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ÖZET 

Amaç: Bağırsak mikrobiyotası, sindirim sisteminde simbiyotik olarak yaşayan bakteriler, mantarlar, arkealer, 

protistler, helmintler ve virüslerden oluşur. Bugüne kadar araştırmalar, aktif bir yaşam tarzı ile insan 

mikrobiyotasının sağlıklı bir bileşimi arasındaki olası ilişki hakkında sınırlı veri sağlamıştır. Bu derleme, farklı 

fiziksel aktivite miktarlarına sahip sağlıklı bireylerin mikrobiyomlarını karşılaştıran insan çalışmalarının 

sonuçlarını özetlemeyi amaçlamıştır. Yöntem: Ağustos–Ekim 2020 arasında NIH/PubMed ve Academic Search 

Complete'i aradık. Dahil etme kriterleri şunları içermiştir: (a) farklı fiziksel aktivite seviyelerine sahip denekler 

arasında bağırsak mikrobiyomunu karşılaştırmaya odaklanan kesitsel çalışmalar; (b) herhangi bir tür egzersiz 

uyarısına insan bağırsağı mikrobiyomu tepkilerini tanımlayan çalışmalar; (c) sağlıklı yetişkin kadın ve erkekleri 

içeren çalışmalar. Diyet değişiklikleri, probiyotik veya prebiyotik tüketimi içeren çalışmaları ve diyabet, 

hipertansiyon, kanser, hormonal işlev bozukluğuna odaklanan çalışmaları hariç tutulmuştur. Sonuçlar: Toplam 

17 makale dahil edilmeye uygun bulundu: on enine kesit ve yedi boylamsal çalışma. Ana sonuçlar, boylamsal 

çalışmalarda fiziksel aktivite miktarlarına göre önemli ölçüde değişmektedir. Aktif insanlarda çeşitlilik 

indekslerinde ve belirli bakterilerin göreceli bolluğunda ayrık değişiklikler belirlenmiştir. Sonuç olarak; bu 

alandaki literatür hızla çoğaldığı için, uyku ve beslenme düzenleri gibi aktif yaşam tarzlarıyla ilgili diğer yönleri 

değerlendirmek için çeşitli yöntemleri içeren çalışmalar önemlidir. Virüsler, arkealer ve parazitler gibi diğer 

grupların araştırılması, bağırsak mikrobiyotasının fiziksel aktivite ve spora adaptasyonunun ve bunun konak 

metabolizması ve dayanıklılığı üzerindeki potansiyel olarak faydalı etkilerinin daha iyi anlaşılmasına yol açabilir. 

Anahtar Kelimeler: Mikrobiyota, fiziksel aktivite, Spor, sağlıklı yaşam 

 
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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GİRİŞ 

Bağırsak mikrobiyotası, bağırsaktaki baskın mikroorganizmaları temsil eden beş bakteri phyla- 

Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria, Proteobacteria ve Verrucomicrobia ile simbiyotik olarak 

insan sindirim sisteminde yaşayan bakteriler, mantarlar, arkeler, protistler, helmintler ve virüslerden 

oluşur1, 2. "Mikrobiyom" terimi, bu mikropların toplu genomunu ifade eder1, 2. 

Birkaç uluslararası konsorsiyumun sağlıklı bir mikrobiyotanın bileşimini tanımlamaya yönelik 

koordineli çabalarına rağmen3, bağırsak ekosistemleriyle ilişkili birçok içsel ve dışsal faktör göz önüne 

alındığında bu terim şu anda eksik kalmaktadır4-7. 

Çok sayıda çalışma, çevresel ve davranışsal faktörlerin mikrobiyota bileşimi üzerindeki rolünü 

belirlemeyi amaçlamıştır 8-14. Diyet şu anda ana dış faktör olarak kabul edilmektedir15,16, bunu uyku, 24 

saatlil ritim17 ve fiziksel aktivite7 izlemektedir. Benzer şekilde, hastalığın varlığı ve ilerlemesi bakteri 

bolluğunu ve çeşitliliğini değiştirebilir4: irritabl bağırsak sendromu (IBS) 8, 9, tip 2 diyabet (T2D) 10, 

hipertansiyon 11 gibi kronik hastalıklar ve kanser12 anormal mikrobiyota bileşimi ve işlevi ile ilişkilidir. 

Mikrobiyota çeşitliliğindeki değişiklikler, faydalı bakterilerin bolluğunu azaltırken, potansiyel olarak 

patojenik mikroorganizmaların büyümesini teşvik edebilir, bu süreç “disbiyoz olarak bilinir. Bu da 

konak metabolizmasını daha fazla etkileyebilir18, 19. 

