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OZET

Amag: Bagirsak mikrobiyotasi, sindirim sisteminde simbiyotik olarak yasayan bakteriler, mantarlar, arkealer,
protistler, helmintler ve virlislerden olusur. Bugine kadar arastirmalar, aktif bir yasam tarz1i ile insan
mikrobiyotasinin saglikli bir bilesimi arasindaki olas1 iligki hakkinda smirh veri saglamigtir. Bu derleme, farkl
fiziksel aktivite miktarlarina sahip saglikli bireylerin mikrobiyomlarin1 kargilagtiran insan ¢aligmalarinin
sonuglarini 6zetlemeyi amaglamigtir. Yontem: Agustos—Ekim 2020 arasinda NIH/PubMed ve Academic Search
Complete'i aradik. Dahil etme kriterleri sunlar1 igermistir: (a) farkli fiziksel aktivite seviyelerine sahip denekler
arasinda bagirsak mikrobiyomunu karsilagtirmaya odaklanan kesitsel ¢alismalar; (b) herhangi bir tiir egzersiz
uyarisina insan bagirsagi mikrobiyomu tepkilerini tanimlayan ¢alismalar; (c) saglikli yetigkin kadin ve erkekleri
iceren calismalar. Diyet degisiklikleri, probiyotik veya prebiyotik tiiketimi iceren caligmalar1 ve diyabet,
hipertansiyon, kanser, hormonal islev bozukluguna odaklanan c¢aligmalari hari¢ tutulmustur. Sonuclar: Toplam
17 makale dahil edilmeye uygun bulundu: on enine kesit ve yedi boylamsal ¢aligma. Ana sonuglar, boylamsal
caligmalarda fiziksel aktivite miktarlarma gore Onemli Ol¢lide degismektedir. Aktif insanlarda ¢esitlilik
indekslerinde ve belirli bakterilerin goéreceli bollugunda ayrik degisiklikler belirlenmistir. Sonu¢ olarak; bu
alandaki literatiir hizla ¢ogaldig1 i¢in, uyku ve beslenme diizenleri gibi aktif yasam tarzlariyla ilgili diger yonleri
degerlendirmek igin ¢esitli yontemleri igeren c¢alismalar 6nemlidir. Viriisler, arkealer ve parazitler gibi diger
gruplarmn arastirilmasi, bagirsak mikrobiyotasinin fiziksel aktivite ve spora adaptasyonunun ve bunun konak
metabolizmasi ve dayaniklilig: (izerindeki potansiyel olarak faydali etkilerinin daha iyi anlagilmasina yol agabilir.
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ABSTRACT

Aim: The gut microbiota is made up of a variety of symbiotic organisms that live in the digestive tract, including
bacteria, fungus, archaea, protists, helminths, and viruses. There isn't much information available on the potential
link between an active lifestyle and a healthy microbiome composition. In this study, the findings of human
research comparing the microbiomes of healthy adults who engaged in various levels of physical exercise were
summarized. Methods: Between August and October 2020, we conducted searches on NIH/PubMed and
Academic Search Complete. The following were considered as inclusion criteria: (a) cross-sectional studies
comparing the gut microbiomes of participants who engaged in varying levels of physical activity; (b) studies
characterizing the reactions of the human gut microbiome to various exercise stimuli; and (c) studies including
healthy adult men and women. Studies addressing dietary modifications, probiotic or prebiotic use, and research
on diabetes, hypertension, cancer, and hormone disruption were all eliminated. Results: Ten cross-sectional
studies and seven longitudinal studies, totaling 17 papers, met the inclusion criteria. According to the levels of
physical activity in the longitudinal investigations, the major outcomes varied significantly. The relative
abundance of several bacteria and discrete changes in diversity indices were seen in individuals who were
physically active. In light of the expanding body of research in this area, it is crucial to conduct studies using a
variety of techniques to evaluate other facets of active lifestyles, such as eating and sleeping habits. Understanding
how the gut microbiota adapts to physical activity and sport, as well as any potential positive effects on human
metabolism and endurance, may be improved by looking at additional groups such as viruses, archaea, and
parasites.
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GIRiS

Bagirsak mikrobiyotasi, bagirsaktaki baskin mikroorganizmalar: temsil eden bes bakteri phyla-
Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria, Proteobacteria ve Verrucomicrobia ile simbiyotik olarak
insan sindirim sisteminde yasayan bakteriler, mantarlar, arkeler, protistler, helmintler ve viriislerden
olusur® 2, "Mikrobiyom" terimi, bu mikroplarin toplu genomunu ifade eder? 2.

Birkag uluslararas1 konsorsiyumun saglikli bir mikrobiyotanin bilesimini tanimlamaya yonelik
koordineli ¢abalarina ragmen®, bagirsak ekosistemleriyle iliskili birgok igsel ve digsal faktdr géz 6niine

alindiginda bu terim su anda eksik kalmaktadir*”.

