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ABSTRAK

Bakteri saluran cerna (gut microbiota, GM) merupakan bagian integral dari kehidupan manusia yang
menghuni sepanjang saluarn pencernaan manusia. Bakteri saluran pencernaan memulai proses
kolonisasi  begitu bayi dilahirkan. Selama masa kollonisasi lebih lanjut, konsorsium bakteri ini
mengalami perubahan secara dinamis sepanjang kehidupan manusia yang dipengaruhi oleh faktor
internal dan ekternal dan bersifat spesifik pada individu. Komposisi GM bersifat sepsifik pada indivdu,
berubah secara dinamis sepanjang kehidupan manusia dan dapat dipengaruhi oleh faktor internal dan
ekternal, yang memegang peran penting pada fungsi phisiologis dari aspek nutrisi sampai pada prilaku
dan stres. Di samping berperan penting dalam aspek yang luas meliputi fungsi phisiologis, nutrisi,
prilaku bahkan dan stres pada individu, GM berkontribusi tidak hanya pada kondisi kesehatan tetapi
juga terhadap kemunculan penyakit terkait saluran pencernaan serta di luar sistem pencernaan. Fungsi
dan peran GM bagi kesehatan dipengaruhi oleh keseimngana komposisi GM. Gangguan pada
keseimbangan GM dapat menyebabkan berbagai penyakit. Oleh karena itu, keseimbangan GM
menjadiperhatian banyak peneliti, khususnya dalam mencari alternatif untuk memodifikasi GM ke arah
yang lebih menyehatkan.. Beberapa strategi modifikasi GM telah banyak dilakukan, dan yang sudah
diaplikasikan secara komersial dan luas adalah melalui konsumsi bakteri hidup (probiotik) serta
menginduksi pertumbuhan bakteri indigenous pada saluran cerna melalui konsumsi pangan atau
komponen bahan pangan khsusus yang disebut prebiotik. Pendekatan ini telah banyak diteliti dan
menunjukkan hasil yang menjanjikan guna meningkatkan kesehatan melalui stimuasi GM.
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PERKEMBANGAN DAN KERAGAMAN BAKTERI SALURAN CERNA

Mikoorganisme tumbuh subur pada seluruh permukaan kulit, saluran pencernaan, saluran pernafasan
dan saluran pencernaan sebagai barrier tubuh dalam menghadapi invasi dari luar. Tubuh manusia
diperkirakan mengandung 104 sel bakteri (Ley et al., 2006) dan jumlah ini diperkirakan 10 kali dari
jumlah seluruh sel tubuh manusia, serta secara genetis bakteri dalam tubuh manusia diperkirakan 100
kali dari seluruh gen tubuh manusia (human genome); sehingga, dengan kapasitas genetis yang sangat
besar ini, maka gen mikroba dipandang sebagai gen kedua dalam tubuh manusia (second human
genome). Dilihat dari populasi mikroorganisme, maka saluran pencernaan utamanya usus besar adalah
bagian yang paling banyak dihuni oleh bakteri, dan diperkirakakan menampung 75% dari seluruh
mikroorganisme dalam tubuh manusia. Hal ini juga didukung oleh luas permukaan saluran pencernaan
yag diperkirakan sebanyak 200 m?, sehingga merupakan bentangan yang luas yang dikolonisasi oleh
mikroorganisme.

