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ekanslama teknolojilerinde
son dénemdeki gelismeler
ve biyoinformatik alandaki
ilerlemeler; okyanuslar, atik
sular, insan vicudu gibi
ortamlarda bulunan mikro-
organizma topluluklari ile ilgili kapsamli
arastirmalar yapiimasina imkan sagla-
maktadir. insan mikrobiyomu kavrami ilk
kez Joshua Lederberg tarafindan kulla-
nilmis olup; mikrobiyota insanlarla birlikte
yasayan &zel turlerin tamami; mikrobiyom
ise insanlarla kommensal olarak yasayan
mikroorganizmalarin genleri olarak ifade
edilmektedir. Buytk kismi, basta sindirim
sistemi olmak Uzere deri, genitolriner
sistem ve solunum sisteminde kolonize
olaninsan mikrobiyotasi, basta bakteriler
olmak Uzere, virlsler, mantarlar ve birgok
Okaryotik mikroorganizmalardan olus-
maktadir. Oldukga genis ylzey alanina
sahip olan ve mikroorganizmalar igin
zengin besin 6geleri igeren sindirim
sistemi, kolonizasyonda en uygun ortama
sahiptir. Bu nedenle, vicudumuzdaki
mikroorganizmalarin %70’inden fazlasi
kalin bagdirsakta bulunmaktadir. insan
mikrobiyomu, gelisim, fizyoloji ve sagli-
gimizla yakindan iligkili olan, son derece
karmasik bir ekosistemden meydana gel-
mektedir. Dogumda olusmaya baglayan
mikrobiyom, konakgisi ile birlikte geligir
ve dogum sekli, beslenme ve gevresel
faktorlerden bulytk 6lcude etkilenir.

Gecmisten gunimuze kadar, mikrobi-
yoloji alanindaki insan ¢alismalarinin
¢ogu, insanlarda bulunan hastalik etkeni
organizmalar Uzerinde odaklanmis, flora
bakterilerinin dnemini inceleyen daha
az sayida calisma yapilmistir. insan
mikrobiyomu hakkindaki bilgilerin buytk
kismi, 16S rRNA teknolojisi kullanilarak
elde edilmistir. Bununla birlikte insan
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mikrobiyomunun %20 ile %60 kadarinin,
vlcut bolgesine bagli olarak, mevcut kul-
tlr yontemleri ile kulturlenemez olmasi,
gesitliligin tahmin edilenden daha fazla
oldugunu dusundtrmektedir.

insan genom sekansinin 2001 yilinda
yayinlanmasindan sonra, insan genom
diziliminin tamamlanmasinin biyolojide
“parlak bir basarn” olmasina ragmen
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insanlar ile iclerinde ve Ustlerinde
yasayan mikroorganizmalar arasindaki
sinerji anlasiimadik¢a eksik kalacagi
savunulmustur. Béylece “insan vicu-
dunun 4 temel mikrobiyal kolonizasyon
boélgesindeki (agiz, bagirsak, vajina,
deri) mikrobiyal genler ve genomlarin
kapsamli bir envanterini gerektirecek”
bir “ikinci insan genom projesi” ¢cagrisi
gundeme gelmistir.




Amerika Birlesik Devleti'nde (ABD) insan
Genom Projesi’nin devami niteliginde,
Ulusal Saglik Enstitist (NIH) girisimi
ile 2007 yilinda, gesitli anatomik bolge-
lerdeki mikrobiyotalari ve mikrobiyom
cesitliligini anlamak, mikroorganiz-
malarin saglk ve hastaliktaki rollerini
belirlemek amaciyla insan Mikrobiyom
Projesi (IMP) baslatiimistir. Oldukca
yUksek butceli ve bes yil streli olarak
planlanan projenin, elde edilen verilerle
kapsami genisletilmigtir. Gunuimuazde
ise Avrupa ve Asya’nin da dahil oldugu,
dinya genelinde birden fazla projeden
olusan, farkli disiplinlerin bulustugu bir
calisma haline gelmistir.

