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Mikrobiyom Modülasyonunda Kişiselleştirilmiş
Probiyotik İhtiyacı

Aycan Gündoğdu

Öz
Belli bir habitattaki mikroorganizmalar ile birlikte, mikroorganizmaların genomlarını ve genom 
ürünlerini inceleyen bilim dalı olarak adlandırılan Mikrobiyom, Metagenomik yaklaşımların 
ortaya çıkışıyla kapsamlı olarak incelenebilir hale gelmiştir. Mikrobiyom çalışma çıktılarının 
kişisel tıptaki potansiyel uygulamalarından biri olarak, tedavi ya da korunma amaçlı mikrobiyom 
manüpülasyonunda probiyotikler önemli yer tutmaktadır. Günümüzde probiyotikler tek 
başına ya da gıda takviyesi şeklinde hekim önerisiyle ve/veya kişisel tercih olarak yaygın 
bir şekilde kullanılmaktadır. Fakat, son zamanlarda yapılan farklı bilimsel çalışmalar ile 
probiyotik kullanımının faydaları kadar, etkisiz olduğu hatta zararlı olabileceği yönünde 
raporlar yayımlanmıştır. Probiyotik kullanımı ile ilgili çelişki verilerin varlığı, mikrobiyom 
modülasyonunda kişinin ihtiyacına cevap verecek suşların kullanılması ve uygulama öncesi/
sonrası mümkün olduğu kadar söz konusu suşların tutunması bakımından mikrobiyom içeriğinin 
test edilmesi gerekliliğinin elzem olduğu ön görülmektedir. 
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The need For Personalized Probiotics in Microbiome Modulation

Abstract
Microbiome which is the study of genomes and genome products of microorganisms along 
with the microorganisms in a certain habitat, has become feasibly applicable by the emergence 
of metagenomic approaches. As one of the potential applications of microbiome deliverables 
in personal medicine, probiotics play an important role in microbiome manipulation for the 
prevention and/ort he treatment of certain diseases. Nowadays, probiotics are extensively used 
either as stand alone intake or as a food supplements, following a physician’s recommendation 
and / or as a personal preference. However, recent scientific studies have indicated that the use 
of probiotics could be ineffective or even harmful. The existence of controversial results on 
the use of probioticsimply that the use of strains that will respond to the individual’s needs in 
microbiome modulation, and the need to test the microbiome content before the application of 
these strains should be essential considerations.
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Mikrobiyota, bir habitata kommensal olarak 
yerleşmiş ve fonksiyonel bir ekolojik dengeye 
(homeostazis) sahip mikrobiyal komüniteye, 
mikrobiyom ise bu komünite ile birlikte 
mikroorganizmaların genomlarını ve genom 
ürünlerini inceleyen bilim dalına verilen isimdir 
(1). Metagenomik yaklaşımların ortaya çıkışıyla, 
mikrobiyota/mikrobiyom kapsamlı olarak 
incelenebilir hale gelmiştir. Metagenomik, 
mikroorganizmaların laboratuvar ortamlarında 
kültür edilmesi aşamasını atlayan, özellikle 
kültürü şu anki şartlarda mümkün olmayan 
mikroorganizmaları analiz etmeye yarayan ve 
kullanılabilirliği her geçen gün artan moleküler 
yöntemlerdir (2-3). Mikrobiyolojide paradigma 
kaymasına sebep olduğu kabul edilen metagenom 
çalışmaları, çevresel örneklerden nükleik asitlerin 
direk izolasyonu temeline dayanarak ilgili çevrenin 
ekolojisinin ortaya çıkarılması, karşılaştırılması, 
ortamdaki mikrobiyal topluluklarının metabolik 
profillerinin keşfedilmesi ve yeni biyomoleküllerin 
bulunmasında etkinliği ispat edilmiş moleküler 
tekniklerdir (4-5). 

İnsanla simbiyotik bir yaşam sürdüren 
mikrobiyotamızın binlerce farklı türden 
oluşmasının yanında, popülasyon büyüklüğü 
insan hücre sayısını aşan büyük bir komünite 
olduğu bilinmektedir (6). Yeni nesil DNA dizileme 
teknolojilerinin yaygınlaşmasıyla geçtiğimiz 10 
yılda insan mikrobiyomunu ve sağlığa etkilerini 
keşfetmeye yönelik çalışmalar, İnsan Mikrobiyom 
Projesi öncülüğünde yaygınlaşmıştır (7-8). İnsan 
mikrobiyomunun büyük bir kısmını oluşturan 
bağırsak mikrobiyomu, insan ve çevresel faktörler 
(örn. besin, patojenik organizmalar, toksinler 
vb.) arasında bir arayüz oluşturarak çok sayıda 
metabolik faaliyette konağına ortaklık etmektedir. 
Besin sindirimi (9), vitamin biyosentezi (7), 
davranış yanıtı (10), patojenlere karşı savunma (11) 
ve daha bir çok fonksiyonun (12) mikrobiyoma 
dayanabileceği çalışmalar ile gösterilmiştir. 
Yakın zamandaki araştırmalar, insan-mikrobiyota 
birlikteliğindeki homeostatik denge bozukluğunun 
(disbiyozis) birçok kompleks hastalıkla ilişkili 
olduğunu ortaya koymuştur (13). Mikrobiyota 
disbiyozisinin belli hastalıkların patogenezinde (14) 
ve prognozunda (15) rol aldığının gösterilmesiyle, 

