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ABSTRAKT
Stievni mikrobiom ¢lovéka je Siroky pojem zahrnujici v sobé veskery mikroorganismalni zivot

osidlujici lidské stfevo. Bakterie nachazejici se v lidském stfevé reprezentuji nejvetsi ¢ast lidského
mikrobiomu, tvofi zna¢né procento bunécné vybavy Clovéka a jejich genomy piedstavuji vyznamnou
soucast lidského genomu. Stfevni mikrobiom mé zasadni vliv na zdravi ¢lovéka a méni se béhem zivota
napt. v zavislosti na zméné stravy a uzivani 1éCiv. Pfedkladana prace se zabyva pivodem a vyvojem
sttevniho mikrobiomu, faktory, které plisobi na jeho utvéfeni a diverzitu, a moznostmi jeho vyuziti

v antropologii.

KLIiCOVA SLOVA: stievni mikrobiom &lovéka, diverzita stfevniho mikrobiomu, ontogeneticky

vyvoj, antropologie

ABSTRACT

Human gut microbiome is a broad term encompassing all microorganismal life inhabiting the human
gut. The bacteria living in the human gut represents the largest group of the human microbiome, make
up the significant percentage of the human cellular composition and their genomes comprise a big part
of the human genome. Gut microbiome has a significant role in human health and changes throughout
the human life in reaction e.g. to change of diet and medical drug usage. This work pursues the
acquisition and development of gut microbiome, the factors influencing its formation and diversity, and

its use in anthropology.

KEYWORDS: human gut microbiome, diversity of gut microbiome, ontogenesis, anthropology
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Uvod

Clovék zagina byt v poslednich desetiletich vidén jako ,,supraorganismus® skladajici se
z lidskych somatickych a zarode¢nych bunék a také z velkého mnozstvi bun¢k mikrobialnich,
které co do poctu v téle prevySuji lidské buniky pfiblizné desetkrat. Lidsky mikrobiom je
kolektivni oznaceni genomul vSech mikroorganismil nachazejicich se na lidském téle a také
v ném a obsahuje asi stondsobek lidské genetické informace. Navzajem identickych, z hlediska
vlastniho hostitelského genomu, je 99,9 procent jednotlivych lidi a 80-90 procent jednotlivych
lidi se li8i mikrobiomem. Nejvétsi pocet téchto ,,cizich® bunck je koncentrovan v lidském
stieveé. Stfevni mikrobiom ¢lovéka je Casto oznacovan za opomijeny organ, vzhledem ke své
funkci a dilezitosti v zivote ¢loveka. Slozeni stievniho mikrobiomu se méni béhem celého
zivota v zavislosti na zméné Zivotniho stylu, stravy a zdravi ¢lovéka. Tato prace vznikla za
ucelem pochopeni vzniku a vyvoje sttevniho mikrobiomu, sezndmeni se s faktory ovliviiujicimi

jeho slozeni a diverzitu a soustfedi se na vyuziti jeho studia v antropocentrickych oborech.



1 Lidsky mikrobiom

Clovék, jakozto organismus, je slozen zlidskych a mikrobialnich komponent. Podet
mikroorganismi Zijicich v lidském téle, a také na ném, pfevySuje pocet lidskych somatickych
a zarodecnych bun¢k odhadem asi desetkrat (Turnbaugh et al., 2007). Termin lidsky mikrobiom se
konkrétné tyka kolektivnich genom mikroorganismi osidlujicich lidské télo (Prescott, 2017; Willey et
al., 2013). Pojmy mikrobiota a mikrofldra jsou synonymy pro termin mikrobiom, avSak tykaji se pouze
ekologického spolecenstvi symbiotickych, mutualistickych a patogennich mikroorganismi osidlujici
lidské télo bez zohlednéni jejich kolektivnich genomi (The NIH HMP Working Group et al., 2009).
Lidsky mikrobiom sestava z genomti 10-100 bilionti symbiotickych mikrobialnich bun¢k (Gill et al.,
2006; Turnbaugh et al., 2007; Ursell et al., 2012). Mikrobiota lidského t€la je soubor mikroorganismt
nachdzejicich se nejen na lidskych tkanich, jako je naptiklad kaze, plice, ustni sliznice, mlécné Zlazy,
vaginalni sliznice a gastrointestinalni trakt, ale také v télnich tekutinach jako jsou sliny a matetské
mléko. Mezi tyto mikroorganismy patii bakterie, archea, houby, protista a viry. Nejvétsi ¢ast lidského

mikrobiomu tvofi bakterie vyskytujici se v lidském stieve (Savage, 1977; Willey et al., 2013).

1.1 Strevni mikrobiom

Lidska gastrointestinalni mikrobiota je komplexni ekosystém piiblizné¢ 300-500 bakterialnich
druhi, které obsahuji témét 2 miliony gentl, tvoficich stfevni mikrobiom (Guarner F & Malagelada JR,
2003; Quigley, Eamonn, & Quigley, 2013; Simon & Gorbach, 1984). Pocet bakterii kolonizujicich
stievo je priblizné 10krat vyssi nez je pocet vSech bunék v lidském téle a kolektivni bakterialni genom
je mnohem vétsi nez lidsky (Quigley et al., 2013). Lidska stfevni mikrobiota je nezbytnym ,,organem-
pro poskytovani vyzivy, regulaci vyvoje stfevniho epitelu a instruovani vrozené imunity (Eckburg et al.,
2005). Kriticka funkce komensalni mikrobioty zahrnuje ochranu epitelidlnich bun¢k pted poskozenim
(Rakoff-Nahoum et al., 2004), regulaci ukladani tukti v hostiteli (Backhed et al., 2004) a stimulaci
stievni angiogeneze (Stappenbeck et al., 2002). Mikrobiom stfeva je Ustfednim tématem této prace,
avSak pred blizSim seznamenim se snim, budou nejdfive struéné predstaveny dalSi vyznamné

mikrobiomy lidského téla.

1.2 DalSi mikrobiomy lidského téla

S primarnim osidlenim a ontogenezi sttevniho mikrobiomu ditéte jsou blizce spjaty i n€které dalsi
vyznamné mikrobiomy matky a jinych jedinct, se kterymi pfijde dité do styku (Ferretti et al., 2018). Na
osidleni stfevni mikroflory mikroorganismy se podili vaginalni mikrobiom matky pii prichodu ditéte
porodnimi cestami (Ferretti et al., 2018; Hill et al., 2017; Madan et al., 2016; Mueller et al., 2015), kdy
pfi tomto procesu dochazi ke styku také se stfevnim mikrobiomem matky, v podobé fekalii (Ferretti et
al., 2018; Frese and Mills, 2015; Mueller et al., 2015). Dale se na formovani stifevniho mikrobiomu

ditéte podili oralni mikrobiom a také mikrobiom ktize matky prostfednictvim kazdodennich interaket,



ptedev§im kojenim, a také kozni mikrobiom dalSich osob, které jsou v blizkém kontaktu s ditétem
(Ferretti et al., 2018; Frese and Mills, 2015; Mueller et al., 2015). Béhem porodu cisafskym fezem se
dale na osidleni stfeva novorozenéte hojn€ podili mikrobiom kiize matky (Ferretti et al., 2018; Frese and

Mills, 2015; Hill et al., 2017; Mueller et al., 2015).

1.2.1 Mikrobiom kiiZe

Kuze je nejvetsi lidsky organ tvotfici mnozstvi zahybl a tim rozlisné habitaty vhodné pro
kolonizaci velkého poctu druhd mikroorganismil, ze kterych vétSina je nezdvadna, ba i prospésna svému
hostiteli (Grice and Segre, 2011; Hannigan et al., 2015). Kolonizace pokozky mikroorganismy je zna¢né
ovlivnéna velkou wvariabilitou povrchu, topografickym umisténim, endogennimi vlivy hostitele
a exogennimi faktory okolniho prostiedi. Kiize je prvni fyzickou bariérou mezi télem a vné&jSim
prostfedim a prvni obrannou linii imunitniho systému. Imunitni systém do znac¢né miry ovliviiuje
diverzitu kozniho mikrobiomu a sam je jim ovlivnén (Grice and Segre, 2011; Hannigan and Grice,

2013).

Slozeni normalniho kozniho mikrobiomu je velmi komplexni, podle vysledkd analyz se jedna
o nekolik rodt koznich bakterii, jejichz zastoupeni zavisi na misté vyskytu na téle (Fierer et al., 2008;
Findley et al., 2013; Gao Z, Tseng C, Pei Z, 2007; Grice et al., 2009; Grice and Segre, 2011). Celkove
je povrch klize chladngjsi nez vnittek lidského téla, je lehce kysely a Supinky kiiZe jsou neustale
odlupovany (Fuchs and Raghavan, 2002). Tyto atributy nepochybné selektuji mikrobiotu adaptovanou
na tyto podminky. Dale diverzitu mikrobiomu ovliviiuje geografie klize zahrnujici mazové lokality
(oblicej a zada), kde ptevladaji rody Propionibacterium a Staphylococcus, vihké oblasti (kiize mezi
prsty na rukou i nohou a podpazi) s nejpocetnéjsim zastoupenim rodu Corynebacterium a s vyskytem
rodu Staphylococcus, suché oblasti (pedlokti a hyzdé), kde jsou smiSené populace tiidy
[-Proteobacteria a tadu Flavobacteriales. Na osidleni kiize maji dale vliv dalsi faktory, jako je rizna
hustota vlasovych folikuld, koznich zahybt a tloustka ktze (Grice et al., 2009; Hannigan et al., 2015;
Hannigan and Grice, 2013). Typ koZzniho mikroprosttedi je dilezitym faktorem pro slozeni lokalni

mikrobioty (Costello et al., 2009; Grice et al., 2009).

