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The human microbiome

Abstract: The human microbiome is represented by bacteria, archea, viruses, including bacteriophages, and fungi. These microorganisms
colonize the human body and are necessary for the maintenance of homeostasis, including human immune status. Even though human
microbiome is vital for the functioning of the human organism, it is still poorly understood, especially when it comes to archea, but also
viruses and fungi. The aim of this study is to present the current state of knowlegde about the microorganisms inhabiting essential biotypes
of the human body, i.e. the skin, the mouth and the digestive tract, as well as the respiratory and urogenital tract.
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1. Wprowadzenie

Ludzki organizm zasiedlany jest przez zréznicowane
drobnoustroje nalezace do trzech gléwnych domen:
bakterii, archea i eukariota, ktére stanowig mikrobiom
czlowieka i s3 one konieczne do prawidlowego funk-
cjonowania makroorganizmu, w tym utrzymania jego
statusu odporno$ciowego [4, 21]. Wsrdd nich sa nie
tylko drobnoustroje komensalne i symbiotyczne wyste-
pujace na skorze, w jamie ustnej, przewodzie pokar-
mowym, oraz w ukladzie oddechowym i moczowo-
-plciowym, ale i te, ktére wywoluja stany patologiczne,
w tym choroby zakazne [71]. Termin ,,mikrobiom”
po raz pierwszy zostal uzyty przez laureata nagrody
Nobla Joshua Lederbergia, ktory sugerowal aby uzy-
wac go do okreslenia zbiorowego genomu wszystkich
drobnoustrojow komensalnych, symbiotycznych i cho-
robotwdrczych bytujacych w ludzkim organizmie [44].
Pierwsze dowody na to, ze drobnoustroje sa fizjologicz-
nym elementem ludzkiego organizmu zarejestrowano
w 1880 roku, kiedy austriacki pediatra Theodor Esche-
rich obserwowal pozytywny wptyw Escherichia coli na
mikroflore jelitowa dzieci zdrowych oraz dotknietych
biegunkami [86]. W kolejnych latach wyizolowano od
ludzi szereg drobnoustrojow, w tym m.in. w 1898 roku
bakterie Veilonella parvula, a w 1900 roku - Bifidobac-
terium spp. oraz inne bakterie wystepujace na skorze,
w przewodzie pokarmowym i ukladzie moczowo-picio-
wym [43]. Postep technik izolacji i hodowli pozwolit

na poglebienie wiedzy na temat drobnoustrojow, ktdre
zasiedlajg ludzki organizm, jednak dopiero rozwoj tech-
nik molekularnych w péznych latach XX wieku, zre-
wolucjonizowal wiedze na temat mikrobiomu skory,
przewodu pokarmowego oraz ukladu oddechowego,
w tym w dolnych jego odcinkéw - pluc, a takze drog
moczowo-plciowych. Obecnie przyjmuje sie, ze w jeli-
cie grubym cztowieka jest okoto 2 kg drobnoustrojow,
ktore stanowig integralny i wazny element makroorga-
nizmy, na ktére skladajg si¢ m.in. wspomniane bakterie,
a takze archea oraz wirusy, w tym bakteriofagi, wirus
olbrzymie i grzyby. Odnosnie wystgpowania bakterii
w mikrobiomie cztowieka wiadomo bylo od dawna,
natomiast obecnos¢ w nim archea rejestrowano od
60. lat XX wieku, kiedy stwierdzono obecno$¢ metanu
w wydychanym powietrzu [28]. Obecnie wiadomo,
ze archea sg reprezentowane przez metanogenne
drobnoustroje zasiedlajace nie tylko jame ustna i dal-
sze odcinki przewodu pokarmowego, ale takze skore
[28]. Natomiast, mimo rozwoju technik molekularnych
oraz metagenomiki wiriom w réznych niszach ekolo-
gicznych organizmu czlowieka jest stabo poznany, cho¢
wirusy, w tym bakteriofagi wirusy olbrzymie wyka-
zano we krwi i kale, a takze na skorze, w jamie ustnej,
w jelitach, uktadzie oddechowym i uktadzie moczowo-
-plciowym [1, 9, 19, 21, 27, 31, 38, 50, 53-55, 66, 69,
75,77,79-81, 85, 87, 92, 97, 98]. W przypadku myko-
biomu czlowieka wykazano, Ze reprezentuje on bardzo
liczng grupe organizmoéw eukariotycznych. Ich liczba

* Autor korespondencyjny: Katedra Immunologii, Wydzial Biologii, Uniwersytet Szczecinski, ul. Felczaka 3c, 71-412 Szczecin;

tel. 91 444 1605; e-mail: kurp13@univ.szczecin.pl



34 MALINOWSKA MAGDALENA, TOKARZ-DEPTULA BEATA, DEPTULA WIESLAW

gatunkow w i na organizmie czlowieka siega okolo
1,5 miliona. Z braku mozliwosci ich hodowania dotych-
czas opisano jedynie 1-5% wszystkich gatunkéw grzy-
bow, ktore wystepuja w organizmie czlowieka [23, 88].
Stwierdzono, ze mykobiom dotyczacy skory, jamy ust-
nej, przewodu pokarmowego oraz drég oddechowych
i ukladu moczowo-plciowego stanowi fundamentalne
znaczenie w ludzkim mikrobiomie mimo, ze stanowi on
tylko okoto 0,1% tej populacji [24-25, 37, 41, 72, 78, 88,
94, 95, 102]. Ten wyjatkowy sktadnik mikrobiomu pelni
istotng role w utrzymaniu mikrobiologicznej struktury,
oddziatuje na fizjologie i metabolizm oraz na uklad
immunologiczny organizmu czlowieka.