Bakteri saluran cerna (Gut microbiota/GM) dihuni oleh golongan bakteri anaerob, fakultatif anaerob
dan aerob. Bakteri anaerob mendominasi bakteri fakultatif dan aerob dengan kepadatan populasi dua
orde (ratusan kali) dibandingkan dengan bakteri fakultatif anaerob dan aerob. Penelitian menunjukkan
bahwa saluran cerna dihuni oleh lebih dari 50 phyla bakteri, tetapi sampai saat ini hanya 2 phyla
dominan yaitu Bacteroides dan Firmicutes, dimana Proteobacteria, Verrucomicrobia, Actinobacteria,
Fusobacteria dan Cyanobacteria berada dalam jumlah yang terbatas. Spesies GM sangat bervariasi dari
berbagai laporan penelitian tetapi diperkirakan GM mengandung 500-1000 species (Xu and Gordon,
2003). Tetapi, penelitian terkini menujukkan bahwa GM terdiri dari lebih dari 35. 000 spesies bakteri
(Frank et al., 2007).
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Komposisi GM tidak homogen pada seluruh bagian saluran pencernaan. Populasi beragam 10*-10° pada
lambung dan duodenum, meningkat menjadi 10%-10” pada jejenum dan illeum, dan meningkat 10*!-10'2
pada usus besar (kolon) (Frank et al., 2007). Bagian saluran pencernaan yang berbeda didominasi oleh
jenis bakteri yang berbeda, dan dinamika proporsi bakteri utama ini dipengaruhi oleh kondisi fisiologis
dan kesehatan individu. Variasi GM berbeda baik dari permukaan horizontal maupun permukaan
vertikal saluran pencernaan. Epitel saluran pencernaan dipisahkan dari lumen oleh lapisan tebal dan
komplek mukus. Konsorsium bakteri yang terdapat dalam lumen berbeda dengan mikroba yang pada
pada mukus. Hal serupa juga terlihat, bahwa komposisi bakteri pada bagian atas saluran cerna berbeda
dengan yang menghuni ujung distal saluran pencernaan, seperti Bacteroides, Bifidobacteria,
Streptococcus, golongan Enterobacteriaceae, Enterococcus, Clostridium, Lactobacillus dan
Ruminococcus merupakan kelompok bakteri utama yang terdapat pada feses; tetapi hanya Clostridium,
Lactobacillus dan Enterococus yang terdeteksi pada lapisan mukus dan krip epitel pada usus halus
(Swidsinski et al., 2005).

Kolonisasi mikroorganisme terjadi segera setelah bayi dilahirkan. Selama dalam proses persalinan
melalui saluran persalinan normal, bayi mengalami kontak dengan populasi mikroorganime yang
komplek (Redondo-Lopez et. al., 1990). Bukti bahwa kontak dengan lingkungan vagina berpengaruh
terhadap perkembangan awal mikroba pada gut bayi terlihat dari bahwa komposisi GM bayi sangat
mirip dengan komposisi mikroba pada vagina ibu yang melahirkannya (Mandar and Mikelsaar, 1996).
Bayi yang dilahirkan melalui operasi sesar mempunyai komposisi bakteri saluran pencernaan berbeda
dengan bayi yang lahir normal (Huurre et al., 2008). Setelah perkembangan awal dari GM dan selama
tahun pertama kehidupan manusia, komposisi GM relatif sederhana yang pada awalnya diperkaya oleh
air susu ibu (Zivkovic et al., 2011), walaupun terlihat variasi antara individu (Mackie et al., 1999:
Mandar and Mikelsaar, 1996; Palmer et al., 2007)). Tetapi, setelah berusia satu tahun, GM bayi mulai
menyerupai anak muda dan mulai stabil, dan diduga bahwa kondisi ini dianggap sebagai perubahan
GM ke arah dewasa, dan terlihat hubungan kekerabatan berpengaruh terhadap komposisi GM. Lebih
lanjut disebutkan bahwa GM dari bayi yang terlahir kembar, komposisi GM lebih menyerupai ibunya
dari pada kembarannya Fenomena ini menunjukkan bahwa GM lebih banyak dipengaruhi si ibu
daripada genetic mark up (Zoetenda et al, 2001; Palmer et al., 2007). Di samping pengaruh dari ibu dan
proses kelahiran, komposisi GM dipengaruhi oleh berbagai faktor yaitu genetik, diet dan lingkungan.
Komposisi GM pada tikus yang di rekayasa secara genetik supaya menjadi obese mempunyai GM yang
berbeda dengan wild strain tikus yang tidak di rekayasa (Ley et al., 2005). Dilaporkan bahwa pada
hewan coba yang mengalami mutasi pada komponen HDL (apoprotein a-l) juga menunjukkan
perbedaan komposisi GM dibandingkan dengan yang tanpa mutasi (Zhang et al., 2009). Namun
demikian diduga faktor genetik tidak hanya berdiri sendiri terhadap komposisi GM karena genetik
mempengaruhi metabolisme global dalam tubuh. Diet, misalnya, khususnya western type diet (WTD)
yang banyak mengandung lemak dan rendah serat dapat menyebabkan kenaikan berat badan dan secara
signifikan berpengaruh terhadap komposisi GM (Turnbaugh et al., 2008) yang pada akhirnya dapat
menyebabkan obese (diet induced obese).

