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Abstrak
Usus merupakan titik kontak utama sistem imun dan mikroorganisme pejamu. Mikrobiota usus, yang sebagian besar dibentuk oleh lingkungan, khususnya diet, dan bervariasi antar etnis, mungkin terkait dengan perbedaan dalam kebiasaan budaya makanan. Saat ini obesitas tidak hanya menjadi masalah di negara maju, tetapi juga menjadi masalah dinegara berkembang. Data saat ini memperkirakan sekitar 600 juta orang di seluruh dunia mengalami obesitas, dengan tambahan 1,9 miliar orang mengalami kelebihan berat badan. Salah satu faktor terkait mikrobioma yang paling banyak dikutip yang membedakan individu sehat dan obesitas. Mikrobiota manusia sangat mempengaruhi fisiologi host. Triliunan mikroba berkoloni di tubuh manusia, termasuk bakteri, archaea, virus, dan mikroba eukariotik. Firmicutes, Actinobacteria dan Bacteroidetes, yang merupakan mayoritas spesies bakteri. Sebuah studi mikrobiota manusia dan tikus mengkorelasikan obesitas dengan perbedaan dalam kelimpahan relatif dari dua divisi bakteri dominan dan menunjukkan bahwa individu obesitas memiliki kelimpahan Firmicutes yang relatif meningkat, dan kelimpahan Bacteroidetes yang berkurang
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PENDAHULUAN
Komunitas mikroba terbesar dalam mikrobiota manusia berada di usus dan melalui hubungan simbiosis dengan host, berperan dalam menjaga kesehatan dan homeostasis metabolik, termasuk produksi beragam metabolit.1 Pada orang dewasa yang sehat dapat menampung beberapa ratus spesies mikroba yang berbeda di usus mereka, yang secara kolektif mengkodekan lebih dari 100 kali lipat lebih banyak. Karena saluran usus merupakan titik kontak utama sistem imun dan mikroorganisme pejamu, peran mikrobiota baik dalam fungsi imun lokal maupun sistemik memainkan peran penting dalam imunitas dan kesehatan. Analisis komparatif awal mikrobiota usus manusia dan hewan lain telah menunjukkan bahwa setiap spesies mamalia memiliki komposisi mikroba yang berbeda dan dapat dikelompokkan berdasarkan komunitas mikroba dan makanannya.2
Mikrobiota usus, yang sebagian besar dibentuk oleh lingkungan, khususnya diet, dan bervariasi antar etnis, mungkin terkait dengan perbedaan dalam kebiasaan budaya makanan, karena penelitian besar pada manusia telah menunjukkan bahwa genetik tampaknya tidak terlalu memengaruhi komposisi mikrobiota usus. Mikrobiota usus terlibat dalam beberapa fungsi fisiologis utama yang mempertahankan homeostasis metabolik, antara lain, memproses dan mencerna nutrisi, menghasilkan metabolit, dan membentuk sistem kekebalan tubuh.3
Saat ini obesitas tidak hanya menjadi masalah di negara maju, tetapi juga menjadi masalah dinegara berkembang. Walaupun berbagai cara tatalaksana dan pencegahan dilakukan melalui pengaturan pola makan dan aktivitas fisik, namun angka kejadian obesitas terus meningkat. Sampai sekarang penyebab pasti obesitas masih belum jelas dan masih diperdebatkan. 4
Sebelum tahun 1980, sekitar 15% dari populasi orang dewasa AS kelebihan berat badan. Pada 2015 hingga 2016, prevalensi obesitas di antara orang dewasa di AS mencapai rekor tertinggi 39,8% — peningkatan hampir 25% selama rentang 35 tahun. Peningkatan pesat dalam tingkat obesitas, ditambah dengan meningkatnya bukti bahwa obesitas sentral merupakan faktor risiko utama untuk diabetes tipe 2 dan penyakit kardiovaskular, telah menjamin penggunaan istilah "epidemi" dan menjadikan obesitas dan sindrom metabolik sebagai salah satu masalah kesehatan masyarakat terbesar.5
Data saat ini memperkirakan sekitar 600 juta orang di seluruh dunia mengalami obesitas, dengan tambahan 1,9 miliar orang mengalami kelebihan berat badan. Salah satu faktor terkait mikrobioma yang paling banyak dikutip yang membedakan individu obesitas dan sehat adalah pergeseran proporsi flora bakteri yang termasuk dalam filum Firmicutes dan Bacteroidetes yang bersama-sama terdiri dari sekitar 90% mikrobiota usus orang dewasa.6
METODE
Penelitian ini menggunakan metode review article. Sumber data penelitian ini berasal dari literatur yang diperoleh melalui internet berupa hasil penelitian dari publikasi jurnal Internasional. Dalam hal kepustakaan menggunakan literatur internasional. Kriteria inklusi adalah variable-variable yang diteliti oleh peneliti.
