1 Grundlagen

Die Erforschung des Mikrobioms, insbesondere des intestinalen Mikrobioms hat in den
letzten Jahrzehnten einen groBen Aufschwung erlebt und ist nicht neu. Das Darmbak-
terium Escherichia coli (E. coli) wurde bereits 1885 isoliert, und die Milchsaurebakterien
wurden schon im Jahr 1899 beschrieben.

Das Konzept der Darm-Hirn-Achse erregt seit Hunderten von Jahren die Aufmerksamkeit
von Wissenschaftlern, und die Bedeutung mikrobiomassoziierter Stoffwechselprodukte
seit mehr als 40 Jahren. Um das Darmmikrobiom oder den alten Begriff ,,Darmflora“
ranken sich viele Mythen. Es gibt viele Erkenntnisse, die die Bedeutung der Bewohner
unseres Korpers unterstreichen.

1.1 Der Mensch als Holobiont

Ein Metaorganismus mit einem komplexen Netzwerk verschiedenster Lebewesen gilt nach der
Lehre der Evolutionsbiologie als Holobiont. Der Mensch als Makroorganismus wird von unter-
schiedlichen Mikroorganismen besiedelt, die mit dem Korper interagieren. Der Hauptteil
dieser Mikrobiotika befindet sich beim Menschen im Darm. Lange Jahre konzentrierte sich die
Forschung auf dieses Organ. Heute ist bekannt, dass sich kleine Lebewesen wie Bakterien,
Archaeen und Pilze sowie Viren in und auf allen Bereichen des Korpers befinden (Heim 2024).
Schon Hippokrates erkannte: ,Der gesunde Darm ist die Wurzel aller Gesundheit*.

In der Mikrobiomforschung lag der Schwerpunkt lange Zeit auf den Untersuchungen der
pathogenen Keime. Im Laufe der Jahre riickte das Bewusstsein in den Vordergrund, dass der
iiberwiegende Teil der Bakterien fiir den Wirt niitzlich ist. Wahrscheinlich gibt es bei einem
Menschen mehr Bakterien als humane Zellen. Diese beeinflussen viele physiologische Vor-
gange. Zahlreiche neue Forschungsergebnisse helfen den Einfluss der Mikroorganismen
auf unseren Stoffwechsel, das Hormonsystem, das Immunsystem und die Psyche zu ver-
stehen.

Holobiont

Ein Holobiont ist ein komplexes, biologisches System und bezeichnet eine Lebensge-
meinschaft von verschiedenen Organismen. Diese Organismen leben in symbioti-
scher Beziehung miteinander und fungieren als eine zweckmafige Einheit. Der Begriff
Holobiont betrachtet den Hauptorganismus (z. B. der Mensch), seine Umgebung und
eine Vielzahl von Mikroorganismen, die ihn besiedeln (Pflanzenforschung.de 2024).

1.2 Begriffsdefinitionen

1.2.1  Mikrobiota

Die Mikrobiota ist die Gesamtheit aller Mikroorganismen, die einen Lebensraum oder
einen Organismus, wie zum Beispiel unseren Korper, besiedeln. Die Mikrobiota umfasst
eine Vielzahl von Bakterien, Viren, Pilzen und anderen Mikroorganismen, die hauptsach-
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lich im Darm (Darmmikrobiota), aber auch auf der Haut (Hautmikrobiota), im Mund und
in anderen Korperregionen vorkommen.

Diese Mikroorganismen sind unterschiedlich metabolisch aktiv und stellen viele Stoff-
wechselprodukte her, die unser Kérper zum Leben benétigt (» Kap. 2.1.9).

Die Zusammensetzung der Mikrobiota ist von Mensch zu Mensch unterschiedlich, kann
sich im Laufe des Lebens verandern und wird durch bestimmte Faktoren wie Ernahrung,
Lebensstil und Medikamente beeinflusst (» Kap. 3.5).

Unter Normalbedingungen hat die Mikrobiota eine gesundheitsfordernde und -erhal-
tende Wirkung. Sie spielt eine wichtige Rolle fiir die menschliche Gesundheit, indem sie
Verdauung, Immunsystem und Stoffwechsel beeinflusst (» Kap. 3.2).

Gute (kommensale) und pathogene Mikroorganismen leben in und auf dem menschli-
chen Korper. Es handelt sich um eine Vielzahl von:

— Bakterien,
— Mikroalgen,
— Pilzen,

— Virenund
— Archaeen.

Die Phylogenetik (genetische Verwandtschaft) der Mikroorganismen konnte basierend auf
Sequenzvergleichen der 16(18)S-rRNA-Gene in einem universellen Stammbaum nach Carl
Woese tibersichtlich dargestellt werden (e Abb. 1.1).

Phylogenetik

Die Erforschung der stammesgeschichtlichen Entwicklung von Lebewesen ist Inhalt
der Phylogenetik. Die Untersuchungen zur Erkundung von Verwandtschaftsgraden
erfolgen durch Auswertung komplexer Sequenzierungsdatenséatze (Nolte et al. 2026).
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1.2.2  Mikrobiom

Der Begriff Mikrobiom (griechisch ,Biom*“ = GroRlebensraum) wurde durch Joshua Leder-
berg 2001 gepragt. Er bezeichnete es sinngemaf als die dkologische Gemeinschaft kom-
mensaler, symbiotischer und pathogener Mikroorganismen, die sich unseren Korperraum
teilen.

Biom

Ein Biom (griechisch bio = ,Leben”) ist flir eine bestimmte Art (Pflanzen, Tiere, Mikro-
organismen) ein typischer Lebensbereich mit definierten biologischen, physikali-
schen und chemischen Grenzen (Berg 2024).

Im Gegensatz zur Mikrobiota (» Kap. 1.2.1), umfasst das Mikrobiom nicht nur die Gesamt-
heit der Mikroorganismen, sondern zusatzlich auch ihr genetisches Material (Gene) so-
wie ihre Stoffwechselprodukte (Metaboliten) und ihre mikrobiellen Strukturelemente
(e Abb. 1.2).

Das Mikrobiom betrachtet also nicht nur die einzelnen Mikroorganismen, sondern auch
ihre Funktionen und ihre Interaktionen untereinander sowie mit ihrer Umgebung.

Das menschliche Mikrobiom besteht in der Mehrzahl aus Bakterien, die vor allem den
Mund, den Darm, die Vagina, die Haut und die Augen dicht besiedeln. Jeder Erwachsene
besitzt ein sogenanntes Kernmikrobiom. Dieses hat im Korper sehr vielseitige Funk-
tionen.
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Das intestinale Mikrobiom

Die Bezeichnung Darmflora gilt als veralteter Begriff fiir das intestinale Mikrobiom. Das
intestinale Mikrobiom hat vielfaltige Aufgaben und ist fiir unsere Gesundheit von grofer
Bedeutung (» Kap. 3.2).

Aufgaben des intestinalen Mikrobioms

- Starkung der epithelialen Barrierefunktion durch Produktion von Schleim, Defen-
sinen oder Tight Junctions (» Kap. 1.3),

- Stimulation des Immunsystems (» Kap. 3.2.3),

- Erndhrung der Enterozyten durch bakterielle Metaboliten,

- Vitamin-K-Produktion durch Anaerobier im Dickdarm,

- bessere Ausnutzung des Energiegehalts von Nahrstoffen mithilfe bakterieller
Enzyme,

- Entgiftung von Lebensmitteln,

- Bildung von Stoffwechselprodukten durch Fermentation (» Kap. 2.1.9),

- Beeinflussung der Hirnfunktion, indem sie die Produktion von Neurotransmittern
wie Serotonin, Dopamin und Gamma-Aminobuttersdure (GABA) regulieren und

- Produktion von Glucuronidasen, die die Pharmakologie von Medikamenten beein-
flussen (» Kap. 4.8; Hof und Schliiter 2022).

