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ABSTRAK  

Mikrobiota usus merupakan ekosistem kompleks yang terdiri dari triliunan mikroorganisme yang 

berperan penting dalam pengaturan metabolisme, sistem imun, dan homeostasis tubuh. Penelitian 

terbaru menunjukkan bahwa disbiosis mikrobiota dapat mempengaruhi perkembangan diabetes tipe 2 

melalui berbagai mekanisme, termasuk peradangan sistemik, gangguan pengaturan glukosa, dan 

resistensi insulin. Artikel ini mengulas peran mikrobiota usus dalam patogenesis diabetes tipe 2, 

dengan fokus pada perubahan komposisi mikrobiota yang terjadi pada pasien diabetes. Peningkatan 

bakteri patogen dan penurunan bakteri penghasil butirat berkontribusi pada perkembangan penyakit 

diabetes tipe 2. Selain itu, intervensi berbasis mikrobiota, seperti penggunaan probiotik dan prebiotik, 

postbiotik, bakteriofag, FMT, intervensi diet, dan olahraga,  menunjukkan potensi dalam memodulasi 

mikrobiota dan memperbaiki gangguan metabolik yang terkait dengan diabetes. Pemahaman yang 

lebih dalam tentang hubungan antara mikrobiota usus dan diabetes tipe 2 dapat membuka peluang 

untuk pengembangan strategi terapeutik baru yang lebih efektif dalam pengelolaan penyakit ini. 

Kata Kunci : mikrobiota usus, diabetes tipe 2, disbiosis 

 

ABSTRACT 

The gut microbiota is a complex ecosystem comprising trillions of microorganisms that play a vital 

role in regulating metabolism, the immune system, and overall body homeostasis. Recent studies 

indicate that gut microbiota dysbiosis can influence the development of type 2 diabetes through various 

mechanisms, including systemic inflammation, impaired glucose regulation, and insulin resistance. 

This article reviews the role of gut microbiota in the pathogenesis of type 2 diabetes, focusing on the 

compositional changes observed in diabetic patients. The increase in pathogenic bacteria and the 

decrease in butyrate-producing bacteria contribute to the progression of type 2 diabetes In addition, 

microbiota-based interventions, such as the use of probiotics and prebiotics, postbiotics, 

bacteriophages, FMT, dietary interventions, and exercise, show potential in modulating the 

microbiota and ameliorating metabolic disorders associated with diabetes. A deeper understanding of 

the relationship between gut microbiota and type 2 diabetes could pave the way for developing more 

effective therapeutic strategies for managing this disease.  
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PENDAHULUAN 

Jumlah kasus diabetes meningkat secara global. Diabetes adalah penyakit metabolik yang 

rumit dan disebabkan oleh banyak faktor risiko, termasuk genetika, jenis kelamin, gaya hidup, pola 

makan, penuaan, dan epigenetik. Diabetes melitus terbagi menjadi dua jenis yaitu diabetes tipe 1 

disebabkan oleh reaksi autoimun terhadap protein pulau pankreas (Lestari et al., 2021), dan diabetes 

melitus tipe 2 (DM tipe 2) yang ditandai dengan peningkatan kadar glukosa darah akibat tubuh yang 

resisten terhadap insulin atau kekurangan produksi insulin. Diabetes tipe 2 merupakan salah satu 

masalah kesehatan global yang semakin meningkat prevalensinya. (American Diabetes Association, 

2023). 

Diabetes tipe 2, yang mencakup 90% kasus diabetes, mempengaruhi lebih dari 422 juta orang 

di seluruh dunia (G. Yang et al., 2021). Disfungsi sel-b pankreas dan resistensi insulin perifer adalah 

tanda penyakit metabolik progresif yang dikenal sebagai diabetes melitus tipe 2, yang dapat 

menyebabkan peradangan kronis tingkat rendah dan gangguan metabolisme glukosa. Faktor genetik 

dan lingkungan berkontribusi pada perkembangan penyakit kronis ini. Faktor lingkungan tertentu, 

seperti asupan kalori, komposisi nutrisi, polusi udara sekitar, dan kurangnya aktivitas fisik, 

berkontribusi pada peningkatan terus-menerus penyakit ini (Zhou et al., 2022).  

