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Astim ve alerjik rinit komorbiditesi olan ¢ocuklarda nazofaringeal
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0z
Amag: Calismada saglkli, astimli ve alerjik rinitli cocuklarin nazofaringeal bakteriyel mikrobiyotasinin
karsilastiriimasi, hastalarda olasi mikrobiyal disbiyozisin belirlenmesi amaglanmistir.

Gereg ve Yontem: Calismaya toplam 15 olgu alinmistir. Olgularin besi astimli, besi alerjik rinitli ve
besi saglikh kontrol grubudur. Nazal lavaj érneklerinden 16S metagenomiks ile Gst solunum yolu
mikrobiyotasi belirlenmistir.

Bulgular: Ust solunum yolu mikrobiyotasinda en baskin sube astim hastalarinda Firmucutes, saglikli
kontrol grubu ve alerjik rinit grubunda ise Proteobacteria olarak saptanmistir. Ust solunum yolu
mikrobiyotasindaki en baskin cins ise astim hastalarinda Dolosigranulum, saglikli kontrol grubunda
Moraxella olarak saptanmistir. Kontrol grubuyla karsilastirildiginda astim hastalarinda Moraxella
cinsinin oranin azaldigi; Staphylococcus, Streptococcus ve Corynebacterium cinslerinin oranlarinin
arttigi belirlenmistir.

Sonug: Sonug¢ olarak; ¢ocukluk c¢aginda Ust solunum yolu mikrobiyotasinin alerjik rinit ve astim
patogenezini belirlemedeki roli kesin olarak saptanamamistir. Gruplar arasi oransal fark bulunmasi,
tim havayolu mikrobiyomunun ¢aligiimasi durumunda olasi bir farkin olabilecegini desteklemektedir.

Anahtar Soézciikler: Astim, alerjik rinit, nazofaringeal mikrobiyota, 16S metagenomiks, yeni nesil
dizileme.

ABSTRACT

Aim: The goal of this study was to compare the nasopharyngeal bacterial microbiota of healthy
children with asthma and allergic rhinitis, identify potential microbial dysbiosis in patients.

Materials and Methods: The study included a total of 15 patients. There were five patients with
asthma, five with allergic rhinitis, and five healthy controls. The upper respiratory tract microbiota were
identified using 16S metagenomics analysis of nasal lavage samples.

Results: Firmucutes was the most prevalent phylum in the upper respiratory tract microbiota of
asthma patients, while Proteobacteria were found in the healthy control and allergic rhinitis groups.
Dolosigranulum was identified as the most dominant genus in the upper respiratory tract microbiota of
asthma patients. Moraxella was the most prevalent genera in the upper respiratory tract microbiota of
the healthy control group. When asthma patients were compared to the control group, the ratio of the
Moraxella genus decreased while the ratios of Staphylococcus, Streptococcus, and Corynebacterium
species increased.
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Conclusion: In conclusion, it has not been determined that upper respiratory tract microbiota has a
role in determining the pathogenesis of allergic rhinitis and asthma in childhood. The fact that there is
a proportional difference between groups’ supports that there may be a possible difference if the entire

airway microbiome is studied.

Keywords: Asthma, allergic rhinitis, nasopharyngeal microbiota, 16S metagenomics, next generation

sequencing.

GIRiS
Alerjik astim, hava yollarinin immunglobulin E
(IgE) aracili kronik inflamatuvar hastalgidir. IgE
aracil diger "atopik" hastaliklar atopik dermatit,
alerjik rinit ve gida alerjisidir. Bu hastaliklar tipik
olarak erken c¢ocukluk déneminde ortaya
cikmakta ve birgok insanda émuir boyu devam
etmektedir. Astim ylksek prevalansi ve yol agtigi
mortalite nedeniyle en sorunlu atopik bozukluktur.
Astim, son yillarda diinyada yaklasik on ¢ocuktan
birini etkileyen en yaygin cocukluk hastalgi
olmustur. Bunun yani sira bu hastalik, ¢gocuklarin
gunlik yasamini  etkilemekte, acil servis
basvurularinda ve okula gidemedikleri gin
sayisinda artisa yol agmaktadir (2-4).