Elementem i zarazem znaczacym postepem, ktory
stworzyl podwaliny poznania mikrobiomu czlowieka,
byl wdrozony w 2007 roku program Human Micro-
biome Project (HMP), ktory w oparciu o sekwecjonowa-
nie jednostki 16S rRNA przyblizyt ztozonos¢ ludzkiego
mikrobiomu [99]. HMP mial za zadanie okre$lenie
ludzkiego mikrobiomu na poziomie sekwencji nukleo-
tydowej calego genomowego DNA drobnoustrojow
(metagom), sekwencji nukleotydowej mitochondrial-
nego RNA (metatranskryptom) oraz syntetyzowanie
biafek bakteryjnych (metaproteom), jak tez produktéow
metabolizmu drobnoustrojéw (metabolom) pochodzg-
cych ze skory, jamy ustnej, przewodu pokarmowego
i uktadu moczowo-plciowego. Projekt ten dotyczyl takze
badania i analizy réznic w ludzkiej mikroflorze, w tym
réznic w zaleznos$ci od populacji ludzi i ich genotypu,
wieku, sposobu odzywiania, jak tez $rodowiska zycia
i czynnikéw socjalnych oraz ich stanu zdrowia [40,99].
Sukces HMP stat sie przyczyna do dalszych prac w tym
zakresie obejmujac nowe nisze ekologiczne, ktore weze-
$niej nie byly brane pod uwage m.in. wdrozono projekt
majacy na celu okreslenie mikrobiomu ukladu oddecho-
wego, w tym pluc, nie tylko u 0s6b zdrowych, ale takze
zakazonych wirusem HIV (Lung HIV Microbiome Pro-
ject). Stworzono odrebne bazy danych dla okreslonego
mikrobiomu, np. jamy ustnej - Human Oral Micro-
biome Database (HOMD) [100]. Wspotpraca w ramach
projektow, ktore dotyczg analizy ludzkiego mikrobiomu,
pozwolita na wykazanie mozliwosci i wartosci wynikow
tych badan, jako podstawowego elementu warunkujg-
cego zdrowie cztowieka [63].

2. Mikrobiom skory

Ludzka skora jest najwigkszym narzadem ciala
czlowieka i odgrywa wazng role w uktadzie odpornos-
ciowym, stanowigc pierwszg linie obrony przed zmia-
nami $rodowiska zewnetrznego, jak i przed atakiem
drobnoustrojéw, w tym patogennych. Powierzchnia
skory, ktorg okredla sie na 1,8 m* kolonizowana jest
przez rozne drobnoustroje, ktore reprezentuja bak-

terie, archea, wirusy, w tym bakteriofagi oraz grzyby
[35, 71]. Ten ekosystem jest zréznicowany topograficz-
nie, ze wzgledu na réznice anatomiczne jego regionow.
Cze$¢ obszardow skory jest czgsciowo ,,niedrozna’, np.
pachwiny, sklepienie pach, gdzie jest wyzsza tempera-
tura i wyzsza wilgotno$¢, co sprzyja rozwojowi dro-
bnoustrojow wystepujacych w warunkach typowych
dla pateczek Gram-ujemnych czy Staphylococcus aureus
[35, 36, 51]. Kolejnym czynnikiem wplywajacym na
mikroflore skory jest wystepowanie w niej gruczolow
fojowych. Obszary o duzej gestoéci tych gruczoldw,
np. skora twarzy i plecow wzmagaja wzrost lipofilnych
bakterii np. Propionibacterium spp. i grzybow Malasse-
zia spp. [35, 36, 51]. Z kolei skéra ramion i ndg czgsto
bywa przesuszona, poniewaz nastawiona jest na duze
wahania temperatury. Stad wystepuje na niej obnizona
liczbe drobnoustrojow.

Mikroflora skéry warunkowana jest takze wiekiem
gospodarza i plcig [71]. Wykazano, ze skdéra plodu
w macicy jest jatowa, po czym jej pierwsza koloniza-
cja bakteriami nastepuje podczas naturalnego porodu
lub w czasie cesarskiego cigcia [71]. Takie rdéznice
fizjologiczne, w tym odmienne hormony wystepujace
u mezczyzn i kobiet powodujg zréznicowanie w zakre-
sie wystepowania drobnoustrojow na ich skorze [64].

Na mikroflore bakteryjng skéry majg takze wplyw
czynniki srodowiskowe, w tym wykonywany zawdd,
uzywana odziez oraz stosowane leczenie, w tym anty-
biotyki [35]. Takze uzywane kosmetyki i produkty
higieniczne zmieniajg warunki na skorze i wpltywaja
na mikrobiom, cho¢ mechanizm ich oddzialywan na
sktad mikroflory skory nie jest do konca poznany [35].
Réznorodnos¢ drobnoustrojow skory byla po czesci
znana przed wprowadzeniem technik sekwencjono-
wania mikrobiomu, jako ze metody hodowli wykazaly
duze ich zréznicowanie [51]. Wykazano, ze gléwnymi
bakteryjnymi kolonizatorami skoéry sa Staphylococ-
cus epidermidis 1 inne gronkowce koagulazo-ujemne
oraz bakterie z gromady Actinobacteria m.in. rodzaje
Corynebacterium, Propionibacterium, Brevibacterium,
Micrococcus — ktore uznano za stalg mikroflore skory
[33, 34, 40, 42, 57, 86]. Z kolei do mikroflory przejscio-
wej, gléwnie w warunkach patologicznych zaliczono
S. aureus, Streptococcus pyogenes oraz Pseudomonas
aureginosa [5, 29, 34, 73].

Postep w poznawaniu mikroflory powlok skory
zwigzany byt z technikami molekularnymi, w tym
sekwencjonowanie 16S rRNA. Zastosowanie tych metod
umozliwilo wykazanie, ze skora ludzka jest bardziej
zroznicowana i bogatsza pod wzgledem wystepowania
drobnoustrojow, niz dotychczas uwazano [71]. Bada-
nia te dowiodly, ze drobnoustroje skory naleza do czte-
rech gléwnych gromad: Actinobacteria, Bacteroidetes,
Firmicutes i Proteobacteria. Takze wczesniej wykazano
na skorze obecno$¢ takich rodzajow bakterii jak: Pro-
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pionibacterium, Corynebacterium, Staphylococus, Strep-
tococcus, Acinetobacter oraz Finegoldia [34, 71]. Bada-
nia Costelli i wsp. [20] wykazaly, ze na skorze okolicy
glowy, w tym skorze nosa, uszu i wlosach dominuja
bakterie z podrodziny Propionibacterinae, ktorych jest
znacznie mniej na skorze ramion. Badania te dowio-
dly, ze w okolicy tulowia i konczyn, szczegélnie okolice
pach i podeszwy stop, pepka i dotu podkolanowego,
gléwnie wystepuja bakterie z rodzaju Staphylococcus
i Corynebacterium. Natomiast badania Grice i wsp.
[36] wskazaly, ze gléownymi bakteriami wystepujacymi
na skorze klatki piersiowej, plecach i potylicy, gdzie sa
»lojowe warunki’, w najwiekszej ilosci wystepuja Pro-
pionibacteria spp. oraz rozne gatunki Staphyloccocus
spp. Natomiast na powierzchniach miejsc wilgotnych
m.in. w przestrzeni miedzypalcowej, pachach, pepku
dominujg Corynebacterium spp., cho¢ takze sa obecne
bakterie z rodzaju Staphylococcus. Z kolei na powierzch-
niach miejsc suchych takich jak: przedramig, przewa-
Zaja mieszane drobnoustroje, reprezentowane gléwnie
przez f3-Proteobacteria i Flavobacteriales [36].