Mikrobiota usus merupakan ekosistem kompleks yang terdiri dari komunitas mikroorganisme 

yang mencakup triliunan bakteri yang mencakup setidaknya 1000 spesies berbeda, termasuk bakteri, 

virus, jamur, dan archaea, yang berperan penting dalam pengaturan metabolisme, sistem imun, dan 

homeostasis tubuh (Iatcu et al., 2022). Dalam beberapa dekade terakhir, penelitian tentang mikrobiota 

usus telah menjadi bidang yang menjanjikan dalam memahami berbagai aspek fisiologi tubuh 

manusia, termasuk dalam penyakit metabolik seperti diabetes. 

Penelitian terbaru menunjukkan bahwa dysbiosis mikrobiota dapat mempengaruhi 

perkembangan diabetes melalui berbagai mekanisme, seperti peradangan sistemik, gangguan 

pengaturan glukosa, dan resistensi insulin. Pada diabetes tipe 2, ketidakseimbangan mikrobiota 

berkontribusi pada perubahan metabolik, meningkatkan kadar peradangan, serta merusak fungsi normal 

sistem pencernaan dan metabolisme glukosa. 

Pentingnya mikrobiota usus dalam patogenesis diabetes membuka peluang baru dalam 

pengembangan strategi terapeutik berbasis mikrobiota. Probiotik, prebiotik, dan intervensi lainnya telah 

dipelajari untuk memodulasi mikrobiota dan memitigasi gangguan metabolik yang terkait dengan 

diabetes. Pendahuluan ini bertujuan untuk memberikan gambaran umum tentang hubungan antara 

mikrobiota usus dan diabetes, serta untuk menekankan pentingnya penelitian lebih lanjut dalam bidang 

ini untuk pengembangan terapi berbasis mikrobiota. 

 

METODE PENELITIAN  

Pencarian literatur dilakukan secara sistematis dengan menggunakan elektronik database 

seperti Google Scholar, ScienceDirect, PubMed, dan website. Pencarian dilakukan menggunakan, 2 

kriteria yaitu kriteria inklusi dan eksklusi. Kriteria inklusi berupa jurnal nasional/internasional, dan 

website yang memuat informasi terkait topik seperti diabetes, dan mikrobiota usus, terindeks 

sinta/scopus dan memiliki waktu publikasi jurnal dari tahun 2017- 2024. Kriteria eksklusi berupa jurnal 

nasional/internasional, dan website yang memiliki waktu publikasi dari tahun 2017-2024 yang tidak 

spesifik untuk microbiota usus untuk diabetes, tidak terindeks sinta/scopus dan tidak memuat informasi 

yang diinginkan.  

Hasil pencarian diperoleh sebanyak artikel-artikel yang dianggap relevan dengan topik 

penelitian. Kemudian analisa data pada hasil review artikel dilakukan dengan menggunakan metode 

pengambilan data Narrative Literatur Review (NLR) yang digunakan untuk mengidentifikasi, 

menganalisis, dan merangkum literatur yang telah diterbitkan sebelumnya untuk mencegah duplikasi 

literatur dan menyelidiki bidang penelitian yang belum terjamah (PRATAMA, 2021). 

 

HASIL DAN PEMBAHASAN / RESULTS AND DISCUSSION 

Diabetes melitus (DM) merupakan kelompok penyakit metabolik kronis yang ditandai dengan 

hiperglikemia, salah satu jenis nya adalah diabetes tipe 2 yang terjadi karena kombinasi resistensi 

insulin dan disfungsi sel beta pankreas. Menurut International Diabetes Federation (IDF) 2019, sekitar 

463 juta orang dewasa di seluruh dunia menderita diabetes, dengan tingkat prevalensi peningkatan rata-

rata 51% (Zhang et al., 2021). Studi telah menunjukkan bahwa mikrobiota usus memainkan peran 
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penting dalam diabetes tipe 2. Mikrobiota usus mengatur glukosa dan sensitivitas insulin. Mengubah 

mikrobiota usus dapat membantu membalikkan toleransi glukosa yang terganggu, yang dapat 

memperbaiki gejala pasien diabetes.  

