığını ve mikrobiyota kompozis-

yonunda önemli değişikler oluşturduğunu göstermiştir. Diyet po-



ÖZDEMİR ve DEMİREL
Beslenme ve Mikrobiyota İlişkisi28 188

Journal of BSHR
2017;1(Special Issue):25-33

sasının diyete tekrar eklenmesi ile mikrobiyota ilk jenerasyonda 

geriye döndürülmüş; ancak sonraki jenerasyonlarda diyete posa 

eklenmese de mikrobiyota kompozisyonu geriye döndürüleme-

miştir. Diyet posasına ek olarak, bazı durumlarda besinlerde bu-

lunan “kullanılabilir (sindirilebilir) karbonhidratların” bir kısmı da 

sindirimden kaçarak fermente edilebilen substrat sağlayabilmek-

tedir42. Bu çerçevede geliştirilen ve fermente edilebilen oligosak-

karit, disakkarit, monosakkarit ve poliyoller gibi kısa zincirli kar-

bonhidratları kapsayan FODMAP tanımı da mikrobiyota üzerine 

etkileri açısından son yıllarda araştırılmaktadır43.

Diyet Proteinleri

Diyet proteinlerinin metabolizmasında kolon mikrobiyotasının 

proteolitik rol oynadığı uzun zamandır bilinmektedir. Proteinlerin 

kolonda proteolitik fermantasyonundan temel olarak Bacteroides 

ve Propionibacterium türleri sorumlu olmakla birlikte, Clostridia, 

Streptococci, Staphylococci ve Bacillus türlerinin de proteolizde 

görev alabileceği önerilmiştir. Kolona sindirilmeden ulaşan prote-

inlerin kolonda degredasyonları ve fermantasyonları sonucunda 

amonyak, aminler, indoller, fenoller, sülfür bileşikler ve organik 

asitler açığa çıkmaktadır44. 

 

Farklı coğrafyalarda yaşayanların mikrobiyotalarını karşılaştıran 

çalışmalarda, yüksek proteinli diyetlerin Bacteroides enterotipi 

ile ilişkili olduğunu göstermektedir19-22. Diyetin protein içeriğinin 

mikrobiyota üzerine etkilerini araştıran en eski müdahale çalışma-

larından birinde, kırmızı et tüketiminin fazla olduğu dönemde, etin 

tüketilmediği döneme göre, Bifidobacterium adolescentis sayısının 

düştüğü, Bacteroides ve Clostridia sayısının arttığı gösterilmiştir45. 

Russell ve arkadaşları tarafından yapılan çalışmada da, yüksek pro-

tein ve düşük karbonhidrat içerikli diyetin bağırsak mikrobiyota-

sında Roseburia ve Eubacterium rectale düzeylerini düşürdüğü ve 

feçeste bütirat oranını azalttığı gösterilmiştir46. Bağırsak mikrobiyo-

tasının düzenlenmesinde, diyet protein miktarının gereksinmenin 

üzerine çıkmayacak şekilde sınırlandırılması ve bitkisel protein kay-

naklarının da diyete eklenmesi önemlidir. 

Diyet Yağları

Makro besin ögelerinden yağların bağırsak mikrobiyotası üzerine 

etkilerinin incelendiği çalışmalarda yüksek yağlı diyet tüketiminin 

mikrobiyal çeşitliliği azalttığı ve Bacteroides, Alistipe ve Bilophila 

sayılarını artırdığı gösterilmiştir. Yüksek yağlı diyetlerin, düşük yağ-

lı diyetlere kıyasla, fekal kısa zincirli yağ asidi konsantrasyonunu 

ve Bifidobakteri sayısını önemli oranda düşürdüğü saptanmıştır. 

Mikrobiyotanın düzenlenmesinde, diyetin yağ miktarı kadar, yağın 

türünün de önemli olduğu öne sürülmüştür26,47,48. Fareler üzerin-

de yapılan bir çalışmada, yüksek yağlı diyetin düşük Lactobacillus 

intestinalis ve yüksek miktarlarda Clostridiales, Bacteroides, En-

teroabacteriales gibi propiyonat ve asetat üreten türler ile ilişkili 

olduğu bulunmuştur. Ayrıca, yüksek yağlı diyet tüketen farelerde 

bağırsaktaki mikrobiyal değişikliklerin metabolik endotoksemi kay-

naklı inflamasyonu etkilediği de gösterilmiştir49. Fava ve arkadaş-

ları tarafından yapılan insan müdahale çalışmasında da, farklı yağ 

içeriğine sahip diyetler tükettirilmiş ve fekal örneklerin analizleri 

yapılmıştır. Düşük yağlı diyet fekal Bifidobacterium sayısında artış; 

doymuş yağ oranı yüksek diyet ise fekal Faecalibacterium prausnit-

zii oranında artış ile sonuçlanmıştır48. 

