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Streszczenie 
Do mikroorganizmów kolonizujących przewód pokarmowy człowieka należą grzyby  
(Mycota), które zbiorczo określa się mykobiotą przewodu pokarmowego. Obecnie najczęściej 
wykorzystywaną techniką identyfikacji grzybów jest metoda hodowlana z klasyczną 
identyfikacją fenotypową, czasem uzupełnioną o testy biochemiczne i/lub badania mole-
kularne (sekwencjonowanie fragmentów ITS rDNA). Coraz częściej, zwłaszcza w badaniach 
naukowych, wykorzystuje się także najnowsze metody molekularne, które są niezależne od 
metod hodowlanych. Skład mykobioty różnych części przewodu pokarmowego człowieka 
jest odmienny. W jamie ustnej osób zdrowych najczęściej identyfikuje się grzyby należące do 
rodzajów Candida, Cladosporium, Auerobasidium i Aspergillus, choć donosi się o istotnym udziale 
grzybów z rodzaju Malassezia w tworzeniu tej mykobioty. W mykobiocie dolnego odcinka 
przewodu pokarmowego najczęściej wykrywa się grzyby z rodzajów Candida, Saccharomyces, 
Penicillium, Aspergillus, Cryptococcus, Malassezia, Cladosporium, Galactomyces, Debaryomyces, Tri-
chosporon. W artykule przeanalizowano najczęściej opisywane czynniki mające determinować 
skład mykobioty zarówno u dzieci (wiek dziecka, rodzaj porodu, przyjmowany pokarm), jak 
i osób dorosłych (wiek, płeć, dieta, skład i szybkość wydzielania śliny). Do zmian w składzie 
mykobioty dochodzi również w stanach patologicznych, w tym w przebiegu zarówno chorób 
przewodu pokarmowego (choroba Leśniowskiego-Crohna, liszaj płaski jamy ustnej), jak  
i chorób metabolicznych (cukrzyca, otyłość). Ponadto przedstawiono poznane i przypuszc-
zalne interakcje między grzybami i bakteriami kolonizującymi ludzki przewód pokarmowy.

mykobiota, mikrobiom, Candida

Summary 

Fungi (Mycota) that colonize the human digestive tract are collectively referred to as gastro-
intestinal mycobiota. The most common method of fungi identification is based on the culture 
of a clinical sample with subsequent classic phenotypic identification detailed by biochemical 
and/or molecular (e.g. sequencing of ITS regions of rDNA) tests in some cases. Additionally, 
the culture-independent identification is gaining popularity, especially in scientific research. 
The composition of the human mycobiota significantly differs across the digestive tract.  
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WSTĘp 

Przewód pokarmowy człowieka jest skolonizowany przez 
liczne mikroorganizmy należące do wszystkich trzech 
domen (bakterie, archeony, eukarionty) oraz wirusy [56]. 
Organizmy te, nazywane mikrobiotą przewodu pokarmo-
wego, odgrywają kluczową rolę w procesach fizjologicz-
nych, takich jak metabolizm niestrawionych składników 
pożywienia i kształtowanie układu odpornościowego. Mimo 
że mikrobiota zdominowana jest ilościowo przez bakterie  
(> 98%) [77], do jej istotnych składowych należą grzyby, 
które określa się mykobiotą przewodu pokarmowego [52].

W ostatnich latach temat mykobioty człowieka cieszył się 
dużym zainteresowaniem, o czym świadczy wzrastająca 
liczba publikacji jej poświęconych [7, 29, 31, 48, 50, 52, 55, 59, 
73]. W artykule przedstawiono współcześnie wykorzysty-
wane metody identyfikacji grzybów w materiale biologicz-
nym pochodzącym z ludzkiego przewodu pokarmowego 
(ślina, kał i próbki pobrane w czasie badania endoskopo-
wego), proces kształtowania się mykobioty wraz z dojrze-
waniem człowieka, poznane interakcje między grzybami  
a bakteriami w przewodzie pokarmowym oraz zaburzenia 
składu mykobioty w chorobach człowieka.

Metody identyfikacji grzybów ludzkiego przewodu 
pokarmowego 

Na konwencjonalne badanie mykologiczne składa się 
wykonanie preparatu bezpośredniego ocenianego 
mikroskopowo oraz posiew materiału biologicznego na 
specjalnym podłożu, który umożliwia uzyskanie kolo-
nii, które ocenia się makro- i mikroskopowo za pomocą 

testów biochemicznych i/lub metod molekularnych.  
W badaniu porównawczym metod hodowlanych wyko-
rzystywanych w badaniach ludzkiej mykobioty prze-
wodu pokarmowego wykazano, że posianie kału na 
podłożu Sabourauda lub agarze z ziemniaczaną dek-
strozą pozwala na uzyskanie większej liczby gatunków 
niż na podłożu Dixona oraz Czapka-Doxa [41], niemniej 
część grup badawczych wskazuje na zasadność używania 
podłoża Dixona z powodu możliwości uzyskania na nim 
wzrostu grzybów lipofilnych (m.in. Malassezia spp.) [35, 
38]. Metody oparte na hodowlach pozwalają na ziden-
tyfikowanie mniej niż 30% gatunków grzybów obecnych  
w jelitach człowieka [52]. Posiew kału zdrowej osoby 
umożliwia zidentyfikowanie średnio mniej niż trzech 
gatunków grzybów [41, 47, 83], a liczba uzyskanych kolo-
nii jest dziesięciokrotnie mniejsza w posiewie zamrożo-
nego stolca w porównaniu do świeżej próbki [41].

Współcześnie na badanie mykobiomu (w celach nauko-
wych) składają się następujące etapy: (0) pozyskanie 
i przechowywanie materiału biologicznego, (1) liza 
komórek grzybów, (2) przygotowanie bibliotek, (3) 
wysokowydajne sekwencjonowanie oraz (4) analiza bio-
informatyczna. Mrożenie stolca nie wpływa na ilość  
i jakość uzyskanego grzybowego DNA [41]. Ekstrak-
cja DNA z komórek grzybów jest jednak bardziej pro-
blematyczna niż z komórek bakteryjnych ze względu 
na odmienną strukturę ściany komórkowej. Dotyczy 
to przede wszystkim grzybów strzępkowych (Hypho-
mycetes), których ściana komórkowa zawiera dużą 
ilość chityny, natomiast w znacznie mniejszym stop-
niu grzybów mających ścianę o relatywnie mniejszej 
zawartości chityny, takich jak drożdże (yeasts) i grzyby 
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In the oral cavity of healthy people, Candida, Cladosporium, Auerobasidium, and Aspergillus are 
most often identified fungi genera; however, in recent studies the presence of Malassezia spp. 
has been also emphasized. In the case of the lower gastrointestinal tract, Candida, Saccharomyces, 
Penicillium, Aspergillus, Cryptococcus, Malassezia, Cladosporium, Galactomyces, Debaryomyces, and 
Trichosporon genera are most often reported. This paper summarizes the factors that are associ-
ated with the composition of mycobiota in both children (age, type of delivery, breastfeeding) 
and adults (age, gender, diet, saliva flow rate and composition). Changes in the composition 
of mycobiota also occur in pathological conditions, including both gastrointestinal diseases 
(Crohn’s disease, oral lichen planus) and metabolic diseases (diabetes, obesity). Additionally, 
this paper summarizes the already known, putative interactions between fungi and bacteria 
colonizing the human digestive tract.
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i Aureobasidium [27]. Przełomem okazało się jednak  
odkrycie w mykobiomie śliny materiału genetycznego 
grzybów z rodzaju Malassezia, które według badania 
Dupuy i wsp. są dominującymi ilościowo mikroorgani-
zmami mykobiomu śliny [27]. Niewykrywanie grzybów 
Malassezia spp. we wcześniejszych badaniach tłumaczy się 
powszechnym stosowaniem pożywek pozbawionych lipi-
dów (w badaniach opierających się na hodowlach) albo 
niedostosowaniem procedur lizy komórek (w badaniach 
opierających się na sekwencjonowaniu metagenomu) 
[26, 27].