Dalam studi diabetes tipe 2, genus yang paling sering ditemukan bermanfaat adalah 

bacterioides dan bifidobacterium. Diamana penelitian yang menguji beberapa spesies dari genus ini (B. 

bifidum, B. lon-gum, B infantis, B. animalis, B. pseudocatenulatum, B. breve) menunjukkan 

peningkatan toleransi glukosa yang dapat mengartikan bahwa bifidobacterium secara alami meruakan 

probiotik berperan protektif pada diabetes tipe 2 (Gurung et al., 2020). Genus kedua yang paling sering 

dilaporkan adalah bacteroides. Pada Tingkat spesies bacteroides intestinalis, bacteroides 20-3, bacter-

oides vulgatus, bacteroides acidifaciens dan bacteroides uniformis dapat meningkatkan intoleransi 

glukosa dan resistensi insulin pada tikus diabetes sehingga memiliki peran pada metabolisme glukosa 

pada manusia dan hewan percobaan (J. Y. Yang et al., 2017). 

Pengaruh mikrobiota terhadap metabolisme pada pasien Diabetes tipe 2 diantaranya 

memodulasi peradangan dimana spesies Roseburia intestinalis (R. intestinalis) diketahui dapat 

meningkatkan produksi IL-22, suatu sitokin anti-inflamasi untuk mengembalikan sensitivitas insulin 

dan meringankan diabetes (Zhu et al., 2018), dan metabolisme glukosa dimana beberapa spesies dari 

Lactobacillii dan Akkermansia muciniphila memiliki aktivitas penghambat alfa-glukosidase yang kuat 

yang mencegah pemecahan karbohidrat kompleks dan mengurangi hiperglikemia pasca makan (Dang 

et al., 2018).  

 

Tabel 1. Komposisi mikrobiota usus yang berbeda antara pasien diabetes melitus dan kontrol sehat. 

 

Pasien Diabetes tipe 2 
Ada di Kedua 

Kondisi 
Kontrol Sehat 

Abiotrophia1 

Acidaminococcus1 

Anaerotruncus1 

Bacillus Bulleidia1 

Dorea Holdemania1 

Lactobacillus1 

Oscillobacter1 

Peptostreptococcus1 

Ruminococcus1 

Staphylococcus1 

Sporobacter1 

Subdoligranulum1 

Parabacteroides2 

Prevotella2 

Bifidobacterium3 

Collinsella3 

Eggerthella3 

Bilophila4 

Enterobacteriaceae4 

Desulfovibrio4 

Pseudomonas4 

Fusobacterium5 

Clostridium1 

Eubacterium1 

Streptococcus1 

Alistipes2 

Bacteroides2 

Escherichia4 

Akkermansia5 

Anaerostipes1 

Blautia1 

Clostridiales1 

Coprococcus1 

Faecalibacterium1 

Lachnospira1 

Megamonas1 

Megasphaera1 

Roseburia1 

Veillonella1 

Haemophilus4 

Keterangan : Phylum Firmicutes1, Bacteroidetes2, Actinobacteria3, Proteobacteria4,   

Verrcumicrobia5 (Umirah et al., 2021).  

 

Diabetes dan Metabolit Mikrobiota Usus  

Sebagian besar metabolit dapat memasuki sirkulasi termasuk SCFA, metabolit triptofan, 

TMAO, LPS, dan BA. Ada bukti bahwa metabolit ini memainkan peran penting dalam perkembangan 

diabetes tipe 2 sistemik dan berfungsi sebagai molekul yang mengirimkan sinyal melalui berbagai 

reseptor (D. Wang et al., 2022). 

1. Short-chain fatty acids (SCFA) 

Produk utama fermentasi anaerobik pati dan serat oleh mikrobiota usus adalah SCFA atau asam 

lemak rantai pendek. Tubuh menghasilkan asam butirat, asetat, dan propionat, yang merupakan SCFA 

yang paling umum. SCFA dapat diproduksi oleh Clostridium perfringens IV dan XIV, zat-zat ini 
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kemudian masuk ke epitel kolon melalui protein transport monokarboksilat yang membutuhkan energi 

H atau natrium untuk diproduksi. Selanjutnya, SCFA yang tersisa dilepaskan dari usus ke dalam 

sirkulasi melalui sistem portal di hati, ini berkontribusi pada perkembangan obesitas, resistensi insulin, 

diabetes tipe 2 dan beberapa penyakit lainnya.  

