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ABSTRACT

Giris: Insan bagirsaginda yer alan trilyonlarca bakteri, burada canl ve
yenilenen bir ekosistem olusturmaktadir. Parmak izi gibi kisiye o6zgi
olan bu ekosistem, mikrobiyota olarak bilinmektedir. Mikrobiyota
konak¢min homeostazi iizerinde belirgin bir etkiye sahip bir bakteri
kolonizasyonudur. Modifiye edilmemis veya halojenli aromatik bilesikler
de dahil olmak iizere, bagirsak kolonizasyonunu olusturan bakteriler,
cok sayida ksenobiyotigi parcalayabilmekte ve sonucunda farkl: tiirlerde
metabolitleri olusturmaktadir. Bu baglamda, farkli besin gruplan ile
mikrobiyota arasindaki iligkiyi bilimsel yontemlerle bir biitiin olarak
degerlendirilebilmek igin mikrobiyotanin ve metabolizmanin fizyolojisine
odaklanmak gerekmektedir. Bu caligmada; siit iiriinleri, et, tahil ve lif
grubu, sebze ve meyve olmak iizere farkli besin gruplarinin metabolit
doniisimii ve bagirsak mikrobiyal kolonizasyonu tizerine etkilerinin
literatiir lizerinden arastirilmasi amaglanmistir. Literatir taramasi
asamasinda, konu lizerine yapilan meta analizler tizerinde odaklanilmus,
makale ve ¢aligmalar incelenmis, arastirma makaleleri igerik analizine tabi
tutularak besin gruplarina yonelik bir siniflandirma yapilmistir.

Sonug: Farkli besin gruplarinin bagirsak bakteriyel kolonizasyonunda
degisikliklere neden olabilecegi tespit edilmistir.

Anahtar Sozciikler: Bagirsak mikrobiyotasi, besin gruplari, metabolik
yolaklar, metabolitler.

Giris

Gastrointestinal ~ sistemde yaklagtk 10 bakteri hiicresi
bulunmaktadir. Bu da okaryotik hiicre sayimizin yaklasik 10
kat1 kadar bakterinin, sindirim sistemimizde simbiyotik yasam
siirmekte oldugu anlamina gelmektedir (1, 2). Bagirsaklar,
trilyonlarca bakteri, mantar ve viriisten olusan ¢ok ¢esitli
kommensal mikroorganizmalarin simbiyotik yasamima konakgi
olmaktadir (3, 4). Bagirsak mikrobiyotasi, 1000’den fazla farkli

tiire ait 3 milyon bakteri, 2 kilogramlik biyokiitleye sahip olup

Introduction: Trillions of bacteria in the human gut have created
a vibrant and renewing ecosystem. As previously mentioned, the
microbiota—an ecosystem unique to each individual—functions much
like a biological fingerprint. The microbiota is a bacterial colonization
that has significant impacts on host homeostasis. The bacteria in the gut
microbiome can degrade numerous xenobiotic, including unmodified or
halogenated aromatic compounds, and consequently, shapes and reform
new metabolites. In this context, it is important to holistically evaluate the
relationship between different groups and the microbiota using scientific
methods. It is necessary to focus on the physiology of the microbiota and
metabolism. In this study, it is aimed to investigate the effects of various
food groups on gut microbial colonization. This review focused on meta-
analyses that included different articles and studies on this subject. The
research findings were categorized according to food groups, and the
analysis was subsequently conducted based on these classifications.

Conclusion: It was found that various group of foods can alter the
microbial bacterial colonization.

Keywords: Gut microbiota, food groups, metabolic pathways, metabolites.

hem bagirsakta lokalize hem de periferik organlarla etkilesim
icindedir (1, 4). Metabolik ve dinamik bir ‘organ’ olarak kabul
edilmektedir, aym1 zamanda parmak izi kadar organizmalara
ozgudiir (1, 4).