Mimo że powierzchnia języka, ślina i płytka nazębna 
pozostają ze sobą w bliskim kontakcie, związane z nimi 
mikrobiocenozy mogą istotnie różnić się między sobą. 
Dotąd wielokrotnie potwierdzano tę hipotezę, wskazując 
na ich odmienny skład bakteryjny [20, 56]. Podobne wnio-
ski wypływają z wyników badania Vesty i wsp., którzy 
wykazali, że mykobiom płytki nazębnej jest zdominowany 
przez rodzaj Candida (>99% sekwencji), natomiast myko-
biom śliny jest bardziej bioróżnorodny (>50% sekwencji 
przypisywanych do rodzaju Candida) [89]. 

Określenie składu mykobiomu płytki nazębnej wymaga 
jednak większej liczby badań, ponieważ w materiale gene-
tycznym pozyskanym z naddziąsłowej płytki nazębnej 
zdrowych dzieci dominowały sekwencje odpowiadające 
Candida albicans (12%), Naganishia diffluens (8%), Rhodotorula 
mucilaginosa (8%) oraz Malassezia globosa (5%) [29]. Matic-
-Petrovic i wsp. wykazali, że przestrzeń poddziąsłowa może 
być rezerwuarem Candida spp. u ok. 11% osób zdrowych,  
u których posiew wymazu z języka nie wskazuje na kolo-
nizację grzybami [59].

Za pomocą metod hodowlanych wykazano, że mykobiota 
jamy ustnej jest stabilna w okresie przynajmniej 30 tygo-
dni [63]; nie przeprowadzono badań weryfikujących tę 
obserwację metodami biologii molekularnej. 

Zdecydowanie mniej wiadomo o mykobiocie żołądka. 
Zwolińska-Wcisło i wsp. wykazali występowanie w tre-
ści żołądkowej znaczącej liczby komórek grzybów (> 105/
ml) u 4,3% osób niechorujących na choroby przewodu 
pokarmowego [94]. Dokładny skład gatunkowy mykobioty 
żołądka i jej stabilność u osób zdrowych nie zostały dotąd 
wiarygodnie zbadane.

drożdżoidalne (yeast-like fungi). Spośród najczęściej 
stosowanych metod lizy komórek grzybów i ekstrak-
cji ich DNA, najbardziej wydajne metody uwzględniają 
kilkuetapową lizę mechaniczną z wykorzystaniem 
kuleczek cyrkonowych [41]. Do najczęściej amplifi-
kowanych, a następnie wysokowydajnie sekwencjo-
nowanych fragmentów DNA w badaniach ludzkiego 
mykobiomu należą stosunkowo konserwatywne 
geny kodujące podjednostki rybosomalne 18S, 5,8S  
i 28S oraz rozdzielające je regiony niekodujące ITS 
(internal transcribed spacer, wewnętrzne sekwencje 
transkrybowane) charakteryzujące się większą zmien-
nością międzygatunkową (ryc. 1).

Kompozycja mykobioty przewodu pokarmowego  
w warunkach fizjologicznych 

Poszczególne części przewodu pokarmowego człowieka 
skolonizowane są przez inną liczbę i kompozycję grzy-
bów. Z powodu łatwej dostępności oraz przewidywanego 
dużego znaczenia biologicznego, do najczęściej badanych 
nisz należy jama ustna (wymaz, ślina lub popłuczyny) 
oraz dolny odcinek przewodu pokarmowego (kał).

Mykobiota górnego odcinka przewodu 
pokarmowego

Jama ustna w wyniku kontaktu z niestrawionym poży-
wieniem oraz szeroko rozumianym środowiskiem 
zewnętrznym tworzy dynamicznie zmieniające się śro-
dowisko dla mikroorganizmów [56]. Wyniki pierwszego 
badania określającego skład mykobioty jamy ustnej  
u osób zdrowych opublikowano w 2010 r. [31]. Pirose-
kwencjonowanie (454) z użyciem primerów ITS1F/ITS2 
pozwoliło na zidentyfikowanie 9–23 gatunków grzybów  
w popłuczynach z jamy ustnej każdej z dwudziestu osób. 

Do najczęściej identyfikowanych grzybów należały te  
z rodzajów Candida, Cladosporium, Aureobasidium i Asper-
gillus, które wykryto u kolejno 75, 65, 50 i 35% bada-
nych [31]. Autorzy badania opisującego mykobiom śliny  
z wykorzystaniem pirosekwencjonowania 18S ITS1 
porównali swoje wyniki z omówionym badaniem i wyka-
zali, że do najczęściej wykrywanych rodzajów grzybów  
w obu badaniach należały grzyby z rodzajów Candida, 
Alternaria, Cladosporium, Aspergilllus, Cryptococcus, Fusarium  

Ryc. 1. Geny kodujące podjednostki rybosomalne 18S, 5,8S i 28S oraz rozdzielające je regiony niekodujące ITS1 i ITS2
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do wzrostu w środowisku z fizjologicznymi stężeniami  
kwasów żółciowych, a ponad 50% z nich wytwarzało strzępki 
lub pseudostrzępki umożliwiające przenikanie medium 
hodowlanego, co można interpretować jako potencjał do 
adherencji do tkanek gospodarza [83]. Ponadto wśród grzy-
bów izolowanych z próbek kału zdrowych ludzi, szczepy  
C. albicans charakteryzowały się w badaniach in vitro  
(z użyciem linii komórkowej Caco-2) większą zdolnością 
tworzenia biofilmów, lepszą efektywnością adherencji do 
komórek nabłonka jelita grubego oraz silniejszą stymulacją 
wydzielania β-defensyny 2 niż szczepy pozostałych gatun-
ków mykobioty jelitowej [73].

Skład mykobioty dolnego odcinka przewodu pokarmo-
wego człowieka jest mniej stabilny w czasie niż odpo-
wiadający mu skład mikrobioty bakteryjnej; obserwacja 
ta jest szczególnie prawdziwa w przypadku mykobioty 
kału ocenianej metodami molekularnymi. Stabilność 
mykobioty jelita cienkiego w czasie 5–8 miesięcy była 
oceniana metodami hodowlanymi: po tym czasie  
w aspiratach z jelit cienkich pięciu zdrowych osób uzy-
skiwano porównywalny wynik, co autorzy zinterpreto-
wali jako potwierdzenie stabilności [22]. Ze względu na 
ograniczenia metody, w ten sposób potwierdzono jedy-
nie stabilność występowania i liczby komórek C. albicans  
w jelicie cienkim, nie zaś całej mykobioty. 