Analiza mikrobiomu skéry wykonana nowoczes-
nymi technikami udowodnily, ze archea wystepujace
na powierzchni skory, to metanogenne archea z rodzaju
Methanosarcina, Methanobrevibacter oraz archeony
z gromady Eurybacteria, jak tez archea utleniajgce amo-
niak z typu Thaumarcheota, ktore wpltywaja na regula-
cje pH skory i stanowig naturalng warstwe ochronng
powtok skory [82].

Badania mikrobiomu skdéry w kierunku obecnosci
wiruséw wykazaly, ze podobnie jak bakterie i archea,
tworzg one staly i przejsciowy sktad mikroflory skory
[55]. Analiza sekwencji wirusowego DNA na po-
wierzchni skory wskazala trzy dominujace rodziny:
Papillomaviridae (-, y-HPV), Polyomaviridae i Circo-
viridae [31, 55] z tym u wiekszosci oséb najczedciej
stwierdzanymi na powierzchniowych warstwach skory
sg B iy papillomawirusy [55], wérdd ktdrych zidentyfi-
kowano 13 nowych odmian y-papillomawiruséow [31].
Stwierdzono takze na skdrze polyomawirusy Merkel
(MCPyV), ktére izolowano z agresywnego neuro-
hormonalnego raka skory, cho¢ wykazano go takze
na powierzchni skory osob zdrowych [31]. Na skorze
udowodniono wystepowanie bakteriofagéw z rodziny
Myoviridae i Siphoviridae, a takze bakteriofagéw Pro-
pionibacterium spp., Staphyloccocus spp., Pseudomo-
nas spp., Baciillus spp., ktorych liczbajest zmienna na
powierzchniach réznych obszaréw skory [38].

Waznym skladnikiem ekosystemu ludzkiej skory sa
grzyby, ktore oprocz bakterii, archea i wirusow stano-
wig wazng cze$¢, choc¢ badania z tego zakresu sg stabo
rozwiniete [35]. Obecnie przyjmuje si¢, ze wigkszos¢
grzybow na zdrowej skorze zidentyfikowanych meto-
dami molekularnymi to gatunki Malassezia spp.: M. res-
trica, M. globosa, M. sympodialis, M. pachydermatis oraz

M. furfur, przy czym gatunki M. restrica i M. furfur
wystepuja liczniej [78]. Przyjmuje si¢ takze, ze Candida
spp., mimo ze jest sktadnikiem mykobiomu skéry czto-
wieka, to bardzo rzadko kolonizuje skore chyba, ze jest
przyczyna zakazen, zwlaszcza w warunkach obnizenia
odpornosci czy cukrzycy [86].

3. Mikrobiom jamy ustnej

Jama ustna ze wzgledu na kontakt z powietrzem,
pozywieniem i srodowiskiem wodnym, stanowi dyna-
miczne oraz bardzo zréznicowane i unikalne §rodowi-
sko dla drobnoustrojow. Bakterie w jamie ustnej biora
udzial w metabolizmie produktéw odzywczych.

Pierwsza kolonizacja tego obszaru zaczyna si¢ bez-
posrednio po urodzeniu, a gtéwnym zrédlem bakterii
jest matka dziecka. Obszar ten, jako pierwsze bakterie
zasiedlaja: Streptococcus salivarius, S.mitis, S. oralis,
a w okresie nastepnych kilku miesiecy pojawiaja sie
Gram-ujemne beztlenowce tj.: Fusobacterium nucle-
atum, Prevotella melaninogenica i Veillonella spp.
W mlodym wieku dorostym, mikrobiota jamy ustnej
czlowieka staje sie bardzo stabilna i jest reprezento-
wana przez bakterie z rodzaju Streptococcus, Veillonella,
Fusobacterium, Porphyromonas, Prevotella, Treponema,
Neisseria, Haemophilus, Eubacteria, Lactobacterium,
Capnocytophaga, Eikenella, Leptotrichia, Peptostrep-
tococcus i Propionibacterium [8, 93]. Przyjmuje sig, ze
u ludzi w jamie ustnej jest ponad 750 gatunkow bak-
teryjnych, przy czym uznaje sig, ze to tylko okoto 50%
wystepujacych tam bakterii, ktére poznano [39, 49].
Dane te potwierdza program Human Oral Microbiome
Database (HOMD) [100], ktéry nie tylko przedstawia
aktualne nazewnictwo drobnoustrojéw jamy ustnej, ale
takze zawiera dane z bibliotek fenotypowych, filogene-
tycznych i klinicznych zarazkéw [27].

Na duze zréznicowanie mikrobiomu jamy ustnej ma
wplyw temperatura, pH, potencjal oksydacyjno-reduk-
cyjny, zasolenie oraz $lina, ktéra dostarcza skfadnikow
odzywczych, usuwa produkty przemiany, a dodatkowo
zawiera liczne enzymy np. w amylaze, peptydy prze-
ciwbakteryjne, a nawet przeciwciala [71]. Jest on takze
warunkowany stanem higieny gospodarza np. szczotko-
waniem zebow czy pltukaniem jamy ustnej [71], a takze
wigze si¢ z mikrobiomem $liny. Analiza wynikéw badan
molekularnych mikrobiomu §liny oséb z réznych
stref geograficznych, wykazata [70] obecnos¢ ponad
100 rodzajow bakterii, w tym okoto 40 dotychczas nie-
opisanych. Stwierdzono, ze u wigkszo$ci badanych oséb
wystepuja bakterie z rodzajow: Streptococcus, Prevotella,
Veilonella, Neisseria, Heamophilus, Rothia, Porphyromo-
nas, Fusobacterium, Scardovia, Parascardovia i Alloscar-
dovia [11, 70]. Wykazano, ze jezyk, jako wal migsniowy
pokryty sluzdwka, stanowi takze miejsce kolonizowane
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przez bakterie. Stosujac sekwencjonowanie 16S rRNA
stwierdzono, ze mikrobiom jezyka ludzi zdrowych oraz
chorych na raka Zotadka jest bardzo bogaty i zrézni-
cowany [46]. U ludzi zdrowych stwierdzono bakterie
z rodzajow Prevotella, Neisseria, Streptococcus, Heamo-
philus i Fusobacterium, za$ u chorych dominowaty bak-
terie z rodzajow Prevotella, Streptococcus, Veilonella,
Actinomyces, Leptotrichia [46].