Biyomedikal arastirmalar icin finanse
edilen IMP’nin, baslica t¢ hedefi su
sekilde siralanabilir: Birincisi, insan
mikrobiyomunu tam olarak tanimlamak
icin yeni ve yuksek verimli teknolojiler-
den yararlanarak en az 250 “normal”
gonullintn farkh vicut bélimlerinden
alinan o6rneklerin incelenmesi; ikincisi,
farkli tibbi durumlardaki mikrobiyom
degisiklikleri degerlendirilerek saglk/
hastalik durumlari arasinda iligki olup
olmadiginin anlagiimaya calisiimasi,
Uguncusu, bu alandaki bilimsel ¢alig-
malarin artirilmasi amaciyla standart veri
kaynag ve yeni teknolojik yaklasimlar
saglanmasidir. Projenin sonugta ulasmak
istedigi nokta, insan mikrobiyomunun
izlenmesi veya manipUtlasyonununinsan
saghginiiyilestirmede firsatlar sundugu-
nun gosterilmesidir. Yapilan ¢calismalar

bu mikroorganizma topluluklarinininsan
saghgr Uzerinde tahmin edilenden
¢ok daha fazla etkili olduguna dikkat
cekmektedir.

IMP; veri, ara¢ ve kaynak olusturarak
insan mikrobiyolojisinin sinirlarini ¢6zum-
leyerek mevcut insan mikrobiyomunda
meydana gelen degisimlerin, hastalik
ya da sagliktaki rolt konusunda daha
iyi bilgi saglamak icin tasarlanmistir.
Yeni nesil teknolojilerin kullanimi igin
standartlar belirlenerek yapilan meta-
genomik calismalarda Uretilen dogru,
kalite kontrollt veriler ve saglanan bilgiler
gelecekte yapilacak insan mikrobiyomu
arastirmalari igin referans gorevi goére-
cektir. Projenin baslamasiyla, teknolojik
ilerlemeler sayesinde, daha dusuk
maliyetlerle daha fazla DNA dizilemeleri
yapilabilmektedir.

insan mikrobiyom arastirmalari, 2006
yilinda ilk kez bir insan metagenomik
¢alismasinin yayinlanmasindan bu yana
adeta bir patlama gostermistir. Metage-
nomik galigsmalarla, mikrobiyal DNA'larin
“shotgun dizilenmesi”(buytk molekul
DNA'larin rastgele kuguk pargalar ha-
linde dizilenmesi) sayesinde geleneksel
kultdr ydntemlerinde karsilasilan sorunlar
ortadan kaldiriimakta ve cogu hentz
kesfedilmemis mikrobiyal dlnyaya
genom temelli bir bakis sunulmaktadir.
Mikrobiyal topluluklarin karmasikligi ve
dizilemedeki kisitlliklar, yakin déneme
kadar, tama yakin genom verileri elde
edilmesine imkan vermemistir. Bu
nedenle, gen merkezli ¢alismalarla,
genler ve gen ailelerinin farkl ortamlar-
daki dagilimlari ve miktarlari arastirilarak
metagenomik verilerden, biyolojik olarak
anlamli bilgiler elde edilmeye galisilmistir.
Bu analizler genelde tim veri kimesinin
yalnizca ku¢uk bir b8lumand kullanmakla
birlikte “high-throughput” (yUksek kapa-
siteli yeni nesil dizileme) dizilemedeki
yeni gelismeler ve metagenomik verilerin
analizinde yeni araclarin kullaniimasi
bu alanin hizla gelismesini saglamak-
tadir. Maliyet ve dizileme verilerindeki
artis, ilgili metagenomlarin biyolojik
olarak ¢cogaltilmis serilerini elde etmeyi
olanakli hale getirmektedir. Metage-
nomik veri analizi i¢in kapsama dayali
yaklasimlar, yliksek dizeyde kompleks
topluluklardan ve nadir populasyonlari
igeren bir¢ok farkl ortamdan, onlarca
ve ylzlerce populasyon genomlarinin
elde edilmesini saglamaktadir.

Kultdru yapilamayan mikrobiyal toplu-
luklardan, tek hicre genomik bilimi ile
genom elde edilmesi Umit verici olmakla
birlikte teknik agidan 6zel ekipmanlar
gerektirmesi ve emek yogun olmasi, bu
teknolojinin kisitlliklaridir. Buna karsilik,
metagenomik verilerden popuUlasyon
genomlari elde etmek icin gerekli tek-
noloji ve araglar birgok laboratuvarda
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bulunmaktadir. Bunlarin yayginlagsmasi
ile veritabanlarinda biriken populasyon
genomlarinin sayisinin yakin gelecekte
izolatlardan ve tek hicrelerden elde
edilenleri geride birakacagi tahmin edi-
lebilir. Daha da énemlisi, metagenomik
bilimindeki son gelismeler, mikrobiyal
topluluklara gen merkezli yerine genom-
merkezli bir bakis sunarak, organizmaya
dayall metabolik ag modellerinin gelisti-
rilmesine imkan verir. Ginuimuzde, tek
tek mikrobial populasyonlarin genom,
transkriptom ve proteom seviyesindeki
rolinU inceleyebilmekteyiz. Herhangi
bir ekosistemdeki genom bilgilerini elde
edebilme yetenedi, ilgili cevresel meta
verilerle birlestirildiginde, ekosistemin
islevselligini anlamak ve tahmin etmek
icin gereken temel bilgilere sahip oldu-
gumuzu isaret etmektedir.