Obezitede, örneğin, Bacteroides ve Firmicutes (B/F oranı) bolluğundaki değişiklikler, yağ 

depolanmasını teşvik edebilir, besinlerden enerji toplanmasını artırabilir ve enerji harcamasını 

azaltabilir 13. Mikrobiyotanın stabilitesi ve çeşitliliği, sağlıklı alışkanlıklara sahip yetişkinlikle ilişkili 

daha büyük mikroorganizma çeşitliliğiyle 21, 22 yaşa göre de değişir 14, 20. Aktif yaşam tarzı davranışları, 

kronik hastalıklarda çeşitli metabolik ve inflamatuar parametreleri iyileştirir: egzersiz rejimleri, obezite 

ve T2D'ye karşı terapötik stratejiler olarak kullanılmıştır 23. Fiziksel aktivite, atletler söz konusu 

olduğunda rekabete dayalı veya rekabetçi olmayan popülasyonda rekreasyonel ve estetik olabilecek 

belirli bir hedefe ulaşmak için insanın metabolik kapasitelerinde adaptasyonel değişiklikleri teşvik eder. 

Diyet takviyelerinin tüketimi aktif kişilerde yaygın olduğu 24,25 ve probiyotik tüketiminin özellikle rakip 

sporcular için bağırsak epiteli homeostazı üzerindeki olası etkileri nedeniyle kârlı bir pazar olarak ortaya 

çıkması 26 nedeniyle bu hedeflere ulaşmak için de önemli bir hedeftir. Bununla birlikte, bu büyüyen bir 

araştırma alanıdır ve insan bağırsak mikrobiyotası üzerindeki olumlu etkisi hakkında hala bazı endişeler 

vardır 27. 

Aktif bir yaşam tarzının, sağlıklı bir diyetin veya her ikisinin bir kombinasyonunun, sağlıklı bir 

duruma doğru bağırsak mikrobiyotasını etkileyip etkilemediği hala belirsizdir. Hayvan modelleri, 

araştırmacıların, egzersizin mikrobiyom üzerindeki fonksiyonel etkilerini araştırmak için fizyolojik ve 

biyokimyasal protokoller geliştirmelerine izin verdi 28–38 ve enine kesitsel ve boylamsal çalışmalar, 

fiziksel aktivitenin aktif ve aktif olmayan yetişkin insanların mikrobiyom bileşimi üzerindeki etkilerini 

tanımlamaya çalışmıştır 37, 39, 40. Metodolojik yaklaşımların heterojenliği ve aktif/aktif olmayan insanlar 

için standart kriterlerin olmaması bu araştırma alanındaki en büyük zorluklardan biridir. 
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Bu derleme, farklı fiziksel aktivite miktarlarına (PAA) sahip sağlıklı bireylerin mikrobiyom 

bileşimini karşılaştıran tüm insan çalışmalarının sonuçlarını özetlemeyi amaçlamaktadır. 

 

MATERYAL ve METOT 
 

1. Raporlama 

 
Bu çalışmadan elde edilen sonuçlar, Sistematik İncelemeler ve Meta-Analizler için Tercih Edilen 

Raporlama Öğeleri (PRISMA) bildirim yönergelerine dayalı olarak rapor edilmiştir 31. 

 

2. Arama stratejisi 

 
Ağustos-Ekim 2020 arasında, Boole operatörleri VE/VEYA: “egzersiz” VEYA “fiziksel aktivite” 

VE “insan” VE “gastrointestinal mikrobiyom” VEYA “bağırsak” VEYA “mikrobiyata” kullanılarak 

MeSH ve EMTRE endeksleri tarafından atanan standartlaştırılmış İngilizce arama terimleri kullanılarak 

bilgisayarda bir arama yapıldı. Danışılan veri tabanları Medline/Ovid, NIH/PubMed ve Academic 

Search Complete'i içeriyordu. Kesitsel ve boylamsal çalışmalardan elde edilen sonuçlar bağımsız olarak 

gösterilmektedir. 

 

3. Dahil etme ve Çıkarma Kriterleri 

 
İncelememize aşağıdaki araştırmayı dahil ettik: 

 

(a) Amerikan Spor Hekimliği Koleji'nin (ACSM) kılavuzlarını kullanarak, farklı fiziksel aktivite 

düzeylerine sahip denekler arasında (atletlerden hareketsiz bireylere kadar) bağırsak mikrobiyomunu 

karşılaştırmaya odaklanan kesitsel çalışmalar 41; 

(b) herhangi bir tür egzersiz uyarısına insan bağırsağı mikrobiyomu tepkilerini tanımlayan 

çalışmalar; 

(c) sağlıklı yetişkin kadın ve erkekleri (18-45 yaş arası) içeren çalışmalar; 
 

(d) İngilizce yazılmış çalışmalar. 

