Gastrointestinale Mikrobiota: Einfluss auf das kardiometabolische
Risikoprofil?

Barbara Missler-Karger, Siegburg

Der Mensch ist ,Eine Chimare von Arten, ein ,Superorganismus", mit einer
ungeheuren genetischen Vielfalt, der aus Bakterien und unseren eigenen Zellen
gebildet wird. Die Mehrzahl dieser Mikroorganismen ist im Darm heimisch und ftr
das Leben des Menschen von entscheidender Bedeutung" auBerte der 2008
verstorbene US-amerikanische Genetiker und Nobelpreistrager Joshua Lederberg
und pragte den Begriff ,Mikrobiom" in Anlehnung an das Humangenomprojekt.

Bei der Adipositas und den damit verbundenen Folgeerkrankungen, wie
Fettstoffwechselstérungen, Diabetes mellitus Typ 2 und kardiovaskuldren
Erkrankungen riicken heute neben den Lifestylefaktoren Ubererndhrung und
Bewegungsmangel auch die Zusammensetzung und Funktionen der
gastrointestinale Mikrobiota in den Fokus des wissenschaftlichen Interesses.

Humanstudien zeigen, dass bei adipésen Menschen die Bakteriengruppe der
Firmicutes zunimmt, wahrend die Gruppe der Bacteroidetes kleiner wird. Aber
der Zusammenhang zwischen der Fettsucht und den Darmbakterien ist viel
komplexer als das einfache Verhaltnis der Stdmme Bacteroidetes (spp
Bacteroides und Prevotella) zu Firmicutes (vor allem Ruminococcus-,
Lactobacillus- und Clostridiumarten). Sowohl die Interaktion zwischen Ernahrung
und Darmmikrobiota als auch die Regelung der Darmpermeabilitat durch unsere
Mitbewohner im Darm spielen eine Rolle.

Beim stark Ubergewichtigen Menschen ist weiterhin die Artenvielfalt der
intestinalen Mikrobiota reduziert und die Zahl der Bakterien, die Enzyme
produzierten, die ansonsten unverdauliche Kohlenhydrate spalten, vermehrt.
Diese Erhéhung des Wirkungsgrades macht taglich ca. zehn Prozent aus.

In einer kurzlich publizierten Studien konnte gezeigt werden, dass die
Darmbakterien an der Cholesterinproduktion beteiligt sind und somit einen
Risikofaktor fur kardiovaskulare Erkrankungen positiv beeinflussen kénnen.

Weitere neue Forschungsergebnisse lassen erkennen, dass auch die
Atherosklerose mit einem veranderten Darm Metagenom einhergeht und dass
das Darm Metagenom bei diesen Patienten mit einem inflammatorischen Status
assoziiert ist.

Der gestorten Darmbarriere kommt in der Pathogenese der Adipositas und deren
Folgeerkrankungen eine besondere Bedeutung zu: Ist die Funktion der
Darmbarriere gestoért, indem ihre Tight Junctions gedffnet werden, kédnnen
Toxine und pathogen Keime durch die Darmwand dringen und zu entzindlichen
Reaktionen im Koérper fihren. Die Mikrobiota des Darms ist an der
Aufrechterhaltung der Darmbarriere erheblich beteiligt. In Zukunft kénnte daher
die Steuerung der Funktion der Darmpermeabilitdt durch probiotische Keime
helfen, der subklinischen Entziindung, die bei den metabolischen Stérungen
vorliegt, entgegenzuwirken.
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Zurzeit werden die Mdglichkeiten untersucht, inwieweit das Mikrobiom durch
Gabe von Probiotika und Transplantation fakaler Mikroben gesteuert werden
kann. Beide Ansatze stecken jedoch noch in ihren Kinderschuhen. Das Potenzial
dieser Methoden spricht jedoch flr diese neuen Therapieansatze und der sich
abzeichnenden Notwendigkeit, die Bedeutung der mikrobiellen Interaktionen mit
dem menschlichen Wirt weiter zu erforschen und auch zu akzeptieren.
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