Suanki tahminlere gdre insan vicuduyla
iliskili olan mikroplar binlerce sus ve turle-
riicermektedir ve bunlar kendi (konakgt)
genomumuzdan ¢ok daha fazla gene
sahiptir. Simdiye kadar insanlarda,
10.000'in Uzerinde bakteri ve mantar,
3.000’den fazla virls turt belirlenmistir.
Yeni nesil dizilemenin (NGS) gelistirimesi
ve yeni biyoinformatik yaklagsimlarin
gelismesiyle mikrobiyom ve bunun hem
saglik hem de cilt, bagirsak, vajina ve
oral kavite hastaliklar Uzerindeki etkileri
hakkinda daha fazla bilgiye ulagiimistir.

intestinal bakterilerin bazi hastaliklarin
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Probiyotikler, bagirsak
sisteminin mikrobiyal
dengesini dlzenleyerek
konakci sagligr Uzerinde
yararli etkileri olan,

canli mikrobiyal gida
katkilaridir. Kullanimi

her gecen gun artan
probiyotik gunimuzde,
insan ve hayvan sagligini
destekleyen ve gida,

yem ya da gida katki
maddelerine ilave edilen
mikrobiyal preparatlarin
tumunu kapsamaktadir.
Probiyotik bakteriler genetik
acidan stabil olmali, patojen
olmamali, toksik metabolitler
dretmemelidir.

