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Badania naukowe opublikowane w okresie ostat-
nich 20 lat wykazały, że zróżnicowane gatunkowo 

populacje drobnoustrojów, nazywane mikrobiomem, 
zasiedlają niemal wszystkie narządy organizmów 
ludzkich i zwierzęcych (1, 2, 3). Mikroorganizmy sta-
nowiące mikrobiom wchodzą w relacje komensalne 
z gospodarzem, konkurują z patogenami o składni-
ki odżywcze, a także wytwarzają liczne metabolity, 
które modulują działanie układu odpornościowego, 
co w konsekwencji przyczynia się do zachowania ho-
meostazy organizmu i zdrowia (3).

Koncepcja roli mikrobiomu w stanach normobio-
zy i dysbiozy wskazała jednoznacznie, że organizmy 
wyższe nie są układami sterylnymi (4). Głębsze zain-
teresowanie naukowe tym tematem otworzyło drogę 
do zbadania tzw. drugiego genomu człowieka i róż-
nych gatunków zwierząt, jego funkcji i znaczenia 
w utrzymaniu zdrowia oraz określeniu zależności, 
w jaki sposób zaburzenia równowagi w populacjach 
drobnoustrojów tworzących mikrobiom związane są 
z rozwojem stanów patologicznych u żywicieli i skut-
kują zwiększeniem prawdopodobieństwa wystąpie-
nia chorób (5, 6). W tym artykule zostały syntetycznie 
przedstawione wyniki badań naukowych dotyczą-
cych mikrobiomów skóry u zwierząt w stanach fi-
zjologicznych i w okresach zaburzenia równowagi. 

Mikrobiom i mykobiom skóry u zwierząt – charakterystyka 
i metody analizy

Sebastian Gnat

z Zakładu Mikrobiologii Instytutu Przedklinicznych Nauk Weterynaryjnych Wydziału Medycyny Weterynaryjnej w Lublinie

The microbiome and mycobiome of the skin in animals – characteristics 
and methods of analysis

Gnat S., Sub-Department of Microbiology, Institute of Preclinical Veterinary 
Sciences, Faculty of Veterinary Medicine, University of Life Sciences in 
Lublin

Several studies published in the last 20 years have shown that complex 
communities of microbes, known as the microbiome, inhabit the different sites 
of the human and animal body. Due to these new concepts, Lederberg coined the 
term microbiome in 2000, describing a more “ecologically-informed metaphor” to 
better understand and describe the relationship between human hosts and their 
microbes. This article synthetically presents the results of research on the skin 
microbiome in animals in physiological states and in periods of health imbalance. 
Small number of studies that describe the skin microbiota in animals have 
been published to date. These have included only limited numbers of animals, 
rendering them rather descriptive, currently. So far, the bacterial skin microbiome 
has been studied in dogs, cats, cattle, sheep, and amphibians. In contrast, the 
skin mycobiome has been defined only in dogs and cats. The analysis of the 
literature made it possible to draw a conclusion that the skin microbiome has 
unique composition: it varies across body areas and a remarkable variability is 
seen across different individuals.

Keywords: microbiome, mycobiome, skin, animal species.
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Szczególna uwaga została zwrócona na rezultaty 
analiz z wykorzystaniem sekwencjonowania nowej 
generacji (NGS).

Definicja mikrobiomu

Joshua Lederberg użył w 2000 r. terminu mikrobiom 
po raz pierwszy (7), opisując związek między orga-
nizmem człowieka a zasiedlającymi go drobnoustro-
jami. Termin mikrobiom odnosi się nie tylko do całej 
gamy mikroorganizmów, w tym bakterii, archeonów, 
grzybów i pasożytów, ale także ich genów, meta-
bolitów i obecnych w organizmie wyższym cząstek 
wirusowych (8). Pojęcie mikrobiomu stało się wy-
jątkowo popularne w ostatnich latach, kiedy do mi-
krobiologii zaczęto implementować analizy z wy-
korzystaniem sekwencjonowanie typu „shotgun”. 
Technika ta umożliwia ocenę całego DNA zawartego 
w próbce, zarówno w zakresie ilościowym, jak i ja-
kościowym, czego wymiernym skutkiem jest moż-
liwość wskazania potencjału funkcjonalnego popu-
lacji mikroorganizmów tworzących mikrobiomy (9, 
10). Naukowcy, zwłaszcza specjaliści badający eko-
logię drobnoustrojów, wskazują, że te nowoczesne 
narzędzia molekularne i skokowy postęp w bioin-
formatyce pozwalają klasyfikować mikroorganizmy 
i wirusy bez ich hodowli, a dodatkowo umożliwiają 
analizę danych genomowych w celu oceny różnorod-
ności mikrobiomów (11). Imponujący wręcz rozwój 
tej gałęzi biologii molekularnej, opartej na analizie 
sekwencji genetycznych populacji drobnoustrojów, 
ugruntował się w nowej dziedzinie nazywanej me-
tagenomiką (tab. 1).