 

Kanıtlar bu koşulların bağırsak mikrobiyotasının bileşiminde önemli değişikliklere yol 

açabileceğini gösterdiğinden, diyet değişiklikleri, probiyotik veya prebiyotik tüketimi içeren çalışmaları 

ve diyabet, hipertansiyon, kanser, hormonal işlev bozukluğu veya ilgili hastalıklara odaklanan 

çalışmaları hariç tuttuk. İncelemeler, yorumlar, mektuplar, röportajlar ve kitap bölümleri de hariç 

tutulmuştur42. 

 

4. Kalite değerlendirme 

 
Her çalışma için metodolojik kalite ve kayırma hatası riski, Randomize Olmayan Çalışmalarda 

Yanlılık Riski—Müdahaleler aracı (ROBINS-I) [43] kullanılarak değerlendirildi. Bu araç, randomize 
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olmayan müdahale çalışmalarından (NRSI'ler) önyargı etki alanlarının riskini değerlendirmek için 

ayrıntılı bir çerçeve sağlar. Çalışmaya yönelik bir hedef deneme özgüllüğü tasarlanıp, kafa karıştırıcı 

alanlar listelendikten sonra, özellikle bu incelemeyle ilgili karşılaştırmalar için kayırma hatası riski 

değerlendirildi. Genel önyargı kararı riski S1 Tablosunda bulunabilir. Ek belge, Sistematik İncelemeler 

ve Meta Analizler (PRISMA) için Tercih Edilen Raporlama Öğelerine dayalı bir kontrol listesi içerir. 

 

BULGULAR 
 

1. Literatür Tarama 

 
654 makale veri tabanlarından alınmıştır. Yinelenen çalışmalar belirlendi ve kaldırıldı, geriye 

sadece 467 makale kaldı. Kayıtlar başlık ve özete göre tarandıktan sonra toplam 359 makale hariç 

tutulmuştur. Kalan 108 potansiyel uygun makalenin metodoloji bölümünün dikkatli bir şekilde 

okunmasından sonra, hariç tutma kriterleri uygulandı. Son olarak, bu derlemeye toplam 17 çalışma dahil 

edildi. Kaydedilen sonuç ölçütleri, α ve β çeşitliliği ve nispi bolluk için farklılıkları içeriyordu (p < 0.05). 

Dışkıdan çıkarılan transkripsiyonel ve metabolomik veriler dahil edildi. Sonuçları aktif olmayan, aktif 

ve atletik konulara göre sınıflandırmak için ölçümler veya fiziksel aktivite miktarlarının (PAA) tanımı 

kullanıldı. 

 

2. Bağırsak mikrobiyotasında farklı fiziksel aktivite seviyeleri 

 
Önerilen fiziksel aktivite kotalarını41 karşılamanın sırasıyla fiziksel aktivite miktarları (PAA) ve 

bolluk/çeşitlilik olarak ölçülen mikrobiyota kompozisyonunu etkileyip etkilemediğini belirlemeyi 

amaçlayan bir dizi çalışmayı göstermektedir. 

Rakip sporcular ve aktif olmayan insanlar arasında kayda değer farklılıklar tanımlanmıştır: (a) 

sporcularda daha fazla mikrobiyota α-çeşitliliği, diyet kalıpları ve protein tüketimi ile yüksek oranda 

ilişkili olduğu rapor edilmiştir44, 45; ve (b) Lachnospiraceae, Akkermansiaceae ve Faecalibacterium 

bakterilerinin önemli bir bolluğu ile birlikte Bacteroidetes filumunda daha düşük bir bolluk aktif 

kadınlarda rapor edilmiştir 47. 

Araştırmacılar ayrıca, yüksek, orta ve düşük VO2 tüketimi arasında α veya β çeşitlilik 

indekslerinde önemli farklılıklar rapor edilmemesine rağmen, kardiyorespiratuar zindelik (CRF) ile 

bağırsak mikrobiyotasının bileşimi arasındaki ilişkileri göz önünde bulundurmuştur 46, 49, 51. VO2peak, 

artan VO2peak (Radj2 = 0.204) ile ilişkili olan Tür Zenginliği indeksi (p = 0.011) ile birlikte, α- 

çeşitliliğinin önemli bir tahmincisiydi 46. Bağırsak mikrobiyota alanında cinsiyet ve oksijen tüketimi ile 

ilgili hiçbir farklılık rapor edilmediğine dikkat etmek önemlidir 51. 

