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Diyetin Mikrobiyotaya Etkisi ve
Obeziteye Yansimalari

Merve Deniz Demirel'®, Efsun Karabudak?

0ZET

Diinya Saglik Orgiitiiniin (DSO) verilerine gére 1980 yilindan bu yana iki kat arti gésteren obezite bircok saglik
sorununun gelisimine neden olmaktadir. Multifaktoriyel bir gelisimi olan obezite, temel olarak enerji aliminin
artmasi ve harcamanin azalmasinin sonucunda ortaya ¢tkmaktadir. Enerji dengesinde dnemli bir rol oynayan
ve obezitenin olusumunda etkisi olugu diisiiniilen bir etmende bagirsak mikrobiyotasidir. Beslenme aligkanlik-
lannin bagirsak mikrobiyotasini etkiledigini ve bagirsak mikrobiyomunun viicut agirhdi iizerinde etkili oldugu
bildirilmektedir. Bagirsak mikrobiyatasinin enerji ekstraksiyonunu artinp, immiin sistem modiilasyonunu ve lipid
metabolizmasini degistirerek konakgi metabolizmasini etkiledigi diisiiniilmektedir. insan metabolizmasi iizerin-
de bu denli etkileri olan bagirsak mikrobiyotasinin obezite ile iliskisi iizerine yapilan ¢alismalar, bagirsak mikro-
biyotasinin obezitenin 6nlenmesi ve tedavisinde etkili olabilecegini gostermektedir. Bu konunun éneminin ileri
donemlerde daha iyi anlasilmasi icin yapilan calismalarin artmasi heniiz tam olarak aydinlatilamayan konulara
151k tutmasi agisindan onemlidir.

Anahtar sozciikler: Obezite, bagirsak mikrobiyotasi, beslenme, agirlik kaybi

THE EFFECT OF DIET ON THE MICROBIOTA AND ITS REFLECTIONS ON OBESITY
ABSTRACT

Obesity which has increased by two folds since 1980 according to the data from the World Health Organization
(WHO) leads to the development of many health problems. Obesity is a multifactorial disease, and fundamentally
it develops due to increased energy intake and the reduction of energy expenditure in proportion to intake. One
other factor that has an important role in energy balancing that is implicated in the development of obesity is
the intestinal microbiota. It is being (It has been) reported that eating habits affect the intestinal microbiota and
the intestinal microbiota affects the body weight. It is believed that the intestinal microbiota enhances energy
extraction and affects the host metabolism by changing the modulation of the immune system and the lipid
metabolism. Studies that are researching the relationship between obesity and the intestinal microbiota, which
has such a great effect on the human metabolism, support the evidence (idea) that the intestinal microbiota
could be effective in the prevention and treatment of obesity. Increasing the number of studies in this area is
important to acquire a deeper understanding of this subject and to shed light on aspects still uncovered.

Keywords: Obesity, intestinal microbiota, nutrition, weight loss

tinya Saghk Orgiiti (DSO) verilerine gére 1980 yilindan gliniimiize obezite
iki katindan daha fazla artis géstermistir. iki bin on dértyilinda18 yas usti
1,9 milyar kilolu, 600 milyondan fazla ise obez kisiye ulasiimistir. On sekiz yas

ve Ustl bireylerin %39'u fazla kilolu iken, %13’l ise obezdir (1). Multifaktoriyel bir
gelisimi olan obezitenin olusumunda etkisi olugu distndlen bir etmende kompleks
mekanizmalar araciligi ile enerji dengesinde rol oynayan mikrobiyotadir.
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Obezite ve Mikrobiyota