Diyet Fitokimyasalları 

Bağırsak mikrobiyotası ile ilişkilendirilen fitokimyasalların başında 

polifenoller gelmektedir. Meyve, sebze, tam tahıl, çay, kahve, ka-

kao gibi çeşitli bitkisel kaynaklı besinlerde yaygın olarak bulunan 

polifenollerin, farklı etki mekanizmaları ile sağlığı olumlu yönde et-

kileyebildiği bilinmektedir. Polifenollerin büyük kısmı sindirilmeden 

kolona ulaşmakta ve buradaki mikroorganizmalar tarafından degre-

dasyona uğrayak, aktif formlara dönüşmektedirler50. Bağırsaktaki 

bakteri türlerinden bazılarının polifenollerin metabolize olmasında 

etkili olduğu bilinmektedir. Bu bakteriler arasında Bacteroides dis-

tasonis, Bacteroides uniformis, Bacteroides ovatus, Enterococ-

cus casseliflavus, Eubacterium cellulosolvens, Lachnospiraceae 

CG19-1 ve Eubacterium ramulus yer almaktadır51,52. Polifenol ve 

mikrobiyota ilişkisini araştıran çalışmalarda Bifidobacterium ve 

Lactobacillus bakterilerinin diyetle polifenol alımı ile ilişkili olduğu 

gösterilmiştir53,54. Ayrıca, çaydaki biyoaktif bileşenlerin Helicobac-

ter pylori55, Staphylococcus aureus ve E. coli O157:H7 bakterileri-

nin56 büyümesini durdurduğu bulunmuştur.

Vitaminler 

Bağırsaktaki bakterilerin K vitamini ve bazı B grubu vitaminlerini 

(biotin, kobalamin, folat, nikotinik asit, pridoksin, riboflavin, tiamin) 

sentezleyebilme yeteneğine sahip olduğu bilinmektedir57. Mikroor-

ganizmasız (germ-free) fareler üzerine yapılan çalışmalarda farele-
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re K vitamini suplementasyonu yapılmadığında protrombin düzey-

lerinin düştüğü görülmüştür ancak normal bağırsak mikrobiyotası 

olan farelere K vitamini verilmediğinde normal protrombin düzey-

leri ve normal pıhtılaşma aktivitesi görülmeye devam etmiştir58. 

İnsanlarda yapılan bir çalışmada ise, 3-4 hafta düşük K vitaminli 

diyet alan insanlarda vitamin yetersizliği görülmezken mikrobiyo-

tayı baskılayıcı geniş spektrumlu antibiyotik tedavisi alan kişilerde 

plazma protrombin düzeylerinde belirgin azalma gösterilmiştir 

(59). Bacteroidetes, Fusobacteria ve Proteobacteria bakterileri B 

grubu vitaminlerinden riboflavin ve biotini üretebilirler, Firmicu-

tes ve Actinobacteria bakterilerinin B grubu vitaminlerini sentez 

etme potansiyelleri daha düşüktür. Fusobacteria grubundaki tüm 

bakterilerin B12 vitamini üretebildiği bilinmektedir. Genel olarak 

ise Bacteroidetes en çok B vitamini üreten bakteriyel grup olarak 

bilinmektedir 34. 

Prebiyotikler ve Probiyotikler 

Dünya Sağlık Örgütü, seçici olarak fermente olabilen, gastrointes-

tinal mikroorganizmaların kompozisyon ve/veya aktivitesini etkile-

yerek, bireyin iyi olma hali ve sağlığı üzerinde olumlu etkileri olan 

besin bileşenlerini prebiyotik olarak tanımlamaktadır60. Prebiyotik 

özellik gösteren diyet bileşenlerinin büyük çoğunluğunun karbon-

hidrat yapıda olduğu görülmektedir. Fruktooligosakkaritler (FOS), 

inülin ve galaktooligosakkaritler en çok bilinen prebiyotikler olup 

doğal kaynakları arasında muz, elma, çilek, enginar, kuşkonmaz, 

soya fasulyesi, tam buğday, arpa, keten tohumu, badem ve ceviz 

yer almaktadır.  FOS, henüz prebiyotik kavramı ortaya çıkmadan 

önce, intestinal mikrobiyota ve insan sağlığı üzerine etkilerinden 

dolayı çalışılan diyet posalarından birisidir61. Diyete FOS eklenmesi 

ile Bifidobacterium sayısında artış görüldüğü gösterilmiştir62. Pre-

biyotiklerin bağırsaktaki immun ve metabolik fonksiyonlar üzerine 

faydalı etkilerinin kısa zincirli yağ asidi üretiminde artış sağladığı ve 

posa fermentasyonundan elde edilen gastrointestinal ilişkili lenfoid 

dokuyu (GALT) güçlendirdiği bilinmektedir63. 

