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ních a metabolických vlastností mikrobiálních komunit 
je pak mikrobiomová věda přitažlivá také pro průmysl 
a zemědělství. 

Mikroorganismy v rámci mikrobiomu vytvářejí vyso-
ce propojený a organizovaný ekosystém, kde dochází 
k prolínání a navazování metabolických drah i prosto-
rovému a  funkčnímu vyhranění jednotlivých členů 
komunity. Ta jako celek získává nové metabolické mož-
nosti, lepší schopnost adherence a perzistence v pro-
středí a obecně vyšší odolnost vůči různým stresorům; 
tyto vlastnosti jsou popisovány například u  vysoce 
adhezivních mikrobiálních společenství obklopených 

Jednou z  nejdynamičtěji se vyvíjejících oblastí mik-
robiologie je v  současnosti mikrobiomová věda. Toto 
odvětví z různých úhlů pohledu a za použití kombinace 
moderních vědeckých metod studuje složitá mikrobi-
ální společenství, jejich kompozici i  funkční aspekty. 
Výzkum takovýchto mikrobiálních konsorcií nachází 
odezvu především v medicíně a v experimentální bio-
logii, ale i mimo ně. Mikrobiální vlivy jsou totiž v čím dál 
větším detailu a s čím dál vyšší komplexitou zkoumány 
také v oborech, jako jsou nauka o půdě, lesnictví, po-
travinářství či oceánografie. Díky potenciálu aplikova-
ného využití nově odhalovaných fenotypických, funkč-
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i popularizační komunikaci.

KLÍČOVÁ SLOVA
genomika – mikrobiota – organoidy – bioformatické metody – mikrobiom

ABSTRACT
Černý V., Hrdý J., Beneš J., Tlaskalová H.: A word on the microbiome: considerations about the history, 
current state, and terminology of an emerging discipline 

Since the beginning of the 21st century, a new discipline, microbiome science, has emerged as a key part of microbiology and relat-
ed biomedical and ecological sciences. Microbiome science uses highly advanced molecular genetic and bioinformatic methods 
to study complex microbial communities. Unlike isolated microbes, microbial communities shaped by the environment, referred 
to as microbial consortia or microbiomes, follow their own laws that allow for significant functional specialization. The synthesis of 
multimethodology and multidisciplinary data enables microbiome science to move towards a holistic picture of the microbiome 
in an exceptionally effective way, but on the other hand, it burdens the field with terminological ambiguity of the key terms, which 
consequently need to be clearly codified in accordance with the international trends in the use of technical nomenclature. To this 
end, we present in our article the official position of the Czech Microbiome Society of the J. E. Purkyně Czech Medical Society on 
the use of appropriate Czech terms in both professional and general communication.

KEYWORDS
genomics – microbiota – organoids – bioinformatic methods – microbiome

Epidemiol Mikrobiol Imunol, 2023;72(2):112–118

SOUHRNNÉ SDĚLENÍ proLékaře.cz | 6.4.2026



113Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2023, roč. 72, č. 2

komplexní matricí biopolymerů, tzv. biofilmů [1, 2]. 
Z  medicínského hlediska se proto takováto společen-
ství dostala do ohniska zájmu nejprve v  rámci infekč-
ního lékařství a terapie, a to především v kontextu bak-
teriálních infekcí (např. hojení chronických ran či šíření 
rezistentního fenotypu v  rámci mikrobiálních spole-
čenství). Významné pokroky v prevenci a terapii nozo-
komiálních nákaz přinesl výzkum schopnosti mikrobů 
kontaminovat a  kolonizovat různé druhy implantátů 
a  zdravotnického materiálu i  prostředí ve zdravotnic-
kých zařízeních (např. ve formě výše zmíněných biofil-
mů) [3]. Zvyšující se zájem o mikrobiální konstituenty 
kolonizující „zdravý“ makroorganismus a zdokonalová-
ní výzkumných metod pak v posledních dvou desetile-
tích otevřely dveře pro extenzivní výzkum mikrobiální 
komunity, především gastrointestinálního traktu, a  je-
jího vlivu na lidské zdraví [4]. Složité experimentální 
postupy umožnily odhalit a  modelovat nenápadný, 
ale o to významnější vliv kolonizujících mikrobů na ce-
lou řadu chorobných procesů včetně tzv. civilizačních 
chorob – zánětlivých (např. alergie, idiopatické střev-
ní záněty), metabolických a  kardiovaskulárních (např. 
diabetes mellitus 2. typu, ateroskleróza), nádorových, 
ale vlivem tzv. osy střevo-mozek také psychiatrických 
(např. poruchy nálady, choroby autistického spektra, 
psychotická onemocnění) [5].

