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SUTCU INEKLERDE MEME MIKROBIYOTASI

OZET. Giiniimiizde memeli hayvanlarda mikrobiyotamin varligi siklikla arastirma
konusu olmaya baglamigtir. Mikrobiyotanin, canlinin farkli bolgelerinde, en yogun
olarak da bagirsak, deri, vagina ve memelerinde oldugu bildirilmektedir. Mikrobiyota,
hayvanlarin saglik durumu ve hastalikla ilgili bilgi vermesi ve hastaligin sagaltiminda
biiyiikk rol oynamasi nedeniyle hayvan sagligi agisindan biiyilk dnem tagimaktadir.
Mikroorganizmalarin hastaliklarin temel sebeplerinden biri say1lmasi nedeniyle diinya
genelinde 6nemli bir hale gelmesi ve mikrobiyotanin genis ¢ergevede degerlendirilmesi
bu konuya 1sik tutmasi bakimmdan Snem arz etmektedir. Bu derlemeyle, siit¢li
ineklerde meme mikrobiyotasinda yer alan bakterilere, mikrobiyotanin belirlenmesinde
kullanilan yaklasimlara, meme mikrobiyotasinda goriilen degisikliklere, meme basi ve
meme kanali mikrobiyotasina, kolostrum mikrobiyotasina, mikrobiyotanin orijinine ve
mastitis ve mikrobiyota iligkisine farkli bir pencereden bakilmasit amaglanmaktadir.

Anahtar Kelimeler: Meme, Mikrobiyota, Mastitis.

UDDER MICROBIOTA IN DAIRY COWS

ABSTRACT. Existence of microbiota in mammals become a popular research subject
nowadays. The microbiota is present in different parts of the creature, intensively in
intestine, skin, vagina and udder. Microbiota has an importance in animal health as
it gives information of about diseases and it’s curative roles. Due to microorganisms
being the major agent in the occurrence of diseases, microbiota should be broadly
evaluated. The aim of this review is constituting a perspective about bacteria in
microbiota, approaches to detect microbiota, changes in udder microbiota, microbiota
in teat and udder canals and colostrum, origin of microbiota, and interrelation with
mastitis and microbiota

Keywords: Udder, Microbiota, Mastitis.
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GIiRiS

Genellikle yiiksek verimli siit sigirlarinda goriilen mastitis
enfeksiyonlart siit veriminin ve siit kalitesinin diismesi
sebebiyle bilyiik ekonomik kayiplara neden olmaktadir.
Mastitis bircok nedenden dolay1 olusmaktadir. Bunlarin
en basinda da patojen mikroorganizmalar gelmektedir.
Sagmal ineklerin erken yasta elden ¢ikarilmasina kadar
varabilen mastitis vakalarinin 6nlenmesi, ekonomik

kayiplarin ~ online  gecilebilmesi
Antibiyotik

sira bilimsel caligmalar 1s18inda farkli yontemlerden

amactyla  birgok

o6nlem alinmaktadir. tedavilerinin  yani
de yararlanilmaktadir. Giincel bir konu olan meme
mikrobiyotasi, siitiin steril olmadigimin bildirilmesi ve
yeni nesil sekanslama yontemlerinin konvansiyonel
yontemlerin yerini almasiyla popiilerligini artirmigtir.
Bu giincel konuyla ilgili terimler anlasilabilirligi
acisindan 6nem tasimaktadir. Mikrobiyota kavrami, en
sade anlamuiyla, bir sistem iginde yer alan organizmalar

ise
ifade
etmektedir (Turnbaugh ve ark., 2007). Steril tanimi, canli

toplulugu olarak tanimlanmakta; mikrobiyom

mikrobiyotadaki organizmalarin  genomlarini
mikroorganizma igermeyen olarak, Metzger ve ark. (2018)
tarafindan tanimlanmistir. Herhangi bir organizmanin
alemden tiirlere giden, c¢esitli taksonomik siniflandirma
seviyelerini kastederken Operasyonel Taksonomik Unite
(OTU) terimi kullanilmaktadir (Metzger ve ark., 2018a).
Zenginlik (richness): OTU’lerin tanimlandigi en yaygin
yollardan biridir ve bir 6rnekteki OTU sayisini1 gosteren
hesaplanmis bir metrigi ifade eder (Kindt ve ark., 2005).
Zenginlik, mikrobiyotanin temel bir tanimlayicisidir
(Metzger ve ark., 2018). Cesitlilik (diversity), bir 6rnekte
OTU’larin sayisini ve ¢esitliligini agiklayan hesaplanmis
bir 6l¢timdiir (Kindt ve ark., 2005; Colwell, 2009).