Wie bereits erwahnt, besteht das Mikrobiom hauptsachlich aus Bakterien. Im Darm domi-
nieren die folgenden Abteilungen (Phyla) von Bakterien:

— Bacillota (frither: Firmicutes)

— Bacteroidota (friiher: Bacteroidetes)

— Actinomycetota (friiher: Actinobacteria)

— Pseudomonadota (frither: Proteobacteria)

— Verrucomicrobiota

Ferner sind iiber 20 weitere Bakterienabteilungen mit geringerem Mengenanteil bekannt.
Innerhalb der aktuell bekannten Abteilungen verzweigt sich der Stammbaum so weit, dass
schiatzungsweise 2000 Bakteriengattungen und 5000 Bakterienarten eine grofle bakte-
rielle Vielfalt und Fiille ermdglichen (Schulze J).

Das International Committee on Systematics of Prokaryotes (ICSP) beschloss im Jahr
2021, die taxonomische Kategorie Abteilung (Phylum) mit der Endung ,-ota“ zu versehen
(» Kap. 2.1.2). Damit danderten sich auch die Namen von Darmbewohnern (Bruhn 2023).

Phylum oder Stamm oder Abteilung?

»Phylum® (Plural ,Phyla“; dt. ,Stamm®; auch ,Abteilung®) ist eine hierarchische
Rangstufe in der Taxonomie. Innerhalb der sogenannten ,Domanen® der Bakterien
und der Archaeen als Prokaryoten ohne Zellkern erfolgt eine unmittelbare Aufteilungin
unterschiedliche Abteilungen (Stamme). (Wikipedia ,,Stamm® 2025).

Die wichtigsten taxonomischen Rangstufen sind demnach: Domane > Phylum (Syn.:
Abteilung, Stamm) > Klasse > Ordnung > Familie > Gattung > Art > Unterart (» Kap. 2).
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Achtung: Keine taxonomischen Rangstufen sind die im deutschsprachigen Raum
ebenfalls als ,,Stamme*” (engl. strains) bezeichneten Abstammungslinien von z. B.
Bakterien, Archaeen und Viren. Hier wird der Begriff ,Stamm® zur weiteren Charakteri-
sierung von Arten (Spezies) und Unterarten (Subspezies) eingesetzt. Beispiel: Esche-
richia coli Stamm Nissle 1917

Das intestinale Mikrobiom eines Menschen ist spezifisch und entspricht einem ,individuel-
len Fingerabdruck”im Darm. Betrachtet man die verschiedenen dominierenden Abteilungen
der Bakterien, sind Gemeinsamkeiten zu erkennen, aber bei der Betrachtung der individuel-
len Ebenen ist das intestinale Mikrobiom bei jeder Person komplett unterschiedlich und
umfasst eine grofle bakterielle Vielfalt. Die Individualitat ist so ausgepragt, dass man sie
sogar forensisch nutzen kann. Jeder Mensch konnte an seiner Stuhlprobe erkannt werden.

Im Jahre 2018 sammelten chinesische Forscher von 7009 Personen aus 14 Distrikten
Stuhlproben. Die Auswertungen zeigten unterschiedliche Bakterienzusammensetzungen
der einzelnen Individuen. Dabei kamen die Wissenschaftler zu dem Ergebnis, dass die
Lebensweise einen groflen Einfluss auf die Zusammensetzung des Mikrobioms hat. Sie
konnten kein Muster erkennen, welche Verhaltens- oder Erndhrungsformen einen Einfluss
auf Stoffwechselerkrankungen wie zum Beispiel Diabetes haben (Réthlein 2020).

Kommensalen

Die Kommensalen sind Organismen, die sich, im Gegensatz zu den Parasiten, von
Nahrungsbestandteilen ihres Wirtes ernédhren, ohne ihn zu schadigen. Beispielhaft
dafiir sind die physiologischen Bakterien des Darms und des Mundraums (Rauth
2021).

1.2.3  Mikrobiotika

Mikrobiotika ist ein Uberbegriff fiirlebende Mikroorganismen und unverdauliche Lebens-

mittelbestandteile, die einen positiven Einfluss auf das intestinale Mikrobiom haben und

sich so positiv auf die Gesundheit auswirken konnen (Scharl 2023). Dazu zahlen

— Probiotika: Zubereitungen aus lebenden Mikroorganismen. Sie kommen in fermentier-
ten Lebensmitteln wie Joghurt, Sauerkraut oder Kefir vor oder sind als Nahrungsergan-
zungsmittel erhaltlich. Sie konnen durch den positiven Effekt auf das intestinale Mikro-
biom das Immunsystem starken (» Kap. 4.3).

— Prabiotika: Unverdauliche Lebensmittelbestandteile, wie Ballaststoffe (z. B. Inulin), die
das Wachstum niitzlicher Bakterien im Darm fordern (» Kap. 4.4).

— Synbiotika: Kombination aus Probiotika und Prabiotika (» Kap. 4.5).

1.2.4 Mikroorganismen
Mikroorganismen (Mikroben) sind einzellige Lebewesen, wie die Bakterien und Archaeen,
oder Organismen mit wenigen Zellen, wie Pilze und Algen. Jeder Mensch tragt auf seinen
inneren und aufleren Oberflichen etliche Billionen Mikroorganismen, die am Auf-, Um-
und Abbau organischer oder anorganischer Materialien beteiligt sind. Sie leben in groReren
Verbanden und nicht als Individuen.

Frither waren Mikroorganismen als Ausloser von Pest, Typhus oder Cholera gefiirchtet
und wurden lange Zeit ausschliefilich als krankheitsverursachende Organismen ange-
sehen.
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Mikroorganismen wenden verschiedene Mechanismen an, die ihnen eine Verankerung
und Ausbreitung im Wirtsorganismus ermoglichen. Als Bestandteil des menschlichen Mik-
robioms gelingt es ihnen, die Immunantwort des Korpers zu umgehen und mit dem
menschlichen Korper zu interagieren.

1.2.5 Bakteriom

Die bakterielle Komponente des Mikrobioms die den Korper des Menschen besiedelt, ist das
Bakteriom. In verschiedenen Organen, Teilen von Organen oder Zellen leben Bakterien
symbiotisch zusammen.

Neben den 5 dominierenden Abteilungen Bacillota, Bacteroidota, Actinomycetota,
Pseudomonadota und Verrucomicrobiota sind iiber 20 weitere Bakterienabteilungen
bekannt, die wiederum sehr umfangreich verzweigt sind. Annahernd 2000 Bakteriengat-
tungen und 5000 Bakterienarten pro Person ermoglichen eine grofRe bakterielle Vielfalt und
Fille (» Kap. 1.2.2).

Beim Menschen und vielen Tieren wird der Darm als Bakteriom angesehen, da in ihm
Bakterien in einer symbiotischen Beziehung mit dem Wirt leben. Bakterien kommen in
unterschiedlichen Formen vor und versorgen sich als einzellige Lebewesen selbst. Sie tiber-
leben fiir Wochen oder Monate im Korper und vermehren sich unter vielen verschiedenen
Lebensbedingungen. Im Darm leben meist anaerobe Spezies. Krankheiten 16sen nur ca. 1%
der Bakterien aus.

1.2.6 Virom
Obwohl Viren nicht zu den Lebewesen zahlen, werden sie wegen ihrer Grofke trotzdem als
Mikroorganismen klassifiziert (» Kap. 2.4).

Das intestinale Virom ist individuell und anpassungsfihig. Viele Hinweise deuten
darauf hin, dass auch die Viren im menschlichen Organismus eine wichtige Rolle spielen. In
einer Studie wurde gezeigt, dass das intestinale Virom von Probanden iiber den Zeitraum
von 2,5 Jahren mehr oder weniger konstant blieb. In diesem Zeitraum blieben 80 % der vira-
len Sequenzen unverandert. Der Einfluss der Erndahrung auf die Zusammensetzung des
Viroms ist groftenteils noch unklar.