Mekanisme utama SCFA mengatur metabolisme dan peradangan pada diabetes tipe 2. SCFA 

diproduksi melalui konversi serat makanan oleh mikrobiota usus dan selanjutnya masuk ke dalam sel 

secara langsung atau bekerja pada reseptor transmembran seperti FFAR2, FFAR3, dan GPR109A jenis 

reseptor yang termasuk dalam keluarga G-protein-coupled receptors (GPCRs). yang berperan dalam 

memperbaiki jalur terkait diabetes tipe 2, seperti oksidasi asam lemak, metabolisme glukosa, dan 

respons peradangan. Sementara itu, SCFA dapat menghambat pelepasan faktor peradangan seperti 

TNF-a dan IL-1b yang dipicu oleh LPS melalui jalur NK-kB, sehingga meredakan respons peradangan 

(Wu et al., 2023). 

2. Lipopolisakarida (LPS) 

Salah satu karakteristik dinding sel bakteri gram negatif adalah lipopolysaccharide (LPS), yang 

bertanggung jawab atas patogenesis diabetes tipe 2. Konsentrasi LPS juga meningkat sebagai akibat 

dari disregulasi ekologis yang disebabkan oleh asupan lemak tinggi; ini menyebabkan pelepasan TNF, 

IL-1, dan IL-6 (sitokin proinflamasi), serta peradangan sistemik. Endotoksemia dapat menyebabkan 

respons imun inang berkembang menjadi kondisi pro-inflamasi, yang dapat menyebabkan diabetes 

tipe 2 (Q. Zhu et al., 2020). Sitokin inflamasi ini meningkat pada pasien dengan diabetes,  yang 

menyebabkan resistensi insulin dan disfungsi sel-b pancreas (Wu et al., 2023). 

3. Bile acids (Asam Empedu)  

Bile acids merupakan molekul sinyal yang mengatur sensitivitas insulin dan peradangan pada 

diabetes tipe 2 melalui reseptor farnesoid X (FXR) dan reseptor Takeda G protein-coupled 5 (TGR5) 

(Shen et al., 2022). Mekanisme utama BA yang mengatur homeostasis glukosa pada diabetes tipe 2 

yang menggambarkan metabolisme dan transformasi asam empedu di hati, usus, pankreas, dan jaringan 

adiposa, serta mekanisme yang mengatur homeostasis glukosa melalui dua reseptor asam empedu 

utama, FXR dan TGR5 (Wu et al., 2023). 

4. Metabolit Triptopan  

Mikrobiota usus memiliki kemampuan untuk mengubah asam amino esensial triptofan menjadi 

molekul seperti indole dan turunannya, seperti indole-3-laktat (ILA), asam indole-3-propionat (IPA), 

dan indole-3-asetaldehida (IAld) yang telah terlibat dalam patogenesis diabetes tipe 2. Indole (hasil 

pemecahan triptofan) menstimulasi sekresi GLP-1 dari sel di usus, yang mengakibatkan pelepasan 

insulin dan penurunan kadar glukosa darah (Qi et al., 2022).  

5. Trimethylamine N-Oxide (TMAO) 

Trimethylamine N-Oxide (TMAO) dapat berkontribusi terhadap perkembangan diabetes tipe 2 

dengan meningkatkan resistensi insulin, mengganggu toleransi glukosa, dan memicu peradangan (De 

Vos et al., 2022). Mikrobiota usus dapat memecah kolin, karnitin, atau betain menjadi trimetilamina 

(TMA) dan dimetilamina (DMA), yang diserap ke dalam aliran darah dan diangkut ke hati. Dengan 

menurunkan kadar TMAO, dapat mengurangi gangguan toleransi glukosa dan meningkatkan 

peradangan jaringan adiposa pada pasien dengan diabetes tipe 2 (Kalagi et al., 2022). 