Bagirsak mikrobiyotasi, kolonik fermantasyon ve kisa
zincirli yag asitlerinin iretimi ile kommensal mikrobiyotayi
desteklemekte; besinlerin metabolik reaksiyonlarina ev sahipligi
yapmaktadir. Bu nedenle bagirsak mikrobiyotas1 diyetle

yakindan iliskilendirilmektedir (1).
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Metabolizmay1 anlamak bagirsak mikrobiyotasinin
besin gruplarma verdigi reaksiyonlart metabolik yolaklar
iizerinden incelemek gerekmektedir. Cesitli besin gruplarinin
farklt metabolik yolaklar iizerinden mikrobiyotay1 etkiledigi
goriilmektedir (5, 1).

i¢in,

KZYA’lar, bagirsakta diyet lifi ve direngli nisastanin
fermantasyonu sonucu olusur. En ¢ok olusan KZYA’lar (kisa
zincirli yag asitleri), asetat, propiyonat ve biitirattir. Metabolik
yolaklart modiile ederek obezite, insiilin direnci ve tip 2
diyabetin onlenmesinde rol oynamaktadir. Bu nedenle diyet,
bagirsak mikrobiyota bilesimini ve aktivitesini, KZYA {iretimini
ve metabolik yolaklar1 etkilemektedir (3, 6).

Bu bildiride; siit ve siit iiriinleri, et tirinleri, tahil ve lif grubu,
sebze ve meyvelerden olusan besin gruplarinin son iiriinleri
olan c¢esitli metabolitlerin olusumu ve bagirsak mikrobiyal
kolonizasyonu {izerine etkilerinin literatiir ~derlemesiyle
incelenmesi amaglanmaktadir.

Besin Gruplarinin Bagirsak Mikrobiyotasi
Uzerine Etkileri

Bagirsak mikrobiyotasi, parmak izi gibi kisiye Ozgilidiir ve
ayn1 zamanda diyetle yakindan iliskili oldugu goriilmektedir.
Diyette cesitliligine  bagh
bagirsak mikrobiyotasindaki bakteriler azalis ya da artig
gosterebilmektedir (7). Bagirsak  bakterileri, modifiye
edilmemis ve halojenli aromatik bilesikler de dahil olmak {izere
cok sayida ksenobiyotigi parcalamakta ve ¢esitli metabolitleri
olusturmaktadir (7, 8).

tiketilen  besinlerin olarak

Siit ve Siit Uriinleri

Siit, yogurt ve peynir dahil olmak iizere siit ve siit iiriinleri;
protein, kalsiyum ve magnezyum, potasyum, fosfor, ¢inko, B
vitaminleri gibi mikronutrientleri i¢eren bir besin grubudur ve
yiiksek diyet kalitesiyle iliskilendirilmektedir (9, 10).

Genel olarak siit ve {riinlerinin sik tiiketimi patojen
bakterilerinin artisin1 uyardigi diisiiniilse de (9) 6zellikle yogurt
ve diger fermente siit {iriinleri tiiketiminin enfeksiyoz ishali
tedavi edebilecegi, solunum yolu enfeksiyonlarinin siiresini
ve insidansini azaltabilecegi, bagisiklik ve anti-inflamatuar
yanitlar1 arttirmada yararli olabilecegi bazi ¢aligmalarda
gosterilmistir. Fermente siit {irlinlerinin bagirsak ve genel sagligi
iyilestirebilecegi belirtilmektedir (5, 7). Siit ve siit iiriinlerinin,
mikrobiyotada Laktobasillus ve Bifidobakterium tiirlerinde artis
sagladig1, bir patojen tiirli olan Salmonella tiirlerinde azalmaya
neden oldugu saptanmustir (14).

Inflamatuar bagirsak hastaligina sahip 45 yetiskin birey ile
yapilan bir calismada, katilimcilar iki gruba ayrilmis ve
gruplarin birinden dort hafta siireyle, giinde iki kez olmak
tizere, 200 ml kefir tiiketmeleri istenmistir. Calisma sonucunda
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deney grubundaki bireylerin, kontrol grubuna kiyasla fegesteki
Lactobacillus tiirlerinin sayisinda énemli dl¢iide artis meydana
geldigi gdzlemlenmistir (11).

Biitirat, mitokondride B-oksidasyona ugrayarak biitirik asite
doniismekte ve kolon epitel biitiinliigiiniin korunmasi da dahil
olmak iizere, metabolik homeostazi destekleyerek kolonositlerin
%70’1 i¢in birincil enerji kaynagi olma gorevini iistlenmektedir
(12, 13).

