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En Onemli Miras Anne Mikrobiyotasi

OO

Hatice GUDUL 07, Hatice BALCI YANGIN?

oz

insan viicudunda yasayan mikroorganizmalar veya mikrobiyota
tarafindan saglanan gen paketi, insan mikrobiyomu olarak
bilinmektedir. Tehlikeli isgalciler olarak dislnilen
mikroorganizmalarin, temel insan sireglerinde kritik islevler
sagladigl ve steril kabul edilen birgok viicut sivisi ve anatomik
bolgelerde non-patojen mikroorganizmalarin oldugu saptanmistir.
Mikrobiyotalarin kolonizasyonu, intrauterin dénemden baslayip
ozellikle Gg yaga kadar gesitliligini artirarak devam eden bir slregtir.
Bu vyiizden intrauterin doénemden itibaren mikrobiyatanin
kolonilesmesini etkileyen faktorlerin bilinmesi 6nemlidir. Bu
faktorlerden biri maternal vajinadir. Bozulmus maternal vajinal
mikrobiyota gebelik komplikasyonlarina ve erken doguma neden
olabilmektedir. Ayrica dogum seklinin de fetuste mikrobiyata
gelisimi Gizerinde 6nemli etkisi vardir. Gebelik ve dogum aninda
mikrobiyota gegisi, dogum sonrasi emzirme ile devam etmektedir.
Gebelik, dogum ve emzirmenin mikrobiyota (izerine etkisinin
bilinmesi ve bu streglerde saglikli mikrobiyota olusumunu olumsuz
etkileyen faktorler konusunda saglk profesyonellerinin ve anne
adaylarinin farkindaliginin artirilmasi gerekmektedir. Bu derleme,
gebelik streci, dogum sekli ve anne sitiintin, genel saglhk dizeyi
tizerine 6nemli etkileri olan mikrobiyota ekosisteminin olusumu ve
gelisimindeki rollerinin glincel literatiir esliginde degerlendirilmesi
amaciyla yapilmistir.

Anahtar kelimeler: Anne siti, dogum, gebelik, mikrobiyota

ABSTRACT

Most Important Heritage Mother Microbiota

The microorganisms in the human body or the gene pack provided
by the microbiota are known as human microbiome.
Microorganisms considered as dangerous occupants provide critical
functions in basic human processes and non-pathogenic
microorganisms were found in many body fluids and anatomical
regions which were considered sterile. The colonization of
microbiota is an ongoing process starting from intrauterine period,
increasing its diversity especially up to the first three years.
Therefore, it is important to know the factors affecting the
colonization of microbiota from intrauterine period. One of these
factors is maternal vagina. The impaired maternal vaginal
microbiota can cause pregnancy complications and preterm labor.
Transition to microbiota during pregnancy and birth continues with
postpartum breastfeeding.

It is necessary to know the effect of pregnancy, birth and
breastfeeding on microbiota and to increase the awareness of
health professionals and expectant mothers about the factors that
negatively affect the formation of healthy microbiota in these
processes. This review was carried out to evaluate the role of
pregnancy process, type of delivery and breastmilk in the formation
and development of microbiology ecosystem which have important
effects on general health level in the light of current literature.
Keywords: Birth, breast milk, microbiota, pregnancy
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GiRi$

