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0z

Obezite prevalansi son yillarda giderek artarak hem
gelismis hem de gelismekte olan tilkeler icin dnemli bir
sorun tegkil etmektedir. Yiiksek enerjili diyet tiketimi-
nin artmasi ve fiziksel aktivite diizeyinin azalmasi ile
birlikte ortaya ¢ikan enerji dengesizligi obezitenin temel
nedenini olusturmaktadir. Son yillarda obezitenin gelisi-
mi ile ilgili biyokimyasal yollar arastirilmaya baslanmis-
tir. Calismalardan elde edilen bulgular, intestinal
mikrobiyotanin enerji metabolizmasi tizerinde etkileri-
nin oldugunu ve obezitenin patogenezinde rol oynadigi-
ni  ortaya koymustur. Intestinal mikrobiyotanin
polisakkarit ve oligosakkaritlerin metabolizmasinda ve
kisa zincirli yag asitlerinin iiretiminde fonksiyonlar:
bulunmaktadir. intestinal mikrobiyotadaki degisikler ile
birlikte mikrobiyal ¢esitlilik azaldiginda dncelikli olarak
glikoz ve lipid metabolizmasi etkilenmektedir. Glikoz ve
lipid metabolizmasinda ortaya ¢ikan degisikler ise vii-
cutta bir enflamasyona yol acgarak obezitenin
patofizlojik siirecini baslatmaktadir. Mikrobiyotanin
insan viicudunda etkilerinin oldugu bilinmektedir. An-
cak yapilan son ¢alismalar intestinal mikrobiyotanin,
metabolizma iizerinde tahmin edilenden daha fazla etki-
ye sahip oldugunu gostermektedir. Gelecekte yapilacak
olan c¢alismalar 1si8inda intestinal mikrobiyota,
obezitenin tedavisinde potansiyel rol oynayabilecektir.

Anahtar kelimeler: obezite, mikrobiyota, enerji, meta-
bolizma

GiRis
Son yillarda prevalansi giderek artan obezite, gliniimiiz-
de kiiresel boyutlara ulagsmis bir halk saghgi sorunu
olarak distiniilmektedir. 1975’den beri diinya genelinde
obezite siklig1 artmaktadir. 2016 yili Diinya Saglik Orgii-
tl verilerine gore 1.9 milyardan fazla insanin fazla kilo-
lu, 650 milyonun iizerinde bireyin ise obez oldugu diisii-
niilmektedir. Bes yas alt1 41 milyon ¢ocuk ise obez/fazla
kilolu olarak saptanmistir (1). 2011 yili saghk verileri
dikkate alindiginda, Tirkiye'de neredeyse her bes yetis-
kinden birinin obez oldugu kabul edilmektedir. 2015’te
yayimlanan TUIK resmi giincel verileri, Tiirkiye’de 2008
yilinda obezite oraninin %15,2 oldugunu ancak bu ora-
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ABSTRACT

With its prevalence increasing in recent years, obesity
has become a major problem for both developed and
developing countries. The energy imbalance associated
with increased consumption of high-energy diets and
reduced levels of physical activity are the main causes
of obesity. In recent years, biochemical pathways
related to the development of obesity have started to
be investigated. Findings from studies have shown
that intestinal microbiota has effects on energy
metabolism and plays a role in the pathogenesis of
obesity. Intestinal microbiota has functions in the
metabolism of polysaccharides and oligosaccharides
and in the production of short chain fatty acids.
Glucose and lipid metabolism are primarily affected
when the microbial diversity decreases with changes in
the intestinal microbiota. Changes in glucose and lipid
metabolism cause an inflammation in the body, leading
to the pathophysiological process of obesity.
Microbiota is known to have effects on the human
body. However, recent studies show that intestinal
microbial activity has a greater effect on metabolism
than is predicted. In future studies, intestinal
microbiota may play a potential role in the treatment
of obesity.