 

Disbiosis Mikrobiota Usus pada Diabetes tipe 2 

Disbiosis mikrobiota usus adalah ketidakseimbangan dalam komposisi dan fungsi 

mikroorganisme yang menghuni saluran pencernaan. Jumlah bakteri penghasil butirat, seperti 

Eubacterium rectale, Clostridiales sp., Faecalibacterium prausnitzii, dan Roseburia intestinalis, 

berkurang pada pasien diabetes tipe 2. Sebaliknya, bakteri yang terkandung dalam pasien diabetes tipe 

2 sebagian besar adalah patogen yang sudah ada kondisi sebelumnya, seperti Escherichia coli, beberapa 

spesies Clostridium, Bacteroides caccae, dan Eggerthella lenta. 

Penelitian lain menyebutkan terdapat peningkatan jumlah Lactobacillus gasseri, Streptococcus 

mutans, dan beberapa jenis Clostridiales pada pasein diabetes tipe 2 di eropa. Selain itu, bakteri 

penghasil butirat seperti Roseburia, Eubacterium eligens, Bacteroides intestinalis, dan beberapa spesies 

Clostridium telah menurun dalam populasi pasien ini. R. intestinalis dan F. prausnitzii terbukti sangat 

berbeda untuk diabetes tipe 2 (G. Yang et al., 2021). 

Pada pasien diabetes tipe 2, disbiosis ini berperan signifikan dalam perkembangan dan progresi 

penyakit (Sasidharan Pillai et al., 2024). Penelitian sebelumnya menemukan bahwa mikrobiota usus 
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mengalami disregulasi sedang pada pasien diabetes tipe 2, beberapa bakteri patogen seperti Clostridium 

hathewayi, Clostridium symbiosum, dan Escherichia coli, meningkat pada pasien diabetes tipe 2, 

sementara pada kontrol sehat memiliki bakteri yang menghasilkan butirat lebih banyak. Dibandingkan 

dengan orang yang toleransi glukosa normal, pasien dengan diabetes tipe 2 memiliki lebih banyak 

empat spesies Lactobacillus dan lima spesies Clostridium (Chen et al., 2019).  

Spesies Lactobacillus berkorelasi positif dengan glukosa puasa dan hemoglobin glikosilasi 

(HbA1c). Sementara spesies Clostridium berkorelasi negatif dengan glukosa puasa, HbA1c, dan 

trigliserida plasma, yang menunjukkan bahwa mikrobiota ini mungkin terkait dengan perkembangan 

diabetes tipe 2. Diketahui kadar Lactobacillus meningkat secara signifikan, sementara kadar 

Clostridium coccoides dan Clostridium leptum menurun secara signifikan pada pasien diabetes tipe 2 

yang baru didiagnosis (Shih et al., 2020) 

Disbiosis mikrobiota usus dapat mengubah fungsi penghalang usus dan jalur metabolisme 

inang secara langsung atau tidak langsung terkait pada diabetes tipe 2 (Sharma & Tripathi, 2019). Hal 

ini dikarenakan metabolisme lipoprotein yang rusak pada diabetes tipe 2 juga mengurangi katabolisme 

LPS, meningkatkan peradangan terkait endotoksemia. Pasien diabetes tipe 2 menunjukkan penurunan 

mikrobiota usus penghasil butirat dibandingkan dengan kontrol sehat, yang menyebabkan gangguan 

toleransi glukosa dan sensitivitas insulin (Harsch & Konturek, 2018).  

Spesies seperti P. copri dan Bacteroides, yang mendorong biosintesis branched-chain amino 

acids (BCAA), banyak terdapat pada pasien diabetes tipe 2, P. copri diidentifikasi sebagai spesies kunci 

yang mendorong hubungan antara sintesis BCAA mikrobiota usus, yang memperburuk intoleransi 

glukosa dan mengurangi sensitivitas insulin. Pada penderita diabetes tipe 2, terjadi penurunan jumlah 

bakteri yang melindungi penghalang usus, seperti A. muciniphila dan Faecali prausnitzii, juga 

peningkatan jumlah bakteri yang merusak penghalang usus, seperti Escherichia coli. Sebuah penelitian 

mengatakan, dengan menurunkan kadar kolin dan L karnitin, prekursor TMAO, sehingga menghasilkan 

toleransi glukosa yang lebih baik pada orang dewasa. Kadar LPS dan protein pengikat LPS yang 

diketahui lebih tinggi pada pasien diabetes dibandingkan dengan kontrol sehat (Horvath et al., 2024). 