Bir ortamdaki mikroorganizmalarin tamamina mikrobiyo-
ta veya mikroflora, bir mikrobiyotadaki tiim mikroorganiz-
malarin toplam genomlari da mikrobiyom olarak adlandi-
rilmaktadir. Dogumdan 6nce steril olan insan fetlsl nor-
mal dogum sirasinda vajinal kanaldan gecerken bakteriler
ile kolonizeolur ve daha sonra cevre ve diyet iceriginden
etkilenerek degismektedir (2). Yasam boyunca siirekli de-
gisim halinde olan mikrobiyotada yaglanma devam ettik-
¢ce sindirim sistemi degisikliklerinin de etkisi ile hem bak-
teri sayisinda hem de cesitliliginde belirgin azalmalar go-
rilmektedir (3). Yetiskin bir kisinin mikrobiyotasi %90 mik-
robiyal ve %10 insan hiicrelerinin birlesiminden olusur ve
yaklasik 10™ mikrobiyal hiicreyi barindirmaktadir. Genel
olarak 1500 mikrobiyal tiir bulunmakta ve her birey icin-
deki tur sayisi yaklasik 160 civarindadir (4). Saghkli birey-
lerin bagirsak mikrobiyotasi Bacteroidetes, Actinobacteria,
Proteobacteria, Verrucomicrobia ve Fusobacteria olarak
bakteriyel kiimelere ayrilabilir ve bagirsak mikrobiyotasi-
nin %90'In1 Bacteroidetes ve Firmicutes olusturmaktadir (5).

insan bagirsak mikrobiyotasindaki mikroorganizmalarin
immin sistem gelisimine, gastrointestinal epitelin matu-
rasyonuna, ksenobiyotik ve ila¢ metabolizmasina etkisi
bulunmakla birlikte hormonal etkileri de bulunmaktadir
(6). Bagirsak mikrobiyotasinin dnemli metabolik fonksi-
yonlari arasinda; diyet toksinlerinin yikimi, karsinojenez,
mikro besin 6gelerinin sentezi, sindirilemeyen besinlerin
fermantasyonu, bazi elektrolitlerin ve eser minerallerin
emilimine yardimci olma, kisa zincirliyag asitlerinin (KZYA)
Uretimi yoluyla enterosit ve kolonositlerin blylmesini
ve farkhlasmasini saglama etkileri vardir (7-9). Obezite
ile iliskilendirilebilecek metabolik aktiviteleri arasinda ise
sindirilen besin 6gesi olan ve olmayan maddelerin ener-
ji ekstrasyonunun kolaylastirilmasi, konak adipozitinde
daha sonra kullanilmak Uizere enerjinin depolanmasina
yardimci olma, mikrobiyal biyime ve proliferasyon icin
besinlerin ve enerjinin saglanmasi yer almaktadir (10).

Bu derleme yazi da obezitenin bagirsak mikrobiyotasi ve
mikrobiyotanin viicut agirh@ izerine etkisi, viicut agirlik
kaybina mikrobiyotanin cevabi ile obez ve zayif bireylerin
mikrobiyotalari arasindaki farkhliklarin incelenmesi ve tar-
tistimasi amaclanmistir.

Bagirsak mikrobiyotasinin metabolik
etkilerine iliskin olasi mekanizmalar

Bagirsak mikrobiyotasinin spesifik metabolik etkilerinin
anlasilabilmesi amaciyla mekanizmalar aydinlatiimaya
calisilmis ve hipotezler ortaya atilmistir. Enerji reguilasyo-
nu birbiriyle iligkili mikrobiyal bir dizi mekanizma yoluyla

