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Hayvanlarda mikrobiyom - hayvan mikrobiyomu

Giris

Hayvanlar ¢cogu fizyolojik sistemlerinde
cesitli mikrobiyal topluluklar barindirirlar.
Hayvanlarin genel durumlar ve sagliklar ile
yakindan iligkili olan bu topluluklara yakin
zamana kadar mikrobiyal flora veya bakteri
florast denmekteydi. Aslinda flora bitkileri
ifade eden bir terim oldugu i¢in, bunun
tanimlamak

bakterileri icin  kullanilmasi

uygun degildi. Son yillarda bu terimin
yerine, yani, bir yerin veya ekolojik iinitenin
toplam mikrop popiilasyonunu belirtmek
icin mikrobiyata, bunlarin tiim genetik
igeriklerini tanimlamak i¢in ise mikrobiyom
terimi  kullanilmaya baslandi. Bununla
birlikte bir yerin tiim mikrop toplulugunu
yani mikrobiyatayr ortaya c¢ikarmak i¢in
molekiiler genetik yontemler kullanildig1 ve
mikroplar genetik yapilari ile tanimlandigi
icin, mikrobiyata yerine de mikrobiyom tercih
edilmeye baslandi. Buderlemede de bir mikrop
toplulugunu belirtmek i¢in mikrobiyom terimi

kullanilacaktir.

K. Serdar DIKER"

Mikrobiyom terimi, zaten yeni
teknolojilerin kullanilmaya baglanmasindan,
mikrop  toplulugunun

dolayisiyla gen

iceriklerine gore tamimlama yapilmaya
baslanmasindan sonra tiireyen bir sozciiktiir.
Mikrobiyom sozctigii ilk kez 2006 yilinda ii¢
makalede baslik olarak kullanilirken, bu say1
2016 yilinda 1087’ye ulagmistir (Sekil 1).
ABD’de NIH/NHGRI (Ulusal Saglik/Insan
Genom Arastirma Enstitiisii) tarafindan 2008
yilinda baslatilan “insan mikrobiyom projesi”
ve kisa siire sonra Avrupa’da baglatilan “insan
bagirsagi metagenomigi” (MetaHIT) projesi
konunun Onemini gdstermesi bakimindan
anlamlidir. Aslinda 6zellikle rumen ve bagirsak
florasinin incelendigi calismalar nedeniyle
veteriner  hekimlikte aym1  kapsamdaki
arastirmalarin gegmisi daha kokliidiir. Ancak,
mikrobiyom terimi ile yayilanan makalelerin
literatiirde goriilmesi nispeten yenidir ve basta
kanathilar olmak tizere cesitli evcil ve yabanil

hayvan tiirlerini kapsamaktadir (2,5,6) (Sekil 2).

* Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi Mikrobiyoloji AD., Ankara, Tiirkiye.
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Sekil 1: “PubMed” arama sayfasinin “bashik” alaninda “microbiome” sozciigli ile yapilan

taramada ¢ikan makale sayilarinin yillara gore dagilimu.

Figure 1: Distribution of the number of articles by year using the keyword “microbiome” in

PubMed search page

koyun kedi kopek sIgIr kanath

Sekil 2: “PubMed” arama sayfasinda “microbiome” sozciigli ve ilgili hayvan adi ile yapilan
taramada tiire gore ¢ikan makale sayilari (s1gir rument ile ilgili calismalar diglanmustir).
Figure 2: Distribution of the number of articles by species using the keyword: “microbiome”

in PubMed search page (Studies related with cattle rumen were excluded).
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Mikrobiyom ile ilgili ¢aligmalar iki agidan
Onem tasimaktadir:

1) Mikrobiyom ile genelde konak ve 6zel
olarak saglik arasindaki iligki bakimidan

