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1. Wprowadzenie

Ludzki organizm zasiedlany jest przez zróżnicowane 
drobnoustroje należące do trzech głównych domen: 
bakterii, archea i eukariota, które stanowią mikrobiom 
człowieka i są one konieczne do prawidłowego funk-
cjonowania makroorganizmu, w tym utrzymania jego 
statusu odpornościowego [4, 21]. Wśród nich są nie 
tylko drobnoustroje komensalne i symbiotyczne wystę-
pujące na skórze, w jamie ustnej, przewodzie pokar-
mowym, oraz w układzie oddechowym i  moczowo-
-płciowym, ale i te, które wywołują stany patologiczne, 
w  tym choroby zakaźne [71]. Termin ,,mikrobiom” 
po raz pierwszy został użyty przez laureata nagrody 
Nobla Joshua Lederberg’a, który sugerował aby uży-
wać go do określenia zbiorowego genomu wszystkich 
drobnoustrojów komensalnych, symbiotycznych i cho-
robotwórczych bytujących w ludzkim organizmie [44]. 
Pierwsze dowody na to, że drobnoustroje są fizjologicz-
nym elementem ludzkiego organizmu zarejestrowano 
w 1880 roku, kiedy austriacki pediatra Theodor Esche-
rich obserwował pozytywny wpływ Escherichia coli na 
mikroflorę jelitową dzieci zdrowych oraz dotkniętych 
biegunkami [86]. W kolejnych latach wyizolowano od 
ludzi szereg drobnoustrojów, w tym m.in. w 1898 roku 
bakterie Veilonella parvula, a w 1900 roku – Bifidobac-
terium spp. oraz inne bakterie występujące na skórze, 
w przewodzie pokarmowym i układzie moczowo-płcio-
wym [43]. Postęp technik izolacji i hodowli pozwolił 

na pogłębienie wiedzy na temat drobnoustrojów, które 
zasiedlają ludzki organizm, jednak dopiero rozwój tech-
nik molekularnych w późnych latach XX wieku, zre-
wolucjonizował wiedzę na temat mikrobiomu skóry, 
przewodu pokarmowego oraz układu oddechowego, 
w tym w dolnych jego odcinków – płuc, a także dróg 
moczowo-płciowych. Obecnie przyjmuje się, że w jeli-
cie grubym człowieka jest około 2 kg drobnoustrojów, 
które stanowią integralny i ważny element makroorga-
nizmy, na które składają się m.in. wspomniane bakterie, 
a także archea oraz wirusy, w tym bakteriofagi, wirus 
olbrzymie i  grzyby. Odnośnie występowania bakterii 
w  mikrobiomie człowieka wiadomo było od dawna, 
natomiast obecność w nim archea rejestrowano od 
60. lat XX wieku, kiedy stwierdzono obecność metanu 
w  wydychanym powietrzu [28]. Obecnie wiadomo, 
że archea są reprezentowane przez metanogenne 
drobno ustroje zasiedlające nie tylko jamę ustna i dal-
sze odcinki przewodu pokarmowego, ale także skórę 
[28]. Natomiast, mimo rozwoju technik molekularnych 
oraz metagenomiki wiriom w różnych niszach ekolo-
gicznych organizmu człowieka jest słabo poznany, choć 
wirusy, w tym bakteriofagi wirusy olbrzymie wyka-
zano we krwi i kale, a także na skórze, w jamie ustnej, 
w jelitach, układzie oddechowym i układzie moczowo-
-płciowym [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 człowieka wykazano, że reprezentuje on bardzo 
liczną grupę organizmów eukariotycznych. Ich liczba 
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gatunków w i na organizmie człowieka sięga około 
1,5 miliona. Z braku możliwości ich hodowania dotych-
czas opisano jedynie 1–5% wszystkich gatunków grzy-
bów, które występują w organizmie człowieka [23, 88]. 
Stwierdzono, że mykobiom dotyczący skóry, jamy ust-
nej, przewodu pokarmowego oraz dróg oddechowych 
i układu moczowo-płciowego stanowi fundamentalne 
znaczenie w ludzkim mikrobiomie mimo, że stanowi on 
tylko około 0,1% tej populacji [24–25, 37, 41, 72, 78, 88, 
94, 95, 102]. Ten wyjątkowy składnik mikrobiomu pełni 
istotną rolę w utrzymaniu mikrobiologicznej struktury, 
oddziałuje na fizjologię i metabolizm oraz na układ 
immunologiczny organizmu człowieka. 

Elementem i zarazem znaczącym postępem, który 
stworzył podwaliny poznania mikrobiomu człowieka, 
był wdrożony w 2007 roku program Human Micro-
biome Project (HMP), który w oparciu o sekwecjonowa-
nie jednostki 16S rRNA przybliżył złożoność ludzkiego 
mikrobiomu [99]. HMP miał za zadanie określenie 
ludzkiego mikrobiomu na poziomie sekwencji nukleo - 
tydowej całego genomowego DNA drobnoustrojów 
(metagom), sekwencji nukleotydowej mitochondrial-
nego RNA (metatranskryptom) oraz syntetyzowanie 
białek bakteryjnych (metaproteom), jak też produktów 
metabolizmu drobnoustrojów (metabolom) pochodzą-
cych ze skóry, jamy ustnej, przewodu pokarmowego 
i układu moczowo-płciowego. Projekt ten dotyczył także 
badania i analizy różnic w ludzkiej mikroflorze, w tym 
różnic w zależności od populacji ludzi i ich genotypu, 
wieku, sposobu odżywiania, jak też środowiska życia 
i czynników socjalnych oraz ich stanu zdrowia [40,99]. 
Sukces HMP stał się przyczyną do dalszych prac w tym 
zakresie obejmując nowe nisze ekologiczne, które wcze-
śniej nie były brane pod uwagę m.in. wdrożono projekt 
mający na celu określenie mikrobiomu układu oddecho-
wego, w tym płuc, nie tylko u osób zdrowych, ale także 
zakażonych wirusem HIV (Lung HIV Microbiome Pro-
ject). Stworzono odrębne bazy danych dla określonego 
mikrobiomu, np. jamy ustnej – Human Oral Micro-
biome Database (HOMD) [100]. Współpraca w ramach 
projektów, które dotyczą analizy ludzkiego mikrobiomu, 
pozwoliła na wykazanie możliwości i wartości wyników 
tych badań, jako podstawowego elementu warunkują-
cego zdrowie człowieka [63]. 