MEME MIiKROBIYOTASI
Yakin zamana kadar, meme bezinin ve siitlin i¢eriginin
steril Siitte  bulunan

olduguna  inanilmaktaydi.

mikroorganizmalarin,  siitin  disaridan  kontamine
olmast sonucu memede bulundugu diistinilmekteydi
(Addisve ark., 2016). Fakat bu teori molekiiler metotlarin
gelistirilmesi sonucu degisiklik gdstermistir (Hood,
2012). Saglikli meme igindeki siitiin mikroorganizmasiz
oldugu teorisi 1874-1878 yillarinda gelistirilmistir
(Rainard, 2017). Plastridge (1958), kisa bir siire sonra
memenin ¢evresinde bulunan bakterilerden olusan

“normal flora” ile yasadigi teorisini ileri slirmistiir.
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Konvansiyonel kiiltiirel yontemlere gore, siitiin steril
oldugunu gosteren bu teoriden daha sonra vazgecilmistir
(Rainard, 2017). Son zamanlarda yapilan c¢alismalar
ile Kkiltiirden bagimsiz yapilan mikrobiyal tanima
yontemlerinin ortaya c¢ikmasiyla birlikte, “steril meme
i¢ci ortam1” kavrami yeniden glindeme gelmis ve daha
fazla sayida yapilan bu g¢alismalar, saglikli meme
bezinin olduk¢a fazla sayida bakteri icerdigi ve gesitli
bakteri popilasyonlarini barindirdigini  bildirmektedir
(Rainard, 2017). Bilim insanlar1 ve veteriner hekimler
inek siitiintin kiiltiriinii yaptiklarinda, kontagiy6z mastitis
etkeni olan Streptococcus agalactiae (S. agalactiae) ve
Staphylococcus aureus (S. aureus)’un en sik tespit edilen
mastitis ajanlart oldugunu ve bu organizmalarin siklikla
stit 6rneklerinden izole edildigini bildirmislerdir (Metzger
veark.,2018a). Sagim hijyeni gelistik¢e ve mastitise neden
olan gevresel patojenler arttikca, bakteri tiremeyen siit
orneklerinin oraninin arttif1 goriilmiistiir (Ruegg, 2017).
Kiltiir-negatif stit orneklerinin oranmin artis nedenleri
degismekle birlikte, kolayca kiiltiire edilen S. agalactiae
prevalansinda diisiis tespit edilmistir (Metzger ve ark.,
2018a). Daha sonra arastirmacilar siit sterilligi kavramini
sorgulamaya baslamiglardir. Ciinkii kiiltiirden bagimsiz
sekanslama teknolojilerini kullanan ilk ¢aligmalar, saglikli
ve yangilt bolgelerden toplanan siit 6rneklerinde g¢ok
¢esitli bakteri DNA)s1 oldugunu gdstermistir (Oikonomou
ve ark., 2012; Kuehn ve ark., 2013; Metzger ve ark.,
2018b). Arastirmacilar, kiiltiir negatif 6rneklerde saptanan
bakteriyel DNA’nin kokeninin, heniiz hangi kaynaktan
geldiginin  bilinmedigini  belirtmislerdir ~ (Metzger
ve ark., 2018a). Bakterilerin yani sira mikrobiyata
igerisinde mantar, protozoa ve viriislerin de yer aldig1

unutulmamalidir.

