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Human Genome Project mal za cieľ prečítanie sekvencií celej jadrovej DNA človeka. V súčasnosti je známa sekvenácia viac 
ako tisíc ľudských genómov, kvalifikované odhady určujú počet na 20 488 génov. V databáze sú zahrnuté gény „priemerné-
ho jedinca“ daného druhu, pretože k analýze sú použité vždy vzorky z mnohých ľudí. Každá bunka ľudského tela nesie naše 
genetické dedičstvo a tvorí tzv. prvý genóm. Mikrobióm (mikroflóra) je ekologické spoločenstvo komenzálnych, symbiotic-
kých a patogénnych mikroorganizmov, ktoré sa delia s človekom o jeho telesný priestor. Mikrobióm je pre ľudský organizmus 
mimoriadne dôležitý a výrazne ovplyvňuje zdravie každého jedinca. Vznikal počas evolúcie cicavcov po milióny rokov a je 
preukázané, že človek s ním žije v symbióze. Z tohto pohľadu mikrobióm predstavuje náš druhý genóm. Problematika mikro
biómu je zásadná na pochopenie mnohých patologických procesov. Z hľadiska dermatológie, keď koža človeka je odrazom 
zdravia alebo choroby, sú preto vítané všetky výskumné cesty s praktickým dosahom na zdravie pacienta. 

Kľúčové slová: kožný mikrobióm, emolienciá, atopická dermatitída. 

The skin microbiome, new knowledge, atopic dermatitis

The Human Genome Project was aimed at reading the sequences of the entire human nuclear DNA. Currently, the sequence of more 
than one thousand human genomes is known, with qualified estimates giving the number at 20,488 genes. The database includes the 
genes of an “average individual” of a given species because the analysis always uses samples from numerous people. Every human body 
cell carries our genetic heritage and creates what is called the first genome. The microbiome (microflora) is an ecological community 
of commensal, symbiotic, and pathogenic microorganisms that share our body space. The microbiome is of vital importance for the 
human body, significantly affecting the health of every individual. It has evolved during mammalian evolution for millions of years 
and it has been shown that man lives with it in symbiosis. In this respect, the microbiome represents our second genome. The issue 
of microbiome is essential to the understanding of many pathological processes. In relation to dermatology, wherein the human skin 
is a reflection of health or illness, all research paths with a practical impact on the patient’s health are thus welcome. 

Key words: skin microbiome, emollients, atopic dermatitis.

O mikroflóre baktérií žijúcich na koži alebo 

vnútri človeka sa vie viac ako 100 rokov. Za ten 

čas bolo zmieňovaných cca 300 prác o „normál

nej bakteriálnej flóre“ vyskytujúcej sa na koži ale 

aj „vnútri“ niektorých orgánov človeka. Špeciálny 

výraz mikrobióm ale nebol definovaný, bol 

udávaný skôr ako abstraktný pojem. Situácia sa 

začala meniť po roku 2005, keď pribudlo 303 pu-

blikácií. A pokiaľ si teraz zadáte do vyhľadávača 

Google heslo „Microbiome research“ objaví sa 

neuveriteľných 1 130 000 odkazov. Pri špecifikácii 

„Skin Microbiome“ je to „iba“ 395 000 odkazov. 

Výskum na tému „mikrobióm“ skutočne explo-

doval, a za posledných päť rokov je to niekedy 

viac ako tri publikované články na deň. 

Všetko začalo v roku 1990, keď sa zrodil v USA 

Human Genome Project (HGP). Cieľom bolo 

prečítanie sekvencií celej jadrovej DNA človeka 

(1, 2, 3). Dátum 14. 4. 2003 sa pokladá za zavŕ-

šenie projektu a rozlúštenie ľudského genómu. 

V súčasnosti je známa sekvenácia viac ako tisíc 

ľudských genómov, kvalifikované odhady určujú 

počet na 20 488 génov. V databáze sú zahrnuté 

gény „priemerného jedinca“ daného druhu, pre-

tože k analýze sú použité vždy vzorky z mnohých 

jedincov. Každá bunka ľudského tela nesie naše 

genetické dedičstvo a tvorí tzv. prvý genóm.

