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Özet

Mikrobiyom, mikropları, genomlarını ve ait oldukları çevreyi tanımlayan bir terimdir. İnsan mikrobiyom projesi 
içinde deri de nazal, oral, gastrointestinal ve ürogenital bölgelerin yanında mikrobiyomunun çalışılması için seçilen 
bölgelerdendir. Deri, yağlı/yağsız, kıllı/kılsız, nemli/kuru, katlantılı/pürüzsüz bölgeler gibi fi zyolojik ve topografi k olarak 
farklı koşullarda yaşayan mikrobiyal toplulukları içeren bir ekosistemdir. 16S rRNA dizileme çalışmaları ile sağlıklı 
bireylerin yanında değişik hastalık gruplarında da deri mikrobiyomu incelenmiştir.   Atopik dermatit, akne, psoriyazis ve 
diyabetik yaralar mikrobiyom çalışmalarının çoğunun yapılmakta olduğu dermatolojik hastalıklardır. Bu derlemede deri 
mikrobiyomuyla ilgili çalışmaların bulguları özetlenmiştir. 

Anahtar Kelimeler İnsan mikrobiyom projesi, deri mikrobiyomu

Abstract

 Microbiome is a term defi ning the microbes, their genome and the environment which they belong to. Skin is one of 
the body sites as well as nasal, oral, gastrointestinal and urogenital areas which had been focused to be studied as a 
part of human genome project. Skin is an ecosystem containing microbial communities living in various physiologic 
and topographic conditions such as sebaceous/non-sebaceous, hairy/glabrous, moist/dry, wrinkled/plain areas. Skin 
microbiome is under investigation also in dermatological disorders as atopic dermatitis, acne, psoriasis and diabetic 
wounds beside healthy individuals with 16SrRNA sequencing studies. Findings of these investigations are reviewed 
in this article. 
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Giriş

Mikrobiyom, mikropları, genomlarını ve ait oldukları çevreyi tanım-

layan bir terimdir1. İnsan mikrobiyomunun insan genomuna göre 

çok daha çeşitlilik içermesi nedeniyle anlaşılması için büyük ça-

lışmalar yapılmaktadır. İnsan mikrobiyom projesi nazal, oral, deri, 

gastrointestinal ve ürogenital bölgelerin mikrobiyomunu çalışmayı 

amaçlamaktadır. Referans mikrobiyomların tanımlanmasıyla has-

talık durumlarına neden olan potansiyel nedenler ve birliktelikler 

karşılaştırılabilecektir. Bu amaçla ‘İnsan Genom Projesi’ne paralel 

2008’de ‘Uluslararası İnsan Mikrobiyom Konsorsiyumu’ kurulmuş 

ve Avrupa İnsan Barsak Kanalı Metagenomu (MetaHIT) insan mik-

robiyomuna yönelik araştırmaları teşvik etmek ve daha geniş bilim-

sel kitlelere kaynak sağlamak amacıyla başlatılmıştır2.

Deri Mikrobiyomu

Deri, insan vücudunun en büyük organı olarak seboreik, nemli ve 

kuru olmak üzere mikroçevreler içerir. 16S rRNA dizileme çalışma-

larına göre mikrobiyotanın %90’ını Actinobacteria, Firmicutes ve 

Proteobacteria oluşturur. Gastrointestinal kanaldakinin tersine deri 

mikrobiyomunda kişiler arası ve aynı kişide bölgeler arası farklılık-

lar vardır3,4,5,6. Deri mikrobiyotasını kalıcı-uzun süreli üyelerle ge-

çici-kısa süreli üyeler oluşturur7. Stafilokoklar, propionibakteriler, 

mikrokoklar, Korinebakteriler, Brevibakteriler ve Acinetobakterler 

kalıcı mikrobiyota üyeleridir. Staphylococcus epidermidis ve Pro-

pionibacterium acnes’in iki temel kommensal tür olduğu düşünül-

mektedir. Her iki tür de kültürde üretilmiş ve genomlarının tümü 

dizilenmiştir.  S. epidermidis‘in S. aureus gibi diğer patojenlerin 

kolonizasyonunu önlediği düşünülmektedir, fakat bir yandan da 

intravenöz kateter enfeksiyonlarının önemli bir nedenidir, ayrıca 

biyofilm oluşturabilmektedir. P. acnes’in ise izole edilmiş yüzlerce 

zinciri olmasına rağmen sadece bir zincir tamamen dizilenmiştir8.

Sağlıklı Derinin Mikrobiyomu

Deri, yağlı/yağsız, kıllı/kılsız, nemli/kuru, katlantılı/pürüzsüz böl-

geler gibi fizyolojik ve topografik olarak farklı koşullarda yaşayan 

mikrobiyal toplulukları içeren bir ekosistemdir9,10. Kıl folikülleri, se-

base bezler, ekrin ve apokrin bezler kendi mikrobiyotasına sahip 

mikroçevreler oluştururlar. 