HASIL DAN PEMBAHASAN
Kolonisasi bakteri usus sangat penting untuk perkembangan dan kesehatan, selanjutnya akan dibahas mengenai mikrobiota usus pada orang normal dan obesitas.
PROFIL MIKROBIOTA USUS 
Mikrobiota usus mengacu pada seluruh populasi mikroorganisme yang berkoloni di saluran pencernaan manusia; dan mencakup tidak hanya bakteri, tetapi juga mikroba lain seperti jamur, archaea, virus, dan protozoa.7 Manusia dilahirkan dalam keadaan tidak ada mikroba. Kemudian, berbagai mikroorganisme yang berasal dari ibu atau lingkungan mulai menetap di banyak tempat di tubuh. Cara persalinan memiliki peran besar dalam komposisi awal mikrobiota pada bayi baru lahir, dengan bayi dengan persalinan pervaginam memiliki flora usus yang didominasi oleh Lactobacillus, Prevotella, atau Sneathia sedangkan bayi yang lahir secara caesar memiliki dominasi flora kulit seperti Staphylococcus, Corynebacterium, dan Propionibacterium. Kolonisasi bakteri usus sangat penting untuk perkembangan dan kesehatan. Hubungan antara bakteri usus dan kesehatan dipertegas dengan pembentukan metode kultur anaerobik dan sistem pembiakan bebas kuman. Efek kolonisasi sangat kuat di saluran usus, di mana banyak jenis bakteri hidup dan jumlah totalnya melebihi jumlah sel inang. Sebuah tinjauan baru-baru ini oleh Rajilic-Stojanovic dan de Vos mengumpulkan karakteristik lebih dari 1000 spesies mikroorganisme yang umum pada usus manusia. Escherichia coli dan Enterococcus pertama kali terdeteksi setelah lahir; paparan mungkin terjadi di jalan lahir dan lingkungan terdekat. Selama menyusui, Bifidobacterium dan Lactobacillus menjadi dominan. Setelah penyapihan, berbagai jenis bakteri telah berkoloni di usus dan keragaman mikrobiota meningkat ke tingkat yang sama seperti pada orang dewasa. Hubungan antara host dan mikrobiota bersifat simbiosis; usus host menyediakan tempat bagi bakteri untuk tumbuh dan memasok nutrisi dalam bentuk makanan yang tidak tercerna dan mengeluarkan mukus, sedangkan bakteri memastikan perkembangan imun usus seperti yang disebutkan di atas. Bakteri ini membentuk jaringan kompleks yang memanfaatkan berbagai sumber energi dari host atau bakteri lain untuk bertahan hidup.6,8,9
Lingkungan dalam rahim, sampai saat ini, dianggap steril. Namun, studi mikrobiota berbasis DNA telah mendeteksi spesies bakteri di plasenta ibu yang sehat, dalam cairan ketuban bayi prematur, dan dalam mekonium. Saat partus, cara persalinan mempengaruhi paparan mikroba postnatal. Sebuah studi sampel tinja (dikumpulkan 4 hari, 4 bulan, dan 12 bulan setelah lahir) dari pasangan bayi-ibu Swedia menunjukkan bahwa mikrobiota usus neonatus yang dilahirkan pervaginam secara taksonomi mirip dengan usus ibu dan mikrobiota vagina. Studi ini juga menunjukkan bahwa komposisi mikrobiota usus pada bayi berubah menyerupai mikrobiota dewasa terkait dengan penghentian menyusui (bukan pengenalan makanan padat). Selama tahun-tahun pertama pascakelahiran, keragaman bakteri dan kapasitas fungsional berkembang,10