patogenezinde ve tedavisinde rol aldidi
gectigimiz 10 yilda ortaya ¢ikmis ve
blydk ilgi gérmustur. Kisaca, yararli
bakterilerin azalmasi, zararli bakterilerin
artisl ile tanimlanan mikrobiyal disbiyozis
alerji, diyabet, enflamatuvar bagirsak
hastali§l, kanser, obezite, lupus, astim,
metabolik sendrom, multiple skleroz,
parkinson hastaligi, ¢élyak hastaligi ve
ateroskleroz ile iligkili olarak bulunmustur.
Saglikli kisilerde, bagirsak florasinin
%90'InI gram pozitif Firmicutes (Clost-
ridium, Eubacterium, Ruminococcus,
Butyrivibrio, Roseburia, Anaerostipes,
Faecalibacterium), gram negatif Bacte-
roidetes, Proteobacteria ve gram pozitif
Actinobacteria (Bifidobacterium cinsleri)
olusturur. Obezitesi olan kisilerde, yas-
lanmaya ve kolorektal kansere benzer
olarak, genellikle Firmicutes oraninda
artis gorultrken, Bacteroidetes orani
azalmaktadir. Diyabetik hasta mikrobi-
yotasinda da obezitedekine benzerlik
gordlmekle birlikte bilindigi gibi, obezite
diyabet riskini artirmaktadir. Tip 2 diyabeti
olan hastalarda yapilan ¢alismalarda,
butirat Ureten Klostridiales bakterilerde
(Roseburia intestinalis ve Faecalibacteri-
um praustnitzii) azalma, Proteobakteriler,
Lactobacillus gasseri, Streptococcus
mutans’ta artig belirlenmistir. Agiz hij-
yenindeki bozukluklar, kardiyovaskuler
hastaliklarla iligskilendirilmis olup oral
patojen Porphymonas gingivalisin aterom
plaklarinda bulundugu belirlenmistir.
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Gelecekte, insan mikrobiyota galismalari-
nin sayisi, saglayacag firsatlar ve tedavi
imkanlari giderek artacaktir. Bununla
birlikte diger tibbi calismalarda oldugu
gibi mikrobiyota arastirmalarinda da
gizlilik ve mahremiyet olduk¢a dnemlidir.
Farkli disiplinler tarafindan yapilan ¢alig-
malarda, gizlilik, etik konular, halk saghg
ve biyobankalar gibi bazi kavramlar 6ne
clkmaktadir. Biyobankalar, arastirma
ve klinik degerlendirmede kullanilan
biyolojik 6rnekler ve saglik verilerini
alan, isleyen ve depolayan bir havuz
olarak calismaktadir. Bununla birlikte
Ulkemizde, biyobankalara ait biyolojik
orneklerin transferleri konusunda spesifik
bir yasal dliizenleme bulunmamaktadir.
Mikrobiyom ¢alismalari ile mikrobiyota
ile hastaliklar arasindaki iliskinin ortaya
konmasi birey ve toplum arasindaki lig-
kileri olumsuz etkileyebilmekte; bdlgeye
6zel mikrobiyota cesitliliginin saptanmasi,
boélgeye 6zel ticari ve endUstriyel pazar
planlamalarinin yapilmasina neden
olarak ticarilesmeye yol agabilmektedir.
Kisiyi bir buttin olarak kapsayan ve dogal
bir hak olan mahremiyet nedeniyle,
tim tibbi uygulamalar gibi mikrobiyota
calismalari da etik ilkelere bagli olarak
yapiimalidir. Kigilerin haklarinin korun-
masi, beklenti ve isteklerin Gnemsen-
mesi icin merkezi bir yénetim biriminin
kurularak calismalarin nerede kimler
tarafindan yapilacaginin belirlenmesi,
takip edilmesi 6nerilmektedir. Turkiye'de
caligmalar kismen birbirinden bagimsiz
olarak yUruttlmektedir. Bununla birlikte
galigsmalarda beklenen bulyuk butceler
olusturulamamaktadir. Ulkemizde acilen,
sonraki calismalar icin referans olustura-
cak, normal saylilabilecek populasyonun
mikrobiyotasini belirleyecek kapsamli
bir ulusal projeye ihtiyag vardir. Yiksek
¢iktil DNA dizileme yontemleri, anaerop
kultdr kullanim sistemleri, viral hicre
izolasyonu gibi yontemlerin kullanilacagi
bu ¢alismalar; alaninda uzman, klinisyen,
tibbi mikrobiyolog ve genetik-biyoinfor-
matik bdlimu arastirmacilarindan olusan,
multidisipliner bir ekiple yapilmalidir.

Mikrobiyomun tani araci olarak gelisti-
rilmesi yébninde umut verici gelismeler
olurken, tedavi edici olarak gelisime

yonelik ilk yaklagimlar nispeten sinirli
kalmistir. Yine de, intestinal mikrobiyota-
nin metabolik hastaliklarin gelisimindeki
etkisinin anlagiimasi ile bu hastaliklarin
tedavisinde mikrobiyotayi hedef alan
ajanlarin kullaniimasi dustndlmustur.
Saglikli bagirsak mikrobiyotasinin du-
zenlenmesi, hastaliklarin kontrolinde
glincel bir tedavi alternatifidir. Buna
yonelik olarak, prebiyotikler, probiyotikler,
prebiyotik ve probiyotigin birlikte verildigi
sinbiyotikler ve fekal transplantasyon uy-
gulamalari yeni tedavi secenekleri olarak
hedeflenmektedir. Lactobacillus, Bifido-
bacterium ve Saccharomyces iceren
probiyotikler, turist ishali ve antibiyotige
bagli ishalin tedavisi i¢in hap formunda
bulunmaktadir. Diger bagirsak hastalik-
larina yaklasimlarda en populer 6rnek
“Fekal Replasman Tedavisi” hastalikli
bireylerde gastrointestinal mikrobiyotanin
“saglikli” bir bireyin gaita materyali ile
degistirimesine dayanir.

Probiyotikler, bagirsak sisteminin
mikrobiyal dengesini duzenleyerek
konakg! saghgi Gzerinde yararl etkileri
olan, canli mikrobiyal gida katkilaridir.
Kullanimi her gegen guin artan probiyotik
gunUmduzde, insan ve hayvan sagligini
destekleyen ve gida, yem ya da gida
katki maddelerine ilave edilen mikrobiyal
preparatlarin tumunt kapsamaktadir.
Probiyotik bakteriler genetik agidan
stabil olmali, patojen olmamal, toksik
metabolitler Uretmemelidir. Eklenen
bu mikrobiyal katki ile mikroorganizma
kolonizasyonunun artirimasinin saglgi
olumlu ydnde destekledigine dair calig-
malar her gegen gun artmaktadir.

