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Streszczenie
Mikrobiota to swoisty ekosystem zasiedlający niektóre narządy, wspomagający prawidłowe 
ich funkcjonowanie, a także wywierający istotny wpływ na rozwój układu immunologicznego. 
Największym rezerwuarem mikrobioty jest przewód pokarmowy, gdzie również jest obecna 
największa liczba limfocytów. W piśmiennictwie sukcesywnie wzrasta liczba prac oceniających 
zależność rozwoju różnych chorób jelitowych od dysbiozy jelitowej. W pracy przedstawiono 
najnowsze dane z literatury medycznej dotyczące mikrobioty oraz bariery jelitowej u chorych 
na łuszczycę. W przytoczonych badaniach wykazano ilościową przewagę bakterii typu Firmi-
cutes nad Bacteroidetes oraz mniejszą kolonizację bakterii typu Actinobacteria. Analiza gatunku 
ujawniła zmniejszenie kolonizacji bakteriami Faecalibacterium prausnitzii i Akkermansia muciniphi-
lia oraz wzrost Escherichia coli. Rozpatrując udział poszczególnych jednostek taksonomicznych, 
przedstawiane wyniki częściowo się od siebie różnią. Jednak we wszystkich wykazano istotne 
różnice między mikrobiotą jelitową pacjentów z łuszczycą a zdrową populacją, co wskazuje 
na możliwość wpływu dysbiozy jelitowej na rozwój tej choroby. Bardziej istotna wydaje się nie 
tyle liczebność poszczególnych jednostek taksonomicznych, co ich dysproporcje prowadzące 
do zaburzeń równowagi metabolicznej. W części badań zmieniona mikrobiota korelowała z po-
ziomem metabolitów i wskaźników stanu zapalnego. Stwierdzono ponadto istotnie częstsze 
występowanie Candida zarówno w jamie ustnej, jak i w próbkach kału pacjentów z łuszczycą. 
W piśmiennictwie istnieją również doniesienia, w których ujawniono występowanie stanu 
zapalnego jelit oraz upośledzenie bariery jelitowej u chorych na łuszczycę. Obserwacje te 
wskazują na wzajemne powiązania łuszczycy z zaburzeniami jelitowymi oraz na udział dysbiozy 
zarówno w tych powiązaniach, jak i patogenezie łuszczycy. 

mikrobiota jelitowa • bariera jelitowa • łuszczyca

Summary

Microbiota is a kind of ecosystem inhabiting some organs, supporting their proper functioning, but 
also having a significant impact on the development of the immune system. The largest reservoir of 
microbiota is the digestive tract, where the largest number of lymphocytes is also present. Literature 
gradually increases the number of studies assessing the relationship between intestinal dysbiosis 
and the development of various parenteral diseases. This article presents the latest data from the 
medical literature regarding intestinal microbiota and barrier in patients with psoriasis. In the 
cited studies, a quantitative advantage of Firmicutes phylum over Bacteroidetes phylum and a smaller 
colonization of Actinobacteria phylum has been demonstrated. In terms of the species, colonization 
of bacteria Faecalibacterium prausnitzii and Akkermansia muciniphilia was reduced, and Escherichia 
coli increased. Regarding the participation of individual taxonomic units, the results in the cited 
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WSTĘP

Mikrobiota człowieka tworzy ogromny rezerwuar 
genów, a liczba tworzących ją bakterii ponad 10-krot-
nie przewyższa liczbę komórek gospodarza  [79]. To 
bogate środowisko drobnoustrojów jest ważnym czyn-
nikiem epigenetycznym wywierającym wpływ na rozwój 
układu immunologicznego, metabolizm lipidów, węglo-
wodanów i białek oraz homeostazę organizmu [12, 62]. 
U człowieka największym rezerwuarem drobnoustrojów 
jest przewód pokarmowy, w którym ponad 70% mikro-
organizmów zasiedla jelito grube [47]. W piśmiennictwie 
sukcesywnie wzrasta liczba prac, które przemawiają za 
istnieniem przyczynowego związku między dysbiozą 
jelitową a rozwojem chorób z lokalizacją pozajelitową, 
takich jak: cukrzyca typu 1  [22], stwardnienie roz-
siane [38], toczeń rumieniowaty układowy [36] czy też 
łuszczyca [15, 18, 25, 39, 53, 72, 77].

Łuszczyca jest przewlekłą, zapalną chorobą skóry 
o złożonej patogenezie, w rozwoju której istotną rolę 
odgrywają czynniki genetyczne, immunologiczne i śro
dowiskowe, w tym bakterie [4, 13]. Powszechnie znanym 
przykładem stymulującego wpływu infekcji bakteryj-
nej na wysiew zmian łuszczycowych jest angina pacior-
kowcowa. Infekcja ta przyczynia się do ujawnienia bądź 
zaostrzenia choroby [59, 60]. Zjawisko to tłumaczy się 
podobieństwem antygenowym (mimikrą antygenową) 
paciorkowcowego białka M do antygenów keratynocy-
tów [55]. Aktywację limfocytów T wywołuje nie tylko 
antygen tej bakterii, ale również paciorkowcowe tok-

syny pirogenne A  i  B oraz peptydoglikany  [5, 8, 21]. 
W zmianach skórnych chorych na łuszczycę wykazano 
obecność swoistych dla peptydoglikanu limfocytów T. 
Stwierdzono także obecność mutacji w genie białka roz-
poznającego peptydoglikan (PGRP)-3 i PGRP-4. Białka te, 
wydzielane m.in. w jelicie oraz skórze, modulują odpo-
wiedź immunologiczną [24, 43]. Wiele badań ujawniło 
istotne różnice w składzie mikrobioty zmian skórnych 
w łuszczycy i skóry osoby zdrowej. Autorzy podkreślają, 
że odmienności te mogą odgrywać rolę w patogenezie 
łuszczycy [1, 23, 26, 28]. 