1.2.2 Vaginalni mikrobiom

Vaginalni mikrobiom je souhrnné oznaCeni spoleenstva mikroorganismii kolonizujicich
zenskou vaginu. Mnozstvi a typ ur¢itého druhu bakterii, pfitomnych v pochveé, ma vyznamny vliv na
celkové zdravi zeny (D’Ippolito et al., 2018). U vétsiny zdravych zen v reprodukénim obdobi prevazuji
vagindlni bakterie jednoho nebo vice z nasledujicich druhti rodu Lactobacillus: L. crispatus, L. iners
a L. gasseri. Avsak u jinych, zdanlivé zdravych zen mohou byt laktobacily v nedostatecném mnoZzstvi,
nebo mohou Upln¢ chybét. V takovém pripadé jsou nahrazené jinymi bakteriemi produkujicimi kyselinu

mlécnou: rody Atopobium, Megasphaera a/nebo rodem Leptotrichia.



Zda se, ze posevni mikrobiota hraje zasadni roli v prevenci fady urogenitalnich onemocnéni,
jako je bakteridlni vaginéza (Cherpes et al., 2003), kvasinkové infekce, sexualné pfenosné infekce
(Watts et al., 2005) a infekce mocovych cest (Gupta et al., 1998). Dale mtize ovlivnit infekci HIV (Lai
et al., 2009; Taha et al.,, 1998). Infekce a zména slozeni vaginalni mikrobioty je spojovana se

zvySenym rizikem pted€asného porodu (Freitas et al., 2018; Hyman et al., 2014; Manuck, 2017).

Tato schopnost je pfisuzovdna bakteriim produkujicim kyselinu mlécénou, zejména rodu
Lactobacillus. Druhy rodu Lactobacillus hraji podle vseho kli¢ovou roli v ochrané hostitele snizovanim
pH prostiedi prostiednictvim produkce kyseliny mlécné (Boskey et al., 2001, 1999; Graver and Wade,
2011; Rosenstein and McLean, 2000), riznych bakteriostatickych a bakteriocidnich sloucenin, nebo
prostfednictvim konkuren¢niho vylouceni (Kaewsrichan et al., 2006; Klebanoff et al., 1991; Piyawan
Voravuthikunchai et al., 2006). SloZeni posevni mikrobioty se béhem Zivota méni, ma na ni vliv veék
(Drell et al., 2013), menstruacni cyklus (Chaban et al., 2014), etnicka ptislusnost (Borgdorff et al., 2017;
Fettweis et al., 2014; Husain et al., 2014), sexualni aktivita (Noyes et al., 2018) a té¢hotenstvi (Husain et
al., 2014; Maclntyre et al., 2015).

1.2.3 Oralni mikrobiom

Prosttedi ustni dutiny dovoluje rast asi 700 charakteristickym druhtim mikroorganism, které
se zde vyskytuji a prispivaji k jejimu zdravi a fyziologickému statutu. Nejéastéj§imi rody
mikroorganismi v astech jsou rody Streptococcus, Porphyromonas, Actinomyces, Veillonella,
Fusobacterium, Staphylococcus, Lactobacterium, Treponema, Neisseria, Haemophilus a Eubacterium.
Dutina ustni poskytuje mikroorganismiim zdroj vody a Zivin a stejné tak idealni teplotu (Willey et al.,
2013). Rezidentni mikrobi ustni dutiny adheruji k zubtim a dasnim a diky tomu odolavaji mechanickému
splachnuti z ust do zaludku, kde by, mikroorganismy citlivé na nizké pH, byly zni¢eny kyselinou
chlorovodikovou (Willey et al., 2013). Bakterie pfilinaji k mékkym i tvrdym tkanim v podobé¢ biofilmu
(tvoticich zubni plak), komplexnich kolonii mikroorganismt (Flemmig and Beikler, 2011), kter¢ jim
umoznuji prezivat v prostfedi dutiny ustni a zaroven je chrani pied vlivy prostfedi a antimikrobialnimi
¢inidly (Jenkinson and Lamont, 2005; Kumar, 2013; Marsh, 2006, 2004; Socransky and Haffajee, 2002).
roli v homeostaze biofilmu, jelikoZ umoziiuji rekolonizaci bakterii, dilezitou pro formovani a kontrolu
rustu (Ten Cate, 2006). Bakterialni kolonizace ustni dutiny do jisté miry zarucuje obranu pred
patogennimi druhy. Zubni plak mize bud’ zachytit patogenni mikroorganismy nachézejici se v ustech
a zabrénit jejich mnoZeni, nebo jim poskytnout utocisté a skryt je pred tokem slin a imunitnim systémem

hostitele (Avila et al., 2009).

Mezi zubnim plakem a vrozenou imunitou existuje ur¢itd dynamicka rovnovaha hrajici klicovou
roli ve zdravi jedince (Zarco et al., 2012). Tato rovnovaha muze byt lehce naru$ena zménou zdravotniho

stavu jedince, zménou prostiedi v dutiné nebo nedostatkem zivin pro bakterie a mize tak vést ke zméné



z mutualistického k parazitickému vztahu mezi mikroorganismy a hostitelem, coz mé za nasledek vetsi
nachylnost hostitele k ordlnimu a systémovému onemocnéni (Kumar, 2013). Povrchové receptory na
buiikéch sliznice, rozpoznéavajici povrch bakterii, reaguji na zménu ekologické balance a biodiverzity
biofilmu, ktera méa velky podil na homeostdze a udrzovani rovnovahy v dutin€ ustni (Zarco, Vess,
& Ginsburg, 2012). Tato zména pak indukuje v epitelialnich buiikdch expresi genil pro defensiny, malé
antimikrobialni molekuly v lidském téle. Nejlépe charakterizovanou skupinou téchto receptorti jsou
Toll-like receptory (TLR), skupina bilkovinnych receptorti na povrchu cytoplasmatickych membran,
které jsou schopné rozpoznat cizi, a tudiz potencionalné nebezpecné struktury (Delneste et al., 2007),

diky nimz by defensiny mohly byt produkovany jako odpovéd’ na konkrétni typ bakterie (Zasloff, 2002).



2 Vyvoj stifevniho mikrobiomu

Akvizice a vyvoj stievniho mikrobiomu novorozence je zasadni pro ustanoveni zdravé symbiozy
mezi hostitelem a mikrobiomem. Matef'sky mikrobiom v tomto procesu hraje dilezitou roli (Ferretti et
al., 2018). Je zfejmé, ze za ,normalnich® okolnosti ma stfevni mikrobiota symbioticky vztah
s hostitelem, béhem néhoz, mimo jiné, ptispiva k: skladovani energie a jejimu vyuzivani (Clemente et
al., 2012); vyvoji imunitniho systému hostitele (Biasucci et al., 2008; Fanaro et al., 2003; Mackie et al.,
1999); udrzovani stfevni homeostazy (Azad et al., 2013) a zpracovani zivin (Palmer et al., 2007).
Interakce mezi sttevnim mikrobiomem a jeho hostitelem maji silny efekt na zdravi jedince v pozd€jsim
veéku (Collado et al., 2016). Dysbioza stievniho mikrobiomu (naruSeni bézného slozeni mikroorganismi
ve stfeve) je naopak spojend s patologickymi stavy (Wen and Duffy, 2017), jako jsou zanétliva
onemocnéni stiev (Bien et al., 2013), obezita, alergie (Vernocchi et al., 2016) nebo autoimunitni

onemocnéni (Chu et al., 2017).

2.1 Prenatalni kolonizace

O stupni sterility fetalniho prostiedi a moznosti kolonizace fetalniho stfeva in utero se debatuje
jiz dlouho. Ve druhé poloviné dvacatého stoleti bylo dosazeno shody v tom, Ze plod je in utero udrzovan
sterilni (Escherich and Bettelheim, 1988). Tento koncept je nadale referovan jako paradigma sterilni
delohy (Funkhouser and Bordenstein, 2013) a ptedpoklada, Ze mikroby dité ziskava vertikalné
(od matky) a horizontalné (od ostatnich lidi a z okoli) az béhem a po porodu (Bokulich et al., 2016;
Dominguez-Bello et al., 2016a; Frese and Mills, 2015; Funkhouser and Bordenstein, 2013; Odamaki et
al.,, 2016). Avsak v poslednich letech se zacaly objevovat studie vyuZivajici moderni sekvenaéni
technologie, které se snazi zménit tradi¢ni pohled na vznik stfevniho mikrobiomu. Tyto studie
predkladaji navrh, Zze plod, placenta ani plodova voda nejsou sterilni a tedy, Ze pocatecni kolonizace
lidského gastrointestinalniho traktu zaina jiz in utero (Aagaard et al., 2014; Collado et al., 2016;

Jiménez et al., 2008).

V nékolika studiich byla zjisténa piitomnost mikrobti v novorozeneckém mekoniu (= smolka;
prvni stolice novorozence reprezentujici material pozfeny nebo vylouceny gastrointestinalnim traktem
be&hem fetalniho obdobi, ktery zahrnuje plodovou vodu, epitelidlni buiiky a hlen) (Dominguez-Bello et
al., 2016a; Gosalbes et al., 2013; Mshvildadze et al., 2010). S timto je spojen mikrobiom placenty, ktery
stejné jako mikrobiom plodové vody obsahuje unikatni mikrobialni komunity (Aagaard et al., 2014;
Collado et al., 2016). Mikrobialni populace v plodové vodé a placenté maji nizkou pocetnost a diverzitu
(Collado et al., 2016). Nejobvyklejsim kmenem nachazejicim se ve vzorcich plodové vody a placenty
je kmen Proteobakteria se zvlasté vysokou hojnosti celedé Enterobakterii (zejména rody Enterobacter,
Escherichia/Shigella), druhym nejcastéjSim rodem je Propionibacterium. Vsechny tyto rody se
nachazeji i v mekoniu, av§ak v mnohem mensi abundanci. V téchto tfech vzorcich byl ve velmi malém

poctu nalezen také rod Streptococcus. Rod Staphylococcus se v placenté a plodové vodé nachazi jen



v malém poctu, avSak ve vzorku mekonia byl hojné€ zastoupen. Rod Lactobacillus byl nejvice zastoupen
ve vzorcich mekonia, poté v plodové vode€ a nejméné byla jeho prezence zjisSténa ve vzorcich placenty

(Aagaard et al., 2014; Collado et al., 2016).