 

3. Sporcuları Içeren Çalışmalarda Bağırsak Mikrobiyota Kompozisyon 
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Farklı spor disiplinlerinden bireylerin mikrobiyota bileşimini ve çeşitliliğini karşılaştıran 

çalışmaları dahil ettik 45, 48, 52–55: (a) bazı disiplinler 52 görece bakteri bolluğu ile güçlü bir şekilde 

ilişkilendirilmiştir; (b) farklı disiplinlerden ve rekabet seviyesinden sporcular, mikrobiyota çeşitliliği ve 

tür zenginliğinde önemli farklılıklar gösterdi 48, 54; ve (c) Parabacteroides, Phascolarctobacterium, 

Oscillibacter, Bilophila cinslerinin bolluğu ve Megasphaera bolluğunun daha düşük olduğu yüksek 

performanslı bireyler bildirilmiştir 54. Antrenman yükleriyle ilgili özellikler de araştırıldı. Bir çalışma, 

bir grup yüzücü üzerinde iki haftalık bir takip sırasında α ve β-çeşitliliği ile haftalık antrenman hacminin 

azalması arasında pozitif bir ilişki kurdu 56. Farklı bir çalışmada, spor pratiğinin dinamik ve statik 

bileşenleri57, enerji talebine göre kategorize edilen gruplarda çeşitlilik indekslerinde önemli farklılıklar 

ortaya koyan bir Olimpik sporcu örneğini kümelemek için kullanıldı ve tüm örnekte Eubacterium 

rectale, Polynucleobacter necessarius, Faecalibacterium prausnitzii, Bacteroides vulgatus ve 

Gordonibacter massiliensis türünün bolluğu sergilendi53. 

Bir egzersiz programı ve spor müsabakalarından sonra bağırsak mikrobiyotasının bileşimi ve 

işlevindeki değişiklikler konağın fenotipik özelliklerinin ve uyarıcıya maruz kalma sürelerinin, bir 

egzersiz programına başlarken belirli bakteri gruplarında değişiklikleri nasıl indükleyebileceğini 

göstermektedir. Vücut kitle indeksi (BMI), egzersize mikrobiyota yanıtında belirleyici bir faktör gibi 

görünmektedir. BMI ÷ 25 kg/m2 olan görünüşte sağlıklı bireylerden alınan dışkı mikrobiyotası, 6 

haftalık denetimli aerobik eğitimden sonra Aktinobakteriler, Bacteroides, Firmicutes, Proteobacteria 

ve Verrucomicrobia filumunun nispi bolluğu ile ilgili ayrık artışlı değişiklikler gösterir. Zayıf 

deneklerden alınan bağırsak mikrobiyotası, aerobik egzersize Faecalibacterium spp'den türlerin 

bolluğunu artırarak yanıt verir. Lachnospira spp. ve Bacteroides üyelerini azaltarak 58, 59. Bugüne 

kadarki tek randomize müdahale çalışması, 20 ila 40 yaşları arasında aşırı kilolu veya aşırı kilolu olan 

deneklerde 3 ve 6 aylık şiddetli fiziksel aktiviteden (pik VO2'nin %70'i) sonra gruplarda daha yüksek 

çeşitlilikle Shannon indeks değerlerinde anlamlı bir farklılık bildirdi. kontrol grubuna kıyasla obez. 

Diyet değerleri müdahaleden önce ve sonra benzer kalırken, her iki grupta da yağ kütlesinde önemli 

azalma ve artan CRF gözlendi 60. 

Bugüne kadar, sadece bir çalışma yüksek yoğunluklu interval antrenman (HIIT) ile ilgili 

mikrobiyota bulguları bildirmiştir61; bu randomize olmayan çalışmanın yazarları, üç haftalık 

sikloergometre çalışmasından sonra zayıf erkeklerde (p = 0.0037) Subdoligranumwa (cins) bolluğunda 

bir artış gözlemledi. 

Bir dayanıklılık etkinliğinden sonra değişiklikler olup olmadığını belirlemek için, iki çalışma, 

hem yarı maraton hem de maratondan önce ve sonra örnekler topladı. Sporcular vücut kompozisyonu, 

antrenman düzeyi, diyet ve yaş açısından benzer özelliklere sahipti. Mikrobiyom bileşimindeki en 

önemli değişiklik göreceli bolluktu. 21 km koşan amatör sporcuların durumunda, Pseudobutyrivibrio, 

Coprococcu, Collinsella ve Mitsuokella'nın varlığı yarışın sonunda önemli ölçüde daha fazlaydı 62. 
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Başka bir çalışma, Boston Maratonu'nu koşmadan 1 hafta önce ve sonra profesyonel sporculardan 

tekrarlanan örnekleri içeriyordu 55. 