Das Virom von Menschen, die im selben Haushalt leben, passt sich an, indem ein kleiner
Teil der Bakteriophagendiversitdt untereinander ausgetauscht wird (Thannesberger 2020).

1.2.7  Mykobiom

Das Mykobiom ist der Teil des Mikrobioms, der durch Pilze gebildet wird. Dabei handelt es
sich um Pilzarten, die natiirlicherweise in diesem Lebensraum vorkommen oder die in den
Korper eingefiihrt wurden. Die Pilze sind ein Teil der normalen Mikrobiota von Haut und
Schleimhauten.

Ein reguldrer Bestandteil der intestinalen Mikrobiota des Menschen ist unter anderem
der Hefepilz Candida albicans. Daneben gibt es Spross- und Schimmelpilze. Einige der
Pilze sind vermutlich nur voriibergehend nach Nahrungsaufnahme im Darm.

Welche Rolle den Pilzen fiir unsere Gesundheit zukommt und wie sie mit den Bakterien
interagieren, muss noch genauer untersucht werden. Bekannt ist, dass einige Bakterien-
stamme Pilze durch ihre Stoffwechselprodukte beeinflussen. So hemmt zum Beispiel Pro-
pionat das Wachstum von Candida albicans. Eine Storung der bakteriellen Mikrobiota kann
die Pilzmikrobiota verandern.
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1.2.8 Archaeom

Archaeen sind zellulare Lebewesen und wurden frither zu den Bakterien gezahlt (» Kap. 2.2).
Sie gelten heute aufgrund ihrer anderen funktionellen und phanotypischen Merkmale als
eigene Klasse. Es sind Prokaryoten, also einzellige Lebewesen ohne Zellkern, wie die Bakte-
rien. Sie werden als Extremophile bezeichnet und sind in der Lage, extreme Lebensrdume
zu besiedeln. Dabei kann es sich um hohe Salzkonzentrationen, saurehaltige Umgebungen,
dauerhaft niedriges Energieangebot oder niedrige Sauerstoffkonzentrationen handeln. Die
archdische Gemeinschaft, das sogenannte Archaeom, ist ein wichtiger Bestandteil des
wirtsassoziierten Mikrobioms (Borrel et al. 2020).

1.2.9 Mikrookologie des Menschen

Die Mikrookologie befasst sich mit den Wechselbeziehungen zwischen den verschiedenen

Mikroorganismen und ihrem Lebensraum. Die Mikrookologie des Menschen beschaftigt

sich somit auch mit unserem Mikrobiom.

Besonders unser intestinales Mikrobiom hat fiir uns eine besondere Funktion
(» Kap. 1.2.2). Es beeinflusst zum Beispiel unsere Verdauung, spielt eine Rolle bei der
Immunabwehr und ist unter anderem an der Produktion wichtiger Stoffwechselprodukte
beteiligt. Zusammenfassend ist das intestinale Mikrobiom fiir unsere Gesundheit sowie fiir
unser Wohlbefinden von grofier Bedeutung.

Das intestinale Mikrobiom agiert im und mit dem Diinn- und Dickdarm sehr unter-
schiedlich. Im Diinndarm konkurrieren Mensch und Mikrobiota um die Nahrstoffe. Im
Dickdarm befinden sich groftenteils schwer verdauliche Reststoffe aus der Diinndarmver-
dauung. Hier kooperieren Mensch und Mikrobiom bei der Nutzung der verfiigbaren Nahr-
substrate (Mayr 2007).

Eine grofe Vielfalt an Mikroorganismen, die Diversitit, erweist sich gilinstig fiir die
Gesundheit. Bei der Beurteilung des Ausmafies werden verschiedene Lebensraume betrach-
tet oder miteinander verglichen:

— Alpha-Diversitat beschreibt die verschiedenen Mikroorganismen innerhalb eines
bestimmten Lebensraums. Sie gilt als Maf fiir die Artenvielfalt.

— Beta-Diversitat ist ein Maf fiir die Unterschiede in der Vielfalt und Zusammensetzung
zwischen verschiedenen Individuen. Verglichen wird immer derselbe Lebensraum, beim
Mikrobiom meist der Darm.

— Gamma-Diversitat gilt als Maf fiir die Diversitat grofRer Gebiete, die sehr unterschiedli-
che Lebensraume einschlieffen konnen.

Bei der Berechnung eines Diversitatsindexes entsteht eine quantitative Kenngrofie, in der

die Haufigkeit der einzelnen Arten berticksichtigt wird:

— Shannon-Index berticksichtigt die Anzahl der verschiedenen Bakterienarten und die
relative Haufigkeit jeder einzelnen Art. Er ist umso hoher, je ahnlicher die Individuen-
dichten der Arten sind, wohingegen der

— Simpson-Index auch die Verteilung der Bakterien abbildet. Er legt aber ein groferes
Augenmerk auf bestimmte einzelne Arten. So wird ihre Dominanz besser hervor-
gehoben.

Die Diversitat reagiert sensibel auf die Ernahrung, Medikamente, Stress oder Bewegung. Sie
variiert mit dem Alter und dem Geschlecht. Wenn die individuelle Bakterienflora eine hohe
Diversitat aufweist, funktioniert die Darmbarriere besser. Bei verschiedenen chronischen
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Erkrankungen wird zunehmend eine Abnahme der Diversitat als Ausdruck einer Fehlbesie-
delung festgestellt. Dazu gehdren unter anderem Adipositas, das atopische Ekzem, Arterio-
sklerose, chronisch-entziindliche Darmerkrankungen, Diabetes, Zoliakie und viele andere
Erkrankungen (Spektrum.de 1999, CD Genomics 2026).

1.3 Aufbau der Darmbarriere

Die Darmbarriere besteht aus 4 interagierenden Schichten (e Abb. 1.3), die die Durchlassig-
keit von Substanzen selektiv steuern, pathogene Keime verdrangen und die Nahrstoffauf-
nahme ermdoglichen.

Die Darmbarriere hat eine schiitzende Funktion und ist essenziell fiir unsere Gesund-
heit. Ist die Darmbarriere nicht intakt oder durchldssig (» Kap. 1.3.5), kann es zu Entziin-
dungen und anderen gesundheitlichen Problemen kommen (Bergner 2025).

Die Darmbarriere besteht aus folgenden Schichten:

1. Bakterienschicht (Darmmikrobiota),

2. Schleimschicht (Mukosa), die am Epithel befestigt ist,
3. Darmepithel mit den Tight Junctions und das

4. darmassoziierte Immunsystem.

1.3.1 Bakterienschicht
Die erste Schicht der Darmbarriere ist die Mikrobiota, also eine Vielzahl an Bakterien, die
sich an der Schleimschicht (Mukus) ansiedeln und festhaften (e Abb. 1.3).

Die Bakterien lagern sich als Flocken, Beldge oder Schlimme zusammen und bilden
einen Biofilm mit einer Grundmatrix aus extrazellularen polymeren Substanzen (EPS).
Innerhalb dieses Biofilms kommunizieren die Bakterien iiber Signalmolekiile mitein-
ander.

Durch diesen Biofilm sind die Bakterien der Darmmikrobiota resistenter gegeniiber den
Umgebungsbedingungen. Der Biofilm enthilt das sekretolytische Immunglobulin A
(sIgA), das sich an pathogene Mikroorganismen anheftet und verhindert, dass sich Krank-
heitserreger im Darm ausbreiten und in den Korper eindringen. Zusatzlich ist die Darmmi-
krobiota wichtig bei der Verwertung von Nahrungsbestandteilen und sorgt fiir ein stabiles
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Immunsystem. Die Schleimhaute des Dickdarms sind besonders dicht mit Darmbakterien
besiedelt, die das Immunsystem steuern.