2. Mikrobiom skóry

Ludzka skóra jest największym narządem ciała 
człowieka i odgrywa ważną rolę w układzie odpornoś-
ciowym, stanowiąc pierwszą linię obrony przed zmia-
nami środowiska zewnętrznego, jak i przed atakiem 
drobnoustrojów, w tym patogennych. Powierzchnia 
skóry, którą określa się na 1,8 m2, kolonizowana jest 
przez różne drobnoustroje, które reprezentują bak-

terie, archea, wirusy, w tym bakteriofagi oraz grzyby 
[35, 71]. Ten ekosystem jest zróżnicowany topograficz-
nie, ze względu na różnice anatomiczne jego regionów. 
Część obszarów skóry jest częściowo ,,niedrożna’’, np. 
pachwiny, sklepienie pach, gdzie jest wyższa tempera-
tura i wyższa wilgotność, co sprzyja rozwojowi dro-
bnoustrojów występujących w warunkach typowych 
dla pałeczek Gram-ujemnych czy Staphylococcus aureus 
[35, 36, 51]. Kolejnym czynnikiem wpływającym na 
mikroflorę skóry jest występowanie w niej gruczołów 
łojowych. Obszary o dużej gęstości tych gruczołów, 
np. skóra twarzy i pleców wzmagają wzrost lipofilnych 
bakterii np. Propionibacterium spp. i grzybów Malasse-
zia spp. [35, 36, 51]. Z kolei skóra ramion i nóg często 
bywa przesuszona, ponieważ nastawiona jest na duże 
wahania temperatury. Stąd występuje na niej obniżona 
liczbę drobnoustrojów.

 Mikroflora skóry warunkowana jest także wiekiem 
gospodarza i płcią [71]. Wykazano, że skóra płodu 
w macicy jest jałowa, po czym jej pierwsza koloniza-
cja bakteriami następuje podczas naturalnego porodu 
lub w  czasie cesarskiego cięcia [71]. Takie różnice 
fizjologiczne, w tym odmienne hormony występujące 
u mężczyzn i kobiet powodują zróżnicowanie w zakre-
sie występowania drobnoustrojów na ich skórze [64].

Na mikroflorę bakteryjną skóry mają także wpływ 
czynniki środowiskowe, w tym wykonywany zawód, 
używana odzież oraz stosowane leczenie, w tym anty-
biotyki [35]. Także używane kosmetyki i  produkty 
higieniczne zmieniają warunki na skórze i  wpływają 
na mikrobiom, choć mechanizm ich oddziaływań na 
skład mikroflory skóry nie jest do końca poznany [35]. 
Różnorodność drobnoustrojów skóry była po części 
znana przed wprowadzeniem technik sekwencjono-
wania mikrobiomu, jako że metody hodowli wykazały 
duże ich zróżnicowanie [51]. Wykazano, że głównymi 
bakteryjnymi kolonizatorami skóry są Staphylococ-
cus epidermidis i inne gronkowce koagulazo-ujemne 
oraz bakterie z gromady Actinobacteria m.in. rodzaje 
Corynebacterium, Propionibacterium, Brevibacterium, 
Micrococcus – które uznano za stałą mikroflorę skóry 
[33, 34, 40, 42, 57, 86]. Z kolei do mikroflory przejścio-
wej, głównie w warunkach patologicznych zaliczono 
S. aureus, Streptococcus pyogenes oraz Pseudomonas 
aureginosa [5, 29, 34, 73]. 

Postęp w poznawaniu mikroflory powłok skóry 
związany był z technikami molekularnymi, w  tym 
sekwencjonowanie 16S rRNA. Zastosowanie tych metod 
umożliwiło wykazanie, że skóra ludzka jest bardziej 
zróżnicowana i bogatsza pod względem występowania 
drobnoustrojów, niż dotychczas uważano [71]. Bada-
nia te dowiodły, że drobnoustroje skóry należą do czte-
rech głównych gromad: Actinobacteria, Bacteroidetes, 
Firmicutes i Proteobacteria. Także wcześniej wykazano 
na skórze obecność takich rodzajów bakterii jak: Pro-
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pionibacterium, Corynebacterium, Staphylococus, Strep-
tococcus, Acinetobacter oraz Finegoldia [34, 71]. Bada-
nia Costelli i wsp. [20] wykazały, że na skórze okolicy 
głowy, w  tym skórze nosa, uszu i włosach dominują 
bakterie z podrodziny Propionibacterinae, których jest 
znacznie mniej na skórze ramion. Badania te dowio-
dły, że w okolicy tułowia i kończyn, szczególnie okolice 
pach i podeszwy stóp, pępka i dołu podkolanowego, 
głównie występują bakterie z rodzaju Staphylococcus 
i  Corynebacterium. Natomiast badania Grice i wsp. 
[36] wskazały, że głównymi bakteriami występującymi 
na skórze klatki piersiowej, plecach i potylicy, gdzie są 
,,łojowe warunki’’, w największej ilości występują Pro-
pionibacteria spp. oraz różne gatunki Staphyloccocus 
spp. Natomiast na powierzchniach miejsc wilgotnych 
m.in. w przestrzeni międzypalcowej, pachach, pępku 
dominują Corynebacterium spp., choć także są obecne 
bakterie z rodzaju Staphylococcus. Z kolei na powierzch-
niach miejsc suchych takich jak: przedramię, przewa-
żają mieszane drobnoustroje, reprezentowane głównie 
przez β-Proteobacteria i Flavobacteriales [36]. 