Keywords: obesity, microbiota, energy, metabolism

nin 2014 yihna gelindiginde %19,9’a ¢iktigin1 goster-
mektedir (2). Obezite sonucu olusan degisiklikler viicut
sistemleri ve psikososyal durumu etkileyerek saghk
problemlerine yol agmaktadir (3). Bu sebeple obezite
hem halk sagligi, hem de ekonomik a¢idan ciddi bir
problem olusturmaktadir.

Obezite sonucu meydana gelen agirlik artisi ile birlikte,
bireylerin intestinal mikrobiyota kompozisyonunda
degisiklikler olusmaktadir. Mikrobiyota iceriginde asir1
gram negatif bakterilerin ¢ogalmasi barsakta
lipopolisakkaritlerin iiretimini arttirmaktadir. Artan
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lipopolisakkarit tiretimi metobolik endotoksemiye yol
acarak viicutta inflamasyona neden olmaktadir.
Inflamasyon mekanizmasi ise insiilin direnci olusumunu
tetiklemektedir(4).

Intestinal mikrobiyota polisakkarit ve oligosakkaritlerin
metabolizmasinda, kisa zincirli yag asitlerinin tiretimin-
de gorev yapmakta ve enerji metabolizmasini etkile-
mektedir. Bu nedenle intestinal mikrobiyata obezite,
obezite ile iliskili inflamasyon ve diger komplikasyonla-
rin olusmasinda rol oynamaktadir. Bu derlemede,
obezitenin instestinal mikrobiyota iizerinde olusturdu-
gu degisikliklere, obezite ve intestinal mikrobiyota ara-
sindaki olas1 mekanizmalara ve makrobesin dgelerinin
intestinal mikrobiyota tlizerindeki etkisine yer verilmis-
tir.

INTESTINAL MiKROBiYOTA

insan viicudu, insan ve mikrobiyal hiicrelerin birlesi-
minden olusmaktadir. Mikrobiyal hiicreler ise bu olusu-
ma %90 oraninda katki saglamaktadir (5). insan viicu-
dundaki mikrobiyal hiicrelerin bir araya gelmesiyle
mikrobiyota olusmaktadir (6). Insan viicudunda basta
gastrointestinal sistem olmak tizere deri, genitoiiriner
sistem ve solunum sisteminde kolonize olmus toplam
10** mikroorganizma oldugu tahmin edilmektedir.
Mikrobiyotay1 olusturan bu mikroorganizmalarin biiyiik
cogunlugunu bakteriler olusturmakla birlikte, viriisler,
funguslar ve bir¢ok okaryotik mikroorganizmalar da
katki saglamaktadir (7).

intestinal Mikrobiyota icerigi

Gastrointestinal sistem mikrobiyotanin 1000’den fazla

tiirden olustugu ¢alismalarla ortaya konmustur. Saghikh

bireylerde bu tiirler alti bakteriyel kiime olarak ayril-

migtir:

1. Firmicutes (Clostridium, Eubacterium vb. gram pozi-
tif cinsleri kapsamakta),

2. Bacteroidetes (Bacteroides, Prevotella vb. gram ne-
gatif cinsleri kapsamakta),

3. Proteobacteria (Enterobacteriaceae gibi gram negatif
cinsleri kapsamakta),

4. Actinobacteria (gram pozitif Bifidobacterium cinsini
kapsamakta),

5 .Fusobacteria

6. Verrucomicrobia (Akkermansia vb. cinsleri kapsa-
makta)(8)

Toplam barsak mikrobiyotasinin %90’dan fazlasi

Bacteroidetes ve Firmicutes tiiriinden meydana gelmek-

tedir. Bacteroides, Eubacterium, Clostridium,

Ruminococcus, Peptococcus, Peptostreptococcus,

Bifidobacterium ve Fusobacterium cinsine ait zorunlu

anaeroblar ile Escherichia, Enterobacter, Enterococcus,

Klebsiella, Lactobacillus ve Proteus cinsine ait fakiiltatif

anaeroblar barsak mikrobiyotasinin cins diizeyinde

onemli bilesenleridir (8).