Więcej badań dotyczy stabilności mykobioty 
jelita grubego ocenianej przez badanie myko-
biomu kału tych samych osób w różnych punk-
tach czasowych. Analiza podobieństwa prążków 
otrzymanych w trakcie elektroforezy w gradien-
cie czynnika denaturującego (DGGE) amplikonów 
ITS wykazała podobieństwo kompozycji mykobiomu  
w ciągu średnio 15 miesięcy [77]. Wyniki badania, któ-
rego autorzy zastosowali sekwencjonowanie ITS1, 5,8S  
i ITS2, podważyły przekonanie o stabilności mykobiomu 
dolnego odcinka przewodu pokarmowego człowieka, 
gdyż mniej niż 20% gatunków grzybów było obecnych 
w próbkach pobranych w odstępie 13–16 tygodni [36]. 
Roczna stabilność mykobiomu oceniana była w próbkach 
zebranych w ramach „Human Microbiome Project” – do 
najczęściej występujących oraz najczęściej możliwych 
do wykrycia po upływie roku w obu próbkach kału były  
S. cerevisiae, M. restricta i C. albicans – wykrywano je w obu 
próbkach u 92, 78 i 64% uczestników badania [68]. Nie 
opublikowano dotąd badań, które zweryfikowałyby, czy 
wykrywane w kolejnych punktach czasowych grzyby 
należące do tych samych gatunków, należą również do 
tych samych szczepów, co zwiększyłoby wiarygodność 
doniesień o stabilności mykobioty.

Czynniki wpływające na skład mykobioty

Wyniki badań obserwacyjnych, interwencyjnych i eks-
perymentalnych wskazują na istnienie czynników istot-
nie wpływających na skład mykobioty poszczególnych 
części przewodu pokarmowego. Ze względu na istotne 
różnice między dziećmi i osobami dorosłymi, czynniki 
wpływające na skład mykobioty omówiono dla tych grup 
osobno.

Mykobiota dolnego odcinka przewodu 
pokarmowego

Hallen-Adams i wsp. podsumowali wyniki 37 badań opu-
blikowanych w latach 1917–2016 dotyczących mykobioty 
dolnego odcinka przewodu pokarmowego u zdrowych 
dorosłych oraz u dzieci. Najczęściej wykrywanymi grzy-
bami były grzyby z rodzaju Candida (C. albicans, C. tropicalis,  
C. parapsilosis, C. glabrata, C. krusei, C. lusitaniae), Sacharo-
myces (S. cerevisiae), Penicillium, Aspergillus, Cryptococus, 
Malassezia (M. globosa, M. restricta, M. pachydermatis), Cla-
dosporium (C. aff. herbarum), Galactomyces (G. geotrichum), 
Debaryomyces (D.hansenii) oraz Trichosporon [37]. Spośród 
wymienionych grzybów, rodzaj Candida wykrywano naj-
częściej w 86% analizowanych badań. Najczęściej obser-
wowanym grzybem należącym do rodzaju Candida był 
C. albicans (w 70% badań). Po nim najczęściej wykrywa-
nym rodzajem był Saccharomyces (w 54% badań) [37]. 
Wyniki najnowszych badań kohortowych, w których skład 
mykobioty jelitowej określano na podstawie sekwencjo-
nowania ITS2, potwierdzają, że do najczęstszych grzy-
bów dolnego odcinka przewodu pokarmowego u osób 
dorosłych należą S. cerevisiae (97,6% badanych próbek)  
i C. albicans (73,8% badanych próbek) [55, 68]. Wymienione 
grzyby można podzielić na autochtoniczne (rezydujące 
grzyby w przewodzie pokarmowym człowieka) i allochto-
niczne (grzyby pochodzenia pokarmowego, niezasiedlające 
przewodu pokarmowego człowieka). 

Do grzybów autochtonicznych dolnego odcinka przewodu 
pokarmowego człowieka prawdopodobnie należą C. albi-
cans, Candida zeylanoides, Debaryomyces udenii, Geotrichum 
candidum i R. mucilaginosa [73]. Niemniej, istotna część C. albi-
cans w kale może pochodzić z jamy ustnej, na co wskazuje 
10–100-krotna redukcja wykrywanych komórek i ponad 
3-krotna redukcja liczby kolonii C. albicans w kale w wyniku 
zwiększenia częstotliwości szczotkowania zębów z 1 do 
3–4 razy na dobę [7]. Natura grzybów S. cerevisiae pozostaje 
kontrowersyjna. Z kału pacjentów z nieswoistymi zapale-
niami jelit izolowano szczepy z cechami predysponującymi 
do kolonizacji jelita człowieka: ograniczonym potencjałem 
do sporulacji (mniej immunogenne), o dużej zawartości 
mannozy w ścianie komórkowej (indukuje wytwarzanie 
przeciwzapalnej interleukiny 10) oraz zdolne do inten-
sywnego metabolizmu alantoiny (dostępne źródło azotu  
w środowisku zapalnym jelit) [74]. Jednak źródłem grzybów  
S. cerevisiae w kale, najprawdopodobniej innych niż wyżej 
wspomnianych szczepów, może być również pokarm; 
wykazano bowiem, że dieta pozbawiona pieczywa, piwa 
i innych produktów spożywczych, w których produkcji 
używa się S. cerevisiae, istotnie zmniejsza ilość DNA tego 
grzyba w kale osób zdrowych [7]. Do grzybów allochtonicz-
nych należą najprawdopodobniej D. hansenii oraz grzyby 
z rodzajów Penicillium i Aspergillus, których obecność  
w próbkach kału wiąże się ze spożywaniem serów  
i orzechów [7, 36, 73].

Szczepy grzybów izolowane z kału wykazują cechy przy-
stosowawcze do kolonizacji dolnego odcinka przewodu 
pokarmowego. W jednym z badań mogły one wzrastać  
w temperaturze 37°C, prawie 90% z nich było zdolnych 
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istotnej różnicy w stężeniu laktoferyny [21, 82]. Jed-
nak mleko matki może być rezerwuarem grzybów. Bada-
nie mykobiomów próbek mleka matek z różnych krajów 
wykazało istnienie uniwersalnego mykobiomu ludzkiego 
mleka, na który składają się grzyby z rodzajów Malassezia, 
Davidiella, Sistotrema i Penicillium, co wyjaśnia wykazywanie 
obecności DNA tych grzybów w materiale biologicznym 
pobieranym z przewodu pokarmowego niemowląt [12]. 