2) Mikrobiyomun her yoOniinii ortaya
koyabilen yeni teknolojiler bakimindan.
Mikrobiyom teknolojileri (saptama
yontemleri): Bir organi, sistemi veya belirli
bir ortamdaki mikroorganizma toplulugunu
yani mikrobiyatay1 saptamanin en eski ve
bilinen yolu klasik bakteriyolojik kiiltiirdiir.
Bunda teknikte Ozetle, incelenecek Ornek
bakterilerin gcogalabilecegi yapay besiyerlerine
ekilir, iireyen koloniler ¢esitli fenotipik ve
biyokimyasal 6zellikleri yoniinden test edilir
ve gerekirse daha ileri testlere tabi tutulur.
Bu sekilde anlatildiginda basit bir islem gibi
goriinen bu yol belki de klasik mikrobiyoloji
alaninda yapilabilecek en zor is olacaktir.
Ciinkli, oOrnegin diski veya sekum gibi
icinde en az 10'? bakteri bulunan bir ortamin
mikrop igerigini bulmaya kalktigimizda,
karsimizda ilk asamada iiretmemiz gereken
ylizlerce takson olacaktir. (takson: herhangi
bir taksonomik diizeydeki bakteri grubu; orn.
Firmicutes filumu veya Clostridium cinsi).
Bu kadar yogun ve karisik bir popiilasyondaki
tiyelerin herbirini tek tek ayirt etmenin gesitli
zorluklar1 vardir. Oncelikle, her bakteri
grubunun kendisine has iireme gereksinimleri
vardir; her bakteri her besiyerinde ve ortamda
iremez. Bu nedenle diski gibi bir 6rnekteki

tiim bakteriler izole edilmeye kalkildiginda
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en az ylizlerce ve c¢ok 0Ozel besiyerlerinin
kullanilmast gerekir. Sadece bunlarin aymn
zamanda hazirlanmas:t onlarca kisilik is
giicli, uzun zaman ve ¢ok Ozel malzeme
gerektirir. Ayrica, dogal ortamlarinda ¢ok
0zel atmosferik kosullarda bulunduklar1 i¢in,
bu bakterilerin ¢ogunu iiretmek i¢in ¢ok
cesitli 6zel kosullarin saglanmasi, dolayisiyla
fiziksel kapasite gerektirecektir. Tim bu
islemler yapildiktan sonra farkli ortamlarda
ireyen binlerce hatta onbinlerce koloninin
¢ok ayrmtili olarak incelenmesi onlarca ekip
tarafindan yapilsa bile aylarca siirecektir.
Bu kadar uzun siirede harcanan bu kadar
yogun emege karsin yapilan islemlerin ¢ok
onemli ti¢ eksigi olacaktir. Birincisi, bir¢ok
taksonu iiretmek icin zenginlestirme islemi
gerekeceginden bunlarin sayisal veya oransal
degerlendirmesi yapilamayacaktir. Ikincisi,
yogun lreyen bakterilerin baskilamasi veya
Ortmesi nedeniyle az ve zayif iireyen cogu
bakteri gdzden kacabilecektir. Ugiinciisii ve
en Onemlisi, in vitro ortamda lireyemeyen
bakteri taksonlarini bu yolla saptamak hi¢ bir
zaman miimkiin olmayacaktir.

Taksonomik tanimlamada diger bir yol
bakterileri bizzat iiretmek yerine onlara 6zel
olan genetik yapiyr gostermektir. Bilindigi
gibi her bir bakteri taksonunun kendisine 6zel
genetik yapisi dolayistyla DNA dizileri vardir.
Karigik bir ortamdaki bakteriler bu yolla tespit
edilmeye calisildiginda PCR  (zincirleme

polimeraz reaksiyonu) adi verilen molekiiler
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bir teknik kullanilir. Bunda ortamdaki tim

bakterilerin DNA’s1 c¢ikartildiktan sonra,
sadece aranan mikroba ait gende bulunan 6zel
DNA dizisi kalip olarak kullanilarak, ortamda
bulunan eslesmis DNA dizileri enzimatik
yolla ¢ogaltilir. Bunlar 6zel isaretli maddeler
ile gergek zamanh olarak tespit edildiginde,
aranan bakterinin varlig1 ve yaklasik miktari
ortaya ¢ikar. Ger¢ek zamanli PCR (RT-PCR)
olarak bilinen bu yontem zaman ve emek
bakimindan biiyiik avantaj saglamasina karsin
cok onemli bir eksikligi mevcuttur. Reaksiyon
ortamu ile ilgili kisitlama nedeniyle sadece az
sayida kalip kullanilabildiginden, bu teknikle
ortamdaki bakterilerin tiimii degil, sadece
0zel olarak aranan birka¢ bakteri taksonu
belirlenebilecektir.