intestinal Mikrobiyotanin islevleri

Simbiyotik acidan inceledigimizde mikrobiyotaya ait
canlilarin gorevi birbirlerinin hayatta kalmalarini ve
tlirlerinin devam etmesini saglamaktir. Bu simbiyotik
iliskinin yani sira insan viicudunda intestinal
mikrobiyotanin bircok metabolik olayda ve immiin sis-
tem fonksiyonlarinda 6nemli islevleri bulunmaktadir

(9)

Metabolik  Aktivitelere  Etkileri: Intestinal
mikrobiyota K, B;, B3, Be, B2, folik asit ve pantotenik
asitin sentezinde gorev almaktadir. Aminoasitlerden
lizin, fenilalenin ve metioninin sentezini yapmaktadir.
Makrobesin 6gelerinden yag ve karbonhidratlarin sindi-
rimine katki saglamaktadir. Kisa zincirli yag asitlerinin
pargalanmasinda ve linoleik asidin konjugasyonunda rol
oynamaktadir (10).

immiin Sisteme Etkileri: Mikrobiyota patojen mikro-
organizmalarin viicuda girisini 6nleme gorevi yapmak-
tadir. Patojen ve firsat¢1 mikroorganizmalarla yarisarak
bu mikroorganizmalarin artmasin1  6nlemektedir.
Intestinal mikrobiyota patojen mikroorganizmalara
kars1 salgiladigi toksinlerle de koruma saglamaktadir
(10).

Genetik Etkileri: insan viicudunda bulunan genlerin ve
mikrobiyotadaki mikroorganizmalara ait olan genlerin
bir araya gelmesiyle insan viicudunun metabolik fonksi-
yonlarinin kapasitesi genislemektedir (11).

Mikrobiyota icerigini Etkileyen Faktorler

Maternal Kolonizasyon: Dogum sekli steril barsaklara
sahip olan yeni doganin mikrobiyota icerigini etkile-
mektedir. Dogum, eger vajinal yolla gerceklesirse
yenidogan mikrobiyotas1 annenin vajen ve Kkolon
mikrobiyotasi ile kolonize olmaya baslamaktadir. Do-
gum, eger sezaryen ile gerceklesirse yeni dogan
mikrobiyatasinin deri mikroorganizmalarina benzer
sekilde kolonize oldugu bulunmustur (12).

Yas: Yapilan c¢alismalar sonucunda erigskin dénemde
mikrobiyota iceriginin sabit kaldigi bulunmustur. Yas-
lanmayla birlikte intastinal mikrobiyota igeriginin de-
gistigi ve mikrobiyal ¢esitlilikte azalmalar oldugu gortil-
mistiir. Yas artisi ile birlikte intestinal mikrobiyotada
bifidobakterilerin oraninda azalma oldugu Bakteriodes
oraninda artma oldugu gésterilmistir (13).

Diyet: Beslenme sekli barsak mikrobiyota igerigi ve
cesitliligine katkida bulunan ana etmenlerden biridir.
Karbonhidratlardan zengin beslenme, ytiksek yag iceren
diyet tiiketimi mikrobiyotada belirgin degisikliklere yol
acmaktadir (14). Yiksek yagh diyet tiikketimi sonrasinda
barsak mikrobiyotasinda gram-negatif tiirii bakteri ora-
n1 artmakta ve lipopolisakkarit {iretim mekanizmasi
tetiklenmektedir. Fareler tizerinde yapilan bir ¢alisma-
da, yiiksek yaghh beslenme sonucunda farelerin
barsaklarinda lipolisakkarit tiretimi artarak viicut agirli-
g1 artisina, aclik hiperglisemisine ve hiperinsiilinemiye
yol agmaktadir (15).