Analiza mikrobiomu skóry wykonana nowoczes-
nymi technikami udowodniły, że archea występujące 
na powierzchni skóry, to metanogenne archea z rodzaju 
Methanosarcina, Methanobrevibacter oraz archeony 
z gromady Eurybacteria, jak też archea utleniające amo-
niak z typu Thaumarcheota, które wpływają na regula-
cję pH skóry i stanowią naturalną warstwę ochronną 
powłok skóry [82].

Badania mikrobiomu skóry w kierunku obecności 
wirusów wykazały, że podobnie jak bakterie i archea, 
tworzą one stały i przejściowy skład mikroflory skóry 
[55]. Analiza sekwencji wirusowego DNA na po- 
wierzchni skóry wskazała trzy dominujące rodziny: 
Papillomaviridae (β-, γ-HPV), Polyomaviridae i Circo-
viridae [31, 55] z tym u większości osób najczęściej 
stwierdzanymi na powierzchniowych warstwach skóry 
są β i γ papillomawirusy [55], wśród których zidentyfi-
kowano 13 nowych odmian γ-papillomawirusów [31]. 
Stwierdzono także na skórze polyomawirusy Merkel 
(MCPyV), które izolowano z  agresywnego neuro-
hormonalnego raka skóry, choć wykazano go także 
na powierzchni skóry osób zdrowych [31]. Na skórze 
udowodniono występowanie bakteriofagów z rodziny 
Myoviridae i Siphoviridae, a także bakteriofagów Pro-
pionibacterium spp., Staphyloccocus spp., Pseudomo-
nas spp., Baciillus spp., których liczbajest zmienna na 
powierzchniach różnych obszarów skóry [38]. 

Ważnym składnikiem ekosystemu ludzkiej skóry są 
grzyby, które oprócz bakterii, archea i wirusów stano-
wią ważną część, choć badania z tego zakresu są słabo 
rozwinięte [35]. Obecnie przyjmuje się, że większość 
grzybów na zdrowej skórze 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 
występują liczniej [78]. Przyjmuje się także, że Candida 
spp., mimo że jest składnikiem mykobiomu skóry czło-
wieka, to bardzo rzadko kolonizuje skórę chyba, że jest 
przyczyną zakażeń, zwłaszcza w warunkach obniżenia 
odporności czy cukrzycy [86]. 

3. Mikrobiom jamy ustnej

Jama ustna ze względu na kontakt z powietrzem, 
pożywieniem i środowiskiem wodnym, stanowi dyna-
miczne oraz bardzo zróżnicowane i unikalne środowi-
sko dla drobnoustrojów. Bakterie w jamie ustnej biorą 
udział w metabolizmie produktów odżywczych. 

Pierwsza kolonizacja tego obszaru zaczyna się bez-
pośrednio po urodzeniu, a głównym źródłem bakterii 
jest matka dziecka. Obszar ten, jako pierwsze bakterie 
zasiedlają: Streptococcus salivarius, S. mitis, S. oralis, 
a  w  okresie następnych kilku miesięcy pojawiają się 
Gram-ujemne beztlenowce tj.: Fusobacterium nucle-
atum, Prevotella melaninogenica i  Veillonella spp. 
W młodym wieku dorosłym, mikrobiota jamy ustnej 
człowieka staje się 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 się, że 
u ludzi w jamie ustnej jest ponad 750 gatunków bak-
teryjnych, przy czym uznaje się, że to tylko około 50% 
występujących tam bakterii, które poznano [39, 49]. 
Dane te potwierdza program Human Oral Microbiome 
Database (HOMD) [100], który nie tylko przedstawia 
aktualne nazewnictwo drobnoustrojów jamy ustnej, ale 
także zawiera dane z bibliotek fenotypowych, filogene-
tycznych i klinicznych zarazków [27].

Na duże zróżnicowanie mikrobiomu jamy ustnej ma 
wpływ temperatura, pH, potencjał oksydacyjno-reduk-
cyjny, zasolenie oraz ślina, która dostarcza składników 
odżywczych, usuwa produkty przemiany, a dodatkowo 
zawiera liczne enzymy np. w amylazę, peptydy prze-
ciwbakteryjne, a nawet przeciwciała [71]. Jest on także 
warunkowany stanem higieny gospodarza np. szczotko-
waniem zębów czy płukaniem jamy ustnej [71], a także 
wiąże się z mikrobiomem śliny. Analiza wyników badań 
molekularnych mikrobiomu śliny osób z  różnych 
stref geograficznych, wykazała [70] obecność ponad 
100 rodzajów bakterii, w tym około 40 dotychczas nie-
opisanych. Stwierdzono, że u większości badanych osób 
występują bakterie z rodzajów: Streptococcus, Prevotella, 
Veilonella, Neisseria, Heamophilus, Rothia, Porphyromo-
nas, Fusobacterium, Scardovia, Parascardovia i Alloscar-
dovia [11, 70]. Wykazano, że język, jako wał mięśniowy 
pokryty śluzówką, stanowi także miejsce kolonizowane 
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przez bakterie. Stosując sekwencjonowanie 16S rRNA 
stwierdzono, że mikrobiom języka ludzi zdrowych oraz 
chorych na raka żołądka jest bardzo bogaty i zróżni-
cowany [46]. U ludzi zdrowych stwierdzono bakterie 
z rodzajów Prevotella, Neisseria, Streptococcus, Heamo-
philus i Fusobacterium, zaś u chorych dominowały bak-
terie z rodzajów Prevotella, Streptococcus, Veilonella, 
Actinomyces, Leptotrichia [46]. 

Istotnym faktem dotyczącym mikrobiomu jamy ust-
nej jest biofilm tworzony nad- i poddziąsłowo, który 
różni się między sobą składem mikroflory bakteryjnej. 
Drobnoustroje obecne w biofilmie tworzą niezwykle 
zorganizowaną i aktywną strukturę, w której współpra-
cują ze sobą, uczestnicząc w rozkładzie substancji orga-
nicznych i pozyskiwaniu energii [16]. Stwierdzono, że 
w naddziąsłowej płytce bakteryjnej występują głównie 
bakterie Gram-dodatnie takie jak: S. mutants, S. saliva-
rus, S. motis oraz Lactobacillus spp. Natomiast na pod-
dziąsłowej płytce obecne są Gram-ujemne bakterie np.: 
Actinobacillus spp., Campylobacter spp., Fusobacterium 
nucleatum i Porphyromonas gingivalis [16, 39]. 