Her tiir ortamda mikrobiyomu saptamanin
en son ve gelismis yolu ise yeni nesil sekans
verilerinin  metagenomik analizidir. Bu
amagla kullanilan farkli birka¢ teknoloji
olmasmna ragmen bunlarin  yaklasim
genelde bakterilerin parmak izi sayilabilecek
genlerinden kisa DNA dizilerinin PCR gibi
bir yontemle ¢ogaltilmasi, isaretlenmesi ve
bazlarin ¢ok hassas sekilde okunmasidir (5).
Ornegin, IonTorrent sistemi 150-200 baz
uzunlugundaki DNA pargalarinda bazlar arasi
hidrojen iyon konsantrasyonunu Olcer. Bu
amagla kullanilan baglica gen ise yaklasik
1650 baz uzunlugundaki 16S rRNA genidir.
Ciinkii tim bakteri taksonlar1 i¢in ortak

diziler ve degisken bolgeler barindiran bu gen
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bakteriler arasindaki filogenetik yani atasal
iligkiy1 gosterir. Aslinda modern taksonomide
dolayisiyla bakterilerin  adlandirilmasinda
kullanilan en 6nemli kriter 16S rRNA genleri
arasindaki benzerlik diizeyidir. Bu gen
icindeki 6 degisken bolgenin DNA dizileri
karsilastirildiginda, tlim cinsleri, tiirleri
hatta alt tipleri ayirt etmek miimkiindiir.
Bu sistemin son ve en Onemli asamasi ise
milyonlarca DNA pargasinin okunmasi ile
elde edilen bilgilerin metagenomik analizle
birlestirilmesi ve degerlendirilmesidir. Elde
edilen diziler gen bankalarindaki bilgiler
ile karsilastirilarak incelenen dizinin hangi
bakteriye ait oldugu bulunur. O dizi toplam
ka¢ kere okunduysa, bu da o bakterinin
toplam sayisin1 ve tiim mikrobiyom igindeki
oranint verir. Okunacak DNA pargasinin
minimal okuma sayist ve uzunlugu gibi
limitler konularak metagenomik analizin
giivenilirligi artirilabilir. Ornegin; 150 bazdan
kisa pargalarin okunmamasi veya ayni dizinin
en az 10 kez okunmasi gibi esik degerler
belirlenebilir. Bu yiizden bu teknoloji her tiirlii
hatta en kompleks ortamlardaki mikrobiyomu
tam ve kesin olarak belirlemek i¢in en
giivenilir yoldur. Bu teknikle mikrobiyomun
en karistk ve yogun oldugu bagirsakta 5
milyon toplam okuma i¢inde %99.8 kesinlikle
1000°den fazla bakteri taksonu bulunabilir ve
sadece 10 adet bulunan bir tiir belirlenebilir.
onemli

16S metagenomik analizin en

avantajlarindan birisi ise in vitro ortamda

www.veteriner.org.tr/tr/dergi
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izole edilemeyen bakterileri bile gdstermesidir
(11). Ayrica, ayn1 anda birkag farkli 6rnegin
mikrobiyomunun incelenebildigi sistemde
toplam analiz 3 giin gibi kisa bir siirede
bitmektedir. Iste mikrobiyomun bu kadar
ayrintili ve sik¢a calisilmasini ve popiiler
bir konu haline gelmesini saglayan aslinda
bu teknolojidir. Bu teknolojiye sahip
olundugunda yapilacak islem ise, incelenecek
hedef popiilasyonun ve organin belirlenmesi,
karsilastirilacak  hayvan  gruplarinin = ve
kontrol gruplarinin secilmesi ve Orneklerin
toplanmasidir. Toplanan 6rneklerdeki orijinal
mikrop kompozisyonunun degigsmemesi i¢in
ornekler alindiktan sonra dakikalar i¢inde
dondurulmali veya hemen islenmelidir. Ayrica
ornek toplarken goz oniinde bulundurulmasi
gereken noktalardan birisi Ornegin hedef
yonelik olarak populasyonu temsil ediyor
olmasidir.

Mikrobiyom saghk iliskisi: Farkli hayvan
farkl

tiirlerinde mikrop populasyonlari

bulunabilir veya hayvanlardaki mikrop
topluluklari ¢cevrelerinden farklilik gésterebilir
(4). Ayrica bu farklilik ayni tiiriin bireyleri
veya genotipleri arasinda ve hayvanin
zaman icindeki gelisim donemlerinde de
goriilebilmektedir.