Komplexní fenotypizace a  tím i  výzkum mikrobiál-
ních společností byly v  plné míře umožněny teprve 
v posledních desetiletích s rozvojem moderních metod, 
především molekulárně biologických a  bioinformatic-
kých. Sekvenační techniky včetně sekvenování nové 
generace umožňují efektivní rozbor genetické infor-
mace, nacházející se v mikrobiomu (genomika); analý-
za genové exprese stanoví aktuálně přepisované geny 
(transkriptomika); pokroky v metodách analýzy protei-
nů a metabolitů (hmotnostní spektrometrie, chromato-
grafie, elektroforetické metody) pak otevírají možnosti 
mikrobiální proteomice a metabolomice. Všechny tyto 
metody produkují velké objemy vysoce komplexních 
biologických dat, jejichž rozklíčování vyžaduje pokro-
čilou výpočetní techniku a bioinformatické know-how. 
Současná věda tak může díky vysoce výkonným počí-
tačům poprvé efektivně integrovat izolované poznatky 
o  jednotlivých „etážích“ klasického základního dog-
matu molekulární biologie do komplexního popisu 
složení a fungování mikrobiální komunity. Použití výše 
zmíněných, tzv. „omics“ metod tak mikrobiomové vědě 
umožnilo obejít některé limitace klasické, na kultivaci 
závislé mikrobiologie.

Současně s těmito metodami se jako nezbytná sou-
část výzkumu mikrobiomu v  průběhu času rozvíjely 
stále pokročilejší metody pro studium funkce mikrobio-
mu a jeho vlivu na organismus hostitele, a také vzájem-
ných interakcí mezi jednotlivými složkami mikrobioty. 
Široce se využívají tkáňové a buněčné kultury lidského 
nebo zvířecího původu. Velké možnosti pro studium 
interakce mikro- a  makroorganismu v  těchto in vitro 

systémech se dnes nabízí využitím tzv. organoidů (tj. 
laboratorně udržovaných modelových systémů, zahr-
nujících více tkání a simulujících prostředí v orgánech 
in vivo), a  to především střevních. Rozvoj technologie 
organoidů experimentátorům umožňuje kontrolova-
ně a  zároveň dostupně studovat vysoce komplexní 
funkční vlastnosti střevní sliznice včetně její integrace 
s imunitním systémem hostitele i mikrobiomem [6, 7]. 
Představují také vhodný systém pro studium obtížně 
kultivovatelných mikroorganismů včetně striktních 
anaerobů [8]. Běžně se používají organoidy připravené 
z tkání různých zvířecích modelů, velikou výhodou pak 
je možnost pracovat s lidskými organoidy. Ty navíc mo-
hou být vytvořeny z tkání nemocných jedinců a dávají 
tak unikátní vhled do fungování střevní tkáně nejen ve 
zdraví, ale i v nemoci (příkladem je studium organoidů 
izolovaných od pacientů s celiakií [9]). Reprodukovatel-
nost a relativně snadná obsluha dále dovolují jejich vy-
užití pro vysoce efektivní testování vlivu různých látek 
či terapeutických postupů na aktivitu hostitelské tkáně 
i  střevní mikrobioty. Díky zavádění rozličných variant 
kultivace s  použitím dynamických modelů (např. tzv. 
„gut-on-chip“ systémů) je možné modelovat funkční 
i histologické změny střevní tkáně v průběhu času i její 
reaktivitu na funkční stimuly [6, 10]. Intenzivní výzkum 
v  oblasti mikrofluidiky pak směřuje k  funkčnímu pro-
pojení organoidů, izolovaných z různých orgánů, které 
by umožnilo detailní analýzu vzdálených interakcí mezi 
různými tkáněmi nebo mezi tkáněmi a mikrobiomem 
[11]. I přes extrémní sofistikovanost a slibnou pozici do 
budoucna nicméně organoidy stále představují ex vivo 
modelový systém a  nemohou zcela nahradit výzkum 
prováděný in vivo na zvířecích modelech.