insan viicudunun tim anatomik bélgelerinde yasayan
mikroorganizmalarin tamamina “mikrobiyota”
mikroorganizmalarin tasidiklari genoma “mikrobiyom” adi
verilmektedir. Mikrobiyom, konakgi ve gevresi ile mutualist
bir iliski icerisinde olan ve yerine getirdikleri gorevler ile bir
cesit metabolik ‘organ’ gorevini Ustlenen karmasik bir
mikrobik topluluktur®. Bu topluluktaki mikroorganizmalarin
sayisi ve filogenetik iliskilerini belirlemek igin yapilan ilk
denemeler, iyi korunmus 16S rRNA analizi seklinde
olmustur. insan mikrobiyom ile ilgili bilgilerin cogu 16S rRNA
teknolojisi kullanarak yapilan kiiltir tabanli yaklasimlardan
ortaya ¢ikmistir. Yakin zamana kadar mikrobiyatalarin insan
vicuduna zararh oldugu dustinilmekteydi. Ancak yapilan
arastirmalarla, mikrobiyotalarin mukozal bariyer direncini
artirarak  dokulari  patojenlerden  korudugu ortaya
cikariimistir23. insan viicudunun en az kendi hiicre sayisi
kadar mikrobiyal hicre igerdigi, mikrobiyal genlerin ise
sayica insan genlerinden fazla oldugu tahmin edilmektedir?.
insan mikrobiyomunu olusturan mikrobiyal topluluklar; cilt,
kulaklar, Greme sistemi, bosluk ve organlarin mukoz
membranlari ve gastrointestinal sistem dahil olmak Gzere
vicudun her yerinde bulunmaktadir. Yapilan ¢alismalarda
oOzellikle deri, gastrointestinal mukoza, agiz ve vajinanin
mikrobiyota yo6ninden zengin oldugu belirlenmistir2-4.
intestinal miktobiyota, Bacteroides ve Firmicues adi verilen
anaerob bakterilerden olugsmakta ve beslenme, metabolik,
norolojik ve fizyolojik islevierde gorev almaktadir.
GlUnumuzde diyabet, astim, alerjik hastaliklar®, obezite,
gastrointestinal sistem hastaliklari ve ateroskleroz gibi
bircok hastaligin intestinal mikrobiyata ile iligkisi oldugu
bulunmustur®’, Gastrointestinal sistem, mikroorganizmalar
icin genis ylizey alanina sahip olmasi ve zengin besin 6geleri
icermesi nedeniyle kolonozisyon igin en uygun ortami
sunmaktadir.  Gastroinstestinal  sistem  viicudumuzda
bulunan mikroorganizmalarin %70’ini barindirmaktadirs.
Literatlirde hastaliklarla iliskili mikroorganizma tirleri ve
gelisebilecek hastaliklara yoénelik ¢ok sayida ¢alisma
yapilmistir®-22, Mikrobiyota, iliskili mikroorganizmalar ve
gelisebilecek hastaliklar Tablo 1’de sunulmustur.
Mikrobiyotanin yasam boyunca intrauterin dénemden
itibaren, bebeklik, cocukluk, yetiskinlik ve yashhga kadar
degistigi dustnulmektedir?. Mikrobiyata kilo alimi,
bagisiklik, diyet ve hormonal degisiklerden etkilenir. Ancak
gebeligin ilk glnlnden eriskinlige kadar bircok sistemi
etkileyen mikrobiyata (zerinde en belirleyici role sahip
faktorin ‘anne’ ile ilgili oldugu gosterilmistir242s,

Amacg

Bu derleme fetlislin mikrobiyata ile ilk maruziyeti ve gebelik
sureci, intrapartum silre¢ ve anne sitiniin mikrobiyata
olusumu Uzerine etkisine genel bir bakis sunmayi
amaclamaktadir.

Gebelik Siireci ve Mikrobiyata

Saghkl  bir mikrobiyomun olusumu, dogumdan &nce
baslamakta ve temel olarak yasamin ilk Gg yili iginde
sekillenmektedir. Yaslihk donemine kadar buyilk olglide
sabit kalan mikrobiyotalar yashlk ile birlikte azalmaktadir2s.
Yasamin ilk zamanindan itibaren gelecekteki saghgin 6nemli
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belirleyicisi olan mikrobiyota, intrauterin yasamda basit bir
mikroorganizma yapisi igerisindeyken, yetiskinlik donemiyle
birlikte buylk bir ekosisteme dontusmektedir?.