İnsan genom projesinde deri, geniş bir sağlıklı birey gurubunda 

çalışılmak için seçilen bölgelerdendir. Derinin bakteriyel topluluk-

ları doğum şekline göre değişir. Vajinal yolla doğan bebeklerde 

derideki 16S rRNA bulguları vajinal bakterilere benzerken (Lacto-

bacillus ve Prevotella yoğunluktadır.) sezaryenle doğanlarda deri 

bakterilerine benzerdir  (Acinetobacter, Bacillales, Micrococcine-

ae ve Staphylococcus )11,12. Hayatın ilk yılında derideki bakteriyel 

topluluklar bireyler arası yüksek değişiklik gösterir. Bu değişiklikler 

hem bakteri populasyonu içeriği hem de bu populasyonun edi-

nilme zamanı için geçerlidir13. Küçük çocuklarda Streptococcus, 

Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria baskın iken puberteye 

geçerken deri mikrobiyomu tekrar değişir, Firmicutes (streptokok-

lar), Bacteriodete ve Proteobakteri baskınlığı yerini daha lipofilik 

bakteriler olan Korinebakteri ve Propionibakterilere bırakır8. Daha 

geç dönemlerdeki değişiklikler henüz belirlenmemiştir. 

Benzer deri bölgeleri karşılaştırıldığında, kişiler arasında palmar 

bölgeler hariç diğer bölgelerin mikrobiyal çeşitliliği benzerdir. El 

mikrobiyomu, kişinin yıkama alışkanlığı ve çevresel etkenlerle olan 

temas ilişkisi düzeyi nedeniyle kişiler arasında farklılıklar gösterir. 

Derinin mikrobiyal üyeleri kalıcı ve geçici olarak ayrılır. Sağlıklı 

kişilerde kalıcı deri bakterileri 4 farklı filaya aittir: Actinobacteria 

(%51,8), Firmicutes (%24,4), Proteobacteria (%16,5) ve Bacteri-

odetes (%6,3). Türler arasında en sık tanımlananlar ise: Coryne-

bacterium, Propionibacterium ve Staphylococcus’tur11,14. İnsan 

mikrobiyomu her bir birey için genom bilgisi gibi benzersiz çeşitli-

likte ve yoğunluktadır. Kişiler arası deri mikrobiyomu farklılıklarına 

intrinsik faktörler olarak yaş, genetik yapı, konakçı immün sistemi; 

ve eksternal faktörler olan nem miktarı, mevsimsel hava koşulları, 

antibiyotik kullanma öyküsü, giysi seçimleri, losyon/krem, temiz-

leyici, parfüm, antiperspirant gibi yüzeye temas eden etkenler, hij-

yen sıklığı gibi durumlar etkilemektedir15. 

Mikroçevrelerin koşullarına göre bakteri türleri değişir. Kuru böl-

gelerde (önkol, kalça) Corynebacteria, proteobacteria, Flavobac-

teriales; nemli bölgelerde (aksilla, antekübital ve popliteal fossalar) 

Corynebacteria, proteobacteria, Staphylococcus; sebase bölge-

lerde (yüz, gövde üst bölge) Propionibacterium, Staphylococcus 

yoğunluğu baskın bulunan bakteri cinsleridir6 (Resim 1).



in vivo and in vitro study are complementary and each of them has 

their role or ability in assessing natural product on male fertility.

Although extrapolations from animal data to clinical study has its 

limitations, they can sometimes be suggestive. The aspects of qu-

ality, effi cacy and safety should be in place to ensure the progress 

of medicinal plant research with regard to male fertility.

CONCLUSION

Management of male infertility using herbal remedies is useful be-

cause of long cultural history of utilization and the current rene-

wed interest in natural products to sustain health globally. Comp-

rehensive research on the effi cacy and safety of herbal approach 

for the management of male infertility is demanded as a way of 

appreciating the values and roles of traditional medical knowledge 

in health care provision. The screening of medicinal plants with 

fertility enhancing effect should be in line with the further isolati-

on and identifi cation of active constituents from plants. Moreover, 

research on intracellular signalling pathways could be another op-

tion for further understanding the extract’s mechanism of action 

in improving male fertility particularly spermatogenesis. Thus, the 

rising of herbal medicine in improving male fertility in Malaysia is 

signifi cant and may bring a dynamic change in the modern world.
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Resim 1: İnsan deri mikrobiyom haritası25.

Dermatolojik Hastalıklarda Deri Mikrobiyomu 

16S rRNA dizileme çalışmaları ile sağlıklı bireylerin yanında değişik 

hastalık gruplarında da deri mikrobiyomu incelenmiştir. 

Atopik dermatitli çocuklarda istatistiksel olarak stafi lokok, özellikle 

S.aureus ve S.epidermidis miktarında artış olduğu gösterilmiştir15. 