Čo znamená Human Microbiome Projekt 

(HMP)? V roku 2007 v USA sa v Národnom inštitú-

te zdravia (NIH) zrodila myšlienka ambiciózneho 

projektu s cieľom sledovania sekvencií genó-

mu všetkých mikroorganizmov, ktoré žijú vo 

vnútri a na povrchu ľudského tela a ako tieto 

KORESPONDENČNÍ ADRESA AUTORA: MUDr. Hana Zelenková, Ph.D., MBA, zelenkova@vl.sk  

DOST Svidník 

Doktora Pribulu 2, 089 01 Svidník

Cit. zkr: Pediatr. praxi. 2016; 17(5): 291–295

Článek přijat redakcí: 4. 10. 2016

Článek přijat k publikaci: 31. 10. 2016

http://cs.wikipedia.org/wiki/Human_Genome_Project
http://cs.wikipedia.org/wiki/Druh_(biologie)
http://en.wikipedia.org/wiki/Commensalism
http://cs.wikipedia.org/wiki/Human_Genome_Project
http://cs.wikipedia.org/wiki/Druh_(biologie)
http://en.wikipedia.org/wiki/Human_Microbiome_Project


PEDIATRIE PRO PRAXI  /  Pediatr. praxi. 2016; 17(5): 291–295  /  www.pediatriepropraxi.cz292

PŘEHLEDOVÉ ČLÁNKY
Mikrobióm kože, nové poznatky, atopická dermatitída 

mikroorganizmy ovplyvňujú naše zdravie. V roku 

2007, National Institutes of Health (NIH), vytvo-

rila v rámci projektu ľudský mikrobióm (HMP) 

projekt Roadmap iniciative (pozri poznámky). 

Výsledkom je katalogizácia mikrobiálnej analýzy 

sekvencií aspoň 900 baktérií ľudského mikrobió-

mu. V  roku 2008 bol HMP uvedený definitívne 

do vedeckého života.

Mikrobióm (mikroflóra) je ekologické spolo-

čenstvo komenzálnych, symbiotických a pato

génnych mikroorganizmov, ktoré sa delia s člo-

vekom o jeho telesný priestor. Mikrobióm je 

pre ľudský organizmus mimoriadne dôležitý 

a výrazne ovplyvňuje zdravie každého jedinca. 

Vznikal počas evolúcie cicavcov po milióny rokov 

a je preukázané, že človek  s ním žije v symbióze. 

Z tohto pohľadu mikrobióm predstavuje náš 

druhý genóm (4). Stručne povedané: za určitých 

okolností baktérie môžu vyvolať vážny zdravotný 

problém, ale inokedy vedecké práce preukazujú, 

že sú členmi „zdravého mikrobiómu“.

Ľudský mikrobióm je zložený približne zo 

100 biliónov mikrobiálnych buniek (cca 1,5 – 2 kg) 

a môže významne ovplyvniť ľudskú fyzioló-

giu. U zdravých jedincov mikroflóra nahrádza 

celý rad metabolických funkcií, naproti tomu 

u  chorých jedincov je zmenená mikroflóra  

spojená s chorobami (5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13). 

Pribúda prác v oblasti črevného mikrobiómu, 

sekvenovanie črevnej mikroflóry u dvojčiat – 

obéznych a chudých (14). „Patologický“ črevný 

mikrobióm sa podieľa na etiológii mnohých 

závažných ochorení (autismus, obezita) vráta-

ne autoimunitných ochorení (diabetes, reuma-

toidná artritída, svalová dystrofia, roztrúsená 

skleróza, fibromyalgia, niektoré druhy rakoviny, 

neonatálna nektorizujúca enterokolitída, zápa-

lové črevné ochorenia a iné) (15, 16, 17). Takto 

by bolo možné vo výpočte renomovaných prác 

pokračovať. 