Na płytce nazębnej stwierdzono także obecność 
archea i pochodzą one z typu Euryarchaeota, a w szcze-
gólności Methanobrevibacter oralis i M. smithii [46]. 
Stwierdzono w jamie ustnej bakteriofagi, których obec-
ność związana jest z występowaniem potencjalnych 
gospodarzy – bakterii [27]. Obserwacje dotyczące ich 
występowania w jamie ustnej dowiodły, że są to głów-
nie fagi Aggregatibacter actinomycetemcomitans, a ich 
liczba jest dodatnio skorelowana z zanikiem przyzębia 
[27, 75, 78]. Udowodniono, że bakteriofagi jamy ust-
nej mogą występować zarówno, jako komensale oraz 
jako czynniki chorobotwórcze [9, 27, 92]. Wykazano, 
że w tym ekosystemie dominują Escherichia coli fag T3, 
Propinibacterium acnes fag PA6 oraz Streptococcus mitis 
fag SM1, chociaż odnotowano także obecność E. coli 
fag lamda, Burholderia fag E125, Actimomyces fag Av-1 
oraz fagi Streptococcus [44, 98]. Autorzy innych badań 
wykazali [85] występowanie bakteriofagów atakujących 
gromady Proteobacteria lub Firmiucutes, które obejmują 
rodzaje Streptococcus, Gemella, Veilonella i Leptotrichia. 
Obecność w ludzkiej ślinie faga Enterococcus faecalis, 
to dowód, że odgrywa on ważną rolę w ograniczaniu 
występowania bakterii w  systemie korzeni zębowych, 
jako że penetrując kanały zęba, eliminują zakażenie 
wywołane przez E. faecalis [9]. Wśród mikrobiomu jamy 
ustnej metodami biologii molekularnej stwierdzono, że 
ten ekosystem to doskonałe miejsce nie tylko bakterio-
fagów, ale również wirusów ssaczych, które reprezen-
towane są 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 
dowiodły występowanie takich grzybów jak Can dida 
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] którzy w jamie ustnej 
wykazali obecność nie tylko wspomnianych grzybów 
z  rodzajów: Candida, Saccharomyces czy Aspergillus 
i Cryptococcus, ale także Fusarium, Alternaria i Clado-
sporium, choć również stwierdzono występowanie grzy-
bów z rodzaju Aurebasidium, Epicoccum, Phoma oraz 
Malassezia – który to patogen jest charakterystyczny 
dla mykobiomu skóry. 

4. Mikrobiom przewodu pokarmowego

Przewód pokarmowy makroorganizmów ze względu 
na pełnione funkcje oraz specyficzność budowy, sta-
nowi niezwykłe miejsce dla drobnoustrojów. Układ 
ten zapewnia warunki życia i wzrostu drobnoustrojom 
komensalnym, jak również tym, które są dostarczane 
wraz z pożywieniem i które w znaczący sposób mogą 
wpłynąć na procesy zachodzące w tej niszy ekologicz-
nej. Żołądek, jako jeden z odcinków przewodu pokar-
mowego stanowi przejściowy rezerwuar pokarmu, 
w  którym odbywają się takie procesy jak: zwilżanie, 
rozpuszczanie i mieszanie treści pokarmowej z sokiem 
żołądkowym. Sam sok żołądkowy stanowi mieszaninę 
proteolitycznych enzymów i kwasu solnego, przez co 
dostarcza środowisku niezbędnych do denaturacji bia-
łek oraz ułatwia wchłanianie składników odżywczych 
[67]. Ze względu na kwaśne środowisko, żołądek uwa-
żany był za miejsce zasadniczo sterylne i nieprzyjazne 
dla rozwoju drobnoustrojów. Jednak wraz z odkryciem 
Helicobacter pylori zwrócono uwagę na to, że jest on 
zasiedlany przez różnorodną mikrospołeczność [66]. 
Gęstość mikrobiologiczną żołądka określa się obecnie 
na 101–103 CFU (colony-forming unit)/g [74] i przez co, 
wraz z przełykiem i dwunastnicą jest najmniej skoloni-
zowanym przez bakterie regionem przewodu pokarmo-
wego. Głównym składnikiem mikroflory żołądka nale-
żący do Proteobacteria jest wspomniany H. pylori, która 
to bakteria kolonizuje niszę żołądka u ponad połowy 
ludzi na świecie [90]. Hodowla bakterii z soku żołąd-
kowego jak też analiza mikrobiologiczna bioptatów 
błony śluzowej wykazała występowanie bakterii z gro-
mady Firmicutes (rodzaje Lactobacillus, Streptococcus, 
Clostridium, Veilonella), Proteobacteria (Escherichia), 
Actinobacteria (Bifidobacterium) oraz w  niewielkiej 
ilości grzybów z rodzaju Candida [12, 90]. Badania 
metodami hodowlanymi dowiodły, że mikrobiom 
żołądka tworzą bakterie z gromady Firmicutes, Proteo-
bacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes i Fusobacteria 
[12]. Z kolei badania z wykorzystaniem technik biologii 
molekularnej wskazały na obecność wcześniej izolowa-
nych rodzajów bakterii klasycznymi metodami m.in: 
Lactobacillus, Streptococcus, Veilonella oraz Escherichia, 
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a także stwierdzono nowe rodzaje bakterii, które wcześ-
niej nie zaliczono do mikrobioty żołądka: Prevotella, 
Caulobacter, Actinobacillus, Corynebacterium, Rothia, 
Gemella. Leptotrichia, Porhyromonas, Capnocythophaga 
oraz Deinococcus [12]. Natomiast w tej niszy, mimo 
specjalistycznych badań dotyczących mikrobiomu, nie 
wykazano występowania wirusów i grzybów.