W  pracy przedstawiono dostępne w  piśmiennictwie 
wyniki badań dotyczące mikrobioty i  bariery jelito-
wej u  chorych na łuszczycę. Wpisując do bazy Pub-
Med słowa kluczowe: „intestinal microbiota-psoriasis”, 
„microbiome-psoriasis”, gutmicrobiota-psoriasis”, 
„microbiota-psoriasis”, „gut-psoriasis”, „gutintegrity-
-psoriasis”, „role of candida-psoriasis” uzyskano dostęp 
do interesujących nas zagadnień, które stały się przed-
miotem rozważań w prezentowanej pracy. Skorzystano 
nie tylko z danych przedstawionych w powyższych pra-
cach, ale także poszerzono bazę danych o  cytowane 
w nich wyniki innych autorów. 

BAKTERIE JELITOWE W ŁUSZCZYCY 

Współczesne metody identyfikacji i analizy mikroorga-
nizmów wykorzystują techniki biologii molekularnej, 
które mają przewagę diagnostyczną nad metodami tra-
dycyjnej hodowli. Podstawowe znaczenie w tym procesie 

studies are partly different. However, all revealed significant differences between the intestinal 
microbiota of patients with psoriasis and a healthy population, which suggests the importance of 
intestinal dysbiosis in the development of this disease. It seems more important that what leads to 
disturbances in the metabolic balance is not so much the quantity of individual taxonomic units 
as their disproportions. In some studies, the deviations in microbiota correlated with the level 
of metabolites and indicators of inflammation. Moreover, some studies revealed a significantly 
higher incidence of Candida in the oral cavity as well as in the stool samples of patients with pso-
riasis. There are also reports in the literature in which the occurrence of intestinal inflammation 
and the impairment of the intestinal barrier in patients with psoriasis have been demonstrated. 
These observations indicate interrelations between psoriasis and intestinal disorders as well as the 
involvement of dysbiosis in both associations and the pathogenesis of psoriasis.
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typu Firmicutes nad Bacteroidetes. Jednocześnie autorzy 
zaobserwowali, inaczej niż Masallat i wsp., zwiększony 
odsetek wszystkich bakterii typu Actinobacteria [37, 73], 
jak również rodzaju Bifidobacterium [37] oraz Collinsella 
aerofaciens [73].

Analizując dwa dominujące typy bakterii jelitowych 
(Firmicutes i  Bacteroidetes), Huang i  wsp.  [39], uzyskali 
sprzeczne wyniki. Może było to spowodowane brakiem 
jednorodności ocenianych grup badawczych. Pacjenci 
w badaniu Huang i wsp. mieli rozpoznane różne rodzaje 
łuszczycy o  zróżnicowanym nasileniu. Porównując 
pacjentów z łuszczycowym zapaleniem stawów o dużej 
aktywności z  grupą łuszczycy plackowatej o  lekkim/
umiarkowanym nasileniu, autorzy uzyskali wyniki naj-
bardziej zbliżone do uzyskanych przez Masallat i wsp. [53] 
(łuszczyca plackowata z PASI 11 vs zdrowi ochotnicy). 
Stwierdzono bowiem znamienny wzrost kilku rodzajów 
bakterii (m.in. Veillonella, Ruminococcus) należących do 
typu Firmicutes oraz obniżenie liczebności rodzaju Bifido-
bacterium należącego do typu Actinobacteria. Wykazano 
także istotną pozytywną korelację między odsetkiem 
bakterii rodzaju Veillonella w  kale a  stężeniem białka 
C-reaktywnego (hs-CRP) we krwi. Obserwacje te mogą 
wskazywać na wpływ dysbiozy jelitowej na stopień nasile-
nia klinicznego łuszczycy [39]. Istotne zwiększenie liczeb-
ności bakterii rodzaju Ruminococcus potwierdzili również 
Hidalgo-Cantabrana i wsp. [37] oraz Shapiro i wsp. [73].

Scher i wsp. [72], podobnie jak Huang i wsp. [39], porów-
nali skład mikrobioty jelit zależnie od postaci klinicznej 
łuszczycy, ale uzyskali odmienne wyniki. Na odmienność 
mogło mieć wpływ kilka czynników. Scher i wsp. włączyli 
do badania jedynie pacjentów ze świeżo rozpoznaną cho-
robą (dotychczas nieleczonych) i z relatywnie mniejszą 
aktywnością choroby oraz zamieszkujących inny konty-
nent. Wszyscy pacjenci z grupy łuszczycowego zapalenia 
stawów mieli jednocześnie zmiany skórne. Ponadto obie 
grupy badaczy analizowały odmienne regiony 16S rRNA.

W  badaniu Scher i  wsp. zwracają uwagę na wyraźne 
obniżenie odsetka bakterii Akkermansia, Rumino-
coccus i  Pseudobutyrivibrio tylko w  grupie chorych 
z łuszczycowym zapaleniem stawów. Autorzy zaobser-
wowali istotną dodatnią korelację między liczbą bakterii 
z rodzaju Akkermansia, Ruminococcus i Coprococcus u cho-
rych z łuszczycowym zapaleniem stawów a poziomem 
średniołańcuchowych kwasów tłuszczowych (MCFA) [72]. 
Kwasy te wykazują działanie antybakteryjne oraz prze-
ciwzapalne przez wpływ na receptory aktywowane 
przez proliferatory peroksysomów typu gamma (PPAR-
-gamma) [49]. Uzyskane w tym badaniu wyniki, ujawnia-
jące ilościowe odmienności w składzie mikrobioty jelit 
zależnie od rodzaju łuszczycy, pozwoliły umiejscowić łusz-
czycę zwykłą w pozycji pośredniej pomiędzy łuszczycą 
stawową i grupą kontrolną [72]. Ponieważ łuszczycowe 
zapalenie stawów współistnieje prawie u  30% pacjen-
tów z łuszczycą zwykłą [68], a w 84% przypadków zmiany 
skórne wyprzedzają objawy stawowe o średnio 12 lat [30], 
autorzy podkreślają możliwość wpływu tej zmieniającej 