Somit spielt die Darmmikrobiota eine wichtige Rolle bei der Aufrechterhaltung der
Darmbarriere und der Gesundheit.

Biofilm

Biofilme sind von Mikroorganismen gebildete Schleimschichten. Diese Lebensge-
meinschaften von Bakterien, Pilzen oder Algen haften an Oberflachen. Diese Filme
passen sich an die jeweilige Umgebung an (Universitatsklinikum Jena 2026). Die
Bildung eines Biofilms ist abhangig von

- derArtder Mikroorganismen,

- den Oberflacheneigenschaften des zu besiedelnden Materials,

- dem Nahrstoffangebot,

- dem Wassergehalt,

- derTemperaturund

- den Stromungsbedingungen.

1.3.2 Schleimschicht

Unterhalb der Darmmikrobiota befindet sich die erste physikalische Barriere, die Darm-

schleimhaut oder auch Mukosa (e Abb. 1.3) genannt, die den Darm von innen auskleidet.
Im Darm gibt es eine feste und eine lockere Schleimschicht aus Muzinen. Die feste

Schicht ist am Epithel befestigt und frei von Bakterien. Sie besteht aus verschiedenen Zell-

typen mit unterschiedlichen Aufgaben:

— Sekretion des Schleims (Mukus),

— Sekretion antimikrobieller Substanzen wie Lysozym und Defensine (» Kap. 3.2.3) sowie
Antikorper (IgA),

— Schutz vor mechanischen Reizen, pathogenen Mikroorganismen und Toxinen,

— Resorption von Nahrstoffen und Wasser

— Immunfunktion durch Sekretion von Abwehrzellen.

Zellen der Schleimschicht

Sogenannte Paneth-Zellen der Diinndarmschleimhaut geben direkt spezielle Stoffe ab, die
die eingedrungenen Erreger bekampfen. M-Zellen hingegen nehmen die Erreger auf und
transportieren sie zu speziellen Abwehrzellen (Klosterfrau 2025).

Diinndarmschleimhaut

Die Schleimschicht (Mukosa) im Diinndarm ist stark gefaltet und mit vielen Darmzotten
besetzt (e Abb. 1.4). Die Darmzotten sind schleimabsondernde Erhebungen, die die Nahr-
stoffe aus dem Darm aufnehmen. Neben der Barrierefunktion hat die Dinndarmschleim-
haut die Aufgabe der Resorption von Wasser und Nahrungsbestandteilen.

Dickdarmschleimhaut

Die Schleimhaut des Dickdarms spielt fiir die Immunabwehr eine grofie Rolle. Lymphkno-
ten in der Schleimhaut des Dickdarms enthalten Leukozyten, die Fremdkorper oder Krank-
heitserreger durch die Bildung von AntikOrpern eliminieren.
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Die korrekten Zuordnungen und Bezeichnungen der Mikroorganismen sind sehr komplex
und stellen eine groBe Herausforderung dar. Die Internationale Kommission fiir die Syste-
matik der Prokaryoten (International Committee on Systematics of Prokaryotes = ICSP)
legt die Regeln fur die Nomenklatur der Bakterien fest (» Kap. 1.2.2).

Fiir die Mikroorganismen gilt innerhalb einer Domane die gleiche Rangfolge wie bei hohe-
ren Lebewesen:

Reich (nicht bei Prokaryoten)

Abteilung (Phylum)

Klasse

Ordnung

Familie

Gattung (Genus)

Art (Spezies)

Unterart (Subspezies)

©® No gk wbR

Dazu kommen die Viren mit ihrer eigenen Taxonomie.

Werden die Abstammungslinien von Bakterien, Archaeen und Viren weiter unterglie-
dert, wird zur weiteren Charakterisierung von Arten (Spezies) und Unterarten (Subspezies)
oft der Begriff ,Stamm®“ eingesetzt. Beispiel: Escherichia coli Stamm Nissle 1917 oder Lacti-
caseibacillus caseicasei W56. W56 ist eine spezifische Kennung fiir einen bestimmten Bak-
terienstamm. Der Stamm kann dadurch eindeutig identifiziert werden.

2.1 Bakterien

Von den mikroskopisch kleinen, einzelligen Organismen existieren sehr viele verschiedene
Arten. Sie kommen an fast allen Orten, auf oder in Lebewesen, vor und ldsen nur selten
Krankheiten aus. Bakterien gehoren zu den Prokaryoten und werden nicht in Reiche klassi-
fiziert, sondern unmittelbar in Abteilungen (Phylum).

Die Bakterien werden nach folgenden Kriterien eingeteilt:
— Ein oder mehrere dhnliche Merkmale (in Gattungen):

« Innerhalb einer Gattung erfolgt die Aufteilung nach Art bzw. Spezies. Bakterien einer
Art haben etwa die gleiche Erbausstattung, sind aber nicht vollig identisch, wodurch
eine grofRe genetische Diversitat entsteht. Innerhalb einer Art kann es mehrere Unter-
arten (Subspezies) geben. Letztere zeigen genetische sowie chemische bzw. physio-
logische Unterschiede (» Kap. 2.1.9).

— Veranderung nach dem Zusatz von Farbemitteln:

» Fiir Bakterien gibt es viele verschiedene Farbeverfahren, wobei die Gram-Farbung das

bekannteste ist. Grampositive und gramnegative Bakterien farben sich durch die
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2.1 Bakterien

\ ~

R VAN |

-

P
(-~
ﬁ >— Flagellum

Pneumokokken Streptokokken  Pseudomonas Salmonellatyphi

ey (Y-

Staphylokokken Mycobacterlym Clostrldl.um Leptospira
tuberculosis tetani
Bereiche Stabchen Spiralen
(Kokken) (Bazillen) (Spirochéaten)

® Abb.2.1 Grundformen der Bakterien

Verschiedenartigkeit ihrer Zellwdnde und lassen sich dadurch unterscheiden
(» Kap. 2.1.1). Grampositive und gramnegative Bakterien verursachen sehr unter-
schiedliche Infektionen und reagieren auf unterschiedliche Arten von Antibiotika.
— Grundform (e Abb. 2.1):
» Kokken sind kugelformig,
» Bazillen sind stdbchenférmig,
* Spirochaten sind spiral- oder schraubenférmig
— Sauerstoffbedarf:
 Einige Bakterien bendtigen zum Uberleben Sauerstoff, es sind sogenannte Aerobier,
andere Bakterien bendtigen keinen Sauerstoff und werden als Anaerobier bezeich-
net. Teilweise sterben die anaeroben Spezies sogar bei Kontakt mit Sauerstoff ab oder
konnen sich nicht weiter vermehren (Bush und Vazquez-Pertejo 2025).

2.1.1  Aufbau

Bakterien sind einzellige Lebewesen und besitzen eine DNA und eine RNA. Das Erbmate-
rial ist in einem einzigen, meist ringformigen Chromosom (Nukleoid) enthalten, das sich
nicht in einem definierten Zellkern, sondern frei im Zytoplasma befindet und auf dem die
genetische Information gespeichert ist. (e Abb. 2.2). Die DNA ist doppelstrangig.

Ausnahmen bilden hier die Bakterien Helicobacter pylori, Borrelia burgdorferi und
einige andere Bakterien mit einem linearen Chromosom. Einen doppelten Satz an Chro-
mosomen haben zum Beispiel Neisseria und Burkholderia.

Die Prokaryoten verfligen tiber einen komplexen Stoffwechsel mit einem eigenen Prote-
insyntheseapparat. Bakterien vermehren sich ungeschlechtlich mittels Querteilung (Hof
und Schliiter 2022).