W ciągu pierwszych 30 dni życia mykobiom odbytnicy cha-
rakteryzuje się większą różnorodnością alfa (tj. większą 
liczbą wykrytych taksonów) oraz większą względną liczbą 
C. albicans w porównaniu do mykobiomu jamy ustnej [90]. 
Różnorodność alfa mykobiomu jelitowego jest stabilna  
w ciągu pierwszych 30 dni życia [90] i wykazuje tendencję 
do wzrostu w pierwszych dwóch lat życia [78] – z powodu 
dużej zmienności międzyosobniczej trudno o wskazanie 
konkretnych gatunków grzybów odpowiedzialnych za ten 
wzrost. Szansa na wykrycie materiału genetycznego grzy-
bów w kale dzieci jest istotnie większa, jeżeli powiodło się 
wykrycie go w kale matki [78]. Podobnie jak w przypadku 
jamy ustnej, w pierwszych miesiącach życia obserwuje 
się wzrost odsetka dzieci, których dolny odcinek prze-
wodu pokarmowego skolonizowany jest przez Candida spp.  
– wykazano, że odsetek skolonizowanych dzieci rośnie rap-
townie z 3% w 3. dniu życia, poprzez 50% w 6. miesiącu 
życia, aż do 72% w 18. miesiącu życia, po czym spada do 36%  
w 36. miesiącu życia [48]. Karmienie dziecka piersią wiąże się  
z mniejszym ryzykiem kolonizacji dolnego odcinka prze-
wodu pokarmowego przez Candida spp. [48]. Ponadto  
w małym randomizowanym badaniu klinicznym wyka-
zano, że suplementacja średniołańcuchowych kwasów 
tłuszczowych (MCT) u wcześniaków zmniejsza o 84% liczbę 
kolonii Candida spp. uzyskiwanych z posiewu kału [6]. Nie 
wykazano różnicy między dziećmi urodzonymi drogami 
natury a poprzez cesarskie cięcie w częstotliwości koloni-
zacji dolnego odcinka przewodu pokarmowego grzybami 
Candida spp. [48].

Badanie, w którym kompozycję mykobiomu oceniano przez 
sekwencjonowanie ITS2, nie wykazało, żeby sposób porodu 
wpłynął znacząco na podobieństwo kompozycji mykobioty 
przewodu pokarmowego dziecka i mykobioty pochwy 
matki [90], co sugeruje niewertykalną drogę grzybicz-
nej kolonizacji przewodu pokarmowego człowieka. Udział 
wertykalnej i niewertykalnej drogi kolonizacji przewodu 
pokarmowego noworodka nie został nadal jednoznacznie 
określony. Wykazano, że kolonizacja pochwy przez grzyby 
z rodzaju Candida jest związana z wyższym ryzykiem kolo-
nizacji jamy ustnej i odbytnicy urodzonego drogą natury 
noworodka przez grzyby Candida [1, 30]. Wśród par sko-
lonizowanych C. albicans matek i ich noworodków, podo-
bieństwo szczepów C. albicans wyizolowanych ze śluzówki 
pochwy matki i odbytnicy noworodka do 3. dnia życia lub 
jamy ustnej noworodka do 9. dnia życia wykazano u 100% 
par [18, 30]. Jednak odsetek ten był znacznie niższy, jeżeli do 
analizy włączano szczepy C. albicans wyizolowane z odbytu 
lub pachwin noworodka lub szczepy innych gatunków 
grzybów [11, 18]. Wydaje się zatem, że przewód pokarmowy 
człowieka kolonizowany jest wertykalnie przez C. albicans  
i niewertykalnie przez pozostałe gatunki grzybów.

Czynniki wpływające na skład mykobioty u dzieci

Wśród czynników wpływających na skład mykobioty prze-
wodu pokarmowego dzieci wymienia się: wiek dziecka, 
tydzień ciąży, w którym nastąpił poród, sposób porodu, 
skład mykobioty skóry i pochwy matki oraz rodzaj przyj-
mowanego pokarmu. Jakość dowodów potwierdzających 
te zależności jest jednak niższa w porównaniu do jakości 
dowodów potwierdzających wpływ wyżej wymienionych 
czynników na skład mikrobioty bakteryjnej [91]. Większość 
badań dotyczy kolonizacji przewodu pokarmowego jedynie 
przez Candida spp., dlatego wiedza o dokładnym składzie 
mykobioty i czynnikach go determinujących u dzieci jest 
ograniczona.

W ciągu doby po urodzeniu kolonizację jamy ustnej grzy-
bami Candida spp. stwierdza się u średnio 9,96% (zakres: 
3,0–15,1%) noworodków urodzonych o czasie [1, 4, 18, 
46, 75, 86]. Urodzenie drogami natury w porównaniu do 
cesarskiego cięcia zwykle jest związane z częstszą koloni-
zacją jamy ustnej noworodka grzybami Candida spp. [18, 
86], ale nie wszystkie badania potwierdzają tę obserwację 
[1]. Russel i wsp. w przeprowadzonym badaniu podłuż-
nym obejmującym pięćdziesięcioro niemowląt zaobser-
wowali trwający do czwartego tygodnia życia gwałtowny 
wzrost odsetka dzieci, których jama ustna była skolonizo-
wana grzybami Candida spp. (u 82% badanych), a następ-
nie powolny spadek tego odetka trwający do osiągnięcia 
pierwszego roku życia (u 50% badanych) [75]. W now-
szym badaniu obejmującym sto niemowląt odnotowano 
znacznie mniejszy dynamizm w zmianie liczby niemow-
ląt skolonizowanych Candida spp. w jamie ustnej między 
8 tygodniem życia (12%) a 12 miesiącem życia (15%) [82]. 
Ryzyko kolonizacji przewodu pokarmowego niemowlęcia 
grzybami z rodzaju Candida jest większe u wcześniaków; 
ryzyko to jest odwrotnie proporcjonalne do tygodnia ciąży 
[2, 45]. Ponadto wśród czynników sprzyjających koloniza-
cji jamy ustnej grzybami Candida spp. u niemowląt wymie-
nia się używanie smoczków [3]. Poza grzybami Candida spp.  
(C. albicans, C. parapsilosis, C. tropicalis, C. orthopsilosis), Ward 
i wsp. w mykobiomie jamy ustnej niemowląt wykazali 
istotny udział ilościowy S. cerevisiae i Cladosporium velox [90], 
jednak brakuje doniesień na temat czynników wpływają-
cych na kolonizację tymi grzybami w tej grupie wiekowej.

W mykobiomie jamy ustnej dzieci do drugiego roku życia 
dominują grzyby z rodzajów Aspergillus, Candida i Penicil-
lium [83]. W pierwszych miesiącach życia ryzyko kolonizacji 
jamy ustnej grzybami z rodzaju Candida jest determino-
wane rodzajem pokarmu przyjmowanego przez dziecko;  
u badanych niemowląt, w wieku do 5–6 miesięcy, kar-
mionych piersią istotnie rzadziej izolowano z jamy ustnej 
Candida spp. niż u karmionych wyłącznie sztucznym pokar-
mem (34–35% vs 51–67%) [3, 93]. Nie tylko obecność mleka 
matki w diecie niemowlęcia, lecz także jego skład wiąże się 
z modyfikacją ryzyka kolonizacji jamy ustnej grzybami. 
W mleku zawarte są substancje o potencjale fungistatycz-
nym, wśród których najczęściej wymienia się laktoferynę 
[5, 67]. W mleku matek noworodków nieskolonizowanych 
grzybami Candida spp. obserwowano istotnie wyższe stęże-
nia lizozymu i dermicydyny [21], natomiast nie wykazano  
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Czynniki wpływające na skład mykobioty  
u dorosłych

Do najczęściej wymienianych czynników u osób doro-
słych należą: wiek, płeć, dieta oraz szybkość wydzielania 
i skład śliny.