Szacowane jest, że liczba komórek drobnoustrojów 
kolonizujących organizm ludzki jest 10 razy większa 
niż liczba komórek tworzących organizm (12). Nie-
stety podobnych danych nie ma obecnie dla zwierząt. 
Mikroorganizmy stanowiące mikrobiom nie tylko 
kolonizują organizm, ale także stanowią „wektory” 

przenoszące ważne funkcjonalne geny, np. odpowie-
dzialne za syntezę metabolitów, które mogą wpływać 
na zdrowie gospodarza (7). Mikroorganizmy komen-
salne bytują na skórze, w przewodzie pokarmowym, 
drogach oddechowych i układzie rozrodczym u lu-
dzi i zwierząt. Co jest istotne, skład gatunkowy mi-
krobiomów jest zróżnicowany w poszczególnych na-
rządach i układach, a także zachowuje specyficzność 
gospodarzową (12, 13). Zdecydowana większość do-
tychczasowych badań mikrobiomów skoncentrowa-
na była na opisie jakościowym i ilościowym drobno-
ustrojów w układzie żołądkowo-jelitowym, a dopiero 
w ciągu ostatnich 10 lat badania mikrobiomu skóry 
zyskały znaczącą uwagę badaczy.

Badania metagenomiczne ujawniły, że powierzch-
niowe warstwy skóry są skolonizowane przez więk-
szą liczbę drobnoustrojów niż opisano wcześniej 
wyłącznie na podstawie konwencjonalnych badań 
hodowlanych. Należy jednak w tym miejscu zazna-
czyć minusy badania metagenomicznego, którym jest 
niewątpliwie wskazywanie obecności genów drob-
noustrojów lub ich fragmentów w próbce bez docie-
kania, czy za nimi idzie występowanie żywych or-
ganizmów (14). Niektórzy badacze twierdzą wręcz, 
że zdecydowana większość drobnoustrojów na skó-
rze, zidentyfikowanych na podstawie sekwencjo-
nowania nowej generacji (NGS), jest nieaktywna lub 
martwa (15, 16). Costello i wsp. (17) na łamach uzna-
nego w świecie nauki czasopisma „Science” podają, 
że część wykazanych za pomocą sekwencjonowania 
drobnoustrojów może być częścią mikrobiomu skó-
ry jedynie przejściowo. Natomiast Meisel i wsp. (18) 
wskazują na możliwe błędy w prawidłowym oszaco-
waniu bioróżnorodności tych mikrobiomów za po-
mocą metagenomiki związane z niewielkimi róż-
nicami filogenetycznymi między drobnoustrojami, 
które w konsekwencji mogą przyczynić się do od-
miennych wyników w zależności od zastosowanej 
metody i markera molekularnego (18).

Tabela 1. Techniki i cele molekularne stosowane w analizie mikrobiomów

Technika Charakterystyka

Sekwencjonowanie nowej generacji 
(NGS)

Technika umożliwia sekwencjonowanie całego genomu bądź jego fragmentów z wykorzystanie techniki strzelby (ang. 
shotgun). W jednym cyklu można sekwencjonować wiele próbek. Najpopularniejsze platformy stosowane w NGS to 
pirosekwencjonowanie Roche 454 i Illumina.

Sekwencjonowanie całego genomu 
techniką strzelby (ang. shotgun)

W metodach opartych na sekwencjonowaniu shotgun wykonuje się losowe sekwencjonowanie krótkich fragmenty 
pociętego DNA z całych genomów w próbce. Te krótkie fragmenty są następnie składane w ciągłe dłuższe 
sekwencje. W badaniach mikrobiomu ta metoda jest stosowana do scharakteryzowania dowolnych genów, które są 
sekwencjonowane w sposób nieukierunkowany z genomu gospodarza i mikroorganizmów, umożliwiając charakterystykę 
filogenetyczną i identyfikację genów drobnoustrojów.

Analiza bakteriomu na podstawie 
analizy sekwencji genu 16S rRNA

Analiza genu podjednostki rybosomalnej 16S (16S rRNA) jest metodą szeroko wykorzystywaną w identyfikacji 
prokariontów. W sekwencji 16S rDNA znajdują się regiony wysoce konserwatywne, umożliwiające przyrównanie 
względem odpowiednich locus, a także regiony hiperzmienne, stanowiące odpowiedniki odległości ewolucyjnych między 
mikroorganizmami. Sekwencje uzyskane z tego genu pozwalają na filogenetyczną charakterystykę populacji bakteryjnych.

Analiza mykobiomu na podstawie 
sekwencji 18S rRNA, 28S rRNA 
oraz ITS (Internal Transcribed 
Spacer)

Podobnie jak prokarionty, eukarionty również mają konserwatywne regiony w swoim genomie. W przypadku grzybów 
regiony genów 18S rRNA, 28S rRNA i sekwencja międzygenowa ITS są z wyboru stosowane w badaniach NGS. Chociaż 
te sekwencje umożliwiają charakterystykę jakościową populacji grzybów, bazy danych grzybów są nadal niekompletne, 
oferując ograniczoną charakterystykę uzyskanych sekwencji.

Analiza wiromu Wirom to zespół społeczności wirusowych w próbce, w tym bakteriofagów, jednoniciowych i dwuniciowych wirusów 
DNA i RNA. W odróżnieniu od bakteryjnego 16S rRNA i grzybowego 18S rRNA, 28S rRNA i ITS, wirusy nie mają 
konserwatywnych regionów w swoim genomie. Tworzenie wirusowych baz danych jest trudne ze względu na znaczną 
zmienność genomową wirusów i ich szybką ewolucję.
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Mikrobiom skóry u zwierząt

Doniesienia literaturowe dotyczące bakteryjnego mi-
krobiomu skóry u zwierząt, a zwłaszcza wyniki ba-
dań z wykorzystaniem NGS są skąpe (tab. 2). Najcie-
kawsze z nich charakteryzują biotę skóry u psów (19, 
20, 21), jamy nosowej u kotów (22), racic u bydła (23, 
24, 25) i owiec (26). U egzotycznych gatunków zwie-
rząt scharakteryzowano mikrobiotę skórną płazów 
(27, 28), które to badania były podyktowane wysoką 
prewalencją zakażeń powierzchniowych dziesiątku-
jących populacje kilku gatunków płazów.