Ein wichtiges Unterscheidungsmerkmal der Bakterienzellen ist der Aufbau ihrer Zell-
wand. Bei den grampositiven Bakterien ist die Zellwand dick und es liegen bis zu 40 Schich-
ten aus Murein (Peptidoglykan) libereinander, die sich blau anfarben lassen.



2.1.2 Systematik
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® Abb.2.2 Aufbauvon Bakterien

Bei den gramnegativen Bakterien ist die Zellwand diinn mit wenigen Lagen, wird aber
durch eine Lipiddoppelschicht als duflere Membran komplettiert (e Abb. 2.2). Gramnegative
Bakterien lassen sich rot anfarben.

Fiir das Wachstum bendtigen Bakterien Eisen. Eine Ausnahme davon sind die Lakto-
bazillen, die Kobalt und Molybdan als Kofaktoren benotigen.

2.1.2 Systematik

Die wichtigsten Abteilungen der Bakterien sind:
— Bacillota (frither: Firmicutes)

— Bacteroidota (frither: Bacteroidetes)

— Actinomycetota (frither: Actinobacteria)

— Pseudomonadota (frither: Proteobacteria)

— Fusobacteria

— Verrucomicrobiota

Das International Committee on Systematics of Prokaryotes (ICSP) beschloss im Jahr 2021,
die taxonomische Kategorie Abteilung (Phylum) mit der Endung ,-ota“ zu versehen
(» Kap. 1.2.2). Die Namen zahlreicher Bakterien anderten sich dadurch (Bruhn 2023).

Bakterien werden aufgrund eines oder mehrerer ahnlicher Merkmale nach Klassen, Ord-
nungen, Familien und Gattungen sowie innerhalb der Gattungen nach Arten und Unterar-
ten klassifiziert (m Tab. 2.1).

Bakterien einer Art haben etwa die gleiche Erbausstattung, sind aber nicht vollig
identisch. Durch zusatzliche genetische Elemente entsteht eine genetische Diversitat der
Bakterien.

Eine weitere Einteilungsmoglichkeit ist die Klassifizierung der Bakterien nach ihren
Stoffwechselprodukten (» Kap. 2.1.9).
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28 2.1 Bakterien

® Tab.2.1 Firdas Mikrobiom bedeutsame Bakterien (Auswahl) und ihre taxonomische Einordnung

Ordnung Familie
Abteilung: Bacillota

Klasse: Bacilli

Caryophanales Bacillaceae

Staphylococcaceae

Lactobacillales Lactobacillaceae

Enterococcaceae

Streptococcaceae

Klasse: Clostridia

Clostridiales Clostridiaceae

Eubacteriales Eubacteriaceae

Lachnospiraceae

Oscillospiraceae

Gattung

Bacillus

Staphylococcus

Lacticaseibacillus

Lactiplantibacillus

Lactobacillus

Levilactobacillus
Ligilactobacillus
Limosilactobacillus

Pediococcus

Enterococcus

Lactococcus

Streptococcus

Butyrivibrio
Clostridioides

Clostridium

Eubacterium

Roseburia
Blautia
Faecalibacterium

Ruminococcus

Arten

B. anthracis,
B. subtilis

S. aureus,
S. epidermidis

L. casei,

L. paracasei ssp.
paracasei,
L.rhamnosus

L. plantarum

L. acidophilus,

L. crispatus, L. gasseri,
L. helveticus,

L.iners,

L. jensenii

L. brevis
L. salivarius
L. fermentum, L. reuteri

P. acidilactici,
P. pentosaceus

E.faecalis,
E. faecium

L. lactis

S. pyogenes,
S. salivarius,
S. thermophilus

B. fibrisolvens
C. difficile

C. botulinum,
C. perfringens, C. tetani

Eubacterium sp.,
E.lentum, E. limosum,
E. nodatum

R. intestinalis
B. wexlerae
F. prausnitzii

R. gnavus



2.1.2 Systematik

® Tab.2.1 Firdas Mikrobiom bedeutsame Bakterien (Auswahl) und ihre taxonomische Einordnung

Oordnung Familie Gattung Arten
Klasse: Negativicutes

Veillonellales Veillonellaceae Veillonella V. atypica,
V. dispar,
V. parvula

Abteilung: Bacteroidota
Klasse: Bacteroidia

Bacteroidales Bacteroidaceae Bacteroides B. acidifaciens, B. dorei,
B. fragilis,
B.oralis,
B. ovatus, B. thetaiotao-
micron, B. uniformis,
B. ureolyticus,
B. vulgatus, B. xylani-
solvens

Rikenellaceae Alistipes A. finegoldii,
ihumii,
indistinctus,
inops,
onderdonkii,
putredinis,
shabhii,
A.timonensis

>»>»>2>>

Prevotellaceae Prevotella P. copri,
P. histicola

Abteilung: Actinomycetota

Klasse: Actinobacteria

Actinobacteriales Propionibacteriaceae Propionibacterium P. freudenreichii
Cutibacterium C.acnes,
C.avidum,

C. granulosum

Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Bifidobacterium B. adolescentis,
B. animalis, B. bifidum,
B. breve, B. catenu-
latum, B. dentium,
B. infantis,
B. lactis, B. longum

Abteilung: Pseudomonadota
Klasse: Alphaproteobacteria

Hyphomicrobiales Brucellaceae Brucella B. abortus,
B. melitensis

Rickettsiales Rickettsiaceae Rickettsia R. prowazekii



30 2.1 Bakterien

® Tab.2.1 Firdas Mikrobiom bedeutsame Bakterien (Auswahl) und ihre taxonomische Einordnung

Ordnung Familie Gattung Arten
Klasse: Betaproteobacteria
Burkholderiales Alcaligenaceae Bordetella B. pertussis

Neisseriales Neisseriaceae Neisseria N. gonorrhoeae,
N. meningitidis

Klasse: Gammaproteobacteria

Enterobacterales Enterobacteriaceae Escherichia E. coli
Salmonella S. enteritidis,
S. paratyphi,
S. typhi, S. typhimurium
Shigella S. dysenteriae
Hafniaceae Hafnia H. alvei
Yersiniaceae Yersinia Y. enterocolitica,

Y. pestis, Y. pseudo-
tuberculosis

Klasse: Deltaproteobacteria

Desulfovibrionales Desulfovibrionaceae Bilophila B. wadsworthia
Desulfovibrio D. desulfuricans

Klasse: Epsilonproteobacteria

Campylobacterales Helicobacteraceae Helicobacter H. pylori

Abteilung: Fusobacteria

Klasse: Fusobacteriia

Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium F. necrophorum,
F. nucleatum

Abteilung: Verrucomicrobiota
Klasse: Verrucomicrobiia

Verrucomicrobiales Akkermansiaceae Akkermansia A. muciniphila

2.1.3 Bacillota

Die Bacillota, bekannter unter dem fritheren Namen Firmicutes, sind liberwiegend gram-
positive Bakterien. Es existieren anaerobe und aerobe Arten, die zum Teil Sporen bilden
konnen. Sie gelten als sehr gute Nahrungsverwerter. Bacillota konnen komplexe, unver-
daute Kohlenhydrate fermentieren, und es entstehen kurzkettige Fettsduren (SCFA). Diese
SCFA gelangen tiber die Darmschleimhaut ins Blut und dienen dem Korper als Energieliefe-
ranten. Bakterien der Abteilung Bacillota sind besonders im Darm fettleibiger Menschen
vertreten.



2.1.3 Bacillota

Wichtige Klassen der Bacillota sind:
— Bacilli

— Clostridia

— Negativicutes

Bekannte Arten innerhalb dieser Abteilung sind zum Beispiel:
— Clostridioides difficile

— Lactobacillus casei

— Lactobacillus reuteri

— Faecalibacterium prausnitzii

Viele dieser Bakterien konnen widerstandsfahige Endosporen bilden. Bei Adipositas und
fettreicher Erndhrung dominieren meist die Bakterien der Abteilung Bacillota. Eine kalo-
rienreduzierte Diat kann dieses Verhdltnis wieder umkehren (Siwek und Antwerpes 2026).