Odnośnie mikrobiomu jelit człowieka należy stwier-
dzić, że jego znaczenie po raz pierwszy wykazał ponad 
sto lat temu rosyjski laureat Nagrody Nobla Ilja Iljicz 
Miecznikow, kiedy postawił hipotezę, że zdrowotne 
właściwości kefiru są związane ze zdolnością w  nim 
obecnych żywych bakterii do kolonizowania jelita [71]. 
Przyjmuje się, że mikrobiota jelit ludzi zaczyna rozwi-
jać się w czasie narodzin. Jest to proces dynamiczny, 
choć uzależniony od wielu czynników m.in. czynni-
ków genetycznych, mikrobioty matki, rodzaju porodu, 
warunków środowiskowych i stosowanej diety [58, 63]. 
Co ważne, w  pierwszych dniach życia w  przewodzie 
pokarmowym są warunki względnie beztlenowe, a co 
za tym idzie jest to miejsce do kolonizowania przez bak-
terie wykorzystujące tlen pochodzący ze środowiska. 
Są to E. coli i E. feacalis, które tworzą po wykorzystaniu 
tlenu warunki beztlenowe [58]. W rezultacie dochodzi 
do zasiedlenia w tym obszarze bakterii beztlenowych 
z  rodzaju Bacteroides, Bifidobacterium i Clostridium. 
Przypuszcza się, że proces tworzenia mikrobioty jeli-
towej kształtuje się do około 2  roku życia, chociaż 
w  późniejszych okresach notuje się duże wahania 
składu ilościowego bakterii spowodowanych m.in. 
wiekiem, stylem życia, choć np. jelito grube dorosłego 
człowieka, a w szczególności okrężnica zawiera około 
1012–1014 bakterii na 1 ml, co stanowi około 1,2 kg [56]. 
U  dorosłego człowieka bakteryjny składnik jelitowej 
mikroflory stanowią głównie beztlenowce, które prze-
wyższają ponad 100-krotnie swą liczbą bakterie fakul-
tatywnie tlenowe. Do najliczniej występujących bakterii 
w obrębie mikrobioty jelitowej zaliczyć należy bakte-
rie Gram-dodatnie, jak i Gram-ujemne bezwzględnie 
i względnie beztlenowe z rodzajów: Bacteroides, Bifido-
bacterium, Eubacterium, Fusobacterium, Ruminococcus 
i w mniejszej ilości Lactobacillus spp., Escherichia coli, 
E. feacalis, Bacillus spp., Clostridium spp. i Streptococ-
cus spp. [889]. Poza wymienionymi rodzajami bakterii, 
inni autorzy [52] podają, że do drobnoustrojów stano-
wiących mikrobiotę jelit należą rodzaje: Preptostrep-
tococcus, Klebsiella, Proteus oraz gatunki Fenogoldia 
manga i Micromonas micros. Chociaż w ludzkim jelicie 
wykryto obecność ponad 50 gromad bakterii, ekosys-
tem ten zdominowały w szczególności dwie gromady 
Bacteroidetes oraz Firmicutes [15, 26]. Sekwencjonując 
mikrobiom jelit Eckburg i  wsp. [26] odnotowali, że 
wśród gromady Bacteroidetes w  przeważającej ilości 
występują bakterie z rodzaju Clostridium, które pełnią 
ochronną rolę nabłonka okrężnicy. Z kolei wśród gro-

mady Bacteroidetes najpowszechniejszym gatunkiem 
był Bacteroides thetaiotaomicron, którego stwierdzono 
u wszystkich badanych osób [26]. Dodatkowo, bada-
cze wykazali obecność Proteobacteria, Actinobacteria, 
Fusobacteria oraz Verrucomicrobia [26]. Stwierdzono 
także w mikrobiocie jelitowej osób dorosłych gatunki 
bakterii wytwarzające maślan. Są to: Faecalibacterium 
prausnitzii, Roseburia intestinalis oraz Bacteroides uni-
formie [83]. Analiza sekwencji 22 próbek kału różnych 
osób wykazała, że mikrobom ludzkiego jelita można 
uporządkować w trzy enterotypy, gdzie nazwy enteroty-
pów uzależnione zostały od dominujących w nich bak-
terii: Bacteroides (enterotyp 1), Prevotella (enterotyp 2), 
Ruminococcus (enterotyp 3). Stwierdzono, że najczęściej 
występującym u ludzi był enterotyp 3, który oprócz 
bakterii z rodzaju Ruminococcus zawierał licznie wystę-
pujący rodzaj Akkermansia. Oba te rodzaje zarazków 
zawierają ,,ugrupowania” zdolne do degradacji mucyny 
[7]. Wykazano, że mikrobiota jelitowa pełni liczne funk-
cję, gdyż warunkuje nie tylko ciągłość nabłonka jelito-
wego, ale także zapewnia homeostazę układu immu-
nologicznego, chroniąc jednocześnie makroorganizm 
przed niekorzystnym wpływem bakterii chorobotwór-
czych m.in. Salmonella spp., Shigella spp., Staphylococ-
cus aureus, Campylobacter jejuni, Yersinia enterocolitica 
czy Listeria monocytogenes [52, 58]. Ekosystem jelit jest 
także reprezentowany przez archeony, jako że Metha-
nobrevibacter smithii oraz M. oralis (Methanosphaera 
stadtmanae) to gatunki, które izolowano z różnych śro-
dowisk, w tym jamy ustnej oraz pochwy [45]. Badania 
ostatnich lat prowadzone metodami molekularnymi 
wykazały, że różnorodność archeonów u ludzi jest duża 
oraz, że reprezentują je Euryarchaeota, Crenarcheota, 
Thermococcales, Thermo plasmateles oraz niemetano-
genne archea Halobacteriaceae, które stwierdza się w 
ludzkim kale [45, 76]. Wykazano także w kale obecność 
archeonów z rodzaju Nitrosospaera, które zdolne są do 
utleniania amoniaku i mocznika oraz dostarczają drob-
noustrojom azot dla [41]. 