Zwierzęta towarzyszące

Badania charakteryzujące mikrobiom skóry psów wy-
kazały, że jego bioróżnorodność jest nawet większa 
od występującej na skórze ludzi (19, 20, 21). Na pod-
stawie analiz NGS wskazane zostały główne typy 
bakterii wchodzące w skład mikrobiomu, tj. Prote-
obacteria, Actinobacteria, Firmicutes, Bacteroide-
tes i Fusobacteria (tab. 2). Nie dziwi fakt, że u psów 
wykazano dużą zmienność jakościową mikrobioty, 
a większość zidentyfikowanych mikroorganizmów 
stanowiły komensale środowiskowe.

W przeciwieństwie do ludzi, skóra u psów i innych 
zwierząt jest w większości pokryta włosami. Konse-
kwencją różnic anatomicznych jest odmienne zlo-
kalizowanie głównych typów gruczołów. Gruczoły 
apokrynowe są rozmieszczone u zwierząt na całym 
ciele, podczas gdy gruczoły ekrynowe, wytwarza-
jące pot, znajdują się tylko na stopach. Dodatkowo 
zwierzęta mają też bardziej równomiernie rozmiesz-
czone gruczoły łojowe. Biorąc pod uwagę wszyst-
kie te fizjologiczne różnice, podział skóry psów na 
mikrośrodowisko suche, wilgotne i  łojowe nie jest 
tak naprawdę wykonalny. W badaniu obejmującym 
12 psów zbadano różnice w mikrobiocie między skórą 

w różnych rejonach ciała u zwierząt i stwierdzono, 
że powierzchnie błon śluzowych, tj. spojówek, warg 
i nozdrzy, wykazywały mniejsze zróżnicowanie mi-
krobiomu w porównaniu z miejscami skóry owłosio-
nej, np. pach, pachwin, grzbietu i małżowin usznych 
(20). Z miejsc skóry owłosionej na grzbietowej stro-
nie nosa u psów odnotowano największe zróżnico-
wanie mikrobiomu. Odkrycie to było bardzo cieka-
we i wpisujące się w behawior psów, które za pomocą 
nosa rozpoznają różnorakie przedmioty i powierzch-
nie. Ich nozdrza były skolonizowane głównie przez 
bakterie z rodzaju Moraxella. Ponadto w badaniach 
tych stwierdzono znaczącą zmienność międzyosob-
niczą mikrobiomów skóry w różnych rejonach cia-
ła psów. Podobnie jak u ludzi, niektóre regiony skó-
ry wykazywały większe podobieństwo mikrobioty 
u różnych osobników, a niektóre były mocno zróż-
nicowane. Określono również tzw. wspólną mikro-
biotę, co jest kolejną cechą tożsamą z mikrobiomem 
skóry u ludzi. Psy zamieszkające to samo gospodar-
stwo domowe miały podobną mikrobiotę (19). Inte-
resujące jest, że pomimo zróżnicowanego składu mi-
krobiomu w różnych regionach ciała, przewidywane 
profile metaboliczne wytwarzane przez te drobno-
ustroje były podobne (29). Cecha to została również 
wcześniej wykazana u ludzi (13).

Na podstawie wstępnych badań opisujących mi-
krobiotę skóry u 11 zdrowych kotów wskazano, że mi-
krobiota skóry kotów jest bardziej zróżnicowana niż 
u psów, a najczęściej identyfikowane typy bakterii to 
Proteobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes i Actino-
bacteria (30). Co ciekawe, na skórze kotów w różnych 
miejscach ciała występowały liczniejsze niż u psów 
bakterie typu Bacteroidetes, a głównymi rodzina-
mi były Porphyromonadaceae i Paraprevotellaceae. 
Bakterie te stanowią najczęściej występujące drob-
noustroje w jamie ustnej, co prawdopodobnie jest od-
zwierciedleniem nawyków pielęgnacyjnych kotów.

Tabela 2. Różnorodność i skład mikrobioty bakteryjnej w różnych lokalizacjach na skórze u ludzi i zwierząt

Gatunek Miejsca na skórze i fizjologia Skład gatunkowy Piśmiennictwo

Człowiek miejsca suche Równomiernie rozmieszczone mikroorganizmy z czterech głównych typów: 
Actinobacteria, Firmicutes, Proteobacteria i Bacteroidetes.

(38)

miejsca wilgotne Skolonizowane głównie przez Staphylococcus spp. i Corynebacterium spp.

miejsca z gruczołami łojowymi Skolonizowane głównie przez Propionibacterium spp.

Pies powierzchnie śluzówki/ połączenia 
śluzówkowo-skórne

Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria i Bacteroidetes.
Moraxella spp. przeważają w nozdrzu, Proteobacteria i Bacteroidetes dominują 
w okolicach pyska.