Problematika výskumu ľudského mikrobiómu 

sa stala za posledných 10 rokov takou atraktívnou 

a rozsiahlou, že v podstate neexistuje medicínska 

oblasť bez výskumu mikrobiómu (pozri poznám-

ku – odkaz na www stránky o výskume mikro

biómu). Opakovane ale bolo potvrdené: proble-

matika mikrobiómu súvisí s imunitou. Pozornosť 

sa sústredila najmä na tzv. „hot spots“ ľudského 

tela – respiračný, gastrointestinálny, urogenitálny 

trakt, kožu (18, 19, 20, 21). Autori zväčša uvádzajú 

že v posledných niekoľkých rokoch zaznamenali 

pozoruhodný príval zistení korelácie mikroflóry 

a jej vplyv na mnoho rôznych aspektov ľudskej 

biológie. Avšak, je relatívne málo príkladov, ktoré 

definujú mechanizmy, pomocou ktorých sa vy-

skytujú tieto interakcie, a ešte menej, ako násled-

ne využiť tieto znalosti. Zatiaľ ani neexistuje defi-

nícia zdravého mikrobiómu. Väčšina štúdií mikro

biálnej flóry a ochorení vychádza z komunitného 

profilovania alebo metagenomiky, ale tieto nie 

sú výrazne užitočné pri definovaní dôležitých 

mechanizmov (18, 19, 20, 21, 22). Ide o dve oblasti 

výskumu, a tieto v budúcnosti budú priamo riešiť 

uvedené a iné nedostatky. V prvej oblasti, ktorá 

pracuje naplno, je to aplikácia na metabolomiky 

mikroflóry. Tieto znalosti, v kombinácii s biolo-

gickými pokusmi v modeloch na zvieratách (na-

pr. ľudská mikroflóra transplantovaná do myší 

exprimujúcich ľudský imunitný systém) poskytne 

nové nástroje pre štúdium narušeniu mikrobiálnej 

komunikácie medzi mikróbmi a medzi mikróbmi 

a hostiteľom (18, 19, 20, 21, 22).  

Druhou významnou oblasťou výskumu, 

ktorá je nevyhnutne potrebná, je schopnosť 

modulovať konkrétne mikróby v  komunite 

mikroflóry, čo je síce dokumentované, ale je 

potrebné všetky tieto poznatky vydiferenco-

vať, pochopiť a následne zužitkovať na zlep-

šenie zdravia a zníženie chorobnosti u človeka 

(6, 7, 11, 12, 16, 17, 22, 23, 24, 25, 26, 27). 

Platí tu známe: Gut-Feeling – Ventures 

into the Microbiome.

Mikrobióm a koža
Z hľadiska dermatológa sú samozrejme naj-

zaujímavejšie práce súvisiace s kožným mikro

biómom (5, 6, 7, 8, 16, 23, 27, 28, 29, 30, 32, 33). 

Z historického hľadiska  mikroorganizmy koloni-

zujúce kožu dlho zaujímali dermatológov a mikro

biológov. Zber dát bol ale nedokonalý a neúpl-

ný. Napríklad Staphylococcus epidermidis  a iné 

koaguláza-negatívne stafylokoky boli pova-

žované za primárne bakteriálne kolonizátory 

kože. K ďalším mikroorganizmom, ktoré sú vše-

obecne považované za kožné kolonizátory sú 

koryneformné baktérie kmeň Actinobacteria 

(rodu Corynebacterium, Propionibacterium a Brevi

bacterium) a rod Micrococcus. Gram-negatívne bak-

térie, s výnimkou niektorých Acinetobacter spp., sú 

síce všeobecne izolované z kože, ale sú považova-

né za dôsledok znečistenia kultúr baktériami z GIT. 

Z kože boli izolované aj nebakteriálne mikroorga-

nizmy – Malassezia spp., Demodex roztoče. Úloha 

komenzálnych vírusov zatiaľ naráža obmedzené 

prostriedky pomocou dostupných molekulárnych 

a mikrobiologických metód na identifikáciu a cha-

rakterizáciu vírusov (34).

