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Abstract. Diverse microbial communities colonize distinct segments of the
gastrointestinal tract, influencing human health and pathology. The
concentration and composition of the microbiota vary in different parts of the
body and digestive tract: 20% in the oral cavity, 15-16% in the oropharynx, 40%
in the esophagogastroduodenal region and intestines, 18-20% on the skin, and 2-
10% in the urogenital tract. Bacterial colonization is dictated by environmental
conditions (aerobic/anaerobic, pH), with most intestinal bacteria being
anaerobic, but some segments, such as the cecum, can have high densities of
aerobic bacteria. The oxygen concentration along the intestine and in early life
determines the bacterial composition, with the first colonizing bacteria being
aerobic or facultative anaerobes (Enterobacteria, Enterococci, and
Staphylococci). As these consume oxygen, the environment becomes suitable for
anaerobic bacteria (Bifidobacterium, Clostridia, Bacteroides). The bacterial
community of the digestive tract has coevolved with the human species,
establishing mechanisms of beneficial coexistence (commensalism). Proper
colonization of the digestive tract immediately after birth is crucial for later
health, influenced by the mode of birth, breastfeeding, nutrition, and microbiome
modulation by the immune system. This forms the basis for the development of
the gastrointestinal tract and immune system and establishes the pattern of the
adult microbiome.

Key words. Microbiota, gastrointestinal tract, bacterial colonization,
microbiome modulation, human health.

Introducere
Diverse comunitdti microbiene care colonizeaza segmente distincte
ale tractului gastrointestinal sunt strans legate de aspecte fiziologice ale
sanatatii si patologiei omului.
Concentratia si compozitia microbiotei variaza in diferite parti ale
organismului uman si de-a lungul tubului digestiv. Aproximativ 20% de
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microorganisme din microbiota umana se gasesc in cavitatea orala, 15-
16% in lorofaringe, 40% in zona esofagogastroduodenala si intestine, 18-
20% pe piele si 2-10% in tractul urogenital [39].

Incidenta bacteriilor in diferite parti ale organismului uman,
precum si in diferite segmente ale tubului digestiv este determinata de
conditiile de existenta pentru bacterii (aerobe/anaerobe, indicii pH etc.),
ceea ce dicteaza colonizarea acestora de anumite specii de bacterii. De
exemplu peste 99% din bacteriile din intestin sunt anaerobe, insa in unele
segmente ale tubului digestiv, de exemplu in cecum, bacteriile aerobe pot
atinge densitati mari [38].

Concentratia de oxigen diferentiat de-a lungul intestinului, precum
si in timpul vietii timpurii reprezinta unul din factori determinanti majori
al compozitiei bacteriene, deoarece cantitatea relativa de oxigen are un
impact asupra capacitatii de dezvoltare a speciilor aerobe, facultativ
anaerobe si obligat anaerobe. Primele bacterii care colonizeaza intestinul
la inceputul vietii sunt bacteriile aerobe sau facultativ anaerobe
(Enterobacteria, Enterococci si Staphylococci), datoritd nivelului mai
ridicat de oxigen prezent. Pe masurd ce aceste bacterii se dezvolta, ele
consuma rapid oxigenul si elibereaza metaboliti care determind ca tubul
intestinal sa aiba un mediu mai potrivit pentru bacteriile anaerobe precum
Bifidobacterium, Clostridia si Bacteroides [13].

Microbiota orala

Microbiota orala reprezinta o parte importantd a microbiotei umane
si include cateva sute pana la cateva mii de diverse specii, fiind a doud ca
marime si diversitate dupa microbiota intestinald. Datorita usurintei de
colectare a probelor, a devenit cel mai bine studiat microbiom pana in
prezent [6].

Au fost identificate aproximativ 700 de specii de procariote in
cavitatea bucala. Aceste specii apartin la 185 de genuri si 12 filumuri,
dintre care aproximativ 54% sunt denumite oficial, 14% nu au denumire
(dar cultivate) si 32% sunt cunoscute doar ca filotipuri necultivate. Cele
12 filumuri sunt Firmicutes, Fusobacteria, Proteobacteria,
Actinobacteria, Bacteroidetes, Chlamydiae, Chloroflexi, Spirochaetes,
SR1, Synergistetes, Saccharibacteria (TM7) si Gracilibacteria (GN02)
[23]. Diversitatea microbiomului, in ciuda asemanarilor, este specifica
individuala si specifica locului. Limba are numeroase papile cu putine
locuri anaerobe si, prin urmare, gazduieste o microflora diversd care
include si anaerobi. Zonele cu diversitate microbiana scazutd sunt
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mucoasele bucale si palatine. De mentionat, ca microbiota cavitatii bucale
are o functie importantd de a proteja impotriva colonizarii bacteriilor
extrinseci care ar putea afecta sandtatea sistemicd [2]. Cele mai multe
studii privind mucrobiota orala, se axeaza pe microorganismele gingivale
si implicarea lor in bolile bucale.

