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Abstract
Introduction: Gut microbiome is composed of hundreds of different bacterial species.
Possibly every type of bacteria can affect many different aspects of human health
Gut bacterial composition varies immensely between healthy and sick people and there are many factors which
can influence micriobiota balance in our intestines.
Aim of study: The purpose of the study was to review the latest literature on the gut bacteria importance and to
discover what factors can influence gut microbiome composition.
Matherials and methods: A systemic review was conducted using Google Scholar, PubMed and ScienceDirect
databases and the search was limited to studies published between 2000 and 2023. The search strategy was based
on following terms: microbiome, gut bacteria, health and microbiome, gut microflora, human intestinal
microbiota
Results: We found many different studies which show importance of gut microflora in various different ailments
and diseases, we have also found many showing factors that influence intestinal microbiota composition.
Conclusions: Gut microbiota is very broad topic – it can affect many different aspects of human health, starting
from lowering the risk of developing allergy or affecting weight loss to affecting risk of colorectal cancer
development . It can be affected by many different factors – lots of them are still uknown and need further
studies.
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Wprowadzenie

Mikrobiom jelitowy pełni w ludzkim organizmie przeróżne funkcje i jego działanie dotyka praktycznie każdego
organu w ustroju m.in.:
- wpływa na metabolizm składników odżywczych i leków
-chroni przed kolonizacją jelit przez patologiczne bakterie chorobotwórcze (np.c. difficile)
-wpływa na aktywność układu immunologicznego [1].
-Może także mieć udział w zaburzeniach nastroju [2]
-Mikrobiom wydaję się być niezbędny dla zachowania zdrowia i odporności [3]
Wśród licznych funkcji mikrobiomu jelitowego można też wymienić produkcję składników
odżywczych,regulacje tempa rozwoju nabłonka jelitowego [4].

Pomiędzy różnymi zdrowymi osobnikami możemy zauważyć duże zróżnicowanie populacji bakterii jelitowych
[5], można także zauważyć korzystny wpływ dużego zróżnicowania mikrobiomu w obrębie jednego osobnika na
stan jego zdrowia oraz funkcjonowanie układu odpornościowego [6].

W naszej pracy używamy słowa mikrobiom odnosząc się zawsze tylko do mikroflory jelitowej i nie poruszamy
tu tematu mikrobiomu znajdującego się w innych układach takich jak np. mikrobiom skóry czy jamy ustnej.
W tym artykule dokonujemy przeglądu najnowszej wiedzy medycznej odnośnie wpływu różnych czynników na
kompozycję mikrobiomu człowieka oraz tego jak taka zmiana składu może wpłynąć na ryzyko pojawienia się
chorób i stan zdrowia

Skład i rozwój ludzkiego mikrobiomu jelitowego
Jelita człowieka zamieszkuje około 300 do 500 różnych gatunków bakterii [15]. Kolonizacja jelita grubego przez
bakterie rozpoczyną się już w trakcie życia płodowego płodowego - wbrew temu co uprzednio sądzono jelito
człowieka nie pozostaje jałowe w czasie życia płodowego [16].

Istnieją zarówno bezpośrednie (mikroskopia elektronowa), jak i pośrednie (molekularne) dowody na obecność
nielicznych, ale żywotnych bakterii w jelicie ludzkiego płodu w czasie życia płodowego, bakterie te wykazywały
zdolność do modulowania odpowiedzi zapalnej limfocytów T płodu [17].

Czynniki wpływające na skład mikrobiomu jelitowego człowieka
Aktywność fizyczna, ilość spożywanych produktów pełnoziarnistych, rośłin strączkowych oraz duże spożycie
owoców i warzyw korzystnie wpływają na zwiększenie różnorodności bakterii jelitowych, a to tylko niektóre z
czynników, które wpływają na zwiększenie różnorodności mikroflory człowieka [7][8].

Wśród aktualnych badań naukowych spotykamy się z coraz większą liczbą doniesień mówiących o korzystnym
wpływie aktywności fizycznej na skład mikroflory zasiedlającej jelita człowieka [9][10], Można zauważyć, że
praktycznie wszystkie źródła wskazują jednoznacznie że wpływ ten jest korzystny i może zwiększać odporność
ustroju na czynniki patogenne i zmniejszać ryzyko wystąpienia chorób cywilizacyjnych takich jak cukrzyca,
zaburzenia metabolizmu glukozy czy otyłość [11] U osób otyłych można zaobserwować m.in.zwiększony
stosunek bakterii z gatunku Firmicutes w stosunku do szczepu Bacteroidetes [12]

Można jednak także znaleźć informacje o tym, że intensywny wysiłek fizyczny może zwiększać
przepuszczalność nabłonka jelitowego i zmniejszyć grubość wyściełającego go błony śluzowej co może
potencjalnie zwiększyć przenikanie niekorzystnych substancji z pożywienia do krwioobiegu [13][14].

