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Mikrobiyom Modiilasyonunda Kisisellestirilmis
Probiyotik Ihtiyac

Aycan GUNDOGDU

Oz

Belli bir habitattaki mikroorganizmalar ile birlikte, mikroorganizmalarin genomlarini ve genom
iiriinlerini inceleyen bilim dali olarak adlandirilan Mikrobiyom, Metagenomik yaklagimlarin
ortaya cikisiyla kapsamli olarak incelenebilir hale gelmistir. Mikrobiyom ¢alisma ¢iktilarinin
kisisel tiptaki potansiyel uygulamalarindan biri olarak, tedavi ya da korunma amagli mikrobiyom
maniipiilasyonunda probiyotikler Snemli yer tutmaktadir. Giiniimiizde probiyotikler tek
basma ya da gida takviyesi seklinde hekim onerisiyle ve/veya kisisel tercih olarak yaygin
bir sekilde kullanilmaktadir. Fakat, son zamanlarda yapilan farkli bilimsel ¢aligmalar ile
probiyotik kullamiminin faydalar1 kadar, etkisiz oldugu hatta zararli olabilecegi ydniinde
raporlar yayimlanmigtir. Probiyotik kullanimu ile ilgili ¢eligki verilerin varligi, mikrobiyom
modiilasyonunda kisinin ihtiyacina cevap verecek suslarin kullanilmasi ve uygulama dncesi/
sonras1 miimkiin oldugu kadar s6z konusu suslarin tutunmasi bakimindan mikrobiyom igeriginin
test edilmesi gerekliliginin elzem oldugu 6n goriilmektedir.

Anahtar Kelimeler: Mikrobiyom, Probiyotikler, Metagenomik, Kisisel tip
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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Mikrobiyom Modiilasyonunda Kisisellestirilmis Probiyotik ihtiyaci

Mikrobiyota, bir habitata kommensal olarak
yerlesmis ve fonksiyonel bir eckolojik dengeye

(homeostazis) sahip mikrobiyal kominiteye,
mikrobiyom ise bu komiinite ile birlikte
mikroorganizmalarin  genomlarini  ve genom

dirtinlerini inceleyen bilim dalina verilen isimdir
(1). Metagenomik yaklasimlarin ortaya ¢ikisiyla,
mikrobiyota/mikrobiyom kapsamli olarak
incelenebilir  hale  gelmistir.  Metagenomik,
mikroorganizmalarin  laboratuvar  ortamlarinda
kiiltir edilmesi asamasimi atlayan, Ozellikle
kiiltiri su anki sartlarda miimkiin olmayan
mikroorganizmalari analiz etmeye yarayan ve
kullanilabilirligi her gegen giin artan molekiiler
yontemlerdir (2-3). Mikrobiyolojide paradigma
kaymasina sebep oldugu kabul edilen metagenom
caligmalari, ¢evresel orneklerden niikleik asitlerin
direk izolasyonu temeline dayanarak ilgili ¢evrenin
ekolojisinin ortaya c¢ikarilmasi, karsilagtirilmast,
ortamdaki mikrobiyal topluluklarinin metabolik
profillerinin kesfedilmesi ve yeni biyomolekiillerin
bulunmasinda etkinligi ispat edilmis molekiiler
tekniklerdir (4-5).

Insanla  simbiyotik  bir  yasam siirdiiren
mikrobiyotamizin binlerce farkli tirden
olusmasinin  yaninda, popiilasyon biiyiikligi
insan hiicre sayisin1 asan biiylik bir komiinite
oldugu bilinmektedir (6). Yeni nesil DNA dizileme
teknolojilerinin yayginlagmasiyla gegtigimiz 10
yilda insan mikrobiyomunu ve sagliga etkilerini
kesfetmeye yonelik calismalar, Insan Mikrobiyom
Projesi onciiliigiinde yayginlasmistir (7-8). Insan
mikrobiyomunun biiyiik bir kismini1 olusturan
bagirsak mikrobiyomu, insan ve gevresel faktorler
(6rn. besin, patojenik organizmalar, toksinler
vb.) arasinda bir arayiiz olusturarak ¢ok sayida
metabolik faaliyette konagina ortaklik etmektedir.
Besin sindirimi (9), vitamin biyosentezi (7),
davranis yaniti (10), patojenlere karst savunma (11)
ve daha bir ¢ok fonksiyonun (12) mikrobiyoma
dayanabilecegi  ¢alismalar ile  gosterilmistir.
Yakin zamandaki arastirmalar, insan-mikrobiyota
birlikteligindeki homeostatik denge bozuklugunun
(disbiyozis) bircok kompleks hastalikla iliskili
oldugunu ortaya koymustur (13). Mikrobiyota
disbiyozisinin belli hastaliklarin patogenezinde (14)
ve prognozunda (15) rol aldigmin gosterilmesiyle,
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genis bir klinik spektrumunda, hastalik tam ve
tedavisine  yonelik  kesfedilmemis
barindiran yeni bir bilimsel alan dogmus, hastalik
konteksinde mikrobiyota/mikrobiyom g¢aligmalari,
yiiksek potansiyelli translasyonel ¢iktilar1 olan bir
oncelikli alan haline gelmistir.