bagirsak mikrobiyotasi tarafindan olusturulmaktadir. Bu
mekanizmalardan bir tanesi; sindirilemeyen diyet po-
lisakkaritlerinin fermantasyonu, monosakkaritlerin ve
KZYA'lerinin intestinal absorbsiyonu sonrasi karacigerde
yaglara donusimi ve lipositlere yagin depo edilmesini
indikleyen konakgi genlerin reglilasyonu yer almaktadir
(11). Ayrica glukoz ve insilinin, yag asit sentaz (FAS) ve
asetil CoAkarboksilaz (ACC) gibi cesitli anahtar enzimlerin
sentezlenmesi yoluyla karacigerde lipogenezin gercekles-
mesini sagladigi bilinmektedir. iki hafta boyunca germ-
free farelerin konvansiyonellestirmesi ile karaciger trig-
liserit iceriginin iki kat arttigi gorilmistir. ACC ve FAS'In
her ikisi decarbohydrate responsive element binding pro-
tein (CREBP) ve sterol regulatory element-binding prote-
in-1 (SREBP-1) tarafindan kontrol edilmektedir (12). Buna
gore, konvansiyonellestirme farelerde karaciger ChREBP
ve SREBP-1 messenger RNA (mRNA) seviyelerinde artis
olmasina neden olmustur (Sekil 1) (11). Konak tarafindan
sindirilemeyen karbonhidratlar bagirsak mikrobiyotasi
tarafindan fermente edilmektedir ve bunun sonucunda
KZYA olan butirat, propiyonat ve asetat ortaya ¢ikmakta-
dir. KZYA'leri glinlik diyette alinan enerjinin %10'u kadar
ek enerji saglamaktadir (13-14). Ortaya cikan KZYA'leri
sinyal 2 protein, ChREBP ve SREBP-1'in aracilik ettigi me-
kanizma ile konakg¢ida hepatik lipojenezi indiiklemekte-
dir. Schwiert ve arkadaslarinin (14) yaptigi calismada obez
bireylerin fekal KZYA'leri zayif bireylere kiyasla %20 daha
fazla bulunmustur.

Bagirsak mikrobiyota ve obezite arasindaki potansiyel
faktorlerden bir digeri ise obezitenin, fasting-induced
adipose factor (FIAF)'Gin ekspresyonunu bloke etmesidir.
FIAF achkla yikselir, adipozitlerden sentezlenir ve lipopo-
lisakkarit (LPS) aktivitesi dolayisiyla da beta oksidasyon ile
iliskilidir. FIAF, lipoproteinlipaz (LPL) aktivitesini inhibe et-
mektedir, boylece kas ve adipozit doku tarafindan alinan
lipoprotein baglantil triacil gliserolden yag asitlerinin sa-
linimini katalize eder. Adipozitte FIAF'In baskilanmasi LPL
aktivitesinin artisi ile sonuclanmakta ve enerjinin yag ola-
rak depolanmasini indiiklemektedir. Bu mekanizmalarin
sonucunda yag dokuda enerji depolanmasi ve yag asidi
metabolizmasinin artisi olur ve obezite olusumunda rol
oynar (Sekil 1) (15).

Yapilan bir ¢alismada ytksek yagli diyet ile beslenen CD-
14 mutant farelerde, inflamatuar sitokinlerin [timor nek-
rozis faktor-a (TNF-a), intorlokin-1, intérlokin 6 ve plasmi-
nojen akivator inibitor 1 gibi] ekspresyonunun CD-14%e
bagli mekanizma yoluyla metabolik endotoksemiyi tetik-
ledigi gosterilmistir (Sekil 2) (16).
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Sekil 1. Bagirsak mikrobiyotasi lipogenezin artmasina ve diyetten enerji hasatina yardim eder. 1) Karaciger elipojenik substrat (KZYA,
monosakkaritler) saglayarak veya 2) Lipoprotein lipaz (LPL) enzim aktivitesini arttirarak (Angiopoietin-likeprotein 4 olarak da bilinen aglikla
induklenen adipozit faktor (FIAF) baskilanmasinin bir sonucu olarak). Her iki yolak, adipoz dokuda ve kasta serbest haldeki lipoproteinlerden
triagil gliserol ve yag asitlerinin ayriimasina katkida bulunur.(Cani PD, Delzenne NM. The Role of the gut microbiota in energy metabolism and

metabolic disease. Curr Pharm Des 2009;15:1546-58. https://doi.org/10.2174/138161209788168164)
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Sekil 2. instestinal mikrobiyotanin obeziteye Katkisinin olasi mekanizmalari. AMPK: adenosine monophosphate-activated protein kinase; ChREBP: carbohydrate
response element binding protein; LPS: lipopolysaccharide;PGC-1 alfa: peroxisomeproliferator-activated receptor gamacoactivator1 alfa; SREBP-1: sterol response
element-binding protein type 1. (DiBasise JK, Zhang H, Crowell MD, Brown RK, Decker GA, Rittmann BE. Gut microbiota and its possible relationship with obesity.