Skład mykobiomu zarówno jamy ustnej, jak i kału zmie-
nia się wraz z wiekiem człowieka. U zdrowych osób 
dorosłych z wiekiem obserwuje się zwiększenie ryzyka 
kolonizacji jamy ustnej grzybami Candida spp. [85].  
U młodych dorosłych (wiek 19–25 lat i 16–39 lat) kolo-
nizację Candida spp. stwierdzono odpowiednio u 28,3  
i 29,9% [80, 85]. U młodych dorosłych wykazano istotny 
związek między porodem drogami natury a częst-
szą kolonizacją (42% vs 26%) jamy ustnej oraz większą 
liczbą kolonii grzybów (średnio 13,7 vs 1,7 log CFU/ml) 
w porównaniu do rówieśników urodzonych przez cesar-
skie cięcie [17]. U osób w wieku średnim (26-45 i 40-59 
lat) obserwowano częstszą kolonizację Candida spp. (30,4 
i 49,3%) [80, 85]. Jednak znacznie częstszą kolonizację 
odnotowuje się u osób powyżej 60. roku życia (Polacy  
≥ 66 r.ż.: 52% badanych; Japończycy ≥ 60 r.ż.: 61–64% 
badanych) [34, 76, 85]. Starszy wiek wiązany bywa nie 
tylko z częstszą kolonizacją, lecz także większą liczbą 
uzyskiwanych kolonii Candida spp., jednak badań 
potwierdzających tę obserwację jest znacznie mniej 
[80]. Wśród czynników wpływających na zwiększenie 
liczby grzybów z rodzaju Candida w jamie ustnej u osób  
w podeszłym wieku wymienia się stosowanie protez 
zębowych, gorszą higienę jamy ustnej, niski przepływ 
śliny, obecność chorób przewlekłych i przyjmowanie 
niektórych leków [76].

Badania dotyczące wpływu śliny na mykobiotę jamy ust-
nej są ograniczone do analizy jej wpływu na koloniza-
cję przez Candida spp. Uważa się, że zmiany zachodzące  
w składzie śliny i zmniejszenie szybkości jej wydzielania 
w wyniku procesu starzenia się predysponują do nosi-
cielstwa Candida spp. [69, 87]. 

Wraz z wiekiem człowieka maleje nie tylko wspo-
mniana wyżej szybkość przepływu śliny, lecz także 
stężenia substancji o potencjale przeciwdrobnoustro-
jowym, w tym transferyny, laktoferyny i wydzielniczej 
immunoglobuliny A (sIgA) [44, 61, 87]. Ponadto rozpo-
wszechnienie kolonizacji przez C. albicans – a nie inne 
gatunki Candida – może być następstwem swoistych 
gatunkowo właściwości fungistatycznych wydzie-
liny ślinianki przyusznej człowieka; są one wielokrot-
nie wyższe dla różnych szczepów gatunków C. glabrata, 
C. neoformans, C. parapsilosis, C. krusei, C. kefyr niż dla 
szczepów C. albicans [39]. U osób zdrowych zaobserwo-
wano niezależny od wieku i płci związek między wyż-
szym stężeniem miedzi a zwiększoną liczbą C. albicans  
w ślinie [69].

Wnioski z badań związku między płcią a składem myko-
bioty przewodu pokarmowego są niespójne. Z jednej 
strony z próbek kału kobiet izoluje się większą liczbę 

gatunków grzybów niż z próbek kału mężczyzn [13, 83]. 
Z drugiej strony w badaniach, w których skład myko-
bioty jelitowej określano na podstawie sekwencjonowa-
nia ITS2, nie potwierdzono jednak związku między płcią 
o kompozycją mykobiomu dolnego odcinka przewodu 
pokarmowego [55, 68].

Dieta, zwłaszcza jej krótkoterminowy skład, wpływa na 
skład mykobioty przewodu pokarmowego człowieka, co 
wykazano zarówno w obserwacyjnych i interwencyjnych 
badaniach. Wśród studentów Uniwersytetu Medycz-
nego w Łodzi wyższy odsetek kolonizacji jamy ustnej 
przez grzyby Candida spp. obserwowano u osób słodzą-
cych ciepłe napoje, takie jak kawa i herbata (79 vs 61%,  
p = 0,004) oraz u osób przekraczających wskazane 
dzienne spożycie cukrów (76 vs 69%, p < 0,02) [32]. 

Hoffmann i wsp. zaobserwowali dodatnią korelację mię-
dzy ilością spożytych węglowodanów w ciągu ostat-
nich trzech dni a udziałem Candida w mykobiomie 
jelit. Natomiast ilość spożytych nasyconych kwasów 
tłuszczowych ujemnie korelowała z udziałem Candida,  
a ilość spożytych krótkołańcuchowych kwasów tłusz-
czowych ujemnie z Aspergillus [40]. Ocena jakościowa 
kompozycji mykobioty przewodu pokarmowego lakto-
owowegetarian w porównaniu do osób na tzw. diecie 
zachodniej wykazała częstszą obecność grzybów zna-
nych jako zanieczyszczających roślinne produkty spo-
żywcze, takich jak Fusarium graminearum (wykrywane 
u 88% badanych) czy Aspergillus niger (u 68% badanych). 
Ponadto u wegetarian częściej izolowano materiał gene-
tyczny należący do grzybów z rodzaju Malassezia (u 81% 
wegetarian i 12% osób na diecie zachodniej) i Penicil-
lium (u 75% wegetarian i 1% osób na diecie zachodniej),  
a rzadziej z rodziny Dipodascaceae w porównaniu do pró-
bek pochodzących od osób na diecie zachodniej [36, 84].  

W przeprowadzonym w Polsce badaniu obserwacyjnym 
częste spożywanie twarogu lub produktów pełnoziar-
nistych było związane z częściej uzyskiwanym nega-
tywnym wynikiem posiewu wymazu z jamy ustnej lub 
kału w kierunku Candida spp. [43]. Natomiast w bada-
niu interwencyjnym wykazano, że pięciodniowa dieta 
oparta na produktach odzwierzęcych (skomponowana 
jedynie z mięsa, jaj i serów) powoduje wzrost liczby kolo-
nii grzybów uzyskiwanych z posiewu kału; wynika to 
głównie ze wzrostu liczby grzybów z rodzaju Penicillium 
[24]. W badaniach interwencyjnych wykazano zmniej-
szenie liczby grzybów z rodzaju Candida i Penicillium  
w wyniku spożycia migdałów i pistacji [37, 88].