odgrywa analiza fragmentu 16S rRNA z wykorzystaniem 
sekwencjonowania następnej generacji (NGS) [17, 27, 57, 
69]. Fragment 16s rRNA składa się z 9 regionów hiperz-
miennych [42], z których region V4 jest wykorzystywany 
do różnicowania mikrobioty jelitowej  [42], natomiast 
V1-V3 odnoszony jest do mikrobioty skórnej  [31]. 
W składzie flory bakteryjnej skóry, zarówno zdrowych 
osób, jak i  pacjentów z  łuszczycą, dominują bakterie 
należące do typu Firmicutes, Proteobacteria i Actinobacte-
ria [1, 23, 26, 28]. Mikrobiota jelitowa jest natomiast zdo-
minowana przez dwa typy bakterii, wśród których około 
65% gatunków należy do typu Firmicutes, a około 35% do 
typu Bacteroidetes [65]. Rzadziej wykrywane są bakterie 
typu Proteobacteria, Actinobacteria i Verrucomicrobia [2]. 

W  dostępnym piśmiennictwie przedstawiono wiele 
badań, w których zanalizowano skład flory bakteryjnej 
zarówno na skórze, jak i w jelitach u chorych na różne 
rodzaje łuszczycy, odnosząc je do składu występującego 
u ludzi zdrowych. Związek patogenetyczny między łusz-
czycą a dysbiozą skórną pozostaje nieustalony. Wyniki 
badań molekularnych mikrobioty skórnych zmian 
łuszczycowych, wykazujące relatywny wzrost rodzaju 
Streptococcus i Staphylococcus oraz zmniejszenie rodzaju 
Malassezia i Cutibacterium w porównaniu do skóry zdro-
wych ochotników, przedstawiono w pracy przeglądowej 
Lewis i wsp. [46]. Cytowane przez tych autorów bada-
nia różnią się jednak między sobą sposobem pobrania 
oraz analizy materiału, a uzyskane wyniki są częściowo 
sprzeczne [1, 23, 26, 28, 46, 75, 76]. 

Ocena mikrobioty jelitowej u  chorych na łuszczycę 
była analizowana przez różnych autorów, a uzyskane 
przez nich wyniki zestawiono w tabeli 1. Masallat i wsp. 
stwierdzili u chorych na łuszczycę istotne zwiększenie 
stosunku ilości bakterii typu Firmicutes do Bacteroide-
tes i jego dodatnią korelację ze wskaźnikiem PASI oraz 
istotnie mniejszą liczebność bakterii typu Actinobacte-
ria i jego odwrotną korelację ze wskaźnikiem PASI [53]. 
Badania doświadczalne ujawniły przeciwzapalną aktyw-
ność baterii należących do typu Actinobacteria [31, 82] 
oraz Bacteroides fragilis [54]. Na mysich modelach zaob-
serwowano, że suplementacja szczepem z rodzaju Bifido-
bacterium, należącym do typu Actinobacteria, przyczynia 
się do zmniejszenia zapalenia [82]. U pacjentów z łusz-
czycą i  wyjściowo podwyższonym poziomem czyn-
nika martwicy nowotworów alfa (TNF-alfa) oraz białka 
C-reaktywnego (CRP), po 6–8-tygodniowej doustnej 
suplementacji szczepem Bifidobacterium infantis zaob-
serwowano obniżenie stężenia białek prozapalnych [31]. 
Wykazano dodatnią korelację między wskaźnikiem 
liczebności bakterii Firmicutes do Bacteroidetes a pozio-
mem metabolitu promującego rozwój miażdżycy, 
N-tlenku trimetyloaminy (TMAO) [15], jak również ze 
wskaźnikiem masy ciała (BMI) [48]. Dostępne są rów-
nież prace, w których zwraca się uwagę na udział adi-
pocytokin w patogenezie łuszczycy [80], a także częstsze 
w tych przypadkach występowanie otyłości i chorób ser-
cowo-naczyniowych [35]. W trzech innych cytowanych 
pracach [14, 37, 73] stwierdzono także istotną przewagę 
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bakterie wpływające korzystnie, jak i te niekorzystne. 
Obniżenie odsetka bakterii typu Firmicutes w niektórych 
badaniach może być związane z obniżaniem liczby nale-
żących do tego typu bakterii o korzystnym wpływie, np. 
Faecalibacterium prausnitzii. Jednak w badaniu Hidalgo-
-Cantabrana i wsp. stwierdzono wzrost ilościowy bak-
terii typu Firmicutes mimo istotnego obniżenia rodzaju 
Fecalibacterium  [37]. Analiza na poziomie gatunku, 
a nawet szczepu, wydaje się tu bardziej pomocna.