Microbiota esofagiana

Anterior se considera ca esofagul este in mare parte absent de
bacterii si in acest segment se intilnesc temporar germeni bacterieni, ce
patrund cu saliva sau cu alimentele. Cu toate acestea, odata cu aparitia
metodelor independente de culturd, cum ar fi secventierea genici ARNr
16S, s-a descoperit ca esofagul contine un microbiom divers [21]. Astfel,
au fost identificate 95 de unitati taxonomice operationale la nivel de
specie, apartinand la sase filumuri: Firmicutes (70%), Bacteroidetes
(20%), Actinobacteria (4%), Proteobacteria (2%), Fusobacteria (2%) si
TM7 ( 1%). Cele mai raspandite genuri de bacterii au fost Streptococcus,
Prevotella si Veillonella. In timp ce microbiomul esofagian normal avea
multe aspecte comune cu microbiomul oral, diferentele-cheie, cum ar fi
absenta Spirochetelor, au indicat faptul ci esofagul are un microbiom
unic, care nu este doar produsul colonizdrii orofaringiene. Studiile
ulterioare au confirmat prezenta celor sase filumuri de mai sus si
predominanta generala a bacteriilor gram-pozitive cu Streptococcus ca
gen constant foarte abundent [18].

Microbiota gastrica

Ca si in cazul esofagului, cercetarile referitor la microbiota
caracteristicd stomacului, un timp indelungat nu au fost stopate, in
principal, ca urmare a dogmei conform careia, datorita productiei de acid,
,stomacul este un organ steril”, inhospitabil pentru bacterii. In plus,
refluxul acizilor biliari in stomac, grosimea stratului de mucus si
eficacitatea peristaltismului gastric ar fi putut Impiedica colonizarea
bacteriana a stomacului. Mai mult, nitratul continut in saliva si alimente
este transformat de lactobacilli in nitrit care, odata ce patrunde in stomac,
este transformat in oxid nitric, un puternic agent antimicrobian. Toti
acesti factori, impreund cu dificultati tehnice 1n colectarea mostrelor
pentru analiza si lipsa unor teste de diagnostic simple si fiabile au
impiedicat studiul provocator al microbiotei gastrice. In 1982, Robin
Warren si Barry Marshall au descoperit Campylobacter pyloridis, ceea ce
a distrus dogma conform céareia stomacul ar fi steril. Bacteria, redenumita
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in Heliobacter pylori in 1984, colonizeaza mucoasa gastrica printr-0
complexitate de mecanisme bacteriene, care ulterior dauneaza mediului.
Enzima ureaza, produsa de H. pylori, transformda ureea in amoniac,
permitand astfel bacteriei sa evite eliminarea gastrici. Amoniacul
neutralizeaza acidul gastric, permitand astfel bacteriei sa patrunda in
stratul de mucus, sd colonizeze epiteliul si sd favorizeze raspunsul
inflamator complex care dauneaza mucoasei gastrice si duce la gastrita
cronica la majoritatea persoanelor infectate sau la ulcerul peptic si
malignititi gastrice intr-0 minoritate. De asemenea, in stomac, au fost
identificate un numdr mare de tulpini bacteriene rezistente la sucul
gastric, printre care se numara Streptococcus, Neisseria si Lactobacillus.
Prezenta acestor bacterii poate fi din cavitatea orald si refluxul bacteriilor
din duoden. Peste 65% din filotipurile identificate in stomac au fost
comune cu cele din cavitatea orala. In stomac se pot instala bacilii, apoi
cocii gram-pozitivi [19].