Piivod intrauterinni mikrobioty neni zatim uplné jasny. Byly nalezeny podobnosti mezi oralnim
a placentalnim mikrobiomem (Aagaard et al., 2014), avSak tato studie byla zaloZena na datech z oréalniho
mikrobiomu netéhotnych Zzen a potencionalni mechanismus pienosu bakterii ztstni dutiny do
intrauterinniho prostoru je zatim nejasny. Jako jeden z moznych mechanismi se uvazuje prenos bakterii
z dutiny ustni hematogenni translokaci do intrauterinni oblasti (Wang et al., 2013). Mateiska stievni
mikrobiota je dalsim potencionalnim zdrojem pfenasenych bakterii (Walker et al., 2017). Stievo ma
vlastnosti bariéry, regulujici a zabranujici prichodu Skodlivych latek pies stfevni epitel (Bjarnason et
al., 1995). Fyziologické zmény béhem tehotenstvi zptisobuji alternace v endotelidlni integrité stfevni
stény a placenty a mohou vést k ,,propousténi* bakterii do pupecnikové krve a amnionu (Aagaard et al.,
2014). Existuji dale mechanistické udaje, které jsou v souladu s predstavou, Ze jak mikrobi v matetském
mléku, tak intrauterinni mikrobi mohou pochézet z matetského streva. Jiz diive bylo zjisténo, Ze sloZeni
sttevniho mikrobiomu se béhem t¢hotenstvi dramaticky méni (Koren et al., 2012) a u experimentalnich
zvitat byla beéhem teéhotenstvi a laktace zjiSténa zvySena translokace stfevnich bakterii (Perez et al.,

2007).

Transgeneracni pfenos mikrobi je teprve na zac¢atku poznani (Makino et al., 2013). U zvifecich
modelt je dostatek dikazi o matefském pifenosu in utero a s tim spojeného rizika pfenosu nemoci
a rezistenci u potomka (Paul et al., 2016). AvSak tento proces a sekvence udalosti neni zatim dostate¢né

pochopena a prozkoumana u lidi.

2.2 Postnatalni vyvoj stirevniho mikrobiomu

K masivni mikrobidlni kolonizaci stteva dochéazi postpartum. S Casnym vyvojem mikrobiomu
ditéte je spojeno nckolik zékladnich faktord, jako je zptisob porodu (Dominguez-Bello et al., 2016a,
2016b), gestacni v€k (doba stravend v déloze od poceti do porodu) (Hoffmann et al., 2014), stejn¢ tak
jako uzivani antibiotik matkou, ale i ditétem (Lemas et al., 2016; Yassour et al., 2016) a forma krmeni
(kojeni, uméla vyziva) (Biackhed et al., 2015). Détsky mikrobiom je dale ovlivnén vystavovanim $ir§imu
okoli (Shin et al., 2015) a ¢asnymi intimnimi vztahy, zejména s matkou (Béackhed et al., 2015; Korpela
et al., 2018; Nayfach et al., 2016; Segata et al., 2015).

2.2.1 Zpisob porodu

Zpusob, jakym dité€ piijde na svét, uréuje mikrobialni populaci, se kterou novorozenec piijde do
styku béhem porodu (Yieh Lin Chong et al., 2018). Béhem fyziologického, tedy pfirozeného
vaginalniho porodu, je novorozenec vystaven mikrobtim, které v dany moment kolonizuji porodni cesty

matky. Tato pifima forma dédi¢nosti béhem porodu vede k tomu, Ze novorozenci, ktefi se narodi



vaginalné, maji velice podobnou mikrobiotu jako jejich vlastni matka viici porovnani s jinymi matkami
(Béckhed et al., 2015). Tento piekryv mezi mikrobiomem ditéte a matky nebyl u déti narozenych
cisatskym fezem pozorovan (Béckhed et al., 2015). Cisafsky fez neboli C-sekce je porod ditéte pomoci
chirurgického zakroku (Cypher, 2016). Silny efekt na mikrobiom ditéte narozeného cisafskym fezem
maji environmentdlni faktory (napf. chirurgické nastroje uzité béhem a po porodu, vzduch a dalsi
novorozenci a zdravotni pracovnici) (Mackie et al., 1999; Martin et al., 2016). Pokud porodu cisatskym
fezem predchazi porodni faze vypuzovaci, pak dochazi k prekryvu mikrobiomu ditéte a matky, stejné
jako u fyziologického porodu. Pokud cisatskému fezu faze vypuzovaci nepiedchazi, novorozenecka
sttevni mikrobiota pak vice pripomind mikrobiom ktize matky (Chu et al., 2017). Dobrym piikladem
toho, jaky efekt na stfevni mikrobiom novorozence ma zplsob narozeni, je pienos rodu Lactobacillus
do stfeva novorozence. Laktobacily jsou vysoce abundantni a velmi specifické pro posevni mikrobiom
matky (Chu et al., 2017). Novorozenci, kteti béhem porodu prosli porodnim kanalem, maji Laktobacily
zahrnuté ve svém mikrobidlnim profilu, na rozdil od déti, které se narodily C-sekci (Dominguez-Bello
et al., 2016a). Nizka mira detekce laktobacilil u kojencti narozenych cisarskym fezem pretrvava béhem
prvnich Sesti mésicli po narozeni, na rozdil od déti narozenych vaginaln¢, které mély vyznamné vyssi
miru detekce laktobacild ve stejném casovém obdobi (Nagpal et al., 2016). Tento rozdil v mife detekce
laktobacild se ve veku tii let stira (Nagpal et al., 2016). V porovnani s kojenci narozenymi vaginalné
maji déti narozené cisafskym fezem také nizsi poCetnost kmene Bacteroidetes (Jakobsson et al., 2014).
Tato redukce pretrvava do dvou let po narozeni (Jakobsson et al., 2014). Rod Bacteroides, pattici do
kmene Bacteroidetes, je vysoce specificky pro stolici matky (Chu et al., 2017). Tyto vysledky poukazuji
na dilezitou roli vystaveni ditéte matefské stolici béhem porodu, pro Casné ziskani a vyvoj rodu
Bacteroides v mikrobialnim profilu ditéte. Studie celkove ukazuji, ze kojenci narozeni cisafskym fezem
maji tendenci k: niz§imu zastoupeni anaerobt (napt. kmen Bacteroidetes) (Jakobsson et al., 2014); méné
diverzifikované mikrobiot¢ (Biasucci et al., 2008; Jakobsson et al., 2014; Martin et al., 2016); opozdéné
kolonizaci mikrobialni populaci (Wampach et al., 2017); a mohou se u nich ¢astéji objevovat atopicka
onemocnéni (Biasucci et al., 2008) a metabolické poruchy (Dominguez-Bello et al., 2016) Castéji nez
u déti porozenych vaginalné. Vzajemné posuzovani téchto studii je nicméné komplikované kvili vlivu
etnické prislusnosti a geografie na diverzitu lidského mikrobiomu a v disledku pouziti rozdilnych

analytickych metod.
2.2.2  Vliv vyzivy na vyvoj stievniho mikrobiomu ditéte

Mléko je prvni potravou, které je dit€ vystaveno, a ma pfimy vliv na utvareni jeho stfevni
mikrobioty (Guaraldi and Salvatori, 2012). Vliv vyZivy na sloZeni stfevni mikroflory se projevuje skrz:
pfisun esencidlnich Zivin pro proliferaci bakterii (Guaraldi and Salvatori, 2012); imunomodulacni
molekuly, tedy molekuly schopné ménit rozsah imunitni odpovédi (Cammac et al., 2006; Li et al., 2017)
a mikroorganismy schopné kolonizovat stfevo kojence (Williams et al., 2017). Moznost, ze zplsob

krmeni pfispiva k ¢asnému postnatalnimu vyvoji gastrointestinalni mikroflory, byla podpofena



vysledky studii, které objevily podobnost mezi mikrobialnim slozenim kolostra (prvotni mléko savci,
tvotici se v mlécné zlaze tésné pred porodem) a mekonia kojencti, kteti byli kojeni od prvni hodiny po
porodu (Collado et al., 2016). Shodné bakteridlni DNA (napt. homologni Streptococcus thermophilus,
Staphylococcus epidermis, Bifidobacterium longum) byla identifikovana také v lidském matefském
mléce a vykalech kojence (Perez et al., 2007). Tento vztah je mnohem vice prominentni mezi kojenci,
matetskym mlékem jejich matek a vykaly kojencti, ve srovnani s ndhodnymi matkami (Pannaraj et al.,

2017).