Istotnym faktem dotyczacym mikrobiomu jamy ust-
nej jest biofilm tworzony nad- i poddziastowo, ktéry
rozni si¢ miedzy sobg sktadem mikroflory bakteryjnej.
Drobnoustroje obecne w biofilmie tworza niezwykle
zorganizowang i aktywna strukture, w ktérej wspolpra-
cujg ze sobg, uczestniczgc w rozkladzie substancji orga-
nicznych i pozyskiwaniu energii [16]. Stwierdzono, ze
w naddzigstowej plytce bakteryjnej wystepuja gtéwnie
bakterie Gram-dodatnie takie jak: S. mutants, S. saliva-
rus, S. motis oraz Lactobacillus spp. Natomiast na pod-
dzigstowej plytce obecne s3 Gram-ujemne bakterie np.:
Actinobacillus spp., Campylobacter spp., Fusobacterium
nucleatum i Porphyromonas gingivalis [16, 39].

Na plytce nazebnej stwierdzono takze obecnos¢
archea i pochodzg one z typu Euryarchaeota, a w szcze-
golnosci Methanobrevibacter oralis 1 M. smithii [46].
Stwierdzono w jamie ustnej bakteriofagi, ktorych obec-
no$¢ zwigzana jest z wystepowaniem potencjalnych
gospodarzy — bakterii [27]. Obserwacje dotyczace ich
wystepowania w jamie ustnej dowiodty, ze s3 to gtow-
nie fagi Aggregatibacter actinomycetemcomitans, a ich
liczba jest dodatnio skorelowana z zanikiem przyzgbia
[27, 75, 78]. Udowodniono, ze bakteriofagi jamy ust-
nej moga wystepowaé zaréwno, jako komensale oraz
jako czynniki chorobotworcze [9, 27, 92]. Wykazano,
ze w tym ekosystemie dominuja Escherichia coli fag T3,
Propinibacterium acnes fag PA6 oraz Streptococcus mitis
fag SM1, chociaz odnotowano takze obecno$¢ E. coli
fag lamda, Burholderia fag E125, Actimomyces fag Av-1
oraz fagi Streptococcus [44, 98]. Autorzy innych badan
wykazali [85] wystepowanie bakteriofagow atakujacych
gromady Proteobacteria lub Firmiucutes, ktére obejmuja
rodzaje Streptococcus, Gemella, Veilonella i Leptotrichia.
Obecnos¢ w ludzkiej slinie faga Enterococcus faecalis,
to dowdd, ze odgrywa on wazng role w ograniczaniu
wystepowania bakterii w systemie korzeni ze¢bowych,
jako Ze penetrujac kanaly zgba, eliminujg zakazenie
wywolane przez E. faecalis [9]. Wéréd mikrobiomu jamy
ustnej metodami biologii molekularnej stwierdzono, ze
ten ekosystem to doskonale miejsce nie tylko bakterio-
fagow, ale rowniez wiruséw ssaczych, ktore reprezen-
towane sg przez TTV (torque teno virus), circowirusy,
herpsewirusy, w tym HSV (Herpes simplex virus) oraz
EBV (Epstein-Barr virus) [1, 27, 69, 85, 93, 98].

Badania mikrobiomu jamy ustnej, u ludzi zdrowych
dowiodly wystepowanie takich grzybow jak Candida
spp.» Saccharomyces spp., Penicillium spp., Scopularis

spp.» Geotrichum spp. oraz Aspergillus spp., Cryptococ-
cus spp., Fusarium spp. i Alternaria spp. [23]. Potwier-
dzili to Dupuy i wsp., [25] ktérzy w jamie ustnej
wykazali obecno$¢ nie tylko wspomnianych grzybéw
z rodzajow: Candida, Saccharomyces czy Aspergillus
i Cryptococcus, ale takze Fusarium, Alternaria i Clado-
sporium, cho¢ rowniez stwierdzono wystepowanie grzy-
béw z rodzaju Aurebasidium, Epicoccum, Phoma oraz
Malassezia — ktory to patogen jest charakterystyczny
dla mykobiomu skory.