Astimin altinda yatan neden, genetik ve gevresel
faktorlerin karmasik bir sonucu olup, bu durum
hastaligin belirgin bir sekilde heterojen olmasina
neden olmaktadir. Insan genetiginin astim
patogenezine katkida bulundugu agiktir; ancak
astim prevalansindaki hizli yikselme, degisen
cevresel faktorlerin de gelismekte olan insan
bagisiklik  sistemini  bu  asin  duyarhhk
hastaliklarina dogru yonlendirdigini
gOstermektedir (5-7). Cok sayida c¢alismada,
kirsal bolgelerde blylyen ¢ocuklarda astim
gelisme olasihginin azaldigi bulunmusg; cevreye
6zgu endotoksinlere daha ylksek seviyelerde ve
yasamin erken déneminde maruz kalmanin dogal
bagisikligin  aktivasyonunda ve inflamatuar
tepkileri bastirma kabiliyetinde 6nemli bir rol
oynadigi 6ne surllmistir. Ayrica sezaryen
dogumun gocukluk c¢agi astiminda risk faktori
olabilecegi, tersi bicimde emzirmenin ¢ocukluk
cagr astimini  engelleyici olabilecedi ileri
surdlmuastar (8). Hava yolu mikrobiyotasi ile astim
arasinda nedensel bir iligki olup olmadigi
bilinmemektedir. Bununla birlikte, birgok
calismada, disbiyoz ile solunum yolu hastaligi,
hisiltiil solunum ve astim arasindaki olasi bir
iliskiyi arastirmak icin Ust solunum yolu
mikrobiyotasi belirlenmeye calisiimigtir (8, 9).

Nazal mikrobiyom disbiyozu ve alerjik rinit
gelisimi arasindaki iliski konusunda hala sinirh
aragtirma olmasina ragmen nazal mikrobiyomun,
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lokalize immudn yanitlarin  modilasyonunda,
patofizyolojide ve alerjik rinit gelisiminde
potansiyel olarak ©6nemli bir rol oynadigi

bildiriimistir (10).

Bu calismada saglikli, astimh ve alerjik rinitli
cocuklarin nazofaringeal bakteriyel
mikrobiyotasinin karsilastiriimasi; astim ve alerjik
riniti hastalarda olasi mikrobiyal disbiyozisin
belirlenmesi amaglanmistir.

GEREG ve YONTEM
Hastalar ve kontrol grubu

Calisgmaya Celal Bayar Universitesi Hastanesi
Cocuk Saghgi ve Hastaliklari Alerji ve Astim
poliklinigine basvuran olgular arasindan segilen
15 hasta dahil edildi. Dahil edilen hastalarin son
10 gin igerisinde Ust solunum yolu enfeksiyonu
semptomu gdéstermemis olmalarina dikkat edildi.
Mikrobiyom analizi igin; herhangi bir kronik
ve/veya atopik hastaliyi olmayan, alerjen deri
prick testi negatif olan ve son U¢ ay iginde
antibiyotik, sistemik kortikosteroid ya da inhaler
kortikosteroid almayan bes olgu kontrol grubu
olarak belirlendi. Alerjik sensitizasyon paternine
bagh olarak yil boyu ya da &zellikli mevsimde
nazal kasinti, tikaniklik, hapsirma ve rinore gibi
klinik bulgulari olan bes olgu “Allergic Rhinitis and
its Impact on Asthma” (ARIA) (11) kriterlerine
g6re degerlendirilerek alerjik rinitli hasta grubu
olarak tanimlandi. Saptanmig olan bir alerjik
sensitizasyon paternine eglik eden, bronkodilator
tedavi ile duzelen, epizodik olarak ortaya cikan,
spirometri ile ya da Kklinik olarak saptanan
yineleyen hisilti, dispne ve Oksurik gibi bronsial
yangi ve obstriksiyon bulgulari olan bes olgu
“Global Initiative For Asthma” (GINA) (12) tani
kriterlerine goére degerlendirilerek astimli olgu
grubu olarak belirlendi.