Mayo Clin Proc 2008;83:460-9. https://doi.org/10.4065/83.4.460)
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Mikrobiyotanin inflamatuar ve anti-inflamatuvar 6zellik-
leri obezite gelisimi ile ilgili olabilir. Barsak mikrobiyota-
sinda bulunan gram negatif bakterilerden kaynaklanan
bakteriyel LPS, inflamasyonla iliskili sitokinlerin artisina
sebep olmaktadir. inflamasyon siirecinin baslamasi ile bir-
likte toll-like resporlerin (TLR) ekspresyonu artmaktadir.
Ozellikle konagin yeme davranisinin TLR-5 araciligi ile dii-
zenlenmekte oldugu bulunmustur (11). TLR-5 bakteriyel
flagellanin temel yapisal bir komplementi olan bakteriyel
flagellini tanimaktadir (17). Flagellin, karbonhidrat veya
lipid icermeyen saf bir protein yapiya sahiptir. TLR-5in [i-
gandi olan flagellin ile baglanmasi sonucu TNF-a gibi inf-
lamatuar sinyal olusmaktadir (18).

Diyet iceriginin mikrobiyota lizerindeki etkisi
Diyet iceriginin degisimi ile mikrobiyotanin degisimi s6z
konusudur. Bagirsak mikrobiyota kompozisyonunun de-
gisiminde cesitliligin %57'sinin diyet degisimi ile iliskili
oldugu sadece %12'lik kisminin genetik farklilik ile iliskili
oldugu belirlenmistir (19). Bitkisel kaynakli posa ile bes-
lenen Afrikali cocuklarin mikrobiyotasi incelendiginde,
mikrobiyotalari 6zellikle Prevotella ve Xylanibacter baki-
mindan zengin, Avrupa’li cocuklara kiyasla da Firmicutes
icerigi bakimindan diisiik bulunmustur. Afrikali cocuklarin
intestinal ekosistemlerinin anlamli olarak fazla KZYA ve az
Enterobacteriaceae ile karakterize oldugu belirlenmistir
(20). Amerikan toplumunun yetiskin gaita mikrobiyota
calismasi enterotiplerin uzun vadeli beslenme aliskanlik-
lari ile iliskili oldugunu bildirmistir (21). Hayvansal pro-
teinler ve yaglarin fazla tiketilmesi durumunda bunlari
sindirmek icin Bacteroides enterotipi artarken, karbon-
hidrat ve bitkisel proteinlerin tiiketimi artinca Prevotella
enterotipi artmaktadir. Son 60 yildir zengin hayvansal
protein ve yag icerikli bati tipi besin tiiketimi, Bacteroides
enterotipi yonliinde artis gdstermektedir. Bu durumun
aksine posa icerigi yiiksek olan meyve ve sebzeden zen-
gin bir diyet ile beslenen insanlarda da Prevotella ente-
rotipi yoninden artis bulunmustur (21). Tanzanya'nin
Hadza bolgesinde yasayan avci-toplayici toplumunda
yapilan bir baska calismada ise toplulugun mikrobiyo-
tasi incelenmistir. Beslenme aliskanliklari agisindan, bu
toplumun Homo sapiens’e yakin oldugu kabul edilebil-
mektedir. Kirsal Afrikali topluluklara kiyasla Hadza'da ya-
sayan toplumun mikrobiyotasinin Prevotella, Treponema
ve Bacteroidetes altgruplan acisindan daha cesitli ve
zengin oldugu belirlenmistir (22). Cok fazla kirmizi et ve
yuksek yag iceren bati diyeti ile beslenen Kuzey Amerikali
Kafkasyalilar ve Japon-Hawaii'li bireyler ile bati diyetinden
oldukgca farkl yerli diyet aliskanhgini siirdiiren kirsal yerli
Japonlar ve kirsal yerli Afrikahlar karsilastirnimistir. Kirsal