Mateiské mléko obsahuje mimo zivin také hormony (Le Huérou-Luron et al., 2010), ristové
faktory (Le Hu€rou-Luron et al., 2010), matefskou mikrobiotu (Hunt et al., 2011; Pannaraj et al., 2017),
imunoglobuliny (Le Huérou-Luron et al., 2010; Vaidya et al., 2017) a enzymy (Le Hu€rou-Luron et al.,
2010; Vaidya et al., 2017). Matei'ské mléko asepticky odebrané od kojicich matek, které porodily
v terminu, obsahovalo zastupce rodd Lactobacillus, Streptococcus, Enterococcus, Peptostreptococcus,
Staphylococcus, Corynebacterium a Escherichia (Perez et al., 2007). Mikrobialni slozeni matetského
mléka se méni u matek z hlediska B-diverzity (variabilita mezi spolecenstvy) podle doby po porodu, kdy
béhem prvnich Sesti mesicti po porodu se mikrobiota v mléce zvySuje a poté pomalu klesa, kdyz
matetské mléko prestdva byt hlavnim zdrojem Zivin pro dité (Pannaraj et al., 2017). Naopak a-diverzita
(variabilita v ramci spolecCenstva) je ovlivnéna zivotnim stylem (Vaidya et al., 2017). Naptiklad studie
a-diverzity matefského mléka u zen z méestskych a venkovskych oblasti ukézala signifikantné vyssi
mikrobidlni diverzitu v matetském mléce Zen z venkovskych oblasti. Tento rozdil v a-diverzité u zen
s odliSnym zivotnim stylem potencionalné vede k odlisné zakladni mikrobialni populaci v zazivacim
traktu kojence (Vaidya et al., 2017). Jednou ze sloZzek matefského mléka jsou lidské mlécné
oligosacharidy (HMOs), které jsou jakousi formou prebiotik a jsou schopné podporovat rist
specifickych mikroorganismti, jako jsou rod Bifidobacterium a kmen Bacteroidetes (Makino et al.,
2013). Kojenec typicky ziskd od matky Siroké spektrum druhd Bifidobacterium, ale pouze kmeny
schopné §tépit jednotlivé specifické HMOs v matefském mléce pfevladnou v gastrointestinalnim traktu
kojence béhem raného vyvoje (Makino et al., 2013; Turroni et al., 2011). Vysoky obsah laktozy
a prezence sialylovanych a fukosylovanych oligosacharidi v lidském matefském mléce v porovnani

s mlékem kravskym mize také podpofit rist bifidobakterii nad ostatni bakterie (Lee et al., 2015).

Diky technikam zaloZenym na kultivaci byla u kojencti krmenych kojeneckym mlékem zjisténa
veétsi mikrobialni diverzita, nez u kojenych (Benno et al., 1984). Tento nalez byl podpofen také na
kultivaci nezavislymi metodami (NGS, FISH, PCR aj.) (Lee et al., 2015). Déti krmené kojeneckym
mlékem maji relativné stabilni a diverzifikované gastrointestinalni mikrobidlni spoleCenstva, ktera
obsahuji vys$i pocet fakultativnich anaerobi a striktnich anaerobti (Cresci and Bawden, 2015;
Le Hué€rou-Luron et al., 2010; Stark and Lee, 1982). U déti dominantn¢ kojenych béhem prvnich tii
mesicti po narozeni (kojeni tvofilo >50 % vyzivy) bylo zjisténo vétsi zastoupeni bifidobakterii,

laktobacild, staphylokokli a streptokokti, oproti tomu déti krmené prevazné kojeneckym mlékem



vykazovaly vy$si kolonizaci klostridiemi, proteobakteriemi a rodem Bacteroides (Bokulich et al., 2016;
Favier et al., 2002). Vzorky fekalii kojenych déti jsou méné komplexni, obsahuji vyssi pocet aerobnich
mikroorganismi a vykazuji dramatictéj$i zmény v mikrobialni kompozici béhem prvniho roku po
narozeni (Cresci and Bawden, 2015; Lee et al., 2015; Stark and Lee, 1982). Studie naznacuji, ze po
odstaveni (introdukce pevné stravy do vyzivy kojence) se rozdily v mikrobiélni populaci mezi kojenymi
a nekojenymi détmi ztraci a mikrobialni komunity konverguji ke komplexnimu dospélému mikrobiomu
(Guaraldi and Salvatori, 2012; Mackie et al., 1999). Navzdory tomu ale recentni studie poukazuji na to,
ze kojeni pokracujici ipo introdukci pevné stravy potlacuje diverzifikaci mikrobioty spojenou

s odstavenim a pfechodem na pevnou stravu (Pannaraj et al., 2017).
2.2.3 Uzivani antibiotik

Uzivani antibiotik je mnohem castéjsi u kojencti narozenych cisafskym fezem (Penders et al.,
2006) a u kojencti narozenych pred¢asné nez u kojencti narozenych vaginaln€ a v terminu (Forsgren et
al., 2017). Vystaveni matky a ditéte antibiotikiim béhem perinatalniho obdobi (obdobi od 28. tydne
téhotenstvi do 7. dne Zivota novorozence) je u déti spojovano se zvysenym rizikem pozde€jsiho vyskytu
onemocnéni jako je astma (Chu et al., 2015), obezita (Azad et al., 2014), zanétliva onemocnéni strev
(Hviid et al., 2011) a jiné alergické a zanétlivé stavy (Metséla et al., 2013). Vystaveni antibiotikiim
béhem prenatalniho, perinatalniho a postnatdlniho obdobi je také uvadéno jako mozna pficina
opozdéného mikrobialniho dospivani od 6 do 12 mésicti po porodu, kdy v mikrofléfe ditéte chybi urité
taxony, které jsou biomarkery pro vékovou skupinu daného ditéte. Mikrobiota takového ditéte tedy

ptipomina mikrobiotu ditéte mladsiho (Bokulich et al., 2016).

Predpoklada se, ze antimikrobialni profylaxe intrapartum (IAP) je nejCastéj$im zdrojem
expozice novorozencu antibiotikiim (Nogacka et al., 2017). IAP je podavana béhem porodu matkam,
které jsou pozitivni na Streptococcus skupiny B, aby se snizilo riziko ¢asného onemocnéni novorozencii
(Aloisio et al., 2016) nemocemi jako je pneumonie, septikémie a meningitida (Hansen et al., 2004). Dvé
rozdilné studie zjistily snizenou a-diverzitu ve fekalnich vzorcich kojenct, kteti byli vystaveni matetské
IAP, v porovnani s kojenci, kteti IAP vystaveni nebyli (Mazzola et al., 2016; Nogacka et al., 2017).
Absolutni hladiny kmene Actinobacteria a Bacteroidetes byly niz§i u déti vystavenych plisobeni IAP,
nez u déti, které IAP vystavené nebyly (Aloisio et al., 2016; Nogacka et al., 2017). Signifikantné nizsi
hladiny celedi Bifidobacteriaceae byly také pozorovany u déti vystavenych IAP (Aloisio et al., 2016;
Mazzola et al., 2016; Nogacka et al., 2017). Naproti tomu u kmene Firmicutes (Nogacka et al., 2017)

a Proteobacteria (Mazzola et al., 2016) se zvysil jejich pocet u IAP vystavenych kojenci.

Vystaveni matefského systému IAP ovliviiuje casnou kompozici gastrointestinalniho
mikrobiomu kojence. AvSak miru ucinku a jeho vztah k dobé€ trvani (tj. kratkodobé, dlouhodobé)

a nacasovani expozice je tfeba jesté urcit.

10



2.2.4 Environmentalni faktory ovliviiujici vyvoj gastrointestindlniho mikrobiomu

kojencii

Vystaveni riznym prostfedim mimo délohu béhem casného vyvoje stieva prispiva ke kolonizaci
a evoluci stfevni mikrobioty kojence. Uvazuje se, Ze kojenci narozeni C-sekci jsou mnohem citlivejsi
k faktorim okoli (Fanaro et al., 2003; Makino et al., 2013). Toto plati zejména u pied¢asn¢ narozenych
déti, u kterych je vétsi Sance vyvoje stfevni mikroflory reflektujici novorozeneckou jednotku intenzivni
péce, pravdépodobné z divodu nevyspélosti jejich gastrointestinalniho traktu a dlouhodobéjsiho

vystaveni tomuto prostiedi (Groer et al., 2014).

Cesta mikrobialniho pfenosu z bezprostiedniho okoli do kojence je problematicky ovéfitelna,
avsak studie ukézaly, ze mikrobi z bezprostfedniho okoli mohou byt izolovani z fekalnich vzorka
kojencti (Brooks et al., 2014; Touati et al., 2009). Tyto vysledky jsou konsistentni s pozorovanim, Ze
kojenci zriznych geografickych oblasti nebo jinych nemocnic piechovavaji odlisné mikrobialni
populace (Brooks et al., 2014; Stark and Lee, 1982). Pro ovéfeni divéryhodnosti a specificity téchto
vysledki a jejich rozsifeni na populacni tiroven vSak bude potieba provést vice studii na vétsi skupiné

kojenct (Yieh Lin Chong et al., 2018).

Je velice pravdépodobné, Ze nemocni¢ni prostiedi, manipulace, krmeni a [é¢ebny rezim podporuji
mikrobidlni pfenos na novorozence (Brooks et al., 2014). Nicméné detaily mechanisma pienosu,
dominantni mikrobidlni populace v nemocni¢nim prostiedi a bakterialni kmeny s nejvétsi Sanci na
uspésnou kolonizaci kojeneckého stieva zatim stale zlstavaji nedofeSené a bude potieba se jim blize

vénovat v budoucich studiich (Yieh Lin Chong et al., 2018).