Badania oceniające mikrobiotę jelitową w łuszczycy są 
nieliczne. Dotychczas nie udało się jednoznacznie okre-
ślić charakterystycznego dla łuszczycy składu mikro-
bioty jelitowej. Uzyskane wyniki przytoczonych badań 
częściowo się od siebie różnią w poszczególnych jed-
nostkach taksonomicznych. W pewnym stopniu może 
to wynikać ze zróżnicowania metod diagnostycznych 
oraz niejednorodnych grup badawczych pod wzglę-
dem zarówno nasilenia procesu chorobowego (PASI), jak 
i doboru rasowego. Jednak stałą obserwacją wszystkich 
doniesień było stwierdzenie istotnych różnic między 
mikrobiotą jelitową chorych na łuszczycę w porówna-
niu do zdrowej populacji, co wskazuje na związek mię-
dzy dysbiozą jelitową a łuszczycą [14, 18, 25, 37, 39, 53, 
72, 73, 77]. Bardziej istotna wydaje się nie tyle liczebność 
poszczególnych jednostek taksonomicznych, co ich dys-
proporcje prowadzące do zaburzeń równowagi meta-
bolicznej. Badania ujawniły, że gatunki występujące 
w stosunkowo niewielkiej liczbie mogą przejawiać więk-
szy potencjał metaboliczny [41, 51]. Poczyniona w nie-
których badaniach obserwacja ujawniająca zależność 
między zmianami mikrobioty a poziomem metabolitów 
i wskaźników zapalenia, może potwierdzać jej udział 
w rozwoju stanu zapalnego [15, 39, 53, 72]. W badaniach 
przeprowadzonych przez Shapiro i wsp. [73] oraz Chen 
i wsp.  [14], istotnym zmianom strukturalnym mikro-
bioty jelitowej towarzyszyły odmienności w  zakresie 
funkcjonalnym. W grupie chorych stwierdzono m.in. 
zmniejszenie ekspresji genów kodujących metabo-
lizm energetyczny oraz glutation  [73], odmienności 
w  genach kodujących transport węglowodanów oraz 
chemotaksję [14]. Dlatego też istotne znaczenie w dia-
gnostyce odgrywają nie tylko badania genomu (geno-
mika) i aktywności genów (transkryptomika), ale także 
ocena białek (proteomika) i metabolitów (metabolomika 
i metabonomika) [20, 52] oraz ich wzajemnego oddziały-
wania, czym zajmuje się biologia systemowa [19, 64, 67].

KANDYDOZA A ŁUSZCZYCA 

Grzyby należące do rodzaju Candida, poza bakteriami, 
tworzą w warunkach fizjologicznych prawidłowy skład-
nik mikrobioty jelitowej, pozostając w  równowadze 
z jego układem odpornościowym. Zachwianie tej rów-
nowagi towarzyszy rozwojowi różnych stanów chorobo-
wych. W piśmiennictwie medycznym dostępne są wyniki 
badań, w których autorzy podkreślają udział drożdża-
ków w patogenezie łuszczycy. Wyniki dostępnych badań 
oceniających grzyby z  rodzaju Candida w  przewodzie 
pokarmowym oraz jamie ustnej u pacjentów z łuszczycą 

się mikrobioty jelitowej na rozszerzanie się choroby ze 
skóry na stawy [72]. Istotnie mniejszą kolonizację bakte-
riami Akkermansia spp. i Akkermansia muciniphilia, stwier-
dzili również Tan i wsp., jednak obserwacja ta dotyczyła 
chorych na łuszczycę zwyczajną [77].

Zależność między dysbiozą jelitową a nasileniem cho-
roby pozostaje nieustalona. W części prac nie wykazano 
istotnej korelacji między mikrobiotą jelitową a stopniem 
nasilenia choroby wg wskaźnika PASI [14, 25]. W badaniu 
przeprowadzonym przez Chen i wsp., analizującym bak-
terie chorych zależnie od stosowanego lub braku lecze-
nia systemowego, uzyskano istotne różnice również 
niższych jednostek taksonomicznych, m.in. istotne obni-
żenie liczebności bakterii Prevotella stercorea (typ Bacte-
roidetes) w grupie leczonych. Autorzy wysnuli hipotezę, 
iż leczenie systemowe nie koryguje zmienionej w łusz-
czycy mikrobioty, ale ją swoiście zmienia [14]. Korelacji 
z leczeniem systemowym, jak również z czasem trwania 
choroby, nie wykazali Shapiro i wsp. [73].

Eppinga i wsp. zaobserwowali z kolei, że u pacjentów 
z łuszczycą, podobnie jak w grupie chorych z nieswo-
istym zapaleniem jelit, w porównaniu z grupą kontrolną 
zdrowych ochotników, liczebność bakterii Escherichia coli 
była istotnie wyższa a Faecalibacterium prausnitzii niższa. 
W przypadku współistnienia obu chorób różnice w skła-
dzie były największe. Mogło to być wynikiem większego 
w tej grupie odsetka zabiegów chirurgicznych w obrębie 
przewodu pokarmowego, które to zabiegi istotnie zabu-
rzają homeostazę jelitową. Nie stwierdzono występowa-
nia zależności między liczbą Faecalibacterium prausnitzii 
i Escherichia coli a wskaźnikiem PASI [25]. W warunkach 
fizjologicznych u dorosłego człowieka kolonizacja Faeca-
libacterium prausnitzii (typ Firmicutes, klasa Clostridium) 
stanowi ponad 5% ogólnej flory bakteryjnej jelit  [56]. 
Bakteria ta jest jednym z podstawowych źródeł krót-
kołańcuchowych kwasów tłuszczowych (SCFAs), głów-
nie kwasu masłowego. Kwas ten odgrywa istotną rolę 
w  prawidłowym funkcjonowaniu komórek nabłonka 
jelitowego, stanowiąc ich najważniejsze źródło ener-
gii. Wykazano ponadto, że w ogromnym stopniu przy-
czynia się do regeneracji uszkodzonych kolonocytów, 
indukcji limfocytów Treg, zmniejszenia stresu oksy-
dacyjnego i do poprawy funkcjonowania bariery jeli-
towej [3, 50, 81, 86]. Istotne obniżenie odsetka bakterii 
rodzaju Fecalibacterium u pacjentów z łuszczycą wykazali 
Hidalgo-Cantabrana i wsp. [37], natomiast w badaniach 
przeprowadzonych przez Shapiro i wsp. oraz Codoñer 
i wsp. stwierdzono ich istotny wzrost [18, 73].

Codoñer i  wsp. zaobserwowali wyraźne odmienno-
ści w porównaniu do przytoczonych wyżej wyników. 
W odróżnieniu od pozostałych badań, grupę kontrolną 
stanowiła baza danych, co przekłada się na zróżnicowa-
nie geograficzne i rasowe między grupami [18]. 