yerli Japonlar ile kirsal yerli Afrikalilarin kanser riski diger
gruplara gore daha az bulunmustur. Bu gruplarda du-
stk kolon kanseri riski tasityan tirlerin; Lactobacillus S06,
Fusobacterium AB, Eubacterium aerofaciens 1, Eubacterium
BN, Eubacterium aerofaciens 2, Peptostreptococcus
D72 oldugu gorilmistir. Kolon kanseri ile iliskili yuk-
sek riskli tirleri iceren Japon-Hawaii'li bireylerde ise
Bacteroides vulgatus, Eubacterium rectale 1, Ruminococcus
torques, Streptococcus hansenii, Bifidobacterium lon-
gum, Ruminococcus albus, Peptostreptococcus produc-
tus 1, Bacteroides stercoris, Bifidobacterium angulatum,
Eubacterium eligens, Eubacterium eligens 2, Ruminococcus
gnhavus, Fusobacterium prausnitzii, Eubacterium cylindroi-
des, Eubacterium rectale 2,33 tirleri belirlenmistir (23).

Konakgi enzimleri tarafindan sindirilemeyen diyet karbon-
hidratlarinin yaklasik 40 g't her glin kolona ulasmaktadir.
Bunlar direngli nisasta, nisasta olamayan polisakkaritler ve
oligosakkaritlerdir (24). Diyet karbonhidratin mikrobiyota
Uzerine etkilerinin uzun donemde gorildigline dair indi-
rekt kanitlar bulunmaktadir. Ornegin Avrupali yetiskinle-
rin fekal mikrobiomu Giiney Amerika yada Malawideki ye-
tiskinlerden ziyade Amerikada yasayan yetiskinlere daha
cok benzemektedir. Ayrica Malawians ve Kizilderililerin
mikrobiyal toplulugu bir birine yakin fakat Amerikali yetis-
kinlerinden ayrilmaktadir. Diyet iceriklerine bakildiginda
Malawians ve Kizilderililerin Amerikalilara kiyasla daha faz-
la bitkisel kokenli polisakkarit tiiketmektedir. Amerikalilar
ise daha fazla protein icerikli besinler tiiketmektedir (25).

Nisastanin farkli tipleri ve direncli nisasta (amiloz ve ami-
lopektin) bakteriyel tiirlerin biylimede yetenegini etkile-
mektedir (26-27). Ayrica direncli nisastanin farkli tiirleri de
bakteriyel kompozisyonu farklilastirmaktadir (28). On go6-
nilli bireyden gelen diski drneklerin incelendigi calisma-
davedirenclinisasta 2 tiiketen goniillilerde Ruminococcus
bromiive Eubacterium rectale’in artisi anlamli bulunmus-
tur. Ayrica direncli nisasta 4’Uin tlketimi Bifidobacterium
adolescentis ve Parabacteroides distasonis artmasina yol
acmistir (28). Ruminococcus bromii ve Bifidobacterium
adolescentis ¢ig ya da haslanmis direncli nisasta 2 ve 3'e
cok fazla aktivite gostermektedir ve Bacteroides thetaio-
taomicron, ve Eubacteriumrectale bu bakterilere kiyasla
direncli nisasta 2 ve 3'e daha az aktivite gostermistir (29).