In general, stomacul gizduieste doar 10 bacterii per gram de
continut (10%-10* UFC/mL). In diverse studii au fost obtinute date
referitor la grupele de bacterii dominante in stomac. Dominante sunt cinci
filumuri detectate in stomac: Firmicutes, Bacteroidites, Actinobacteria,
Fusobacteria si Proteobacteria. La nivel de genuri, stomacul uman
sanatos este dominat de Prevotella, Streptococcus, Veillonella, Rothia si
Haemophilus [19]. Conform altor date, bacteriile ce predomina in stomac
sunt: Streptococcus, Staphylococcus, Enterococcus si Lactobacillus. [27].
Compozitia microbiotei gastrice este dinamicd si afectatd de factori
precum dieta, medicamentele si bolile. Astfel de specii de bacterii precum
Veillonella, Lactobacillus si Clostridium, care se gasesc in sucul gastric
pot fi doar tranzitorii. Firmicutes, Bacteroidetes si Actinobacteriile
domina probele de fluid gastric. Firmicutes si Proteobacteria sunt cele
mai abundente filumuri in probele de mucoase gastrice. Bik si colab. au
identificat 127 de filotipuri si cinci genuri dominante (Streptococcus,
Prevotella, Rothia, Fusobacterium si Veillonella) [4]. Li si colab. au
descris 133 de filotipuri si cinci genuri dominante (Streptococcus,
Prevotella, Neisseriae, Haemophilus si Porphyromonas). in 2013,
Engstrand si colab. au determinat 200 de filotipuri si cinci genuri
dominante  (Prevotella, Streptococcus, Veillonella, Rothia si
Pasturellaceae) [10]. Delgado si colab., analizand probe de suc gastric si
de biopsie gastricd au determinat ca cele mai abundente genuri au fost
Streptococcus, Propionibacterium si Lactobacillus [5].
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Microbiota intestinala

In segmentele intestinului, bacteriile se gisesc in densititi si
diversitatii mai mari.

Intestinul subyire este un mediu dur pentru viata microbiana
datorita timpului de tranzit scurt, afluxului de enzime digestive si bila si
livrarea intermitenta a substratului alimentar. Respectiv, intestinul subtire
adaposteste o comunitate microbiand complexa, dar cu mai putina
diversitate si abundentd (=10%-10" celule microbiene/gram), decat
microbiota colonului (=10* celule/gram) [14]. Continutul bacterian
variaza si de-a lungul segmentelor intestinului subtire dupa cum urmeaza:
in duodenum — 10%g; in jejun — 10* /g, ileon — 107/g [17,34]. Continutul
diferit al populatiilor microbiene in aceste segmente se datoreaza in mare
parte actiunii factorilor interni, cum ar fi pH-ul scazut, timpul de tranzit
mai rapid, acizii biliari si expunerea la actiunea peptidelor
antimicrobiene. Drept urmare, populatiile bacteriene din aceasta regiune a
tractului intestinal au o biomasa mai mica, sunt mai putin diverse, dar
sunt mai dinamice, avand in vedere nevoia de a raspunde la schimbarea
rapidd a conditiilor luminale. Reprezentantii Firmicutes si
Proteobacteria, care domina intestinul subtire, sunt mai toleranti la acesti
factori. Bacteroidetele, de asemenea, au toleranta la bila, dar abundenta
acestui filum este redusa in intestinul subtire si este crescuta in intestinul
gros [9].

Intestinul gros. Proportia de bacterii gram-pozitive la cele gram-
negative, precum si a bacteriilor anaerobe versus celor anaerobe strict
facultative, creste de la segmentele proximale spre cele distale ale
intestinului subtire si colonului. Aceste modificari sunt considerate
secundare, in parte datorita utilizarii oxigenului de catre comunitatile de
bacterii aerobe si facultativ anaerobe din segmentul proximal. Genurile
bacteriene intdlnite cel mai frecvent in intestinul subtire sunt:
Lactobacillus,  Clostridium,  Staphylococcus,  Streptococcus — si
Bacteroides. in duodenum sunt dominanate Acinetobacter si Prevotella.

Se considera ca bacteriile din intestinul gros reprezinta cca 90%
din microbiota colonica totald la om [25]. in intestinul gros cantitatea
microorganismelor uneori atinge nivelul de 10> UFC/g. In conditii
fiziologice normale (sanogene) continutul bacteriilor in partea cecala si
cea iliaca a tubului digestiv variaza de la 10** UFC /g si 10 " UFC/g, iar
in colon — 102 bacterii/lgram [20]. De reguli, majoritatea
microorganismelor intestinale umane sunt strict anaerobe si le prevaleaza
pe cele aerobe de o mie de ori. In general, bacteriile dominante in acest
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segment al tubului digestiv apartin filumurilor Bacteroidetes, Firmicutes
si Proteobacteria. Alte bacterii intestinale cu un procent minor in
intestinul sanatos (de obicei sub 1%) apartin in cea mai mare parte
filumurilor  Actinobacteria,  Verrumicrobia, Acidobacteria  sau
Fusobacteria [47]. In partile proximale ale tubului digestiv se observa,
preponderent bacteriile aerobe, gram-pozitive, iar in cele distale —
enterobacteriile gram-negative si anaerobe. De exemplu, in rectum
domina reprezentantii Bacteroides si Prevotella. In afard de aceasta, in
intestinul gros sunt prezenti si multi alti reprezentanti ai
microorganismelor anaerobe (de tipul protozoarelor nepatogene s.a.),
precum si mai mult de 10 tipuri de virusuri.