Sonuçlar, bağırsakta ve oral mikrobiyotada yaygın olarak bulunan bir Gram negatif, anaerobik 

bakteri olan Veillonella'da önemli bir artış olduğunu ortaya koydu - laktat fermantasyonu yoluyla enerji 

elde etme kapasitesi ve glikoz kullanamamalarını içeren benzersiz fizyoloji 55. Metagenomik dizileme, 

metilmalonil-CoA yolunda bir aşırı temsili ortaya çıkardı 55. Veillonella atypica suşu ile farelerde 

izolasyon ve müteakip tedavi, bu bakteri ile veya Lactobacillus bulgaricus (kontrol) ile aşılanmış 

farelerin dayanıklılık antrenmanından sonra değişmiş tepkiler gösterip göstermediğini test etmek için 

gerçekleştirildi. Sonuçlar, V. atypica ile tedavi edilen hayvanların, eğitim sonrası proinflamatuar sitokin 

seviyelerinde önemli bir azalmanın yanı sıra daha iyi performans gösterdiğini ortaya koydu. GLUT4 

glikoz taşıyıcılarında herhangi bir değişiklik gözlenmedi. Veillonella zenginliğinin kısa zincirli yağ 

asitleri (SCFA) gibi habercilerin emisyonunda fonksiyonel değişikliklere neden olup olmadığını 

belirlemek için, üç numuneden propiyonat doğrudan ekstre edildi ve kütle spektrometrisi kullanılarak 

ölçüldü. Sonuçlar, artan bir Veillonella bolluğu ve laktat yollarında bir iyileşme ortaya çıkardı. Bununla 

birlikte, hayvan modellerinde sonraki testler, ortaya çıkan laktatın lümen bariyerini geçebileceğini ve 

kas, beyin veya karaciğer gibi diğer dokuları etkileyebileceğini gösteremedi. Yine de, bağırsak lümenine 

giden bariyeri geçebilir 55. 

Fiziksel aktivite, bağırsak mikrobiyotası ile ilişkili metabolit sentezini önemli ölçüde geliştirir 

Fiziksel olarak aktif olmayan bireylerde egzersiz, mikrobiyomun bileşiminde değişiklikler meydana 

getirir ve bağırsak mikrobiyotası ile ilişkili metabolitlerin sentezini geliştirir. 

Çalışmalarda çeşitli tekniklerin ve tahmine dayalı yaklaşımların kullanıldığı, bağırsak 

mikrobiyotasındaki fonksiyonel değişikliklerle ilgili bulguları açıklamaktadır; Allen ve ark. 58, 

çoğunlukla aerobik egzersizden oluşan 6 haftalık bir programa başlayan kişilerin dışkı örneklerinden 

Kısa Zincirli Yağ Asitlerini (SCFA'lar) ölçmek için gaz kromatografisini kullandı. Katılımcılar BMI 

(zayıf ve obez) ile ayırt edildi. Sadece zayıf deneklerden (BMI <25,0 kg/m2) alınan numuneler, eğitim 

döneminden sonra SCFA konsantrasyonunda önemli bir artış sergilerken, obez gruptaki (BMI >30 

kg/m2) asetat, propiyonat ve butirat konsantrasyonları değişmeden kalmıştır. Roseburia spp., 

Lachnospira spp., Lachnospriaceae, Clostridiales ve Faecalibacterium gibi zayıf insanlarda bütirat 

üreten bakterilerdeki önemli artışlar, bütirat konsantrasyonları ve bütiril-CoA: asetat CoA-transferaz 

(BCoAT) ile pozitif olarak ilişkiliydi genler. 

Enerji gerektiren aktivitelerin (örneğin yarım maraton) gerçekleştirilmesi, bağırsak 

mikroorganizmalarıyla ilgili metabolitlerdeki değişikliklerle de ilişkilendirilmiştir. Şangay'daki bir yarı 

maraton olayından önce ve sonra numunelerin sıvı kromatografisi ile metabolomik analizini kullanan 

bir çalışma, başta organik asitler olmak üzere yaklaşık 40 metabolitin konsantrasyonunda bir artış 

bildirdi 62. Sonuçlar ayrıca 19 bileşikte bir azalmayı ortaya çıkardı (kat değişimi > 0). Yarıştan sonra en 
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büyük değişikliklerin olduğu metabolik yollar, q = 0.0071 değeriyle daha zenginleştirilmiş pentoz fosfat 

olurken, fenilalanin, tirozin ve triptofanın biyosentezi oldukça azalmıştı 62. Benzer bir çalışmada, 

Scheiman ve işbirlikçileri, Veillonella türlerinin metabolik katkısını aydınlatmak için metaomik analizi 

kullandılar, bulgular, yüksek bir performans aktivitesinden sonra laktik asidin sistemik bozulmasında 

bakterilerin rolü hakkında bilgi ve fikir sağladı 55. 