Meme Mikrobiyota Orijini

Genel olarak, siitiin iginde bulunan bakterilerin dis
¢evre, meme derisi veya yavrularin agiz boslugu ile
kirlenmesinden kaynaklandig1 disiiniilmektedir. Bazi
calismalarda, siitte bakteri varliginin sadece meme
disindan koken alan bakterilerin  kolonizasyonun bir
sonucu olmadig1 hipotezini desteklemektedir. Bakteriyel
taksonlar bakimindan farkli bilesimlerin yani sira, meme
bezinde bulunan bakteri izolatlarmin, ayni konakg1
ve ayni bakteri tiirleri i¢inde, deride bulunanlardan
genotipik olarak farkli oldugu gosterilmistir (Addis ve

ark., 2016).Yalnizca meme derisi ve meme ucu kanali,
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siit mikrobiyotasini sekillendirmeye katkida bulunan
etkenler olarak kabul edilemez (Addis ve ark., 2016).
Buna ¢k olarak, Bifidobakteriler gibi anaerobik olan
bakterilerin, deriyi olast olmayan bir kaynak haline
getirdikleri bildirilmistir (Gueimonde ve ark., 2007).
Bu aragtirmalar, endojen kokenli bir kaynak olasiligini
arttirmaktadir (Addis ve ark., 2016). Dolayistyla, konakg1
mikrobiyotasindaki ekolojik olaylarin ayri ortamlar
olusturmadigi, bunun yerine siirekli olan degis tokuslarin
birbirine bagli topluluklar ag1 olusturdugu bildirilmektedir
(Costello ve ark., 2009). Bu nedenle de diger anatomik
bolgelerdeki mikroorganizmalarin bir sekilde meme
bezine girebildigi diisiiniilmektedir. Daha spesifik olarak,
bazi arastirmacilar, bazi bakterilerin bagirsak limenini
terk etme, mezenterik lenf diigiimleri boyunca seyahat
etme ve meme bezine ulagsma kabiliyetine dayanarak
bir entero-meme yolunun varligini tanimlamislardir
(Addis ve ark., 2016). Young ve ark. (2015), bagirsaktaki
bakterilerin ineklerde laktasyon dénemi boyunca meme
bezine aktarildigini, bunun da endojen bir entero-meme
yolunun varligini destekledigini bildirmislerdir.

Entero-meme yolu hipotezine goére bagirsak
laminapropriasindan kdken almig bazi immiin hiicrelerin,
meme bezine go¢ edebilecegi belirtmektedir. Bununla
birlikte biiyiik bas hayvanlarda ve koyunlarda bagirsak
orijinli meme bezi lenfositlerinin, mezenterik lenf nodiilii
ile meme bezine go¢ etme olasihigmnin disiik oldugu
bildirilmistir (Ja ve ark., 1988). Bagirsak meme yolunun
siitii ruminantlarda c¢alismasi pek mimkiin degildir,
clinkii gevigenlerin meme bezi,monogastrik tiirlerde
tanimlandigi gibi ortak mukozal bagisiklik sisteminin bir
parcasi degildir (Jr ve ark., 2001; Je ve ark., 2015). Meme
ici enfeksiyonlart indiikklemek icin gerekli olan disiik
bakteri sayilarinin, siirekli bakteri yiiklii makrofajlarin
veya dendritik hiicrelerin, bagirsaktan veya diger
bolgelerden meme bezi liimenine girmesinin meme bezi
icin zorlu bir tehdit olusturacagi vurgulanmaktadir (Kehrli
ve ark., 2001; Butler ve ark., 2015).