Mikrobiyomun kompozisyonu ve
fonksiyonu hayvan saglig1 ve hastaliklarinda
onemli bir rol oynar.

Bu yiizden son

zamanlarda arastirmalar, bu topluluklar

sekillendiren ekolojik giiclerin belirlenmesine
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yogunlagmistir. Bagirsaktaki toplam bakteri
sayis1, viicudun tiim hiicrelerinden fazladir.
Bagirsak mikrobiyomu (mikrobiyata)
olarak ta adlandirilan bu topluluk, sadece
kendisine bir yasam alan1 bulmakla kalmaz,
konagin metabolik ve enerji homeostazindan
bagisikliga kadar bir¢ok fizyolojik olaya katki
saglar.

Son  yillarda  yapilan  ¢alismalar
mikrobiyomun bagisiklik iizerindeki etkisinin
ortamdaki bakterilerin kullanig1 metabolizma
ile iligkili oldugunu gostermistir (8, 9). Hayvan
bagirsagt immun yaniti diizenleyebilecek
ozellikte ¢esitli metabolitler bulundurur.
Bagirsak mikrobiyomu bu 6zellikteki ¢ok
sayidaki kiiglik molekiilii sentezleyerek,
parcalayarak veya diizenleyerek konagin
metabolik kapasitesini tamamlar. Mikrobiyom
konagin kendi kapasitesi ile metabolize
besin maddelerini

hale

edemedigi kompleks

pargalar ve kullanilabilir getirir.
Ayrica mikrobiyom primer metabolitlerin
uretilmesini  ve sekonder metabolitlerin
diizenlenmesini saglar. Yag asitleri, vitaminler,
noroaktif metabolitler ve amino asitler gibi
bu tip mikrobiyal metabolitler dogrudan
epitel homeostazi, immun sistem hiicrelerinin
tiretimi ve gida sindiriminin ndrolojik kontrolii
gibi konagin normal fizyolojisi ile iliskilidir.

Cesitli calismalarda sagliklilar ile hastalar
arasinda yogunluk bakimindan farklilik
gosteren ¢esitli  metabolitler saptanmistir.

Bunlardan bazilari, 06rnegin indoller ve
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kisa zincirli yag asitleri hastaliklardan
koruyucu etki gosterirken, bazilarinin ise,
ornegin trimetilamin 4-oksit (TMAO) ve
4-etilfenilsiilfat (4-EPS) hastaliga duyarliligi
dogrudan arttirdig1 bulunmustur (8).

Immun sistem ve mikrobiyota konagmn
fizyolojisini dengede tutmak ve kalic1 bir
populasyon olusturmak i¢in stirekli etkilesim
halindedirler. Hayvanlar mikroplarin varligini
ve faaliyetlerini dogal yapilarinda bulunan
mikrop sensorleri vasitasiyla algilar. “Desen
tantyan reseptorler” (DTR) olarak bilinen bu
reseptorle mikroplara ait aktif molekdilleri
ve dolayisiyla  mikroplart  nonspesifik
olarak tanirlar. Konagmn immun sistemi ile
mikrobiyomun metabolitleri arasinda kurulan
iligki cesitli hiicre tiplerini kapsar (7). Klasik
immun sistemin olarak

olarak parcasi

bilinmemelerine ragmen epitel hiicreleri

bunlarin basinda gelir. Bagirsak epitel
hiicreleri dogal DTR’lere sahiptirler, ve bu
bakimdan mukozal bagigiklik sisteminin bir
parcasi olarak bagirsak homeostazina katkida
bulunurlar. Epitel hiicrelerinin sagladigi
bu denge bagirsakta saglikli bir mikrop
kalic1  olmasin

toplulugunun saglarken

patojenlerin yerlesmesini engeller. Epitel
hiicreleri bu iglevleri sirasinda lokal miyeloid
ve lenfoid hiicreler ile yogun bir iletisime girer
ve ¢ok cesitli antimikrobiyal mekanizmalar
kullanirlar.