Ada dua kategori utama mikroba dalam mikrobiota usus: (1) mikroba autochthonous yang tampaknya berada di epitel mukosa kolon, dan (2) mikroba allochthonous yang secara sementara melewati lumen sebagai bagian dari digesta.11 Peran dari mikrobiota masih belum diketahui dengan jelas, tetapi bakteri flora usus memberikan kontribusi enzim yang ada pada manusia dan memainkan peran penting dalam katabolisme serat makanan. Komposisi mikrobiota sangat berhubungan dengan pola makan, dimana jumlah Bacteroides berhubungan dengan asupan makanan yang berasal dari hewan sedangkan jumlah Prevotella berhubungan dengan asupan makanan yang berasal dari tumbuhan. Nakayama et al menemukan Prevotella mendominasi mikrobiota usus mayoritas populasi Indonesia dan Khon Kaen di Thailand yang mayoritas penduduknya mengonsumsi nasi.4
Laporan telah menunjukkan bahwa beberapa fungsi fisiologis dilindungi secara langsung oleh mikroba tertentu melalui kontrol proliferasi dan diferensiasi sel epitel, dan melalui produksi nutrisi penting mukosa. Selain itu, mikrobiota dapat melindungi fungsi fisiologis secara tidak langsung. Misalnya, bakteri usus tertentu menyebabkan kelainan perilaku oleh metabolisme host. Selanjutnya, produk fermentasi utama mikrobioma usus yang merupakan asam lemak rantai pendek (SCFA) asetat, propionat dan butirat ditambah gas menyediakan sumber daya eksternal untuk aktivitas metabolisme. Selain mikrobiota itu sendiri, parameter host seperti gaya hidup, diet, penggunaan obat, genetika dan aktivitas imun dapat mempengaruhi komposisi serta konsekuensi fisiologi inang yang berbeda. Akibatnya, harus ada faktor risiko tambahan yang dapat mempengaruhi hubungan antara fisiologi host dan mikrobiota.11
Studi fecal dan metagenomic telah mengungkapkan bahwa mikrobiota usus yang sehat adalah komunitas ekologi kompleks dari triliunan mikroorganisme, yang mengandung virus, bakteri, protozoa, dan jamur. Mikroorganisme ini berinteraksi dengan mukosa usus dan menjalankan fungsi fisiologis penting untuk host. Mikrobiota usus telah berevolusi bersama dengan sistem imun usus dari host manusia, mempertahankan hubungan mikroba-host mutualistik. Ini memiliki pengaruh yang signifikan pada pematangan, pengembangan dan modulasi respon imun usus.12 Mikrobiota usus manusia dipengaruhi oleh:13
· Genom host dan heritabilitas - meskipun memiliki efek terbatas pada keragaman mikrobiota.
· Perkembangan awal. Mikrobiota usus terbentuk sejak awal kehidupan, bahkan sebelum kelahiran.
· Diet. Ini adalah salah satu pendorong utama perbedaan mikrobiota usus antara manusia dan lintas geografi dan gaya hidup. Makanan sangat menentukan asupan komensal, mikroba yang berhubungan dengan makanan dan komposisi makanan akan mendukung beberapa spesies dan menghalangi yang lain.
· Penyakit dan infeksi. Terapi antibiotik dapat mempengaruhi dan membunuh bakteri menguntungkan yang berada secara alami di usus, mengubah profil populasi mikrobiota.
· Penuaan. Baik modifikasi fisiologis organ dan sistem manusia serta perubahan gaya hidup memiliki efek pada mikrobiota usus dan interaksinya dengan inang.