Cok sayida calisma, cevresel ve davranissal faktorlerin mikrobiyota bilesimi iizerindeki roliinii
belirlemeyi amaglamistir 824, Diyet su anda ana dis faktor olarak kabul edilmektedir>!®, bunu uyku, 24
saatlil ritim” ve fiziksel aktivite’ izlemektedir. Benzer sekilde, hastali§i varligi ve ilerlemesi bakteri
bollugunu ve gesitliligini degistirebilir*: irritabl bagirsak sendromu (IBS) & °, tip 2 diyabet (T2D) *,
hipertansiyon ! gibi kronik hastaliklar ve kanser!? anormal mikrobiyota bilesimi ve islevi ile iliskilidir.
Mikrobiyota cesitliligindeki degisiklikler, faydali bakterilerin bollugunu azaltirken, potansiyel olarak
patojenik mikroorganizmalarin bilylimesini tesvik edebilir, bu siire¢ “disbiyoz olarak bilinir. Bu da

konak metabolizmasim daha fazla etkileyebilir®® 1°,

Obezitede, 6rnegin, Bacteroides ve Firmicutes (B/F orani) bollugundaki degisiklikler, yag
depolanmasini tesvik edebilir, besinlerden enerji toplanmasini artirabilir ve enerji harcamasini
azaltabilir 3. Mikrobiyotanin stabilitesi ve g¢esitliligi, saglikli aliskanliklara sahip yetiskinlikle iliskili
daha bilytik mikroorganizma gesitliligiyle - % yasa gore de degisir ** 2°. Aktif yasam tarzi davramslari,
kronik hastaliklarda ¢esitli metabolik ve inflamatuar parametreleri iyilestirir: egzersiz rejimleri, obezite
ve T2D'ye karsi terapétik stratejiler olarak kullanilmistir 2%, Fiziksel aktivite, atletler s6z konusu
oldugunda rekabete dayali veya rekabetci olmayan popilasyonda rekreasyonel ve estetik olabilecek
belirli bir hedefe ulasmak i¢in insanin metabolik kapasitelerinde adaptasyonel degisiklikleri tesvik eder.
Diyet takviyelerinin tilketimi aktif kisilerde yaygin oldugu 242 ve probiyotik tiiketiminin 6zellikle rakip
sporcular igin bagirsak epiteli homeostazi lizerindeki olasi etkileri nedeniyle karl bir pazar olarak ortaya
cikmasi ?® nedeniyle bu hedeflere ulagsmak i¢in de énemli bir hedeftir. Bununla birlikte, bu biiyiiyen bir
arastirma alanidir ve insan bagirsak mikrobiyotasi Uzerindeki olumlu etkisi hakkinda hala bazi endiseler

vardir %'.

Aktif bir yasam tarzinin, saglikli bir diyetin veya her ikisinin bir kombinasyonunun, saglikl bir
duruma dogru bagirsak mikrobiyotasini etkileyip etkilemedigi hala belirsizdir. Hayvan modelleri,
aragtirmacilarin, egzersizin mikrobiyom {izerindeki fonksiyonel etkilerini aragtirmak i¢in fizyolojik ve

2838 ye enine kesitsel ve boylamsal ¢alismalar,

biyokimyasal protokoller gelistirmelerine izin verdi
fiziksel aktivitenin aktif ve aktif olmayan yetigkin insanlarin mikrobiyom bilesimi iizerindeki etkilerini
tanimlamaya galigmustir 3" 3% 40, Metodolojik yaklasimlarin heterojenligi ve aktif/aktif olmayan insanlar

i¢in standart kriterlerin olmamasi bu arastirma alanindaki en bilytk zorluklardan biridir.



Bu derleme, farkli fiziksel aktivite miktarlarina (PAA) sahip saglikli bireylerin mikrobiyom

bilesimini karsilastiran tim insan ¢alismalarinin sonuglarini 6zetlemeyi amaglamaktadir.
MATERYAL ve METOT
1. Raporlama

Bu calismadan elde edilen sonuglar, Sistematik Incelemeler ve Meta-Analizler icin Tercih Edilen

Raporlama Ogeleri (PRISMA) bildirim y6nergelerine dayali olarak rapor edilmistir .
2. Arama stratejisi

Agustos-Ekim 2020 arasinda, Boole operatorleri VE/VEYA: “egzersiz” VEYA “fiziksel aktivite”
VE “insan” VE “gastrointestinal mikrobiyom” VEYA “bagirsak” VEYA “mikrobiyata” kullanilarak
MeSH ve EMTRE endeksleri tarafindan atanan standartlastirilmis ingilizce arama terimleri kullanilarak
bilgisayarda bir arama yapildi. Danisilan veri tabanlar1 Medline/Ovid, NIH/PubMed ve Academic
Search Complete'i igeriyordu. Kesitsel ve boylamsal ¢alismalardan elde edilen sonuclar bagimsiz olarak

gosterilmektedir.
3. Dahil etme ve Cikarma Kriterleri

Incelememize asagidaki arastirmayi dahil ettik:

(a) Amerikan Spor Hekimligi Koleji'nin (ACSM) kilavuzlarini kullanarak, farkli fiziksel aktivite
diizeylerine sahip denekler arasinda (atletlerden hareketsiz bireylere kadar) bagirsak mikrobiyomunu

karsilastirmaya odaklanan kesitsel ¢alismalar #;

(b) herhangi bir tir egzersiz uyarisina insan bagirsagi mikrobiyomu tepkilerini tanimlayan

caligmalar;
(c) saglikli yetiskin kadin ve erkekleri (18-45 yas aras1) iceren galigmalar;
(d) ingilizce yazilmis calismalar.

Kanitlar bu kosullarin bagirsak mikrobiyotasinin bilesiminde ©6nemli degisikliklere yol
acabilecegini gosterdiginden, diyet degisiklikleri, probiyotik veya prebiyotik tiiketimi iceren ¢alismalari
ve diyabet, hipertansiyon, kanser, hormonal islev bozuklugu veya ilgili hastaliklara odaklanan
caligmalar1 hari¢ tuttuk. Incelemeler, yorumlar, mektuplar, roportajlar ve kitap béliimleri de harig

tutulmustur®?.
4. Kalite degerlendirme

Her calisma i¢in metodolojik kalite ve kayirma hatasi riski, Randomize Olmayan Caligmalarda

Yanlilik Riski—Miidahaleler aract (ROBINS-I) [43] kullanilarak degerlendirildi. Bu arag, randomize



olmayan miidahale g¢alismalarindan (NRSI'ler) 6nyargi etki alanlarinin riskini degerlendirmek igin
ayrmtili bir ¢erceve saglar. Calismaya yonelik bir hedef deneme 6zgiilliigii tasarlanip, kafa karistirict
alanlar listelendikten sonra, 0zellikle bu incelemeyle ilgili karsilastirmalar i¢in kayirma hatasi riski
degerlendirildi. Genel dnyargi karari riski S1 Tablosunda bulunabilir. Ek belge, Sistematik Incelemeler

ve Meta Analizler (PRISMA) igin Tercih Edilen Raporlama Ogelerine dayali bir kontrol listesi igerir.

BULGULAR

1. Literatlr Tarama

654 makale veri tabanlarindan alinmistir. Yinelenen calismalar belirlendi ve kaldirildi, geriye
sadece 467 makale kaldi. Kayitlar baslik ve 6zete gore tarandiktan sonra toplam 359 makale haric
tutulmustur. Kalan 108 potansiyel uygun makalenin metodoloji boliminin dikkatli bir sekilde
okunmasindan sonra, harig tutma Kkriterleri uygulandi. Son olarak, bu derlemeye toplam 17 ¢alisma dahil
edildi. Kaydedilen sonug olgutleri, a ve B gesitliligi ve nispi bolluk igin farkliliklar igeriyordu (p < 0.05).
Diskidan ¢ikarilan transkripsiyonel ve metabolomik veriler dahil edildi. Sonuclart aktif olmayan, aktif

ve atletik konulara gore siniflandirmak i¢in dl¢iimler veya fiziksel aktivite miktarlarinin (PAA) tanim
kullanildi.

2. Bagirsak mikrobiyotasinda farkii fiziksel aktivite seviyeleri

Onerilen fiziksel aktivite kotalarini** karsilamanin sirastyla fiziksel aktivite miktarlar1 (PAA) ve
bolluk/gesitlilik olarak Olglilen mikrobiyota kompozisyonunu etkileyip etkilemedigini belirlemeyi

amaclayan bir dizi ¢alismay1 gostermektedir.

Rakip sporcular ve aktif olmayan insanlar arasinda kayda deger farkliliklar tanimlanmistir: (a)
sporcularda daha fazla mikrobiyota a-¢esitliligi, diyet kaliplar1 ve protein tiikketimi ile yiliksek oranda
iliskili oldugu rapor edilmistir** %; ve (b) Lachnospiraceae, Akkermansiaceae ve Faecalibacterium
bakterilerinin 6nemli bir bollugu ile birlikte Bacteroidetes filumunda daha diisiik bir bolluk aktif

kadinlarda rapor edilmistir 4"