Mikrobiyata bagirsaktaki olumlu etkisini

daha ¢ok kisa zincirli yag asitleri (KZYA)
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gibi metabolitler ile gosterir. KZYA’ler
(asetat, propiyonat, butirat) hayvan tarafindan
sindirilemeyen karbonhidratlarin komensal
anaerobik bakteriler tarafindan fermentasyonu
ile Ttretilir. Asetat, propiyonat ve butirat
GPR41, GPR43 ve GPR109a gibi DTR’ler
tarafindan algilanir. Bu KZYA’leri bagirsak
hiicreleri tarafindan enerji kaynagi olarak
kullanilir. Biitirat bagirsak hiicrelerinde enerji
metabolizmasini diizenlerken, kolon epitel
hiicreleri butirati primer enerji kaynagi olarak
kullanirlar  (6rnegin  mikropsuz farelerin
kolonositleri otofaji ile kendilerini dldiirtirler)
(10). Butirat bagirsak stem hiicrelerinin
cogalmasmi baskilayarak epitel bariyerin
biitlinliigiiniin korunmasini saglar. Bu 6zellige
katkida bulunan asetatin da infeksiyonlardan
korunmada rolii oldugu gosterilmistir.

Mikrobiyom hastahk iliskisi: Yukarida

acgiklanan temel mekanizmalar ile

belirli mikroorganizma gruplari

katkida

sagligin
siirdiiriilmesine bulunurken,

mikrobiyom dengesini bozan  bazi
mikroorganizma gruplar1 gerek metabolik
faaliyetleri gerekse lirettikleri 6zel maddelerile
hastalik ile iligkilendirilebilirler. Mikrobiyom
konusunda bu durum daha ¢ok indirekt
iliskiyi ifade etmektedir. Ornegin, E.coli’nin
buzagida ishale neden olmasi mikrobiyom-
hastalik alinmazken

iliskisi  kapsamina

(direkt neden-sonug), E.coli’nin bagirsakta

www.veteriner.org.tr/tr/dergi
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cogalmasina firsat tantyan veya metabolitleri
ile bagisiklig1 diisiiren ve dengeyi bozan
popiilasyon faaliyetleri (indirekt iliski) bu
kapsamda degerlendirilir.

Hastalik ile iligkili anlaminda, bir biitiin
olarak mikrobiyomun saptanmasi ile elde
edilenenonemlifaydalardanbirisi, patojenlerin
saptanmas1 yaninda bunlarin tiim mikrobiyom
icindeki relatif yogunluklarinin ve diger
mikroplarla iligkilerinin anlasilabilmesidir.
Boylece diger yollarla sadece varligi veya
yoklugu soOylenebilen patojenlerin  veya
komensallerin, ger¢ekten o hastalik ile iliskili
olup olamayacag1 hakkinda daha ger¢ekei
yorum yapilabilmektedir.

Mikrobiyom ¢alismalarinin en Onemli
getirilerinden  birisi  de

belirli

avantaj veya

mikroorganizmalarin metabolik
ozelliklerine gore gruplandirilabilmesi ve
hastaliklarla iligkilendirilebilmesidir ~ (1).
Bunda klasik filogenetik iligki veya akrabaliga
dayali taksonomi yerine, belirli diizeydeki
metabolik olay veya iirlin esas alinarak,
buna sahip mikroplar gruplandirilmakta ve
toplam mikrop popiilasyonu i¢indeki orani
hesaplanabilmektedir. Ornegin; belirli bir
hastalikta stilfat indirgeyen bakterilerin rolii
oldugundan siipheleniyorsa, —mikrobiyom
icindeki bu grup klasik bilgilere dayanilarak
secilmekte ve mikrop popililasyonu iginde

ne kadar yer tuttuklari normal hayvanlarin
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degerleri ile karsilastirilarak belirlenmektedir.
Normal popiilasyonda belirli bir yilizdenin
altinda bulunan SRB, hastalikl1 popiilasyonda
istatistiksel olarak 6nemli oranda yiiksekse,
o mikrop grubu ile hastalik arasinda iligki
kurulmus  olmaktadir. Eger hastaligin
patogenezi bastan bilinmiyorsa, bu bulgu
ayrica, hastaligin siilfat metabolizmasi iligkisi
olabilecegine dair ipucu da vermektedir. Tiim
bu karsilastirmalar belli bir siirii ic¢indeki
hayvanlar arasinda yapilabildigi gibi, farkl

siiriilerin  birlikte degerlendirilmesi ile de

yapilmaktadir.
Tiirkiye’de  mikrobiyom  calismalar:
Tiirkiye’de  tim  sektor ve akademik