 

Mikrobiota Usus Sebagai Biomarker Prognosis pada Diabetes tipe 2 

1. Probiotik dan prebiotik 

Diabetes tipe 2 dapat dikaitkan dengan dibiosis mikrobiota usus. Probiotik seperti 

Bifidobacterium dan Lactobacillus, prebiotik seperti oligofruktosa dan inulin, dan sinbiotik seperti 

kombinasi keduanya berperan dalam dibiosis mikrobiota (Dahiya & Nigam, 2022). Mikroorganisme 

hidup yang disebut probiotik, memiliki manfaat bagi inangnya jika diberikan secara memadai. Probiotik 

melakukan banyak hal untuk membentuk kembali komposisi mikrobiota usus. Ini termasuk mencegah 

aktivitas α-glukosidase, menghasilkan asam laktat, menguatkan penghalang usus, mengatur sistem 

kekebalan, menghasilkan SCFA, dan mengatur metabolisme asam empedu (Tiderencel et al., 2020). 

Pemberian probiotik, yaitu suplemen yang mengandung bakteri baik (misalnya, Lactobacillus 

atau Bifidobacterium), bertujuan untuk memperbaiki keseimbangan mikrobiota usus pada pasien 

diabetes tipe 2. Probiotik ini dapat meningkatkan jumlah bakteri yang mendukung metabolisme glukosa 

dan mengurangi peradangan yang berhubungan dengan resistensi insulin. Studi klinis yang dilakukan 

pada pasien dengan diabetes mellitus, probiotik telah terbukti meningkatkan metabolisme glukosa dan 

sensitivitas insulin. Hasilnya, kombinasi dari Bifidobacterium lactis LMG P-28149 dan Lactobacillus 

rhamnosus LMG S-28148 meningkatkan ekspresi PPARg dan meningkatkan sensitivitas insulin. Juga 

dapat menekan akumulasi lipid dalam adiposit (Kim et al., 2019). Selain itu, Lactobacillus fermentum 

meningkatkan ekspresi transporter glukosa 4 (GLUT4), GLP-1 dan ZO-1, sehingga meningkatkan 

toleransi glukosa (Archer et al., 2021).  

Prebiotik adalah senyawa yang dimanfaatkan secara khusus oleh mikroorganisme di dalam 

tubuh inang. Beberapa jenis prebiotik yang umum, seperti inulin, fruktooligosakarida, galaktosa, dan 

pati resisten, diketahui memberikan manfaat bagi gangguan metabolik. Tubuh manusia tidak dapat 

mencerna serat prebiotik seperti inulin, yang difermentasi oleh mikrobiota untuk menghasilkan SCFA 

di usus besar (Birkeland et al., 2020). Studi klinis yang dilakukan dengan konsumsi inulin 

meningkatkan produksi SCFA dan oksidasi lipid, sehingga meningkatkan kontrol glikemik (van der 

Beek et al., 2018). Studi lain menemukan bahwa suplementasi ester inulin-propionat meningkatkan 

kadar propionat kolon dan meningkatkan sekresi GLP-1. 

 



 

 

 

 

Jurnal Kesehatan Bakti Tunas Husada, Volume 25 Nomor 1, Februari 2025 

99 
 

2. Bakteriofag 

Mikrobiota usus bukan berisikan bakteri saja, tetapi juga berisikan virus (didominasi oleh 

bakteriofag). Bakteriofag (Fag), adalah virus prokariotik yang menyerang bakteri pada inang spesifik 

(Hsu et al., 2019). Bakteriofag menyerang bakteri secara selektif dengan bergantung spesifik pada 

inangnya, serta memiliki keterkaitan dengan penyakit metabolik. Pada pasien diabetes tipe 2, terjadi 

perubahan dalam komposisi taksonomi virus serta penurunan hubungan antara virus dan bakteri 

(Santiago-Rodriguez & Hollister, 2019). 