4. Mikrobiom przewodu pokarmowego

Przewdd pokarmowy makroorganizmoéw ze wzgledu
na pelnione funkcje oraz specyficzno$¢ budowy, sta-
nowi niezwykle miejsce dla drobnoustrojow. Ukfad
ten zapewnia warunki zycia i wzrostu drobnoustrojom
komensalnym, jak rowniez tym, ktére sa dostarczane
wraz z pozywieniem i ktdre w znaczacy sposob moga
wplyna¢ na procesy zachodzace w tej niszy ekologicz-
nej. Zotadek, jako jeden z odcinkéw przewodu pokar-
mowego stanowi przejsciowy rezerwuar pokarmu,
w ktérym odbywaja si¢ takie procesy jak: zwilzanie,
rozpuszczanie i mieszanie tresci pokarmowej z sokiem
zotadkowym. Sam sok zolagdkowy stanowi mieszanine
proteolitycznych enzyméw i kwasu solnego, przez co
dostarcza $rodowisku niezbednych do denaturacji bia-
tek oraz ulatwia wchianianie sktadnikéw odzywczych
[67]. Ze wzgledu na kwasne srodowisko, zotadek uwa-
zany byl za miejsce zasadniczo sterylne i nieprzyjazne
dla rozwoju drobnoustrojow. Jednak wraz z odkryciem
Helicobacter pylori zwrécono uwage na to, ze jest on
zasiedlany przez réznorodng mikrospotecznos¢ [66].
Gestos¢ mikrobiologiczng zotadka okresla sie obecnie
na 10'-10° CFU (colony-forming unit)/g [74] i przez co,
wraz z przetykiem i dwunastnicg jest najmniej skoloni-
zowanym przez bakterie regionem przewodu pokarmo-
wego. Gtéwnym skladnikiem mikroflory zotadka nale-
zacy do Proteobacteria jest wspomniany H. pylori, ktéra
to bakteria kolonizuje nisz¢ zoladka u ponad potowy
ludzi na $wiecie [90]. Hodowla bakterii z soku Zotad-
kowego jak tez analiza mikrobiologiczna bioptatéw
blony sluzowej wykazala wystepowanie bakterii z gro-
mady Firmicutes (rodzaje Lactobacillus, Streptococcus,
Clostridium, Veilonella), Proteobacteria (Escherichia),
Actinobacteria (Bifidobacterium) oraz w niewielkiej
ilosci grzybow z rodzaju Candida [12, 90]. Badania
metodami hodowlanymi dowiodly, ze mikrobiom
zoladka tworza bakterie z gromady Firmicutes, Proteo-
bacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes i Fusobacteria
[12]. Z kolei badania z wykorzystaniem technik biologii
molekularnej wskazaly na obecno$¢ wezesniej izolowa-
nych rodzajow bakterii klasycznymi metodami m.in:
Lactobacillus, Streptococcus, Veilonella oraz Escherichia,
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a takze stwierdzono nowe rodzaje bakterii, ktore wczes-
niej nie zaliczono do mikrobioty zotadka: Prevotella,
Caulobacter, Actinobacillus, Corynebacterium, Rothia,
Gemella. Leptotrichia, Porhyromonas, Capnocythophaga
oraz Deinococcus [12]. Natomiast w tej niszy, mimo
specjalistycznych badan dotyczacych mikrobiomu, nie
wykazano wystepowania wiruséw i grzybow.
Odnosnie mikrobiomu jelit czlowieka nalezy stwier-
dzi¢, ze jego znaczenie po raz pierwszy wykazat ponad
sto lat temu rosyjski laureat Nagrody Nobla Ilja Iljicz
Miecznikow, kiedy postawil hipoteze, ze zdrowotne
wlasciwosci kefiru sg zwigzane ze zdolno$cig w nim
obecnych zywych bakterii do kolonizowania jelita [71].
Przyjmuje si¢, Ze mikrobiota jelit ludzi zaczyna rozwi-
ja¢ sie w czasie narodzin. Jest to proces dynamiczny,
cho¢ uzalezniony od wielu czynnikéw m.in. czynni-
kéw genetycznych, mikrobioty matki, rodzaju porodu,
warunkow srodowiskowych i stosowanej diety [58, 63].
Co wazne, w pierwszych dniach Zycia w przewodzie
pokarmowym sg warunki wzglednie beztlenowe, a co
za tym idzie jest to miejsce do kolonizowania przez bak-
terie wykorzystujace tlen pochodzacy ze srodowiska.
Sato E. coliiE. feacalis, ktére tworzg po wykorzystaniu
tlenu warunki beztlenowe [58]. W rezultacie dochodzi
do zasiedlenia w tym obszarze bakterii beztlenowych
z rodzaju Bacteroides, Bifidobacterium i Clostridium.
Przypuszcza sig, ze proces tworzenia mikrobioty jeli-
towej ksztaltuje si¢ do okolo 2 roku zycia, chociaz
w pozniejszych okresach notuje sie duze wahania
skladu ilo$ciowego bakterii spowodowanych m.in.
wiekiem, stylem Zycia, cho¢ np. jelito grube dorostego
czlowieka, a w szczegdlnosci okreznica zawiera okoto
10'2-10" bakterii na 1 ml, co stanowi okoto 1,2 kg [56].
U dorostego czlowieka bakteryjny skladnik jelitowej
mikroflory stanowia gléwnie beztlenowce, ktdre prze-
wyzszajg ponad 100-krotnie swg liczbg bakterie fakul-
tatywnie tlenowe. Do najliczniej wystepujacych bakterii
w obrebie mikrobioty jelitowej zaliczy¢ nalezy bakte-
rie Gram-dodatnie, jak i Gram-ujemne bezwzglednie
i wzglednie beztlenowe z rodzajow: Bacteroides, Bifido-
bacterium, Eubacterium, Fusobacterium, Ruminococcus
i w mniejszej ilosci Lactobacillus spp., Escherichia coli,
E. feacalis, Bacillus spp., Clostridium spp. i Streptococ-
cus spp. [889]. Poza wymienionymi rodzajami bakterii,
inni autorzy [52] podaja, Ze do drobnoustrojéw stano-
wigcych mikrobiote jelit naleza rodzaje: Preptostrep-
tococcus, Klebsiella, Proteus oraz gatunki Fenogoldia
manga i Micromonas micros. Chociaz w ludzkim jelicie
wykryto obecnos¢ ponad 50 gromad bakterii, ekosys-
tem ten zdominowaly w szczegdlnosci dwie gromady
Bacteroidetes oraz Firmicutes [15, 26]. Sekwencjonujac
mikrobiom jelit Eckburg i wsp. [26] odnotowali, ze
wsrod gromady Bacteroidetes w przewazajacej ilosci
wystepuja bakterie z rodzaju Clostridium, ktére pelnia
ochronna role nabtonka okreznicy. Z kolei wérdd gro-

mady Bacteroidetes najpowszechniejszym gatunkiem
byt Bacteroides thetaiotaomicron, ktorego stwierdzono
u wszystkich badanych oséb [26]. Dodatkowo, bada-
cze wykazali obecnos$¢ Proteobacteria, Actinobacteria,
Fusobacteria oraz Verrucomicrobia [26]. Stwierdzono
takze w mikrobiocie jelitowej os6b dorostych gatunki
bakterii wytwarzajace maslan. Sg to: Faecalibacterium
prausnitzii, Roseburia intestinalis oraz Bacteroides uni-
formie [83]. Analiza sekwencji 22 probek katu réznych
0s0b wykazala, ze mikrobom ludzkiego jelita mozna
uporzadkowac w trzy enterotypy, gdzie nazwy enteroty-
pow uzaleznione zostaly od dominujacych w nich bak-
terii: Bacteroides (enterotyp 1), Prevotella (enterotyp 2),
Ruminococcus (enterotyp 3). Stwierdzono, Ze najczesciej
wystepujacym u ludzi byt enterotyp 3, ktéry oprécz
bakterii z rodzaju Ruminococcus zawieral licznie wyste-
pujacy rodzaj Akkermansia. Oba te rodzaje zarazkow
zawieraja ,,ugrupowania’ zdolne do degradacji mucyny
[7]. Wykazano, ze mikrobiota jelitowa pelni liczne funk-
cje, gdyz warunkuje nie tylko ciggto$¢ nabtonka jelito-
wego, ale takze zapewnia homeostaze ukfadu immu-
nologicznego, chroniac jednoczesnie makroorganizm
przed niekorzystnym wplywem bakterii chorobotwdr-
czych m.in. Salmonella spp., Shigella spp., Staphylococ-
cus aureus, Campylobacter jejuni, Yersinia enterocolitica
czy Listeria monocytogenes [52, 58]. Ekosystem jelit jest
takze reprezentowany przez archeony, jako ze Metha-
nobrevibacter smithii oraz M. oralis (Methanosphaera
stadtmanae) to gatunki, ktdre izolowano z rdznych §ro-
dowisk, w tym jamy ustnej oraz pochwy [45]. Badania
ostatnich lat prowadzone metodami molekularnymi
wykazaly, ze r6znorodno$¢ archeonéw u ludzi jest duza
oraz, ze reprezentuja je Euryarchaeota, Crenarcheota,
Thermococcales, Thermoplasmateles oraz niemetano-
genne archea Halobacteriaceae, ktore stwierdza sie¢ w
ludzkim kale [45, 76]. Wykazano takze w kale obecnos¢
archeondw z rodzaju Nitrosospaera, ktore zdolne sg do
utleniania amoniaku i mocznika oraz dostarczajg drob-
noustrojom azot dla [41].