2.3 Senescence

Stievni mikrobiom nestarne per se, ale vyskyt komorbidit spojenych se sttevnim mikrobiomem ma
tendenci se zvySovat s tim, jak hostitel starne (Bartosch et al., 2004; Han et al., 2017). Zjistilo se, ze
stfevni mikrobiom a mikrobiota star$ich lidi jsou odli$né od zdravych dospélych a tyto rozdily Ize ptipsat
n¢kolika faktorim spojenych se starnutim, jako je zména zivotniho stylu a stravovacich navyku, nizsi
pohyblivost, oslabend imunita, sniZzend intestinalni funk¢énost, zménéna morfologie a fyziologie stiev,
opakujici se infekce, hospitalizace a uzivani 1éku, atd. (Claesson et al., 2012, 2011; Collino et al., 2013;
Odamaki et al., 2016). Diverzita a mnozstvi komenzalnich bakterii, jako jsou bifidobakterie, laktobacily
a bakteroides, je obecné nizsi a mnoZzstvi oportunnich bakterii jako enterobakterie, Clostridium difficile
a Clostridium perfringens je naopak vice zastoupené u starSich osob (Gavini et al., 2001; Hopkins and
Macfarlane, 2002; Odamaki et al., 2016). Tyto zmény spojené se starnutim se vSak mohou liSit

v zavislosti na geografické lokaci jedince (Benno, et al., 1989).
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3 Diverzita ve strevnim mikrobiomu

Jak jiz vyplynulo z ptedchozich kapitol, slozeni stfevniho mikrobiomu ¢lovéka se méni cely Zivot
ato v zavislosti na jeho ontogenetickém vyvoji, Zivotnim stylu, stravé a zdravotnim stavu jedince
(Quigley et al., 2013). Dale ma na podobu stfevni mikroflory silny vliv genetika hostitele, ktera

prostfednictvim sloZeni stfevni mikrobioty ovliviyje zdravi clovéka (Kurilshikov et al., 2017).

3.1 Vliv genetiky hostitele na stfevni mikrobiom

Stfevni mikrobiom lze povazovat za komplexni rys, jako je i vyska, BMI nebo hladina lipida
v krvi. Bylo prokazano, Ze celkové slozeni mikrobiomu, stejné jako bakterialni abundance nebo
bakterialni funkce, jsou zavislé na hostitelském genomu (Kurilshikov et al., 2017). U lidi byly prvni
studie zabyvajici se asociaci mezi genetikou a slozenim a funkci mikrobiomu provedeny na nekolika
kandidatnich genech. Napftiklad rizikové genetické varianty pro Crohnovu chorobu v genu NOD?2 (gen
pro tvorbu proteinu NOD2, Nucleotide-binding oligomerization domain-containing protein 2, fungujici
jako intracelularni PRR) byly spojeny se zménami v abundanci u ¢eledi Enterobacteriaceae (Knights et

al., 2014).

Nejvétsi vliv genetiky hostitele na vyskyt a metabolickou drahu mikrobti byl pozorovan pro
degradaci fytosterold. S touto drahou byly spojeny dva nezavislé lokusy: jeden obsahujici gen SORCS?2
(sortilin related VPS10 domain containing receptor 2; gen kddujici jednoho z clenti rodiny
receptorovych proteinti obsahujicich doménu VP10) a jeden obsahujici gen SLIT3 (slit guidance ligand
3; proteiny kdédované timto genem jsou sekretovany a prostiednictvim interakce s homolognimi
receptory ovlivituji migraci bun¢k), ktery je spojovan s vyskytem celedi Clostridiaceae. Oba tyto geny
jsou zapojeny v lidskych metabolickych procesech. Studie také identifikovaly jasné interakce mezi LCT

(laktaza) genotypem, hladinami bifidobakterii a konzumaci mléénych vyrobki (Bonder et al., 2016).

Rychle se objevuji dikazy o uloze vrozené imunity na utvareni mikrobiomu. Mnoho studii
zdiraziluje vyznam receptori rozpoznavajicich uréity vzor (PRRs). Jednd se o skupinu vrozenych
molekul, které vnimaji mikroorganismy prostfednictvim konzervovanych molekularnich struktur
(Elinav et al., 2011). Studie mysi s knock-outem nckolika PRR receptorii prokazala rozvoj stfevni
dysbidzy. Naptiklad n€kolik experimentli s Nod2-deficientni mySi ukéazalo zvySenou abundanci
komensalnich residentnich bakterii, snizenou schopnost zabranit kolonizaci patogennimi bakteriemi

(Petnicki-Ocwigja et al., 2009) a zvysenou citlivost k bakteridlnim infekcim (Kobayashi et al., 2005).

Org et al. (2015) naSel sedm lokusi ukazujicich spojitost s vyskytem nékterych bakteridlnich
druhti. Jeden z nich, situovany na chromosomu 15 a asociovany s rodem Roseburia, obsahoval gen Irak4
pro kinazu aktivujici drdhu nuklearniho faktoru xB (NF-xB) v signalnich drahach TLR (Toll-like
receptors) a receptord T bunék. Exprese Irak4 také korelovala s abundanci rodu Roseburia, coz

poukazuje na kauzalni vztah.
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Genetické varianty v NOD2 jsou siln€ asociované s Crohnovou chorobou, zanétlivym
onemocnénim stiev spojovanym s dysbiozou (Knights et al., 2014). Nositelé geneticky rizikové varianty
genu NOD2 u Crohnovy choroby jsou spojovani se zvySenym osazenim Celedi Enterobacteriaceae,
bakterialni ¢eledi zahrnujici mnoho patogent, jako jsou nékteré kmeny Escherichia coli, dale Klebsiella

a Shigella (Knights et al., 2014).

A¢ byl jiz udélan velky krok kupfedu k pochopeni toho, jak mikrobiom interaguje s lidskym
metabolismem a imunitnim systémem, bude nutné v budoucnu zpracovat rozsahlejsi soubory a provést
experimenty v kontrolovaném prostedi. Identifikace interakci genetiky s jidlem, Zivotnim stylem
a mikrobiomem je nutna pro rozvoj personalizované vyzivy a mikrobialniho cileni pro 1é¢bu a prevenci

lidskych onemocnéni (Kurilshikov et al., 2017).

3.2 Zivotni styl a subsistenéni strategie

Stievni mikrofléra Cloveéka sestava z nejvétsiho poctu mikrobd a v porovnani s dal$imi
mikrobiomy lidského téla je nejvice variabilni. Mezipopulac¢ni studie stfevniho mikrobiomu se pokousi
adresovat alespon jeden ze dvou hlavnich problému: (a) vliv hostitelské etnicity a/nebo Zivotniho stylu
na strukturu mikrobiomu (Gomez et al., 2016; Yatsunenko et al., 2012) a (b) korelace mezi variacemi

ve struktufe stfevniho mikrobiomu a nachylnosti k nemocem (O’keefe et al., 2007; Ou et al., 2013).

Velka vétsina studii byla zalozena na diverzité a kompozici gastrointestinalni mikrobioty dvou
nebo vice lidskych spoleCenstev zijicich podle tfi odlisSnych substistencnich strategii: (a) vzdalené
populace lovct-sbéraci jako Hadza z Tanzénie (Schnorr et al., 2014), Pygmejové ze stfedni Afriky
(Gomez et al., 2016), Matsesi z Peru (Obregon-Tito et al., 2015) a venezuelsti Indiani (Yatsunenko et
al., 2012); (b) tradi¢ni zeméd¢€lské nebo rybaiské populace jako africti Bantu (Gomez et al., 2016;
Morton et al., 2015), Tunapuco z Andskych vysocin (Obregon-Tito et al., 2015) nebo venkovské

komunity Malawi (Yatsunenko et al., 2012) a (c) reprezentativni skupina zapadni primyslové

spolecnosti (US/Evropskd) (Sankaranarayanan et al., 2015).

3.2.1 Lovci-sbéraci

Vyziva spoleCenstev lovcli-sbéracu je zavisla primarné na potravinach bohatych na $krob, jako
jsou hlizy nebo maniok. Velkou ¢ast jejich diety tvoii rostlinna strava, otechy, divoka zvet a med. Je
zndmo, ze tyto malé skupinky lidi Casto trpi na infekce mnoha gastrointestinalnimi parazity, coz je
spojené s jejich velmi omezenym az zadnym ptistupem k moderni zdravotni pé¢i (Gomez et al., 2016;

Morton et al., 2015).

Stfevni mikrobiom lovci-sbéracti je obecné mnohem bohatsi na bakterie rodu Prevotella, které
jsou spojované se zvySenou schopnosti travit a extrahovat dilezité Ziviny z vlaknité rostlinné stravy.
Takeé ptitomnost bakterii rodu Treponema se zda byt diky jejich fibrinolytickym vlastnostem znac¢nou

vyhodou pro zisk&vani zivin (Gomez et al., 2016; Morton et al., 2015).
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Diky vysoké diverzite stfevniho mikrobiomu lovci-sbéract je jejich stfevni ekosystém obdaien

mnohem vyssi stabilitou, nez je tomu u modernéjSich spoleCenstev, a funkéni flexibilitou, diky niz 1épe

odolavaji nemocem zpiisobenym pfitomnosti patogend a parazitli a jsou schopni reagovat na sezonni

vykyvy ve stravé (Gomez et al., 2016; Morton et al., 2015).