branslar icinde metagenomik analiz yoluyla
mikrobiyomun incelenebildigi tek kurum
Ankara Universitesi Veteriner Fakiiltesi
Mikrobiyoloji Anabilim Dalidir. Bu alanda
genis  kapsamli arastirmalar yapilir ve
desteklenirken, basta tip olmak iizere gida
sektorline de rutin hizmet verilmektedir. Tiim
bu calismalar yapilmadan 6nce de her hayvan
tiirinde her mukozal sistemin saglikli baz
mikrobiyomunu belirlemek gerekmektedir.
Boylece hangi hastalikta hangi mikroplarin
goriildiigiinii veya 6n plana ¢iktigini anlamak
miimkiin olmaktadir. Bu maksatla halen
tavuklarda zaman periyotlarinda bagirsak ve
trakhea mikrobiyomunun degisimi, bagirsak

boliimlerindeki ve solunum yollarindaki
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mikrobiyom farkliligt ve alandaki tavuk
yogunlugunun mikrobiyom {iizerindeki etkisi
ile 1ilgili ¢aligmalar yapilmaktadir. Ayrica
hastalik ve infeksiyonlardaki mikrobiyom
iliskisi  ile broilerlerde

ilgili  olarak,

nekrotik enterit ile bagirsak mikrobiyomu
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mikrobiyomunun  saptanmasma  yonelik

projeler devam etmektedir (Sekil 3). Kanatlilar

disinda  koyunlarda kazedz lenfadenitte

deri mikrobiyomu, sigirlarin  infertilite

vakalarinda genital kanal mikrobiyomu ve

koyunlarda paratiiberkiiloz ile iligkili bagirsak

arasindaki iligkinin ve tavuklarda Salmonella mikrobiyomu konularindaki

devam etmektedir (Sekil 4).

arastirmalar

kolonizasyonunu etkileyen bagirsak
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® Saghkh ® NE oncesi * Nekrotik Enterit

Sekil 3: Broiler piliclerde nekrotik enteritis gelisimi ile ilgili bagirsak mikrobiyomunun filum
diizeyinde analizi. Cesitlilik bir filum i¢inde saptanan OTU (takonomik bakteri grubu) sayisini,
kiirenin ¢ap1 o filumun relatif oranini1 gostermektedir. OTU sayisinin ve ¢esitliligin yiiksekligi
patogenez ile pozitif veya negatif iligkiye isaret etmektedir. Filumlar; 1.A4ctinobacteria,
2.Bacteroides, 3.Cyanobacteria, 4.Firmicutes, 5.Proteobacteria, 6.Synergistetes, 7.Tenericutes
Figure 3: Phylogenetic analysis of intestinal microbiome associated with development of
necrotic enteritis in broiler chickens. Diversity indicates the number of OTU (taxonomic
bacterial group) that is detected in a phylum, and the relative diameter of the flower is the
relative proportion of that filament. The high number of OTUs and diversity indicate a
positive or negative association with pathogenesis. Phylas; 1.Actinobacteria, 2.Bacteroides,

3.Cyanobacteria, 4.Firmicutes, 5.Proteobacteria, 6.Synergistetes, 7. Tenericutes.
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Sekil 4: Ug farkl1 bdlgedeki koyun siiriisiinde paratiiberkiiloz ile iliskili diski mikrobiyomundaki

bakteri siniflarinin relatif yiizde oranlari. Siiriiler farkli cografik bolgelerde olmalarina ragmen

patogenezle iliskili olabilecek bakteri gruplarinin dagiliminin benzer oldugu goriillmektedir.

Figure 4: Relative percentages of bacterial classes in paratuberculosis-associated faecal

microbiology across sheep in three different regions. Despite being in different geographical

regions, the distribution of bacterial groups that may be associated with pathogenesis seems to

be similar.

Hastalik problemlerine ¢6ziim iiretmek
icin ise cesitli antimikrobiyal yaklagimlarin
mikrobiyom iizerindeki etkisi ile ilgili
caligmalar yapilmaktadir.