Ludzki mikrobiom jelit tworzg takze wirusy, ktdre
wplywaja na homeostaze gospodarza, warunkuja
odpornos¢ jelit. Wérdd nich wyrézni¢ mozna wirusy
infekujace komorki gospodarza oraz bakteriofagi ata-
kujgce bakterie. Wykazano, ze ludzka tres¢ jelitowa
zawiera co najmniej 10° czastek wirusopodobnych na
jeden gram kalu. Sekwencjonowanie wiruséw z probek
katu dowiodlo, ze bakteriofagi atakujg do 10'* komo-
rek bakteryjnych i sg najbardziej rozpowszechnionymi
wirusami jelitowymi [3,68]. Chociaz wiele jelitowych
bakteriofagéw nie zostalo jeszcze w pelni sklasyfiko-
wanych, wiadomo, Ze najbardziej rozpowszechnione sa
dwuniciowe wirusy DNA z rzedu Caudovirales Podo-
viridae, Siphoviridae, Myoviridae) oraz jednoniciowe
bakteriofagi DNA (Microviridae) [3, 68]. Przyjmuje
sie, ze w poréwnaniu do bakteriofagéw w jelitach
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o wiele mniej jest takze wiruséw eukariotycznych,
cho¢ sekwencjonowanie probek katu od dzieci zdro-
wych wykazaly zlozong spofecznos¢ wiruséw euka-
riotycznych z rodziny Picobirnaviridae, Adenoviridae,
Anelloviridae, Astroviridae, a takze wykazano obecnosé¢
takich gatunkow wiruséw jak Bocavirus, Enterovirus,
Rotavirus oraz Sapovirus [50]. Niedawno wykazano
takze w probkach kalu u ludzi zdrowych obecnosé¢
megawirusa nalezacego do rodziny Marseilleviridae,
co moze $wiadczy¢ o tym, Ze te wirusy moga tworzy¢
mikrobiote przewodu pokarmowego [19, 53, 77].
Badajac mykobiom jelita, a w szczegolnosci kalu
wykazano, Ze najczgsciej wystepujacymi rodzajami grzy-
bow sa: Candida, Cladosporium, Cryptococcus i Saccha-
romyces, cho¢ w wielu probkach katu byly obecne i takie
grzyby jak: Malassezia spp., Eurotiales spp., Botryspha-
eriales spp. oraz Filobasidiales spp. [23, 41]. Hoffman
i wsp. [41] oceniajac korelacje pomigdzy taksonami
grzybiczymi, a bakteryjnymi w mikrobiomie jelita wska-
zali, ze grzyby z rodzaju Candida i Saccharomyces sa
dodatnio skorelowane z archeonami z rodzaju Metha-
nobrevibacter i bakteriami Prevotella spp. i te rodzaje
drobnoustrojéw byly najczesciej wykazywane u ludzi
z dietg wysokoweglowodanowa. Z kolei osoby bedace
na diecie bogatej w aminokwasy i kwasy tluszczowe
majg posiadajg zwigkszona liczbe Candida spp. Badacze
Ci sugeruja, ze grzyby z rodzaju Candida oraz bakterie
z rodzaju Prevotella, Ruminococcus i archeony Metha-
nobrevibacter, tworza syntroficzng spolecznos¢ jelit,
ktére zapewniaja metabolizm weglowodanéw ztozo-
nych, gdzie Prevotella spp. i Rumnicoccus spp. fermen-
tuja cukry wytwarzane przez Candida spp., a Metha-
nobrevibacter spp. wykorzystuja produkty fermentacji
bakteryjnej, wytwarzajac metan i dwutlenek wegla [41].

5. Mikrobiom drég oddechowych

Mikrobiom drég oddechowych ssakéw, w tym ludzi,
aw szczegdlnosci gornych drog jest zréznicowany, jako
ze system blon §luzowych pozostaje stale w kontakcie
ze Srodowiskiem zewnetrznym w tym poprzez proces
oddychania. Jama nosowa z kazdym oddechem pelni
funkgcje ,,wejscia” do drog oddechowych wielu drobno-
ustrojow. Pierwsze badania dotyczace mikrobiomu jamy
nosowej wykazaly, ze znacznie rozni si¢ on od mikro-
biomu krtani. U zdrowych oséb dorostych udowodniono,
ze mikroflora tego obszaru nalezy do gromady Actino-
bacteria (Propionibacterium spp., Corynebacterium spp.)
oraz Firmicutes (Staphylococcus spp.) [40], co zgodne
jest z wynikami badan prowadzonych przez Franka
i wsp. [32], ktorzy wskazali takze, ze mikroflora tego
obszaru jest zdominowana przez Actinobacteria, w tym
Propionibacterium spp., Corynebacterium spp. oraz Fir-
micutes [32]. Natomiast Rasmussen i wsp. [84] badajac

te nisz¢ wykazali obecno$¢ nie tylko bakterii z rodzaju
Corynebacterium i kilku przedstawicieli gronkowcow
m.in. Staphylococcus epidermidis, S. capitis, S. hominis,
S. haemolyticus, S.lugdunensis 1 S. warneri, ale takze
bakterii z rodzaju Aureobacterium i Rhodococcus [84].