 

TARTIŞMA 
 

Aktif bireylerin ve elit sporcuların gastrointestinal sisteminde bulunan çeşitli 

mikroorganizmalar faydalı bakteriler olarak sınıflandırılır. Diyet nişastası kullanan ancak aynı zamanda 

diğer bakteriler tarafından üretilen dirençli nişasta (RS) bozunmasının yan ürünlerini de kullanabilen 

rekabetçi atletlerde Eubacterium rectale gibi bütirat üreten bakterilerin bolluğunu göstermektedir 63, 64. 

Bununla birlikte, bu türün daha fazla bolluğu obez insanlarda da bulunmuştur ve inflamatuar durum ve 

disbiyoz ile bağlantılıdır 65. 

Farklı çalışmalarda bütirat konsantrasyonunda ve bütirat üreticilerinde bir artışı göstermektedir, 

bu kısa zincirli yağ asidi, bağırsak sağlığı için faydalı olarak kabul edilir 66 çünkü bu, bağırsak sağlığı 

için önemli bir enerji kaynağıdır. enterositler ve epitelyal homeostazın korunmasında anahtar rol oynar 

66. Benzer bulgular, mukozal tabakayı kolonize etme ve konakçının metabolik immünitesini iyileştirme 

kapasitesi nedeniyle sağlıklı bağırsak mikrobiyotası ile ilişkili olan Verrucomicrobia filumundan bol 

miktarda bulunan bir bağırsak bakterisi olan Akkermansia muciniphila için rapor edilmiştir. mukus 

kalınlığını artırarak yanıt verir 67, 68. A. muciniphila, konaklar ve diğer mikrobiyota üyeleri için faydalı 

SCFA'ların üretilmesine yol açan metabolik aktivitede de önemli bir rol oynar 67-69. Aktif bireylerde 

bolluğu artan bir diğer yaygın bakteri Faecalibacterium prausnitzii'dir. Bu Firmicutes üyesi, düşük IL-

2 seviyelerine, İnterferon-gamma üretimine ve anti-inflamatuar sitokin IL-10'un artan salgılanmasına 

yol açan immünomodülatör özelliklerle ilişkilidir 70. Kanıtlar, F. prausnitzii tükenmesi ile inflamatuar 

bağırsak hastalığının başlangıcı ve Crohn hastalığı arasında bir bağlantı olduğunu düşündürmektedir. 

Ek olarak, birkaç çalışma F. prausnitzii'nin bütirat ürettiğini de ileri sürmektedir 66. Son zamanlarda, 

bu bağırsak mikrobiyota üyesinin tükenmesi ile sarkopeni varlığı arasındaki ilişki, küçük bir yaşlı 

yetişkin grubunda araştırıldı 67, bu çalışma için kullanılan shotgun metagenomik dizileme yaklaşımı, 

çeşitli türlerde yer alan mikrobiyal genlerdeki bir tükenmeyi tanımlamaya izin verdi. Sarkopenik 

olmayan benzerlerine kıyasla sarkopenik erişkinlerde esas olarak SCFA sentezi, karotenoid ve 

izoflavon biyotransformasyonu ve amino asit interkonversiyonu metabolik yolaklar 67. Bu metabolik 

yolların özellikle F. prausnitzii'nin veya başka bir bağırsak mikrobiyal üyesinin bolluğu ile ilişkili olup 

olmadığını belirlemek mümkün olmasa da, aktif insanları içeren çok sayıda çalışmanın bu Firmicutes 

üyesinde bir artış olduğunu bildirmesi ilginçtir, bu alanda gelecekteki çalışmalar F. prausnitzii'nin 

metabolik işlevi ile fiziksel aktivite arasındaki ilişkiyi farklı yaş gruplarında incelemeyi amaçlamalıdır 

63, 64. 
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Sporcular arasında kayda değer bir bolluğa sahip olan başka bir mikroorganizma, glukoz 

fermentasyonundan butirat oluşumuna katkıda bulunan ortak bir bakteri türü olan Eubacterium hallii'dir 

65; E. halli, konak metabolizması için faydalı olan 65, 66 ve reuterin sisteminde önemli bir bileşik olan 3- 

hidroksipropionaldehiti metabolize etme yeteneğine sahip olan Bifidobacterium ailesinden diğer 

bakterilerle trofik etkileşimlere sahiptir. diyet kanserojen PhIP'nin kanserojen olmayan PhIP-M1'e 

dönüşümünü katalize etme ve böylece kolonda koruyucu bir fonksiyon sergileme yeteneğine sahip 

olabilir 65, 67. Aktif deneklerde bildirilen bir başka ilginç bağırsak mikrobiyotası üyesi, Gram pozitif, 

hareketli, spor oluşturmayan ve zorunlu anaerobik kokobasil olan Gordonibacter massiliensis 53'tür. 