Práca Grice a Serge z roku 2011 sa problé-

mom kožného mikrobiómu zaoberá komplexne 

a je aj východiskom pre množstvo ďalších vý-

skumov a odborných publikácií. Jej najnovšie 

úvahy o budúcnosti vedeckých výskumov z roku 

2015 uvádzam v závere publikácie. 

Neodškriepiteľným faktom je, že každý 

človek má svoj unikátny mikrobióm. Sú nepo-

chybné aj interpersonálne variácie – spektrum 

kožných mikrobiálnych druhov je u jednotlivcov 

rozličné. Dôležitú úlohu zohrávajú environmen-

tálne faktory: geografické rozdiely (kolísanie UV 

žiarenia), povolanie, výber oblečenia, kozmetika, 

rôzne mydlá, moisturizery, vysoká vlhkosť, nízke 

alebo vysoké teploty vzduchu, UV žiarenie a iné. 

Napríklad používanie antibiotík môže modulo-

vať kolonizáciu kožnej mikroflóry. V prípade účin-

ku antibiotík na črevnú mikroflóru už existujú 

molekulárne metódy overenia. 

„Patologický“ kožný mikrobióm je „certifiko-

vaný“ ako etiologické agens niektorých kožných 

ochorení (napr. atopická dermatitída, rosacea, 

akné a iné). Získané poznatky výskumov sa vy-

nikajúco využívajú v dermatológii, farmakoló-

gii a kozmetike (pre vývoj nových, efektívnych 

prípravkov na lokálne a systémové použitie). Je 

teda samozrejmé, že otázka „Patologický a zdra-

vý“ kožný mikrobióm je jednou zo základných 

mnohých vedeckých debát a výskumov (5, 15, 

16, 25, 26, 28, 29, 30, 35, 36, 37, 38).

Koža je rozhraním medzi okolitým prostre-

dím, jej primárnou úlohou je slúžiť ako fyzická 

bariéra, ktorá chráni naše telo pred poten-

ciálnym napadnutím cudzími organizmami 

alebo toxickými látkami. Koža je, ako už bolo 

zmienené, kolonizovaná rôznorodou zbierkou 

mikroorganizmov – vrátane baktérií (domovské 

teritórium – 106 baktérií žije na 1 cm2), húb, ví-

rusov, roztočov. Toto mikrobiálne spoločenstvo 

kože žije vo fyziologickom a topograficky odliš-

nom prostredí (tvár, ruky, axily) (32). V súčasnos-

ti je známych viac ako 500 bakteriálnych druhov 

s potenciálnou expresiou viac ako 2 mil. génov. 

Ako je možné definovať kožný mikrobióm? 

Predovšetkým je v úzkom vzťahu s hostiteľom 

a je možné ho porovnať s odtlačkom prstu či 

podpisom. Rozmanitosť mikrobiómu je ale 

získaná! Pokožka plodu v maternici je sterilná, 

kolonizácia mikroorganizmami začína niekoľko 

http://en.wikipedia.org/wiki/Commensalism
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minút po narodení. Novorodenci majú najskôr 

málo diverzifikovaný mikrobióm, postupne sa 

vyvíjajú charakteristiky pokožky podľa vlhkosti, 

teploty a kožného mazu a vznikajú individuálne 

mikrobiómy. Tie sú závislé od veku, pohlavia, 

lokality a zdravia jedinca. 

Mikrobiálne spoločenstvo je možné rozdeliť 

do dvoch skupín:

I.	 skupina rezidentné mikróby, je relatívne stála 

skupina komensálnych baktérií (ich výskyt 

je konštatný a predstavujú benefit pre hos-

titeľa),

II.	 skupina transietné mikróby, prechodne kon-

taminujú kožu, ich množstvo a pomer je 

závislý od mikrobiálnej záťaži prostredia. 

Z hľadiska typov a funkcie baktérií sú na 

koži prítomné komensálne, patogénne a opor-

tunistické baktérie. Najčastejšie sú to 3 rody 

Firmicutes, Actinobaktérie, Proteobaktérie. 