Aragtirmacilar ayrica, ylksek, orta ve diisik VO2 tiketimi arasinda a veya B gesitlilik
indekslerinde 6nemli farkliliklar rapor edilmemesine ragmen, kardiyorespiratuar zindelik (CRF) ile
bagirsak mikrobiyotasinin bilesimi arasindaki iliskileri géz dniinde bulundurmustur “ 4% %1, VO2peak,
artan VO2peak (Radj2 = 0.204) ile iligkili olan Tiir Zenginligi indeksi (p = 0.011) ile birlikte, a-
¢esitliliginin 6nemli bir tahmincisiydi *¢. Bagirsak mikrobiyota alaninda cinsiyet ve oksijen tiiketimi ile

ilgili hicbir farklilik rapor edilmedigine dikkat etmek énemlidir -

3. Sporcular Igeren Calismalarda Bagirsak Mikrobiyota Kompozisyon



Farkli spor disiplinlerinden bireylerin mikrobiyota bilesimini ve gesitliligini karsilastiran
calismalar1 dahil ettik > #® 5255 (a) baz1 disiplinler > gorece bakteri bollugu ile giiglii bir sekilde
iliskilendirilmistir; (b) farkli disiplinlerden ve rekabet seviyesinden sporcular, mikrobiyota gesitliligi ve
tiir zenginliginde 6nemli farkliliklar gosterdi *® %4 ve (c) Parabacteroides, Phascolarctobacterium,
Oscillibacter, Bilophila cinslerinin bollugu ve Megasphaera bollugunun daha diisiik oldugu yiiksek
performansl bireyler bildirilmistir °*. Antrenman yiikleriyle ilgili dzellikler de arastirildi. Bir ¢alisma,
bir grup yuziict tzerinde iki haftalik bir takip sirasinda o ve B-¢esitliligi ile haftalik antrenman hacminin
azalmas1 arasinda pozitif bir iliski kurdu 6. Farkli bir ¢alismada, spor pratiginin dinamik ve statik
bilesenleri®, enerji talebine gore kategorize edilen gruplarda cesitlilik indekslerinde énemli farkliliklar
ortaya koyan bir Olimpik sporcu 6rnegini kimelemek icin kullanildi ve tim 6rnekte Eubacterium
rectale, Polynucleobacter necessarius, Faecalibacterium prausnitzii, Bacteroides vulgatus ve

Gordonibacter massiliensis tiiriiniin bollugu sergilendi®.

Bir egzersiz programi ve spor miisabakalarindan sonra bagirsak mikrobiyotasinin bilesimi ve
islevindeki degisiklikler konagin fenotipik 6zelliklerinin ve uyariciya maruz kalma siirelerinin, bir
egzersiz programina baglarken belirli bakteri gruplarinda degisiklikleri nasil indiikleyebilecegini
goOstermektedir. Vicut kitle indeksi (BMI), egzersize mikrobiyota yanitinda belirleyici bir faktor gibi
gorinmektedir. BMI + 25 kg/m2 olan goriiniiste saglikli bireylerden alinan diski mikrobiyotasi, 6
haftalik denetimli aerobik egitimden sonra Aktinobakteriler, Bacteroides, Firmicutes, Proteobacteria
ve Verrucomicrobia filumunun nispi bollugu ile ilgili ayrik artish degisiklikler gosterir. Zayif
deneklerden alinan bagirsak mikrobiyotasi, aerobik egzersize Faecalibacterium spp'den tirlerin
bollugunu artirarak yamt verir. Lachnospira spp. ve Bacteroides Uyelerini azaltarak % °. Bugiine
kadarki tek randomize miidahale galigsmasi, 20 ila 40 yaslar1 arasinda asir1 kilolu veya asir1 kilolu olan
deneklerde 3 ve 6 aylik siddetli fiziksel aktiviteden (pik VO2'nin %70') sonra gruplarda daha yuksek
cesitlilikle Shannon indeks degerlerinde anlamli bir farklilik bildirdi. kontrol grubuna kiyasla obez.
Diyet degerleri miidahaleden énce ve sonra benzer kalirken, her iki grupta da yag kutlesinde énemli

azalma ve artan CRF gozlendi .

Bugline kadar, sadece bir caligma yuksek yogunluklu interval antrenman (HIIT) ile ilgili
mikrobiyota bulgular1 bildirmistir®; bu randomize olmayan c¢aligmanin yazarlari, (¢ haftalik
sikloergometre ¢alismasindan sonra zayif erkeklerde (p = 0.0037) Subdoligranumwa (cins) bollugunda

bir artis gdzlemledi.

Bir dayaniklilik etkinliginden sonra degisiklikler olup olmadigini belirlemek i¢in, iki ¢alisma,
hem yar1 maraton hem de maratondan dnce ve sonra 6rnekler topladi. Sporcular viicut kompozisyonu,
antrenman diizeyi, diyet ve yas acisindan benzer Gzelliklere sahipti. Mikrobiyom bilesimindeki en
onemli degisiklik goreceli bolluktu. 21 km kosan amator sporcularin durumunda, Pseudobutyrivibrio,

Coprococcu, Collinsella ve Mitsuokella'nin varligi yarisin sonunda énemli 6lgiide daha fazlaydi 2.