geniş bir klinik spektrumunda, hastalık tanı ve 
tedavisine yönelik keşfedilmemiş imkanları 
barındıran yeni bir bilimsel alan doğmuş, hastalık 
konteksinde mikrobiyota/mikrobiyom çalışmaları, 
yüksek potansiyelli translasyonel çıktıları olan bir 
öncelikli alan haline gelmiştir.

Kompleks hastalıklar konteksinde mikrobiyota 
disbiyozisinin hastalığın kötü prognozuna, 
hatta patogenezine sebebiyet verebildiğinin 
gözlemlenmiş olması, mikrobiyota homeostazisinin 
tekrar sağlanmasının veya güçlendirilmesinin 
terapötik bir müdahale olacağı fikrini ortaya 
çıkarmıştır (8,16-17). Mikrobiyom biliminin 
bu yönde bir translasyonel yansıması olarak, 
hastalığın tedavisinde ve/veya korunmada fekal 
transplantasyon, hedefe yönelik bakteriyofaj 
kullanılması, prebiyotik, probiyotik, simbiyotik, 
postbiyotik kullanımı ve diyet, mikrobiyom 
manüpülasyonunda kullanılan ya da potansiyel 
kullanımı öngörülen başlıca metodlardır (18-20). 
Bunların her biri kendi içerisinde üstünlükleri 
ve zayıflıkları olan yaklaşımlar olmakla birlikte, 
probiyotikler günümüzde kolay erişilebilirliği/
kullanım kolaylığı, güvenirliliği gibi sebepler ile en 
çok tercih edilen yaklaşımdır. Genel olarak “yeterli 
miktarda alındığında konakçıya yarar sağlayan 
canlı mikroorganizmalar” olarak tanımlanan 
probiyotiklerin, bağırsaktaki total bakteri yükünün 
yanında Bifidobacteria ve Lactobacilli gibi cinsleri 
arttırmasıyla bağırsaktaki bakteri dengesini 
düzenlediği bilinmektedir (21-22). Bu düzenlemelere 
dayanarak, sağlıklı yaşam, hastalıktan korunma 
ya da belli hastalıklara karşı tedavi amacıyla 
probiyotikler sıklıkla kullanılmaktadır. Fakat, 
probiyotiklerin gastrointestinal sistem hastalıkları 
başta olmak üzere farklı hasta gruplarında olumlu 
etkilerini gösteren çalışmaların yanında, hiçbir 
etkiye sebep olmadığını gösteren karşıt raporlar 
da yayınlanmaktadır (23-25). Özellikle Suez J. ve 
arkadaşları tarafından geçtiğimiz yıl, antibiyotikle 
disbiyozise uğramış bağırsak mikrobiyomunun 
eski haline dönmesini probiyotik kullanımının 
geciktirdiği yönünde raporun yayımlaması bilim 
dünyasında büyük yankı uyandırmıştır (26). 
Günümüzde piyasada yaygın olan ürünlerin büyük 
çoğunluğunda birkaç türe ait suşlar bulunmakta ve 
herhangi bir analiz/ön test yapılmadan bu ürünler 
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üzerinden tüm kullanıcılar için jenerik fayda 
sağlanılmaya çalışılmaktadır. Buradaki temel sorun, 
her bir kullanıcının bağırsak mikrobiyomunda 
ihtiyaç duyulan suş/metabolik yolak araştırılmadan 
standart probiyotikler ile mikrobiyomun 
düzenlenmeye çalışılmasıdır (27). Oysa ki, insan 
mikrobiyomunun fonksiyonel olarak yakınsayan, 
ancak bireyler arasında taksonomik olarak 
büyük çeşitliliğe sahip olan ekosistemler olduğu 
bilinmektedir (28). Bu sebeple, farklı insanlar 
probiyotik kolonizasyonunu kabul eden veya 
direnç gösteren farklı metabolik fonksiyonlara ve 
mikrobiyal çeşitliliğe sahip olabilirler. Bu profil ise 
ancak metagenom temelli bir ön tarama ile ortaya 
konabilir. Farklı araştırmacılar tarafından yapılan 
çalışmaların birbinden farklı sonuçlar vermesinin 
temel sebebi de bu ön çalışma eksikliği ile 
açıklanabilir. Öyleyse, mikrobiyom modülasyonu 
ya da manüpülasyonunda kişiye özgü yaklaşımların 
uygulanması ve uygulama öncesinde ve sonrasında 
mümkün olduğu kadar metagenomik temelli 
yaklaşımlar kullanılarak mikrobiyom içeriğinin test 
edilmesi gerekliliği göz önünde bulundurulmalıdır.
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