(20, 29)

skóra owłosiona Najliczniejsze typy to Proteobacteria, a następnie Firmicutes, Actinobacteria 
i Bacteroidetes.

Kot jama nosowa Liczne bakterie z typów Proteobacteria, Bacteroidetes i Actinobacteria.
Wysoka liczebność bakterii występujących w jamie nosowej w porównaniu z innymi 
gatunkami zwierząt.

(30)

Bydło skóra międzypalcowa Firmicutes, Spirochaetae, Bacteroidetes i Actinobacteria.
Wysokie liczebności Treponema sp., występujące również u zdrowych zwierząt.

(23–25)

Owce skóra międzypalcowa Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes i Proteobacteria.
Dichelobacter nododus występujący również na zdrowej skórze.

(26)

Świnie nozdrza Proteobacteria, w większości próbek dominują bakterie z rodzaju Moraxella. (35)

małżowina uszna Firmicutes, z najliczniejszymi bakteriami z rodzaju Streptococcus i Lactobacillus.

Płazy skóra grzbietowa i brzuszna Proteobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes i Sphingobacteria. (27, 28)
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W badaniach ostatnich lat scharakteryzowano 
również mikrobiotę grzybową, tj. mykobiotę skóry 
w różnych miejscach ciała, na podstawie badań wy-
konanych u 10 zdrowych psów (tab. 3; 31). Mykobio-
ta okazała się bardzo zróżnicowana i, podobnie jak 
mikrobiota bakteryjna, o większym stopniu róż-
norodności grzybów niż identyfikowane na ludz-
kiej skórze. Mykobiota psów była stosunkowo wy-
soce podobna u tego samego osobnika niezależnie 
od lokalizacji na ciele. Natomiast duże zróżnicowa-
nie odnotowano u różnych psów w tych samych lo-
kalizacjach. Na podstawie badań NGS określono, że 
skóra psów była skolonizowana głównie przez grzy-
by z gromady Ascomycota i Basidiomycota. W obrę-
bie gromady Ascomycota, rodzaje Alternaria, Clado-
sporium i Epicoccum były najliczniej reprezentowane. 
Chociaż drożdżaki z rodzaju Malassezia są jednymi 
z najczęstszych rodzajów grzybów notowanych na 
skórze psów, w populacji badanych psów stwierdzo-
no ogólnie niską ich liczebność. Jedynie u kilku psów 
w okolicach ciała związanych z większym wydzie-
laniem łoju zidentyfikowano grzyby Malassezia spp. 
Natomiast mykobiotę kotów oceniono na podstawie 
badań wykonanych na 11 zdrowych kotach. Stwier-
dzono, że populacje grzybów również były bardzo 
zróżnicowana i reprezentowane głównie przez grzy-
by gromady Ascomycota, w tym z rodzajów Cladospo-
rium i Alternaria. Mniejszy udział w mykobiocie mia-
ły grzyby z gromady Basidiomycota (32).

Generalnie grzyby występujące na skórze u zwie-
rząt towarzyszących należą do mikroorganizmów 
kosmopolitycznych, prawdopodobnie w większo-
ści pochodzących ze środowiska naturalnego. Przy-
szłe badania powinny objąć większą liczbę zwierząt 
i zostać ukierunkowane na zbadanie, czy koloniza-
cja skóry przez te grzyby jest jedynie przejściowa, czy 
też utrzymuje się na podobnym poziomie w różnych 
okresach życia. Niezależnie od wyników tych badań, 
w obu przypadkach obecność grzybów na skórze zwie-
rząt towarzyszących może mieć wpływ na transmisje 
i uczulenie ludzi już w okresie dziecięcym, co może 
wyjaśniać powiązanie przypadków alergii z hodow-
lą zwierząt w mieszkaniach (33, 34).

Zwierzęta hodowlane

W mniejszej liczbie badań opisano mikrobiom skó-
ry u  dużych zwierząt (24, 25, 35). U  przeżuwaczy 
najwięcej uwagi poświęcono opisowi mikrobiomu 

przestrzeni międzypalcowych ze względu na czę-
ste występowanie zapalenia skóry w tych miejscach 
(24, 25, 35). Rejony te prezentowały bardzo zróżni-
cowane populacje drobnoustrojów, a dominujący-
mi typami bakterii były Firmicutes, Spirochaetae, 
Bacteroidetes i Actinobacteria. Natomiast w prze-
strzeniach międzypalcowych u owiec występowa-
ły populacje mikroorganizmów z typów Actinobac-
teria, Bacteroidetes, Firmicutes i  Proteobacteria, 
a szczególnie licznie reprezentowane były bakte-
rie z rodzaju Peptostreptococcus (26). Co więcej, na 
zdrowej skórze owiec występował gatunek Diche-
lobacter nodosus, będący częstą przyczyną zgnilizny 
racic oraz zapalenia skóry międzypalcowej. Badania 
te były jednak utrudnione metodycznie ze wzglę-
du na problemy z analizą opartą na sekwencji genu 
16S rRNA i konieczność zastosowania PCR w czasie 
rzeczywistym (26).