DAMPAK KESEHATAN YANG DITIMBULKAN OLEH BAKTERI SALURAN CERNA

Selama perjalan masa hidup manusia, GM mengalami co-evolusi dari struktur yang sederhana pada saat
lahir (Palmer et al., 2007), mengalami peningkatan dan semakin stabil di usia remaja, stabil di usia
dewasa walauapun secara proporsional mengalami perubahan. Proses co-evolusi dan adaptasi pada
lingkungan saluran cerna telah dibuktikan bahwa transplantasi GM dapat dilakukan dan hasil
transplantasi menunjukkan komposisi mikrobial GM yang serupa dengan donor, sehingga, dampak
menyehatkan dari GM adalah dampak kombinasi, interaksi dengan hospes serta persaingan antar
komposisi GM. Saluran cerna adalah area yang sangat luas (estimasi 200 m?) dengan 10*? sel bakteri
(Sekirov et al., 2010) sehingga merupakan area yang luas di mana selalu terjadi kontak antara GM
dengan bahan makanan serta interaksi dengan mikroba lainnya, demikian juga kontak dengan antigen
sehingga menstimulasi reseptor imunologis pada sel epitel saluran cerna.

Dilaporkan bahwa GM berperan dalam menginduksi sistem imun. Peningkatan kemampuan ekpressi
sel imun (CD4+T-cell) pada dikus dapat dilakukan dnegan pemberian GM (Bacteroides



thetaiotaomicon) (Mazmanian et al., 2005). Namun demikian, ditemukan bahwa bakteri yang berbeda
memberikan dampak yang berbeda dalam kemampuannya menginduksi sistem imun. Lactobacillus
spp. (bakteri Gram positif) ditemukan mempunyai mekanisme sebagai imun modulator yang berbeda
dengan Bacteroides thetaiotaomicron (bakteri Gram negatif), khususnya pada regulasi sel dendritik
(DCs) (Christensen et al., 2002).

Manfaat kesehatan dari GM juga dapat disebabkan melalui konsumsi bahan makanan. Konsorsium GM
mempunyai struktur yang berbeda, tingkat keragaman yang tinggi, sehingga membawa mengekpresikan
enzim yang dapat mendegradasi komponen bahan pangan yang berbeda mulai dari yang paling komplek
(polisakarida) menjadi molekul yang sederhana (monosakarida) (Blaut, 2003). Golongan polymer
hydrolizing bacteria dari golongan Bifidobacterium dan Bacteroides menghasilkan senyawa yang lebih
sederhana sehingga dapat dikonversi menjadi energi oleh kelompok bakteri tertentu. Selanjutnya
pelepasan energi akan berdampak pada penimbunan lemak yang cenderung menyebabkan kegemukan
(diet induced obesity). Individu dengan diet induced obesity mempunyai komposisi GM berbeda dengan
individu normal, sehingga kejadian ini dilaporkan dapat dikembalikan melalui stimulasi GM.

Disamping pentingnya GM bagi kesehatan individu, dominasi salah satu jenis bakteri pada GM dapat
menyebabkan beberapa pengaruh buruk, sehingga hospes mempunyai mekanisme pengaturan untuk
mengurangi pertumbuhan yang dramatis pada salah satu spesies guna menjaga keseimbangan flora
normal. Salah mekanisme hospes untuk mengonrol keseimbangan populasi GM adalah produksi sigA
pada sel mukosa usus (Tsuji et al., 2008; Macpherson and Uhr, 2004). Produksi sIgA diaktivasi oleh
keberadaan GM melalui induksi sel dendritik. Terbentuknya slgA akan dapat mencegah peningaktan
populasi bakteri merugikan seperti bakteri filamentous (Gram positif). Disamping melalui mekanism
ekspresi sIgA, pengaturan komposisi GM juga dilakukan melalui produksi antimikrobial protein (AMP,
antimicrobial proteins) yang diproduksi oleh beberapa jenis bakteri (Meyer-Hoffert, et al., 2009).
Beberapa bakteri telah ditemukan memproduksi bacteriocin (peptida rantai pendek) yang dapat
membunuh pertumbuhan bakteri lainnya. Pengaturan GM juga dapat dilakukan oleh beberapa jenis
bakteri melalui competitive exclusion, di mana terjadi perebutan tempat perlekatan pada sel epitel usus.
Hal ini umumnya terjadi manakala terjadi infeksi oleh bakteri dari luar (bakteri patogen) melalui
konsumi bahan makan (Medellin-Pena and Griffiths, 2008).

