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Trilioni mikroorganizama koji Zive u i na telu co-
veka, njihovi geni i metaboliti, jednim imenom nazvani
humani mikrobiom, danas su prepoznati kao aktivni
ucesnici u gotovo svakom aspektu ljudske biologije. Ovaj
raznovrstan i dinamican ekosistem funkcionise poput
skrivenog organa i duboko je integrisan u fiziologiju i
oc¢uvanje zdravlja ¢oveka. Tokom poslednje dve decenije
humani mikrobiom, nekada pozicioniran u marginalnim
sferama istrazivanja, postao je centralna tema biomedicin-
skih nauka. Otkri¢e da mikrobne zajednice imaju klju¢nu
ulogu ne samo u metabolisanju nutrijenata ve¢ i u modu-
laciji imunskog sistema, neuroendokrinoj komunikaciji i
odrzavanju sistemske homeostaze, znacajno je promenilo
nade razumevanje zdravlja i bolesti. Koncept mikrobioma
kao centralnog aktera u odrzavanju zdravlja i razvoju bo-
lesti vise se ne posmatra kao hipoteza ve¢ kao potvrdena
naucna realnost koja transformise savremenu medicinsku
praksu.

Iako jo$ uvek u potpunosti ne razumemo meha-
nizme putem kojih spaciotemporalne i interhumane va-
rijacije mikrobioma uti¢u na oc¢uvanje zdravlja ili pojavu
i napredovanje bolesti, poznato nam je da su promene
u mikrobiomu, mikrobnom metabolomu i njihova inte-
rakcija sa imunskim, endokrinim i nervnim sistemom
povezane sa Sirokim spektrom oboljenja, od atopije do
malignih bolesti. Najbrojniji i najraznovrsniji, a ujedno
i najintenzivnije proucavan mikrobioloski ekosistem u
organizmu coveka je crevni mikrobiom. Njegova uloga

u ocuvanju gastrointestinalnog zdravlja je jasno doku-
mentovana, a crevna disbioza, tj. poremecaj brojnosti i
raznovrsnosti ¢lanova crevnog mikrobioma, njihovog
funkcionalnog sastava i metabolicke aktivnosti dovodi se
u vezu sa razvojem inflamatornih bolesti creva, sindroma
iritabilnog kolona i kolorektalnog karcinoma. Medutim,
creva funkcionis$u i kao komunikacioni centar, uti¢uéi na
udaljene organe putem tzv. crevno-mozdane ose. Smatra
se da ova interakcija ima znacajnu ulogu u neurobiohe-
vioralnom razvoju, regulaciji raspolozenja, odgovoru na
stres i kognitivnim funkcijama. U tom kontekstu, sve je
viSe nauc¢nih dokaza koji isticu ulogu crevne disbioze u
nastanku brojnih neuroloskih i psihijatrijskih poremecaja.
Osim toga, paznja naucne javnosti sve vise je usmerena ka
istrazivanju mikrobioma koze, usne duplje, respiratornog
i urogenitalnog trakta. Svaka od ovih nisa poseduje jedin-
stvene mikrobne zajednice koje uspostavljaju kompleksne
interakcije sa lokalnim okruzenjem i imunskim sistemom
domacina. Disbioza mikrobioma koze povezuje se sa ra-
zvojem ekcema i psorijaze, dok cervikovaginalna disbio-
za predisponira razvoj bakterijske vaginoze, rekurentnih
vulvovaginalnih infekcija i predstavlja kofaktor za razvoj
cervikalnog karcinoma udruzenog sa infekcijom huma-
nim papiloma virusom. Metaboli¢ki poremecaji, poput
gojaznosti i tipa 2 dijabetesa, takode se dovode u vezu sa
disbiozom, dok rezultati istrazivanja etiopatogeneze kar-
diovaskularnih bolesti, poput ateroskleroze i hipertenzije,
ukazuju na ulogu mikrobioma u sistemskoj inflamaciji i
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metabolizmu lipida. Cak se i spektar bolesti sa autoimun-
skom pozadinom, poput reumatoidnog artritisa, proucava
kroz prizmu mikrobnih okidaca i gresaka u komunikaciji
izmedu mikrobioma i imunskog sistema. Kona¢no, huma-
ni mikrobiom je u konstantnoj interakciji sa mikrobnim
zajednicama iz okruzenja, $to ga ¢ini veoma vaznom kari-
kom u cirkulisanju gena rezistencije na antimikrobne leko-
ve, tj. razvoju i Sirenju antimikrobne rezistencije kao jedne
od vodecih pretnji po zdravlje ljudi na globalnom nivou.
Jedan od najvec¢ih izazova u istrazivanju mikro-
bioma je metodoloska slozenost proucavanja mikrobnih
zajednica. Nedovoljno precizan i vremenski zahtevan
konvencionalni pristup s vremenom je potisnut usled ek-
spanzije visokodiskriminatornih molekularnih tehnika i
bioinformatickih alata, na ¢ijoj primeni se zasnivaju savre-
mena istrazivanja mikrobioma. Tehnologije sekvenciranja
nove generacije (engl. Next Generation Sequencing - NGS),
poput 16S rRNK sekvenciranja i metagenomike, omogu-
¢avaju istrazivacima da sa velikom precizno$¢u mapiraju
sastav mikrobnih zajednica. Istovremeno, metabolomika
i transkriptomika pomazu u desifrovanju funkcije mikro-
bioma i njegove interakcije sa ¢elijama domacina. Ipak, i
dalje postoji potreba za standardizovanim protokolima i
funkcionalnom verifikacijom molekularnih i bioinforma-
tickih metoda. Pored toga, interhumana varijabilnost, pod
uticajem genetike, okruZenja, nacina Zivota i geografije,

dodatno otezava napore istrazivaca i jo§ uvek ne postoji
konsenzus u pogledu odgovora na kljucno pitanje $ta za-
pravo ¢ini ,zdrav® mikrobiom. Kompleksnost interakcija
izmedu domacina i mikrobnih zajednica zahteva integri-
san, sistemski pristup. U Sirem kontekstu, istrazivanje mi-
krobioma je inherentno interdisciplinarno, a razumevanje
slozenog i evoluiraju¢eg odnosa izmedu mikrobioma i or-
ganizma coveka bi moralo podrazumevati redukcionistic-
ku preciznost i ekolosku perspektivu. Razlog je naizgled
jednostavan - prepoznavanje uticaja spoljasnjih faktora na
sastav i diverzitet mikrobioma omogucilo bi razvoj perso-
nalizovanih strategija za ocuvanje otpornosti mikrobioma
i smanjenje rizika od bolesti. U tom kontekstu, brza i preci-
zna karakterizacija mikrobioma omogucila bi razvoj novih
dijagnostickih biomarkera, a personalizovana modulacija
mikrobioma, poput primene prebiotika, probiotika i sim-
biotika u ishrani, mogla bi postati savremeni preventivni i
terapijski pristup.

Ovo specijalno izdanje posveceno je istrazivanju
patofizioloskih i klini¢ckih implikacija humanog mikro-
bioma, obuhvatajuci Sirok spektar sistema organa i bolesti.
Zahvaljujemo autorima na dragocenom doprinosu, kao i
recenzentima na promisljenim uvidima koji su obogatili
kvalitet ove zbirke. Nadamo se da ¢e ovo izdanje ne samo
pruziti informacije ve¢ i inspirisati dalja istrazivanja o ulo-
zi mikrobioma u humanoj medicini.
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