Při studiu biologického významu mikrobioty a  dů-
sledků bakteriální kolonizace makroorganismu jsou 
nepostradatelným metodickým nástrojem především 
gnotobiotické modely experimentálních zvířat. Myši 
nebo jiné druhy zvířat odchovávané náročnou tech-
nologií ve sterilním prostředí, tj. v izolátorech pro bez-
mikrobní chov, mohou být kontrolovaně osídlovány 
jednotlivými kmeny komensálních bakterií či jejich de-
finovanou směsí. Pak je možné detailně studovat vývoj 
mikrobiomu a jeho vlivu na hostitele na genové i protei-
nové úrovni [12]. Z historického hlediska stojí za zmín-
ku, že jedna z mála takto specializovaných laboratoří ve 
světě je před více než 60 lety profesorem MUDr. Jarosla-
vem Šterzlem, DrSc., v rámci Mikrobiologického ústavu 
Československé akademie věd založená Gnotobiolo-
gická laboratoř v Novém Hrádku u Náchoda. Na tomto 
pracovišti prováděné pokusy, které využívaly bakteriální 
kolonizaci bezmikrobních zvířat a detailní analýzu imu-
nitních reakcí, jasně prokázaly významnou roli střevní 
mikrobioty ve vývoji imunitního systému [13]. Z počát-
ku se zde intenzivně využíval především model bezmi-
krobních bezkolostrálních selat, která díky neprostup-
nosti prasečí šestivrstevné placenty nemají přenesené 
mateřské protilátky a umožňují tak odlišit imunologické 
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mechanismy vrozené od těch, které se vyvíjejí pod vli-
vem mikrobioty [13]. Teprve později byly v této labora-
toři do bezmikrobních podmínek převedeny další dru-
hy zvířat (potkani, myši a králíci). Od devadesátých let 
minulého století dochází k postupnému zavádění a vy-
užívání experimentálních zvířecích (hlavně myších) mo-
delů lidských chorob získaných buď indukcí choroby, 
nebo využitím geneticky modifikovaných kmenů myší 
(spontánně vznikající choroby). Tyto experimentální 
zvířecí modely jsou pomocí gnotobiotické technologie 
převáděny do bezmikrobního prostředí, kolonizovány 
definovanými mikroby nebo jejich komunitami a široce 
využívány pro studium úlohy mikrobioty v patogenezi 
lidských chorob zánětlivých [14], metabolických [15], 
autoimunitních [16], nádorových [17] i  infekčních [18]. 
Gnotobiologie se tak výrazně uplatňuje při vývoji me-
dicínsky zcela nových terapeutických přístupů, spočí-
vajících v modulaci mikrobioty za účelem obnovy rov-
novážných interakcí mezi systémy regulujícími základní 
funkce a mikrobiotou hostitele [4, 19]. 

Z výše řečeného vyplývá, že zodpovědně vedený vý-
zkum mikrobiomu a jeho vztahu k člověku – jako jednot-
livci, jako druhu i jako společnosti – vyžaduje integraci 
poznatků získaných velice rozdílnými metodami v rám-
ci různých oborů. Za účelem koordinace této integra-
ce, zprostředkování diskuse mezi specialisty z  různých 
oborů a obecné podpory i popularizace mikrobiomové 
vědy ve světě již vznikla řada odborných skupin; v Čes-
ké republice tento směr zastupuje Česká mikrobiomová 
společnost ČLS JEP, která vznikla v roce 2019.

Jako každý mladý, překotně se rozvíjející vědní obor, 
i mikrobiomová věda má své dětské choroby. Tou nej-
výraznější a snad nejzáludnější bývá nejednotnost ter-
minologie, která znesnadňuje odbornou komunikaci 
a  orientaci v  živelně bující mase poznání. Vzhledem 
k esenciálně multidisciplinární povaze mikrobiomové-
ho výzkumu je tento aspekt ještě zvýrazněn tím, že je 
nezbytné překlenout různé již zažité vnímání termínů, 
které mohou mít v  rozdílných oborech i  diametrálně 
odlišný obsah či konotace. Každý metodologický či 
odborný „úhel pohledu“ představuje nezastupitelný 

přínos, ale také jistou zátěž axiomy a celkovým prisma-
tem daného oboru. Pro vytvoření platného a celistvé-
ho obrazu je nutné mít jistotu, že chápání a používání 
terminologie je napříč obory univerzální, unifikované 
v souladu s holistickým paradigmatem. Jen tak se mů-
žeme vyhnout babylonskému zmatení jazyků. 