Fetlsln steril bir ortamda oldugu dislincesi uzun zamandir
kabul gérmesine ragmen, yapilan arastirmalar hem plasenta
hem de mekonyumda mikrobiyomalarin oldugunu agiga
¢ikarmistir227.28 Mikrobiyal populasyonlari karakterize eden
bir calismada, mekonyum mikrobiyotasinin, plasenta ve
amniyotik sivinin mikrobiyotasina sahip oldugu ve fetal
gelisim sirasinda bagirsak kolonizasyonu igin ilk asilamanin
plasenta ve amniyon sivisindan  kaynaklandigini
gbstermistir®. Aagaard ve ark. (2014), oral florada bulunan
bakterilerle plasentada saptananlar arasinda benzerlik
oldugunu belirlemistir?®. Bunun yanisira maternal vajinal
mikrobiyom, konakgl sistem metabolizmasi ve bagisiklik
Uzerinde derin bir etkiye sahip olan yenidoganin bagirsak
mikrobiyomu igin 6nemli bir 6ncli bakteri kaynagidir3°.
Urogenital bélge, toplam insan mikrobiyomunun %9'unu
olusturmaktadir3l. Gebelikteki vajinal mikrobiyom hem
anne hem de yenidogan saghgl agisindan 6nemli bir rol
oynar3233,  Gebelikte, vajinanin bakteri kolonizasyon
yapisinda, ¢cogunlukla L. Crispatus, L. Jensenii ve Lactobasil
tiirlerinin baskin oldugu bir ortam bulunmaktadir. Bu vajinal
mikrobiyom, patojen bakterilerin blyimesini engellemekte
ve laktik asit gibi metaboliklerin Gretilmesiyle vajen pH’sini
6’'nin  altinda tutmaktadirl’.  Vajinal mikrobiyomun
disbiyozu, gebelik komplikasyonlariyla, 6zellikle de erken
dogum riskindeki artis ile iliskilidir283235, Laktobasil
tirlerinin hakim oldugu normal asidik ortam, Gardnerella
vaginalis, Moliluncus gibi bakteri c¢esitliligindeki artis
Laktobasillerin etkinligini inhibe etmekte, erken dogum ve
koriyoamniotis riski ile baglantili olan bakteriyel vajinozis
(BV) gelismesine neden olmaktadir. Gebe olmayan
kadinlarda %15-30 arasinda goriilen BV, gebelerde yaklasik
%50 oraninda gorulebilen bir durumdur333¢, Hyman ve ark.
(2014) tarafindan yapilan bir arastirmada; etnik kokenin,
gebelikte vajinal mikrobiyal bilesimin spesifik yonlerinin
onemli bir belirleyicisi olabilecegi gosterilmistir. Preterm
dogumla iliskili mikrobiyal taksonlarin (6zellikle Prevotella
spp. ve Sneathia spp.) Siyah Kuzey Amerikali kadinlarin
mikrobiyomlarinda, Beyaz Kuzey Amerikali kadinlara gore
daha yaygin oldugu belirlenmistirlt. Cinsel yolla bulasan
enfeksiyonlar (CYBE), pelvik iflamatuar hastalik, endometrit,
vajinal dus, sigara, immun sistem toleransi ve kronik
hastaliklar; BV gelisiminde etkilidir33:36-38, BV gebelik
doneminde; preterm eylem ve spontan duslk riskini
artirirken, prekonsepsiyonel doénemde gebe kalabilme
oranini distrmektedir38. BV ile infertilite arasindaki iliskiyi
arastiran  bir meta-analizde, infertil kadinlarin BV
prevalansinin %19 oldugu bildirilmistir3®. IVF tedavisi alan
130 kadininin %28’nin anormal vajinal mikrobiyotaya sahip
oldugu bulunmustur®®. Deney grubunu kadin faktor
infertilite tanisi alan 874 kadin, kontrol grubunu 382
asemptomatik fertil kadinin olusturdugu bir randomize
kontrolli cahismada; deney grubunda BV goriilme oraninin
%45.5 kontrol grubunda ise %15.4 oldugu saptanmistir4l.
intrapartum Siire¢ ve Mikrobiyota

Fetlisiin mikrobiyomalar ile karsilastigi ikinci asama dogum
anidir. 2010’lu yillarin basindan itibaren yagamin
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Tablo 1. Hastaliklarla ile iliskili Mikroorganizma Tiirleri ve Gelisebilecek Hastaliklar

Mikrobiyata Hastaliklarla iligkili Mikroorganizmalar Gelisebilecek Hastaliklar

Yerlegim Yeri

Deri %% Actinobacteria (Propionibacterium, Corynebacterium), Egzema, Alerji, Atopik dermatit, Akne, Sedef hastalig

Firmicutes (Staphylococcus spp.), Proteobacteria, Bacteroidetes,

S. Aureus,
Mycobacterium Clizzam
Agiz, Burun Bogaz'3 Tropheryma, Burkholderia multivorans, Proteobacteria Grip, Nezle, Akut otitis media, Sinlzit gibi st solunum
(6zellikle Haemophilus spp.) yolu enfeksiyonlari,
Astim, Pnémoni, Bronsit gibi alt solunum yolu
enfeksiyonlari, Astim
Gastrointestinal Sistem Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria, Proteobacteria, Verrucomicrobia, Romatoit artrit, Ateroskleroz, Hipertansiyon,
Cyanobacteria, Fusobacteria, Spirochaetes TM7. Metabolik sendrom, Karaciger hastaliklari
Crohn hastahgi**
Firmicutes/Bacteroidete Kolorektal kanserts16
Bacteroides, Proteobacteria Diyare!>1®
Lactobacillus reuteri Obezite’
Aggregatibacter actinomycetemcomitans, Diyabet!>18