Profil Mikrobiota Usus Pada Orang Normal 
Saluran pencernaan manusia dihuni oleh banyak mikroorganisme. Perkiraan jumlah total mikroorganisme usus adalah antara 1013 dan 1014, berkisar di sekitar perkiraan jumlah total sel tubuh manusia (3–4 × 1013). Jumlah bakteri melebihi semua anggota komunitas mikroba usus lainnya, dan jumlah total spesies bakteri yang ditemukan di usus diperkirakan sekitar 500-1.000.14 Mikrobioma usus manusia terdiri dari 8 filum, 18 famili, 23 kelas, 38 ordo, 59 genera, dan 109 spesies. 63 (40%), 32 (20%) dan 31 (19,7%) masing-masing anggota milik Firmicutes, Actinobacteria dan Bacteroidetes, yang merupakan mayoritas spesies bakteri. Lebih dari separuh Firmicutes adalah anggota kelas Clostridia (20,3%), yang merupakan kelas paling melimpah, diikuti oleh Bacteroidia (18,5%), Bifidobacteriales (16,6%), Enterobacterales (14%) dan Lactobacillales (14%). Semua anggota Clostridia dalam sampel adalah anggota ordo Clostridiales dan semua Bacteroidia termasuk dalam Bacteroidales, kedua ordo ini paling banyak. Terdapat 27 organisme yang termasuk dalam famili Bifidobacteriaceae, dan 26 di antaranya termasuk dalam Bifidobacterium longum yang merupakan spesies paling melimpah.15
Keragaman mikroba usus tetap lebih rendah pada anak-anak dibandingkan pada orang dewasa. Pada masa kanak-kanak, komposisi mikrobiota usus menjadi lebih stabil, dengan banyak anggota Bacteroidetes, termasuk yang memiliki kapasitas memproduksi butirat. Pada masa praremaja (7 hingga 12 tahun), meskipun jumlah taksa bakteri dan gen fungsional hadir dalam mikrobioma usus mirip dengan yang ada di masa dewasa, komunitas mikroba yang dibedakan berdasarkan usia secara taksonomi dan fungsional berbeda. Pada praremaja, dibandingkan dengan orang dewasa, mikrobiota usus diperkaya dengan anaerovorax, bifidobacterium, faecalibacterium, dan Lachnospiraceae dan untuk jalur yang terlibat dalam biosintesis vitamin B12 dan folat. Mikrobiota usus dewasa yang sehat didominasi oleh Bacteroidetes dan Firmicutes tetapi juga mencakup proporsi yang lebih kecil dari Actinobacteria, Proteobacteria, dan Verrucomicrobia serta archaea metanogenik (terutama Methanobrevibacter smithii) dan Eucarya (terutama ragi). Pada tingkat filum bakteri, mikrobiota usus pada orang dewasa, dibandingkan dengan pada bayi, stabil, tetapi spesies dan subspesies mikroba tertentu (strain) dan proporsinya sangat bervariasi dari satu orang ke orang lain.10
Pada usus manasia, energi secara umum dapat diperoleh melalui proses seperti fermentasi dan pengurangan sulfat dari makanan dan karbohidrat host. Oleh karena itu, organisme yang dapat bertahan hidup di usus dibatasi oleh sifat fenotipiknya. Penelitian saat ini menunjukkan bahwa diet memberikan efek besar pada mikrobiota usus. Studi meta-transkriptomik mengungkapkan bahwa mikrobiota ileum didorong oleh kapasitas anggota mikroba untuk memetabolisme gula sederhana, yang mencerminkan adaptasi mikrobiota terhadap ketersediaan nutrisi di usus. Pembentukan mikrobiota kolon tergantung pada ketersediaan mikrobiota-aksesibel karbohidrat (MACs) yang ditemukan dalam serat makanan. Diet ekstrim 'berbasis hewan' atau 'berbasis tumbuhan' menghasilkan perubahan luas mikrobiota usus pada manusia.16