PENYAKIT YANG BERKAITAN DENGAN BAKTERI SALURAN CERNA

Ketidakteraturan pada keseimbangan mukosa dapat menyebabkan gangguan berbagai fungsi dan dapat
memicu penyakit seperti Irritable Bowel Diseases (IBD) (Hofer and Speck, 2009) dan atopi (Isolauri
et al., 2002) serta yang lainnya. Spesies pada konsorsium GM bersifat stabil, tetapi jumlah populasi
individual spescies sangat dinamis yang dipengaruhi oleh diet, fisiologis dan utamanya akibat
penggunaan antibiotik. Kelainan komposisi GM dapat berlangsung lama bahkan setelah pemberian
antibiotik dihentikan yang diperkirakan terjadi akibat interaksi host-microbial-organ. Sebagai salah
satu contoh gangguan GM akibat terapi antibiotika adalah munculnya antibiotic associated diarhhea
sebagai akibat pertumbuhan Clostridium difficile. Beberapa penelitian menunjukkan bahwa terapi C.
difficile dengan vancomycin yang dikombinasikan dengan probiotik (yeast, Saccharomyces boulardi)
lebih efektif dibandingkan dengan hanya menggunakan antibiotika (Pham et al., 2008; Surawicz , et
al., 2000). Penggunaan probiotik bakteri pada voluntir yang menggunakan amoxicillin, secara nyata
dapat menurunkan kejadian diare (Koning , et al., 2008). Hal ini menunjukkan bahwa keseimbangan
GM dapat dikembalikan dengan mempergunakan probiotik (lapichino, et al., 2008).

Beberapa patogen (bakteri dan virus) yang masuk ke dalam saluran cerna dapat memicu terjadinya
respon inflamasi yang berlebihan yang justru dapat menyebabkan terjadinya gangguan keseimbangan
GM yang berakibat pada kolonisasi patogen pada bagian yang sebelumnya huni oleh flora normal
(Sekirov and Finlay, 2009). Beberapa patogen seperti Escherichia coli, Salmonella thypimurium,
Salmonella enterica, dan beberapa Enterobacteriaceae menyebabkan inflamasi yang selanjutnya
semakin meningkat yang dimediasi oleh semakin menurunnya populasi GM dan sbagai akibtanya
meningkatkan keberhasilan pertumbuhan patogen. Stecher et al. (2008) mendemontrasikan bahwa
peningkatan kecocokan dan kemampuan perlekatan/attachment patogen pada saluran cerna sebagai



akibat dari respon imflamasi. Inflamasi berlebihan yang cenderung mengganggu keseimbangan GM
serta kemampuan pemanfaatan nutrisi dari mukosa saluran pencernaan yang lebih baik oleh patogen
dibandingkan dengan flora normal menyebabkan peningkatan kecocokan (fitness) dan
perkembangbiakan yang lebih baik dari patogen. Kejadian yang serupa di mana ketidakseimbangan GM
yang memicu perlekatan patogen lebih baik pada permukaan saluran cerna juga telah dilaporkan seperti
pada penyakit akibat infeksi Helicobacter pylori (Correa and Houghto, 2007). Ketidakseimbangan
(dishiosis) GM yang berdampak pada peningkatan inflamasi, peningkatan populasi patogen, dan
sekaligus juga kejadian beberapa penyakit termasuk IBDs.

Telah dilaporkan bahwa GM memegang peranan penting tidak hanya karena dapat menyebabkan
penyakit pada saluran cerna dan infeksi, tetapi juga pada beberapa penyakit yang diakibatkan oleh
banyak faktor di luar organ saluran cerna. Hal ini kemungkinan pengaruh berbagai faktor terkait
metabolisme global yang terjadi dalam tubuh manusia, yang mungkin lebih dikenal sebagai penyakit
tidak menular (non-communicable diseases). Trend masyarakat yang cenderung menuju ke arah
modernisasi dan masyarakat industri, sudah terbukti mendorong munculnya penyakit terkait gaya
hidup, penyalahgunaan alkohol dan tembakau, kurangnya aktivitas fisik serta pola makan. Hal ini juga
tidak dipungkiri telah merambah beberapa belahan dunia khususnya terjadi ada negara-negara yang
cendrung meningkat. Sehingga muncullah beban ganda kesakitan seperti di Indonesia.