Stwierdzono, ze zrogowacialy nabtonek plaski noz-
drzy zawiera gruczoty lojowe produkujace substancje
wspomagajace wzrost litofilnych bakterii takich jak Pro-
pionibacterium spp. Drobnoustroje tego rodzaju zdolne
sg do hydrolizy ttuszczéw, uwalniajg jednoczesnie wolne
kwasy tluszczowe, co w konsekwencji obniza pH, sprzy-
jajac wzrostowi koagulozo-ujemnych gronkowcoéw, a
dodatkowo wilgotne warunki i obecnos¢ tlenu w tym
miejscu, wplywa na wzrost w tym obszarze S. aureus
[22]. Z kolei analiza skltadu mikrobioty jamy nosowej
osob zdrowych wykazata stosunkowo nizsza liczbe
S. aureus, a zwiekszona Corynebacterium spp. i S. epi-
dermidis, co sugeruje, ze s3 one antagonistami w sto-
sunku do S. aureus [59]. Yiiwsp. [101] badajac poprzez
sekwencjonowanie mikrobiom gérnych drég oddecho-
wych wskazali, ze dominujacymi bakteriami jest rodzaj
Streptococcus. Bakterie te wykryto u wszystkich bada-
nych os6b i stanowily one zdecydowang wiekszos¢ bak-
teryjnej mikrospotecznosci, cho¢ wykazano takze, ale w
zdecydowanie mniejszej ilo$ci Neisseria spp. 1 Gemella
spp. Z kolei u 0s6b zdrowych notowano obecno$¢ bak-
terii z rodzaju Streptococcus, Veilonella i Prevotella,
cho¢ u wiekszosci stwierdzono takze bakterie z rodzaju
Haemophilus, Gemella, Rothia i Leptotricha [101]. W
przypadku przewlektego zapalenia zatok przynosowych
(chronic rhinosinusitis, CRS) u ludzi stwierdzono obni-
zone zrdznicowanie bakteryjne w poréwnaniu do grupy
kontrolnej, a takze wykazano obnizong liczbe bakterii
kwasu mlekowego u pacjentéw z CRS i wzrost liczby
Corynebacterium tuberculostrealiticum [2].

Dolne drogi oddechowe - tchawica i ptuca, znacz-
nie réznig si¢ budowa i funkcja od gornych drég
oddechowych. Wyscielone sg nabtonkiem rzeskowym
oraz licznymi komdrkami wydzielniczymi uwalniaja-
cymi m.in. mucyne, zwiazki powierzchniowo czynne,
proteazy oraz biatka immunomodulujace, co tworzy
bariere odpornosciowa tego odcinka [62]. Odpornosé
tego regionu drog oddechowych jest takze warunko-
wana przez makrofagi, limfocyty T, komdrki dendry-
tyczne, w tym komorki Langerhansa. Stad przyjmo-
wano, Ze te elementy obronne uktadu oddechowego
tego odcinka, wystarczaja do utrzymania w nim jato-
wosci [62]. Sugerowana jalowos¢ tego odcinka uktadu
oddechowego zwigzana byla z trudnoscig odtworze-
nia warunkoéw tego siedliska, w tym hodowli bakterii
z popluczyn oskrzelowo-pecherzykowych [65]. Obec-
nie dzieki zastosowaniu technik sekwencjonowania
genu 16S rRNA wykazano, ze dolne drogi oddechowe
zasiedlane s3 drobnoustrojami, ktére sa odmienne
od mikrobioty gérnych drég oddechowych. Program
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Narodowego Instytutu Serca, Pluc i Krwi (NHLBI)
przedstawil nie tylko mikrobiom ukladu oddecho-
wego u 0s0b zdrowych, ale i zakazonych wirusem HIV
(Lung HIV Microbiome Project) [60,65]. Wykazano
w nim, Ze najbardziej rozpowszechnionymi sg bakterie
z gromad: Bacteroidetes oraz Firmicutes, cho¢ réwniez
w mniejszym stopniu Proteobacteria i Actinobacteria.
W tym ekosystemie stwierdzono takze obecno$¢ takich
bakterii jak: Prevotella spp., Porphyromonas spp. (Bac-
teroidetes), Streptococcus spp., Veillonella spp. (Firmi-
cutes), Pseudomonas spp., Haemophilus spp. oraz Neis-
seria spp. (Proteobacteria). Analiza mikrobiomu ptuc
poprzez badanie popluczyn pecherzykowo-oskrzelo-
wych u 14 pacjentéw (w tym zdrowych palaczy) wyka-
zala obecno$¢ takich drobnoustrojéow w plucach jak:
Pseudomonas spp., Streptococcus spp., Prevotella spp.,
Fusobacterium spp., Haemophilus spp., Veilonella spp.
i Porphyromonas spp. [2, 30]. W tym rejonie uktadu
oddechowego stwierdzono duze zrdznicowanie mikro-
flory w zaleznosci od poszczegdlnych obszaréw pluc,
jako ze bakterie z rodzaju Haemophilus dominowaly
w lewym gérnym placie ptuca, a niewielka liczba komo-
rek bakteryjnych tego gatunku, byta w innym mikro-
anatomicznym obszarze innego plata ptuc [18].

W drogach oddechowych duzym zainteresowaniem
stal si¢ wirusowy sktadnik mikrobiomu, a w szczegél-
nosci dotyczy to dolnych drég oddechowych - pluc.
Zwigzane jest to z faktem, ze wczesniej niedostepny
dla klasycznych metod hodowli ekosystem. Obecnie
dzieki nowoczesnym technikom sekwencjonowania jest
tatwiejszy do badania. W plucach stwierdzono obec-
no$¢ nie tylko wiruséw ssaczych, ale i bakteryjnych
(bakteriofagi), jak tez wykazano, ze ich skfad zmienia
sie zasadniczo w zaleznosci od regionu ptuc. Willner
i wsp. [97] badajac chorych na mukowiscydoze udo-
wodnili obecno$¢ fagéw takich rodzajéw bakterii jak:
Streptococcus, Staphyloccocus, Haemophilus, Bacillus,
Pseudomonas, Lactobacillus, Mycobacterium oraz E. coli.
Dodatkowo, w probkach pochodzacych z drég odde-
chowych u ludzi zdrowych wykazano obecno$¢ wirusa
olbrzymiego z rodzaju Mimiviridae [54,87].

Badania dotyczace mykobiomu uktadu oddecho-
wego wykazaly, ze ptucach wystepuje ponad 75 rodza-
jow grzybow, wsrdd ktdrych u ludzi sg to gltéwnie
rodzaje Aspergillus, Candida, Cladosporium, Malas-
sesia, Saccharomyces. Ich sklad i liczba gatunkowa
uzaleznione sg od miejsca w drogach oddechowych
[18, 65]. Charlsona i wsp. [17] wykazali, ze u ludzi
zdrowych najczeéciej obecne byly grzyby z rodziny
Davidiellaceae i rodzajéw Cladosporium, Eurotium
i Penicillium. Podobnie van Woerdena [72] stwierdzit,
ze najbardziej rozpowszechnionymi gatunkami byty
Cladosporium cladosporium i Eremothecium sinecau-
dum, ktore jak dotad zwykle izolowane byty z wody
oraz z roélin. Powszechne w $rodowisku zycia czto-

wieka sa formy nitkowate grzybow rodzajow Aspergillus
i Scedosporium, ktére jako spory regularnie dostaja si¢
do ukladu oddechowego, przy czym nie wywoluja zmian
chorobowych u ludzi z prawidlowg odpornoscia [30].