Mikrobiota manusia sangat mempengaruhi fisiologi host. Triliunan mikroba berkoloni di tubuh manusia, termasuk bakteri, archaea, virus, dan mikroba eukariotik. Tubuh mengandung setidaknya 1000 spesies yang berbeda dari bakteri yang dikenal dan membawa 150 kali lebih banyak gen mikroba daripada yang ditemukan di seluruh genom manusia. Komposisi dan fungsi mikrobiotik berbeda sesuai dengan lokasi, usia, jenis kelamin, ras, dan diet inang yang berbeda. Bakteri komensal berkoloni segera setelah lahir. Komunitas sederhana ini secara bertahap berkembang menjadi ekosistem yang sangat beragam selama pertumbuhan host. Seiring waktu, asosiasi host-bakteri telah berkembang menjadi hubungan yang menguntungkan. Bakteri simbiotik memetabolisme senyawa yang tidak dapat dicerna, memasok nutrisi penting, bertahan melawan kolonisasi oleh patogen oportunistik, dan berkontribusi pada pembentukan arsitektur usus. Misalnya, mikrobiota usus terlibat dalam pencernaan makanan tertentu yang tidak dapat dicerna oleh lambung dan usus kecil, dan memainkan peran kunci dalam mempertahankan homeostasis energi. Makanan ini terutama serat makanan seperti xyloglucans, yang umumnya ditemukan dalam sayuran dan dapat dicerna oleh spesies Bacteroides tertentu. Serat non-digestible lainnya, seperti fructooligosaccharides dan oligosaccharides, dapat dimanfaatkan oleh mikroba yang menguntungkan, seperti Lactobacillus dan Bifidobacterium.17
Studi telah mengklarifikasi peran mikrobiota usus dalam homeostasis lipid dan protein serta dalam sintesis mikroba vitamin nutrisi penting. Mikrobioma usus normal menghasilkan 50-100 mmol·L-1 per hari asam lemak rantai pendek (SCFA), seperti asam asetat, propionat, dan butirat, dan berfungsi sebagai sumber energi untuk epitel usus host. SCFA ini dapat dengan cepat diserap di usus besar dan melayani banyak peran beragam dalam mengatur motilitas usus, peradangan, homeostasis glukosa, dan pemanenan energi. Selanjutnya, mikrobiota usus telah terbukti memberikan vitamin ke inang, seperti folat, vitamin K, biotin, riboflavin (B2), cobalamin (B12), dan mungkin vitamin B lainnya. 17
Gambar 1. Taksonomi spesies bakteri usus yang paling umum.18
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Berdasarkan pengurutan gen 16S rRNA, Firmicutes adalah bakteri yang paling melimpah yang hidup di saluran pencernaan manusia, diikuti oleh Bacteroidetes, Actinobacteria dan Proteobacteria. Hasil penelitian ini menunjukkan bahwa mikrobiota usus didominasi oleh Firmicutes, Bacteroidetes, dan Actinobacteria (yang merupakan bakteri anaerob obligat) dan Proteobacteria (yang merupakan bakteri anaerob fakultatif). Hal ini sejalan dengan hasil penelitian sebelumnya. Berdasarkan komposisi bakteri, perlu diperhatikan bahwa setiap kelompok memiliki enterotipe Prevotella. 19
Protozoa Usus Manusia
Ada rentang yang agak luas dari protozoa berkoloni pada saluran pencernaan manusia. Protozoa bukanlah kelompok yang homogen, fisiologi dan biokimia mereka sebagian besar diarahkan ke habitat parasit. Mekanisme invasi host yang berbeda ditunjukkan oleh parasit intraseluler (misalnya, Cryptosporidium parvum dan Toxoplasma gondii) dan ekstraseluler, protozoa khusus host (misalnya, Entamoeba histolytica dan E. dispar). Sejumlah parasit, termasuk Giardia duodenalis, beradaptasi dengan lebih dari satu host. Karena mereka tidak menyebabkan kerusakan nyata, beberapa protozoa dapat dianggap sebagai komensal (misalnya, Entamoeba coli atau E. hartmanni). Protozoa usus lainnya, seperti Blastocystis spp, kadang-kadang menimbulkan gejala yang berhubungan dengan kerusakan usus (misalnya, diare). Prevalensi Blastocystis telah meningkat di seluruh dunia, terutama beberapa subtipe yang menginfeksi manusia. Di Meksiko, prevalensi parasit ini secara bertahap meningkat ke tingkat saat ini sekitar 60%.12
Mikrobiota Usus Disbiotis pada Obesitas