Bircok calisma gostermistir ki son zamanlarda galak-
tooligosakaritler (GOS) ve fruktanlarin diyete eklen-
mesi Bifidobacteria’yr arttirmaktadir (30-33). Yapilan
bir baska calismada 10 g/gun inulin/FOS karisiminin
suplementasyonu Bifidobacteria'nin artisini  uyararak
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ozellikle Bifidobacterium adolescentis ve Faecalibacterium
prausnitzii'i arttirdigr gorilmustir (34). FOS suplemen-
tasyonu yapilan baska bir calisma ise Bifidobacteria ve
Collinsella aerofaciens de artis gortilmustir (35). Germ free
ratlara yapilan inulin/FOS suplementasyonu sonucun-
da Roseburia/Eubacterium rectale gruplarinin artmasina
sebep olmustur (31). On sekiz bireye yapilan GOS suple-
mentasyonunda bireylerin yarisinda Bifidobacteria sayisi
(6zellikle Bifidobacterium adolescentis ve Bifidobacterium
catenulatum) arttirmistir (36). Yash bireylerin katildigi ¢a-
lismada GOS suplementasyonu cevabina karsi bireyler
arasi farklilik goérilmustir. Suplementasyon alan bazi ki-
silerde Bifidobacteria artisi, Bacteroides azalisi gorilmus-
tir (37). insanlarda arabinoxylanoligosaccharides (AXOS)
suplementasyonu total bakteri popilasyonunu ve fekal
biturat konsantrasyonunu arttirmaktadir (38).

Diyet yagi cogunlukla kisa bagirsaktan emilmektedir ve
diyetteki yag asitlerinin %7'si diski ile atilmaktadir (49).
On iki hafta yiksek yagh diyetle beslenen obez farelerin
ile 10 hafta normal diyetle beslenen farelerin mikrobi-
yota kompozisyonu birbirinden farkli bulunmustur (40).
Daha sonraki hayvan deneylerinde yiiksek yagl diyetle
beslenme ile, spesifik diyet kompozisyonuna bagh olarak
klasik ve germfree fareler arasinda bazi farkliliklar bulun-
mustur (41).

Obez ve zayif bireylerin mikrobiyota
farkhhiklari

Obez ve zayif bireylerin mikrobiyota kompozisyonunu
karsilastiran calismalarda bireyler arasinda bakteri turle-
rinin miktarlari agisindan farkhlklar bulunmustur (42-45).
Yapilan iki calismanin sonucunda obez bireylerin bagirsak
mikrobiyotasinin zayif bireylere kiyasla daha fazla mik-
tarda Firmicutes ve daha az miktarda Bacteroidetes icer-
digi bulunmustur. Ayrica obezlerde yliksek Firmicutes/
Bacteroidetes orani da rapor edilmistir (42,43). Yapilan
bir baska calismada ise obez ve obez olmayan bireylerin
Bacteroidetes miktari arasinda bir fark bulunamamistir
(44). Celiskili sonuglara 6rnek olan bir diger calismada ise
obezlerde Firmicutes miktarinda anlamli bir fark buluna-
mamis fakat obezlerde Bacteriodetes miktarinda azalma
bulunmustur (45). Bu calismalardan elde edilen celiskili so-
nuclarin nedeni bakteri gruplarinin 6lciminde kullanilan
yontemlerin ve calisma dizaynlarinin farkli olmasindandir.

Mikrobiyotanin obezite ve viicut agirhig
lizerine etkisi

Bagirsak mikrobiyotasinin obezite ve viicut agirhigi tizeri-
ne etkili oldugunu gosteren calismalar 6ncelikle hayvan

deneyleri ile baslamistir. Bu calismalardan biri Backed ve
arkadaslart (15) tarafindan yapilmistir. Calismada germ
free farelere normal farelerden mikrobiyota nakli yapil-
mis ve farelerin besin tlketimi kisitlanmistir. Nakil yapilan
germ free farelerde on dort glinde %60'lik adipozite artisi
ve belirgin insulin direnci gelisimi gozlemlenmistir. Bunu
destekleyen diger bir calismada da obez mikrobiyomu-
nun diyetten gelen enerji hasat kapasitesini arttirdigini
ve germ free farelerin obez mikrobiyota ile kolonizasyo-
nunun obez olmayan mikrobiyata ile kolonizasyonundan
daha fazla toplam viicut yag dokusunu arttirdigr gosteril-
mistir (46). Genetik olarak obez ob/ob fareler zayif farelere
kiyasla %50 daha az miktarda Bacteroidetes ve daha fazla
Firmicutes icermektedir. Ancak her iki grup standart yem
ile beslenmesine karsin obezitenin bagirsak mikrobiyota
cesitliligini etkiledigi rapor edilmistir (47).