Nazofaringeal 6rneklerin alinmasi

Olgulara bas geri teknigi kullanilarak nazal lavaj
yapildi (13). Bu islemde, oturur pozisyonda bas
geriye yaslanmis ve yumusak damak istege bagh
olarak kapatiimis sekilde iken steril bir pipetle,
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her bir burun deligine bes ml, toplam 10 ml steril
izotonik serum fizyolojik damlatildi. Damlatma
islemi sonrasinda bas 6ne dogru hareket ettirildi
ve lavaj sivisinin burundan digari, steril test
tipine aktarilmasi saglandi. Gerekirse kaba
burundan Uflenmesine izin verildi. Ornekler daha
sonraki analizler igin -80 °C’de saklandi.

Yeni nesil dizileme ¢alismalari

Yeni nesil dizileme c¢aligsmalari kitin Ureticisinin
tanimladigi sekilde yapildi (14). Nazofaringeal
strinti  6rneklerinden “PureLink Microbiome
DNA Purification Kit” (Thermo Fisher Scientific,
Waltham, Massachusetts, ABD) kullanilarak
dekosiribonukleik asit (DNA) izolasyonu yapildi.
Orneklerden izole edilen DNA’larin  miktar
tayinleri yapildi ve DNA’lar dizileme vyapilana
kadar -20 °C'de saklandi. lon 16S™
Metagenomics Kit (Thermo Fisher Scientific,
Waltham, Massachusetts, ABD) kullanilarak
orneklerden elde edilen DNA’larin 16S degisken
bolgeleri amplifiye edildi. Amplifiye edilen Grinler
temizlendikten sonra lon 16S™ Metagenomics
Kit (Thermo Fisher Scientific, Waltham,
Massachusetts, ABD) ile DNA kutuphanesi
hazirlandi. lon Universal Library Quantitation Kit
(Thermo Fisher Scientific, Waltham,
Massachusetts, ABD) kullanilarak kutlphaneler
kantite edildi. lon ChefTM Instrument (Thermo
Fisher Scientific, Waltham, Massachusetts, ABD)
kullanilarak kalip hazirlandi ve lon S5 System

(Thermo Fisher Scientific, Waltham,
Massachusetts, ABD) ile dizileme islemi
gerceklestirildi.

Dizileme sonuglari
https://www.thermofisher.com/account-
center/cloud-signin-identifier.ntml adresindeki
operasyonel taksonomik birimler (OTU)

incelenerek degerlendirildi.

istatistiksel analiz

istatiksel analizler igin IBM SPSS Statistics 24.0
programi kullanildi. Olgu sayisinin az olmasi

sebebiyle non-parametrik Kruskal-Wallis varyans
analizi testi ile p dederleri hesaplandi.

BULGULAR

Calisma grubu

Calismaya medyan yasi 12 yas olan, yedisi
erkek, sekizi kiz gocugu olmak Uzere toplam 15
olgu alinmigtir. Calismaya alinan olgular alerjik
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astim, alerjik rinit ve saglikli kontrol grubu olmak
Uzere beserli UG¢ gruba ayriimistir. Calisma
gruplarinin demografik bilgileri ve mikrobiyotayi
etkileyebilecek diger Ozellikleri (dogum sekilleri,
anne sutu alma sureleri, evde sigara kullaniimasi
durumu, evcil hayvan varligi, sik antibiyotik
kullanimi) Tablo-1'de 6zetlenmistir.

Calisma grubunun 16S metagenomiks
sonuglari

Calismaya alinan olgularin  nazal lavaj
orneklerinden 16S metagenomiks ile elde edilen
Ust solunum yolu mikrobiyotasi, mikrobiyotada
yer alan mikroorganizma tipleri ve goreceli
oranlari belirlenmistir. Astim hastalarinda Ust
solunum yolu mikrobiyotasinda en baskin
subenin  Firmucutes (%51,2) oldugu, bunu
Actinobacteria  (%26,8) ve Proteobacteria
(%21,5)nin  izledigi  saptanmistir.  Kontrol
grubunda ve alerjik rinit grubunda ise sirasiyla
%57 ve %49 ile en baskin sube Proteobacteria
olarak belirlenmistir. Kontrol grubuyla
karsilastinildiginda astim hastalarinda Moraxella