Siitte bulunan bakteriyel DNA’nin bir bagka
kaynaginin 6lii bakterilerin veya dolasimdaki bakteriyel
bilesenlerin kandan siite gegisi olabilecegi (Rainard,
2017), bakteriyel bilesenlerin gegici olarak kanda
bulunabilecegi ve bakteriyel peptidoglikanin kemik iligine
translokasyonunun gerceklestigi bilinmektedir (Clarke ve
ark., 2010; Belkaid ve ark., 2013). Meme bezi, vaskiilarize

olarak laktasyon sirasinda ¢ok miktarda kani filtreledigi
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i¢in, sirkiile eden bakteriyel bilesenlerin bir kisminin siite
gidis yolunu buldugu 6ngoériilmektedir. Ancak iki diisiince
bu goriise aykiridir. Birincisi, meme epitelinin neredeyse
gegirimsiz oldugu ve bu nedenle kiiciik proteinlerin bile
her iki sekilde gegisini onledigi (albiiminin kandan siite,
laktozun da siitten kana), sadece besin proteinlerinin
anne sitiinde bulunabilecegi belirtilmektedir (Pol ve
ark., 2007). ikincisi, meme bezi epitelinin, endotoksinler,
lipoproteinler, peptido glikan fragmanlari, bakteri DNA
veya RNA gibi Microbe-Associated Molecular Pattern
(MAMP)’lerine karst ¢ok hassas oldugudur (Rainard,
2017).

Meme Mikrobiyotasina Omic Yaklasim

Stit mikrobiyotasini incelemek igin “omic” yaklasimlarin
kullanildig1 ve 16S metagenomik analizler sonucu elde
edilen bilgileri genisletmek igin, shotgun metagenomik
analizin, mikrobiyal cesitlilik hakkinda daha genis
bir perspektif ortaya koydugu ve kiltire edilemeyen
mikrobiyotalarin bir
yaklasim sunabildigi bildirilmektedir (Sharpton, 2014).

incelenmesi i¢in daha ileri
Metatranscriptomic analizin, belirli bir zamanda bir
mikrobiyal topluluk tarafindan ifade edilen RNA transkript
havuzunu analiz edebilen, gen ekspresyonunun (mRNA)
ve mikroorganizmalarin bollugunun (rRNA) eszamanli
olarak arastirilmasina izin veren bir metot oldugu (Tveit ve
ark., 2014), metaproteomic analizinin, bir mikrobiyotanin
fonksiyonel aktivitesinin dogrudan dl¢iimiinii saglayan,
tim protein yapilarmin genis ¢apli arastirilmasini
kapsadig1 (Lamendella ve ark., 2012; Colomer ve ark.,
2016), metametabolomic analizin, mikrobiyal topluluklar
tarafindan iretilen metabolit yapilarinin sistematik
analizini ifade ettigi bildirilmistir (Winter ve ark., 2013).
Metatranscriptomic, metaproteomic ve metametabolomic
analizlerin bir sistem biyolojisi yaklagimi oldugu, ileriki
yillarda siit mikrobiyotasinin arastirilmasi ¢aligmalarinda
uygulanmasmin gerektigi belirtilmistir. Stit mikrobiyal
topluluklarinin islevsel aktivitesinin, DNA dizisinden
elde edilecek bilgiyle karsilastirildiginda, daha genis ve
daha net bir resim ortaya koyabilecegi bildirilmektedir

(Addis ve ark., 2016).

MEME MiKROBIYATASINDAKI BAKTERILER

Meme mikrobiyotasint  incelemek igin  yapilan

calismalarda farkli bakteri tlirleri yer almaktadir. Bu

calismalardan bazilarina asagida yer verilmistir:
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Inek siitii mikrobiyotas1 ile ilgili giincel yontemler
kullanilarak yapilan ilk ¢aligmalar pyrosequencing yolu
ile 2012 yilinda yayimlanmistir. Yapilan arastirmada,
Kankrej, Gir ve melez sigirlardan alman siit drnekleri,
pyrosequencing ile metagenomik profillemeye tabi
tutmus ve web tabanli, MG-RAST tarafindan yapilan
filogenetik ve metabolik profiller, Enterobacteriales
iiyelerinin mastitisli siitte baskin oldugunu gostermistir.
Enterobacteriales Uyelerinin ardindan Pseudomonadales,
Bacillales ve Lactobacillales familyalar: gelmektedir.
Ayrica subklinik enfekte siitte, degisken gokluga sahip,
yaklagik 56 farkli tiir tespit edilmis, Kankrej ve Gir
sigirlarinda Escherichia coli (E. coli)’nin en baskin tiir
oldugu, bunu Pseudomonas aeruginosa, Pseudomonas
mendocina, Shigella flexneri ve Bacillus cereus’un
izlemistir. Melez sigirlarda ise sirayla S. aureus, ardindan
Klebsiella pneumoniae, Staphylococcus epidermidis ve E.
coli tespit edildigi bildirilmistir (Bhatt ve ark., 2012).