Obesitas didefinisikan sebagai kelebihan lemak tubuh yang mengakibatkan indeks massa tubuh (BMI) lebih tinggi, dan prevalensinya telah meningkat tajam dalam 40 tahun terakhir. Pada tahun 2016, lebih dari setengah miliar orang dewasa di seluruh dunia dianggap obesitas menurut standar saat ini, yang mendefinisikan obesitas sebagai BMI 30 kg/m2. Perkembangan obesitas bertepatan dengan perubahan mikrobiota usus. Analisis isi cecal tikus yang secara genetik obesitas (ob/ob) menemukan peningkatan Firmicutes dan 50% penurunan Bacteroidetes dibandingkan dengan tipe liar dan rekan kurus heterozigot mereka. Tikus ob/ob juga tercatat mengalami peningkatan kadar butirat dan asetat, konsisten dengan temuan bahwa mikrobiota mereka diperkaya untuk gen yang mengkode enzim yang terlibat dalam degradasi polisakarida yang tidak dapat dicerna, yang menunjukkan peningkatan kemampuan untuk memanen energi makanan.20
Peran konstan yang dimainkan oleh mikroba usus dalam fisiologi manusia menghubungkan kesehatan dengan mikrobiota usus yang seimbang. Di sisi lain, mikrobiota usus tidak seimbang atau disbiosis. Sebuah studi keseimbangan energi mengungkapkan bahwa peningkatan 20% pada Firmicutes dan penurunan 20% pada Bacteroidetes dikaitkan dengan panen energi tambahan sebesar 150 kkal per hari. Selain dua filum komensal manusia Firmicutes dan Bacteroidetes, beberapa kelompok bakteri di lebih dalam tingkat taksonomi (misalnya, famili, genus dan bahkan spesies) dilaporkan terkait dengan dysbiosis pada obesitas. Pada tingkat famili, Prevotellaceae dan Enterobacteriaceae diperkaya pada obesitas, tetapi Christensenellaceae diperkaya pada subjek dengan BMI rendah. 21
Studi tentang komposisi mikrobioma usus telah menunjukkan bahwa ada perbedaan antara taksa bakteri pada individu kurus dan obesitas.22 Tautan yang jelas muncul antara mikrobioma dan efeknya pada metabolisme inang, dengan implikasi mendalam bagi kesehatan manusia mengingat munculnya obesitas dan sindrom metabolik di masyarakat Barat. Sebuah studi dari empat pasangan kembar sumbang untuk obesitas oleh Ridaura et al. mengungkapkan perbedaan dalam mikrobiota mereka, dengan individu kurus menunjukkan peningkatan fermentasi bakteri SCFA (short-chain fatty acid) dan transformasi asam empedu. Untuk menunjukkan bahwa produksi SCFA dapat ditularkan, mikrobiota tinja manusia ditransplantasikan ke tikus kurus dan obesitas. Tikus yang obesitas juga ditempatkan bersama dengan tikus kurus selama 10 hari, yang membantah kenaikan berat badan karena invasi mikrobioma mereka oleh anggota tertentu dari Bacteroidetes ketika diet rendah lemak diberikan. Temuan tersebut menyoroti peran faktor lingkungan dalam membentuk mikrobiota usus dan perkembangan obesitas.23
Sebuah studi mikrobiota manusia dan tikus mengkorelasikan obesitas dengan perbedaan dalam kelimpahan relatif dari dua divisi bakteri dominan dan menunjukkan bahwa individu obesitas memiliki peningkatan kapasitas untuk memanen energi dari makanan. Dibandingkan dengan tikus kurus dan manusia, individu obesitas memiliki kelimpahan Firmicutes yang relatif meningkat, dan kelimpahan Bacteroidetes yang berkurang.23