Fermente siit iirlinlerinden en ¢ok c¢aligilan besinlerden biri
kefirdir. Fermente siit {irinleri iiretiminde en g¢ok yer alan
mikroorganizmalarin, Lactobacillus, Streptococcus, Pediococcus
ve Leuconostoc cinslerini igeren laktik asit bakterileri oldugu
bildirilmistir (14, 15).

Et Uriinleri

Et tiketimi ile bagirsak mikrobiyotasi iligkisini inceleyen
prospektif kohort ¢alismalarinin azligi nedeniyle, et tiiketiminin
mikrobiyota iizerine etkisi yeteri kadar bilinmemektedir (16).

Proteinlerin bilyiik bir ¢ogunlugu peptidazlar araciligiyla ince
bagirsakta sindirilmektedir. Sindirilmemis proteinler, kolonik
mikrobiyota tarafindan daha fazla proteolize ugramak iizere
kalin bagirsaga gecmekte ve kolon bakterileri tarafindan
parcalanmaktadir (17, 18).

Yapilan bir c¢alismada, 70 giin boyunca yiiksek dayaniklilik
sporcularina peynir alt1 suyu ve biftek verilirken kontrol grubuna
maltodekstrin verilmistir. Calisma sonucunda et ile beslenen
grupta kilo kayb1 ve azalmig glikoz intoleransiyla iliskilendirilen
yararl1 bir bakteri tiirii olan Roseburia ve Bifidobakterium Longum
azalmus, firsatg1 bir patojen olan Bacteriodes ise artmistir (17, 19).

Tahil ve Lif Grubu

Posadan zengin tam tahilli besinlerin bagirsak mikrobiyotasinin
bilesimini modile ettigi disiniilmektedir. Direngli nisasta,
genellikle tam veya kismen ogiitilmiis tahillarda veya
tohumlarda bulunmaktadir. KZYA’lar, bagirsakta diyet lifi
ve direngli nisastanin fermantasyonu sonucu olusmaktadir.
Iniilin, pektin, beta-glukan, frukto-oligosakkaritler (FOS’lar) ve
galaktooligosakkaritler (GOS’lar) bagirsakta fermente edilebilir
oldugundan kolonositlerin temel besin kaynagidir (20, 21).

Tahil ve lif grubu, kolorektal kanser gelisiminin 6nlenmesi,
lipid, glikoz ve immiin homeostazi tegvik etmek gibi etkileriyle
bagirsak ve genel saghigin siirdiiriilmesinde 6nemli bir gorev
istlenmektedir (12, 22).

Sebze ve Meyve Grubu

Meyve ve sebze tiiketiminin arttirilmasi, yliksek posa icerigi
nedeniyle bagirsak mikrobiyotast ve peristaltizm {izerindeki
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potansiyel olumlu etkilerinden dolay1 konstipasyon i¢in dnerilen
diyet stratejileri arasinda yer almaktadir (1).

KZYA’lar, sitrik asit dongiisii araciligiyla ATP sentezi i¢in asetil-
CoA karboksilazlar (ACSS’ler) veya B-oksidasyon yoluyla
asetil-CoA ve propinil-CoA’ya doniistiiriilmektedir. Bu nedenle
mikrobiyotanin en énemli metabolitlerinden olan KZYA, enerji
metabolizmasina dogrudan katilmaktadir (3, 23).

Tartisma ve Sonuc¢

Sebze-meyveler, fermente gidalar, baklagiller ve tahil grubunun
gastrointestinal saglik ve hastaliklar tizerinde gesitli etkilerinin
bulundugu diisiiniilmekte ancak kesin olarak etkilerini ortaya
koymak igin mevcut kanitlarin yetersiz oldugu bildirilmektedir.
Hayvan deneyleri, insan bagirsak mikrobiyotasiyla dogrudan
uyumlu bir model olamayacagindan 6tiirii elde edilen veriler,
insan mikrobiyotast i¢in kanita dayali sonuglara doniistiiriilemez.
Besin dgelerinin terapdtik etkilerini dogrulamak igin daha fazla
randomize, plasebokontrolliiinsan veklinik miidahale denemeleri
ile metabolik ¢aligmalara ihtiya¢ duyulmaktadir. Sonug olarak,
besinlerin uzun vadede insan bagirsak mikrobiyotasi iizerine
etkilerinin 6l¢iilmesi ve bu dl¢limlerin dogrulugu agisindan yeni
yontemlerin gelistirilmesi 6nerilmektedir.
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