Amerika’da yapilan bir ¢alismasinda (Mettzger
ve ark., 2018c) ise kuru donem ve kuru donemden
sonraki 150 giinii kapsayan siirede, sagmal ineklerden
alinan siit 6rnekleri, 16s rDNA mikrobiyota dizilimine
tabi tutulmustur. Bu calismada belirtilen siireler i¢inde
kiiltiir sonuglarina ve Somatik Hiicre Sayimi’na (SCC)
dayali olarak, numuneler saglkli, kronik kiiltiir-negatif
enflamasyon, kiiltiir negatif yeni enflamasyon ve mastitis
pozitif olmak iizere 4 ayr1 gruba ayrilmistir. En yaygin
OTU’larin, Bacteroidetes ailesi ve Enhydrobacter ve
Corynebacterium cinsindeki bakteriler gibi, tipik bagirsak
ve deri ile iligkili bakteriler oldugu saptanmustir.

Cin’de yapilan bir arastirmada (Pang ve ark.,
2018), sagliklt ve subklinik mastitisli toplamda 72
hayvandan alinan siit mikrobiyatalari, pyrosequencing
yontemiyle analizedilmistir. En gok saptanan 10 mikrobiyal
smifin  Proteabacteria,  Firmicutes, Bacterioidetes,
Actinobacteria, Tenericutes, Spirochaetae, Fusobacteria,
Chloroflexi,

oldugu bildirilmistir.

Deinococcus-Thermus,  Planctomycetes

Baska bir ¢alisma, Amerika’nin Urbana sehrinde
(Bonsaglia ve ark., 2017) Illinois-Urbana Universitesi’nde
bulunan siit ¢iftliginde yapilmistir. Yeni nesil sekanslama
(NGS: New-Generation Sequencing) ve kantitatif gercek
PCR (RT-PCR) kullanarak kuru dénemde

mastitis negatif olarak tespit edilen ineklerden toplanan

zamanli

siitlerdeki mikrobiyal yiike bakilmistir. En fazla bulunan 5

generanin Corynebacterium, Acinetobacter, Arthrobacter,
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Staphylococcus ve Psychrobacter oldugu bildirilmistir.
New York’ta yapilan arastirmada (Lima ve ark.,
2018) ise 35 inekten siit numunesi toplanmis, siitler 4
grupta (¢ig siit, siit yagi, kazein peleti ve kazein peleti ile
siit yagi) incelenmistir. Firmicutes ve Proteobacteria ile
baglantili dizilerin saglikli siit drneklerinde fazla oldugu;
E. coli ve Klebsiella spp. kaynakli mastitis saptanan
orneklerde, Proteobacteria dizilerinin yaklasik %98’ini
olusturdugu, Streptococcus spp. kaynakli mastitis saptanan
orneklerde, cogunlugu Firmicutes ve Proteobacteria nin
olusturdugu bildirilmislerdir.
MEME  MIKROBIiYOTASINDA  GORULEN
DEGISIKLIKLER
Meme mikrobiyotasinin mevsimlere gore gozlemlendigi
(12 ayda, ti¢ subenin mikrobiyota varyasyonu), sicaklik ve
nemden kaynakli degisikliklerin neden oldugu ve aylara
gore farklilik gosteren ii¢ sinifin, Actinobacteria (%04
~%39,8), Firmicutes (%15,0 -%73,6) ve Proteobacteria
(%20,3 -%61,0) oldugu bildirilmistir (Li ve ark., 2018).