imkanlar

Kompleks hastaliklar konteksinde mikrobiyota
disbiyozisinin  hastaligin  koétii ~ prognozuna,
hatta  patogenezine sebebiyet verebildiginin
gozlemlenmis olmasi, mikrobiyota homeostazisinin
tekrar
terapOtik bir miidahale olacagi fikrini ortaya
cikarmistir  (8,16-17). Mikrobiyom biliminin
bu yonde bir translasyonel yansimasi olarak,
hastaligin tedavisinde ve/veya korunmada fekal
transplantasyon, hedefe yonelik bakteriyofaj
kullanilmasi, prebiyotik, probiyotik, simbiyotik,
postbiyotik  kullanimi ve diyet, mikrobiyom
maniipiilasyonunda kullanilan ya da potansiyel
kullanimi 6ngoriilen baglica metodlardir (18-20).
Bunlarin her biri kendi igerisinde istiinliikleri
ve zayifliklar1 olan yaklagimlar olmakla birlikte,
probiyotikler giiniimiizde kolay erisilebilirligi/
kullanim kolayligi, giivenirliligi gibi sebepler ile en
cok tercih edilen yaklasimdir. Genel olarak “yeterli
miktarda alindiginda konakg¢iya yarar saglayan
canli mikroorganizmalar”
probiyotiklerin, bagirsaktaki total bakteri yiikiiniin
yaninda Bifidobacteria ve Lactobacilli gibi cinsleri
arttirmasiyla  bagirsaktaki  bakteri  dengesini
diizenledigibilinmektedir(21-22). Budiizenlemelere
dayanarak, saglikli yasam, hastaliktan korunma
ya da belli hastaliklara kargi tedavi amaciyla
probiyotikler siklikla kullanilmaktadir. Fakat,
probiyotiklerin gastrointestinal sistem hastaliklari
basta olmak tizere farkli hasta gruplarinda olumlu
etkilerini gosteren calismalarin yaninda, higbir
etkiye sebep olmadigini gosteren karsit raporlar
da yaymlanmaktadir (23-25). Ozellikle Suez J. ve
arkadaslar tarafindan gectigimiz yil, antibiyotikle
disbiyozise ugramig bagirsak mikrobiyomunun
eski haline donmesini probiyotik kullaniminin
geciktirdigi yoniinde raporun yayimlamasi bilim
diinyasinda biiylik yanki uyandirmistir (26).
Gilinlimiizde piyasada yaygin olan {iriinlerin biiyiik
¢ogunlugunda birkag tiire ait suslar bulunmakta ve
herhangi bir analiz/6n test yapilmadan bu iiriinler

saglanmasinin  veya gii¢clendirilmesinin

olarak tamimlanan



lizerinden tiim kullanicilar igin jenerik fayda
saglanilmaya ¢alisilmaktadir. Buradaki temel sorun,
her bir kullanicinin bagirsak mikrobiyomunda
ihtiya¢ duyulan sug/metabolik yolak arastirilmadan
standart  probiyotikler ~ ile = mikrobiyomun
diizenlenmeye ¢alisilmasidir (27). Oysa ki, insan
mikrobiyomunun fonksiyonel olarak yakinsayan,
ancak Dbireyler arasinda taksonomik olarak
biiylik cesitlilige sahip olan ekosistemler oldugu
bilinmektedir (28). Bu sebeple, farkli insanlar
probiyotik kolonizasyonunu kabul eden veya
direng gosteren farkli metabolik fonksiyonlara ve
mikrobiyal ¢esitlilige sahip olabilirler. Bu profil ise
ancak metagenom temelli bir 6n tarama ile ortaya
konabilir. Farkli arastirmacilar tarafindan yapilan
caligmalarin birbinden farkli sonuglar vermesinin
temel sebebi de bu o6n calisma eksikligi ile
aciklanabilir. Oyleyse, mikrobiyom modiilasyonu
ya da maniipiilasyonunda kisiye 6zgii yaklagimlarin
uygulanmasi ve uygulama 6ncesinde ve sonrasinda
mimkiin oldugu kadar metagenomik temelli
yaklagimlar kullanilarak mikrobiyom igeriginin test
edilmesi gerekliligi g6z 6niinde bulundurulmalidir.
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