Pseudoramibacter alactolyticus

Corynebacterium ve Klebsiella Kronik peridontitis°

Urogenital Bolgeler Firmicutes (Lactobacillus; L. crispatus, L. iners, L. jensenii, ve L. gasserii.) Prevotella species Preterm dogum eylemi

infertilite 5611

Gardnerella vaginalis, Prevotella spp. Bakteriyel vajinozis
Norolojik Sistem Escherichia coli, Otizm, Depresyon, Alzheimer, Parkinson,
Bacteroides fragilis, Sutterella Lactobacillus, Rikenellaceae, Enterobacteraceae Anksiyete, Sizofreni?®-2?
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baslangiciyla birlikte bir¢cok hastalikla (astim, obezite, aleriji
vb.) ciddi iliskisi bulunan mikrobiyotalarin cesitliligini ve
kolonizasyonunu etkileyen onemli faktorlerden birinin de
dogum sekli oldugu distnilmektedir®?-45. Fetis dogum
kanalindan gegerken, yogun sekilde kolonize olmus cesitli
mikroorganizmalarin  olusturdugu ekosisteme maruz
kalmaktadir27.27.28 Yapilan ¢alismalarda vajinal olarak
dogan bebegin 6ncii florasinin sezaryan ile dogan bebekten
belirgin bir sekilde farkli oldugu belirtilmektedir. Fetis,
vajinal dogum (VD) sirasinda vajinal ve gut mikrobiyatasina
maruz kalirken, sezeryan (CS) ile dogum sirasinda maternal
deri mikrobiyotasina maruz kalmaktadir22845, CS ile dogum
VD ile karsilastirildiginda anne mikrobiyatasina daha az
benzeyen bir bagirsak mikrobiyomu ile sonuglanmaktadir ve
ameliyat odasindaki deri ve oral mikroorganizmalar ve
bakterileri icerme olasiligi daha yiksektir¢. CS ile dogan
bebekler, yasami boyunca obezite, egzema, ¢olyak hastaligi,
alerji ve astim gibi kronik hastaliklara daha yatkindir?3.2443-
45, Dominguez-Bello ve ark. (2016)'nin 18 anne/yenidogan
ile yaptigi calismada, yenidoganlar; VD ile dogan, CS ile
dogan ve dogumdan hemen sonra anne vajinal sivisina
maruz birakilan CS ile dogan yenidoganlar olmak Uzere (¢
gruba ayrilmig ve anne ve yenidoganlarin mikrobiyomlari
karsilastirilmistir. Dogumdan iki dakika sonra, son grupta yer
alan yenidoganlarin agiz, yiz ve viicutlari, annelerinin
vajinasinda bir saat boyunca kulugkada birakilmis gazh bezle
silinmistir. Anne vajinal sivisina maruz birakilan CS ile dogan
yenidoganlarin bagirsak, agiz ve cilt mikrobiyomlarinin, CS
ile dogan yenidoganlar ile karsilastirildiginda VD ile dogan
yenidoganlarin mikrobiyomlarina daha benzer oldugu
belirlenmistir#®. CSile dogan bebeklerde laktobasillerin daha
diisik oranda saptanmasi, yenidogan bagirsak laktobasil
kaynaginin anal mikrobiyatadan ziyade maternal vajinal
mikrobiyata ile olusabilecegini géstermektedir4t47. CS ile
dogumun yenidogan mikrobiyom olugmasi lizerine bir baska
etkisi de, CS ile dogum yapan kadinlarin antibiyotiklere
erken maruz kalmasidir. CS ile dogum yapacak kadinlarin
¢ogunluguna ameliyat sonrasi enfeksiyon riskini azaltmak
amaciyla intrapartum donemde antibiyotik verilmektedir.
Bu gliclii intravenoz antibiyotikler, plasenta yoluyla fetiise
hizl bir sekilde iletiimekte ve dogum aninda hem anne hem
de yenidoganin aktif dolasiminda olan antibiyotikler
mikrobiyota transferi Uzerine olumsuz etkiler meydana
getirmektedir*348,  Ayrica, vajinal olarak  dogmus
yenidoganlarla  karsilastinldiginda, CS ile dogmus
yenidoganlarin hastaneden taburcu edilmeden 6&nce
emzirilmeye baslama olasihigi daha dusuktir?® ve emzirme
gucluglt yasama olasihigl daha yiksektir®>. Yenidogan
mikrobiyotasi, yetiskinlere gére daha az sayida mikrobiyata
tiriine sahipken daha fazla oranda Bifidobakteri
icermektedir. Bifidobakteri bebeklik déneminde
enfeksiyonlardan,  vyetiskinlikte ise  belirli  kronik
hastaliklardan korumaktadir. Mikrobiyota insan yasaminin
Uguncl yilindan itibaren yaslilik donemine kadar sabit ve
benzer sekilde kalir42, Yetiskinlik ddnemine kadar biyuk bir
mikroorganizma ekosistemine donismesine katki saglayan
etkenlerden biri de anne sutiddr.
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Anne Siitii ve Mikrobiyota