Opakovane bolo potvrdené, že najpočetnej-

ším druhom na pokožke je stafylokok (rod 

Firmicutes), pričom Staphylococcus epidermi-

dis tvorí viac ako 90 % flóry stratum corneum. 

Zvyšných 10 % predstavuje Staphylococcus au-

reus a baktérie iných kmeňov.

Kožný mikrobióm ale v podstate pred-

stavuje ochrancu pred infekciami, pretože za 

bežných okolností je osídlenie kože bakté-

riami v  rovnováhe. Početné zastúpenie mi-

kroorganizmov je vyššie a  rozmanitejšie vo 

vlasatej časti hlavy, záhyboch, na miestach 

zvýšeného potenia, nižší v suchých oblastiach 

(topografická lokalizácia, regionálne rozdiely 

kožnej anatómie). Dôležitým endogénnym 

faktorom je vek, pohlavie, genotyp, imunit-

ný systém človeka. Exogénny faktor pred-

stavujú klimatické podmienky, životný štýl, 

hygiena, systémové užívanie antibiotík, iné 

(4, 5, 6, 8, 16, 23, 25, 27, 30, 31). 

Z vedeckého hľadiska je kožný mikrobióm 

mimoriadne zaujímavý. Niektoré miesta na koži 

sú silne determinované kolonizáciou dominant-

ných baktérií (vplyv suchého, vlhkého a mast-

ného prostredia). Teda u rovnakého jedinca sa 

„ekologické“ lokality výrazne odlišujú (inguíny, 

stehno, podpazušie, predlaktie, genitourinálny 

trakt (22, 38, 39, 40). 

Na základe týchto poznatkov sa zrodilo veľa 

vedeckých hypotéz. Pre dermatológov jedna 

z najzaujímavejších v problematike atopickej 

dermatitídy je z roku 2012. Výskumný pracovník 

N. Fierer v Národnom Human Genome Research 

Institute predložil hypotézu: Nakoľko u paci-

entov s AD je najčastejším prítomným mikro

organizmom Staphylococcus aureus (36, 37, 41), 

mohla by zmena mikrobiálnej rozmanitosti 

predchádzať prejavom atopie na koži (!?). Z tej-

to hypotézy sa odvíjali ďalšie zásadné otázky:

�� Je mikrobióm atopickej pokožky odlišný od 

mikrobiómu zdravej pokožky?

�� Je mikrobióm postihnutej časti pokožky pa-

cientov s AD odlišný od nepostihnutej časti 

pokožky toho istého pacienta (15)? 

�� Môže aplikácia emoliencií umožniť zmenu 

mikrobiómu atopickej pokožky?

Realizácia prvej klinickej štúdie mikrobió

mu a atopickej dermatitídy a aplikácia emo-

liencia sa uskutočnila v súčinnosti 4 pracovísk: 

R. Martin – Francúzsko, N. Fierer – Colorado USA, 

S. Seite – Francúzsko, H. Zelenková – Slovensko 

(42). Zaradených bolo 50 pacientov, otery z kože 

urobené za sterilných podmienok (špeciálny box) 

na zabránenie možnej kontaminácie (znečistenia) 

inými mikroorganizmami. Vzorky boli odoberané 

vždy z postihnutej a vedľajšej nepostihnutej ob-

lasti kože, označené, vykonaná fotodokumentácia. 

Hodnotenie inklúznych kritérií zahŕňalo SCORAD 

(43), odbery sa uskutočňovali v aseptickom pro-

stredí na sterilné štetôčky (COPAN Ref. 165KS01). 

Ďalšie vyhodnocovanie – DNA extrakcia PCR am-

plifikácia a sekvenácia, štatistické vyhodnotenie 

dát v laboratóriách NIH v USA. 

Závery tejto štúdie boli celkom jednoznač-

né: Mikrobiálna komunita je v postihnutých 

léziách odlišná od mikrobiálnej komunity zdra-

vej pokožky. U pacientov s AD je bakteriálna 

rozmanitosť zdravej pokožky výrazne vyššia. 

Mikrobiálna diverzita je u atopikov markerom 

zdravej pokožky, sú bez lézií, bez recidívy. 