Tab.1 Priklady spolecenstev lovci-sbéraci, jejich stravy a sloZeni stievni mikroflory

Studovana
populace Zivotni styl/ strava Kompozice stfevni mikrobioty Reference
(vyskyt)
Obohacena o Succinivibrio sp.,
Lovecko-sbéra¢ské Zivobyti Ruminobacter, Prevotella, kmeny (Schnorr et
Hadza : al,, 2014)
. Strava: zvéfina, med, baobab Spirochaetes (Treponema) ?
(Tanzénie) ’ ’ ’ . o
bobule, hlizy a nezafazené Bacteroidetes, Firmicutes,
Proteobacteria a Clostridiales
Lovecko-sbéracské zivobyti,
BaAka zadné vystaveni antibiotikim Vysoka abundance rodu Prevotella
(Gomez et
Pygmejové nebo moderni 1écbé a Treponema, kmeny celedé al. 2016)
(Stredoafricka Strava: divoka zvéfina, ryby, Clostridiaceae
republika) listy obsahujici hodné& vlakniny, Nizk4 abundance fadu Bacteroidales
ofechy a ovoce
Vyssi abundance rodu Succinivibrio,
Izolovand komunita lovei- Treponema, Prevotella, dalsi rody
« xe kmene Firmicutes (Clostridium,
Matsesové sbéraci (Obregon-

) Catenibacterium, Eubacterium, )
(Amazonie, Strava: hlizy, invazivni o , Tito etal.,
Peru) Lachnospira, aj.), zastupce kment 2015

ery _— . .
zeleninové bandny (plantainy), Proteobacteria, Spirochaetes,
ryby, zvéfina Euryarcheota, Cyanobacteria
a Tenericutes
(Yatsunenko
Americti Indiani Vysoka abundance rodu Prevotella etal., 2012)

(Venezuela)

Strava: kukufice, maniok

a Celedé Enterococcaceae
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3.2.2 Tradi¢ni zemédélstvi a rybolov

Strava a zivotni styl hortikulturalistt je velice podobna té, kterd se objevovala v Neolitu (cca

8000-5000 let pt.n.l.) (Gupta et al., 2017), kdy lidé ptesli z koCovného zplisobu zivota k usedlejSimu

zivotu ve vesnicich, ktery dale vedl k péstovani potravin a domestikaci zvifat. Pozd¢ji se ptipojil rybolov

a obchod (Tresset and Vigne, 2011). Pro tradi¢ni samozasobitelské zemé&delstvi je charakteristicka nizka

produktivita, slouZzici k zabezpeceni zakladnich potieb zeméde€lct, a doplnéni rostlinné produkce lovem

a sbérem (Gomez et al., 2016).

Tab.2 Priklady spolecenstev hortikulturalisti, jejich stravy a sloZeni stirevni mikrofléry

Studovana populace

(vyskyt)

Zivotni styl/ strava

Kompozice stiFevni

mikrobioty Reference

Tradi¢ni

samozasobitelské
Venkovska malawijska zemedelstvi (Yatsunenko et

y ka

spolecenstva ” Vysoké abundance rodu al., 2012)

Strava: kukufice, ovoce,

Prevotella

(Malawi) zelenina, mouka

z mletych ofechll, maso

(pfevazné dobytek)

Tradi¢ni

samozasobitelské Stiedni abundance bakterii rodu

zemedelstvi. Sastecnd Prevotella, Treponema a Celedi

) Clostridi (Gomez et al.,
Bantu expozice zapadnimu ostridiaceae
| 2016)
Sy ey . zivotnimu stylu a né : o

(rovnikova az jizni Afrika) Y Silné zastoupeni rodi

moderni medicing Rickenellaceae a Bacteroides

Strava: kukufice, Dominance kmene Firmicutes

zelenina, maso, mléko

Tradi¢ni

samozasobitelské ( |

337 o Morton et al.,
Bantu — farmarské populace | zemédélstvi Vy8i abundance rod
Ruminococcus a Treponema a 2015)

(Jihozapadni Kamerun)

Dieta: lokalné péstované
obiloviny, zelenina,

maso

kmene Firmicutes
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Rybolov ,
Obohacena o rod (Morton et al.,

Bantu — rybafske populace Strava: kasava, ryby, Bifidobacterium, tad 2015)

(Jihozapadni Kamerun) maso, jogurt Bacteroidales a méné pocetna

na rod Ruminococcus

Tradiéni
samozasobitelské
zemédelstvi Vy&&i abundance rodu
Tunapuco R
P Strava: mistni Succinivibrio, Treponema, )
. (Obregon-Tito
(Andy) zemédélské produkty Prevotella a kment

) ) etal., 2015)
(prevazné brambory, dale Bacteroidetes, Proteobacteria

kukufice, zelenina a a Spirochactes
ovoce), domaci zvifata a

drobna zveér

3.2.3 Zapadni priamyslova spole¢nost

Obyvatel¢ severni Ameriky, Evropy a Austrélie jsou typickymi ptiklady ,,zapadni* spole¢nosti,
pro kterou je charakteristickd zna¢na mira urbanizace a industrializace, stejn€ jako dieta s vysokym
obsahem bilkovin a tuku, dobrou hygienou a hygienickymi postupy a Castym uzivanim antibiotik

a jinych lé¢iv (De Filippo et al., 2010; Sankaranarayanan et al., 2015; Tyakht et al., 2013).

Zapadni dieta nebo také standardni americkéd strava je vzor moderni diety, pro kterou je
charakteristicka velka konzumace cerveného masa, zpracovaného masa, predbalenych potravin, masla,
smazeného jidla, mléénych produkti s vysokym obsahem tuku, vajec, primyslové zpracovanych

obilovin, brambor, kukufice a slazenych napoja (Halton et al., 2006).

Nékolik studii zalozenych na porovnani ptitomnosti rodd Prevotella a Bacteroides v riznych
kohortach testovanych vzorki naznacilo existenci alespont dvou typ mikrobiomt (Ou et al., 2013; Wu
et al.,, 2011). Enterotyp s hojnym vyskytem rodu Prevotella je oznaCovan jako P-typ a enterotyp
s velkym vyskytem rodu Bacteroides/Bifidobacterium jako BB-typ. P-typ mikrobiomu je asociovan
s tradi¢nimi dietami konzumujicimi znacné mnozstvi rostlinnych sacharidii (ovoce a zeleninu) a v mensi
mife zivoCisné tuky a proteiny (Nakayama et al., 2017). Tento typ enterotypu je bézny u starSich
subsistencnich strategii nebo u lidi konzumujicich vegetarianskou stravu bez masa (Ruengsomwong et
al., 2016; Wu et al., 2011). BB-typ je naopak diky své pozitivni korelaci s tuky a bilkovinami typicky
pro moderni zapadni spolecnost, pro kterou je konzumace velkého mnozstvi tukti a bilkovin
charakteristickd (Nakayama et al., 2017). Na otazku, zda zapadni spolecnost neztraci dtlezité slozky

sttevniho mikrobiomu, neexistuje zatim jasna odpoved. Jisté vsak je, Ze néktera xenobiotika (cizoroda
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uméla slou€enina, kterd nevznika pfirozenymi piirodnimi procesy; napiiklad z poluci) a stravovaci
navyky nemohou byt kompletné odstranény ze zapadnich stat a proto je obecny trend ve ztraté ¢lenti

sttevniho mikrobiomu nevyhnutelny (Segata, 2015).

3.3 Probiotika a prebiotika

Uzivani antibiotik zdsadn€ méni slozeni gastrointestindlni mikrobioty a uvoliiuje tak misto pro
kolonizaci neptivodnimi a potencialné i patogennimi bakteriemi. Proto by po uzivani antibiotik mélo
nasledovat uzivani probiotik, poptipad€ i prebiotik, aby se osidleni stfeva patogennimi druhy zabranilo

(Cho et al., 2012).

Probiotika jsou Zivé mikroorganismy uréené k poskytovani zdravotnich vyhod béhem
konzumace, jako je zlepSeni nebo obnoveni stfevni mikroflory (Rijkers et al., 2011). Bylo prokéazano,
ze probiotika tvofena bakterialnimi kmeny rodG Lactobacillus, Bifidobacterium a kvasinkami rodu
Saccharomyces hraji roli v boji proti lidskym onemocnénim, jako jsou prijem, alergickd onemocnéni

a astma (West et al., 2016).

Prebiotika jsou slouceniny v potravinach, indukujici rdst nebo aktivitu prospé$nych
mikroorganismt. Jsou to typicky slozky nestravitelné vlakniny prochazejici nestravené pres horni Cast
zazivaciho traktu a stimulujici rst nebo aktivitu vyhodnych bakterii, které kolonizuji tlusté stfevo,
protoze pro né pusobi jako substrat (Hutkins et al., 2016). Na zakladé predchozich klasifikaci jsou
zakladnim zdrojem prebiotik slouCeniny sacharidi odvozené od rostlin, nazyvané oligosacharidy
(Slavin, 2013). Fruktany a galaktany jsou dva oligosacharidové zdroje, u nichZ bylo zjisténo, Ze stimuluji

aktivitu a rust prospeSnych bakterialnich kolonii ve stfevé (Gibson et al., 2017).

34 Geografie

Slozeni stfevniho mikrobiomu zé&visi na geografickém ptvodu populaci. AvSak vliv geografie se
z velké casti prekryva s vlivem stravy na stfevni mikrobiom. Variace v porovnani vyskytu druhu
Prevotella ukazuji znacné rozdily napfic¢ populacemi z USA, Indiand a Malawi (Yatsunenko et al.,
2012). Populace v USA jsou siln€ charakterizovany enzymy kodujicimi degradaci glutaminu a enzymy,
které se podileji na biosyntéze vitamint a kyseliny lipoové. Indianské populace a populace v Malawi
maji naopak vysoké zastoupeni enzymu kodujicich glutamatsyntazu a nadmérné zastoupeni a-amylazy,
coz odrazi jejich stravu bohatou na kukutici. Vzhledem k tomu, ze strava americké populace je bohatsi
na tuky nez vyziva indidanské nebo malawské populace, v niz prevlada kukufice, je strava

pravdépodobné hlavnim determinantem kompozice stievni mikrobioty (Yatsunenko et al., 2012).