Viicut agirhik kaybinin mikrobiyota
lizerine etkisi

Obezite bagirsak mikrobiyotasinda azalan bakteri cesitli-
ligi ile iliskilidir (3). Bireylerde viicut agirhk kaybina cevap
olarak bagirsak mikrobiyota kompozisyonunda degisim
meydana gelmektedir. Enerji kisitlamasi ile vicut agirhk
kaybi saglanan bir calismada, agirlik kaybi sonrasi ba-
girsak mikrobiyotasinda Firmicutes miktarinda azalma,
Bacteriodetes miktarinda ise artis bulunurken (46) diger
iki caismada ise degisim bulunmamistir (48,49). Ergenler
Uzerinde yapilan benzer calismada ise viicut agirlik kaybi-
nin fazla oldugu bireylerde Enterobacteriaceae miktarinda
azalma gozlenirken daha az agirlik kaybi olan bireylerde
Roseburia-Eubacteriumrectale’de azalma bulunmustur
(48). Benzer calismada on hafta boyunca enerji kisitlama-
sl %10-40 arasinda olan ve artmis fiziksel aktivite diizen-
lemesi yapilan kilolu ergenlerde Bacteroides fragilis grup
ile Lactobacillus grup sayisi artmis, Clostridium coccoide
sgrup, Bifidobacterium longum ile Bifidobacterium adoles-
centis sayisi azalmistir (50). Kilolu veobez ergenleri iceren
ayni mudahalenin yapildidi calismada ise agirlik kaybi ve
beden kiitle indeksi (BKI) azalmasi ile Clostridium histoly-
ticum ile Eubacterium rectale-Clostridium coccoides mikta-
rinin azalmasi baglantili bulunmus ve miidahale sonrasi
dort kg'dan fazla agirlik kaybeden ergenlerde Clostridium
histolyticum, Clostridium lituseburense ve Eubacterium
rectale - Clostridium coccoides’nin miktari anlamli olarak
azalmis buna karsin Bacteroides-Prevotella grubu artmis-
tir (51). Cerrahi midahale ile agirhk kaybinin mikrobiyota
Uzerine etkilerinin incelendigi ¢calismalar kisithdir. Roux-
en-Y gastric by pass (RYGB) ile hizli agirhk kaybi patojenik
bagirsak bakterilerinin artisi ve yararl tiirlerinin azalisi ile
iliskilidir. Ornegin RYGB belirgin Gammaproteobacteria
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artisi  Firmicutes azalisi ve Archaeamethanogens kay-
bi ile iliskilidir (52). Benzer sekilde RYGB ile Escherichia
artisl, Lactobacillus/Leuconostoc/Pediococcus grup ve
Bifidobacterium'u iceren yararh bakterilerde azalma rapor
edilmistir (53).

Sonu¢

Yapilan calismalar, bagirsak mikrobiyotasi ile insan vu-
cudunun igi ice bir dizi kompleks mekanizma araciligiyla
calistigini gostermektedir. Yapilan calismalar obezitenin
bagirsak mikrobiyotasi Uzerine etkisi oldugunu goster-
mekle birlikte obezitede hangi bakterinin etkilendigi,
hangi gruplarin baskinhklarinin arttigi ve/veya azaldig
konusunda tam bir fikir birligi yoktur. Bu durum calisma-
larin dizayn farklari ve bakteri gruplarinin saptanmasinda
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