Diyetin mikrobiyotaya etkisinin arastirildigr baska bir
calismada, Afrika kirsalindaki (Burkino Faso) ¢ocuklarla
Avrupal (italya) cocuklarin mikrobiyotalar1 karsilasti-
rilmistir. Afrikali ¢ocuklarda bitkisel kaynakl ve yiiksek
posali diyet tiiketiminin mikrobiyotay1 korumada etkili
oldugu gorilmistiir. Avrupali ¢ocuklarda ise bitkisel
posa polisakkaritlerini par¢alayan enzim konsantrasyo-
nunun yiiksek oldugu, Bacteroidetes oraninin arttigl,
Firmicutes oraninsa azaldigr bulunmustur. Afrikali ¢o-
cuklarin fegeslerinde Avrupali ¢ocuklara gére daha az
oranda kisa zincirli yag asidi oldugu gézlenmistir (16).

Cevresel Temaslar ve Antimikrobiyal Tedaviler:
Cevresel faktorler, mikrobiyota kompozisyonuna etki
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eden diger bir faktordiir. Asilama, dezenfektan iriinle-
rinin yogun kullanimi, stres gibi ¢evresel nedenler
mikrobiyota icerigini kalic1 olarak etkilemektedir (17).
Antimikrobiyal tedavi i¢in uygulanan yogun antibiyotik
tedavisi ise safra asitlerinin metabolizmasina etki ede-
rek, eikozanoid ve steroid hormon sentezini degistire-
rek mikrobiyota icerigini biiytlik 6lclide degistirmektedir
(18).

intestinal Mikrobiyota ve Obezite iliskisi

intestinal mikrobiyotadaki bozulmalar ve fonksiyonel
cesitliligin azalmasi ile birlikte disbiyoz meydana gel-
mektedir (19). Intestinal mikrobiyotada disbiyoz olus-
tugunda barsak gecirgenliginde artma, kisa zincirli yag
asidi iiretiminde degisim oldugu gosterilmistir. Bu degi-
siklikler ise glikoz ve lipid metabolizmasinda degisime,
inflamasyona ve metabolik endotoksemiye neden ol-
makta ve sonug olarak obeziteye yol agmaktadir (20).
Obeziteye iliskin yapilan ¢alismalarda elde edilen veri-
ler saglikll bireylere goére obez bireylerin intestinal
mikrobiyota iceriginin degistigini gostermektedir. Obez
bireylerin mikrobiyotasinda Bacteriodetes ve Prevotella
tiriinde artis oldugu, Firmicutes tiiriinde ve
Bifidobacterium miktarinda azalma oldugu bulunmus-
tur (20).

Obeziteye iliskin yapilan hayvan ¢alismalarinda elde
edilen sonuglar da mikrobiyota iceriginin degistigini
gostermektedir. Obez farelere tipik Bat1 diyeti uygulan-
diginda farelerin intestinal mikrobiyotasinda Firmicutes
tiiriinde artis oldugu, Bacteroidetes tiirlinde azalma
oldugu saptanmistir (21). Ley ve arkadaslarinin (22),
obez ve agirligl normal bireylerin mikrobiyota icerikle-
rini  karsilastirdi§lt arastirmada; obez bireylerin
mikrobiyotasindaki Firmicutes oraninin daha ytksek,
Bacteroidetes oraninin daha diisiik oldugu saptanmistir.
Turnbaugh ve arkadaslarinin (23) yapmis oldugu c¢alis-
mada, sagliklh bireylere gore obez bireylerde
Bacteroidetes oraninda azalma oldugu, Actinobacteria
oraninda artis oldugu ancak Firmicutes oraninda anlam-
It bir fark olmadigi bulunmustur. Armougom ve arka-
daslar1 (24) ise, benzer sonuglar elde ederek saghkl
bireylere gore obez bireylerde Firmicutes tiiriinden
Lactobacillus cinsinde artis oldugunu, Bacteroidetes
tiriinde azalma oldugunu bulmustur.