Dalsi studie prokazaly vyrazny rozdil mezi stievni mikrobiotou evropskych déti (Italie) a déti
z africkych vesnic (Burkina Faso). Fekalni bakterie déti z Florencie byly porovnavany s bakteriemi déti
z nevelké vesni¢ky Boulpon v Burking Faso. Strava obou skupin déti se zasadné lisila. Zatimco strava

typického ditéte z vesnice Boulpon je bohata na polysacharidy a rostlinné bilkoviny a z velké casti
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postrada tuky a zivocisné bilkoviny, strava italskych déti je pfesnym opakem. U fekalnich bakterii
evropskych déti byl nejvyraznéji zastoupen kmen Firmicutes a vykazoval zna¢né snizeni biodiverzity,
zatimco u fekdlnich bakterii africkych déti dominoval kmen Bacteroidetes a vyskytovaly se u nich
unikatni bakterie z rodu Prevotella a Xylanibacter, znamé pro svou schopnost rozkladat celulozu
axylan. ZvySenad mikrobidlni diverzita a rozdilné slozeni stfevni mikrobioty u africkych populaci
pravdépodobné pomaha pfii traveni normalné nestravitelnych rostlinnych polysacharidii (De Filippo et

al., 2010).

Vliv geografie, zasadné ovliviujici zplisob stravovani, je patrny u kanadskych populaci Inuitd,
kteti se stravuji podle tradi¢ni inuitské diety. V tradi¢ni stravé Inuitd, ovlivnéné arktickym klimatem, je
siln€ zastoupena konzumace suchozemskych i vodnich zvitat (karibu, tuleni, velryby a ryby), jako tomu
bylo po tisice let (Girard et al., 2017). Maso je ¢asto konzumovano syrové, prileZitostné mrazené, susené
avafené (Raghavan et al., 2014). Tento typ stravovani, velice bohaty na Zzivoc¢isné produkty,
je charakterizovan nizkou abundanci polysacharidy degradujiciho kmene Firmicutes a zvySenou
abundanci roda Alistipes, Bilophila a Bacteroides (David et al., 2014b). Vlivem stravy je tedy diverzita
sttevniho mikrobiomu Inuitd velice podobna té, kterou disponuji jejich urbanizovani, moderni sousedé

(Girard et al., 2017).

Kompozice stfevni mikrobioty ¢loveéka je ovliviiovana mnoha faktory a béhem Zzivota se méni.
Genetika Cloveéka mé vliv na zastoupeni n€kterych mikrobidlnich taxonl, coZ je tzce propojeno
s nékterymi onemocnénimi. Nejveétsi vliv na skladbu stievni mikrobioty ¢lovéka ma vSak strava. Tato
informace jasné vyplyva jiz z odlisného slozeni stfevni mikroflory mezi kojenci krmenymi dominantné
matefskym mlékem a mlékem kojeneckym. Silny vliv stravy je také patrny ze studii zabyvajicich se

sttevni mikrobiotou lidi zijicich podle riznych subsistencnich strategii.

Kompozice sttevni mikrobioty se u lidi, pod vlivem zmény stravy, dokdze zménit v fadu tydnt
(Friedman and Alm, 2012). Alternace stfevni mikroflory se také vyuziva ze zdravotnich divodu

(napf. obezita), avsak tato procedura musi mit dlouhodoby charakter (David et al., 2014b).
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4 Vyuziti studia stfevniho mikrobiomu ¢lovéka v antropologii

ey

Analyza mikrobialnich spoleCenstev zijicich na a v lidskych télech vyrazné pokrocila v né€kolika
poslednich letech. Tento pokrok je z velké casti zptisoben aplikaci metagenomickych metod: sérii
experimentalnich a vypocetnich pfistupl, které ndm umoznuji definovat slozeni mikrobialnich
spolecenstev diky sekvenovani jejich DNA bez nutnosti kultivace. Vysledky téchto studii poskytly
postiehy o intra- a interpersonalnich variacich téchto druhti a genovych sestav, jako funkce télesného
biotopu, veku, fyziologického stavu a rodinnych vztahii (Benezra et al., 2012). Jednim zcili je
porozumét hloubéji genomickym a metabolickym zékladiim symbidzy, kterd existuje mezi mikroby
a lidmi, a ziskat ucelenéjsi pochopeni toho, jak tato koexistence piispiva k lidskému zdravi, biologickym

rozdilim a predispozicim k riznym nemocem (Benezra et al., 2012).

Clovék miize byt chapan jako ,,supraorganismus® slozeny z mikrobialnich a lidskych bunék a stejné
tak z mikrobidlnich a lidskych gent (Qin et al., 2010). A¢ jsou genomy H. sapiens z vice jak 99 %
indentické a vSichni lidé maji pfiblizné stejné bunécéné slozeni, podstatné se lisi jeden od druhého ve
smyslu mikrobidlnich spoleCenstev a mikrobidlnich genti, které ve svém téle schranuji, a to
i u jednovajecnych dvojcat (Turnbaugh et al., 2008). Mikrobialni spoleCenstva osidlujici lidské télo
poskytuji informace o tom, s kym jsme zili, dokumentuji rozmanitost nasich kazdodennich navyku

a stejné tak i dopad zmén v zivotnim stylu (Mueller et al., 2006).
4.1 Vyuziti v medicinské antropologii

Medicinska antropologie jiz od svého pocatku v Sedesatych letech klade diiraz na empiricky
vyzkum a spolupraci se zdravotniky, 1ékafi a védci, a snazi se propojit socialni analyzu s rozvojem
lékaiskych znalosti (Scheper-Hughes and Lock, 1987). Zabyva se piedev§im interakcemi lidskych
populaci s jejich okolim, dopadem politiky, ekonomie a historie na pienos a 1é€bu nemoci. Empiricky
vyzkum v 1ékatské antropologii je z velké ¢asti motivovan touhou ziskat komplexnéjsi pohled na zdravi
a nemoc a zaméfuje se zejména na to, jak mikrobi ovliviuji Zivot lidi, s primarnim zaméfenim na

infek¢éni onemocnéni (Inhorn and Brown, 1990).

Stfevni mikrobiom je za normalniho stavu v symbiotickém vztahu se svym hostitelem, avSak
naruseni jeho stability a pfechod do dysbidzy vede k mnoha patologiim. Dysbidza stfevniho
mikrobiomu muize byt potencionalné zplisobena konzumaci nového, pro jedince abnormalniho jidla,
1éky, narkotiky, znecisténym ovzdus§im a vodou, a nezdravymi Zivotnimi navyky. Tato zména ve stfevni
mikrofloéfe mize vést k mnoha onemocnénim nejen gastrointestinalniho traktu (Quigley et al., 2013),
ale také ke kardiovaskuldrnim onemocnénim (Tang et al., 2017), rakovin¢ (Bai et al., 2018), nemocem
spojenym s imunitou (napft. alergie) (McKenzie et al., 2017) a neurologickym porucham (Sandhu et al.,
2017). VSechna tato onemocnéni maji velmi komplikovanou patogenezi a je obtizné je vylécit uplné.

Z toho duvodu predstavuje stievni mikrobiom novy cil pro ¢asnou prevenci refrakternich onemocnéni
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(Wang et al., 2017). Poznatky, které by studium sttevniho mikrobiomu ptineslo, by mohly pomoci pfi
rané detekci onemocnéni a zmirnéni nebo zabranéni jeho projevu alternaci stfevni mikroflory (Quigley
et al., 2013) pomoci antibiotik, probiotik a prebiotik, nebo tifeba transplantaci fekalniho mikrobiomu

(Wang et al., 2017).
4.2 Vyuziti v antropologii jidla

Antropologie jidla, kterda se pilvodné zabyvala jen sociokulturnimi, behavioralnimi
a ekonomickymi faktory spojenymi s jidlem a vyZzivou, by se mohla rozsifit a zaméfit se také na dilezité
biologické faktory, jako jsou mikrobi. Antropologie jidla miize pfispet k informovanosti o tom, jak je
na jidlo nahlizeno v riznych spolecnostech a jak je konzumovano. Proto je vzhledem k rychlému rtstu
svétové lidské populace, ktera by béhem nékolika desitek let mohla pfesahnout 9 miliard, studium
mikrobiomu stieva a kolaborace mezi riznymi odveétvimi zabyvajicimi se stfevni mikroflorou kriticky
dualezité. Takovy narust populace by vyzadoval najit zptisob, jak zvysit kvalitu, kvantitu a nutri¢ni

hodnotu vyprodukovanych potravin (Benezra et al., 2012).

4.3 Evoluce ¢lovéka

vvvvvv

Technologické vyhody, které se v poslednich desitkach let objevily na poli védy, dovoluji diky
zkoumani koprolitii (fosilni vykaly) pfimo porovnat stfevni mikrobiotu dne$nich lidskych populaci
s mikrobiotou nasich davnych predkt. Tyto studie maji velky potencial k odhaleni vlivu specifickych
environmentalnich zmén a zmén zivotniho stylu, které probéhly béhem historie a prehistorie (Schnorr
et al., 2016). Na rozdil od jaderného a mitochondrialniho genomu hostitele se stfevni mikrobiom
neustale vyviji v odpovédi na vngjsi tlak (David et al., 2014a), stejné¢ jako na vnitini endokrinni
a imunitni signdly (Rhee et al., 2009). Proto data z analyzy paleomikrobiomu nabizi vhled do zdravi
a environmentalnich zkuSenosti hostitele a poskytuji nevidany stupenn detaili ze zivota minulych
populaci. Tyto vyzkumy jsou vSak stale jesté v zacatcich a momentalni védomi o stfevni mikrobiote lidi
minulych populaci je postaveno na malém poctu vzorkll datovanych do poslednich 8000 Ilet,
s prevaznym mnozstvim vzorkG z Evropy a amerického kontinentu (Warinner et al., 2015).
Archeologické vzorky koprolith jsou idedlni pro ovéfovani mnoha hypotéz ohledné evolucnich
a aktudlnich zmén ve stfevnim mikrobiomu c¢lovéka. Vysledky ze studia téchto vzorkl poukazaly
napiiklad na fakt, Ze stfevni mikrobiom ,,zapadnich® populaci postradda mnoho taxond, které lze
normalné nalézt napfi¢ riznymi tradiénimi populacemi odliSujicimi se subsisten¢nimi strategiemi
(Gomez et al., 2016; Martinez et al., 2015; Obregon-Tito et al., 2015), coz podporuje nazor, Ze tato ztrata
probéhla nedavno a byla zpiisobena faktory mimo evolucni procesy a ¢asné tranzice v subsistenci.
Existuje Sance, ze vzhledem k vy$8i rozmanitosti nékterych mikrobialnich genti by bylo mozné sledovat

lidskou disperzi v historii a G¢inky variability prostiedi na fitness lidi. Dostupnost dat stievniho
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paleomikrobiomu ma velky potencidl pro testovani hypotéz o vyvoji mikrobiomu a ménici se ekologii

napfi¢ celou evolucni historii ¢lovéka (Schnorr et al., 2016).