Stafi lokok yoğunluğu tutulum yerlerinde dikkate değer miktarday-

ken iyileşme ve tedavi sonrası azalmış bulunmuştur. Ekzema ve 

diğer sistemik hastalıklarla seyreden otozomal dominat Hiper-IgE 

sendromu (Job’s sendromu) gibi primer immün yetmezlik send-

romu olan hastalarda kontrol grubunda tipik olarak bulunmayan 

bakteri ve mantarlar saptanmıştır: Clostridium çeşitleri ve Serratia 

marcescens gibi. Fırsatçı Candida ve Aspergillus türlerini içeren 

fungal çeşitlilikte artış olması da derinin bu hastalıklarda rekürren 

fungal enfeksiyonlar için  bir rezervuar oluşturduğunu destekle-

mektedir. Bu hastalıklarda klinik tablo, hastalık şiddeti dahil Stafi lo-

kok ve Korinebakteri prevalansı ile paralel bulunmuştur16. 

Akne vulgaris hastalarının lezyonlu ve lezyonsuz deride değişik 

Propionibakteri zincirleri gösterilmiştir. Hatta akne hastalarının 

transkripsiyonel profi llerinde vitamin B12 sentez yolağında spesi-

fi k bir down-regülasyon gösterilmiştir, bu durum klinik bir gözlem 

olan B12 tedavisi alanlarda akne gelişimi durumu için de olası bir 

bağlantı göstermektedir17. Psoriyazis için deri mikrobiyotasının eti-

yolojik rolüne ilişkin çalışmalar sürmektedir ama lezyonlu alanlarda 

göreceli bir yoğunluk değişikliği gözlenmiştir.

 

Psoriyazisi olanlarda Firmicutes ve Actinobacteria’dan zengin mik-

robiyota saptanmış, ancak genel taksonomik tablo lezyonsuz de-

ride ve sağlıklı kontrollerde benzer bulunmuştur. Corynebacteria, 

Propionibacteria, Stafi lokok ve Streptokokların kolonizasyonu hem 

lezyonlu hem lezyonsuz deride artmış yoğunlukta bulunmuştur. 

Cupriavidus, Methylobacterium ve Schlegelella aileleri önemli de-

recede azalmış bulunmuştur18.

 

Diğer bir sürmekte olan çalışma alanı diyabetik yaralardır. Ülser de-

rinliği arttıkça anaerob bakteri birlikteliği artarken stafi lokok yoğun-

luğu azalmış saptanmış, ülser süresi uzadıkça bakteriyel çeşitlilikte 

artma, Proteobakteri yoğunluğunda görece artış saptanırken yine 

stafi lokok yoğunluğunda azalma izlenmiştir. Glisemik kontrolün en 

kötü olduğu olgularda Stafi lokok ve Streptokok’ tan zengin ülserler 

oluştuğu bildirilmiştir8,19. 

Deride Bakteri Dışındakiler

Şimdiye kadarki çalışmaların çoğu bakteriler üzerine yoğunlaşmış-

sa da deri, mantar ve virüsler gibi başka mikroplara da konaklık 

eder. Mantarlar için ribozomal RNA geninin ‘internal transcribed 

spacer region’ (ITS) olarak tanımlanan kısmı dizilenmiştir. ITS1 böl-

gesi bakteri ve virüslerde olmayan fungal DNA’ yı hedefl er. ITS1 

dizilemesi ile ayak dışında çoğu deri bölgesinde çarpıcı bir Ma-

lassezia baskınlığı tanımlanmıştır20.  Ayağın topuk, baş parmak ve 

başparmak tırnağını içeren bölgelerinde en yüksek mantar çeşitli-

liği izlenmiştir. Metagenomik dizileme ribozomal genlerin spesifi k 

bölgelerinin dizilenmesi yerine bir örnekte mevcut tüm DNA’yı di-

zileyen bir yöntem olarak bir örnekteki bakteri, virüs ve mantarları 

ayırabilme imkanı sağlamaktadır21,22. 

  

Virüsler hastalık etkeni olmalarının yanında gen transferi için vek-
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tör işlevi görerek bakterilerde genetik varyasyonların oluşmasını 

sağlamaktadır15. İnsan viromu hakkında henüz yeterli bilgiye sahip 

değiliz. Buna neden olan fakörler; virüslerin hücre kültürlerinde 

çoğaltılmasının zorluğu, metagenomik analizlerin teknik olarak çok 

küçük genom yapılarını belirleyememesi, yöntemlerin pgenellikle 

total DNA’nın dizilenmesi esasına dayanması nedeniyle RNA virüs-

lerinin saptanamaması, virüslerin hızlı değişiklik geçirmeleri nede-

niyle viral genom veri bankalarının oluşturulamamasıdır23.  

Deri mikrobiyomunda artopodlardan ise en önemlisi Demodeks 

akarı olup lipofiliktir. D. folliculorum kıl folliküllerinde, D. brevis 

sebase bezler ve göz kapağı kenarındaki meibomial bezlerde bu-

lunur24. 
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