Individu dengan obesitas menunjukkan jumlah Firmicutes yang lebih tinggi dan jumlah Bacteroidetes yang lebih rendah. Namun, beberapa penelitian menemukan Firmicutes yang lebih rendah dan Bacteroidetes yang lebih tinggi pada individu dengan obesitas. Filum Fusobacteria dan Proteobacteria meningkat, sedangkan Ignavibacteriae dan Verrucobacteria menurun. Selain itu, satu penelitian menunjukkan jumlah yang lebih tinggi untuk kingdom Archaea, dan penelitian lain menemukan kelas Mollicutes yang lebih tinggi, sementara yang ketiga menunjukkan Methanobacteria yang lebih rendah pada individu dengan obesitas. Famili Rikenellaceae, Ruminococcaceae, dan Veillonellaceae kurang ada pada individu dengan obesitas. Pada tingkat genus, individu dengan obesitas memiliki jumlah yang lebih tinggi dari Alistipes, Anaerococcus, Coprococcus, Parvimonas, Fusobacterium, Enterococcus, Prevotella, Megasphaera, Meganomas, Acidaminococcus, Bifidobacterium, Lactobacillus, Catenibacterium, Dorea, Bacteroides, Escherichia-Shiguela, Lactobacillus/ Leuconostoc/Predicoccus, dan rasio Eubacteriumrectale/Bacteroidetes, dan jumlah yang lebih rendah dari Desulfovibrio, Finegoldia, Lachnoanaerobaculum, Olsenella, Faecalibacterium, Bifidobacterium, Methanobrevibacter, Prevotella, Blautia, Flavobacterium, Alkaliphillys, Eubacterium, Staphylospira, Osillospira, Dialister, Akkermansia, Coprococcus, Parabacteroides, Clostridiales, Clostridium, dan Ruminococcus.24 
Spesies yang lebih banyak ditemukan pada individu dengan obesitas adalah Lactobacillus reuter, Clostridium cluster IV dan XIVa, Clostridium leptum , Acidaminococchenus usus, Actinomyces meyeri, Atopobium parvulum, Bacteroides vulgates, Eubacterium hadrum, Klebsiella pneumonia, Roseburia faecis, Bacteroides fragilis, Blautia wexlerae, Escherichia coli, dan Bifidobacterium bifidum.24
Dalam dekade terakhir, beberapa studi eksperimental terutama pada model tikus obesitas telah menunjukkan peran mikrobioma usus pada obesitas. Salah satu studi pertama yang dilakukan pada model hewan dengan diet terkontrol, lingkungan, dan genotipe menunjukkan bahwa pada tikus C57BL/6, yang secara genetik dilindungi dari obesitas bahkan setelah mengonsumsi diet tinggi lemak/karbohidrat, mengkolonisasinya dengan mikrobiota dari tikus obesitas mengakibatkan peningkatan besar lemak tubuh, dan kemudian tikus ini menjadi resisten insulin meskipun asupan makanan berkurang. Selain itu, jika dibandingkan dengan tikus kurus, profil 16S rRNA menunjukkan bahwa tikus obesitas hanya memiliki setengah kelimpahan Bacteroidetes dan peningkatan Firmicutes secara proporsional.25
Sementara mikrobioma usus responsif terhadap perubahan besar dalam asupan kalori. Hal ini ditunjukkan dengan baik oleh David et al. dalam sebuah penelitian pada manusia diberi pola makan nabati (biji-bijian, kacang-kacangan, buah-buahan, dan sayuran) atau diet hewani (daging, telur, dan keju) selama 5 hari berturut-turut. Setelah 5 hari ini, ada perubahan sementara yang signifikan dalam komunitas mikroba mereka. Peserta yang diberi makanan hewani mengalami pertumbuhan mikroba toleran empedu (Alistipes, Bilophila, dan Bacteroides) dan penurunan kelimpahan bakteri fermentasi serat. Studi tambahan telah menunjukkan kepekaan mikroba terhadap nuansa komposisi lemak makanan, jenis serat, dan bahan tambahan makanan.5
KESIMPULAN
Mikrobiota usus mengacu pada seluruh populasi mikroorganisme yang berkoloni di saluran pencernaan manusia Jumlah bakteri melebihi semua anggota komunitas mikroba usus lainnya, anggota Firmicutes, Actinobacteria dan Bacteroidetes merupakan mayoritas spesies bakteri. Perkembangan obesitas bertepatan dengan perubahan mikrobiota usus. Peran konstan yang dimainkan oleh mikroba usus dalam fisiologi manusia menghubungkan kesehatan dengan mikrobiota usus yang seimbang. Individu dengan obesitas menunjukkan jumlah Firmicutes yang lebih tinggi dan jumlah Bacteroidetes yang lebih rendah.
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