Endosporen

Bei Endosporen handelt es sich um Dauersporen, die innerhalb eines Sporenbe-
hélters gebildet und freigesetzt werden. Sie sind hitzeresistent. Einige thermophile
Clostridien Uiberstehen sogar eine normale Sterilisation im Autoklaven. Die
Endosporen werden bei unglinstigen Wachstumsbedingungen gebildet und
Uberdauern Trockenperioden (Trockenresistenz).

Bacilli

In der Klasse Bacilli befinden sich neben anderen die wichtigen Ordnungen:
— Lactobacillales (Milchsdurebakterien) und

— Caryophanales (frither: Bacillales).

Lactobacillaceae
Viele Probiotika enthalten Bakterien aus der Familie der Lactobacillaceae, die sich in zahl-
reiche Gattungen und Arten aufteilt (m Tab. 2.1).

Laktobazillen (Lactobacillus spp.) gehdren zu einer groflen Gattung innerhalb der Fami-
lie der Lactobacillaceae. Laktobazillen sind lange, schlanke, gerade, stabchenformige sowie
grampositive, nicht sporenbildende Bakterien. Am besten wachsen sie unter reduziertem
Sauerstoffgehalt.

Sie gelten nicht als echte Bazillen. Bazillen bezeichnen umgangssprachlich Krankheits-
erreger, die typischerweise eher aerobe Sporenbildner darstellen.

Es gibt von den Laktobazillen eine sehr grofle Artenvielfalt, die genetisch sehr unter-
schiedlich ist. In der Gattung wurden in den letzten 100 Jahren 261 Spezies zusammenge-
fasst (Innovall® 2026).

Neue Namen fiir ,,alte Bekannte*

DNA-Analysen der Lactobacillus-Arten aus dem Jahr 2020 haben zum Teil neue
Verwandtschaftsbeziehungen innerhalb der Laktobazillen ergeben. Manche Arten
wurden deshalb neu benannt. Auch die neuen Bezeichnungen beginnen mit ,,L%
sodass die bestehenden Abkiirzungen weiterverwendet werden kdnnen (z. B. gilt bei
Limosilactobacillus reuteri DSM 17938 weiterhin L. reuteri DSM).
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2.1 Bakterien

In der Literatur wie auch in den Packungsbeilagen von Handelspraparaten finden sich
die friheren Artnamen haufig parallel zu den neueren Bezeichnungen oder sie werden
-wie auch im vorliegenden Werk - zum Teil synonym benutzt.

Funktion der Gattung Lactobacillus im Korper:

— Regulierung der Darmflora,

— Fermentation unverdaulicher Kohlenhydrate,

— Bildung kurzkettiger Fettsauren,

— Stimulierung des Immunsystems,

— Produktion von Bakterienhemmstoffen wie Wasserstoffperoxid und Milchsaure,
— Synthese von Vitamin B oder Vitamin K sowie

— Aufbau der Vaginalflora (Innovall 2026).

Laktobazillen besiedeln den Menschen auf natiirliche Weise und machen etwa 40% des
Mikrobioms aus. Zusammen mit anderen Bakteriengattungen gehoren Laktobazillen zu
den Milchsaurebakterien, die Milchzucker zu Milchsdure umwandeln. Durch die Bildung
von Milchsaure entsteht im Darm ein niedriger pH-Wert, dieser fordert die Ausbreitung und
Ansiedlung niitzlicher Mikroorganismen im Darm und verhindert, dass sich fremde, poten-
ziell pathogene Bakterien im Darm ausbreiten (Hof und Schliiter 2022).

Die Laktobazillen leben nicht nurim Darm, sondern auch auf der Haut und in der Vagina.
Die Arten in der Vagina werden als Doderlein-Stabchen bezeichnet. Sie halten den pH-Wert
im Vaginalbereich mit 3,8 bis 4,4 auf einem leicht sauren Niveau. Die Konzentration der
Laktobazillen auf der Vaginalschleimhaut ist abhangig von der Hohe des Estrogenspiegels,
der mit dem Beginn der Wechseljahre abfallt. Das fiihrt zu schlecht durchbluteten Vaginal-
schleimhauten, die jucken oder brennen und beim Geschlechtsverkehr schmerzen (Wolf
2023). Laktobazillen hemmen das Wachstum etlicher Erreger im Vaginalbereich und sorgen
fiir das saure Scheidenmilieu. Ein Teil der Laktobazillen erzeugt Wasserstoffperoxid als
zusatzlichen Schutz vor Entziindungen oder bakteriellen Vaginosen.

Als Bestandteil der Muttermilch werden Laktobazillen beim Stillen an das Baby tiber-
tragen.

Doderlein-Bakterien

Der Gynakologe Albert Déderlein hat 1892 zum ersten Mal die Bakterien des Vaginal-
sekretes beschrieben, deshalb sind sie unter dem Namen Doderlein-Bakterien
bekannt. Dazu gehéren:

- Lactobacillus crispatus

- Lactobacillus jensenii

- Lactobacillus gasseri

- Lactobacillus iners (IFM 2026)

Durch die Bildung von Bakteriozinen (» Kap. 3.2.4) wirken Laktobazillen toxisch auf kon-
kurrierende Bakterienarten. Bei den Bakteriozinen handelt es sich um Proteine oder Pep-
tide wie Lactacin-F und Bavaricin-A. Einige Stimme synthetisieren Vitamin B und Vita-
min K.



2.1.3 Bacillota

Experimente zeigen, dass die Zufuhr von Milchsaurebakterien die Freisetzung von Zyto-
kinen beeinflusst, die als Mediatoren die Funktion der Zellen des Immunsystems regulie-
ren. Bei den Zytokinen unterscheidet man
— immunstimulierende Interferone,

— Interleukine zur Kommunikation der Immunabwehrzellen,

— koloniestimulierende Faktoren wie Wachstumsfaktoren der Erythrozyten und

— Tumornekrosefaktoren als endogene Botenstoffe der Zellen des Immunsystems (Geh-
ring 2025).

Milchsdurebakterien fungieren als Probiotika (» Kap. 4.3) und werden in der Lebensmittel-
industrie zur Herstellung verschiedener fermentierter Lebensmittel verwendet. Durch den
Verzehr von diesen Lebensmitteln gelangen Laktobazillen in den Gastrointestinaltrakt des
Menschen.

Folgende Lebensmittel haben einen hohen Gehalt an Laktobazillen:

— Buttermilch — Sauerkraut
— Kefir — Sojasauce
— Joghurt und Sojajoghurt — Kimchi

— Kise — Miso
(Innovall® 2026)

Wichtige Gattungen und Arten der Familie der Lactobacillaceae:

— Lacticaseibacillus (L. casei, frither: Lactobacillus casei; L. paracasei ssp. paracasei,
frither: Lactobacillus paracasei; L. rhamnosus, frither: Lactobacillus rhamnosus)

— Lactiplantibacillus (L. plantarum, frither: Lactobacillus plantarum)

— Lactobacillus (L. acidophilus, L. crispatus, L. divergens, L. gasseri, L. helveticus, L. iners,
L. jensenii)

— Levilactobacillus (L. brevis, friiher: Lactobacillus brevis)

— Ligilactobacillus (L. salivarius, frither: Lactobacillus salivarius)

— Limosilactobacillus (L. fermentum, frither: Lactobacillus fermentum; L. reuteri, frither:
Lactobacillus reuteri)

— Pediococcus (P. acidilactici, P. pentosaceus)

Lacticaseibacillus casei

Das stdbchenformige, grampositive Bakterium Lacticaseibacillus casei besiedelt physio-
logisch den Verdauungstrakt des Menschen und bildet Milchsaure. Es produziert antibakte-
rielle Stoffe und reguliert die physiologische Flora von Saugetieren.