Prebiyotikler; kisaca sindiriimeyen kar-
bonhidratlar olarak tanimlanabilmektedir.
Karbonhidrat yapisindaki bu maddeleri
hidrolize edecek enzim organizmada
yoksa bunlar ince bagirsakta hidrolize
edilememekte ve limende ozmotik yik
olusturmaya basmaktadirlar. Lumene
sivi salgilanmaslyla ince bagirsak icerigi
sivilagsmakta ve pasaj hizlanmaktadir,
bdylece karbonhidratlar hizla kalin bagir-
sa@a itiimektedir. Kalin bagirsaktaki pro-
biyotik bakteriler tarafindan parcalanan
bu karbonhidratlardan kisa zincirli yag



asitleri olusmakta ve bunlar bir eneriji
kaynagi olarak probiyotik bakteriler olan
bifidobacter ve laktobasillus gruplar
tarafindan kullaniimakta ve sonugta bu
iki tUr bakteri sayica gogalarak daha etkili
olmaya baslamaktadir. Probiyotiklerin,
konag! intestinal sistem bozukluklarina
kargl koruma mekanizmalari; antimik-
robiyal maddeler olusturarak patojen
bakterilerin inhibisyonu, tutunma bélge-
lerinin bloke edilmesi, besin maddeleri
icin yarisma, toksin reseptérlerinin yikimi,
immun sistemin aktive edilmesidir. in-
testinal duzensizliklerle ve hastaliklarla
mucadele etmek, vicudun direncini
gUclendirmek, daha saglikl bir hayat
yasamak icin probiyotik tdketiminin
gerekliligini, 6nemini vurgulayan klinik
calismalar her gegen gun artmaktadir.
Probiyotiklerin en sik kullanim alanlarr;
laktoz intoleransi, diyare, crohn hastaligi,
positis, rahatsiz bagdirsak sendromu (IBS)
ve kanserdir.

Fekal mikrobiota transferi, bagirsakta
mikrobiyomlarin dengesini dizenlemeyi
hedefleyen tedavi amagli yaklagimlarin
ilki olarak gortlmelidir. Bazi basarili tedavi
uygulamalari olmakla birlikte disbiozisi
olan bir hastanin islevsiz mikrobiyomunun
yerine saglikli bir mikrobiyal toplulugun
saglanmasinda hendz iyi bilinmeyen bir
aractir. Saglikli bir mikrobiyal homeos-
tazda, kisisel Uyelerin ve/veya gruplarin
rollerini daha iyi anlamamizi saglayacak
daha hassas araclarla yapilacak c¢alig-
malara ihtiya¢ vardir. Saglikl mikrobiyal
toplulugun saglanmasinin, interaktif bir
dengeleme eylemi olmasi sonucunda,
gerekli mikrobiyomun, tum bireyler
icin ayni oldugunu dustnmek yanls
bir varsayim olabilir. Muhtemelen farkli
konakgilar i¢in optimum mikrobiyolojik
kompozisyonlar da farkli olacaktir. Son
zamanlarda yapilan arastirmalar bu
gaita populasyonunun az sayidaki tlre
indirgenebilecegine isaret etmektedir
ve hastaligi hafiflettigi bilinen mikrobiyal
Urtnlerin tedavi edici bir Grdn haline
gelecegi beklenebilir. Bazi ilag adaylari
faz 2 klinik calismalarini tamamlamis olsa
da konu hala baslangic asamasindadir.
Gelismis tedavilerle bireylere optimal
ve en saglikll homeostazi sunmak igin
mikrobiyota populasyonu, islevleri, aglari
ve konak ile etkilesimleri daha derin bir
sekilde arastirimalidir. insan DNA'sInIin
aksine, degisikliginin kolay olmasi,
mikrobiomu ilgi ¢ekici bir tedavi hedefi
haline getirmektedir. Yakin bir gelecekte
mikrobiyota bir belirte¢ olarak tanida veya
ABD Gida ve ilag idaresi (FDA) onayll
bir tedavi yontemi olarak siklikla kullani-
lacaktir. Fakat bu manipulasyon kolayligi,
yeterli bilgi sahibi olmaksizin ¢ok fazla
kullanilirsa istenmeyen sonuclara neden
olabilir.

