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Buongiorno, mi presento: Sono il microbiota
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Sono costituito da batteri, virus, funghi e altri organi-
smi eucarioti unicellulari e colonizzo ogni superficie
dell’organismo umano che sia in contatto con I’ambiente
esterno: intestino, cute, cavo orale, vie aeree, genitali, e
vie urinarie.

Sono costituito da non meno di 100.000 miliardi di
microorganismi che sono dieci volte pitt numerosi delle
cellule dell’organismo umano e che appartengono a cen-
tinaia di specie diverse; ho un corredo genetico dai 3 agli
8 milioni di geni: tenete presente che il DNA dei 10.000
miliardi di cellule che compongono I’organismo umano ¢
costituito “solo” da circa 20.000 geni.!

Le mie colonie piu numerose, circa il 70%, sono lo-
calizzate nel tratto gastrointestinale, in particolare nel
colon ; sulla superficie cutanea conto circa mille miliardi
di elementi, ma colonizzo anche derma, ghiandole seba-
cee, sudoripare e follicoli piliferi in un rapporto di 1.3:1
microrganismi/cellule umane.? All’incirca un milione di
batteri x cmq.?
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Il mio peso totale raggiunge, in un essere umano, al-
meno 1.5 Kg, piu del fegato e quasi il doppio del cuore.!

Le conoscenze approfondite sulle mie caratteristiche
sono piuttosto recenti. Da quando ¢ stato chiaro che con
I’esame colturale tradizionale era possibile coltivare solo
una frazione esigua del mio intero, si ¢ intrapreso lo studio
del mio patrimonio genetico. Con la tecnica del sequen-
ziamento dell’RNA ribosomiale viene determinata la se-
quenza del gene per la subunita 16s dell’RNA ribosomiale
che ¢ condiviso da tutti i batteri, ma non dagli esseri
umani e che funziona come un “codice a barre” per iden-
tificare e contare i microorganismi presenti. Per i funghi,
invece, viene codificata la subunita 18s RNA. Con la piu
recente tecnica della shotgun metagenomic sequencing, si
¢ in grado ora di ricostruire anche il genoma di virus e mi-
croeucarioti e quindi di ampliare le conoscenze su di me
come “Microbioma” nella consapevolezza che ancora
molto si conoscera in futuro.?
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