cinsinin  oranin  azaldigi  Staphylococcus,
Streptococcus ve Corynebacterium cinsinin
oranin arttigi  saptanmistir.  Ayrica  kontrol

grubunda mikrobiyotanin %90,8’ini alti baskin
cins olustururken, bu oranin alerjik rinit grubunda
%79,2, kontrol grubunda ise %68,8 oldugu
saptanmigtir. 12 aydan daha uzun sureyle anne
sutd alan c¢ocuklarda Ust solunum yolu
mikrobiyotasinda Dolosigranulum cinsinin
goreceli orani %27, Corynebacterium cinsinin
%24 olarak belirlenirken anne sutuni 12 aydan
az slreyle alan cocuklarda Dolosigranulum’un
goreceli orani %4, Corynebacterium’un ise %3
olarak saptanmistir. Ayrica normal dogum ile
dodan c¢ocuklarda Dolosigranulumun goreceli
orani %27, Corynebacterium’un %21 olarak
belirlenirken; sezaryen ile dogan c¢ocuklarda
Dolosigranulum’un goreceli orani %11,
Corynebacterium’un ise %14 olarak saptanmistir.
Calisma  gruplarinin Gst  solunum  yolu
mikrobiyotasinda yer alan mikroorganizma
cinsleri ve goéreceli oranlari Tablo-2 ve Sekil-1'de
Ozetlenmisgtir.
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Astim Alerjik rinit Kontrol

Sekil-1. Calisma gruplarinda ust solunum yolu mikrobiyotasinda
yer alan mikroorganizma cinsleri ve géreceli oranlari.

Tablo-1. Calisma gruplarinin demografik bilgileri ve mikrobiyotay etkileyebilecek diger 6zellikleri.

st Yoy crser SOR™ NG GUE Bl JatT cuhanm
KONT1 17 E Normal 24 ay Evet Yok Sehir Yok
KONT2 12 K Sezaryen 16ay  Hayrr Var Koy Yok
KONT3 10 K Normal 9 ay Hayir Yok Sehir Yok
KONT4 8 K Normal l4ay Hayrr Yok Sehir Yok
KONT5 7 E Sezaryen 6 ay Hayir Yok Sehir Yok
ASTIM1 12 K Normal 24 ay Evet Yok Sehir Yok
ASTIM2 10 K Normal 1l4ay Hayrr Yok Sehir Yok
ASTIM3 14 E Normal 18ay Evet Yok Sehir Yok
ASTIM4 12 K Sezaryen 24 ay Evet Var Sehir Yok
ASTIM5 10 E Sezaryen 18 ay Hayir Yok Sehir Yok
AR1 14 K Normal 6 ay Evet Yok Sehir Yok
AR2 13 E Normal 24 ay Evet Yok Sehir Yok
AR3 14 K Sezaryen 18 ay  Hayrr Yok Sehir Yok
AR4 10 E Sezaryen 25ay  Hayrr Yok Sehir Yok
AR5 12 K Normal 2 ay Hayir Yok Sehir Yok

*KONT: saglikh kontrol grubu olgulari, ASTIM: astimli olgular, AR: alerjik rinitli olgular
**K: kadin, E: erkek

Tablo-2. Calisma gruplarinin st solunum yolu mikrobiyotasinda yer alan mikroorganizma tipleri ve géreceli oranlari