Mikrobiota skóry w okolicach ucha i nozdrzy zo-
stała opisana również u świń (21, 36). Stwierdzono, 
że prosięta miały większą różnorodność mikrobio-
ty uszu w porównaniu ze świniami w wieku 21 tygo-
dni (21, 37). Najczęstszymi rodzajami bakterii kolo-
nizującymi uszy były Streptococcus i Lactobacillus. 
W jamie nosowej dominującym typem były prote-
obakterie, przy czym rodzaj Moraxella stanowił po-
nad ⅓ wszystkich uzyskanych w NGS sekwencji (32). 
Zróżnicowanie gatunkowe populacji mikroorgani-
zmów nosa było wyższe u świń z konwencjonalnych 
ferm, na których nie stosowano antybiotyków niż 
u świń z ferm, gdzie podawano rutynowo paszę z ty-
lozyną. Nie zaobserwowano natomiast różnic mię-
dzy nosicielstwem gronkowca złocistego oporne-
go na metycylinę (MRSA, ang. methicillin-resistant 
Staphylococcus aureus).

Zwierzęta egzotyczne

W przypadku zwierząt egzotycznych badania mi-
krobioty skóry z zastosowaniem NGS dotyczyły pła-
zów (27, 28). Do najczęstszych filotypów kolonizują-
cych ich skórę należały Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Firmicutes i Sphingobacteria (tab. 2). W jednym z ba-
dań wykazano, że różne gatunki płazów były silnymi 
predyktorami składu zbiorowisk drobnoustrojów te-
renów podmokłych (28). Co więcej, w innym badaniu 
udokumentowano, że dzikie ropuchy miały większe 
bogactwo i różnorodność bakterii mikrobiomu skó-
ry niż ropuchy żyjące w niewoli (27).

Tabela 3. Różnorodność i skład mykobioty grzybowej na skórze u ludzi i zwierząt towarzyszących

Gatunek Mikrośrodowisko Skład mykobioty Piśmiennictwo

Człowiek większa powierzchnia ciała Składa się głównie z drożdżaków Malassezia spp. (10)

stopy Bardziej zróżnicowana i złożona z drożdżaków Malassezia spp., a w następnej kolejności 
z grzybów klasyfikowanych w rodzajach Aspergillus, Cryptococcus, Rhodotorula 
i Epicoccum.

Pies powierzchnie śluzówki/ 
połączenia śluzówkowo-skórne

Złożony głównie z grzybów środowiskowych z gromady Ascomycota, w tym dominujące 
rodzaje to Alternaria, Cladosporium i Epicoccum, z mniejszą liczebnością grzybów 
z gromady Basidiomycota oraz rodzajów Cryptococcus i Malassezia.

(31)

Kot bez zróżnicowania lokalizacji Złożony głównie z grzybów środowiskowych z gromady Ascomycota, w tym rodzaje 
Cladosporium, Alternaria i Epicoccum, z mniejszą liczebnością grzybów z gromady 
Basidiomycota i rodzaju Cryptococcus.

(32)
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W badaniu przeprowadzonym w Australii oce-
niono mikrobiotę skóry, jamy ustnej i kałową dia-
bła tasmańskiego (Sarcophilus harrisii) i stwierdzo-
no, że mikroflora kałowa była bardziej zróżnicowana 
w porównaniu ze skórną i występującą w jamie ust-
nej. Ich skóra była kolonizowana głównie przez bak-
terie z typu Firmicutes, a następnie przez typ Pro-
teobacteria (38).

Dysbiozy związane ze stanami zapalnymi skóry

W kontekście oceny korelacji zaburzeń jakościowych 
i ilościowych mikrobiomów z występowaniem cho-
rób najwięcej uwagi poświecono analizie stanów za-
palnych przewodu pokarmowego. Współcześnie ist-
nieją dane potwierdzające, że mikrobiom przewodu 
pokarmowego jest współodpowiedzialny za rozwój 
niektórych nieżytów żołądkowo-jelitowych u  lu-
dzi i zwierząt. Badania oceniające mikrobiom skó-
ry w stanach zapalnych skóry są ograniczone i ra-
czej opisowe. Stąd nadal nie jest jasne, czy dysbiozy 
drobnoustrojów zasiedlających skórę są przyczyną 
czy skutkiem stanów zapalnych. Pomimo niewielkiej 
liczby opublikowanych dotychczas badań przyjmu-
je się, że ekspozycja na różnorodny mikrobiom skóry 
jest kluczowym elementem regulacji jej odporności. 
Dysbioza skórna, którą definiuje się jako brak rów-
nowagi w składzie populacji drobnoustrojów, może 
być zatem związana z chorobami zapalnymi skóry 
ludzi i zwierząt (tab. 4; 2, 39, 40, 41, 42).

Atopowe zapalenie skóry i alergiczne choroby skóry 
u zwierząt towarzyszących

Podobnie jak u ludzi, u psów może rozwijać się atopo-
we zapalenie skóry (AD, atopic dermatitis) objawia-
jące się przewlekłymi zmianami skórnymi, w szcze-
gólności rumieniowymi plamami z  intensywnym 
świądem, w okolicach głównie pyska, pachwin i łap 
(43). Choroba ta charakteryzuje się reakcją nadwraż-
liwości z produkcją przeciwciał IgE przeciwko alerge-
nom środowiskowym, takim jak roztocza kurzu do-
mowego, pyłki i pleśnie. Czasami psy mogą również 