Naopak nízka mikrobiálna diverzita je marke-

rom atopie a má aj spojitosť so závažnosťou 

a priebehom AD. Riešenie pre atopikov predsta-

vuje aplikácia extern (emoliencií) upravujúcich 

mikrobióm alebo udržujúcich jeho stabilitu 

(44, 45, 46, 47, 48, 49). Pre probandov v štúdii 

bolo použité lipofiné emoliencium s 20 % Shea 

butter, 4 % niacinamid (20, 21), Thermal spring 

water (LRP-TSW) (Lipikar Baume AP, La Roche-

Posay Pharmaceutical Laboratoires, France) 

2×/deň (ráno a večer) (44, 45, 46, 47, 48). Na kon-

ci trojmesačnej aplikácie emoliencia sa diverzita 

lézie u toho istého pacienta priblížila diverzite 

zdravej okolitej pokožky. Záver: V priemere sa 

postihnuté oblasti začali viac podobať na ne-

postihnuté oblasti pokožky. V danej oblasti však 

mikrobiálna diverzita atopika zostáva nižšia 

a iná než u úplne zdravého pacienta. 

Mikrobiálna diverzita je dobrým markerom kli-

nických príznakov a stupňa atopie. Ošetrenia, ktoré 

zvyšujú mikrobiálnu diverzitu a znižujú množstvo 

stafylokokov predstavujú efektívny prístup k liečbe 

atopie. Ošetrovanie pokožky 2× denne príprav-

kom s 20 % Shea butter, 4 % niacinamid (20, 21), 

Thermal spring water (LRP-TSW) (44, 45), výrazne 

modifikuje mikrobiálnu diverzitu atopických lézií! 

Po prvýkrát sa preukázalo, že aplikácia emoliencia 

s 20% Shea butter (18, 19), 4% niacinamid (20, 21), 

Thermal spring water (LRP-TSW) (Lipikar Baume 

AP, La Roche-Posay Pharmaceutical Laboratoires, 

France) pomáha nastoliť rovnováhu a diverzifi-

kovať mikroflóru, znížiť množstvo stafylokokov 

a zmierniť stupeň závažnosti AD. 

Na štúdiu priamo nadviazala štúdia roku 

2013 (R. Martin – Francúzsko, N. Fierer – Colorado 

USA, S. Seite – Francúzsko, H. Zelenková  – 

Slovensko) so závermi: keď 82 % pacientov s AD 

ošetrovaných emolienciom s 20 % Shea butter 

(18, 19), 4 % niacinamid (20, 21) Thermal spring 

water (LRP-TSW) (Lipikar Baume AP, La Roche-

Posay Pharmaceutical Laboratoires, France) 

2× denne (ráno a večer), ostane aj mesiac po 

ukončení terapeutickej liečby v relapse alebo 

remisii (hodnotenie klinického obrazu a na zá-

klade zhoršenia skóre SCORAD) – v porovnaní 

s 26 % pri ošetrovaní inými emolienciami. 77 % 

pacientov s AD ošetrovaných emolienciom 

20 % Shea butter (18, 19), 4 % niacinamid (20, 21) 

Thermal spring water (LRP-TSW) (Lipikar Baume 

AP, La Roche-Posay Pharmaceutical Laboratoires, 

France) 2×/deň (ráno a večer). Pacienti netrpeli 

pruritom až mesiac po ukončení terapeutickej 

aplikácie v porovnaní s 51 % ošetrovanými inými 

emolienciami. 

Podklady získané počas uvedených štúdií sú 

referované na medzinárodných fórach, vrátane 

EADV, WDC, pričom parciálne získané dáta sú 

podkladom pre realizáciu mnohých vedeckých 

záverov a uskutočnení ďalších štúdií (38). 

Problematika mikrobiómu, je zásadná pre 

pochopenie mnohých patologických procesov. 

