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(Olle B: 2013) 

Microbiome, microbiota, gut flora, ya da gut microflora anahtar 
sözcükleriyle saptanan yayınlar ve patentler ya da patent başvuruları 

(International Patent Documentation Center, INPADOC, verileri)    

Dergilerde yayınlanan makale sayısı 

Patentler ve patent başvuruları 
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Mikrobiyom araştırmalarına ayrılan 

toplam fon: 289 Milyon USD  



 40 trilyon insan hücresi 
 22.000 insan geni 
 100 trilyon mikrop hücresi 
 9.8 milyon mikrop geni 

 

• Evrendeki yıldızlar: ~1021 

• Vücudumuzdaki moleküller: ~1027 

• Vücudumuzdaki mikroplar: ~1014 

• Bağırsamızdaki bakteriyofajlar: 108-1010  



B. HENDERSON and M. WILSON 

(Blaser MJ: 2010) 

‘Unutulmuş organ’ 
‘Son insan organı’ 
‘Metabolik organ’ 



Methods for studying the microbiota 

(Karlsson F et al: 2013) 



Bioinformatic pipeline for analysis of whole metagenome shotgun sequences 

(Karlsson F et al: 2013) 



(Karlsson F et al: 2013) 

Keeping germ-free 
mice in an isolator 

(Macpherson AJ, Harris NL: 2004) 



Compositional differences in the microbiome by anatomical site  

(Cho I, Blaser MJ: 2012) 





(Nature 2011: 473: 174-180) 



Anatomical locations of resident viruses in humans  

(Duerkop BA, Hooper LV: 2013) 



The human 
mycobiota 

(Underhill DM, Iliev ID: 2014) 

The human mycobiome includes 390 fungal species detected on the 
skin, in the vagina, in the oral cavity, and in the digestive tract that 

includes 335 species and 158 genera. Among these, 221 species are 
found only in the digestive tract, 88 only in the oral cavity, and 26 in 
both. These species belong to 126 genera of yeast and filamentous 

fungi, of the Ascomycota, Basidiomycota, and Zygomycota phyla.  

(Gouba N, Drancourt M: 2015) 



A total of 41 microeukaryotes including 38 different fungal species and three protists were detected. 

(Gouba N et al: 2014) 



Archaeal species detected in or cultured from the human gut 

(Lagier J-C et al: 2015)  



Effect of Interactions of Bacteria, Viruses, and Eukaryotes in Health and Disease 
(Clemente JC et al: 2012) 



(Bakthiar SM et al: 2013)  



(Jain N, Walker WA: 2015) 



(Jain N, Walker WA: 2015) 



Mikrobiyotanın gelişimi ve dayanıklılığı ile barsak mikrobiyomunu yaşam 

boyu etkileyen çevresel faktörler (Batı ülkeleri bireyleri) 

(Spor A et al: 2011) 



Human microbiota: onset and shaping through life stages and perturbations 

(Ottman N et al: 2012)    



• The composition of the gut 
microbiota changes dramatically 
during pregnancy 

• Third trimester stool is associated 
with greater inflammation and 
energy content 

• Third trimester microbiota induce 
pregnancy-like metabolism in 
germ-free mice 

• Gut microbiota impacts 
metabolism in pregnancy similarly 
to metabolic syndrome 

(Cell 2012; 150: 470-480) 



The adult gut microbiome is characterized as existing in a steady state that 
requires a major disturbance to permanently alter that state  

Short-term diet interventions may transiently alter the gut microbiome community structure, 
but long-term diet changes are required to shift to a new steady-state.  

(Voreades N et al: 2014)    



(Li J et al: 2014) 



Comparison of the 
number of KEGG (Kyoto 
Encyclopedia of Genes 
and Genomes) genes 
involved in metabolic 
pathways within all the 
assembled data of the 
human genomes and 
the human İntestinal 
metagenome. KEGG 
genes are organized in 
functional categories 
according to their 
belonging to different 
pathways of cellular 
metabolism. 

(Maccaferri S et al.: 2011)  



Visualization of the most common (present in 70% of the samples) metabolic reactions (59 reactions) 
of the group of healthy individuals. Glycolysis, pyruvate metabolism, fatty acid metabolism, amino acid 

and nitrogen metabolism were the most conserved parts of the metabolic network. 

(Jacobsen UP et al: 2013) 



Barsak Mikrobiyotasının İşlevleri 
• Koruyuculuk işlevi 

– Patojenlerin uzaklaştırılması 
– Besin rekabeti 
– Reseptör rekabeti 
– Antimikrobiyal faktörlerin üretimi 

• Metabolik işlevler 
– Sindirilemeyen maddelerin fermentasyonu 
– Kısa zincirli yağ asitlerinin üretimi 
– Enerji kaynaklarının kurtarılması 
– Esansiyel vitaminlerin sentezi (K, B12, niasin, biotin, folat) 

• Yapısal işlevler 
– Epitel hücre döngüsünün düzenlenmesi 
– Epitel hücre diferansiyasyonunun harekete geçirilmesi 
– Epitel engelin güçlendirilmesi 
– Sıkı bileşkelerin dayanıklılaştırılması 

• İmmün işlevler 
– Sekretuvar IgA’nın uyarılması 
– Oral toleransın uyarılması 
– İmmün mikroçevrenin şekillendirilmesi 

 



(Brandt LJ: 2013) 

Some examples of the effects of intestinal microbiota and host physiology 



(Redinbo MR: 2014) 

Features associated with the microbiota and diet and obesity, cardiovascular 
disease (CVD), inflammation, and drug toxicity 



Intestinal crypt-villus axis and formation of intestinal barriers for luminal 
confinement of commensal bacteria  

(Yu L C-H et al: 2012) 



Mikropsuz 
ortamda 
yetiştirilmiş 
fare 

Klasik 
koşullarda 
yetiştirilmiş 
kolonize 
fare 

İnce bağırsak villus morfolojisi 

(Bäckhed F: 2012) 
Jejunal sections from germ-free and colonized mice stained with 
phalloidin (F-actin; red) and DAPI (nuclei; blue). 