rozwinąć nadwrażliwość na drobnoustroje, m.in. Sta-
phylococcus pseudintermedius lub Malassezia pachyder-
matis (44). Zmiany skórne mogą być nawet zaostrzone 
przez towarzyszące infekcje bakteryjne lub grzybi-
cze (najczęściej zakażenie S. pseudintermedius), które 
powodują powstawanie grudek, krost i strupów (45). 
We wstępnym badaniu obejmującym sześć psów aler-
gicznych/atopowych, podczas remisji zmian skór-
nych oceniono mikrobiotę skóry tych psów i porów-
nano ją z mikrobiotą występującą u zdrowych psów 
(20, 29). Psy alergiczne miały mniejszą różnorodność 
mikrobioty skóry i były skolonizowane odmiennymi 
gatunkami bakterii niż zdrowe psy. Natomiast bada-
nie obejmujące 14 psów wykazało, że na skórze psów 
z AD była zwiększona liczebność bakterii S. pseudin-
termedius, szczególnie podczas rozwoju zmian skór-
nych, co w konsekwencji skutkowało zmniejszoną 
całkowitą różnorodnością mikrobioty (46). Podob-
ną zależność opisano wcześniej u ludzi. Różnorod-
ność bakterii była pozytywnie skorelowana również 
z przeznaskórkową utratą wody i zmianami pH. Po 
zastosowaniu leczenia remisja zmian była związana 
ze wzrostem różnorodności drobnoustrojów i przy-
wróceniem niższego odsetka bakterii Staphylococcus 
spp. w mikrobiocie.

Mikrobiota skóry była również oceniana w psim 
modelu AD przy użyciu prowokacji z zastosowaniem 
roztoczy kurzu domowego (HDM, house dust mi-
tes). To badanie eksperymentalne obejmowało osiem 
psów, u których stwierdzono nadwrażliwość na HDM 
i po celowanej prowokacji w prawym obszarze pa-
chwinowym rozwinęły się u nich ogniskowe zmia-
ny skórne. Próbki pobierano przed i po prowokacji 
z dotkniętych zmianami lokalizacji, a także z prze-
ciwległych obszarów. Nie zaobserwowano żadnych 
zmian w ilości lub różnorodności mikrobioty skóry 
u tych psów. Jedyne obserwowalne zmiany obejmo-
wały zwiększenie udziału niektórych filotypów bak-
terii podczas rozwoju i po remisji zmian skórnych. 
Obejmowały one głównie wzrost liczebności bakte-
rii z rodziny Corynebacteriaceae wkrótce po wystą-
pieniu zmian skórnych. Natomiast proporcje drob-
noustrojów z rodziny Staphylococcaceae (głównie 

Tabela 4. Różnorodność i skład mikrobioty bakteryjnej i grzybiczej w częstych zapalnych chorobach skóry u zwierząt

Gatunek Choroba Skład mikrobioty bakteryjnej Skład mykobioty Piśmiennictwo

Psy atopowe zapalenie skóry 
(AD)

Zmiany skórne z wysokim udziałem 
Staphylococcus aureus.

zróżnicowane proporcje grzybów 
w przebiegu AD w porównaniu ze 
zdrowymi psami

(29, 31, 46) 

Koty alergie skórne Zmiana proporcji na rzecz większego udziału 
grzybów w biocie u kota alergicznego niż 
u zdrowego.

zwiększony udział Agaricomycetes 
i Sordariomycetes, mniejsze proporcje 
Epicoccum w porównaniu do zdrowych

(30)

Bydło brodawczakowate zapalenie 
skóry (DD)

Zwiększone proporcje Spirochaetes, Bacteroidetes 
i Proteobacteria w DD.
Treponema spp. Fusobacterium necrophorum 
przeważają, zwłaszcza w głębszych zmianach.

brak danych (24, 25, 35, 48) 

Owce zgnilizna racic (zanokcica) Zwiększone proporcje Corynebacterium spp. 
i Staphylococcus spp. w stanie chorobowym. 
Wysoka liczebność Dichelobacter nodosus.

brak danych (26, 51)

Płazy chytridiomykoza Wysokie zróżnicowanie. Zakażenie 
Batrachochytrium dendrobatidis powoduje istotne 
zmiany w różnorodności mikrobioty.

brak danych (27, 52)
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gatunku S. pseudintermedius), potwierdzone metodą 
PCR w czasie rzeczywistym, były znacznie wyższe 
w uszkodzonej skórze przez ponad dwa tygodnie po 
ustąpieniu zmian (47). Te wstępne badania opisane 
powyżej wskazują, że dysbioza drobnoustrojów zwią-
zana ze wzrostem przede wszystkim udziału S. pseu-
dintermedius w mikrobiocie skóry może mieć istotny 
związek z występowaniem AD u psów. W tej kwestii 
potrzebne są dodatkowe, szersze badania.