Z hľadiska dermatológie, keď koža človeka je 

odrazom zdravia alebo choroby, sú preto vítané 

všetky výskumné cesty s praktickým dosahom 

na zdravie pacienta. 
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PŘEHLEDOVÉ ČLÁNKY
Mikrobióm kože, nové poznatky, atopická dermatitída 

Poznámky
Metabolomika – komplexná analýza me-

tabolomu počas konkrétneho fyziologického 

alebo vývojového štádia organizmu, tkaniva 

alebo bunky je dôležitá najmä z dôvodov poro-

zumenia bunkových funkcií, nakoľko na rozdiel 

od iných tzv. „omik“ viacej odráža aktuálny stav, 

vysoko dynamický stav bunky (50).

Metagenomika – priame klonovanie, se-

kvencovanie a funkčná analýza genetického 

materiálu izolovaného z rôznych  ekologických 

lokalít, genomika prostredia. Metagenomika 

predstavuje súbor molekulárne biologických 

metód, ktoré pracujú s kompletnou genetickou 

informáciou dostupnou vo vzorke a poskytujú 

tak omnoho početnejšie množstvo informácií 

o biodiverzite, ako napríklad postupy založené 

na kultivácii. Koncept metagenomiky, rovnako 

ako pojem metagenóm bol zavedený koncom 

90. rokov. Napriek tomu, že myšlienka ako taká 

už existovala omnoho skôr. Preto všetky en-

viromentálne štúdie založené na analýze 16S 

rRNA génov amplifikovaných z DNA, ktorá bola 

izolovaná priamo zo vzorky, je možné chápať ako 

prvotné formy metagenomiky a je možné ich 

datovať až do 80. rokov minulého storočia. Gén 

16S rRNA je štandardne využívaný na bakteriálnu 

identifikáciu, fylogenetické a ekologické analýzy 

a v praxi predstavuje odpoveď na otázku „kto“ 

je v komunite prítomný (teda, ktoré bakteriálne 

taxóny) (51).

Sekvenácia, sekvenovanie, sekvencova-

nie DNA (často čítanie DNA) je súhrnný termín 

pre biochemické metódy, ktorými sa zisťuje po-

radie nukleových báz (A, C, G, T) v sekvenciách 

DNA. V súčasnosti je známe obrovské množstvo 

metód sekvenovania DNA. Od sedemdesiatych 

rokov 20. storočia je používaná najmä metóda 

Fredericka Sangera, ktorá využíva v klasickej 

podobe dideoxynukleotidy a následnú elek-

troforézu. V  poslednom čase sa do popre-

dia dostáva najmä pyrosekvenovanie a ďalšie 

metódy. Sekvenovanie DNA je užitočné nielen 

v základnom výskume biologických procesov, 

ale aj v aplikovaných odboroch – diagnostika   

ochorení, forenzná medicína. Sekvenovanie 

sa uplatnilo napr. v projekte čítania  ľudského 

genómu (Human Genome Project) (52). 

The NIH Human Microbiome Project (53) 

(http: // NIH roadmap.nih.gov), Ciele HMP: 

1.	 využívať nové vysokovýkonné technológie 

pre charakteristiku ľudského mikrobiómu 

štúdiom vzoriek z  viacerých miest tela 

u každého z najmenej 250 „normálnych“ 

dobrovoľníkov,

2.	 určiť, či existuje spojenie medzi zmenami 

v mikrobióme v zdraví a chorobe (štúdium 

niekoľkých zdravotných problémov),

3.	 poskytovať výsledky ako štandardizovaný 

zdroj dát s novými technologickými prístup-

mi k tomu, aby bolo možné vykonať ďalšie 

štúdie v širšej vedeckej komunite,

4.	 etické, právne, a sociálne dôsledky takého-

to výskumu sú systematicky študované. 

Konečným cieľom HMP je ukázať, že exis-

tujú možnosti na zlepšenie ľudského zdra-

via prostredníctvom monitorovania alebo 

manipulácie s ľudským mikrobiómom. 

Len na margo problému mikrobiómu odka-

zy na webové stránky:

�� http://www.hmpdacc.org/resources/da-

ta_browser.php  

�� http://www.ncbi.nlm.nih.gov/biopro

ject/43021

�� http://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproj-

ect/28331
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