Mikrobiyotada bulunan Actinobacteria tiiriinden
Bifidobacterium cinsi pek ¢ok calismada obezite ile ilis-
kili bulunmustur. Million ve arkadaslarinin (25) yaptig1
calismada saghkli bireylere gore obez bireylerde;
Bacteroidetes oraninin benzer oldugu, Firmicutes ora-
ninda artis oldugu, Bifidobacterium oraninda ise azalma
oldugu saptanmistir.

intestinal Mikrobiyota ve Adipoz Doku Uzerine Etki-
leri

Artmis Enerji Metabolizmasi

intestinal mikrobiyota icerigi ve mikrobiyotanin iirettigi
metabolik iirtinler 6énemli 6l¢iide enerji metabolizmasini
etkilemektedir. Backhed ve arkadaslari (26), germ-free
farelerin mikrobiyotasini  konvansiyonel farelerin
mikrobiyotasi ile kolonize ederek sonuglari gézlemle-
mislerdir. Mikrobiyota degisimi sonrasi diisiik yag/
yliksek polisakkarit iceren diyet ile beslenen germ-free
farelerin besin alimlarinda azalma goriilmiis ancak

Tekin T, Cicek B, Konyaligil N

germ-free farelerin yag dokusunda % 60’lik oraninda
bir artis oldugu ve farelerde belirgin olarak insiilin
direnci olustugu saptanmistir. Yapilan c¢alismada
mikrobiyota degisimi olmadan 6nce; germ-free farele-
rin enerji tiikketimlerinin daha fazla olmasina ragmen
konvansiyonel farelere gore agirliklarinin daha distik
oldugu bulunmustur. Tipik Bat1 diyeti ile beslendiginde
germ-free farelerde konvansiyonel farelere gore
obezite ve insiilin direnci gelismedigi bulunmustur
(26). Elde edilen sonuglar beslenme ile iliskili obezite
olusumunda barsak mikrobiyotasinin rolii oldugunu
gostermektedir.

Germ-free farelerde yapilan baska bir ¢alismada germ-
free fare gruplarina zayif farelerin (diisiik yag icerikli
ve yliksek kompleks bitkisel polisakkaritler iceren di-
yet ile beslenen) ve obez farelerin (Bati diyeti ile besle-
nen ) mikrobiyotalar1 kolonize edilmistir. Obez farele-
rin mikrobiyotalar1 kolonize edilen germ-free farelerin
daha fazla agirlik kazandig1 saptanmistir. Bu sonuglar
mikrobiyotanin enerji metabolizmasini etkileyerek
adipoz doku lizerinde etkileri oldugunu gostermekte-
dir (21).

Jumpertz ve arkadaslar1 (27) mikrobiyotanin enerji
metabolizmas1 lzerindeki etkisini arastirmistir. Bu
amagla 12’si zayif ve 9'u obez olmak tizere bireylere
belirli bir diyet uygulamasi yapilmis ve diyetin
mikrobiyota tizerindeki etkisi incelenmistir. Katilimci-
lara ii¢ giin streyle 2400 kkal/glin ve 3400 kkal/
giin’lik diyet uygulanmistir. Diyet sonrasinda li¢ glin-
lik agirlik koruyucu diyet uygulanmis ve gruplarin
diyetleri ¢aprazlama yapilarak ii¢ giinliik periyod de-
vam etmistir. Her diyet periyodu sonunda mikrobiyota
kompozisyonu incelenmis ve katilimcilarin kalori alim-
lar1 hesaplanmistir. Arastirma sonucunda mikrobiyota
kompozisyonunun {i¢ giin icerisinde degistigi goriil-
mistiir. Diger ¢alismalarla benzer sonuglara ulasilarak
Firmicutes oraninda artis oldugu, Bacteroidetes ora-
ninda azalma oldugu bulunmustur. Bakteri tiirlerinde-
ki bu artis ve azaliglarin bireylerin enerji aliminda yak-
lasik olarak 150 kkal'lik artis ile iliskili oldugu gosteril-
mistir.