Dysbioza drobnoustrojów w psim AD występu-
je nie tylko w kontekście mikrobioty bakteryjnej, 
ale także mykobioty. Badanie obejmujące popula-
cję ośmiu psów alergicznych/atopowych wykazało, 
że ich skóra miała mniejszą różnorodność grzybów 
(31, 32). Różni się to od podobnych przypadków cho-
roby u ludzi, w których przebiegu notuje się zwięk-
szoną różnorodność grzybów (39). Oceniono również 
mykobiotę u kotów z alergicznym zapaleniem skó-
ry i stwierdzono, że alergiczne koty miały dysbiozę 
skóry ale nie było tak istotnego zróżnicowania po-
pulacji mikroorganizmów między kotami alergicz-
nymi i zdrowymi jakie występuje u psów (31, 32, 47). 
Postawiono hipotezę, że stan chorobowy u psów jest 
związany ze zmianami mykobioty skóry, doprowa-
dzającymi do zmniejszenia różnorodności grzybów 
i umożliwienia niektórym populacjom dominację 
w zmianach skórnych. Ponadto skóra psów atopo-
wych ma zasadniczo zmienioną barierą, np. spowo-
dowaną mutacjami fillagryny, podczas gdy podobne 
zmiany w barierach skórnych nie zostały opisane lub 
potwierdzone u kotów alergicznych, co może wyja-
śniać, dlaczego nie zaobserwowano żadnych zmian 
w różnorodności mykobioty w alergicznej chorobie 
skóry kotów (32).

Choroby racic u przeżuwaczy

Znaczna część przypadków kulawizny obserwowa-
nych u bydła jest spowodowana zmianami skórny-
mi obejmującymi palce i prowadzącymi do zapalenia 
skóry (DD, digital dermatitis). DD występuje najczę-
ściej u bydła mlecznego, rzadziej notowane jest u by-
dła mięsnego. DD jest chorobą wywołaną przez wiele 
drobnoustrojów, a do najpowszechniejszych bakterii 
związanych z tą chorobą należą Treponema spp. (48). 
Badania mikrobiomu bakteryjnego w oparciu o ana-
lizę sekwencji genu 16S rRNA ujawniły, że zmiany 
chorobowe charakteryzują się wysoką różnorodno-
ścią mikrobiologiczną. Bakterie z typu Firmicutes 
dominują w zmianach powierzchownych i pośred-
nich, podczas gdy drobnoustroje z rodzaju Trepone-
ma notuje się w głębszych warstwach (35). Inne ba-
danie oparte na analizie sekwencji genu 16S rRNA 
i fluorescencyjnej hybrydyzacji in situ (FISH) wyka-
zało, że ok. 50% uzyskanych sekwencji odpowiadało 
Treponema spp., 25% należało do Fusobacterium ne-
crophorum, a pozostały odsetek stanowiły inne ga-
tunki bakterii (49).

W  badaniu metagenomicznym z  użyciem se-
kwencjonowania typu shotgun stwierdzono, że by-
dło z DD miało na skórze racic zwiększoną liczeb-
ność bakterii z  typów Spirochaetes, Bacteroidetes 
i Proteobacteria, w przeciwieństwie do mikrobiomu 

u osobników zdrowych, u których notowano głów-
nie bakterie z typu Firmicutes i Actinobacteria (24, 
25). Treponema denticola i T. vincentii były dominu-
jącymi gatunkami bakterii zidentyfikowanymi za-
równo w aktywnej, jak i nieaktywnej DD. W bada-
niu metagenomicznym materiału z racic bydła z DD 
stwierdzono większą liczebność genów związanych 
z opornością na miedź i cynk, a więc mikroelemen-
tów obecne w preparatach do kąpieli racic w celu 
zapobiegania DD. Wykryto ponadto geny związane 
z opornością na wiele antybiotyków. W innym bada-
niu wykazano, że odmienne filotypy Treponema ko-
lonizowały skórę palców w aktywnych (wrzodzie-
jących) zmianach chorobowych, a inne w zmianach 
gojących się (24). Zasugerowano, że jelita mogą być 
ważnym rezerwuarem dla tych gatunków Trepone-
ma, ponieważ mikroorganizmy te były powszechnie 
spotykane w mikrobiomach żwacza i kale. Nieste-
ty hipotezy tej nie udało się potwierdzić na podsta-
wie szerszej analizy porównawczej drobnoustrojów 
uzyskanych z jelit i kopyt chorującego bydła (48, 50). 
Badania te wykazały jednak, że DD bydła jest choro-
bą wywołaną przez wiele drobnoustrojów, co czyni 
ten model doskonałym do badania roli mikrobiomu 
w tych zakażeniach.

Innym przykładem choroby wywołanej przez wię-
cej niż jeden gatunek bakterii jest zgnilizna racic 
owiec i kóz. Czynnikami etiologicznymi tej choro-
by są bakterie Dichelobacter nodosus i Fusobacterium 
necrophorum (51). Z tą chorobą, w oparciu o badanie 
genu 16S rRNA, powiązano także kilka innych takso-
nów bakterii (26). Wykazano, że różnorodność drob-
noustrojów jest większa w tkankach owiec z między-
palcowym zapaleniem skóry, pierwszym klinicznym 
objawem zmian w obrębie racic, niż w zdrowych ob-
szarach międzypalcowych lub w tych z przewlekłą 
postacią choroby. Ta przewlekła postać znana jest 
jako zjadliwa zgnilizna racic (zanokcica) i powodu-
je oddzielenie rogu kopyta od wrażliwej tkanki. Ba-
danie wykazało, że bakterie z rodzaju Corynebacte-
rium były powiązane z zapaleniem międzypalcowym 
skóry, a z rodzaju Staphylococcus ze zgnilizną racic. 
Dodatkowo, specyficzny test PCR w czasie rzeczywi-
stym dla D. nodosus wykazał, że owce z międzypal-
cowym zapaleniem skóry miały znacznie wyższą li-
czebność D. nodosus niż owce ze zdrowymi palcami 
lub zgnilizną racic (32).