Že nejde o  plané varování, je zřejmé z  toho, že ter-
minologickou nejednoznačností již v  současné době 
trpí centrální pojmy oboru – především samotný po-
jem „mikrobiom“ (angl. microbiome). V současnosti je 
termínu mikrobiom používáno převážně ve dvou vý-
znamech: 1. ve smyslu ekologickém bývá mikrobiom 
autory definován jako „charakteristické společenství 
mikroorganismů, včetně racionálně definovaného pro-
středí s určitými fyzikálními a chemickými vlastnostmi“; 
2. ve smyslu genomovém je termín mikrobiom často 
užíván pro „kolektivní genom“, čili soubor genů a geno-
mů všech mikroorganismů, obývajících určité prostředí.

Každá z těchto definic má své výhody a své nevýhody. 
Rozpor mezi nimi vznikl historicky a posléze byl zafixo-
ván v  důsledku rozdílného těžiště metodického zájmu 
různých vědeckých skupin. Ekologická definice je histo-
ricky původnější, poprvé byla navržena a použita v roce 
1988 v  kontextu parazitismu mikroskopických hub na 
rostlinách [20]. Mezi její výhody kromě toho patří vět-
ší šíře a holističnost (zahrnuje kromě genetiky mikrobů 
i jejich strukturní a funkční aspekty a zohledňuje i kom-
plexní faktory prostředí), v neposlední řadě pak je lépe 
etymologicky ukotvena (pro zájemce stručně shrnuje ta-
bulka 1 – etymologický přehled). Naproti tomu genomo-
vý význam termínu „mikrobiom“ byl poprvé zaznamenán 
roku 2001 [21] a  jeho autorství je připisováno Joshuovi 
Lederbergovi, nositeli Nobelovy ceny za medicínu roku 
1958 za objev konjugace bakterií. Ten nově vytvořil ter-
mín „mikrobiom“ zkrácením slovního spojení „mikrobi-
ální genom“. V jeho pojetí tedy jde o kompletní soubor 
mikrobiálních genů. Tato jednoduchá a úzce genomicky 
zaměřená definice ve věku různých „-omů“ našla značný 
ohlas u množství odborníků, zkoumajících mikroorganis-
my metodami molekulární biologie, a  v  současnosti je 
v odborném tisku široce citovaná a používaná.

SOUHRNNÉ SDĚLENÍ

Tabulka 1. Etymologický přehled nejvýznamnějších pojmů
Table 1. Etymological overview of the most relevant terms

Odborný termín Etymologie

Mikrobiom (ekologický význam) vytvořeno roku 1988 spojením slovních základů mikros (z řeckého μικρος, malý) + biom 
(dílčí oblast biosféry charakterizovaná určitým typem biotických a abiotických podmínek; 
z řeckého βιος, život)

Mikrobiom (genomický význam) vytvořeno roku 2001 kontrakcí ze spojení „mikrobiální genom“

Mikrobiota vytvořeno spojením slovních základů mikros (viz výše) + biota (v ekologii soubor živých 
organismů určitého regionu, z řeckého βιος, život)

Genom vytvořeno roku 1920 v němčině ze slovního základu genos (řecky γενος, potomek, rodina; 
kognátní latinskému genus) a přípony -om (značí úplný soubor jedné biologické kategorie 
komponent – zde genů – v rámci druhu či jednotlivce; původně z řecké přípony -ωμα)

Metagenom složeno z předpony meta- (z řeckého μετα-, nacházející se za) a základu genom (viz výše)
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Od roku 2015 probíhá v  anglofonním odborném 
světě snaha o  jakousi renesanci ekologické definice 
mikrobiomu, která vyvrcholila vydáním článku [22], 
zveřejňujícího stanovisko vypracované skupinou mik-
robiomových specialistů z různých oborů v rámci sym-
pozia konaného konsorciem Microbiome Support dne 
6. 3. 2019. Publikovaný text zahrnuje mimo historický 
a metodický přehled také seznam termínů, které kon-
sorcium autorů dále doporučuje k jednotnému použí-
vání. Jejich originální znění a v tomto článku uvedený 
překlad doporučuje Česká mikrobiomová společnost 
pro používání v rámci odborné komunikace, edukační 
či publikační činnosti i popularizace (přehledně viz ta-
bulka 2 – Stanovisko ČMS).