Bakteriyel Fermentasyon ve Kisa Zincirli Yag Asit-
lerinin Metabolizmasi

intestinal mikrobiyota barsakta sindirilmeden kalan
polisakkaritlerin pargalanmasini ve fermente olmasini
saglamaktadir. Mikrobiyota bu yolla enerji olusturmak-
ta ve konagin enerji alimini arttirmaktadir. Bakteriyel
fermentasyon sonucu polisakkaritlerin pargalanmasi
ile birlikte monosakkaritler ve kisa zincirli yag asitleri
(KZYA) olusmaktadir. Fareler iizerinde yapilan c¢alis-
malar sonucunda germ-free farelere gére konvansiyo-
nel beslenen farelerin, intestinal sistemden
monosakkaritleri daha fazla miktarda absorbe ettikleri
bulunmustur (26). Polisakkaritlerin parcalanmasi ve
fermentasyonu sonucu olusan KZYA (asetat, biitirat,
propiyonat, siiksinat ve format) kolondan hizlica emil-
mektedir. Kolon hiicreleri tarafindan emilen KZYA yag
ve glikozun de novo sentezinde kullanilmaktadir.
KZYA'lerinin bu sekilde kullanilmasi giinliik enerjinin
%10’u kadar ek enerji olusturmaktadir (28). Zayif ve
obez bireylerin barsaklarinda iiretilen KZYA incelendi-
ginde; obez bireylerde KZYA tretiminin %20 daha
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fazla oldugunu gosterilmistir (29).

Barsaklarda KZYA sentezini polisakkaritler etkilemekte-
dir. Ozellikle barsaklarda sindirilemeyen, ancak fermen-
te olabilen polisakkaritler (oligofruktoz, iniilin)
mikrobiyotay1 etkileyerek KZYA sentezini arttirmakta-
dir. (28). Polisakkaritlerin barsaklarda KZYA {izerine
etkisini incelemek amaciyla yapilan bir ¢alismada germ-
free farelerin mikrobiyotalar1 diyetsel polisakkaritleri
fermente eden bir bakteri ile kolonize edilmistir.
Kolonizasyon sonucunda bakteriyel fermentasyonun
arttigl, buna bagh olarak KZYA'nin iretiminin arttigl
bulunmustur. KZYA artisinin da yag dokusu artisina
neden oldugu gdsterilmistir (30).

Makrobesin Ogelerinin intestinal Mikrobiyotaya
Etkisi

Viicudun en 6nemli enerji kaynagi olan karbonhidratlar
mikrobiyotanin da esas enerji kaynagidir. Biiyiik mole-
killii karbonhidratlar simnifina giren polisakkaritler;
sindirilemediginde fermentasyon yolu ile KZYA'ni olus-
turmaktadir. Olusan KZYA barsaktaki epitel hiicrelerin-
den G proteinine bagimh reseptorleri (GPR41 ve
GPR43) aktiflestirmektedir. Aktiflesen reseptorler bar-
sak bosalmasini geciktiren peptit YY'nin salgilanmasini
saglamaktadir. Ayrica aktiflesen bu reseptorler leptin ve
GLP-1 seviyesinde artisa, ndropeptit Y seviyesinde azal-
maya neden olmaktadir. KZYA ve G proteinine bagimlh
mekanizmanin tetikledigi bu degisiklikler viicutta
adipogenezi arttirmaktadir. Ozet olarak karbonhidratlar
barsak mikrobiyotasini etkilemekte, etkilenen barsak
mikrobiyotasi ise besinlerin emilimini ve depolanmasini
arttirmaktadir (31).

Mikrobiyota kompozisyonunun degisiminde diyetin yag
icerigi de etkili olmaktadir. Diyetin yag icerigi yiliksek
oldugunda barsak epitel duvarindaki mukozal biitiinliik
bozulmaktadir. Barsaktaki mukozal biitiinliigiin bozul-
masi barsak epitel gecirgenliginin (permeabilite) artma-
sina ve plazma lipopolisakkarit (LPS) seviyesinin yiik-
selmesine neden olmaktadir. Artan plazma LPS seviye-
si, metabolik endotoksemiye ve bazal enflamasyonun
artmasina yol agmaktadir. Enflamasyonun viicutta art-
mas! metabolik hastaliklarin ortaya ¢ikmasina zemin
hazirlamaktadir (32). Diyetin yag icerigi ve mikrobiyota
arasindaki iligkiyi inceleyen baska bir calismada ise
doymus yag asidi igerigi yiiksek diyetin mikrobiyotada
Firmicutes/Bacteroidetes oranini artirdigl bulunmustur
(33).