Ludzki mikrobiom jelit tworzą także wirusy, które 
wpływają na homeostazę gospodarza, warunkują 
odporność jelit. Wśród nich wyróżnić można wirusy 
infekujące komórki gospodarza oraz bakteriofagi ata-
kujące bakterie. Wykazano, że ludzka treść jelitowa 
zawiera co najmniej 109 cząstek wirusopodobnych na 
jeden gram kału. Sekwencjonowanie wirusów z próbek 
kału dowiodło, że bakteriofagi atakują do 1014 komó-
rek bakteryjnych i są najbardziej rozpowszechnionymi 
wirusami jelitowymi [3,68]. Chociaż wiele jelitowych 
bakteriofagów nie zostało jeszcze w pełni sklasyfiko-
wanych, wiadomo, że najbardziej rozpowszechnione są 
dwuniciowe wirusy DNA z rzędu Caudovirales Podo-
viridae, Siphoviridae, Myoviridae) oraz jednoniciowe 
bakteriofagi DNA (Microviridae) [3, 68]. Przyjmuje 
się, że w  porównaniu do bakteriofagów w  jelitach 
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o  wiele mniej jest także wirusów eukariotycznych, 
choć sekwencjonowanie próbek kału od dzieci zdro-
wych wykazały złożoną społeczność wirusów euka-
riotycznych z rodziny Picobirnaviridae, Adenoviridae, 
Anelloviridae, Astroviridae, a także wykazano obecność 
takich gatunków wirusów jak Bocavirus, Enterovirus, 
Rotavirus oraz Sapovirus [50]. Niedawno wykazano 
także w  próbkach kału u  ludzi zdrowych obecność 
megawirusa należącego do rodziny Marseilleviridae, 
co może świadczyć o tym, że te wirusy mogą tworzyć 
mikrobiotę przewodu pokarmowego [19, 53, 77].

Badając mykobiom jelita, a w szczególności kału 
wykazano, że najczęściej występującymi rodzajami grzy-
bów są: Candida, Cladosporium, Cryptococcus i Saccha-
romyces, choć w wielu próbkach kału były obecne i takie 
grzyby jak: Malassezia spp., Eurotiales spp., Botryspha-
eriales spp. oraz Filobasidiales spp. [23, 41]. Hoffman 
i  wsp. [41] oceniając korelację pomiędzy taksonami 
grzybiczymi, a bakteryjnymi w mikrobiomie jelita wska-
zali, że grzyby z rodzaju Candida i  Saccharomyces są 
dodatnio skorelowane z archeonami z rodzaju Metha-
nobrevibacter i bakteriami Prevotella spp. i  te rodzaje 
drobnoustrojów były najczęściej wykazywane u  ludzi 
z dietą wysokowęglowodanową. Z kolei osoby będące 
na diecie bogatej w aminokwasy i  kwasy tłuszczowe 
mają posiadają zwiększoną liczbę Candida spp. Badacze 
Ci sugerują, że grzyby z rodzaju Candida oraz bakterie 
z rodzaju Prevotella, Ruminococcus i archeony Metha-
nobrevibacter, tworzą syntroficzną społeczność jelit, 
które zapewniają metabolizm węglowodanów złożo-
nych, gdzie Prevotella spp. i Rumnicoccus spp. fermen-
tują cukry wytwarzane przez Candida spp., a Metha-
nobrevibacter spp. wykorzystują produkty fermentacji 
bakteryjnej, wytwarzając metan i dwutlenek węgla [41].

5. Mikrobiom dróg oddechowych

Mikrobiom dróg oddechowych ssaków, w tym ludzi, 
a w szczególności górnych dróg jest zróżnicowany, jako 
że system błon śluzowych pozostaje stale w kontakcie 
ze środowiskiem zewnętrznym w tym poprzez proces 
oddychania. Jama nosowa z każdym oddechem pełni 
funkcję ,,wejścia” do dróg oddechowych wielu dro bno - 
ustrojów. Pierwsze badania dotyczące mikrobiomu jamy 
nosowej wykazały, że znacznie różni się on od mikro-
biomu krtani. U zdrowych osób dorosłych udowodniono, 
że mikroflora tego obszaru należy do gromady Actino-
bacteria (Propionibacterium spp., Corynebacterium spp.) 
oraz Firmicutes (Staphylococcus spp.) [40], co zgodne 
jest z wynikami badań prowadzonych przez Franka 
i wsp. [32], którzy wskazali także, że mikroflora tego 
obszaru jest zdominowana przez Actinobacteria, w tym 
Propionibacterium spp., Coryne bacterium spp. oraz Fir-
micutes [32]. Natomiast Rasmussen i wsp. [84] badając 

tę niszę wykazali obecność nie tylko bakterii z rodzaju 
Corynebacterium i  kilku przedstawicieli gronkowców 
m.in. Staphylococcus epidermidis, S. capitis, S. hominis, 
S. haemolyticus, S. lugdunensis i  S. warneri, ale także 
bakterii z rodzaju Aureobacterium i Rhodococcus [84].

Stwierdzono, że zrogowaciały nabłonek płaski noz-
drzy zawiera gruczoły łojowe produkujące substancje 
wspomagające wzrost litofilnych bakterii takich jak Pro-
pionibacterium spp. Drobnoustroje tego rodzaju zdolne 
są do hydrolizy tłuszczów, uwalniają jednocześ nie wolne 
kwasy tłuszczowe, co w konsekwencji obniża pH, sprzy-
jając wzrostowi koagulozo-ujemnych gronkowców, a 
dodatkowo wilgotne warunki i obecność tlenu w tym 
miejscu, wpływa na wzrost w tym obszarze S. aureus 
[22]. Z kolei analiza składu mikrobioty jamy nosowej 
osób zdrowych wykazała stosunkowo niższą liczbę 
S. aureus, a zwiększoną Corynebacterium spp. i S. epi-
dermidis, co sugeruje, że są one antagonistami w sto-
sunku do S. aureus [59]. Yi i wsp. [101] badając poprzez 
sekwencjonowanie mikrobiom górnych dróg oddecho-
wych wskazali, że dominującymi bakteriami jest rodzaj 
Streptococcus. Bakterie te wykryto u wszystkich bada-
nych osób i stanowiły one zdecydowaną większość bak-
teryjnej mikrospołeczności, choć wykazano także, ale w 
zdecydowanie mniejszej ilości Neisseria spp. i Gemella 
spp. Z kolei u osób zdrowych notowano obecność bak-
terii z rodzaju Streptococcus, Veilonella i  Prevotella, 
choć u większości stwierdzono także bakterie z rodzaju 
Haemophilus, Gemella, Rothia i Leptotricha [101]. W 
przypadku przewlekłego zapalenia zatok przynosowych 
(chronic rhinosinusitis, CRS) u ludzi stwierdzono obni-
żone zróżnicowanie bakteryjne w porównaniu do grupy 
kontrolnej, a także wykazano obniżoną liczbę bakterii 
kwasu mlekowego u pacjentów z CRS i wzrost liczby 
Corynebacterium tuberculostrealiticum [2].