Interpretacja odsetka wyższych jednostek taksonomicz-
nych powinna charakteryzować się dużą ostrożnością. 
Dana grupa taksonomiczna może obejmować zarówno 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Codo%26%23x000f1%3Ber%20FM%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=29491401
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stwa ściśle przylegających enterocytów. Zawiera także 
komórki kubkowe odpowiadające za wytwarzanie śluzu 
jelitowego oraz immunologicznie aktywne komórki Pane-
tha. Wyścielający tą wewnętrzną warstwę śluz zapobiega 
przyleganiu patogenów do komórek nabłonka jelitowego. 
Tworzy także środowisko dla bakterii komensalnych, 
które w istotny sposób przyczyniają się do prawidłowego 
funkcjonowania bariery jelitowej. Dysbioza jelitowa, 
poprzez zaburzoną homeostazę i promowanie odpowiedzi 
prozapalnej, może doprowadzić do upośledzenia bariery 
jelitowej. Również uszkodzenie nabłonka może indukować 
dysbiozę jelitową [6, 9, 11, 33, 70, 85]. 

Badania doświadczalne przeprowadzone przez Scarpa 
i wsp. w grupie chorych na łuszczycę ujawniły obecność 
stanu zapalnego jelita w grupie 15 pacjentów z łuszczycą 
zwykłą i współistniejącym łuszczycowym zapaleniem sta-
wów. Autorzy ocenili stan ściany jelit badaniem kolono-
skopowym oraz badaniem histopatologicznym. Zarówno 
obraz makroskopowy, jak i mikroskopowy potwierdził 
obecność stanu zapalnego ściany jelita u chorych na łusz-
czycę w porównaniu do grupy 10 osób zdrowych stano-
wiących kontrolę. U wszystkich 15 pacjentów ujawniono 
większą liczbę komórek plazmatycznych i  limfocytów 
w blaszce właściwej oraz neutrofilów tworzących naciek 
zapalny. Ponadto u 60% pacjentów widoczne były rów-
nież makroskopowe cechy zapalenia, takie jak zaczer-
wienienie i obrzęk błony śluzowej. W grupie kontrolnej 
nie obserwowano cech zapalenia, zarówno makroskopo-
wych, jak i mikroskopowych [71].

Na upośledzoną funkcję bariery jelitowej u chorych na 
łuszczycę wskazują także wyniki badań przeprowadzo-
nych przez Humperta i wsp. [40] oraz Sikorę i wsp. [74]. 
Autorzy oceniali przepuszczalność ściany jelitowej, 
wykorzystując test nerkowego wydalania kwasu werse-
nowego znakowanego izotopem 51 chromu (51Cr-EDTA). 
U chorych na łuszczycę (n = 15), w porównaniu z grupą 
kontrolną (n = 15), stwierdzili istotny wzrost ilości 51Cr-
-EDTA w dobowej zbiórce moczu [40]. W innym badaniu 
u chorych z umiarkowaną lub ciężką postacią łuszczycy 
(n = 20) autorzy wykazali, w porównaniu z grupą kontro-
lną (n = 20), istotnie wyższy poziom osoczowych mar-
kerów uszkodzenia bariery jelitowej, to jest klaudyny-3 
oraz jelitowego białka wiążącego kwasy tłuszczowe 
(I-FABP) [74]. W badaniu eksperymentalnym, przepro-
wadzonym na szczurach, Gollin i wsp. wykazali istotny 
wzrost stężenia I-FABP we krwi obwodowej przy jedno-
czesnym obniżaniu się perfuzji jelitowej i uszkodzeniu 
komórek nabłonka jelitowego [29]. Klaudyny to białka 
tworzące ścisłe złącza między komórkami nabłonka 
jelitowego determinujące integralność bariery jelito-
wej [44]. Istotnie wyższe stężenie I-FABP potwierdzili 
Sikora i wsp. w większej grupie chorych (n = 80 , PASI 12). 
Ponadto autorzy zaobserwowali istotną dodatnią korela-
cję I-FABP ze wskaźnikiem BMI. Obserwacja ta wskazuje, 
że negatywny wpływ otyłości na łuszczycę wiąże się 
z upośledzeniem bariery jelitowej. Stwierdzono istotną, 
lecz niezależną od BMI, dodatnią korelację I-FABP ze 
wskaźnikiem PASI oraz z nasileniem zapalenia ocenia-

podsumowano w tabeli 2. Piccani i wsp. wykorzystali 
w swych badaniach metodę oceny cytopatologicznej, 
natomiast pozostali badacze stosowali metodę hodowli. 
Grupy badawcze pochodziły z różnych rejonów geogra-
ficznych, a metody pobierania materiału z jamy ustnej 
były odmienne.

We wszystkich przeprowadzonych badaniach u chorych 
na łuszczycę stwierdzano istotnie większą kolonizację 
drożdżakami z rodzaju Candida zarówno błon śluzowych 
jamy ustnej [16, 45, 63, 84], jak i jelit [10, 84]. Najwięk-
sze rozbieżności w uzyskanych wynikach próbek z jamy 
ustnej między grupą chorych na łuszczycę a  zdrową 
populacją stwierdzono w badaniach przeprowadzonych 
przez Lesan i wsp. [45] oraz Picciani i wsp. [63]. W odróż-
nieniu od pozostałych prac, badacze zastosowali wiele 
kryteriów wykluczających (m.in. stosowanie niektórych 
leków, używanie protezy), aby ograniczyć wpływ innych 
czynników na wyniki badań [45, 63].

Najczęstszym identyfikowanym gatunkiem była Candida 
albicans [10, 16, 84]. Znaczna część przypadków kandy-
dozy jamy ustnej była bezobjawowa [45, 63]. 