Sube ve cinsler Astim (N=5) Alerjik rinit (N=5) Kontrol (N=5) p

Proteobacteria subesi %21,6 (1-53) %49 (1-81) %57 (8-93) >0,05
e  Haemophilus cinsi %12,4 (0-30) %23,8 (0-61) %12,2 (0-61) >0,05
e Moraxella cinsi %2,6 (0-7) %11,8 (0-32) %22,2 (0-80) >0,05
Firmicutes %51,2 (30-81) %25,6 (8—60) %29,4 (4-78) >0,05
e  Staphylococcus cinsi %13,6 (0-48) %3,6 (0-11) %1,8 (0-7) >0,05
e  Streptococcus cinsi %10 (0-31) %6 (0-15) %1,4 (0-5) >0,05
» Dolosigranulum cinsi %26,2 (5-49) %214 (0-55) %22 (0-54) >0,05
Actinobacteria subesi %26,8 (6—56) %24,2 (3—44) %11 (2—-38) >0,05
e  Corynebacterium cinsi %26 (5-55) %20 (3-43) %9,2 (0-38) >0,05
Bacteroides subesi %0 (0-0) %0,6 (0-3) %0,6 (0-2) >0,05
Diger subeler %0,4 (0-1) %0,6 (0-1) %2 (0-10) >0,05
Ornek basina dizileme 210928 206521 236766 >0,05
Shannon averaj 2.02 2.1 1.62 >0,05

1Tabloda yuzdeler galisma gruplarinda ilgili sube ve cinsin ortalama saptanma ylzdesini, parantez iclerindeki sayilar ise ilgili
sube veya cinsin belirtilen ¢alisma grubunda en az ve en ¢ok gorilme oranlarini géstermektedir.
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TARTISMA

Hava yolu mikrobiyotasi ile astim arasinda
nedensel bir iliski olup olmadigi bilinmemektedir
(8). Teo SM ve ark. (15) erken gocukluktan geg

ergenlige kadar olan dénemde Moraxella,
Streptococcus, Corynebacterium,
Staphylococcus, Haemophilus ve

Alloiococcus’dan olusan alti baskin cinsin Ust
hava yolu mikrobiyotasini  olusturdugunu
belirlerken; Lappan R ve ark. (16) saglikli
cocuklarda nazofaringeal orneklerde baskin
cinsleri sirasiyla Moraxella, Dolosigranulum,
Haemophilus, Corynebacterium, Streptococcus
ve Staphylococcus olarak; Bogaert D ve ark. (17)

Moraxella, Haemophilus, Streptococcus,
Flavobacterium, Dolosigranulum ve
Corynebacterium  olarak  bulmustur.  Bizim

calismamizda saglikli kontrol grubunda Ust hava
yolu mikrobiyotasinda en baskin cinsin
Dolosigranulum oldugu bunu sirasiyla Moraxella,
Haemophilus, Corynebacterium, Staphylococcus
ve Streptococcus cinslerinin izledigi saptanmistir.

Calismamizda saglkli c¢ocuklarda saptanan
cinslerin ve baskinliklarinin Lappan R ve ark.
(16)nin galismasiyla benzerlik gosterdigi, buna
karsin Teo SM ve ark. (15) ve Bogaert D ve ark.
(17)nin galismalarindan farkli olarak bizim
calismamizda saglikli grupta Alloiococcus ve
Flavobacterium cinsinin yer almadig
géralmastir. Ayrica diger calismalardan farkh
olarak bizim galismamizda saglikli cocuklarda en
baskin cinsin Dolosigranulum oldugu,
Staphylococcus ve Streptococcus cinslerinin
goreceli bollugunun daha az oldugu saptanmistir.
Saglikh ve astimli ¢ocuklarda saptanan yaygin
nazofaringeal bakterilerin goéreceli bollugunun
degerlendirildigi cesitli calismalarin verileri Tablo
3'te__ gOsterilmigtir. Dolosigranulum ile
Alloiococcus  cinslerinin =~ 16S  rRNA  dizi
homolojisinin yakin iligkili oldugu ve bu durumun
16S rRNA geni i¢in eski taksonomik veritabanlari
kullanilan ¢alismalarda yanlis siniflandirmaya yol
acabildigi belirtiimektedir (16,18). Bizim
calismamizdaki veri tabaninda Alloiococcus
olmasina karsin higbir 6rnekte saptanmamistir.

Teo SM ve ark. (15) saglikl cocuklarda Ust hava

yolu mikrobiyotasini  olusturan  subelerin
Proteobacteria  (%48), Firmicutes  (%38),
Actinobacteria  (%13), Bacteroidetes (%1);

Bogaert D ve ark. (25) Proteobacteria (%64),

Firmicutes  (%21), Bacteroidetes (%11),
Actinobacteria (%3) oldugunu saptamislardir.
Yapilan c¢alismalara benzer sekilde bizim

Cilt 61 Sayi 3, Eylil 2022 / Volume 61 Issue 3, September 2022

calismamizda da saglikli kontrol grubunda Ust
hava yolu mikrobiyotasini olusturan en baskin
subenin Proteobacteria (%57) oldugu, bunu
Firmicutes (%29), Actinobacteria (%11) ve
Bacteroidetes (%1)'in izledigi saptanmistir.