Anne sutl bebek beslenmesinin altin standardi olarak kabul
edilir. Emzirmenin koruyucu mekanizmalari bagirsak
mikrobiyotasinin bilesimi Uzerindeki etkisi ile agiklanabilir.
Dogum sonrasinda da mikrobiyota transferi devam
etmektedir. Anne siti bakterilerinin kokeni glinUmuzde
bilinmemektedir, ancak varliklari gebeligin  Uglincl
trimesterinde baglayan ve laktasyonla devam eden perinatal
doneme karsilik gelmektedir>l. Anneler gebelik boyunca
mikrobiyata saglama hazirligina baslar. Entero-meme yolu
olarak bilinen bu mekanizma, yararli mikroorganizmalarin
maternal bagirsaktan memelere tasinmasini  saglar.
Yenidogan anne siiti igerisinde yer alan antikorlar,
oligosakkaritleri ve gelismesi icin gerekli olan protein, yag,
karbonhidrat, vitamin ve minerallere ilaveten kendi
mikrobiyatasinin gelisimini arttiracak mikroorganizmalari da
ahirs2, Emzirilen bebekte baskin mikroorganizma, anne siiti
oligosakkaritleri ile birlikte bulunan Bifidobakteriler,
mikrobiyomayi besleyen ve zararli mikroorganizmalardan
koruma gorevi géren prebiyotiklerdir. Kiltiir ve molekiler
teknikler kullanilarak anne sitl tipik olarak cilt hem de
enterik iliskili organizmalar olarak  tanimlanan
Staphylococcus, Streptococcus, Escherichia, Enterococcus,
Veillonella, Prevotella, Pseudomonas ve Clostridia
organizmalari igerir. Kolostrum oOrneklerinde olgun site
gbre daha fazla mikrobiyal gesitlilik bildirilmistir>3. Anne
sutinin taksonomik bilesiminde, baglangicta Weissella,
Leuconostoc, Staphylococcus, Streptococcus ve Lactococcus
tirleri baskin olmakla birlikte daha sonra esas olarak
Veillonella, Prevotella, Leptotrichia, Lactobacillus,
Streptococcus ve Bifrobaccoum'un olusturdugu laktasyon
dénemi boyunca da degisir”53. Ozellikle ilk ay bebeklerin
emzirilmesi 6nemlidir. Diinya Saghk Orgiiti (DSO) de
yasamin ilk 6 ayinda sadece anne siiti ve iki yagina kadar ek
besinlerle anne siti verilmesini 6nermektedir. Diinya Saghk
Orgiiti emzirme oranlarina gére lic bebekten ikisi 6 ay
boyunca sadece anne suti alma kriterini
saglamamaktadir>4. Tirkiye’de TNSA 2018 verilerine gore;
ilk 6 ay sadece anne siti ile beslenme %41’dir>5. Anne siitl
disinda farkh besinlerle beslenen bebekler patojen
mikroorganizmalara ve enfeksiyonlara karsi daha hassas bir
yaplya sahiptir. Ancak beslenmenin mikrobiyata gelisimi
Gzerine etkisi glinimizde halen anlagilamamistir. Sadece
anne sitl ile beslenen bebeklerin intestinal mikrobiyata
iceriginde  Bifidobakterilerin  arttig, formdl mama
(prebiyotik takviyesi olamayan) ile beslenen bebeklerde ise
instestinal mikrobiyatanin daha az gelistigi saptanmistir.
Anne sitlnin, emzirilen bebek bagirsaginin ana bakteri
kaynaklarindan birini olusturdugu, yaklasik 800 Ml/giin siit
tiiketen bir bebegin glinde 1X10%ile 1X107 bakteri gelisecegi
belirtilmistir.  Laktasyon asamasi, st igerisindeki
mikroorganizmalari  etkileyen bir  faktor  olarak
tanimlanmistir’.305355, Sadece anne sutl ile beslenen ve
beslenmeyen  bebeklerin  bagirsak  mikrobiyatalarini
karsilagtirmak icin yedi mikrobiyom g¢alismasini (684
bebekten 1825 diski 6rnegi) iceren bir meta-analiz
galismasinda; sadece anne sitl ile beslenen bebeklerin
mikrobiyal c¢esitliligi ve kolonozisyonunda artis oldugu
bulunmustur. Ayrica sadece anne sitinin diyare ataklar
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sirasinda bebek bagirsak mikrobiyotasi lizerinde koruyucu
bir etkisi oldugu bulunmus ve bebekler arasindaki bagirsak
mikrobiyota farki 6 ay sonrada devam etmistir>¢. Pannaraj
ve ark. (2017) tarafindan 107 saglkl anne-bebek cifti ile
yapilan boylamsal arastirmada emazirilen bebeklerin
bagirsak mikrobiyatalarinin %27.7’sini anne sutiinden aldigi
ve %10.4’Gnl yasamin ilk ayinda areola derisinden aldig
saptanmistirS”. Ancak anne siti igerisindeki mikrobiyotayi
olumsuz yoénde degistirebilecek faktorler vardir. Bunlar;
maternal obezite, gestasyonel yas, maternal yetersiz
beslenme, maternal imminolojik bozukluklar, CS ile dogum,
preterm  dogumlar?42%31  yve  annenin  antibiyotik
kullanimidir4348,