Wissenschaftler fanden heraus, dass die orale Verabreichung von L. casei den Gehalt an
kurzkettigen Fettsduren (SCFA) erhoht und die Veranderungen des Stoffwechsels von Niko-
tinamid eine potenzielle Therapie zur Milderung von Nierenschaden und zur Verlangsa-
mung des Fortschreitens des Nierenverfalls darstellt (Zhu et al. 2021).

In der Vaginalflora spielt L. casei normalerweise keine Rolle und tritt gewohnlich nur
nach bakterieller Vaginose in nachweisbaren Mengen auf. Ausgewahlte Staimme der Lacti-
caseibacillus-casei-Gruppe sind Hilfsmittel in der Reifung von Kase und Bestandteil von
probiotischen Lebensmitteln.
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2.1 Bakterien

Produktbeispiele

- Actimel®

- Yakult®

- Verschiedene Produkte von OMNI-BiOTiC® als L. casei W56 (W56 ist die individuelle
Kennung flr diesen Stamm (» Kap. 2).

Lacticaseibacillus paracasei ssp. paracasei

Das unbewegliche, grampositive Stibchenbakterium Lacticaseibacillus paracasei ssp.
paracasei bildet keine Sporen und ist fakultativ heterofermentativ (Wikipedia 2025). Zwei
Stamme von Lactobacillus paracasei ssp. paracasei zeigten in einer Studie eine ausgepragte
Aktivitat gegen drei getestete E.-coli-Stamme. Die Hemmung von E. coli wird auf die Pro-
duktion von bacteriozinahnlichen Verbindungen zuriickgefiihrt. Deshalb wird die Verwen-
dung von L.-paracasei-ssp.-paracasei-Stammen bei Kasesorten aus Rohmilch empfohlen.
Sie erhohen die Sicherheit der Lebensmittel, ohne dass vorhersehbare negative sensorische
Veranderungen auftreten (Caridi 2002).

Wird L. paracasei GMNL-33 mindestens 14 Tage oral appliziert konnte eine verstarkte
hemmende Wirkung gegen Streptococcus mutans dokumentiert werden. Das Bakterium
S. mutans gilt als wichtigster Verursacher der Karies, das natiirlicherweise im Mundraum
vorkommt. In Kombination mit anderen Mikroben wird die Biofilmbildung gefordert und
der kariogene Effekt wird verstarkt (Chuang 2010).

Produktbeispiele

- Innovall® SUD Kapseln mit Lacticaseibacillus paracasei

- SymbiolLact® Proimmun Kapseln mit Lactobacillus paracasei 8700:2 und Lactoba-
cillus plantarum HEAL9 sowie Vitamin D3, Vitamin B, und Folsaure

- Innovall® AB+ mit Lactobacillus paracasei Lpc-37, Lactobacillus acidophilus,
Bifidobacterium lactis BI-04 und Bifidobacterium lactis Bi-07

Lacticaseibacillus rhamnosus

Das Bakterium Lacticaseibacillus rhamnosus ist ein grampositives, mittellanges, stab-
chenformiges Bakterium. Im Jahre 1983 haben die Wissenschaftler Sherwood Gorbach und
Barry Goldin das Bakterium aus dem Darm eines gesunden Menschen isoliert und 1985
patentieren lassen (Lactobacillus rhamnosus GG® oder kurz LGG®). Es bildet keine Endo-
sporen, wachst anaerob, ist aerotolerant und gedeiht in einem breiten Temperaturbereich.
L. rhamnosus ist kein stindiger Darmbewohner, sondern nur zeitweise nachweisbar. Mit
seiner hohen Saure- und besonders Gallensauretoleranz kann das Bakterium die Passage
durch den Gastrointestinaltrakt tiberleben. Mithilfe eines Pilus haftet LGG an der Darm-
schleimhaut und besiedelt bereits nach 1-2 Tagen den Darm. Bei regelmafliger Aufnahme
der Bakterien verbleiben sie in hoher Keimzahl im Darm.

Pilus

Ein Pilus (Plural: Pili) ist eine haaréahnliche Struktur, die wie ein fadenféormiger Zellfortsatz
aus der Zelloberflache verschiedener Bakterien hervorragt. Diese Proteinfilamente
spielen eine wichtige Rolle bei der Interaktion der Bakterien mit ihrer Umgebung und
Anhaftung an Flachen zur Bildung von Biofilmen (pflanzenforschung.de 2026).



82

3 Das Mikrobiom

Etwa 100 Billionen Bakterien besiedeln einen Menschen. Dabei haben sie niitzliche
Funktionen, kénnen aber auch einen pathogenen Effekt fiir den Wirt Mensch haben.
Hunderte von unterschiedlichen Bakterienarten arrangieren sich miteinander, ohne
Krankheiten auszulésen. Neben diesen apathogenen Keimen existieren die potenziell
pathogenen Keime, die endogene Infektionen erzeugen kénnen.

Die kommensalen Mikroorganismen leben in Symbiose miteinander (» Kap. 3.4.1). Einige
Mikroorganismen itibernehmen eine Stellvertreterfunktion. Sie verdrangen pathogene
Keime durch

— Entzug der Nahrstoffe,

— Absenkung des pH-Wertes oder

— Produktion antimikrobieller Wirkstoffe wie Bakteriozine oder Peroxide.

Durch genetische Ursachen, Umweltfaktoren oder Medikamente (wie Antibiotika) kann
das System kippen und aus der Symbiose entwickelt sich eine Dysbiose (» Kap. 3.4.3), bei
der sich pathogene Mikroorganismen ausbreiten konnen.

Ein Beispiel ist Clostridioides difficile im Darm. Diese Bakterien nehmen bei einer
gestorten Darmmikrobiota die Uberhand, produzieren als Sporenbildner Giftstoffe und
konnen eine Darmentziindung mit plotzlich einsetzenden, wassrigen Durchfillen auslosen
(» Kap. 2.1.3, » Kap. 5.1.3; BIOG 2025).

3.1 Zusammensetzung des Mikrobioms

Das Mikrobiom spielt fiir uns und unser Leben eine zentrale Rolle. Zahlreiche Stoffwechsel-
funktionen, Immunreaktionen und physiologische Ablaufe werden durch unser Mikrobiom
beeinflusst.

Durch verschiedene Faktoren wie Genetik, Umweltfaktoren, Geburtsmodus, Alter und
Krankheiten sowie Lebensstil, Ernahrung, Medikamente und Bewegung wird das Mikro-
biom gepragt (e Abb. 3.1; Hill 2020).

Die Zusammensetzung des Mikrobioms beeinflusst unsere Gesundheit sowie die Funk-
tion des Gehirns, des Darms, des Stoffwechsels sowie des Immunsystems und der Organe
(» Kap. 1.7; @ AbD. 3.1).

Verschiedene Korperregionen wie der Respirationstrakt, der Magen-Darm-Trakt, die
Haut oder der duflere Urogenitaltrakt haben eine unterschiedliche Mikrobiomzusammen-
setzung (» Kap. 1.2.1, » Kap. 1.2.2, » Kap. 3.3). Das intestinale Mikrobiom hat von allen die
groflte Bedeutung.