Pola makan dapat menginduksi terjadinya kegemukan (diet induced obesity). Penelitian menunjukkan
bahwa makanan yang dikonsumsi dapat memicu pertumbuhan GM. Tergantung dari jenis bahan
makanan, maka pangan rendah serat dan tinggi lemak (western type diet) menyebabkan pertumbuhan
GM yang berbeda dengan pangan oriental (high fiber low fat). Hasil penelitian menunjukkan bahwa
GM berperan langsung terhadap keseimbangan energi pada manusia. Penelitian dengan hewan coba
yang direkayasa obese (mutasi pada gen leptin) menunjukkan bahwa terjadi penurunan 50% populasi
Bacteroides dan di satu sisi terjadi peningkatan populasi Firmicutes, dibandingkan dengan tikus normal
(kurus). Golongan GM didominasi oleh 2 kelas bakteri yaitu Bacteroides dan Firmicutes. Penurunan
dramatis dari populasi Bacteriodes dan peningkatan Firmicutes di satu sisi menujukkan bahwa terjadi
perubahan fungsi dalam ekosistem GM. Lebih jauh ditunjukkan bahwa pada hewan coba yang dibuat
obes, analisis metagenomik menunjukkan bahwa terjadi peningkatan aktivitas gen pendegradasi
polisakarida pada obes (Turnbaugh et al., 2006). Pada obes juga ditemukan kandungan energi yang
lebih sedikit pada feses yang menunjukkan terjadi panen dan pemanfaatan energi yang lebih baik pada
obes dibandingkan dengan yang normal, disertai dengan penimbunan lemak pada tikus yang dilakukan
transplantasi dengan feses.

Telah ditemukan juga bahwa GM berkontribusi dalam kemunculan beberapa penyakit seperti alergi,
diabetes tipe | (TLDM), liver, autis, aterosklerosis dan sebagainya, yang pada hakekatnya terletak jauh
dari saluran cerna. Peranan GM juga telah berhasil memunculkan beberapa hipotesis baru seperti alergi
yang pada awalnya lebih banyak dipercaya sebagai akibat kurang banyaknya kontak dengan lingkungan
yang kurang bersih (hygiene hypothesis). Akhirnya dipahami bahwa GM memegang peranan penting
dalam penyakit alergi (microflora hypothesis) (Noverr and Huffnangle, 2005), di mana gangguan pada
saat perkembangan GM akibat pengaruh makan dan pemberian antibiotik. Perkembangan GM yang
kurang sempurna (immature) memperlambat perkembangan sistem imun sehingga meningkatkan reaksi
alergi. Pemberian Bifidobacteria dan Lactobacilli dilaporkan dapat menanggulangi gangguan alergi,
atopi pada anak anak (Isolauri et al., 2000).

MODULASI BAKTERI SALURAN CERNA UNTUK MENINGKATKAN KESEHATAN

Pengetahuan bahwa GM memegang peranan penting dalam pengendalian penyakit saluran pencernaan
dan bahkan jauh yang sepertinya tidak ada hubungannya dengan saluran cerna seperti autis, infeksi
saluran kencing, serta penyakit gangguan metabolik menarik minat peneliti dari berbagai bidang ilmu
terhadap GM utamanya mengenai populasi, dinamika, dan mekanismenya dalam berbagai penyakit.
Mengingat pentingnya peranan GM terhadap berbagai aspek kesehatan manusia maka berbagai upaya
dilakukan untuk menjaga keseimbangan GM. Pendekatan untuk memodifikasi GM yang mulai banyak
dipergunakan adalah melalui introduksi bakteri menguntungkan ke dalam saluran cerna (probiotik) atau