Eggerthellacea ailesinin benzer bir üyesi (G. urolithinfaciens), diyetteki polifenolleri ürolitine 

metabolize edebilir 69. Bu biyoyararlı metabolit, hücre hatlarında ve murin modellerinde kas trofizminin 

yeni bir düzenleyicisi olarak test edilmiştir ve ayrıca muhtemelen AMP ile aktive olan protein kinazlar 

yoluyla androjenik yollara dahil edilmiştir. 

(a) miyotüplerin büyümesi ve 
 

(b) gizli kas hipertrofisi ile protein sentezi 37. 

 

Nöroinflamasyona karşı koruyucu bir rol oynayan anti-inflamatuar ve antioksidan özellikler 

dahil olmak üzere çeşitli biyolojik aktiviteler ürolitin B ile ilişkilendirilmiştir 44, 46. G. massilensis'in bu 

etkileri fiziksel aktivite yoluyla teşvik edip edemeyeceği henüz net değildir ve bu konuyu netleştirmek 

için daha fazla araştırmaya ihtiyaç vardır 70. Sağlıklı ve atletik insanlarda tespit edilen bazı türler, faydalı 

etkileri nedeniyle yaygın olarak aday probiyotikler olarak kabul edilmektedir. Bifidobacterium 

adolesan, güçlü dirençli nişasta parçalayıcı aktivite sergiler 61. B. longum, vagus siniri yoluyla bağırsak 

ve beyin arasındaki yolların uyarılması dahil nöroenterik özellikleri için kapsamlı bir şekilde 

araştırılmıştır; enfeksiyöz koliti olan farelerde anksiyete benzeri davranışın ve hipokampal beyin 

kaynaklı nörotrofik faktörün normalleştirilmesi; ve istirahat nöral aktivitesinin modülasyonu, zihinsel 

yorgunluğun azaltılması ve olumsuz duyguların düzenlenmesine karşı koymak için beyin baş etme 

merkezlerinin aktivasyonunun iyileştirir 62, 63. Roseburia hominis, aktif bir yaşam tarzı olan kadınlarda 

bulunan bir başka kamçılı bağırsak anaerobik bakteridir ve bağırsak bariyeri için faydalı özelliklerle 

birlikte bağırsak iltihabının tedavisine yardımcı olabilecek immünomodülatör özellikler sergilediği 

bildirilmiştir 64, 65. R. hominis, potansiyel bir probiyotik tedavisi olarak kabul edilmiştir 64, 65. Cins 

düzeyinde, Parabacteroides'ten gelen birkaç tür, obezitenin iyileştirilmesi ve süksinat ve sekonder 

safra asitlerinin üretimi ile ilişkilendirilmiştir 66, 67. Firmicutes filumu arasında, Phascolarctobacterium 

cinsi asetat ve propiyonat gibi SFCA'lar üretebilir ve Phascolarctobacterium türleri sağlıklı ve aktif 

bireylerde 68, insülin duyarlılığı ve salgılanması ile pozitif ilişkilerle 69 bildirilmiştir. Ayrıca, BMI ve 

fiziksel hareketsizlik, egzersize bağırsak mikrobiyota tepkileri için belirleyici faktörler olabilir. 

Şimdiye kadar araştırmalarda kullanılan ana egzersiz türü, oksidatif sistemin enerji üretimi için en 

önemli yol olduğu dayanıklılık antrenmanıdır (aerobik). Fiziksel olarak aktif olmayan bir kişi bir 

aerobik antrenman programı başlattığında, kalp debisine ve aktif kasın arteriyel kandan oksijen çıkarma 

kapasitesine bağlı 
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olarak egzersize akut kardiyovasküler adaptasyon göstermesi tipik olarak 4 ila 6 hafta sürer 60, 61. Fiziksel 

olarak aktif olmayan bir denek dayanıklılık eğitimine başladığında ve CRF'lerini geliştirdiğinde, 

egzersizin bağırsak mikrobiyotası üzerinde uyguladığı olası bir ilerleyici etkiyi temsil eder. Egzersiz, 

simbiyotik ortamlarda çalışması gereken meta toplulukları oluşturan mikrobiyota üyeleri arasındaki 

iletişim yollarına da katkıda bulunabilir. 