Wsród czynników, które mogą wpływać na rodzaj i gatunki bakterii jakie zasiedlą w czasie rozwoju osobniczego
końcowy odcinek przewodu pokarmowego danego człowieka możemy wymienić między innymi:

a)środowisko w jakim przyszło na świat dane dziecko – momentem najintensywniejszej kolonizacji jelita
człowieka przez bakterie jest poród i pierwszy kontakt dziecka ze światem zewnętrznym [18]



32

b) rodzaj porodu – Skład bakteryjny smółki, uważany za wskaźnik mikrobiomu jelitowego w macicy, nie
różnił się w zależności od porodu drogą pochwową lub przez cesarskie cięcie. Sugeruje to, że kolonizacja
jelit ma miejsce przed porodem, niezależnie od sposobu porodu[19]

c)stan zdrowia zdrowia matki i przebieg porodu
Wpływa na to jak duża różnorodność bakterii może ona przekazać noworodkowi [20].

d) wiek
dzieci w wieku poniżej 36 miesięcy mają dynamiczne i wysoce indywidualne profile drobnoustrojów, które
charakteryzują sie m. in. : niższym wskaźnik różnorodności (mniej gatunków bakterii) w porównaniu ze
starszymi dziećmi i dorosłymi [21].
Wydaje się, że pourodzeniowy rozwój mikrobiomu danej osoby przebiega w dwóch etapach kolonizacji,
oddzielonych wprowadzeniem stałego pokarmu około 6 miesiąca życia dziecka, a ponadto wpływa na to
środowisko rozwoju, ekspozycja na antybiotyki i inne rodzaje leków [22]

Stosunkowo stabilny i o podobnym składzie jak mikrobiom doroslego dziecko osiąga we wczesnym
dzieciństwie [23], Noworodki urodzone przedwcześnie mają mikrobiom mniej zróżnicowany gatunkowo
często z wyższym poziomem patogenów, takich jak Enterobacter, Enterococcus, Klebsiella i
Staphylococcus w porównaniu z noworodkami urodzonymi w terminie [24].
e)sposób karmienia- zastąpienie mleka matki produktami mlekozastępczymi zwiększyło stopień kolonizacji
jelita dziecka przez bakterie rozkładające białka – prawdopodobnie z uwagi na wyższą zawartość białka w
porównaniu do mleka matczynego. Spowodowało to zwiększenie stężenia produktów degradacji białka w
kale tych niemowląt [25][26].

Zaburzenia składu mikrobiomu jelitowego i dysfunkcja metaboliczna w okresie niemowlęcym są
charakterystyczne dla zwiększonego ryzyka rozwoju atopii i astmy w dzieciństwie
Co więcej, określone metabolity pochodzenia mikrobiologicznego występujące w podwyższonych stężeniach w
kale noworodków z grupy wysokiego ryzyka astmy sprzyjają rozwojowi cech dysfunkcji układu
odpornościowego [27].

Tak więc mikroorganizmy nabyte we wczesnym okresie życia i ich metabolity wpływają na funkcje
odpornościowe i rozwój fizjologiczny w sposób, który ma istotne znaczenie dla stanu zdrowia ustroju danego
człowieka przez całe jego życie.
Dlatego też uważamy, że bardzo istotnym jest zrozumienie w jaki sposób możemy wpływać na skład i
zwiększenie prawidłowej różnorodności mikrobiomu jelitowego

Wybrane szczepy bakterii i ich wpływ na zdrowie człowieka
Sczep Bakterii Działanie na organizm ludzki Czynniki zwiększające liczbę danych

bakterii w jelicie człowieka

Bifidobacterium Stymulują układ odpornościowy,
zapobiegają infekcjom żołądkowo-
jelitowym [28]

Zwiększenie spożycia witaminy C [29]
Zwiększenie spożycia produktów
zawierających inuline(np.cebula,por) i
laktuloze(np. Mleko) [30][31]

Faecalibacterium Zapobiegają chorobom zapalnym jelit i
zmniejszają ryzyko raka końcowego
odcinka jelita grubego[32]

Zwiększenie spożycie błonnika
pokarmowego [33]

Roseburia mają działanie hamujące nadmierną
aktywność układu immunologicznego [34]

Zwiększenie spożycia oligosacharydów
pektynowych [35]

Christensenellaceae Ich wysokie stęzenie jest pozytywnie
skorelowane z niskim BMI i niskim
stężeniem LDL w osoczu [36].

Utrzymywanie prawidłowego BMI,
Dieta Ubogokaloryczna [37]

Lactobacillus mają aktywność immunomodulującą,
działanie przeciwalergiczne, działanie
przeciwcukrzycowe [38] Zwiększają
skuteczność eradykacji H.Pylori [39]

Spożywanie fermentowanych
produktów mlecznych [40]
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Podsumowanie i wnioski
Zmiany w różnorodności i składzie mikroflory jelitowej mogą przełożyć się na zmniejszenie intensywności
stanów zapalnych oraz zmniejszenie objawów żołądkowo-jelitowych, mogą także wpływać na ryzyko chorób
takich jak cukrzyca czy nowotwór jelita grubego.
Poza tym bakterie jelitowe produkują także setki różnych metabolitów z, których każdy może potencjalnie
wpływać na stan zdrowia człowieka -wiele z nich ma korzystny wpływ na organizm (krótkołańcuchowe kwasy
tłuszczowe, witamina K itp.
Aby zwiększyć populacje korzystnych bakterii jelitowych można stosować prebiotyki(np. inulina, błonnik
pektynowy). Jednak nadal potrzebne są badania, aby zidentyfikować szczepy bakterii o najbardziej korzystnym
wpływie i sposoby zwiększania ich liczebnośc
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