Diferenta specifica si numerica a bacteriilor diferd nu numai pe
orizontald, dar si pe verticald. Bacteriile asociate mucoasei din intestinul
subtire distal si din colon sunt dominate de filumurile Bacteroidetes si
Firmicutes, care difera dupa continutul/raportul cantitativ diferit al lor.
Bacteriile asociate mucoasei, care au fost izolate din probele de biopsie,
sunt cel mai des reprezentate de Lactobacillus (Firmicutes), Veillonella
(Firmicutes) si Helicobacter (Proteobacteria) in intestinul proximal, de
Bacili (Firmicutes), Streptococcaceae (Firmicutes), Actinomycinaeae si
Corynebacteriaceae (ambele Actinobacteria), care sunt abundente in
duoden, jejun sau ileon si de proportii crescute de Lachnospiraceae
(Firmicutes) si Bacteroidetes — in colon [8].

Asadar, fiecare segment al tubului digestiv reprezintd un ecosistem
microbian complex cu nise distincte, care oferda un mediu unic pentru
colonizarea si existenta microbilor. Mai mult, intre microorganisme si
mediul din segmentul distinct al tubului digestiv se formeaza relatii
simbiotice, bazate pe beneficii reciproce. Populatiile bacteriene
comensale nu provoacd daune si mentin controlul asupra speciilor
patogene, nepermitandu-le sa adere la mucoasa. Bacteriile devin patogene
numai in cazul, cand trec de bariera comensald, adica depasesc efectivul
benefic, provocand infectii si boli.

Intestinul gros si colonul este cel mai dens populat ,habitat” al
microorganismelor, care poate face concurenta cu orisice ecosistem de pe
pamant: circa 10'? de microorganisme pe un gram de continut intestinal
[37]. Se mentioneaza, ca flora microbiana normald numai a intestinului
gros este implicata In realizarea mai multor functii: protejeaza organismul
de microbii daundtori; participa la procesul de sintetizare a substantelor
biologic active; inactiveaza si descompune enzimele (tripsina, amilaza,
gelatinaza etc.), care ajung din intestinul subtire si, de asemenea,
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fermenteaza carbohidratii si cauzeazd putrezirea proteinelor [40]. De
exemplu, genul Bacteroides, posedand proprietati de descompunere a
carbohidratiilor, poate contribui la diminuarea riscului dezvoltarii
obezitatii organismului sau la micsorarea considerabild a numéarului
populatiei cu tipul hiperstenic al constitutiei corporale. De facto,
potentialul metabolic general al florei microbiene este localizat in
intestinul gros, ceea ce determind semnificatia ei functionald pentru
organismul gazda.

Conform raportului dintre cei mai abundenti reprezentanti,
microbiomul uman este impartit in 3 tipuri (enterotipuri): Bacteroides,
Prunatella si Ruminococcus. Descoperirea enterotipurilor poate conduce
la revolutionarea medicinii moderne. In asemenea caz, cunoscand
fenotipul omului, putem presupune veridic care maladii pot sd apard in
timpul apropiat.

Particularitatile de colonizare a tubului digestiv de catre

microorganisme si semnificatia acestui proces pentru sénitate

Comunitatea de bacterii ale tubului digestiv a coevoluat odatd cu
specia umand, dezvoltind pe tot acest parcurs mecanisme de coexistentd
beneficdi pentru participantii la simbiozd (comensalism). Aceastd
coevolutie a microorganismelor si organismului gazda dicteaza sau mai
bine zis orienteaza la ce etapd a dezvoltarii postnatale are loc colonizarea
tubului cu anumiti reprezentanti bacterieni.

Colonizarea bacteriand initiald corectd are o importantd majora
ulterioara in dezvoltarea organismului si asigura baza sanatatii. Principalii
factori care influenteaza colonizarea sunt: inocularea initiala, ce depinde
de modul de nastere, impactul alaptarii si a nutritiei, si modularea din
interior spre exterior a microbiomului de catre sistemul imunitar. Din
aceste considerente este evident, cd colonizarea initiala corectd a tubului
digestiv imediat dupd nastere reprezintdi un moment crucial pentru
dezvoltarea tractului gastrointestinal si a sistemului imunitar, si formeaza
pattern-ul microbiomului organismului-adult [41].