Námi doporučená definice mikrobiomu v  českém 
jazyce tedy zní: „Mikrobiom představuje charakte-
ristickou mikrobiální komunitu, která obývá určitý 
racionálně vymezený habitat s  typickými fyzikál-
ními a  chemickými podmínkami. Termín mikro-
biom nezahrnuje pouze v něm zapojené mikroor-
ganismy, ale také jejich pole působnosti, v kterém 
se formují specifické ekologické niky. Mikrobiom, 
který představuje dynamický a  interaktivní mik-
ro-ekosystém podléhající změnám v  čase, je pro-
pojen s makro-ekosystémy včetně eukaryotických 
hostitelů, pro jejichž tělesné funkce a  zdraví je 
potřebný nebo dokonce nezbytný.“ Pozornost si za-
sluhuje také fakt, že definice kromě vlastních mikroor-
ganismů obsahuje i  jejich „pole působnosti“, tj. zevní 
podmínky nabízené prostředím, ale také veškeré lát-
ky, které mikroorganismy produkují či uvolňují – me-
tabolity, signalizační molekuly, strukturní komponen-
ty. Sem patří i volně se vyskytující nukleové kyseliny 
včetně těch virových (resp. bakteriofágových). Cílem 
takto široce pojímané definice je zohlednit komplexi-
tu a vzájemnou provázanost komponent mikrobiální-
ho ekosystému, ve kterém lze jen s velkými obtížemi 

zkoumat jeho jednotlivé složky izolovaně a kde urču-
jícím faktorem emergentních vlastností systému jsou 
často právě vztahy mezi jeho složkami. V případě mik-
robiomu tak doslova platí, že celek je více než součet 
jeho částí.

Dalším významným a užitečným termínem je pojem 
„mikrobiota“ (angl. microbiota), definovaný jako „sou-
bor jednotlivých živých mikroorganismů žijících 
v  určitém prostředí“ (viz tabulka 2). Jedná se tedy 
o zastřešující termín pro sumu všech jednotlivců/dru-
hů mikrobů v mikrobiomu, bez ohledu na jejich vztahy 
a faktory prostředí. Mikrobiota zde explicitně nahrazu-
je zastaralý, nicméně stále rozsáhle zažitý a  často po-
užívaný termín „mikroflóra“. Ten vznikl historicky jako 
přirozený protipól „makrofauny“ v době, kdy bylo třeba 
symbolicky vymezit živočichy včetně člověka vůči mik-
robům „kvetoucím“ kolem něj a v něm. Pro velice silné 
a vzhledem k rostoucímu zastoupení ekologicky orien-
tovaného výzkumu v rámci mikrobiomové vědy poten-
ciálně zavádějící konotace slova „flóra“ s rostlinnou říší 
považujeme kontinuální používání výrazu „mikroflóra“ 
za neodborné a nežádoucí [23]. Důrazně tedy apeluje-
me na odbornou veřejnost, aby jej nadále nepoužíva-
la, a to ani v popularizačně či komerčně motivovaném 
kontaktu s laickou veřejností. Pro nahrazení doporuču-
jeme užívat správný pojem „mikrobiota“, případně ob-
sahově širší ale vhodné „mikrobiální společenství“. 