Dolne drogi oddechowe – tchawica i płuca, znacz-
nie różnią się budową i funkcją od górnych dróg 
oddechowych. Wyścielone są nabłonkiem rzęskowym 
oraz licznymi komórkami wydzielniczymi uwalniają-
cymi m.in. mucynę, związki powierzchniowo czynne, 
proteazy oraz białka immunomodulujące, co tworzy 
barierę odpornościową tego odcinka [62]. Odporność 
tego regionu dróg oddechowych jest także warunko-
wana przez makrofagi, limfocyty T, komórki dendry-
tyczne, w  tym komórki Langerhansa. Stąd przyjmo-
wano, że te elementy obronne układu oddechowego 
tego odcinka, wystarczają do utrzymania w nim jało-
wości [62]. Sugerowana jałowość tego odcinka układu 
oddechowego związana była z trudnością odtworze-
nia warunków tego siedliska, w tym hodowli bakterii 
z popłuczyn oskrzelowo-pęcherzykowych [65]. Obec-
nie dzięki zastosowaniu technik sekwencjonowania 
genu 16S rRNA wykazano, że dolne drogi oddechowe 
zasiedlane są drobnoustrojami, które są odmienne 
od mikrobioty górnych dróg oddechowych. Program 
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Narodowego Instytutu Serca, Płuc i Krwi (NHLBI) 
przedstawił nie tylko mikrobiom układu oddecho-
wego u osób zdrowych, ale i zakażonych wirusem HIV 
(Lung HIV Microbiome Project) [60,65]. Wykazano 
w nim, że najbardziej rozpowszechnionymi są bakterie 
z gromad: Bacteroidetes oraz Firmicutes, choć również 
w mniejszym stopniu Proteobacteria i Actinobacteria. 
W tym ekosystemie stwierdzono także obecność 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 płuc 
poprzez badanie popłuczyn pęcherzykowo-oskrzelo-
wych u 14 pacjentów (w tym zdrowych palaczy) wyka-
zała obecność takich drobnoustrojów w  płucach jak: 
Pseudomonas spp., Streptococcus spp., Prevotella spp., 
Fusobacterium spp., Haemophilus spp., Veilonella spp. 
i  Porphyromonas spp. [2, 30]. W  tym rejonie układu 
oddechowego stwierdzono duże zróżnicowanie mikro-
flory w zależ ności od poszczególnych obszarów płuc, 
jako że bakterie z rodzaju Haemophilus dominowały 
w lewym górnym płacie płuca, a niewielka liczba komó-
rek bakteryjnych tego gatunku, była w innym mikro-
anatomicznym obszarze innego płata płuc [18]. 

W drogach oddechowych dużym zainteresowaniem 
stał się wirusowy składnik mikrobiomu, a w szczegól-
ności dotyczy to dolnych dróg oddechowych –  płuc. 
Związane jest to z faktem, że wcześniej niedostępny 
dla klasycznych metod hodowli ekosystem. Obecnie 
dzięki nowoczesnym technikom sekwencjonowania jest 
łatwiejszy do badania. W płucach stwierdzono obec-
ność nie tylko wirusów ssaczych, ale i bakteryjnych 
(bakteriofagi), jak też wykazano, że ich skład zmienia 
się zasadniczo w zależności od regionu płuc. Willner 
i wsp. [97] badając chorych na mukowiscydozę udo-
wodnili obecność fagów takich rodzajów bakterii jak: 
Streptococcus, Staphyloccocus, Haemophilus, Bacillus, 
Pseudomonas, Lactobacillus, Mycobacterium oraz E. coli. 
Dodatkowo, w próbkach pochodzących z dróg odde-
chowych u ludzi zdrowych wykazano obecność wirusa 
olbrzymiego z rodzaju Mimiviridae [54,87].

Badania dotyczące mykobiomu układu oddecho-
wego wykazały, że płucach występuje ponad 75 rodza-
jów grzybów, wśród których u ludzi są to głównie 
rodzaje Aspergillus, Candida, Cladosporium, Malas- 
sesia, Saccharomyces. Ich skład i liczba gatunkowa 
uzależnione są od miejsca w drogach oddechowych 
[18, 65]. Charlsona i wsp. [17] wykazali, że u  ludzi 
zdrowych najczęściej obecne były grzyby z  rodziny 
Davidiellaceae i rodzajów Cladosporium, Eurotium 
i Penicillium. Podobnie van Woerdena [72] stwierdził, 
że najbardziej rozpowszechnionymi gatunkami były 
Cladosporium cladosporium i Eremothecium sinecau-
dum, które jak dotąd zwykle izolowane były z  wody 
oraz z  roślin. Powszechne w środowisku życia czło-

wieka są formy nitkowate grzybów rodzajów Aspergillus 
i Scedosporium, które jako spory regularnie dostają się 
do układu oddechowego, przy czym nie wywołują zmian 
chorobowych u ludzi z prawidłową odpornością [30].