Colonizarea initiala si speciile pioniere. La nastere sau la scurt
timp dupa nastere, Incepe colonizarea, iar primii colonizatori se numesc
specii pioniere. Tubul digestiv al sugarului la nastere, reprezinta un
mediu aerob, care devine treptat anaerob pe o perioada de cateva zile
[12]. Primele bacterii colonizatoare sunt bacterii aerobe facultative,
inclusiv Escherichia si Enterococcus, care stabilesc mediul anaerob
prielnic pentru dezvoltarea ulterioara a bacteriilor anaerobe (obligatorii)
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dominante in intestin, precum Firmicutes, inclusiv Clostridia,
Bacteroidetes si in special Bifidobacteria. Cavitatea bucala este invadata
in principal de bacterii aerobe precum Streptococcus, Lactobacillus,
Actinomyces, Neisseria si Veillonella. Bifidobacteriile reprezinta cel mai
mare grup de bacterii din microbiomul sugarului, in special, la sugarii
hraniti cu lapte matern, in care se contine bacterii vii, cultivabile [51].

Multe surse bacteriene pentru sugar derivd din microbiota materna.
Prin urmare, colonizarea benefica a sugarului depinde de genetica mamei,
de expunerea la mediu si de dieta inainte si in timpul sarcinii, precum si
in timpul alaptarii.

Modul de nagstere si colonizarea microbiand. In timpul nasterii
naturale (vaginale), colonizarea intestinului sugarului incepe cu
inocularea orald de catre microbiota vaginala materna, precum si Cu
bacterii intestinale materne [16]. Microbiota gastrointestinala a sugarului
este dominata de Actinobacteria (Bifidobacterium, Atobium), Firmicutes
(Lactobacillus, Megamonas), Bacteroidetes (Prevotella, Bacteroides,
Parabacteroides), Fusobacteria (Sneathia) si Proteobacteria (Shigella,
Escherichia). Majoritatea acestor bacterii produc acizi grasi cu lant scurt
(SCFA), care scad pH-ul luminal si inhiba colonizarea agentilor patogeni.
La copiii nascuti natural, flora bacteriand intestinald este mai diversd
comparativ cu cei nascuti prin cezariana [31]. Odatd cu dezvoltarea si
cresterea, colonizarea cu succes a tubului digestiv depinde de nutritie si
influenta factorilor mediului de crestere a copilului [30].

Aldaptarea si influenga asupra microbiomului. Este bine cunoscut
faptul ca alaptarea copilului cu lapte matern reduce semnificativ
mortalitatea si morbiditatea nou-nascutilor si copiilor si contribuie la
sanatatea mamei [46]. Cu toate acestea, motivele care stau la baza acestei
asocieri sunt mai complexe decat teoriile initiale legate de faptul ca
laptele matern oferd nutrienti si reduce transferul de agenti patogeni. S-a
stabilit, ca laptele matern este sursa principala de bacterii, actionand ca
»probiotic” si ,,prebiotic”. Bacteriile vii nepatogene din laptele matern au
o densitate de 10° UFC/ml, ceea ce se incadreaza in limitele normale si cu
potential benefic pentru sdnatatea nou-nascutului [44, 48]. Mai multe
analize au detectat in lapte matern uman, bacterii vii, cum ar fi Firmicutes
(Staphylococcus,  Streptococcus, Peptostreptococcus, Enterococcus,
Clostridia, Lactobacillus), Actinobacteria (Bifidobacterium,
Corynebacterium), Bacteroidetes (Bacteroides) si Proteobacteria
(Escherichia bremonast milaks).
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Originea bacteriilor din laptele matern poate fi intr-adevar legata
de calea enteromamard, un mecanism prin care bacteriile din intestinul
mamei se translocd in glanda mamara si, ulterior, in laptele matern [24].
In timpul sarcinii, permeabilitatea crescuti a intestinului permite
translocarea bacteriilor intestinale in ,,Jamina propria” si peticele Peyer.
Bacteriile sunt apoi preluate de celulele mononucleare din sangele
periferic si transportate in glanda mamard [15]. Studiile efectuate pe
soareci au aratat ca bacteriile pot fi translocate in ganglionii limfatici
mezenterici si sin in timpul sarcinii si alaptarii. Similar, in studii pe
oameni, s-au identificat specii comune de bacterii in probe de fecale
materne, sange periferic si lapte matern, precum si in fecalele sugarilor,
ceea ce sustine teoria acestei cai enteromamare [32].