Birgok c¢alismada dodum seklinin  solunum
mikrobiyotasinin gelisimini ve solunum saghgini
etkileyebilecegi one suriimastar ~ (8,19).
Sezaryen ile dogan yenidoganlarda,
nazofaringeal mikrobiyota dengesizliginin yani
sira higiltih solunum veya astim yoklugu ile iligkili
bakteri cinsleri olan Corynebacterium ve
Dolosigranulum ile kolonizasyonun azaldidi, g
aydan daha uzun slre emzirmenin uzun sdreli
artmis Dolosigranulum ve Corynebacterium
miktari ile iligkili oldugu ve béylece gelisen hava
yolunda daha fazla mikrobiyota stabilitesi
sagladigi belirtiimistir (8, 19-21). Bununla birlikte,
diger calismalarda yenidoganlarda dogum
seklinin farkli mikrobiyota modelleri ile iligkili
oldugu, ancak alti haftalikken mikrobiyota tekrar
orneklendiginde, farkhhiklarin kalmadigini
bulunmustur (8, 22). Bizim ¢alismamizda normal
dogan ve 12 ay Uzerinde emzirilen 7-17 yas
¢ocuklarda hava yolu mikrobiyotasinda
Dolosigranulum ve Corynebacterium cinslerinin
miktarlarinin daha ylksek oldugu belirlenmis
ancak solunum saghgi ile arasinda bir iligki
saptanmamistir.

Nazal mikrobiyota ile astim fenotipleri ve astimin
siddeti arasindaki iliski hala Kkesin olarak
tanimlanmamigtir (10). Perez-Losada ve ark. (23)
ve McCauley ve ark. (24) saglikli kontrollerden
farkh olarak astiml cocuklarin nazal
sekresyonlarinda Moraxella, Staphylococcus,
Dolosigranulum, Corynebacterium,
Streptococcus, Haemophilus, Prevotella ve
Alloiococcus cinslerinden olusan; Moraxella
cinsinin baskin oldugu farkli bir mikrobiyota
bilesimi  goésterdigini  bildirmislerdir. Bununla
birlikte yapilan diger c¢alismalarda saglikli
¢ocuklarda da Moraxella’nin en baskin cins
oldugu benzer mikrobiyota profili saptanmigtir
(15-17). Sonug olarak, Moraxella ve solunum
yolu hastalgi arasindaki iliski geligkilidir. Bazilar
Moraxella g¢oklugunu mikrobiyal stabilite ve
solunum hastaliginin olmamasiyla
iliskilendirirken; digerleri Moraxella'nin  baskin
oldugu bir mikrobiyal profilin artan solunum
hastaligi ve astim alevlenmeleri vakalari ile iligkili
oldugunu bulmustur (24-27).

Cesitli calismalarda, Corynebacterium sayisinin
fazlahginin, hava yolu mikrobiyotasinin
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stabilizasyonunu ve daha hafif hastaliga yol agan
koruyucu etkiler sagladigi; ayrica enfeksiyona
karsi immUn yanitlarda aktif bir rol oynayabilecegi
ileri surilmistir (15, 20, 26, 28, 29). Ust ve alt
hava yolu mikrobiyomu ve transkriptom Uzerine

yapillan bir calismada, Corynebacterium'un
astimh  olmayanlarin nazal hava yolunda
inflamasyonu saglayan genlerle negatif

etkilesime girdigi ve dolayisiyla koruma sagladigi
one surdlmistir (28).