Intestinal mikrobiyotada proteinler de karbonhidratlar
gibi fermentasyona ugramaktadir. Ancak diyet ile alinan
proteinlerin yalnizca %10'u kolona ulasmakta ve fer-
mente olabilmektedir. Fermente olabilen proteinler ise
cesitli metabolik iirlinlere doénlismektedir. Amonyak,
etanol, organik asitler ve hidrojen siilfat olusan
metabolik triinlerden bazilaridir (34). Alinan diyetin
protein iceriginin yiiksek olmasi sonucu olusan bu
metabolik triinlerin kolorektal kanser, enflamatuvar
bagirsak hastaligl ve ateroskleroza neden olabilecegi
diisiiniilmektedir (35).
Probiyotik ve intestinal
Mikrobiyotaya Etkisi

Probiyotiklerin obezite iizerine etkilerinin incelendigi
bir calismada obez bireylere probiyotik verilmesiyle

Prebiyotiklerin

birlikte yag dokusunda azalma oldugu ve
proenflamatuvar sitokinlerin azaldig1 bulunmustur (36).
Probiyotiklerle ilgili yapilan hayvan calismasinda ise
obez farelere sekiz hafta siire ile probiyotik verilmesi-
nin agirlik kaybi ve beyaz yag dokusunda azalma sagla-
dig1 ortaya konmustur (37). Calismalar sonucunda elde
edilen veriler dogrultusunda probiyotiklerin barsak
mikrobiyotasini diizenledigi, mikrobiyota
fermentasyonunu iyilestirdigi, agirlik kaybi sagladig ve
enerji alimini azalttig1 ortaya konmustur.

Prebiyotiklerin de mikrobiyota kompozisyonu {izerine

olumlu etkileri bulunmaktadir. 1ki hafta siireli
prebiyotik  takviyesinin  insanlarda  mikrobiyota
fermentasyonunu iyilestirdigi, istah1 azalttuigi ve

postprandiyal glikoz cevab1 diizelttigi bulunmustur
(38).

SONUC

Son yillarda intestinal mikrobiyota ile ilgili yapilan ¢alis-
malarin sayisi giderek artmakta ve intestinal yol boyun-
ca fonksiyonlari olan mikrobiyota 6nem kazanmaktadir.
Mikrobiyota gilincel arastirmalar dogrultusunda artik
yeni bir organ olarak degerlendirilmeye baslanmistir.
Pek ¢ok hastalikta oldugu gibi obezite iizerine olan etki-
leri de arastirilmaya baslanmis ve gelecekte obezitenin
tedavisinde yer alacagina iliskin goriisler artmistir.
Mikrobiyotadaki degisikliklerin viicut agirligini, meta-
bolizmayi, bagisiklig1 ve hormon sistemini etkileyebile-
cegini, bunun da obeziteye ve diger hastaliklara zemin
hazirlayabilecegi calismalarla desteklenmektedir.
Beslenme sekli ve uygulanan diyet icerigi mikrobiyota
icerigini etkilemektedir. Diyetin mikrobiyota icerigini
nasil etkiledigine dair kanitlar kisithdir. Ancak yiiksek
yaghh ve basit karbonhidrath diyetlerin barsak
mikrobiyotasini olumsuz etkiledigine dair kanitlar mev-
cuttur. Calismalardan elde edilen veriler 15181nda saglikl
bir mikrobiyotaya sahip olmak i¢in enerji ve
makrobesin 6gelerinden yeterli ve dengeli, probiyotik
ve prebiyotiklerin yer aldig1 bir beslenme plani temel
hedef olmalidir. Arastirmalarin artmasi ile birlikte
mikrobiyotanin dnemi ve etkinligi giderek artacaktir.
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