Baska bir ¢alisma, Boston Maratonu'nu kogsmadan 1 hafta 6nce ve sonra profesyonel sporculardan

tekrarlanan ornekleri iceriyordu %,

Sonuglar, bagirsakta ve oral mikrobiyotada yaygin olarak bulunan bir Gram negatif, anaerobik
bakteri olan Veillonella'da 6nemli bir artis oldugunu ortaya koydu - laktat fermantasyonu yoluyla enerji
elde etme kapasitesi ve glikoz kullanamamalarini igeren benzersiz fizyoloji *°. Metagenomik dizileme,
metilmalonil-CoA yolunda bir asir1 temsili ortaya ¢ikardi . Veillonella atypica susu ile farelerde
izolasyon ve miteakip tedavi, bu bakteri ile veya Lactobacillus bulgaricus (kontrol) ile asilanmis
farelerin dayaniklilik antrenmanindan sonra degismis tepkiler gosterip gdstermedigini test etmek igin
gerceklestirildi. Sonuglar, V. atypica ile tedavi edilen hayvanlarin, egitim sonrasi proinflamatuar sitokin
seviyelerinde 6nemli bir azalmanin yani sira daha iyi performans gosterdigini ortaya koydu. GLUT4
glikoz tastyicilarinda herhangi bir degisiklik gozlenmedi. Veillonella zenginliginin kisa zincirli yag
asitleri (SCFA) gibi habercilerin emisyonunda fonksiyonel degisikliklere neden olup olmadigin
belirlemek i¢in, lic numuneden propiyonat dogrudan ekstre edildi ve kiitle spektrometrisi kullanilarak
olcaldi. Sonuclar, artan bir Veillonella bollugu ve laktat yollarinda bir iyilesme ortaya ¢ikardi. Bununla
birlikte, hayvan modellerinde sonraki testler, ortaya c¢ikan laktatin liimen bariyerini gecebilecegini ve
kas, beyin veya karaciger gibi diger dokular etkileyebilecegini gosteremedi. Yine de, bagirsak limenine
giden bariyeri gegebilir >

Fiziksel aktivite, bagirsak mikrobiyotasi ile iliskili metabolit sentezini 6nemli 6lgiide gelistirir
Fiziksel olarak aktif olmayan bireylerde egzersiz, mikrobiyomun bilesiminde degisiklikler meydana

getirir ve bagirsak mikrobiyotasi ile iligkili metabolitlerin sentezini gelistirir.

Caligmalarda ¢esitli tekniklerin ve tahmine dayali yaklagimlarin kullanmildigi, bagirsak
mikrobiyotasindaki fonksiyonel degisikliklerle ilgili bulgular1 agiklamaktadir; Allen ve ark. %8
cogunlukla aerobik egzersizden olugan 6 haftalik bir programa baslayan kisilerin digki 6érneklerinden
Kisa Zincirli Yag Asitlerini (SCFA'lar) 6lgmek i¢in gaz kromatografisini kullandi. Katilimcilar BMI
(zay1f ve obez) ile ayirt edildi. Sadece zayif deneklerden (BMI <25,0 kg/m2) alinan numuneler, egitim
doneminden sonra SCFA konsantrasyonunda onemli bir artis sergilerken, obez gruptaki (BMI >30
kg/m2) asetat, propiyonat ve butirat konsantrasyonlar1 degismeden kalmistir. Roseburia spp.,
Lachnospira spp., Lachnospriaceae, Clostridiales ve Faecalibacterium gibi zayif insanlarda biitirat
tireten bakterilerdeki onemli artislar, biitirat konsantrasyonlar1 ve biitiril-CoA: asetat CoA-transferaz

(BCoAT) ile pozitif olarak iliskiliydi genler.

Enerji  gerektiren aktivitelerin  (6rnegin yarim maraton) gergeklestirilmesi, bagirsak
mikroorganizmalaryla ilgili metabolitlerdeki degisikliklerle de iliskilendirilmistir. Sangay'daki bir yari
maraton olayindan 6nce ve sonra numunelerin sivi kromatografisi ile metabolomik analizini kullanan
bir ¢alisma, basta organik asitler olmak {izere yaklasik 40 metabolitin konsantrasyonunda bir artis

bildirdi 2. Sonuglar ayrica 19 bilesikte bir azalmayi ortaya ¢ikardi (kat degisimi > 0). Yaristan sonra en



blylk degisikliklerin oldugu metabolik yollar, g = 0.0071 degeriyle daha zenginlestirilmis pentoz fosfat
olurken, fenilalanin, tirozin ve triptofanin biyosentezi oldukga azalmisti ®2. Benzer bir ¢alismada,
Scheiman ve isbirlik¢ileri, Veillonella tiirlerinin metabolik katkisini aydinlatmak i¢in metaomik analizi
kullandilar, bulgular, yiliksek bir performans aktivitesinden sonra laktik asidin sistemik bozulmasinda

bakterilerin rolii hakkinda bilgi ve fikir sagladi **.