Rolul laptelui matern in calitate de prebiotic este foarte important.
Oligozaharidele din laptele uman (HMO) sunt prebiotice si a treia cea
mai frecventa componentd a laptelui matern dupa lactoza si lipide [35].
Digestia HMO produce SCFA (cum ar fi acetat, propionat si butirat), care
poate fi folosit ca sursa de energie si care scade pH-ul luminal, ceea ce
inhiba colonizarea agentilor patogeni [45]. In plus, pe langi lipide si
carbohidrati, laptele matern uman contine proteine (imunoglobuline,
enzime), precum si hormoni, factori de crestere, nucleotide, leucocite,
citokine, lizozime si lactoferina [29].

Copiii alaptati au o microbiota intestinald dominata 1n principal de
Bifidobacterii si Lactobacili [7], Bacteroides (care poate digera HMO)
precum si Staphylococcus Copiii hraniti cu formule de lapte (lapte-praf
comercial) au o diversitate bacteriand mai mare si, pe langd
Bifidobacteriaceae, sunt detectate Clostridia, Enterococcus si
Enterobacteriaceae [36]. De fapt, microbiota intestinald a sugarilor
hraniti cu lapte praf are mai multi agenti patogeni potentiali [43] fiind
dominatd de Firmicutes (Staphylococcus, Streptococcus, Enterococcus,
Lactobacillus, Clostridium), Bacteroidetes (Bacteroides), Proteobacteria
(Enterobacteria) si Actinobacteria (Atopobium) [33].

Odata cu cresterea copilului, dezvoltarea microbiotei urmeaza
schimbari tipice, cu toate ca au fost relevate diferente individuale
semnificative, care depind in mare masura de mediul in care se afla si se
dezvolta copilul. Ce tipuri de microorganisme persista si in ce cantitate,
se bazeaza pe cdile, prin care microorganismele extrag energie si ofera
beneficii comensale TGI. Provocarea gazdei, mai bine zis a sistemului
imunitar al acesteia, este sd accepte aceste bacterii comensale si sd se
apere impotriva agentilor patogeni.
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Dupa trei luni de viata tractul intestinal al sugarului este dominat
de bacteriile  Actinobacteria  (Bifidobacterium),  Bacteroidetes
(Bacteroides) si Proteobacteria (Escherichia) [42]. Pand la sférsitul
primului an de viata, sugarii posedd un profil microbian distinct
individual, convergind catre microbiota caracteristica unui adult. Dupa
12 luni, TGI al copilului este dominat de Actinobacteria
(Bifidobacterium,  Collinsella)  si  Firmicutes  (Lactobacillus,
Megasphaera, Veillonella) [22].

Modificarile microbiotei intestinale in dependentd de vdrstd. S-a
presupus cd mai degraba intreruperea alaptarii, decat introducerea
alimentelor solide, conduce la principalele schimbari de compozitie care
au ca rezultat un microbiom intestinal ,,asemandtor unui adult”. Intr-un
studiu efectuat pe 98 de sugari, s-a stabilit ca intarcarea timpurie (la
varsta de pana la 12 luni), a fost asociatd cu o crestere a microflorei
intestinale cu Bacteroides spp., Bilophila spp., Roseburia spp.,
Clostridium spp. si Anaerostipes spp. Alimentarea doar cu lapte matern,
tot la aceasta varsta, favorizeaza o compozitie bacteriand mai ,,imatura”,
caracterizata prin reprezentantii Bifidobacterium spp., Lactobacillus spp.,
Collinsella spp., Megasphaera spp. si Veillonella spp [3].

Introducerea alimentelor solide la copii creste productia de acizi
grasi cu lant scurt, biosinteza vitaminelor si degradarea compusilor
xenobiotici. Aceste modificari sunt legate de dezvoltarea functiei
digestive si imunitare, influentate de microbi. Tranzitia catre alimente
solide reprezintd ultima etapa a succesiunii microbiomului intestinal,
stabilizind comunitatea microbiand pentru restul copilariei si Vvietii
adulte. Acest proces creste diversitatea microbiomului si imbogateste
speciile Bacteroides, Clostridium, Ruminococcus, Faecalibacterium,
Roseburia si Anaerostipes, reducand in acelasi timp Bifidobacterium si
Enterobacteriaceae [7].