(Caballero S, Pamer EG: 2015) 

Maintenance of intestinal homeostasis in the gastrointestinal tract 



(Caballero S, Pamer EG: 2015) 

Maintenance of intestinal homeostasis in the gastrointestinal tract 



Carnoy fiksatifi 
kullanılarak korunmuş 
müsini gösteren epitel 
yüzeyleri ve üniversal 
16S rRNA problu 
(Eub338 probu) 
fluoresans in situ 
hibridizasyon (FISH) 
kullanılarak ortaya 
çıkarılmış bakteriler 

Besin partiküllerine 
tutunmuş çok sayıda 

luminal bakteriyi 
sekestre eden 

bağırsak lümeninde 
(epitel hücreleriyle 

çevrelenmiştir) 
görülen büyük bir 

müsin tıkacı 

Bağırsak lümeninde 
bir besin partikülünü 
kolonize etmiş 
bakterileri gösteren 
büyük büyütme. 
Bakteriler Eub 338 
probunun kullanıldığı 
FISH ile ortaya 
çıkarılmıştır. 

Bağırsakta immün dışlama 

(Kelly D et al: 2012) 

Kadeh hücreleri (yeşil), 
epitel hücreleri 
(kırmızı), epitel 

nükleusu (mavi) ve 
lüminal bağırsak içeriği 
ile bakterileri (mavi ve 

pembe) göstermek 
üzere boyanmış 
bağırsak epitel 

yüzeyinin fluoresans 
mikrografı  



Metabolik özelliklerine göre bakteri 
toplulukları 

• Fibrolitik topluluk 
– Bacteroides 
– Roseburia 
– Bifidobacterium 

• Glikolitik topluluk 
– Lactobacillus 
– Enterococcus 
– Staphylococcus 
– E. coli 

• Mukolitik topluluk 
– Akkermansia 
– Bacteroides 



Glycan utilization along the length of the human gut  

(Koropatkin NM et al: 2012)  



Çözünmez bitki hücre 
duvarı polisakkaritleri 
(selüloz, arabinoksilan, 
ksiloglukan, -glukan, 
mannan, pektinler ve 

lignin) 

Diğer kaynaklardan gelen 
sindirilemez kompleks 

polisakkaritler 

Primer               
degrade ediciler 

Çözünür 
polisakkaritler ve 
oligosakkaridler 

Sintrofik 
ortaklıklar: primer 

ve sekonder 
degrade ediciler 

SCFA ve diğer 
metabolik ürünler 

(Candela M et al: 2010)  



(Candela M et al: 2010)  



(Macpherson AJ, McCoy KD: 2013) 

Metabolizmanın prokaryotik yolakları 



Bağırsak mikrobiyotası karbonhidrat ve proteinleri degrade eder, 
yağ ve fitokimyasalları biyoaktif bileşiklere dönüştürür 

(Salonen A, de Vos WM: 2014)  



Potential effects of SCFAs on gut epithelial biology and immune cells 

MCT-1 monocarboxylate transporter  



(Romani L et al: 2014) 

Examples of how microbiota shape host mucosal and systemic immunity 



Modern life style factors associated with the development 
of intestinal microbiota and later life health 

(Nylund L et al: 2014) 



‘Without understanding the environment in which cells or 
species exist, life cannot be understood. An organism’s 
environment is ultimately as unique as its genetic code.’ 
J. Craig Venter, 2007 

‘Life would not long remain possible in the absence of 
microbes.’ 
Louis Pasteur, 1883 

‘There is increasing evidence that the microbiome and its 
output (our interactome) touch many, if not most, pathways 
that affect health, disease, and aging. The composition of the 
microbiome  and its activities are involved in most, if not all, 
of the biological processes that constitute human health and 
disease, as we proceed through our own life cycle.’ 
Martin J. Blaser, 2014 



Open biological questions in microbial community biology, and emerging technologies 
and models for their exploration. Microbial communities are complex biological 

entities interacting with the environment, host organisms, and transient microbes. 
Predictive models for most of the interactions within these ecosystems are currently 

rare, but several studies have begun to provide key insights.  

(Segata N et al: 2013) 



Sorular 
• Hayvan modellerinden elde edilen veriler 

insanlar için ne kadar geçerlidir? 

• Sonuçlar insan sağlığı için nasıl kullanılacaktır? 

• Mikrobiyata üyelerinin sadece türler arası 
değil bireyler arasında da değişmesi elde 
edilen verilerin geçerliliğini nasıl etkiler? 

• Diyet alışkanlıklarının etkisi nasıl 
değerlendirilmelidir? 



Mikrobiyomolojiye 
hoş geldiniz!  
Teşekkürler… 