Probiyotikler ise “yeterli miktarda alındıklarında endojen mikrof-

loranın özelliklerini geliştirerek, konakçı sağlığını olumlu yönde 

etkileyen canlı mikroorganizmalar” olarak tanımlanmaktadır. Bir 

ürünün probiyotik olarak tanımlanma için insan kaynaklı olması, 

mide asiditesi ve safra asitlerine karşı dirençli olması, sindirim ka-

nalında canlı kalabilmesi, bağırsak epiteline tutunabilmesi, doğal 

floraya adapte olması, sindirim sisteminde kolonize olabilmesi, 

antimikrobiyal maddeler salgılayabilmesi (bakteriosin gibi), patojen 

ve toksik olmaması, konakçı sağlığı üzerinde olumlu etkileri olma-

sı ve üretim ve depolama sırasında stabil olması, canlı kalabilmesi 

gerekmektedir64. Probiyotiklerin Chron’s hastalığı, ülseratif kolit ve 

irritabl bağırsak sendromu gibi gastrointestinal sistem hastalıkla-

rındaki tedavi edici etkilerinin yanında obezite gibi pek çok hastalık 

üzerindeki olumlu etkilerini bağırsaktaki bakteri kompozisyonunu 

değiştirerek yaptığı kabul edilmektedir65. Çok sayıda çalışmada dü-

zenli probiyotik alımının total bakteri yükünün yanında Bifidobac-

teria ve Lactobacilli türlerini arttığı bildirilmiştir 66,67. 

Mikrobiyota İlişkili Besinler

Probiyotikler, mikrobiyotanın düzenlemesinde en etkili ajanlar 

olarak kabul edildikleri için, diyetin mikrobiyota üzerine etkisi in-

celenirken, en çok ilgi çeken konulardan biri fermente besinlerle 

alınan mikroorganizmaların mikrobiyota üzerindeki potansiyel et-

kisidir. David ve arkadaşlarının yaptıkları çalışmada, fermente be-

sinlerde bulunan bakterilerin bağırsağa ulaşabildiği ve miktarlarının 

deteksiyon limitlerinin üzerinde olduğunu gösterilmiştir68. Yoğurt 

ve kefir ile yapılan çalışmalarda, probiyotik bakteri içeren ürünlerin 

tüketiminin Bifidobakterium ve Lactic asit bakteri popülasyonlarını, 

-galaktosidaz aktivitesini ve toplam kısa zincirli yağ asidi konsant-

rasyonunu artırdığını, Enterobacteria ve Clostridia popülasyonlarını 

azalttığını göstermiştir69,70. Diğer fermente besinlerin mikrobiyota 

üzerine etkilerinin anlaşılabilmesi için yeni çalışmalara gereksinim 

vardır. 

Fermente besinlerin yanında, prebiyotik özellik gösteren karbon-

hidrat, posa veya fitokimyasal içeriklerine bağlı olarak bazı spesifik 

besinlerin tüketimlerinin bağırsak Mikrobiyotası üzerine etkileri in-

celenmiştir. Bu besinler arasında en çok araştırılanlar tam tahıllar, 

badem ve fıstık gibi yağlı tohumlar, yaban mersini, böğürtlen, elma 

ve muz gibi meyveler, çay ve kırmızı şarap gibi içeceklerdir71. Spe-

sifik besinlerin mikrobiyota üzerine etkilerinin iyi planlanmış klinik 

çalışmalarla araştırılması, bu konuda önerilerin geliştirilmesine ola-

nak sağlayacaktır. 

Sonuç olarak; beslenme ve bağırsak mikrobiyotası arasında karşı-
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lıklı ve güçlü bir etkileşim vardır. Kişilerin bağırsak mikrobiyal örün-

tülerindeki farklılıkların önemli bir kısmının beslenme durumların-

daki farklılıklar ile açıklanabileceği düşünülmektedir. Beslenmenin 

mikrobiyal çeşitliliği, mikrobiyal taksonomiyi, genetik bilgiyi, gen 

ekspresyonlarını ve enzim aktivitelerini etkileyerek hem bağırsak 

mikrobiyota kompozisyonunu, hem de fonksiyonunu etkileyebil-

diği gösterilmiştir. Beslenmenin mikrobiyota üzerine etkilerinin 

mekanizmasının çözülmesi ve bu konuda öneriler geliştirilebilmesi 

için ileri çalışmalara gereksinim bulunmaktadır. Mevcut çalışmalar-

dan elde edilen sonuçlar, enerji ve makrobesin ögeleri açısından 

yeterli ve dengeli beslenmenin öneminin altını çizmektedir. Bunun 

yanında, diyetin doğal prebiyotik kaynakları olan posa bileşenleri 

içeren bitkisel kaynaklı besinler ve doğal probiyotik kaynakları olan 

fermente besinler ile zenginleştirilmesinin yararlı olacağı öngörül-

mektedir.
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