4.3.1 Migraéni viny

Migrace je velkym tématem soucasnosti a pro antropology je velice zajimava z pohledu vlivu
zmény prostiedi, stravy a kazdodenniho Zivota na clovéka jako organismus. Pfesun mezi urcitymi
zemémi s ruznymi stravovacimi a hygienickymi zvyklostmi mlize mit vyrazny dopad na bakterie

kolonizujici lidské stfevo se zdsadnimi disledky na lidské zdravi.

Vangay et al. (2018) provedli studii na ¢inskych a thajskych imigrantech ptist¢thovanych do
USA, ve které zohlednili jejich stravu, slozeni stievniho mikrobiomu a BMI (index télesné hmotnosti;
Cislo umoznujici statistické porovnani télesné hmotnosti lidi s jejich vyskou) pfed pristéhovanim
a urcitou dobu poté. Vysledky studii ukazaly, ze ¢im del§i dobu imigranti stravili v USA, tim vice klesala
diverzita bakterialniho osidleni jejich stfev a tento faktor byl spojen s jejich rostouci obezitou. Zmény
v jejich stitevnim mikrobiomu zacaly okamzité€ po pristéhovani a ¢im delsi byl jejich pobyt, tim vice se

jejich stfevni mikrobiom podobal stitevnimu mikrobiomu rodilych Americ¢and.

Podle stavu sttevni mikrobioty by se tedy mohlo dat zjistit, jak dlouho se ptiblizn€ dany clovek

v zemi nachazi.

4.3.2 Vyuziti v archeologii

Dalsi moznosti, jak studovat davné populace, je diky studiu stievni mikroflory ze zachovalych
mumii. Je dobfe znama korelace mezi sloZzenim stfevni mikrobioty, stravovacimi ndvyky jedince a jeho
zdravim. Proto by vedle klasickych etno-antropologickych metod mohla analyza kompozice stievniho
mikrobiomu reprezentovat alternativni pfistup k ziskavani informaci o stravovacich névycich, zivotnim
stylu a zdravotnich podminkach davnych civilizaci (Cano et al., 2000). Jednim ze zlomovych obdobi
v historii koexistence lidi a mikrobti byl Neolit. V tomto obdobi doslo k ptechodu lidi od ko¢ovného
k usedlému Zivotu a rozvoji zemedélstvi. S zivotem ve vétsich lidskych koloniich je spojené rychlejsi
§ifeni nemoci, véetné té€ch, které se §iii oro-fekalni cestou, vedouci k sou¢asné redukci populace. Stfevni
mikrobiom Otziho, dobie zachovalé pfirodni mumie muze z obdobi pozdniho neolitu, obsahoval
zastupce bézné stfevni mikoflory ¢loveka, jako Clostridium perfringens, C. ghonii, C. sordellii,
Eubacterium tenue a rod Bacteroides (Cano et al., 2000). V jeho stfevé se vSak v relativné vysokém
mnozstvi nachazeli i zastupci rodu Vibrio zplsobujicimi prdjmova onemocnéni. Tito jsou casto
izolovani z fekaliemi kontaminovanych vod (Dalsgaard et al., 1996), coz ukazuje na Spatnou Groven

hygieny, ktera byla pro toto obdobi typicka.
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4.4 Vyuziti ve forenznich védach

Identifikace lidi hraje vyznamnou roli ve forenznich védach. Identifikace zaloZena na unikatnich
genetickych znacich v tomto oboru jasné vede, ma vSak jistda omezeni, jako je napfiiklad rozliSeni

dvojcat.

Leake et al. (2016) provedli studii zabyvajici se vyuZzitim mikrobiomu slin ve forenznich
védach, kdy hlavnim cilem identifikace byla 16S rRNA jakozto gen esencialni pro bakterialni Zivot.
Jako druhy gen pro ziskani ucelenéjSiho obrazu mikrobiomu byl pouzit gen rpoB koédujici beta

podjednotku bakterialni RNA polymerazy, ktery je vysoce konzervativni napfi¢ bakteriemi.

Stievni mikrobiom by vzhledem ke své riiznorodosti i mezi dvojcaty mohl pomoci k rozliseni
jedinct, za predpokladu, ze by byly dostupné vzorky obou subjektii a byly by v takovém stavu, Ze by se
daly pro analyzu pouzit. Stfevni mikrobiota je stabilni i n€kolik let, pokud nedojde k n¢jaké vyrazné
zmeéné v zivote Cloveka, jako je zména stravy a uzivani antibiotik. Diky tomuto faktu by mohlo byt

mozné, pti nalezeni téla v dobrém stavu pro odebrani intaktnich vzorkt zjistit, jak doty¢na osoba zila.

Jednou z vyhod forenznich vySetfovani zalozenych na mikrobioté je fakt, Ze mikrobidlni DNA
je 1épe chranéna proti degradaci nez lidska DNA, coz je zplisobeno tim, ze bakterialni DNA je kruhova
a Casto vysoce kondenzovana a diky tomu je htife degradovatelnd enzymy. Prokaryotické bunky maji
navic buné¢nou sténu, ktera je chemicky komplexni a obsahuje peptidoglykan 1épe chranici obsah bunky
nez bunécnd membrana eukaryoticky bun¢k. Proto by prokaryotické bunky mély byt vice rezistentni
k vnéjsim faktorim a jejich degradace by méla trvat déle, nez u bun€k eukaryotickych (Leake et al.,

2016).
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5 Zavér

Tato prace shrnuje poznatky o stfevnim mikrobiomu ¢lovéka a jeho vyuziti v antropocentrickych
oborech, jako jsou rtizna odvétvi antropologie. Je patrné, ze ve studiu stfevniho mikrobiomu je znaény
potencial pro diagnostiku, 1éCbu a prevenci s nim spojenych onemocnéni. Stfevni mikrobiom by dale
mohl byt vhodnym materidlem pro studium evoluce ¢lovéka, jeho historickou disperzi a ekologické

zmeény, které se v historii clovéka odehraly.

Stievni mikrobiom je dtlezitym ,,organem® lidského téla. Od svého vzniku moduluje nas§ imunitni
systém a pomaha s travenim potravy, ziskdvanim zivin a tvorbou vitamint. Stfevni mikrobiom je

dalezity pro celkové zdravi jedince, a to jak fyzické, tak mentalni.

Pivod a nésledny rapidni vyvoj a diverzifikace stfevni mikroflory zacinad béhem porodu, ac existuje
nekolik publikaci piedkladajicich vysledky poukazujici na moznost ¢asného zalozeni sttevni mikrobioty
jiz v déloze matky. Dalsi 2-4 roky nasledujici po narozeni jedince jsou kliCové pro vyvoj a diverzifikaci

jeho stfevni mikrobioty, kterd poté sehraje nenahraditelnou roli v jeho budoucim zdravotnim stavu.

Slozeni stfevni mikrobioty se béhem zivota ¢loveka neustdle méni. Tyto zmeny jsou zplisobeny
nejcastéji zménou zivotniho stylu a stravy, ktera v diverzifikaci stfevni mikroflory zaujima
nezastupitelnou roli. Vliv stravy na kompozici stfevni mikroflory je velice silny, i jen kratkodoba
vyznamnéj§i zména diety (napf. z omnivora na vegetariana) ma za nasledek pozménéni stievni
mikrobioty. Strava ma na stfevni mikrobiom vétsi vliv nez genetika hostitele, etnicky ptvod,
subsistencni strategie nebo geografie. Dal$im faktorem, ktery se principialné podili na zméné slozeni

r

sttevniho mikrobialniho spolecenstva, je zdravotni stav a s nim spojené uzivani l1éciv.

Vzhledem k silné korelaci mezi zdravim ¢lovéka a jeho sttevnim mikrobiomem se vyuziti alternace
sloZzeni stfevni mikroflory k1éCbé a prevenci onemocnéni, spojenych s dysbidézou stievniho
mikrobiomu, jevi jako jedine¢na Sance pro aplikaci v medicing. S timto modelem se jiz za¢alo pracovat,

avsak bude zapotiebi aplikovat tuto metodu na vétsi vzorek lidi.

Stievni mikrobiom Ize dale uplatnit ve studiu evoluce lidského druhu, toho, jak lidé zili a sledovani
historické disperze lidstva. OvSem rozdily mezi jedinci se v poslednich letech stiraji se zvySujici se

dostupnosti antibiotik a probiotik a tim se studium pfibuznosti mezi jednotlivci vyrazné komplikuje.
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