Wykazano istotną korelację między liczbą kolonii Can-
dida spp. w  jamie ustnej (Lesan i  wsp.) i  obecnością 
kandydozy w  badaniu cytopatologicznym jamy ust-
nej (Picciani i wsp.) a wskaźnikiem PASI. Obserwacja 
ta nie została jednak potwierdzona przez innych bada-
czy. Waldman i wsp. oraz Buslau i wsp. nie stwierdzili 
istotnej zależności między kolonizacją grzybami Candida 
spp. w jamie ustnej a wskaźnikiem PASI. Waldman i wsp. 
wykazali natomiast istotną statystycznie odwrotną 
zależność między wiekiem ujawnienia się choroby 
a liczbą kolonii Candida spp. w kale. Chularojanamon-
tri i wsp., w przeciwieństwie do Picciani i wsp., obser-
wowali istotną pozytywną korelację między kolonizacją 
Candida spp. w jamie ustnej a stosowaniem leczenia sys-
temowego łuszczycy [10, 16, 45, 63, 84]. Zaprezentowane 
wyżej wyniki wskazują na zwiększone ryzyko rozwoju 
drożdżycy u pacjentów leczonych immunosupresyjnie, 
co może stwarzać potrzebę dołączenia leczenia przeciw-
drożdżakowego w tej grupie chorych.

BARIERA JELITOWA W ŁUSZCZYCY

Bariera jelitowa to powierzchnia około 300 m2, jej pod-
stawową funkcją jest wchłanianie wody, elektrolitów 
i substancji odżywczych dostarczanych z pożywieniem 
oraz wydalanie substancji szkodliwych i drobnoustro-
jów chorobotwórczych. W skład bariery jelitowej wcho-
dzi wiele funkcjonalnie uzupełniających się elementów, 
z których zewnętrzny odpowiada za ochronę fizykalną, 
a  wewnętrzny immunologiczną. Regulacja działania 
bariery jelitowej jest uzależniona od wzajemnych interak-
cji między komórkami nabłonka jelitowego, komórkami 
odpornościowymi i mikroflorą jelitową. Ich zrównowa-
żone funkcjonowanie jest ściśle związane z prawidłową 
przepuszczalnością ściany jelitowej. Morfologicznie 
wewnętrzną warstwę ściany jelit tworzy pojedyncza war-
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Przedstawione wyżej badania ujawniają możliwość ist-
nienia wzajemnych powiązań między składem flory jeli-
towej a rozwojem łuszczycy, co może mieć znaczenie 
w etiopatogenezie tej zapalnej choroby skóry.

O roli patogenów w zaostrzaniu się chorób zapalnych 
świadczą badania, w których po zastosowaniu antybio-
tyku obserwowano ustępowanie łuszczycowego zapale-
nia skóry [61, 87]. Ustępowaniu choroby towarzyszyło 
obniżanie się odsetka bakterii rodzaju Firmicutes z rela-
tywnym wzrostem Bacteroidetes oraz aktywacja komórek 
dendrytycznych promujących limfocyty T regulato-
rowe [61]. Liczne prace potwierdzają korzystny wpływ 
doustnej suplementacji probiotykami na uzyskanie 
remisji klinicznej łuszczycy [34, 58, 83]. 

Jednak dokładne mechanizmy wpływu mikrobioty jeli-
towej na rozwój łuszczycy nie są dokładnie poznane. 
Wydaje się więc uzasadnione prowadzenie dalszych 
badań, które mogłyby się przyczynić do lepszego 
poznania dokładnych mechanizmów wpływu dysbiozy 
jelitowej na zaburzenia immunologiczne i  zapalne 
występujące w łuszczycy. Dysbioza, w odróżnieniu od 
innych nieprawidłowości obserwowanych w łuszczycy, 
wydaje się bardziej podatna na działania przywraca-
jące stan równowagi fizjologicznej. Uzyskane wyniki 
badań pozwoliłyby na wprowadzenie spersonalizowa-
nej terapii z użyciem prebiotyków i probiotyków, które 
w odróżnieniu od innych przyjętych metod leczenia 
łuszczycy nie stwarzałyby ryzyka rozwoju tak wielu 
działań niepożądanych, związanych zarówno z  ich 
ingerencją w mechanizmy immunologiczne, jak i dzia-
łaniem toksycznym.

nym jako stosunek neutrofili do limfocytów (NLR). Suge-
ruje to wzajemne powiązania między NLR a PASI oraz 
wpływ bariery jelitowej na aktywność choroby [75].

Upośledzenie bariery jelitowej przyczynia się do wzro-
stu przenikania bakterii i toksyn z przewodu pokarmo-
wego do naczyń krwionośnych. Ramirez-Bosca i wsp. [66] 
w grupie chorych na łuszczycę wykazali częstszą obec-
ność bakteryjnego DNA we krwi obwodowej. W bada-
niu obejmującym 54 pacjentów, będących w aktywnej 
fazie łuszczycy oraz 27 zdrowych osób, autorzy oceniali 
poziom bakteryjnego DNA oraz cytokin prozapalnych (IL-
1B, -6, -12, TNF-alfa, IFN-gamma). Obecność bakteryjnego 
DNA stwierdzili tylko w grupie chorych (30%). Pałeczki 
Escherichia coli obecne były w największej liczbie próbek 
(n = 9), w pojedynczych próbkach natomiast zidentyfiko-
wano: Klebsiellę pneumoniae, Enterococcus faecalis, Proteus 
mirabilis, Streptococus pyogenes i Shigellę fresneli. Ponieważ 
gatunki te są stałą florą jelitową, autorzy wskazali na jelito 
jako źródło zidentyfikowanego we krwi obwodowej bak-
teryjnego DNA. Pacjenci, u których we krwi obwodowej 
wykryto obecność bakteryjnego DNA, mieli również istot-
nie wyższy poziom analizowanych cytokin prozapalnych 
w porównaniu do grupy pozostałych chorych oraz zdro-
wych ochotników. W badaniu zaobserwowano ponadto, 
że bakteryjny DNA istotnie częściej był obecny u osób 
z dłuższym wywiadem łuszczycowym i początkiem cho-
roby w młodym wieku. Chorzy z obecnością bakteryjnego 
DNA we krwi obwodowej prezentowali mniejszą różno-
rodność składu mikrobioty niż pacjenci bez obecności 
bakteryjnego DNA we krwi obwodowej. Badacze zwrócili 
także uwagę na dominację bakterii rodzaju Prevotella oraz 
zmniejszenie liczebności bakterii Bacteroides do Faecalibac-
terium w mikrobiocie jelitowej jako potencjalne czynniki 
ryzyka translokacji bakterii do krwi obwodowej [18, 66].