Meme Ucu Mikrobiyotas:
Siit  ineklerinin  meme ucuna yerlesen bakteri
topluluklarinin ~ ¢esitliligini  arastirmak i¢in  kiiltiire

bagimli ve DNA tabanl yaklagimlarin kombinasyonlari
kullanilmigtir (Braem ve ark., 2012; Verdier-Metz ve
ark., 2012). Bu caligmalar, ¢ok cesitli kommensal,
patojen ve deri ile iliskili firsat¢1 bakterileri igeren 4
ana bakteriyel smif (Actinobacteria, Bacteroidetes,
Firmicutes ve Proteobacteria) iizerine yogunlagmistir.
Bu bakterilerin siit ineklerinin meme ucundaki deride
yerlesik oldugu saptanmistir. En yaygin olarak tanimlanan
cins  Acinetobacter, Aerococcus, Corynebacterium,
Enterobacter, Facklamia, Lactobacillus, Lactococcus,
Micrococcus,

Propionibacterium, Staphylococcus

ve Streptococcus’dur. Bunlarin i¢inde non-aureus

stafilokoklar (NAS) en ¢ok dikkati g¢eken gruptur
(Derekhshani ve ark., 2018).

Meme Kanah Mikrobiyotasi
Ciftlik kosullar1 altinda, meme kanalinda alinabilecek
orneklerin

aseptik olarak ¢alisilmasinda  giigliikler

olmasi nedeniyle, sadece birkac c¢alismada meme

mikrobiyotasindaki ¢esitlilik arastirilabilmistir (Gill ve
ark., 2006, Falentin ve ark., 2016). Bu caligmalardan,
NAS tiirlerinin,

Staphylococcus  spp.’nin, Ozellikle
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ineklerin siit sagim 6ncesi ve sonrasinda dezenfeksiyona
tabi tutulsalar bile, meme kanali mikrobiyotasinin en
yaygin koloni olusturuculari arasinda oldugu bildirilmistir
(Gill ve ark., 2006; Falentin ve ark., 2016). Clostridiaceae
ve Lachnospiraceae familyalarma ait bagirsak iligkili
bakterilerin, inekler serbest ya da bagli olduklarinda dahi,
meme kanali mikrobiyotalarinin baskin tyeleri oldugu
rapor edilmistir (Gill ve ark., 2006). Corynebacterium,
Ruminococcus, Aerococcus,  Bifidobacterium  ve
Facklamia cinsi bakteriler, kapali ahirlarinda tutulan
saglikli ineklerin meme kanali ve meme ucu mikrobiyotasi
icindeki diger yaygin bakteriler olarak bildirilmistir
(Falentin ve ark., 2016). ikinci ¢aligmada, klinik mastitis
oykdsii olan ineklerin meme mikrobiyomlarinin, saglikli
ineklere gore daha yiiksek oranda basil igerdigi ve bu
bakteri oraninin, NAS orani ile pozitif iligkili oldugu
bildirilmistir. Bunun aksine, Clostridia ve Bifidobacterium
saglikli ineklerde orantili olarak daha yiiksek bulunmus
ve bu nedenle basillerin Clostridia tiirlerine oraninin
meme sagligini belirlemede rol oynayabilecegi hipotezini
dogruladigr bildirilmektedir (Derakhshani
2018). Inek siitiinden en fazla izole edilen NAS tiirleri

Staphylococcus chromogenes, Staphylococcus simulans,

ve ark.,

Staphylococcus  xylosus, Staphylococcus haemolyticus
ve Staphylococcus epidermidis’dir (Vandehaeghen ve
ark., 2014; Condas ve ark., 2017a).Bu tiirlerin meme
homeostazina aykiri davranislara sahipken (Pyorala ve
ark., 2009; Verdier-Metz ve ark., 2012), bazilarinin klinik
ya da subklinik mastitise neden olarak meme sagligina
zarar verdigi (Thorberg ve ark., 2009; Supre ve ark.,
2011; Condas ve ark., 2017b) bazilarinin ise mastitis
patojenlerine karsi memeyi korudugu bildirilmektedir
(Matthews ve ark., 1990; Vliegher ve ark., 2004).