Bakteriofag dapat mempengaruhi genetika inangnya melalui jalur lisogenik, yang dapat 

mengakibatkan perubahan kadar metabolit, baik meningkat maupun menurun. Kelimpahan fag 

Klebsiella diketahui memiliki korelasi negatif dengan kadar triptofan. Hal ini menunjukkan bahwa fag 

tersebut dapat menargetkan jalur metabolisme triptofan, mengatur produksi turunan indol, dan 

berpotensi menghambat aktivitas reseptor hidrokarbon aril (AhR), yang pada akhirnya dapat membantu 

mencegah resistensi insulin (Santiago-Rodriguez & Hollister, 2019). 

3. Fecal Microbiota Transplantation (FMT)  

Fecal Microbiota Transplantation (FMT) atau transplantasi mikrobiota feses adalah prosedur 

medis di mana mikrobiota sehat yang terdapat dalam tinja seseorang (donor) dipindahkan ke saluran 

pencernaan orang lain (resipien) untuk memperbaiki keseimbangan mikrobiota di usus. Prosedur ini 

dilakukan dengan tujuan untuk mengatasi gangguan kesehatan yang disebabkan oleh 

ketidakseimbangan mikrobiota usus (dysbiosis). FMT telah direkomendasikan sejak tahun 2013 sebagai 

langkah pencegahan untuk infeksi Clostridium difficile kronis. Selain itu, prosedur ini juga terbukti 

memberikan manfaat positif pada kondisi seperti kolitis ulseratif dan penyakit metabolik, termasuk 

diabetes tipe 2 (H. Wang et al., 2020) 

Sebuah penelitian telah menunjukkan bahwa pengobatan FMT pada tikus dapat mengurangi 

kadar glukosa, meningkatkan sensitivitas insulin, dan mengurangi apoptosis sel islet. Transplantasi 

mikroba feses dari manusia sehat ke tikus diabetes dilaporkan mampu memperbaiki gangguan 

metabolisme glukosa. Hal ini terjadi melalui perubahan komposisi bakteri yang meningkatkan produksi 

SCFA dan merangsang pelepasan GLP-1 melalui reseptor GPR43 (Han et al., 2021). Sebaliknya, tikus 

yang menerima transplantasi mikrobiota usus dari pasien dengan diabetes tipe 2 ditemukan mengalami 

gangguan regulasi glukosa darah, yang berkaitan dengan perubahan metabolisme asam empedu (C. 

Wang et al., 2022) 

Pasien dengan tingkat keragaman mikrobiota usus yang rendah menunjukkan respons yang 

lebih signifikan, menandakan bahwa karakteristik mikrobiota usus pasien merupakan faktor penting 

yang memengaruhi efektivitas pengobatan (Zhang et al., 2021). FMT mungkin tidak efektif atau bahkan 

menimbulkan efek samping karena komposisi mikrobiota usus yang kompleks (Yu et al., 2020). FMT 

belum sepenuhnya aman untuk diterapkan dalam praktik klinis. Penelitian yang dilakukan pada Juni 

2019, melaporkan bahwa dua pasien mengalami infeksi bakteri patogen Escherichia coli (E. coli) 

setelah menjalani FMT, yang menyebabkan bakteremia berat dan berujung pada satu kasus kematian 

(DeFilipp et al., 2019). Sehingga perlu penelitian lebih jauh untuk menguji keamanan dari penggunaan 

FMT tersebut. 

4. Intervensi Diet  

Hal yang paling penting sarana penunjang untuk pengobatan penyakit diabetes adalah 

perubahan struktur makanan. Serat makanan telah menarik banyak perhatian karena efeknya yang 

signifikan terhadap peningkatan diabetes tipe 2 (McRae, 2018). Ma-Pi diet atau Makanan Pengatur Pola 

Inti, kaya akan karbohidrat kompleks, produk fermentasi, the hijau dan kecang-kacangan dapat 

meningkatkan keragaman mikrobiota usus, memperkaya bakteri penghasil asam lemak rantai pendek 

dan bakteri penghasil lender. Misalnya seperti Faecalibacterium, Akkermansia, Lachnospira, 

Bacterioides, dan Roseburia, menghambat Collinsella dan bakteri Streptococcus dengan efek 

proinflamasi, dan mengurangi peradangan pada usus (Hu et al., 2020).  