Tabela 1. Bakterie jelitowe w łuszczycy 

Autorzy Liczebność
Charakterystyka grupy (podane wartości to 

średnia)
Metodyka Wyniki (tylko istotne statystycznie)

Masallat 
i wsp. [53] 

P = 45, 
C = 45

populacja egipska; P: PASI 11; C: dopasowanie: 
wiek, płeć, BMI; kryteria wykluczające: 

antybiotyk/leki immunosupresyjne 3 miesiące 
wcześniej, probiotyki, dieta, choroba zapalna 

jelit, operacje brzuszne

liczba kopii genu 16S 
rRNA; real time PCR; 

całkowita ilość bakterii 
oraz ocena tylko 3 typów: 
Firmicutes, Bacteroidetes, 

Actinobacteria

P vs C:  
TYP: ↑Firmicutes/ Bacteroidetes ratio (9,02 vs 3,18), 

↓Actinobacteria (62% liczby kopii genów grupy 
kontrolnej) 

Huang 
i wsp. [39]

P,PsA = 35; 
C = 27

populacja chińska; kryteria wykluczające: 
antybiotyk lub probiotyk miesiąc wcześniej, 

operacja brzuszna, choroby jelit, choroba 
metaboliczna; P: ciężkie nasilenie u 34%, różne 

typy łuszczycy (zwyczajna = 16, krostkowa, 
stawowa, erytrodermiczna)

V4 i V5 16S rRNA

P,PsA vs C: 
TYP: ↓Firmicutes, ↑Bacteroidetes;  

RODZAJ: ↑Bacteroides (B), ↑Parabacteroides(B),  
↑ Bacillus (F), ↓ Streptococcus (F); 

PsA vs P: 
RODZAJ: ↓Bifidobacterium (A), ↑Coprococcus (F), 
↑Ruminococcus (F), ↑Veillonella (F), ↑Bacillus (F) 
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Autorzy Liczebność
Charakterystyka grupy (podane wartości to 

średnia)
Metodyka Wyniki (tylko istotne statystycznie)

Scher i wsp. 
[72]

PsA = 16,  
P = 15,  
C = 17 

populacja amerykańska; PsA: PASI 5, 
czas trwania choroby 0,8 miesięcy, bez 

immunosupresji, DAS28 4,8; P: PASI 6, czas 
trwania choroby 16 miesięcy;  

C: dopasowanie: wiek, płeć i rasa

V1-V2 16S rRNA, 
pirosekwencjonowanie 

(wersja 454)

PsA, P vs C: 
↓różnorodność; 

RODZAJ: ↓Coprococcus (F); 
PsA vs C:  

RODZAJ: ↓Ruminococcus (F), ↓Pseudobutyrivibrio 
(F), ↓Akkermansia (V); 

P vs C: 
KLASA: ↓Actinobacteria; 

RODZAJ: ↓Coprobacillus (F), ↓Parabacteroides (B); 
PsA vs P: 

TYP: ↓Firmicutes, ↑Bacteroidetes 

Tan i wsp. 
[77]

 
P = 14,  
C = 14 

populacja chińska; P: łuszczyca zwyczajna; 
kryteria wykluczające: leki przeciwzapalne

V4 16S rRNA, Illumina 
Miseq platform

P vs C: 
TYP: ↓Verrucomicrobia;  

KLASA:↓Verrucomicrobiae; 
RODZINA: ↓Verrucomicrobiaceae, ↓Veillonellaceae 

(F); 
RODZAJ: ↓Akkermansia, ↑Enterococcus (F), 

↑Bacteroides; 
GATUNEK: ↓Akkermansia muciniphila (V), 

↑Clostridium citroniae (F)

Eppinga 
i wsp. [25]

P = 29,  
IBD = 31, 

 P+IBD = 13, 
C = 33

populacja holenderska; większość PASI 
<10; większość chorych z IBD (w obu 

grupach) to choroba Crohna oraz leczona 
immunosupresyjnie; kryteria wykluczające: 

antybiotyk  
8 tygodni wcześniej, infekcja, zespół jelita 

wrażliwego; operacje brzuszne: P+IBD = 54% 
vs IBD = 15%; 

C: dopasowanie: wiek, płeć, dieta, BMI, 
nikotynizm

ilościowa metoda PCR 
(qPCR), 

liczba kopii wszystkich 
bakterii oraz tylko 
Faecalibacterium 

prausnitzii i Escherichia 
coli

P, P+IBD vs C:  
GATUNEK: ↓Faecalibacterium prausnitzii (F), 

↑Escherichia coli 

Codoner 
i wsp. [18] 

P = 52, 
 C >300
 (baza 

danych 
Human 

Microbiome 
Project)

P: populacja hiszpańska, PASI 13, kryteria 
wykluczające: leki immunosupresyjne 

3 miesiące wcześniej, antybiotyki 2 tygodnie 
wcześniej, infekcja bakteryjna, marskość 

wątroby, choroby jelit; 
C: dopasowanie: płeć i wiek

V3-V4 16S rRNA, MiSeq 
Illumina Platform, 

porównanie na poziomie 
jedynie rodzaju 

P vs C: 
 ↑różnorodność; 