Kolostrum Mikrobiyotasi
Prevotella, Ruminococcaceae,

Clostridiales

Staphylococcus,

Bacteroidales, ve Pseudomonas larin,
sagliklt kolostrum mikrobiyotasinin baskin bakterileri
oldugu bildirilmektedir. Bununla birlikte, ilk defa dogum
yapan ve klinik mastitis goriilen inekler ile birden fazla
dogum yapan ve klinik mastitisi olmayan ineklerde
en fazla bulunan OTU’nun Staphylococcus oldugu

belirtilmektedir (Lima ve ark., 2018).

Mastitis ve Mikrobiyota Iliskisi

Siitci  ineklerde en yaygin goriilen enfeksiyoz
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hastaliklardan biri olan mastitis klinik ya da subklinik
olarak seyretmektedir. Klinik mastitis, en az bir memede
goriilen yangidir; siitte pihtilasmaya veya normal olmayan
renk goriiniimiine neden olmaktadir. Subklinik mastitiste
ise, hayvanlar fiziksel olarak saglikli gériiniimdedir ve bu
tip mastitisin teshisi California Mastitis Testi (CMT) ve
somatik hiicre sayimi kullanilarak yapilmaktadir. Meme
ici enfeksiyona bagl siit ineklerinde oldukg¢a yaygin bir
hastalik olan mastitisin, siit iiretiminde azalma, atilan siit
miktarinda artis, gebe kalma oranlarinda azalma ve tedavi
maliyeti nedeniyle ekonomik kayiplara neden olabilen
stit endiistrisinin en 6nemli hastalig1 oldugu belirtilmistir.
Mastitisin siit iiretiminde azalmaya sebep oldugu ve siit
iretim potansiyelinin yaklasik %15’ini etkiledigi tahmin
edilmektedir (Suhukken ve ark., 2009). Mastitisten,
etkilenen hayvanlarda agr1 olmasi, azalmis refah ve
davranissal degisikliklerle iligkili oldugu i¢in ayrica
ciddi bir hayvan refahi sorunudur. Meme dokusunun
yangisi olarak tanimlandiginda ise 16kositlerin ve serum
proteinlerinin kandan enfeksiyon bolgesine hareketi ile
karakterize edilebilir. Klinik mastitisin goriilme sikliginin,
azalmis ¢esitlilik ve meme i¢i mikrobiyotasinin degismis
bilesimi (dysbiosis) ile iliskili olduguna dair kanitlar
artmaktadir. Bununla birlikte, mikrobiyotadysbiosisinin,
bulasici mastitisin nedeni veya sonucu olup olmadigi
da tartigma konusudur (Derekhshani ve ark., 2018).
Mastitis patojenleri, genellikle memenin immiin aracilt
kolonizasyonunun saglayan cesitli viriilans faktdrlerine
sahiptir (Barkema ve ark., 2006; Melchior ve ark., 2006).

SONUC

Sonug¢ olarak, ilk kolonizasyonun ardindan patojenler
meme ekosistemini hizla arttirabilir ve yerlesik ortak
mikrobiyotasini azaltabilir (azaltilmis tiir zenginligi olarak
ifade edilen alternatif bir disbiyotik durum; patojenik ve
firsatgr mikroorganizmalarin baskinligr). Bununla birlikte,
bir meme ekosistemindeki patojen baskinliginin genellikle
devam etmedigi ve bagisiklik hiicrelerinin aktivite olmas,
diizenli sagim veya terapotik miidahalelerin yardimi ile
kendiliginden ¢ozildiigi bildirilmistir (Barkema ve ark.,
2006; Melchior ve ark., 20006).

Genel olarak yapilan c¢aligmalar goéz Oniine
alindiginda, meme dokusunda meydana gelen bakteriyel
degisimler nedeniyle meme bezi enfeksiyonlariin
oldugu, meme dokusuna gelen bakterilerin kdkenlerinin

heniiz belirlenemedigi, en ¢ok rastlanan bakterilerin meme
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dokusunun yerlerine gore farklilik gosterdigi, hatta bu
farkliligin mevsimlere gore degisiklik gosterdigi, yapilan

ilk ¢alismadan bu yana siirekli bildirilmektedir.
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