TARTISMA

Aktif bireylerin ve elit sporcularin gastrointestinal sisteminde bulunan ¢esitli
mikroorganizmalar faydali bakteriler olarak siniflandirilir. Diyet nigastas1 kullanan ancak ayn1 zamanda
diger bakteriler tarafindan iiretilen direncli nisasta (RS) bozunmasinin yan triinlerini de kullanabilen
rekabetci atletlerde Eubacterium rectale gibi biitirat iireten bakterilerin bollugunu géstermektedir 5 64
Bununla birlikte, bu tiiriin daha fazla bollugu obez insanlarda da bulunmustur ve inflamatuar durum ve

disbiyoz ile baglantilidir %.

Farkli ¢alismalarda bdtirat konsantrasyonunda ve biitirat Greticilerinde bir artis1 gostermektedir,

bu kisa zincirli yag asidi, bagirsak saghg icin faydali olarak kabul edilir

¢linkii bu, bagirsak sagligi
icin dnemli bir enerji kaynagidir. enterositler ve epitelyal homeostazin korunmasinda anahtar rol oynar

6, Benzer bulgular, mukozal tabakay1 kolonize etme ve konak¢inin metabolik immiinitesini iyilestirme
kapasitesi nedeniyle saglikli bagirsak mikrobiyotas ile iligkili olan Verrucomicrobia filumundan bol
miktarda bulunan bir bagirsak bakterisi olan Akkermansia muciniphila i¢in rapor edilmistir. mukus
kalmlhgini artirarak yanit verir %" 8, A, muciniphila, konaklar ve diger mikrobiyota iiyeleri i¢in faydal
SCFA'lar iiretilmesine yol agan metabolik aktivitede de nemli bir rol oynar ¢%°. Aktif bireylerde
bollugu artan bir diger yaygin bakteri Faecalibacterium prausnitzii'dir. Bu Firmicutes tyesi, disiik IL-
2 seviyelerine, Interferon-gamma (retimine ve anti-inflamatuar sitokin IL-10'un artan salgilanmasina
yol acan immiinomodiilatér dzelliklerle iliskilidir °. Kanitlar, F. prausnitzii tikenmesi ile inflamatuar
bagirsak hastaligimin baslangic1 ve Crohn hastalig1 arasinda bir baglanti oldugunu diistindiirmektedir.
Ek olarak, birka¢ calisma F. prausnitzii'nin biitirat iirettigini de ileri siirmektedir ®. Son zamanlarda,
bu bagirsak mikrobiyota iiyesinin tiikkenmesi ile sarkopeni varligi arasindaki iliski, kiigiik bir yash
yetiskin grubunda arastirildi ®', bu ¢alisma igin kullamlan shotgun metagenomik dizileme yaklagimi,
cesitli turlerde yer alan mikrobiyal genlerdeki bir tikenmeyi tanimlamaya izin verdi. Sarkopenik
olmayan benzerlerine kiyasla sarkopenik eriskinlerde esas olarak SCFA sentezi, karotenoid ve
izoflavon biyotransformasyonu ve amino asit interkonversiyonu metabolik yolaklar . Bu metabolik
yollarin 6zellikle F. prausnitzii'nin veya baska bir bagirsak mikrobiyal tiyesinin bollugu ile iliskili olup
olmadiginm belirlemek miimkiin olmasa da, aktif insanlar1 igeren ¢ok sayida ¢alismanin bu Firmicutes
iiyesinde bir artis oldugunu bildirmesi ilgingtir, bu alanda gelecekteki c¢alismalar F. prausnitzii'nin
metabolik islevi ile fiziksel aktivite arasindaki iligkiyi farkli yas gruplarinda incelemeyi amaglamalidir