Tablo-3'de de karsilastirilabilecegi Uzere diger
calismalarin tersine bizim galismamizda astimli
hastalarin nazal mikrobiyotasinin Moraxella

cinsinden daha fakir oldugu, diger calismalarla
benzer olarak astimli olgularda Staphylococcus,
Corynebacterium ve Dolosigranulum'un nazal
mikrobiyomda daha bol oldugu saptanmistir.
Ayrica bazi ¢alismalarda (16, 21)
Corynebacterium’un astimdan korudugu;
Corynebacterium ve Dolosigranulum'un saghkh
bir nazofaringeal mikrobiyom igin karakteristik
oldugu belirtiimesine karsin bizin ¢alismamizda
Corynebacterium ve Dolosigranulum cinsleri
astimh grupta kontrol grubundan daha bol
saptanmigtir.

Tablo-3. Cesitli calismalarda saglikli ve astimli ¢gocuklarda saptanan yaygin nazofaringeal bakterilerin goreceli

bollugu.
Cins Bu Perez- McCauley Bu Teo ve Lappan ve Bogaert ve
calisma Losadave ve ark. calisma ark. (24) ark. (25) ark. (26)
ark (32) (33)
Astim Astim Astim Kontrol Kontrol Kontrol Kontrol
Dolosigranulum %26,2 %9,3 %22 %16,3 %5
Corynebacterium %26 %8,8 %4,9 %9,2 %13,5 %13,3 %2
Staphylococcus %13,6 %13,9 %30,5 %1,8 %10,3 %1,4
Haemophilus %12,4 %3,5 %4,3 %12,2 %09,7 %13,4 %20
Streptococcus %10 %4,9 %8,4 %1,4 %15,5 %7,1 %12
Moraxella %2,6 %35,3 %33,9 %22,2 %31,2 %47,6 %40
Alloiococcus %0,2 %8,4 %0 %8,8
Flavobacterium %0 %0 %0 %10
Prevotella %0 %6 %0
Nazal mikrobiyom disbiyozu ve alerjik rinit olmadigi, astim hastaiginda kompozisyonu

gelisimi arasindaki iligki konusunda yapiimis
sinirll sayidaki calismada alerjik rinitte nazal
mikrobiyom disbiyozunun roli tam olarak ortaya
konulamamistir (10, 30). Bizim ¢alismamizda da

alerjik rinitte daha bol miktarda saptanan
Corynebacterium cinsi diginda, alerjik rinitte
nazofaringeal mikrobiyotanin kontrol grubuyla

benzer oldugu gorilmastar.

SONUC

Bu calisma Ulkemizde astim ve alerjik rinitli
cocuklarda nazofaringeal mikrobiyotanin
arastirimasinin yapildig1 ilk calisma olmustur.
Gruplardaki olgu sayinin az olusu ¢alismanin en
onemli kisithhidr olmustur. Calismamizda elde
edilen sonuglar diger calismalardan elde edilen
bulgularla kismen uyum géstermekte kismen de
celismektedir. Ayrica, yapilan diger galismalarin
sonuglari arasinda da tam bir uyum
gorilmemektedir. Bu bulgular 1siginda astim ve
saglikli mikrobiyotay! ayirabilecek kesin bir profil
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degisen mikrobiyotanin tek sorumlu olmadigi
sonucuna variimistir.

Sonug olarak nazofarinks mikrobiyotasinin astim
patofizyolojisini nasil etkiledigini belirlemek ve
astim hastalarinda nazal disbiyozisi hedef alan
kisiye Ozel tedavi secenekleri gelistirmek icin
olgularin immunogenetik 6zelliklerinin ve epitel
yanitlarinin incelendidi, c¢cevre ve mikrobiyota
arasindaki kompleks etkilesimleri dikkate alan,
16S metagenomiksin étesinde transkriptomiks ve
metabolomiks incelemelerin de yapilacagi, genis
gruplarla ydratulecek, iyi planlanmis boylamsal
calismalara ihtiyag vardir.

Cikar catismasi: Yazarlardan higbirinin dolayl
veya dolaysiz herhangi bir baglantilari, akademik
rekabete yonelik ilgili ticari kaynaklar veya diger
finansman kaynaklari dahil olmak tzere yanlihgi
bulunmamaktadir.

Tesekkiir: Bu proje Ege Universitesi BAP Birimi
tarafindan desteklenmistir (TGA-2018-20225).
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