La varsta de 2-3 ani, microflora intestinald a copiilor prezinta o
diversitate mai mare si diferente interindividuale mai mici fiind
influentata de asa factori de mediu precum: factorii materni, modul
nasterii, nutritia neonatala si alti factori ne-structurati temporar, cum ar fi
tratamentele cu antibiotice si se seamana cu microbiota organismului
adultului in ceea ce priveste diversitatea si complexitatea, cu abundenta
mare de specii din filumurile Firmicutes si Bacteroidetes [29].

Astfel, primii 3 ani de viata reprezintd perioada cea mai critica in
aspectul influentei dietetice pentru imbunatatirea cresterii si dezvoltarii
copilului. Aceasta este perioada In care microbiota intestinald, are un rol
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vital extrem de important pentru sanatate si neurodezvoltare, iar toate
modificarile de destabilizare a acesteia in aceastd perioadd poate ulterior
afecta substantial sanatatea si dezvoltarea organismului gazdei. In mare
parte dezvoltarea microbiotei intestinale in aspectul compozitiei si
functiei se realizeaza pana la varsta de 3 ani.

Totusi, unele studii realizate pe perioade mai mari de timp (adica
pe subiecti cu varsta mai mare de 3 ani), au stabilit o durata mai mare
(lungd), pana la maturitate completd a microbiotei, in special, pentru unii
reprezentanti ai acesteia. Sunt date care releva ca o diversitate microbiand
intestinala la nivel de adult ar putea sa nu fie atinsa nici méacar la varsta
de 5 ani. Intr-un studiu realizat pe copii cu vérsta cuprinsa intre 1-4 ani si
adulti s-a constatat ca la copii preponderent au fost identificate
microorganisme ce apartin grupelor de bacterii Actinobacteria, Bacili,
Clostridium cluster IV (Ruminococcaceae) si Bacteroidetes. La adulti
mai abundenti au fost membrii grupului Clostridium XIVa (Butyrivibrio
crossotus si bacteriile inrudite). Aceste date aratd cd unii membri ai
microbiotei intestinale pot fi deja stabiliti la copiii mici, in timp ce altii
continui si evolueze. In acest studiu, copiii mai mari (cu varsta de 3-4
ani) aveau incd o diversitate microbiand mai mica, cu o abundentd
relativd mai mare de Bifidobacterium, decat adultii [26].

Intr-un studiu recent, Hollister et al. (2015) a cercetat microbiomul
intestinal de la copiii mai mari (7-12 ani), la care, spre deosebire de
adulti, mai abundente au fost Bifidobacterium si Faecalibacterium spp.,
iar la adulti dominante au fost Bacteroides (adica, Bacteroides vulgatus si
Bacteroides xylanisolvens). Aceste constatari contrasteazi cu alte studii,
care au stabilit cd microbiota intestinald a copiilor de aceastd varsta
(varsta scolard) s-a dovedit a fi imbogatita in microorganisme ce apartin
taxonilor Bacteroidetes si Actinobacteria (Bifidobacterium) si are o
compozitie functionald similard cu cea a adultilor sindtosi [11]. In
general, aceste studii indica faptul cd microbiota intestinald a copiilor
sanatosi continud sa prezinte diferente functionale si taxonomice in
comparatie cu cea a adultilor, sugerand ca microbiomul intestinal se poate
dezvolta mai lent decat se credea anterior.

Astfel, a fost dovedit ca in anii copilariei creste diversitatea la fel
ca si stabilitatea microbiotei intestinale. Pana la adolescenta, microbiomul
intestinal nu seamana inca cu cel al unui adult, dar denotd o schimbare
catre o scadere generald a numarului de aerobi si anaerobi facultativi,
precum si cresteri concomitente ale speciilor anaerobi.
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La copii si adulti, factorii de mediu si cei fiziologici sunt principalii
declansatori ce induc schimbari ale compozitiei si functionalitatii
microflorei intestinale. In acest aspect, mediul si stilul de viati, membrii
familiei si rudele apropiate (fratii) au fost, de asemenea, descrisi ca
factori ambientali care influenteazad colonizarea intestinala de catre
microorganisme. Locatia geografica are, de asemenea, un impact asupra
microbiotei, deoarece diferentele de microbiotd sunt legate de tiparele
alimentare si stilul de viata dintr-o anumita zona (oras, sat, tara, religie
etc.). Mai mult, s-a stabilit cd modelele comune de dezvoltare a
microbiomului intestinal au fost identificate in primul an de viata la toate
populatiile, iar bifidobacteriile au fost grupul cel mai raspandit, dominand
microbiota sugarului din toate cele trei grupuri in aceastad perioada.