Przyjmowanie antybiotyków jest związane z większym 
ryzykiem kolonizacji przewodu pokarmowego przez 
grzyby oraz rozwinięcia infekcji grzybiczych, co tłuma-
czy się usunięciem bakterii konkurujących o substancje 
odżywcze lub wydzielających substancje przeciwgrzybi-
cze [8]. Wyjątkiem jest ryfaksymina; nie wykazano, żeby 
jej przyjmowanie powodowało wzrost częstości koloni-
zacji przewodu pokarmowego przez Candida spp. [15, 72].
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Interakcje między grzybami i bakteriami 
zasiedlającymi przewód pokarmowy

Z powodu dzielenia wspólnych ontosfer, bakterie  
i grzyby zasiedlające poszczególne części przewodu 
pokarmowego człowieka podejrzewa się o wzajemne 
oddziaływanie na siebie.

W jamie ustnej, większość badań dotyczy interakcji mię-
dzy C. albicans a paciorkowcami. Wykazano, że adhezyny 
na powierzchni paciorkowców grupy mitis – zwłaszcza 
Streptococcus gordonii, S. oralis i S. sanguinis – umożliwiają 
im wiązanie się z powierzchnią C. albicans i utworzenie 
biofilmów [49]. Paciorkowce grupy mitis promują two-
rzenie strzępek prawdziwych przez C. albicans, co umoż-
liwia penetrację tkanki i wywołanie stanu zapalnego.

Jako że występowanie próchnicy wiąże się z ponadpię-
ciokrotnie wyższym ryzykiem kolonizacji C. albicans 
jamy ustnej u dzieci i ponadtrzykrotnie wyższym u osób 
dorosłych [25, 92], duże zainteresowanie budzi odkry-
cie mechanizmów synergizmu między próchnicotwór-
czymi bakteriami, zwłaszcza Streptococcus mutans, a C. 
albicans. Wykazano, że egzoenzym wytwarzany przez 
S. mutant odpowiedzialny za przemianę sacharozy do 
egzopolisacharydów umożliwiających adhezję bakte-
rii do płytki nazębnej – glikozylotransferaza B – wiąże 
się z powierzchnią C. albicans i promuje rozrost grzyba 
przez rozkładanie sacharozy do łatwiej wykorzystywa-
nych przez C. albicans glukozy i fruktozy [28]. Rozrost C. 
albicans wspiera rozrost S. mutans przez: 

•	 wydzielanie farnezolu w stężeniu promującym wzrost 
S. mutans; 

•	 wydzielanie kwasu mlekowego i mrówkowego obni-
żających pH środowiska do korzystnego dla rozrostu 
S. mutans; 

•	 syntezę egzopolisacharydów zwiększających biomasę 
biofilmu [28, 49].

Jednoczesne badanie metagenomu bakteryjnego i grzy-
biczego jest źródłem wiedzy o wymagających mechani-
stycznego potwierdzenia interakcjach między grzybami 
a bakteriami. Kraneveld i wsp. wykazali, że u osób, u któ-
rych stwierdzono dużą różnorodność mikrobiomu bak-
teryjnego śliny, jednocześnie obserwowano względnie 
niski udział Candida spp. w mikrobiomie [51]. W bada-
niu mikrobiomu jamy ustnej osób zdrowych odnoto-
wano 15 korelacji między względnymi liczebnościami 
grzybów i bakterii, wśród których aż 13 było korelacjami 
dodatnimi, m.in. względna liczebność Cladosporium spp. 
korelowała z liczebnością bakterii Capnocytophaga spp. 
i Rothia spp., a względna liczebność Epicoccum spp. 
z liczebnością bakterii Pasteurella spp. i Granulicatella 
spp. [64]. Nie udało się wykazać tych samych korelacji  
w mikrobiomie jamy ustnej osób zakażonych HIV; odno-
towano u nich 12 innych korelacji pomiędzy względnymi 
liczebnościami grzybów i bakterii, a jedyną ujemną kore-
lację wykazano pomiędzy liczbą Candida spp. a liczbą 
Campylobacter spp. (rho = −0,67, p = 0,023) [64].

Również w mikrobiomie jelitowym stwierdzono liczne 
różnice w względnej liczebności określonych rodzajów 
bakterii w zależności od kolonizacji określonym gatun-
kiem grzyba. Obecność C. tropicalis wiązała się z więk-
szą względną liczebnością Bacteroides spp. i mniejszą 
Eubacterium spp. [36]. Obecność Malassezia spp. wiązała 
się z większą względną liczebnością Oscillibacter spp.  
i Ruminococcus spp., a mniejszą Haemophilus spp. [36]. 
Seddik i wsp. opisali zdolność 2 spośród 19 wyizolowa-
nych z próbek kału algierskich dzieci szczepów Candida 
spp. – C. parapsioliosis P48L1 i C. albicans P51L1 – do hamo-
wania wzrostu patogenów bakteryjnych (Escherichia coli 
ATCC 25922 i Staphyloccocus aureus ATCC 25923) [79], co 
potwierdza potencjał mykobioty dolnego odcinka prze-
wodu pokarmowego do wpływu na bakterie zasiedlające 
tę ontosferę.

Zmiany mykobioty przewodu pokarmowego  
w stanach patologicznych

W tabelach 1 i 2 podsumowano różnice w składzie myko-
bioty górnego i dolnego odcinka przewodu pokarmo-
wego. Większość stanów patologicznych powiązano ze 
zmniejszeniem różnorodności alfa mykobiomu ocenia-
nej wskaźnikiem Shannona-Wienera (liszaj płaski jamy 
ustnej, rak płaskonabłonkowy jamy ustnej, otyłość), 
jednak w przypadku mykobiomu tkanki zmienionej 
zapalnie w przebiegu choroby Leśniowskiego-Crohna 
odnotowano wzrost wspomnianego wskaźnika [53]. 
U pacjentów obciążonych większością zestawionych 
w tabelach chorób obserwowano częstszą kolonizację 
przewodu pokarmowego przez Candida spp. lub większą 
liczbę ich kolonii w posiewie. 

U dorosłych pacjentów z otyłością nie zaobserwowano 
istotnej różnicy w relatywnej ilości Candida spp. w 
mykobiomie dolnego odcinka przewodu pokarmowego, 
natomiast u dzieci chorujących na otyłość odnotowano 
obniżenie liczby Candida spp. w stosunku do dzieci zdro-
wych [14, 58]. Co ważne, w otyłości i związanym z nią 
wyższym ryzykiem sercowo-naczyniowym, istotną rolę 
wydaje się odgrywać zmniejszony udział Mucor spp. 
(zwłaszcza M. racemosus) w mykobiocie dolnego odcinka 
przewodu pokarmowego, co sugerują wyniki badań prze-
prowadzonych przez dwie niezależne grupy naukowców 
[19, 58]. Nie określono dotąd wpływu zaburzeń składu 
mykobioty na przebieg wymienionych chorób.