63,64,



Sporcular arasinda kayda deger bir bolluga sahip olan baska bir mikroorganizma, glukoz
fermentasyonundan butirat olusumuna katkida bulunan ortak bir bakteri tlrli olan Eubacterium hallii‘dir
®; E. halli, konak metabolizmas igin faydali olan ® % ve reuterin sisteminde énemli bir bilesik olan 3-
hidroksipropionaldehiti metabolize etme yetenegine sahip olan Bifidobacterium ailesinden diger
bakterilerle trofik etkilesimlere sahiptir. diyet kanserojen PhIP'nin kanserojen olmayan PhIP-M1'e
dontistimiinii katalize etme ve boylece kolonda koruyucu bir fonksiyon sergileme yetenegine sahip
olabilir % ¢ Aktif deneklerde bildirilen bir bagka ilging bagirsak mikrobiyotasi iiyesi, Gram pozitif,
hareketli, spor olusturmayan ve zorunlu anaerobik kokobasil olan Gordonibacter massiliensis **tur.
Eggerthellacea ailesinin benzer bir tyesi (G. urolithinfaciens), diyetteki polifenolleri drolitine
metabolize edebilir ®°. Bu biyoyararli metabolit, hiicre hatlarmda ve murin modellerinde kas trofizminin
yeni bir diizenleyicisi olarak test edilmistir ve ayrica muhtemelen AMP ile aktive olan protein kinazlar

yoluyla androjenik yollara dahil edilmistir.
() miyotlplerin biylmesi ve
(b) gizli kas hipertrofisi ile protein sentezi *'.

Noroinflamasyona karst koruyucu bir rol oynayan anti-inflamatuar ve antioksidan 6zellikler
dahil olmak iizere gesitli biyolojik aktiviteler iirolitin B ile iliskilendirilmistir 4+ 6, G. massilensis'in bu
etkileri fiziksel aktivite yoluyla tesvik edip edemeyecegi heniiz net degildir ve bu konuyu netlestirmek
icin daha fazla arastirmaya ihtiyag vardir °. Saglikli ve atletik insanlarda tespit edilen baz tiirler, faydal
etkileri nedeniyle yaygm olarak aday probiyotikler olarak kabul edilmektedir. Bifidobacterium
adolesan, gii¢lii direngli nisasta pargalayici aktivite sergiler ®*. B. longum, vagus siniri yoluyla bagirsak
ve beyin arasindaki yollarin uyarilmasi dahil noroenterik Ozellikleri igin kapsamli bir sekilde
arastirilmigtir; enfeksiydz koliti olan farelerde anksiyete benzeri davranmisin ve hipokampal beyin
kaynakl1 norotrofik faktoriin normallestirilmesi; ve istirahat noral aktivitesinin modiilasyonu, zihinsel
yorgunlugun azaltilmasi ve olumsuz duygularin diizenlenmesine karsi koymak igin beyin bas etme
merkezlerinin aktivasyonunun iyilestirir 62 63, Roseburia hominis, aktif bir yasam tarzi1 olan kadinlarda
bulunan bir baska kamgili bagirsak anaerobik bakteridir ve bagirsak bariyeri i¢in faydal o6zelliklerle
birlikte bagirsak iltihabinin tedavisine yardimer olabilecek immiinomodiilator 6zellikler sergiledigi
bildirilmistir ® . R. hominis, potansiyel bir probiyotik tedavisi olarak kabul edilmistir * . Cins
diizeyinde, Parabacteroides'ten gelen birkag tiir, obezitenin iyilestirilmesi ve siiksinat ve sekonder
safra asitlerinin {iretimi ile iliskilendirilmistir % ®’. Firmicutes filumu arasinda, Phascolarctobacterium
cinsi asetat ve propiyonat gibi SFCA'lar uretebilir ve Phascolarctobacterium tirleri saglikli ve aktif
bireylerde 8, insiilin duyarlilig1 ve salgilanmasi ile pozitif iliskilerle ® bildirilmistir. Ayrica, BMI ve
fiziksel hareketsizlik, egzersize bagirsak mikrobiyota tepkileri igin belirleyici faktorler olabilir.
Simdiye kadar arastirmalarda kullanilan ana egzersiz turd, oksidatif sistemin enerji Oretimi icin en
onemli yol oldugu dayaniklilik antrenmanidir (aerobik). Fiziksel olarak aktif olmayan bir kisi bir
aerobik antrenman programi baglattiginda, kalp debisine ve aktif kasin arteriyel kandan oksijen ¢ikarma

kapasitesine bagl



olarak egzersize akut kardiyovaskuler adaptasyon gostermesi tipik olarak 4 ila 6 hafta stirer ® 6, Fiziksel
olarak aktif olmayan bir denek dayaniklilik egitimine basladiginda ve CRF'lerini gelistirdiginde,
egzersizin bagirsak mikrobiyotasi {izerinde uyguladigi olas1 bir ilerleyici etkiyi temsil eder. Egzersiz,
simbiyotik ortamlarda calismas1 gereken meta topluluklari olusturan mikrobiyota iiyeleri arasindaki

iletisim yollarina da katkida bulunabilir.