Mikrobiyom c¢aligmalarindan ilging ve
degerli bilgiler elde edilmektedir. ion Torrent
sisteminin milyonlarca DNA dizisi i¢inde 10
tekrara kadar hassas okuma yapabilmesi, daha

once Tirkiye’de hi¢ bilinmeyen veya diinyada
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cok az bulunan bakterilerin bile saptanmasina
olanak saglamistir (Ornegin, Campylobacter
avium, Helicobacter brantae). Bu kadar
diisiik sayida mikropun bile saptanabilmesi,
Ozellikle bazi1 infeksiyonlarin baslangi¢ veya
kolonizasyon asamasinda yakalanabilmesi
imkani1  dogurmaktadir. Ornegin tavuk
bagirsaginda indikator bakterilerin  diisiik

miktarlariin  16S  metagenomik analizle
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bulunmasi heniiz klinik belirtileri baslamadan
birka¢ giin 6nce nekrotik enteritin habercisi
olmaktadir.
Dogumdan erigkinlige kadar gegen
stiregte mikrobiyomun gelisimi ile ¢alismalar
ilging sonuglar ortaya koymustur. Ornegin,
normal dogum  sonrasinda  yavrularin
barsak mikrobiyomu anne genital kanalim
model alirken, sezeryanla dogan yavrularda
bagirsak mikrobiyomu daha c¢ok derinin
kompozisyonuna benzemektedir.  Ayrica,
eriskin donemde Onemli besin ve cevre
degisikligi olmazsa bagirsak mikrobiyomu
stabilken, yeni dogandan eriskinlige kadar
mikrobiyom yapist dinamik bir seyir
izlemektedir. Bu siirede, farkli metabolik
fonksiyonlar1 yiiriiten ana bakteri gruplarinin
relatif yogunluklarinda 6nemli degisiklikler
olmaktadir. Bu degisikliklerin bir kismu,
yasla degisen beslenme ve fizyolojiye
baglanirken, tahmin edilemeyen c¢evresel

etkiler =~ mikrobiyomun  sekillenmesinde
onemli rol oynamaktadir. Ornegin, yeni dogan
veya yavrulara uygulanan antibiyotikler,
hayvanlarin sonraki yagsamlarinda
mikrobiyomda geg¢ici veya kalici degisiklikler
olusturmaktadirlar (3). Baz1 antibiyotiklerin
neden oldugu degisim  mikrobiyomu
olumsuz etkilerken, bazilar1 olumlu sonuclar

dogurmaktadir.

Cagrili Makale /

Genelde
hastaliklarda

mikrobiyal etiyolojisi olan

mikrobiyom  ¢esitliliginin
azalirken, sagliklida ¢ogaldig1 goriilmektedir.
Bu da mikrobiyomu taksonomik agidan
bilmek kadar, ortamdaki mikrop c¢esitliliginin
ve zenginliginin de oOnemli oldugunu
gostermektedir. Yapilan ¢alismalardan bir
hayvanin ayni organinda farkli mikrobiyoma
sahip ekolojik alanlarin  bulunabilecegi
anlasilmistir. Ornegin kdpeklerin farkl viicut
bolgelerindeki deri mikrobiyomunda bulunan
bakteri gruplar1 ve relatif sikliklar1 arasinda
onemli farkliliklar vardir.

Son olarak, mikrobiyom c¢alismalarinin
farkli alanlarda kullanimi ile ilgili 6rnek
vererek konunun potansiyeli gosterilebilir.
Bunlarin ¢ogunda mikrobiyom ham verilerine
uygulanan biyoistatistik veya biyoinformatik
yontemlerin katkisini da unutmamak gerekir.
Sigirrumenvebagirsak mikrobiyomundanyola
cikarak metan iretim miktarin1 modellemek
ve dolayisiyla diinya atmosferindeki etkisini
hesaplamak miimkiindiir. Daha 6nce sadece
genomik analizi ile elde edilebilen bazi
hastaliklarin risk analizlerini mikrobiyomla
iliskilendirerek yapmak miimkiindiir. Bazi
verim Ozelliklerini (6rn. siit yagi orani,
yemden yararlanma orani) mikrobiyomdaki
bazi bakteri gruplan ile iliskilendirmek ve
miimkiindiir.

yetistirmeyi  yonlendirmek

www.veteriner.org.tr/tr/dergi
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Bu alandaki son ve en carpict Ornek ise
mikrobiyom nakli ile istenen Ozelliklerde
ve saglikli hayvanlar elde etmenin miimkiin

olmasidir.
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