Mikrobiyomun homeostazin saglanma-
sindaki etkilerine ilave olarak son zaman-

larda kesfedilen bir bagka 6nemli etkisi,
oral yoldan verilen ila¢ metabolizmasidir.
Bagirsakta bulunun mikroorganizmalarin,
digoksin ve asetaminofen (agri ve ates
tedavisinde kullanilir) gibi bazi ilaglarin
metabolizmasini etkiledigi bildirilmistir.
Kolorektal kanser tedavisinde kullanilan
ve karacigerde detoksifiye edilen irino-
tekan (CPT-11), bagirsakta bulunan bazi
mikroorganizmalar tarafindan, tekrar, aktif
formuna déndsturulir ve bagirsaklarda
yaygin hdcre dlumlerine ve ciddi ishale
neden olur. Bu aktivasyondan sorumiu
mikrobiyal enzimi inhibe eden ilave bir
ilacin verilmesi ile kanser hastalarinda iri-
notekan daha etkili dozlarda kullanilabilir.
Genel olarak, giderek artan sayida calis-
ma, hastanin genomik DNA’sinin dizili-
mine ek olarak, hastanin mikrobiomunun
da dizilenmesi ve anlasiimasi, bireysel
tipta, en dogru kararlarin alinmasinda ve
en iyi tedavinin verilmesinde, son derece
6nemlidir. Mikrobiyomun ortaya koydugu
olaslliklari, sinirlamalari ve sonuglarini
daha iyi anlamak, mikrobiyal replasman
tedavilerini standart bir uygulama haline
getirecektir.

Es zamanli olarak sentetik genomik alanin
gelisimi ve geniglemesi, insan saghgini
duzenlemede kullanilabilecek sentetik in-
san mikrobiyomlari veya bunlarin sentetik
dranleriigin yeni firsatlar olusturmaktadir.
Sentetik biyoloji, sitma tedavisinde ve
influenza asisi Uretiminde basaril oldugu-
nu gostermistir. Probiyotiklerin veya mu-
hendislik uygulanmis suslarin verimliligi,
vitamin bilesiklerinin Uretiminin artinimasi
ya da bazi yolaklarin degistirilerek biyo-
aktif yUklerin taginmasinin saglanmasiyla
iyilestirilebilir. Bagirsak veya ciltteki bir
hastalik boélgesinde mayalar, kUguk
Okaryotlar ya da bakterilerin biyoaktif
bilesikler Uretecegi, tagima sistemi gibi
gobrev godrecegi dusundlebilir. Ayrica
sentetik dogal-Urtn ilaglari Uretmek
icin kullanilabilirler. Sentetik fajlar insan
saghgini olumsuz yénde etkileyen bakteri
popuUlasyonlarini module etme imkanini
sunar. Canli mikroorganizmalar Gzerinde
uygulanan muhendislik, mevcut ilaglar-
dan ve tedavi yaklagimlarindan farkl
olan yeni fikri haklar ve UrUnleri ortaya
cikarir. Degistirilmis turlerin saglikli insan
mikrobiyomuna ve genel olarak dogal
cevreye katllacagl dastnuldtgunde,
sentetik biyoloji ve insan mikrobiyom
arastirmalari alanlarinin birlestiriimesinde
Onemli yasal zorluklarla karsilagilacagi
beklenebilir. Sagligimiza daha fazla katki
saglamasi amaciyla dogal mikrobiyal
floramizi kullanma yonunde kesiflerde
bulundukga, bu konu, Uzerinde daha
fazla tartisiimayi gerektirmektedir.

Son birkag yilda mikrobiyotanin insanlar-
dakirolind agiklayan anlamli calismalar
olmakla birlikte bugun ihtiyag duydugu-
muz sey, bu rolU yuruten molekulleri ve
mekanizmalari dogru sekilde anlayabil-

mek ve bu bilgileri saglig iyilestirmek ve
hastaliklari azaltmakta kullanmaktir. Bu
konuda bilimsel, sosyal, kdlturel, etik,
yasal ve egitimsel zorluklarin simdiden
ele alinmasi, dzellikle hastalik ydkunun
blyUk oldugu ve insan bagirsak mikrobi-
yomu ile iligkili kesiflerin uygulanmasinin
blyuk etkiye sahip olacagi dustik gelirli
Ulkeler g6z 6ntinde bulunduruldugunda
kritik Gneme sahiptir.
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