SONUCG ve ONERILER

Gebelik, dogum ve emzirmenin mikrobiyotalarla iliskisinin
anlasilmasi, gelecekteki saghgin belirleyicilerinden olan
cesitli mikroorganizmalarin bebeklik déneminde alinmasini
artiracaktir. Son zamanlarda yapilan arastirmalarla steril
oldugu disunilen uterin kavitenin kendine has bir
mikrobiyal  florasinin  oldugu ortaya  konmustur.
Mikrobiyotadaki degisimler hem gebelik sirecini hem de
bebegi olumlu ve olumsuz yonde etkileyebilmektedir.
Intrauterin yasamin baslangicindan itibaren; maternal
vajinal mikrobiyom, annenin obez olma durumu, yetersiz
beslenmesi, antibiyotik kullanimi, alerji durumu, dogum
sekli, yenidoganin dogum agriligi ve anne siiti alma durumu
bebek mikrobiyotasini 6nemli derece etkilemektedir.
Toplumun sagligini gelistirmek igin 6nemli role sahip saghk
profesyonellerden biri olan hemsirelerin mikrobiyatanin
saglikh yasam Uzerine etkisini anlamalari son derece
elzemdir. Ozellikle kadin sagligi alaninda ¢alisan hemsireler
gebelik, dogum ve dogum sonu siirecte optimal mikrobiyom
gelisiminin saglanmasinda 6nemli gorev ve sorumluluga
sahiptir. Prenatal donemden baslayarak hemsirelerin
bakimda fetlis ve yenidogan mikrobiyatisini etkileyecek
durumlar uUzerinde durmasi, dogum eylemi fizyolojisinin
bilincinde olan, gebelik ve dogum siireci boyunca surekli
degisen ihtiyaglari karsilayan hemsirelik bakimi saglayarak
vajinal dogumu destekleyen bir ortam olusturulmasini
saglamasi 6nemlidir. Dogum eylemi sirasinda da vajinal
dogumu  destekleyici  kanit  temelli  uygulamalari
kullanmahdir. Emzirme igin intrapartum ve postpartum
dénemde DSO’niin “Basarili Emzirmede On Adim” ilkelerinin
gerceklestirilmesi konusunda onciiliik etmeli ve danismanlik
vermelidir. Sonug¢ olarak insan mikrobiyomunun saglhk
Gzerindeki derin etkisi, hemsirelerin g¢esitli mikrobiyal
topluluklarin temel yapilarini ve islevlerini anlamalarini
zorunlu kilmaktadir.
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