Kromě toho je ještě vhodné dodat, že viry, které 
stojí na pomezí živého a  neživého světa jakožto ne-
autonomní infekční nosiče informace, se koncepčně 
značně vymykají definovanému obsahu termínu mik-
robiota. Vzhledem k jejich obrovskému počtu a velké-
mu významu jako ekologicky aktivních činitelů v  mi-
kro- i  makrosvětě jsou nicméně jak eukaryotické viry, 
tak především bakteriofágy výraznou součástí holistic-
ky chápaného mikrobiomu. Vzhledem k  rozšířenému 
konsenzu, který viry v  rámci systematiky řadí po bok 

Tabulka 2. Oficiální stanovisko České mikrobiomové společnosti k používání správných pojmů
Table 2. Official position of the Czech Microbiome Society on the use of correct terms

Oficiální stanovisko ČMS k používání pojmů v mikrobiomovém výzkumu

Mikrobiom Charakteristická mikrobiální komunita, která obývá určitý racionálně vymezený habitat s typickými 
fyzikálními a chemickými podmínkami. Termín mikrobiom nezahrnuje pouze v něm zapojené 
mikroorganismy, ale také jejich pole působnosti, v kterém se formují specifické ekologické niky. 
Mikrobiom, který představuje dynamický a interaktivní mikro-ekosystém podléhající změnám 
v čase, je propojen s makro-ekosystémy včetně eukaryotických hostitelů, pro jejichž tělesné funkce 
a zdraví je potřebný nebo dokonce nezbytný.

Mikrobiota Soubor jednotlivých živých mikroorganismů žijících v určitém prostředí.

Metagenom Kolektivní genom, tj. soubor mikrobiálních genů a genomů, nacházejících se v mikrobiotě.

Metatranskriptom Souhrn všech v určitém okamžiku přítomných RNA vzniklých transkripcí z funkčních, aktuálně 
transkribovaných genů mikrobioty.

Metaproteom Soubor proteinů, přítomných v rámci daného mikrobiomu.

Mikrobiální metabolom Soubor metabolitů, nacházejících se v daném mikrobiomu.
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ostatních, nezpochybnitelně živých organismů [24], se 
rovněž kloníme k jejich uvažování coby jedné ze subka-
tegorií mikrobioty. Měli bychom však vést v patrnosti, 
že viry striktně vzato nesplňují podmínku životnosti, 
zahrnutou v navrhované definici. Komplexní diskuse na 
téma přesného zařazení virů v rámci živé přírody znač-
ně přesahuje možnosti této práce, tabulka 3 nicméně 
pro orientaci čtenáře uvádí alespoň stručný přehled 
námi uvažovaných klíčových vlastností živých entit 
a jejich přítomnost, resp. nepřítomnost u virů.

Vzhledem k  tomu, že nově navrhovaná koncepce 
usiluje o  odklon od používání „genomické“ definice 
mikrobiomu, je potřeba tento význam nahradit. Jako 
nejvhodnější alternativa se jeví termín „metagenom“ 
(angl. metagenome), definovaný jako „kolektivní ge-
nom mikrobioty, tj. soubor mikrobiálních genů 
a genomů, nacházejících se v mikrobiotě“ (viz tabul-
ka 2). Metagenom byl historicky definován metodicky, 
skrze metagenomickou analýzu celého souboru genů 
přítomných v mikrobiálním společenství pomocí „shot-
gun sequencing“. Metagenomika jako obor provádí 
bioinformatickou analýzu takto získaných dat a usiluje 
o vytvoření sestavy genomů všech členů daného spo-
lečenství, včetně těch obtížně kultivovatelných. Výše 
navrhovaná definice metagenomu, která v  podstatě 
odpovídá původnímu „genomovému“ užívání pojmu 
mikrobiom, je konceptuální a neobsahuje již metodic-
ký aspekt, tj. nezávisí na tom, jakými metodami byly in-
formace o metagenomu získány.

Hlavní nevýhodu tohoto použití termínu představu-
je právě tato metodická diskrepance, která může být 
matoucí zejména pro odborníky zvyklé běžně použí-
vat termín „metagenomika“ v  původním kontextu, tj. 
pro označení celogenomové sekvenační analýzy kom-
pletního genetického materiálu v daném mikrobiomu. 
Odhlédneme-li však od tohoto praktického aspektu, 
již první formulace pojmu „metagenom“ jej definova-
la jako kolektivní genom mikrobů v určitém prostředí 
[25]. Naše definice usiluje zavést terminologii, která 
překlene metodické rozdíly v  rámci různých proudů 
mikrobiomové vědy. Rozhodující je pak skutečnost, že 
pojem takto bude užíván konzistentně s mezinárodní 

terminologií tak, jak byla navržena výše zmiňovaným 
konsorciem [22].