RODZAJ: ↑Akkermansia (V), ↑Faecalibacterium (F), 
↓Bacteroides

Hidalgo-
Cantabrana 
i wsp. [37]

P = 19,  
C = 20

populacja hiszpańska w Asturii; P: PASI 12, u 4 
współistniejące łuszczycowe zapalenie stawów, 

kryteria wykluczające: leczenie systemowe 
łuszczycy, antybiotyki i probiotyki 3 miesiące 

wcześniej;  
C: dopasowanie: region geograficzny, kryteria 

wykluczające: leki ogólne lub probiotyki 6 
miesięcy wcześniej

V2-V3 16S rRNA

P vs C: 
↓ różnorodność; 

TYP: ↑Firmicutes, ↓Bacteroidetes, ↑Actinobacteria, 
↓Proteobacteria; 

RODZINA: ↓Veillonellaceae (F); 
RODZAJ: ↑Ruminococcus (F), ↓Fecalibacterium 

(F), ↓Bacteroides(B), ↓Parabacteroides(B), 
↓Paraprevotella(B), ↑Bifidobacterium (A)

Chen i wsp. 
[14]

 P = 32,  
C = 64

populacja tajwańska; kryteria wykluczające: 
łuszczyca krostkowa, erytrodermia, 

chemioterapia, radioterapia, operacja brzuszna, 
nowotwór złośliwy, IPP, bloker receptora H2, 
antybiotyki i probiotyki miesiąc wcześniej; C: 

dopasowanie: płeć, wiek, BMI

V3-V4 16S rRNA, Illumina 
MiSeq 2000 Platform

P vs C:  
TYP: ↑Firmicutes, ↓Bacteroidetes
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Autorzy Liczebność
Charakterystyka grupy (podane wartości to 

średnia)
Metodyka Wyniki (tylko istotne statystycznie)

Shapiro 
i wsp. [73] 

P = 24,  
C = 22

populacja izraelska; P: starsi, większe BMI; 
C: dopasowanie: płeć, współchorobowość, 

probiotyki; kryteria wykluczenia: antybiotyki 3 
miesiące wcześniej

V4 16S rRNA, Illumina 
MiSeq Platform 

P vs C: 
TYP: ↑Firmicutes, ↓Bacteroidetes, ↑Actinobacteria, 

↓Proteobacteria; 
RODZAJ: ↑Ruminococcus, ↑Coprococcus, ↑Blautia 

(F), ↓Sutterella (P), ↑Faecalibacterium; 
GATUNEK:↑Dorea formicigenerans (F), 

↑Ruminococcus gravus ((F), rodzaj Blautia), 
↓Prevotella copri (B), ↑Collinsella aerofaciens (A)

P = łuszczyca zwyczajna, PsA = łuszczycowe zapalenie stawów, C = grupa kontrolna (zdrowi), IBD = nieswoiste zapalenie jelit, PASI = skala nasilenia łuszczycy 
PASI, PCR = reakcja łańcuchowa polimerazy, NLPZ = niesteroidowe leki przeciwzapalne, DAS28 = stopień aktywności choroby DAS28, rRNA = rybosomowy kwas 
rybonukleinowy, IPP = inhibitor pompy protonowej,  (F) = należący do typu Firmicutes, (B) = należący do typu Bacteroidetes, (A) = należący do typu Actinobacteria, 
(P) = należący do typu Proteobacteria, (V) = należący do typu Verrucomicrobia

Tabela 2. Candida spp. w przewodzie pokarmowym u pacjentów z łuszczycą

Autorzy Liczebność
Charakterystyka grupy (podane wartości to 

średnia)
Materiał, metody

Wyniki (tylko istotne 
statystycznie)

Buslau i wsp.  [10]
P = 343,   
C = 50 

populacja niemiecka próbki kału, hodowla
wynik dodatni Candida spp. 

P vs C: 
68% vs 54%

Waldman i wsp. [84] 
P = 50,  
C = 50 

populacja żydowska izraelska, PASI 14
próbki kału, cała 

niestymulowana ślina;  
hodowla

wynik dodatni Candida spp. 
P vs C: 

w kale: 72% vs 46%,  
w ślinie: 78% vs 50%

Lesan i wsp. [45] 
P = 70,  
C = 70

populacja irańska; P: PASI 13 (>12 u 47%), u 40% 
fototerapia; kryteria wykluczające: leczenie 

systemowe łuszczycy w wywiadzie, hospitalizacja, 
używanie protez, antybiotyki, leki przeciwgrzybicze 

i GKS 2 miesiące wcześniej, radioterapia, choroby 
układowe

wymaz z jamy ustnej, 
hodowla 

wynik dodatni Candida spp. 
P vs C: 

 20% vs 2,8%

Chularojanamontri 
i wsp. [16]

P = 60,  
C = 60

populacja tajlandzka, P:  55% leczonych systemowo
wymaz i popłuczyny z jamy 

ustnej, hodowla

wynik dodatni Candida spp. 
P vs C: 

30% vs 13,3%

Picciani i wsp. [63]
P = 140,  
C = 140

populacja brazylijska; P: PASI>12 u 29%, 62% 
leczonych systemowo; kryteria wykluczajace: 

hospitalizacja, proteza, choroby układowe 
inne niż nadciśnienie tętnicze, antybiotyki, leki 

przeciwgrzybicze i GKS 2 tygodnie wcześniej

zeskrobiny z  języka, badanie 
cytopatologiczne

wynik dodatni (kandydoza) P vs C: 
26% vs 0% 

 P = łuszczyca zwyczajna, C = grupa kontrolna (zdrowi), PASI = skala nasilenia łuszczycy PASI, GKS = glikokortykosteroidy
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