Należy zaznaczyć, że obserwowane w stanach patolo-
gicznych zmiany mykobioty przewodu pokarmowego 
mogą mieć charakter wtórny do zmian metabolicznych  
i immunologicznych towarzyszących chorobom. Wtórny 
charakter zwiększonej liczby Candida spp. do stanu 
zapalnego towarzyszącego chorobie Leśniowskiego-
-Crohna wykazali Kowalska-Duplaga i wsp.; w kale dzieci 
z aktywną postacią choroby stwierdzano istotnie więk-
szą liczbę Candida spp. niż u dzieci zdrowych, a liczba ta 
uległa normalizacji w wyniku leczenia infliksimabem 
(lek biologiczny skierowany przeciwko ludzkiemu czyn-
nikowi martwicy nowotworów TNF-α) [50].
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Tabela 1. Zmiany mykobioty górnego odcinka przewodu pokarmowego człowieka w stanach patologicznych

Choroba Obserwowane różnice w porównaniu do osób zdrowych Materiał i metody Ref.

Cukrzyca typu 2

↑ częstotliwość wykrywania Candida spp. [9, 26, 60] 

Nie wykazano istotnych różnic pomiędzy częstotliwością występowania 
poszczególnych gatunków Candida [9, 26]

Częstotliwość kolonizacji Candida spp. odwrotnie proporcjonalna do 
adekwatności kontroli glikemii (HbA1c) [10, 60]
↑ liczby kolonii (CFU/ml) u chorych z źle kontrolowaną glikemią w porównaniu 
do chorych z glikemią umiarkowanie kontrolowaną, dobrze kontrolowaną oraz 
osób zdrowych [9, 10]
↑ oporności C. albicans na flukonazol u osób z cukrzycą w porównaniu do osób 
zdrowych (p = 0,001) [10]

Materiał: wymaz z jamy ustnej [62], 
popłuczyny z jamy ustnej [10], ślina [9]

Hodowla: podłoże Sabourauda [9, 10, 59, 62]

Identyfikacja: CHROMagar Candida [9, 10, 62], 
a dodatkowo:
– analiza RFLP (restriction fragment length 
polymorphism, polimorfizm długości 
fragmentów restrykcyjnych) [62],
–  test filamentowania i płytek Dalmau [10],
– testy biochemiczne i test filamentowania 
[9, 59] 
Antybiotykooporność: metoda krążków 
dyfuzyjnych [10]

[9, 10,
59, 62]

Liszaj płaski jamy 
ustnej

↑ Ascomycota (68–70% sekwencji u chorych, 59% u zdrowych, p <0,05)
↓ Basidiomycota (7–13% sekwencji u chorych, 16% u zdrowych, p <0,05)

Relatywna ilość Bovista spp. korelowała zarówno z zaawansowanie klinicznym 
choroby i stężeniem interleukiny 17 w ślinie 

U pacjentów z nadżerkową postacią liszaja obserwowano: 
– ↓ alfa różnorodność (wskaźnik Shannona-Wienera),
– ↓ estymowanej liczby taksonów (wskaźnik Chao1),
– ↓ Trichosporon spp.

U pacjentów z siateczkowatą postacią liszaja obserwowano:
– ↑ Candida spp., ↑ Aspergillus spp. 

Materiał: ślina
Identyfikacja: sekwencjonowanie regionu ITS2  
(Illumina MiSeq)

[54]

Łuszczyca częstsze występowanie Candida spp. u chorych (46,4%) niż u zdrowych (21,6%) 

Metaanaliza
Materiały: ślina, wymaz z języka, wymaz 
z niezmienionej chorobowo j. ustnej, 
popłuczyny z j. ustnej

[71] 

Rak 
płaskonabłonkowy 
jamy ustnej

↓ alfa różnorodność (wskaźnik Shannona-Wienera)
↓ estymowanej liczby taksonów (wskaźnik Chao1)
Istotne różnice w procentowym udziale rodzajów w mykobiomie tkanki:
↑ Candida spp., Hannaella spp. i Gibberella spp.,
↓ Trametes spp. i Alternaria spp.
Istotne różnice w procentowym udziale gatunków w mykobiomie tkanki:
↑ C. albicans (61,2% vs. 29,6% sekwencji)
↑ C. etchellii (0,006–2,56% vs 0,007–0,12% sekwencji)
↓ M. restricta, Aspergillus tamarii, Cladosporium halotolerans, Alternaria 
alternata i Malassezia furfur 

Materiał: biopsja zmiany policzka lub języka
Identyfikacja: sekwencjonowanie regionu ITS2  
(Illumina MiSeq)

[70]

Rak 
płaskonabłonkowy 
języka

Tkanka nowotworowa w porównaniu do tkanki nienowotworowej:
↓ liczba sekwencji należących do grzybów (p = 0,005)
↓ estymowanej liczny taksonów (wskaźnik Chao1), ale nie alfa różnorodność
↓ Glomeromycota (2,2% vs. 2,7%, p = 0,01)

Materiał: wycięty nowotwór wraz z otaczającą 
go zdrową tkanką

Identyfikacja: sekwencjonowanie regionu ITS1  
(Ion Personal Genome Machine)

[65]

Zespół Sjögrena

Zarówno pierwotny i wtórny zespół Sjögrena związany był z:
↓ różnorodnością grzybów (b.d.)
↑ liczba (CFU/ml) wszystkich grzybów (p<0,04) i C. albicans  
(p <0,01)

Materiał: wymaz z grzbietu języka
Hodowla: BBL CHROMagar™ Candida Medium
Identyfikacja: morfologia kolonii, ABI‐Prism 
3500 Genetic Analyzer

[60]
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 b.d. – brak danych

Choroba Obserwowane różnice w porównaniu do osób zdrowych Materiał i metody Ref.

Choroba wrzodowa 
żołądka

↑ częstotliwość wykrywania istotnej liczby grzybów (≥105 komórek/ml) w 
porównaniu do osób z przewlekłym zapaleniem błony śluzowej żołądka i osób 
bez chorób przewodu pokarmowego – istotną kolonizację stwierdzono u  54%, 
10% i 4% badanych

↑ średnica wrzodu u pacjentów z istotną liczbą grzybów (≥105 komórek/ml)
↓ odpowiedź na leczenie choroby wrzodowej u pacjentów z dużą liczbą 
grzybów
Pacjenci z istotną liczbą komórek grzybów częściej odczuwali ból w nadbrzuszu 
i uskarżali się na utratę masy ciała niż pozostali pacjenci

Materiał: treść żołądkowa, wymaz 
szczoteczkowy zmienionej zapalnie śluzówki 
żołądka, bioptat zmienionej zapalenia 
śluzówki żołądka

Hodowla: podłoże Sabourauda
	
Identyfikacja: API 20C AUX

94]

Zanikowe zapalenie 
języka

↑ liczba (CFU) C. albicans
↓ liczba (CFU) C. glabrata

Materiał: wymaz z grzbietu języka

Hodowla i identyfikacja: CHROMagar™ 
Candida selective plates

66]

Tabela 2. Zmiany mykobioty dolnego odcinka przewodu pokarmowego człowieka w stanach patologicznych

Choroba Obserwowane różnice względem osób zdrowych Metoda badania Ref.

Otyłość

 ↓ alfa różnorodność (wskaźnik Shannona-Wienera) na poziomie rodzin
Tendencja do zmniejszonej bioróżnorodności na poziomie typów, klas  
i rodzajów. Różnica w częstotliwości wykrywania:
– ↓ Zygomycota (p = 0,031);
– ↑ Tremellomycetes (p = 0,028),  
    ↓ Agaricomycetes (p = 0,017);
– ↓ Mucor (b.d.).
U osób, w których kale wykrywano Mucor spp., otyłość wiązała się ze 
zmniejszoną liczbą M. racemosus i M. fuscus w kale. Paralelnie do spadku masy 
ciała w trakcie diety rosła liczba Mucor spp.