Další výhodou je, že se tím metagenom a  metage-
nomika zařadí do logické souvztažnosti dalších již za-
vedených „-omics věd“, reflektujících jednotlivé etáže 
fenotypické analýzy mikrobiálního společenství. Postu-
pujeme-li podle centrálního dogmatu molekulární bio-
logie (DNA → RNA → proteiny), na metagenom a meta
genomiku navazuje metatranskriptomika, zkoumající 
pokročilými metodami skutečně probíhající genovou 
expresi ve vzorku; jejím výstupem je metatranskriptom 
jakožto „souhrn všech v  určitém okamžiku přítom-
ných RNA vzniklých transkripcí z funkčních, aktuál-
ně transkribovaných genů mikrobioty“. Proteomické 
metody použité v kontextu mikrobiomového výzkumu 
spadají pod metaproteomiku, která zkoumá metaprote-
om – „soubor proteinů, přítomných v rámci daného 
mikrobiomu“. Na konec této řady připadá mikrobiál-
ními metabolity se zabývající metabolomika. Ta jediná 
se vymyká schématu rozlišení „mikrobiomové varianty“ 
těchto vědních oborů pomocí předpony meta-, a to jak 
z  onomatopoetických příčin, tak proto, že v  prostředí 
sdíleném celou řadou mikroorganismů a  ovlivňova-
ném metabolickou činností makroskopického hostitele 
je – na rozdíl od analýzy proteinů a  nukleových kyse-
lin – neúčelné či přímo nemožné stanovit konkrétního 
původce metabolitů o  nízké molekulové hmotnosti 
a  komplexitě, kterými se metabolomika zabývá. Navr-
hované definice přehledně shrnuje tabulka 2.

Všechny zmíněné obory produkují související sys-
témy dat, které za pomoci adekvátní bioinformatické 
syntézy a analýzy umožňují mikrobiom popsat v  jeho 
celkovém obraze. Odpovídají tak na tři základní otázky, 
od „Kdo je v daném mikrobiomu přítomen?“ (tj. mikro-
biota, analyzována metataxonomickými metodami), 
přes „Co umí dělat?“ (tj. jakou má genovou výbavu – 
metagenom) až po „Co dělá právě teď?“ (tj. aktuálně 
probíhající procesy, které popisují metatranskriptom, 
metaproteom a mikrobiální metabolom). Vztahy mezi 
jednotlivými entitami a  pojmy, které dle naší definice 
do mikrobiomu patří, přehledně vyjadřuje diagram na 
obrázku 1.

Tabulka 3. Postavení virů vzhledem k živým organismům
Table 3. The position of viruses in relation to living organisms

Atributy života Přítomnost u virů

Množení (reprodukce) a s tím spojená dědičnost ano

Schopnost získávat/vytvářet/udržovat energii ne

Metabolismus, přeměna látek z prostředí na látky vlastního těla ne

Schopnost vytvářet/udržovat homeostázu ve vlastním těle (buňce) ne

Dráždivost, schopnost reagovat na podněty ne

Adaptabilita, schopnost vývoje ano
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Pro jednotlivé podskupiny mikroorganismů či jejich 
metagenom se v současnosti někdy zavádějí skupinové 
pojmy nižší etáže, jako „bakteriom“ pro bakterie, „archa-
eom“ pro mikroorganismy řazené do domény Archaea, 
„mykobiom“ pro mikroskopické houby, případně čas-
těji používaný „virom“ pro metagenom virů. I vzhledem 
k nejednoznačnosti užívání těchto pojmů nižší úrovně 
(někdy se vztahují k jednotlivým skupinám členů, jindy 
pouze k jejich genetické výbavě) a vzhledem k tomu, že 
při izolovaném zvažování pouze vybrané podskupiny 
mikrobů odpadá ekologický aspekt neoddělitelný od 
navrhované definice mikrobiomu, doporučujeme se 
těmto termínům vyhnout a používat korektnější „bak-
teriální/archeální/… společenství“, případně „bakteriál-
ní/archeální/… metagenom“.