S-a demonstrat, ca statutul fiziologic al organismului gazda de
asemenea influenteaza microbiota intestinala. In special s-a dovedit ca
obezitatea este asociata cu o microflord intestinald alterata si induce
modificari In compozitia acesteia, in particular, influenteaza negativ
efectivul numeric al Bacteroidetes, care unul dintre cele mai abundente
filumuri din intestin [47].

In acest aspect prezintd interes studiul microbiotei intestinale a
populatiei in varstd. Mai multe studii (de exemplu, ELDERMET in
Irlanda si CENIT in Spania) au avut ca scop determinarea specificului
modificarilor microbiotei intestinale odatd cu imbatranirea. S-a stabilit ca
microbiota persoanelor in varstd (peste 65 de ani) prezintd variatii
interindividuale mai mari decat cea a adultilor. De asemenea, s-a
constatat ca microbiota centenarilor este mai putin diversa decat cea a
adultilor si persoanelor mai tinere. La persoanele batrane s-a semnalat 0
crestere a anaerobilor facultativi, cum ar fi Proteobacteria si Bacilli, si 0
scadere a bacteriilor specifice, cum ar fi bacteriile Faecalibacterium
prauznitzii si Clostridium cluster XIVa. De asemenea, s-a determinat ca
microbiota centenarilor aratda un nivel scazut de Bacteroides,
Bifidobacterium si Enterobacteriaceae, in timp ce pentru Clostridium
spp. nivelurile au fost crescute in comparatie cu persoanele mai tinere.
Relevanta acestor modificari observate in timpul imbatranirii nu este inca
pe deplin Inteleasd si sunt necesare pe viitor alte studii (in special studii
de interventie alimentara) pentru a investiga daca modificarea tiparului
alimentar al persoanelor in varstd poate influenta microbiota intestinala
intr-un mod care este benefic pentru sanatatea lor generald [28].

In general, microbiota intestinald a unui individ poate fi privita ca
un continuum, care la un capat este predominat de membrii din filumul
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Bacteroidetes, iar la celalalt capat — de Firmicutes. In plus, atunci cand
microbiota intestinald a unui individ a atins punctul sdu stabil, aceasta
este constantd pentru o perioadd semnificativa de timp. Semnificatia
acestei stabilitati a microflorei intestinale poate fi dedusd din faptul ca
microorganismele pe parcursul cresterii si dezvoltarii organismului gazda
ocupd o nisa (sau organismul oferd aceasta nisa). Aceasta nisa reprezinta
garantul ca functiile importante ale microbiomului sunt intotdeauna
prezente. Mai mult, aceasta stabilitate poate fi benefica si pentru sistemul
imunitar Innascut, Intrucat va percepe aceeasi microbiotd ca parte
indispensabila a organismului sau.

Astfel, putem presupune cd pe parcursul dezvoltarii postnatale a
organismului (cresterii si dezvoltdrii), la anumite etape, predomina
anumiti reprezentanti ai microbiotei intestinale, care au cele mai mari
beneficii pentru organism la acel moment.

Concluzii

1. Comunitatile microbiene din tractul gastrointestinal joaca un rol
major in sanatatea si patologia umana, influentand diverse segmente ale
acestuia prin concentratia si compozitia specifica de bacterii.

2. Incidenta bacteriilor in diferite segmente ale tubului digestiv este
determinatd de conditiile de existentd pentru bacterii (aerobe/anaerobe,
indicii pH etc.), ceea ce dicteazd colonizarea acestora de anumite specii
de bacterii, iar concentratia de oxigen de-a lungul intestinului, precum si
in timpul vietii timpurii reprezinta unul din factori determinanti majori ai
compozitiei bacteriene.

3. Colonizarea corecta a tractului digestiv imediat dupa nastere este
esentiala pentru sandtatea pe termen lung, influentind dezvoltarea
tractului gastrointestinal si a sistemului imunitar si stabilind baza
microbiomului adult. Factori precum modul de nastere, alaptarea, nutritia
si modularea microbiomului de catre sistemul imunitar sunt determinanti
cheie in acest proces.

4. Succesiunea microorganismelor in microbiomul intestinal
reflectd un proces ecologic complex similar cu succesiunile din
ecosistemele terestre, unde fiecare etapd a dezvoltarii influenteaza
formarea si stabilizarea microbiotei, de la stabilirea speciilor-pionier la
tranzitia catre o compozitie microbianad matura si stabila, cu implicatii
semnificative pentru sandtatea si functia imunitara a gazdei.
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