Materiał: kał

Identyfikacja: Pirosekwencjonowanie (454) 
całego ITS oraz qPCR ITS2 z użyciem primerów 
charakterystycznych dla Mucor spp.

[58]

Otyłość i nadwaga 
(dorośli)

 ↓ liczba (Log10 CFU/g) grzybów strzępkowych w otyłości (p <0,05)
Jedynie u osób otyłych wykrywano Chaetomium sp. i Candida krusei
Ilość spożywanych węglowodanów korelowała dodatnio z ilością grzybów 
strzępkowych u osób z nadwagą (r = 0,534)

Materiał: kał
Hodowla: podłoże Sabourauda
Identyfikacja mikroskopowa oraz z użyciem 
MALDI-TOF MS (Matrix-Assisted Laser 
Desorption/Ionization Time-of-Flight Mass 
Spectrometry, spektrometr mas z laserową 
desorpcją/jonizacją próbki wspomaganą 
matrycą oraz z analizatorem czasu przelotu) i 
sekwencjonowania 18S rDNA

[13]

Bakteryjne 
zapalenie rogówki

Na poziomie gromad:
↓Glomeromycota, Chytridiomycota, Zygomycota
Na poziomie rodzajów:
↓ Mortierella, Rhizopus, Kluyveromyces, Embellisia, Haematonectria
↑ Aspergillus, Malassezia

Materiał: kał
Sekwencjonowanie ITS2 (Illumina MiSeq) [42] 

Miażdżyca 

Średnia grubość kompleksu intima-media w tętnicach szyjnych korelowała 
negatywnie z udziałem procentowym  
w mykobiomie:
– gromady Zygomycota (r = –0,43, p = 0,013),
– rodziny Mucoraceae (r = –0,44, p = 0,01),
– rodzajów Mucor spp. i Kazachstania spp. (r = –0,43, p = 0,01), 
– gatunku M. racemosus (r = –0,38, p = 0,027).
Obecność Mucor spp. w kale lepiej różnicowało osoby z wyższym i niższym 
ryzykiem sercowo-naczyniowym niż rozpoznanie otyłości.

Materiał: biopsja zmiany policzka lub języka
Identyfikacja: sekwencjonowanie regionu ITS2  
(Illumina MiSeq)

[19]
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Choroba Obserwowane różnice względem osób zdrowych Metoda badania Ref.

Cukrzyca typu 1 ↑ liczba (CFU/g) Candida spp. (p = 0,017)
Materiał: kał
Identyfikacja: qPCR 18S rRNA z użyciem 
primerów charakterystycznych dla Candida spp

33]

Cukrzyca typu 2

↑ liczba (CFU/g) Candida spp. (p = 0,037)
Liczba Candida spp. w grupie osób z cukrzycą typu 2 silnie korelowała 
negatywnie ze stężeniami cholesterolu (HDL, LDL i całkowitego) i 
trójglicerydów

Materiał: kał
Identyfikacja: qPCR 18S rRNA z użyciem 
primerów charakterystycznych dla Candida spp.

[33]

Łuszczyca

↑ częstotliwość kolonizacji Candida spp. u chorych (68%) niż zdrowych (50%) 
[71]
↑ częstotliwość kolonizacji Geotrichum candidum u chorych (22%) niż u 
zdrowych (3%) [16]

Meta-analiza
Materiał: kał

[16, 
71]

Rak jelita grubego

14 grzybów, których względna ilość była przynajmniej dwukrotnie wyższa lub 
niższa niż w grupie kontrolnej (m.in. Aspergillus flavus, Aspergillus rambellii, 
Debaryomyces fabryi, Malassezia globosa, Pneumocystis murina), poprawnie 
rozróżniają mykobiom osób z nowotworem od mykobiomu osób zdrowych z 
polem pod krzywą ROC wynoszącym 0,93 w próbie testowej oraz 0,82 i 0,74 w 
dwóch próbach walidacyjnych.
↑ stosunku Basidiomycota:Ascomycota (p = 0,0042)
↓ Lipomycetaceae
↑ Pisolithaceae, Marasmiaceae, Malasseziaceae, Erysiphaceae, Pseudorotiaceae, 
Chaetomicaeae
↑ Malassezia spp., Moniliophthtora spp., Rhodotorula spp., Acremonium spp., 
Thielaviopsis spp., Pisolithus spp.

Materiał: kał
Identyfikacja: sekwencjonowanie całego 
metagenomu metodą „shotgut” (Illumina 
HiSeq)

[23]

Choroba Crohna

↑ częstotliwość kolonizacji Candida spp. u zarówno u chorych, jak i ich 
krewnych pierwszego stopnia w porównaniu do niespokrewnionych osób 
zdrowych
↑ częstotliwość kolonizacji C. albicans u zarówno u chorych i ich krewnych 
pierwszego stopnia w porównaniu do niespokrewnionych osób zdrowych. 
Nie wykazano różnic w częstotliwości kolonizacji pozostałymi gatunkami 
Candida spp. pomiędzy grupami

Materiał: kał
Hodowla: CHROM agar
Identyfikacja: Bichro-Latex-albicans, API 32C 
system 

[81]

U chorych mykobiom śluzówki zmienionej zapalnie w porównaniu do śluzówki 
niezmienionej charakteryzował się:
↑ liczba gatunków
↑ alfa różnorodność (wskaźnik Shannona-Wienera)
↑ C. albicans, C. tropicalis, Gibberella moniliformis, Alternaria brassicicola i 
Cryptococcus neoformans
↓ S. cerevisiae i Saccharomyces castellii
Wskaźniki alfa różnorodności mykobiomu śluzówki pozytywnie korelowały 
z ekspresją w śluzówce prozapalnych TNF-α i IFN-γ, a ujemnie z ekspresją 
przeciwzapalnej IL-10. 
Mykobiom kału osób chorych w porównaniu do osób zdrowych:
↑ alfa różnorodność (wskaźnik Shannona-Wienera).
↑ Aspergillus clavatus, C. neoformans
↓ S. cerevisiae 
Wskaźniki alfa różnorodności mykobiomu korelowały pozytywnie z 
wskaźnikiem aktywności klinicznej choroby Crohna (CDAI)

Materiał: śluzówka jelita krętego i kał
Identyfikacja: sekwencjonowanie 18S rRNA [53]

Wrzodziejące 
zapalenie jelita 
grubego

Brak istotnych różnic w zakresie wskaźników różnorodności alfa i beta
↑ C. albicans, Debaryomyces sp.
↓ Alternaria alternata, A. flavus, Aspergillus cibarius, Candida sojae

Materiał: kał
Identyfikacja: Sekwencjonowanie ITS2 
(Illumina MiSeq)

[57]

Podziękowania 
Dziękujemy Maciejowi Lubiejewskiemu za wkład w początkowy etap powstawania pracy. 
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