dengan menstimulasi bakteri menguntungkan pada saluran pencernaan dengan bahan pangan atau
komponen bahan pangan khusus (prebiotik). Probiotik adalah bakteri hidup yang apabila dikonsmusi
dalam jumah yang memadai (populasi hidup mencapai target pada saluran cerna 10%° cells) dapat
memberikan dampak yang menyehatkan bagi host (FAO-WHO, 2002). Bakteri menguntungkan,
umumnya dari golongan bakteri penghasil asam laktat, yang menurut sejarahnya telah lama
dipergunakan untuk memproduksi bahan pangan fermentasi, dipandang sebagai kolompok bakteri yang
mempunyai keamanan setara bahan pangan (generally recognized as safe). Kelompok bakteri ini, dapat
berasal dari berbagai sumber seperti bahan pangan yang terfermentasi (susu fermentasi, sayur dan
daging fermentasi, karbohirat seperti minuman beralkohol, tape, dll) dan berasal juga dari saluran
pencernaan manusia khususnya bayi sehat yang diberikan air susu ibu (ASI). Diantara spesies yang ada
pada kelompok bakteri asam laktat, Lactobacillus, Lactococcus dan Bifidobacterium adalah genus yang
paling banyak dipergunakan sebagai probiotik. Probiotik adalah bakteri yang secara alamiah tidak
berasal dari individu yang menerimanya, sehingga faktor kecocokan individul berperan dalam
menginduksi efek fungsionalnya. Efek fungsional ini sangat ditentukan oleh karakeristik strain
probiotik, walaupun beberapa probiotik berasal dari spesies yang sama, namun sejatinya banyak
menujukkan perbedaan keragaman genetik. Strain probiotik yang berbeda mempunyai kemampuan
adaptasi yang berbeda dalam lingkungan saluran cerna yang juga berimplikasi pada perbedaan aktivitas
selama berada pada saluran cerna. Aktivitas probiotik ini, dapat berinteraksi dangan hospes yang
sekaligus dapat mempengaruhi jalur metabolisme pada hospes. Di samping itu, interaksi antar strain
probiotik dengan GM juga sangat penting, karena potensi probiotik tidak mampu bersaing dengan GM
menyebabkan probiotik diekslusikan ke luar oleh bakteri yang secara alamiah sudah ada sebelumnya
pada saluran pencernaan. Aktivitas probiotik akan menciptakan lingkungan yang baik bagi bakteri
lainnya, misalnya melalu ko-fermentasi subsrta yang berakibat pada dinamika komposisi GM.

Mengingat setiap individu membawa bakteri yang khas dan juga menyehatkan, maka sangat rasional
untuk menginduksi populasinya dengan mengkonsumsi bahan makan yang mampu menstimulasi
pertumbuhanny. Bahan pangan atau komponen bahan pangan yang perannya selain untuk menyediakan
nutrisi bagi tubuh, tetapi dapat memberikan manfaat pada salah satu aspek kesehatan melalui stimulasi
pertumbuhan satu atau sekelompok bakteri menguntungkan dalam saluran pencernaan, disebut dengan
istilah prebiotik (Gibson and Roberfroid, 1995). Prebiotik umumnya adalah bahan pangan yang tidak
diserap pada saluran pencernaan bagian atas dan menjadi substrat bagi pertumbuhan bakteri di dalam
kolon. Sehingga, efek prebiotik lebih banyak pada aktivitas GM melalui fermentasi pada kolon dan
menghasilkan bebagai metabolit umumnya dalam bentuk asam lemak rantai pendek (short chain fatty
acids, SCFAs), vitamin, yang secara langsung juga menjadi bagian dari metabolisme global dalam
tubuh. Dengan demikian, fungsi prebiotik yang umumnya adalah komponen oligo/polisakarida tahan
cerna (termasuk resistant starch) dapat beragam dan diharapkan berfungsi positif terhadap berbagai
aspek menyehatkan seperti peningkatan sistem imun, peningkatan profil lipid, metabolisme empedu,
produksi zat antimikrobial, pencegahan kanker saluran pencernaan dan dalam menanggulangi sembelit.

SIMPULAN

Bakteri saluran cerna memegang peran penting pada fisiologi dan kesehatan manusia. Bakteri ini
mengkolonisasi bayi segera setelah persalinan dan dalam perkembangannya dipengaruhi oleh faktor
lingkungan dan bahan makanan. Bakteri saluran cerna bervariasi dan bersifat spesifik untuk setiap
individu, tetapi stabil pada usia dewasa, namun komposisi dapat berubah akibat pemberian antibiotik
atau faktor lingkungan internal dan ekternal. Ketidakseimbangan komposisi bakteri saluran pencernaan
menyebabkan berbagai penyakit. Ketidakseimbangan ini berpeluang untuk dimodifikasi melalui
pemberian bakteri hidup (probiotik) dari luar atau konsumsi bahan pangan (prebiotik).
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