Mikrobiomová věda se v současnosti nalézá v bodě, 
který do budoucna přináší naději na významný pokrok 
v našem poznání a jeho využití v různých oblastech, od 
průmyslu a  ekologie po lékařství. Rozvoj moderních 
molekulárně biologických metod (zejména sekvenač-
ních technik) i vývoj přístrojů a softwarů umožňujících 
analýzu velkého množství dat usnadňuje rozkvět to-
hoto moderního odvětví mikrobiologie a jeho značný 
přesah i do dalších vědních oblastí, což dále zlepšuje 
pochopení vzájemných interakcí mezi mikrobiomem 
a hostitelem ve zdraví a nemoci. Zároveň však relativně 

mladý obor nepochybně čeká řada úskalí, pro jejichž 
překonání bude nezbytná kromě píle a ochoty k inter-
disciplinární spolupráci také značná dávka obezřet-
nosti. Extrémní komplexita mikrobiomů a  jejich kon-
stituujících činitelů dosud naše poznání brzdila, takže 
účinného, dostatečně kontrolovatelného ovlivňování 
těchto systémů se podařilo docílit pouze v  omezené 
míře (v lékařství asi nejvýznamnějším příkladem je fe-
kální mikrobiální transplantace, schválená pro léčbu 
pacientů s kolitidou vyvolanou Clostridioides difficile). 
S rostoucím zájmem vědecké komunity a s prudce se 
vyvíjejícími možnostmi molekulární biologie a  bioin-
formatiky, především metod analýzy velkých objemů 
dat, lze očekávat, že v  budoucnosti se řízená modifi-
kace mikrobioty stane podstatně častějším nástrojem 
klinického využití v  rámci cílené či podpůrné terapie. 
Zároveň tento zvýšený zájem odborné a  laické veřej-
nosti i  komerčního sektoru ovšem přinese nové, zá-
važné otázky charakteru etického a  nepochybně též 
legálního. Stejně jako u každého oboru, který se náhle 
stal módním, i  živelně se vyvíjející pole mikrobiomů 
a  jejich modifikace přitáhne kromě seriózního výzku-
mu a inovací také zájem potenciálních podvodníků či 
šarlatánů, kteří se v dobré víře či ve vidině zisku budou 
snažit komercionalizovat i  nedostatečně prozkouma-
né či dokonce nebezpečné postupy a  přípravky. Pro 

Obr. 1. Schéma znázorňující praktickou souvztažnost jednotlivých pojmů 
(Upraveno dle Berg et al. [22]).

Figure 1. Schematic representation of the interrelatedness of terms
(Adapted from Berg et al. [22]).
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zajištění odborného dohledu nad etikou a bezpečnos-
tí aplikací získaných poznatků bude zapotřebí hodno-
věrného konsenzu odborníků z  různých oblastí širo-
kého pole mikrobiomového výzkumu a  souvisejících 
oborů, jak lékařských, tak ekologicky a environmentál-
ně zaměřených. 

Aby takovýto konsenzus vůbec mohl vzniknout, je 
nezbytné správné stanovení pojmů, které mají nadá-
le být používané v  odborné komunikaci, publikační 
a edukační činnosti včetně psaní závěrečných prací na 
vysokých školách, i v komunikaci mezioborové a popu-
larizační. Čím dříve se takováto terminologická platfor-
ma prosadí a čím lépe bude zakotvena v mezinárodní 
vědecké komunitě, tím efektivnější bude produktivní 
výměna vědeckých informací v rámci jednotlivých obo-
rů mikrobiomové vědy i mezi nimi. Věříme, že definice, 
které zde s podporou České mikrobiomové společnos-
ti navrhujeme, jsou dostatečně jazykově i  obsahově 
korektní, zohledňují historický precedens, poskytují 
adekvátní termíny postihující jak holistický a  ekolo-
gický charakter mikrobiomu, tak jednotlivé aspekty 
jeho složení a fungování a v neposlední řadě se opírají 
o oficiálně publikované stanovisko mezinárodní mikro-
biomové komunity. Apelujeme proto na českou akade-
mickou obec, aby tyto termíny přijala za své a uvolila se 
v budoucnu je používat – alespoň do té doby, než vývoj 
poznání opět přinese změny tak revoluční, že bude ne-
zbytné zcela revidovat naše chápání mikrobů a našeho 
věčně se vyvíjejícího vztahu k nim.
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