6. Mikrobiom układu moczowo-płciowego

Układ moczowo-płciowy składa się z narządów 
płciowych oraz narządów dróg moczowych i  są one 
połączone w jeden układ ze względu na wspólne 
pochodzenie obu zawiązków z tkanki mezodermalnej. 
Natomiast mikrobiota tego obszaru jest reprezento-
wana przez zróżnicowane drobnoustroje stanowiąc 
także unikalny i dynamiczny ekosystem. Mikrośrodo-
wisko pochwy zdrowych kobiet uzależnione jest przede 
wszystkim od wieku, zmian hormonalnych zachodzą-
cych w  organizmie, a także od nawyków higienicz-
nych i aktywności seksualnej [61, 71]. Drobnoustroje 
kolonizujące ten obszar w warunkach fizjologicz- 
nych chronią go przed patogenami chorobotwórczymi 
oraz aktywują odpowiedź immunologiczną poprzez 
wytwarzanie różnych związków o działaniu przeciw-
drobnoustrojowym [103]. Dowiedziono, że mikrobiom 
tego obszaru zdominowany jest przez pałeczki kwasu 
mlekowego, których więcej wykazano u afroamery- 
kańskich kobiet niż u  kaukaskich [103]. Przyjmuje 
się, że Lactobacillus spp. może stanowić środowisko 
ochronne przed patogenami wywołującymi bakteryjne 
zakażenie pochwy. Bakterie te w nabłonku pochwy 
metabolizują glikogen do kwasu mlekowego, co sprzyja 
wytworzeniu środowiska o niskim pH, który powstrzy-
muje rozwój patogenów odpowiedzialnych za zakażenie 
układu rozrodczego kobiet wywołane np. Gardenerella 
vaginalis, E. coli, Mobiluncus spp., Candida albicans 
[61, 71]. Badania dotyczące mikrobioty pochwy pro-
wadzone przez Antonio i wsp. [6] w oparciu o klasyczne 
metody hodowli wykazały, że dominującymi gatun-
kami wśród pałeczek kwasu mlekowego są L. crispatus 
i L. jensenii. Wyniki te potwierdzili w oparciu o metody 
biologii molekularnej Zhou i wsp. [103], którzy wyka-
zali także dużą różnorodność rodzajów bakterii, choć 
bakterie z rodzaju Lactobacillus spp. były dominujące, 
a w  szczególności L. iners, L. crispatus, L. gasseri oraz 
L. jensenii. W badaniach tych stwierdzono także inne 
bakterie, a w szczególności Atopobium vaginae, Strep-
toccus spp. oraz z  gromady Firmicutes [103]. Z kolei 
Hyman i  wsp. [48] badając mikroflorę tego obszaru 
dowiedli, że dominującym rodzajem był Lactobacil-
lus spp., choć także wykazali występowanie bakterii 
z  rodzajów Bifidobacterium, Gardnerella, Atopobium, 
Corynebacterium, Janthinobacterium. Autorzy Ci [48] 
stwierdzili, że w niektórych próbkach nieobecne były 
bakterie z  rodzaju Lactobacillus, a jako dominujące 
były rodzaje Bifidobacterium, Gardenerella, Gemella, 
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Prevotella, Pseudomonas i Streptococcus. Inni badacze 
[96] oceniając mikrobiom pochwy kobiet zdrowych 
oraz chorych na bakteryjne zapalenie pochwy potwier-
dzili, że dominującą mikrobiotę baktryjną tego obszaru 
są bakterie z rodzaju Lactobacillus. W przypadku dróg 
płciowych u  kobiet zdrowych dominowały L. crispa-
tus, L. gasseri, L. iners oraz L. jensenii, a z kolei w gru-
pie kobiet z zakażeniem pochwy dominowały bakterie 
z  rodzaju Atopobium, Prevotella i gatunek Mycobac= 
terium hominis. Analiza ekosystemu pochwy u estoń-
skich zdrowych kobiet wykazała [24], że dominu- 
jącym rodzajem jest Lactobacillus spp., jednak obecne 
w znacznej liczbie były także bakterie z rodzaju Gar-
denerella, Prevotella i  Atopobium i  bakterie tlenowe 
z rodzaju Streptococcus i Staphylococcus, przy czym ich 
obfitość była stosunkowa niska. W przypadku archea 
stwierdzono jedynie ich występowanie u kobiet z bak-
teryjną waginozą [10]. 

Wirusową mikrobiotę układu moczowo-płciowe- 
go badano głównie w przypadkach patologicznych. 
Stąd brak jest pełnych danych dotyczących wiro- 
mu tych dróg. Podczas bezobjawowego złuszczania 
układu moczowo-płciowego notowano głównie euka- 
riotyczne wirusy dsDNA, wśród których obecne były 
rodziny: Adenoviridae, Herpesviridae, Papillomaviridae, 
Polyomaviridae, a także wirus ssDNA z rodziny Anel-
loviridae [79]. 

Drogi rodne, głównie pochwa są swoistym mikro-
środowiskiem dla grzybów, w tym najbardziej pow-
szechne są grzyby z rodzaju Candida, Saccharomyces, 
Aspergillus, Alternaria i Cladopsorium. Na różnorodność 
populacji grzybów w tym ekosystemie mogą mieć wpływ 
także choroby np. cukrzyca, nawracająca kandydoza 
pochwy. Wykazano, że na występowanie mikrobioty 
grzybiczej w tym obszarze ma znaczący wpływ mikro-
biota bakteryjna, głównie rodzaj Lactobacillus. Bakte-
rie te, wytwarzają kwas mlekowy o niskim pH, który 
hamuje rozwój grzybów, stąd możliwe, że dane z tego 
zakresu są ograniczone ze względu na nie uwzględnienie 
tych drobnoustrojów [13, 14, 24, 37, 102].

7. Podsumowanie

Mikrobiom człowieka w aspekcie najważniejszych 
jego nisz, zarówno w kontekście bakterii, archea, grzy-
bów, a w szczególności wirusów, w tym bakteriofagów 
i wirusów olbrzymich, stanowi nadal stosunkowo mało 
poznany fragment wiedzy biologicznej, a który jest 
bardzo ważny, jako że to on warunkuje homeostazę 
organizmu. Stąd, badania prowadzące do poznania 
mikrobiomu człowieka tak pod względem różnorod-
ności drobnoustrojów oraz ich oddziaływania, to fakty 
ważne, chociażby z powodu przybliżenia poznania etio-
logii, a nawet patogenezy wielu chorób.
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