6. Mikrobiom ukladu moczowo-plciowego

Uklad moczowo-plciowy sklada si¢ z narzadow
plciowych oraz narzagdéw drog moczowych i s3 one
pofaczone w jeden uktad ze wzgledu na wspodlne
pochodzenie obu zawigzkow z tkanki mezodermalne;j.
Natomiast mikrobiota tego obszaru jest reprezento-
wana przez zrdznicowane drobnoustroje stanowigc
takze unikalny i dynamiczny ekosystem. Mikrosrodo-
wisko pochwy zdrowych kobiet uzaleznione jest przede
wszystkim od wieku, zmian hormonalnych zachodzg-
cych w organizmie, a takze od nawykéw higienicz-
nych i aktywnosci seksualnej [61, 71]. Drobnoustroje
kolonizujace ten obszar w warunkach fizjologicz-
nych chronig go przed patogenami chorobotwdrczymi
oraz aktywuja odpowiedZz immunologiczng poprzez
wytwarzanie réznych zwigzkéw o dziataniu przeciw-
drobnoustrojowym [103]. Dowiedziono, ze mikrobiom
tego obszaru zdominowany jest przez pateczki kwasu
mlekowego, ktérych wiecej wykazano u afroamery-
kanskich kobiet niz u kaukaskich [103]. Przyjmuje
sie, ze Lactobacillus spp. moze stanowi¢ $rodowisko
ochronne przed patogenami wywolujacymi bakteryjne
zakazenie pochwy. Bakterie te w nablonku pochwy
metabolizujg glikogen do kwasu mlekowego, co sprzyja
wytworzeniu srodowiska o niskim pH, ktory powstrzy-
muje rozwdj patogenéw odpowiedzialnych za zakazenie
ukfadu rozrodczego kobiet wywotane np. Gardenerella
vaginalis, E.coli, Mobiluncus spp., Candida albicans
[61, 71]. Badania dotyczace mikrobioty pochwy pro-
wadzone przez Antonio i wsp. [6] w oparciu o klasyczne
metody hodowli wykazaly, ze dominujacymi gatun-
kami wsrod pateczek kwasu mlekowego sg L. crispatus
i L. jensenii. Wyniki te potwierdzili w oparciu o metody
biologii molekularnej Zhou i wsp. [103], ktorzy wyka-
zali takze duza réznorodno$¢ rodzajow bakterii, cho¢
bakterie z rodzaju Lactobacillus spp. byly dominujace,
a w szczegblnosci L. iners, L. crispatus, L. gasseri oraz
L. jensenii. W badaniach tych stwierdzono takze inne
bakterie, a w szczegolno$ci Atopobium vaginae, Strep-
toccus spp. oraz z gromady Firmicutes [103]. Z kolei
Hyman i wsp. [48] badajac mikroflore tego obszaru
dowiedli, Ze dominujacym rodzajem byl Lactobacil-
lus spp., cho¢ takze wykazali wystepowanie bakterii
z rodzajow Bifidobacterium, Gardnerella, Atopobium,
Corynebacterium, Janthinobacterium. Autorzy Ci [48]
stwierdzili, Ze w niektorych probkach nieobecne byty
bakterie z rodzaju Lactobacillus, a jako dominujace
byly rodzaje Bifidobacterium, Gardenerella, Gemella,
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Prevotella, Pseudomonas i Streptococcus. Inni badacze
[96] oceniajac mikrobiom pochwy kobiet zdrowych
oraz chorych na bakteryjne zapalenie pochwy potwier-
dzili, Ze dominujacg mikrobiote baktryjng tego obszaru
sg bakterie z rodzaju Lactobacillus. W przypadku drég
plciowych u kobiet zdrowych dominowaly L. crispa-
tus, L. gasseri, L. iners oraz L. jensenii, a z kolei w gru-
pie kobiet z zakazeniem pochwy dominowaly bakterie
z rodzaju Atopobium, Prevotella i gatunek Mycobac=
terium hominis. Analiza ekosystemu pochwy u eston-
skich zdrowych kobiet wykazata [24], ze dominu-
jacym rodzajem jest Lactobacillus spp., jednak obecne
w znacznej liczbie byly takze bakterie z rodzaju Gar-
denerella, Prevotella i Atopobium i bakterie tlenowe
z rodzaju Streptococcus i Staphylococcus, przy czym ich
obfitos¢ byta stosunkowa niska. W przypadku archea
stwierdzono jedynie ich wystepowanie u kobiet z bak-
teryjna waginoza [10].

Wirusowg mikrobiote uktadu moczowo-plciowe-
go badano gléwnie w przypadkach patologicznych.
Stad brak jest pelnych danych dotyczacych wiro-
mu tych drdég. Podczas bezobjawowego ztuszczania
ukladu moczowo-plciowego notowano gltéwnie euka-
riotyczne wirusy dsDNA, wsrdd ktérych obecne byty
rodziny: Adenoviridae, Herpesviridae, Papillomaviridae,
Polyomaviridae, a takze wirus ssDNA z rodziny Anel-
loviridae [79].

Drogi rodne, gtéwnie pochwa sg swoistym mikro-
srodowiskiem dla grzybéw, w tym najbardziej pow-
szechne sg grzyby z rodzaju Candida, Saccharomyces,
Aspergillus, Alternaria i Cladopsorium. Na roznorodno$¢
populacji grzybow w tym ekosystemie mogg mie¢ wplyw
takze choroby np. cukrzyca, nawracajaca kandydoza
pochwy. Wykazano, ze na wystgpowanie mikrobioty
grzybiczej w tym obszarze ma znaczgcy wplyw mikro-
biota bakteryjna, gtéwnie rodzaj Lactobacillus. Bakte-
rie te, wytwarzajg kwas mlekowy o niskim pH, ktéry
hamuje rozwoj grzybdéw, stad mozliwe, ze dane z tego
zakresu s ograniczone ze wzgledu na nie uwzglednienie
tych drobnoustrojow [13, 14, 24, 37, 102].

7. Podsumowanie

Mikrobiom czlowieka w aspekcie najwazniejszych
jego nisz, zaréwno w kontekscie bakterii, archea, grzy-
bow, a w szczegolnosci wirusdw, w tym bakteriofagéw
i wiruséw olbrzymich, stanowi nadal stosunkowo mato
poznany fragment wiedzy biologicznej, a ktory jest
bardzo wazny, jako ze to on warunkuje homeostaze
organizmu. Stad, badania prowadzace do poznania
mikrobiomu czlowieka tak pod wzgledem réznorod-
nosci drobnoustrojow oraz ich oddzialywania, to fakty
wazne, chociazby z powodu przyblizenia poznania etio-
logii, a nawet patogenezy wielu choréb.
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