Bu derlemede analiz edilen sonuclar, bagirsak ekosisteminin diger Uyelerinin islevini
etkileyebilen ve gelistirebilen simbiyotik bakterilerin dnemini ortaya koymaktadir. Omik yaklagimlarin
uygulanmasi, potansiyel fonksiyonel etkiye sahip diger mikroorganizmalar1 tanimlamanin yani sira
geemis incelemelerde Onerilen sistemler ve organellerle olasi iliskileri dogrulamak icin 2, Gzellikle
mitokondri ile % cok Gnemli olabilir. Bagirsak mikrobiyotas1 ve organlar arasindaki eksenlerin
arastirilmasi bu derlemenin kapsami disinda olmasina ragmen, bu bdlimde yer alan calismalar bagirsak,
kas ve beyin arasindaki iliskiyi tanimlamaya izin vermektedir. Bu, fiziksel aktivitenin bagirsak
mikrobiyotas1 Uzerindeki yararli rolinl agiklayabilir. Bu hipotez, yazarlarmn fiziksel aktiviteyi
norodejeneratif hastaliklar ve bagirsak mikrobiyotas: % ve bagirsak mikrobiyomunun bir moduilator
olarak egzersizi ® arasinda temel bir faktdr olarak kesfetmeyi amagladiklari ge¢mis incelemelerde
onerilmistir. Bu etkilesimler hakkinda kesin sonuglar ¢ikarmak mimkin olmadigindan, bagirsak
mikrobiyotasinin egzersize metabolik adaptasyonunu anlamak igin farkli siralama yodntemlerini
kesfetme ihtiyacin1 ve multiomik analizin dahil edilmesini vurgulamak oOnemlidir. Bu nedenle,
antrenman seviyesi, yogunlugu ve egzersiz sikligi gibi bazi belirleyici faktorler, bagirsak
mikrobiyomunun egzersize adaptif tepkisini agiklamakla ilgili olabilir %, bu nedenle gelecekteki

caligmalarda dikkate alinmalidir.

Sporcular tipik olarak olaganiistii CRF sergilerler 4 %6, Rekabetci atletlerdeki VO2max, sedanter
deneklerinkinden iki kat daha ylksek olabilir, bu da kaslarda oksidatif metabolizma igin daha yiiksek
kapasiteye, daha iyi noral baglantilara ve daha iyi genel metabolizmaya yol agar . Maraton gibi
dayaniklilik aktivitelerini gergeklestirme kapasitesi, 6zellikle kas tamponlama kapasitesi ve laktat
metabolizmas1 gibi birgok faktore baghdir *. Boylamsal ¢aligmalardan elde edilen bulgular, atletik
bagirsak mikrobiyotasi ile yiiksek performansli aktiviteler arasindaki baglantiyr anlamaya yardimci
olabilir. Dayaniklilik sporcularinda Veillonella'nin tanimlanmasi ve izolasyonu bagirsak mikrobiyotasi
ile fiziksel aktivitenin aracilik ettigi kas arasindaki iletisimin ve anaerobik bakterilerin Cori dongiisii
yoluyla propiyonat Gretimi Uzerindeki potansiyel etkisinin daha fazla incelenmesi gerektigini one
strtlyor . Yiiksek performansh sporcularin mikrobiyom bilesimine iliskin tanimlayici ¢alismalar
sinirhidir. Rekabet diizeyi ile taksonlarin gesitliligi/bollugu arasinda bazi iligkiler kurulmus olmasina
ragmen “8, bir spor disiplininden digerine biiyiik 6lgiide degisebilen fizyolojik adaptasyonlarm yani sira
fenotiple ilgili bilgileri incelemek 6nemlidir. Diyet kompozisyonu gdzden kagirilmamali ve besin siklig
anketlerinin kullanilmas1 besin alimina niteliksel bir genel bakis sagladigi icin daha ayrintili bilgiler

toplanmalidir ®”. Besin gtinltkleri % gibi diyet degerlendirme yontemlerinin kullanilmasi, makro ve



mikro besin tiiketiminin nicel ve nitel arastirilmasina ® yardimci olabilir; ayrica probiyotiklerin ve
prebiyotiklerin 6n kullaniminin belirlenmesi de uygun olacaktir, cilinkii tiiketimi atletik popiilasyonda
Ozellikle Lactobacillus, Bifidobacterium ve Bacillus cinslerinin bildirilen rejeneratif ve immunolojik

faydalari tarafindan tesvik edildiginden tliketimi tekrarlanir %,

SONUGC

Sonug olarak; bu alandaki literatiir hizla gogaldigi i¢in, uyku ve beslenme diizenleri gibi aktif
yasam tarzlariyla ilgili diger yonleri degerlendirmek i¢in ¢esitli yontemleri iceren ¢alismalar énemlidir.
Virtisler, arkealer ve parazitler gibi diger gruplarin arastirilmasi, bagirsak mikrobiyotasinin fiziksel
aktivite ve spora adaptasyonunun ve bunun konak metabolizmasi ve dayanikliligi Uzerindeki potansiyel

olarak faydali etkilerinin daha iyi anlagilmasina yol agabilir.
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