Seiring dengan penurunan HbA1c, serat makanan dapat meningkatkan populasi bakteri 

penghasil SCFA, meningkatkan tingkat SCFA dalam usus, menghentikan perkembangan bakteri 

berbahaya, mendorong sel usus untuk mengeluarkan GLP-1, dan meningkatkan kadar insulin dan 

HbA1c pada pasien. Reaksi individu terhadap serat makanan juga dipengaruhi oleh mikrobiota usus 

(Zhao et al., 2018). 
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5. Olahraga  

Olahraga  sangat  penting  untuk  meningkatkan  sensitivitas  insulin,  mengurangi  glukosa  

darah,  dan  menghambat  peradangan (Teich et al., 2019). Studi klinis tentang mikrobiota usus 

menawarkan pemahaman baru tentang bagaimana olahraga mengontrol diabetes. Olahraga tidak hanya 

meningkatkan keragaman mikrobiota usus tetapi juga meningkatkan konsentrasi A. muciniphila pada 

flora usus yang berkorelasi negatif dengan diabetes tipe 2, kelimpahan Bacteroides meningkat setelah 

latihan fisik, sementara kelimpahan pada genus Clostridium dan Blautia mengalami penurunan 

(Motiani et al., 2020).  

Melalui jalur sinyal SCFA/FFAR/GLP-1, mikrobiota usus dapat mengatur diabetes tipe 2. 

Dengan demikian, perubahan mikrobiota usus memiliki korelasi positif dengan penyerapan glukosa, 

yang berarti bahwa mikrobiota usus dapat membantu pasien diabetes menurunkan kadar glukosa darah 

(Hamasaki, 2018). Mikrobiota usus pasien yang mendapat manfaat dari olahraga dapat meningkatkan 

sintesis SCFA, GABA, dan menguraikan BCAA. Jumlah Bacteroides dan konsentrasi GABA dapat 

menunjukkan reaksi terhadap intervensi olahraga (Liu et al., 2020).  

 

KESIMPULAN DAN SARAN 

Peran mikrobiota usus dalam diabetes tipe 2 menunjukkan bahwa mikrobiota usus memiliki 

pengaruh signifikan terhadap perkembangan dan pengelolaan diabetes tipe 2. Perubahan dalam 

komposisi mikrobiota dapat berkontribusi pada resistensi insulin dan disfungsi sel beta pankreas, yang 

merupakan ciri khas diabetes tipe 2. Penelitian pada populasi beragam dengan pengembangkan studi 

yang mencakup populasi yang beragam secara etnis dan geografis untuk memahami variasi mikrobiota 

usus dan respon terhadap intervensi pada diabetes tipe 2. Hal ini penting untuk memastikan bahwa hasil 

penelitian dapat diterapkan secara luas. Intervensi yang menargetkan mikrobiota usus, seperti 

penggunaan probiotik dan prebiotik, postbiotik, bakteriofag, dan FMT, menunjukkan potensi dalam 

meningkatkan kesehatan metabolik dan mengurangi gejala diabetes. Oleh karena itu, pemahaman yang 

lebih dalam tentang hubungan antara mikrobiota usus dan diabetes tipe 2 dapat membuka jalan untuk 

pengembangan strategi terapeutik baru yang lebih efektif dalam pengelolaan penyakit ini. 

 Analisis komposisi mikrobiota individu dengan mengidentifikasi spesies mikroba yang 

berkontribusi terhadap perbaikan atau perburukan diabetes tipe 2 pada tingkat individu. Dengan 

menggunakan teknologi sequencing genom, penelitian dapat membedakan profil mikrobiota di antara 

pasien diabetes dan non-diabetes untuk merumuskan terapi yang lebih personal. Selain itu 

pengembangan terapi kombinasi yang mengintegrasikan modifikasi diet, probiotik, dan prebiotik 

sebagai bagian dari pendekatan terapeutik untuk pasien diabetes. Penelitian perlu mengeksplorasi 

interaksi antara diet dan mikrobiota usus dalam konteks pengelolaan diabetes. 
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