Zakażenia skóry u płazów

Grzyb Batrachochytrium dendrobatidis był intensywnie 
badany ze względu na powodowane poważne zaka-
żenia skórne o wysokiej śmiertelności u płazów, np. 
u żab śmiertelność sięgała 100%. Budziło to poważ-
ne obawy, zwłaszcza w kontekście zagrożonych ga-
tunków płazów. W kilku badaniach naukowych okre-
ślono interakcje między tym grzybem a mikrobiotą 
skóry (27, 52). Wykazano, że zakażenie B. dendroba-
tidis powoduje istotne zmiany w różnorodności mi-
krobioty bakteryjnej skóry płazów (52). Wydaje się 
prawdopodobne, że dysbioza w mikrobiocie skóry 
wywołana przez B. dendrobatidis ma wpływ na roz-
wój choroby.
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Podsumowanie

Opisane powyżej badania stanowią przykłady po-
twierdzające hipotezę, że mikrobiom skóry ludzi 
i zwierząt odgrywa znaczącą rolę w utrzymaniu jej 
zdrowia. Mikrobiom skóry jest bardzo zróżnicowa-
ny, zarówno między osobnikami, jak również mię-
dzy różnymi lokalizacjami na ciele. Ponadto badania 
wykazały, że brak równowagi w populacjach drob-
noustrojów może przyczyniać się do rozwoju lub na-
silić ciężkość chorobowych zmian skórnych. Co wię-
cej, ostatnie badania wykazały, że interakcje między 
mikrobiomem skóry a układem odpornościowym 
mogą utrzymać skórę w zdrowiu, zapewniając od-
powiednią barierę dla patogenów (6, 53). Mikrobiom 
jest z pewnością ekscytującym obszarem badań na-
ukowych i wciąż pozostaje wiele do zrobienia w dzie-
dzinie jego poznania. Potrzebne są dodatkowe ba-
dania obejmujące większą liczbę zwierząt zdrowych 
i w przebiegu różnych chorób skóry. Przyszłe kierun-
ki analiz powinny zostać skoncentrowane na funk-
cjonalnych aspektach mikrobioty, w tym na ocenie 
metabolomiki, transkryptomiki i proteomiki. Ist-
nieje potrzeba lepszego zrozumienia relacji między 
drobnoustrojami a układem odpornościowym go-
spodarza oraz określenia, czy i jak mikrobiom może 
powodować zmiany skórne lub zmieniać ich nasile-
nie. Ponadto badania nad nowymi lekami wykorzy-
stywanymi w chorobach skóry powinny obejmować 
ocenę mikrobiomu jako dodatkowego źródła monito-
rowania wyników leczenia. Można przewidywać, że 
w przyszłości badania z wykorzystaniem NGS w ana-
lizach mikrobiomu mogą być implementowane jako 
pomoc w opracowywaniu testów diagnostycznych 
w kierunku zakażeń skóry i  identyfikacji nowych 
patogenów. Jest również wysoce prawdopodobne, że 
rozumiejąc te mechanizmy i wraz z rozwojem tech-
nologii w biologii będziemy w stanie modulować mi-
krobiom na korzyść jego gospodarza.
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Zagadnienia seksualności od dawna są przedmio-
tem zainteresowania i badań w obrębie różnych 

dziedzin nauki (1, 2, 3, 4, 5). U ludzi romantyczna mi-
łość jest związana z czynnością jednego z pierwotnych 
mózgowych systemów sterowniczych, które wyewo-
luowały od ptaków i niższych ssaków w celach bez-
pośrednio ukierunkowanych na reprodukcję. Jest to 
ściśle związane z doborem partnerów przy udziale 
szlaków dopaminergicznych, w związku z pobudze-
niem kory oczodołowo-czołowej. Aktywność specy-
ficznych obszarów mózgu potwierdzono badaniem 
za pomocą funkcjonalnego rezonansu magnetycz-
nego (6, 7). Dynamika neurohormonalna motywu-
je jednostkę do skoncentrowania się na wybranych 
obiektach, oszczędzając czas, energię metaboliczną 
i ułatwiając wybór partnera (8).

Rozmnażanie płciowe

Pomijając działanie neuroprzekaźników i „hormonów 
szczęścia” związanych z doznaniami towarzyszącymi 

Feromony u ssaków – ewolucyjny klucz do rozmnażania 
płciowego

Andrzej Max

Mammalian pheromones – the evolutionary key to sexual reproduction

Max A.

The aim of this article is to discuss the role of pheromones in mammalian 
breeding. In the process of sexual reproduction parental haploid gametes fuse 
during fertilization what is the beginninig of a new diploid organism. This type 
of reproduction is very effective in gene exchange and provides an excellent 
level of biodiversity. Sexual male-female selection and sexual behavior are, in 
some part, mediated by pheromones. These are substances secreted from an 
individual to obtain a change of some behaviors in another individual of the same 
species, often apart from sexual performance. Often pheromones are described 
as behavior-altering agents. According to their activity, two distinct types of 
pheromones are distinguished – releaser pheromones, that elicit immediate 
response and primer pheromones, that take longer to get a response, causing 
endocrine changes which influence also reproduction physiology. Attempts are 
underway to commercially use their synthetic analogues in animals.

Keywords: mammals, olfaction, pheromones, behawior, sexual reproduction.
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