Bu derlemede analiz edilen sonuçlar, bağırsak ekosisteminin diğer üyelerinin işlevini 

etkileyebilen ve geliştirebilen simbiyotik bakterilerin önemini ortaya koymaktadır. Omik yaklaşımların 

uygulanması, potansiyel fonksiyonel etkiye sahip diğer mikroorganizmaları tanımlamanın yanı sıra 

geçmiş incelemelerde önerilen sistemler ve organellerle olası ilişkileri doğrulamak için 62, özellikle 

mitokondri ile 63 çok önemli olabilir. Bağırsak mikrobiyotası ve organlar arasındaki eksenlerin 

araştırılması bu derlemenin kapsamı dışında olmasına rağmen, bu bölümde yer alan çalışmalar bağırsak, 

kas ve beyin arasındaki ilişkiyi tanımlamaya izin vermektedir. Bu, fiziksel aktivitenin bağırsak 

mikrobiyotası üzerindeki yararlı rolünü açıklayabilir. Bu hipotez, yazarların fiziksel aktiviteyi 

nörodejeneratif hastalıklar ve bağırsak mikrobiyotası 64 ve bağırsak mikrobiyomunun bir modülatörü 

olarak egzersizi 65 arasında temel bir faktör olarak keşfetmeyi amaçladıkları geçmiş incelemelerde 

önerilmiştir. Bu etkileşimler hakkında kesin sonuçlar çıkarmak mümkün olmadığından, bağırsak 

mikrobiyotasının egzersize metabolik adaptasyonunu anlamak için farklı sıralama yöntemlerini 

keşfetme ihtiyacını ve multiomik analizin dahil edilmesini vurgulamak önemlidir. Bu nedenle, 

antrenman seviyesi, yoğunluğu ve egzersiz sıklığı gibi bazı belirleyici faktörler, bağırsak 

mikrobiyomunun egzersize adaptif tepkisini açıklamakla ilgili olabilir 65, bu nedenle gelecekteki 

çalışmalarda dikkate alınmalıdır. 

 

Sporcular tipik olarak olağanüstü CRF sergilerler 45, 56. Rekabetçi atletlerdeki VO2max, sedanter 

deneklerinkinden iki kat daha yüksek olabilir, bu da kaslarda oksidatif metabolizma için daha yüksek 

kapasiteye, daha iyi nöral bağlantılara ve daha iyi genel metabolizmaya yol açar 17. Maraton gibi 

dayanıklılık aktivitelerini gerçekleştirme kapasitesi, özellikle kas tamponlama kapasitesi ve laktat 

metabolizması gibi birçok faktöre bağlıdır 56. Boylamsal çalışmalardan elde edilen bulgular, atletik 

bağırsak mikrobiyotası ile yüksek performanslı aktiviteler arasındaki bağlantıyı anlamaya yardımcı 

olabilir. Dayanıklılık sporcularında Veillonella'nın tanımlanması ve izolasyonu bağırsak mikrobiyotası 

ile fiziksel aktivitenin aracılık ettiği kas arasındaki iletişimin ve anaerobik bakterilerin Cori döngüsü 

yoluyla propiyonat üretimi üzerindeki potansiyel etkisinin daha fazla incelenmesi gerektiğini öne 

sürüyor 55. Yüksek performanslı sporcuların mikrobiyom bileşimine ilişkin tanımlayıcı çalışmalar 

sınırlıdır. Rekabet düzeyi ile taksonların çeşitliliği/bolluğu arasında bazı ilişkiler kurulmuş olmasına 

rağmen 48, bir spor disiplininden diğerine büyük ölçüde değişebilen fizyolojik adaptasyonların yanı sıra 

fenotiple ilgili bilgileri incelemek önemlidir. Diyet kompozisyonu gözden kaçırılmamalı ve besin sıklığı 

anketlerinin kullanılması besin alımına niteliksel bir genel bakış sağladığı için daha ayrıntılı bilgiler 

toplanmalıdır 67. Besin günlükleri 68 gibi diyet değerlendirme yöntemlerinin kullanılması, makro ve 
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mikro besin tüketiminin nicel ve nitel araştırılmasına 69 yardımcı olabilir; ayrıca probiyotiklerin ve 

prebiyotiklerin ön kullanımının belirlenmesi de uygun olacaktır, çünkü tüketimi atletik popülasyonda 

özellikle Lactobacillus, Bifidobacterium ve Bacillus cinslerinin bildirilen rejeneratif ve immünolojik 

faydaları tarafından teşvik edildiğinden tüketimi tekrarlanır 26. 

 

SONUÇ 
 

Sonuç olarak; bu alandaki literatür hızla çoğaldığı için, uyku ve beslenme düzenleri gibi aktif 

yaşam tarzlarıyla ilgili diğer yönleri değerlendirmek için çeşitli yöntemleri içeren çalışmalar önemlidir. 

Virüsler, arkealer ve parazitler gibi diğer grupların araştırılması, bağırsak mikrobiyotasının fiziksel 

aktivite ve spora adaptasyonunun ve bunun konak metabolizması ve dayanıklılığı üzerindeki potansiyel 

olarak faydalı etkilerinin daha iyi anlaşılmasına yol açabilir. 
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