Das Mikrobiom setzt sich hauptsachlich aus folgenden Domanen zusammen
(» Kap. 1.2.1, » Kap. 2):

— Bakterien (Prokaryoten)
— Archaeen (Prokaryoten) und
— Eukaryoten (v.a. Pilze).
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® Abb.3.1 Einflussfaktoren auf das Mikrobiom

3.2 Funktion des Mikrobioms

Unser Mikrobiom hat vielfaltige Aufgaben, hierzu zdhlen:

— Unterstiitzung der Verdauung und Verstoffwechselung von Nahrstoffen,
— Synthese von Vitaminen,

— Regulierung des Immunsystems und Schutz vor Krankheitserregern,

— Aufrechterhaltung eines gesunden Hautgleichgewichts (» Kap. 3.3.1).

Eine dichte Besetzung mit ,guten Bakterien® ldsst keinen oder wenig Platz fiir pathogene
Mikroorganismen. Wichtig ist eine reiche Vielfalt, denn eine reduzierte Anzahl von Stam-
men kann die Entwicklung von Krankheiten begiinstigen (» Kap. 1.2.9).

Die Artenvielfalt des intestinalen Mikrobioms beeinflusst die Entwicklung des Immun-
systems. Studien zeigen, dass wenn Mause ohne Bakterienbesiedelung im Darm aufwach-
sen, spater ein stark unterentwickeltes Immunsystem besitzen. Die Aufgaben des Darmmi-
krobioms (» Kap. 1.2.2) lassen sich in 4 Bereiche aufteilen:

1. metabolische (» Kap. 3.2.1),

2. trophische (» Kap. 3.2.2),

3. immunologische (» Kap. 3.2.3) und
4. protektive Funktion (» Kap. 3.2.4).

3.21 Metabolische Funktion des Mikrobioms

Die zahlreichen niitzlichen Darmbakterien sind kommensale Lebewesen (,,Mitesser®) und

benétigen ihren Wirt zum Uberleben.

— Sie sind an der Nutzung von Nahrstoffen mafRgeblich beteiligt.

— Sie bewirken die Fermentation von nicht verdaulichen Nahrungsbestandteilen sowie
endogenem Mukus.
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3.2 Funktion des Mikrobioms

— Sie metabolisieren Polysaccharide durch Enzyme, mit denen der menschliche Korper
nicht ausgestattet ist.

— Sie spielen eine mafRigebliche Rolle bei der Synthese von Vitaminen, wie Vitamin K, oder
Vitamin By,.

— Sieunterstiitzen die Absorption von Mineralstoffen wie Calcium, Magnesium und Eisen.

3.2.2 Trophische Funktion des Mikrobioms
Studien zeigen, dass das intestinale Mikrobiom die Morphologie und die Physiologie des
Gastrointestinaltrakts beeinflusst. Mikroben kolonisieren die Mukusschicht der Darm-
schleimhaut. Dadurch bilden sie die erste Barriere zum Darmlumen und bewirken eine Ver-
dickung. Der dichte Bakterienteppich besteht zu einem groflen Teil aus Laktobazillen
(Milchsdurebakterien) und Bifidobakterien, denen die Schleimschicht als Nahrboden
dient. Diese Bakterienschicht hat eine sogenannte Platzhalterfunktion. Sie erschwert
pathogenen Keimen die Besiedelung der Darmschleimhaut.

Becherzellen produzieren den Schleim fiir die Schleimschicht des Darmepithels
(» Kap. 1.3.3). Akkermansia muciniphila ist ein schleimschichtabbauendes Bakterium
(» Kap. 2.1.8), das die Darmschleimhaut von Menschen besiedelt. Durch seinen Schleim-
abbau regt der Keim die Tatigkeit der Becherzellen an und sie produzieren neuen Schleim.
Faecalibacterium prausnitzii nutzt wiederum fiir seine Produktion von Buttersaure die
Abbauprodukte von Akkermansia muciniphila, die als Nahrstoff der Zellen in der Darm-
schleimhaut fungiert (Miiller 2025).

Die Verdickung durch die Bakterienschicht und die Anregung des Wachstums der
Schleimhaut verstarken die intestinale Barrierefunktion des Gewebes.

Becherzellen

Die Becherzellen liegen als intraepitheliale Driisen vereinzelt an der Oberflache von
Epithelgewebe. Sie sezernieren sehr viskdse, schleimbildende Stoffe (Muzine) und
bilden einen Schleimteppich als Bestandteil der Schleimhaut unterschiedlicher
Organe (Miller 2025).

3.2.3 Immunologische Funktion des Mikrobioms
Das grofite Immunorgan des Korpers ist das intestinale Immunsystem. Es ist fiir die adap-
tive und angeborene Immunantwort verantwortlich (» Kap. 1.3.4).

Die Darmmukosa (» Kap. 1.3.2) ist die wichtigste Schnittfliche zwischen Immunsystem
und externer Umwelt. Die lockere Schleimschicht besteht aus Muzinen und ist die Nahr-
stoffquelle fiir Bakterien.

Die Darmmukosa ist Bestandteil der Darmbarriere (» Kap. 1.3) und besteht aus verschie-
denen Zelltypen die fiir die
— Sekretion des Schleims (Mukus),

— Sekretion antimikrobieller Substanzen wie Lysozym und Defensinen sowie Antikor-
pern (IgA) und
— Zellen der spezifischen Immunabwehr wie Monozyten und Makrophagen zustandig ist.



3.2.4 Protektive Funktion des Mikrobioms

Defensine

Defensine sind antimikrobielle Peptide und haben ein weites Wirkungsspektrum
gegenlber Bakterien, Hefen, Fadenpilzen, Viren und Mykobakterien zur Abwehr der
Pathogene. Die neutrophilen Granulozyten der Wirbeltiere und Wirbellosen sezer-
nieren Defensine in phagozytotische Vakuolen, die beim Menschen unter anderemin
Schleimhautzellen der Atemwege, des Diinndarms und der Harnwege vorkommen.
Das Beta-Defensin 2 der Hautzellen wirkt sehr effektiv gegen Bakterien wie Esche-
richia coli und Pseudomonas aeruginosa sowie den Hefepilz Candida albicans
(Spektrum 2021).

Wichtige Defensine sind die Cathelicidine des Darms, die Histatine des Speichels
und das Psoriasin der Haut.

Das intestinale Mikrobiom ist essenziell fiir das Heranreifen des Immunsystems und pro-
duziert bestimmte Fettsdauren (» Kap. 2.1.9), die wichtig sind fiir die regulatorischen T-Zel-
len. Diese Zellen sorgen im Bedarfsfall fiir die Unterdriickung der Immunsystemaktivierung
und senken das Risiko fiir das Entstehen von Allergien oder Autoimmunerkrankungen.

Mukosaassoziiertes lymphatisches Gewebe

Im Darmgewebe befinden sich Lymphozyten zwischen den Epithelzellen und in der
Lamina propria. Die Verkniipfung von Lymphe und Mukosa wird als mukosaassozi-
iertes lymphatisches Gewebe (mucosa associated lymphatic tissue = MALT)
bezeichnet und ist Teil des Immunsystems.

Mithilfe dieser lymphatischen Infrastruktur kdnnen sich Schleimhaute immunolo-
gisch untereinander austauschen und verhindern die Anheftung von Erregern an das
Epithel. Zum zellularen MALT gehéren unter anderem eigenstéandige Organe wie die
Hals- und Rachenmandeln (Waldeyer-Rachenring), der Wurmfortsatz des Blinddarms
oder die Peyer-Plaques der Diinndarmschleimhaut. Das GALT (» Kap. 1.3.4) ist somit
das MALT des Gastrointestinaltrakts (Héppner und Stark 2025).

3.2.4 Protektive Funktion des Mikrobioms
Einige kommensale Mikroorganismen besitzen pathogenes Potenzial. Es ist wichtig, dass
Gleichgewicht innerhalb der Bakterienpopulationen herrscht.

Zahlreiche niitzliche Bakterien (z.B. Milchsdurebakterien) produzieren antimikrobiell
wirksame Substanzen, die sogenannten Bakteriozine. Diese verhindern, dass es zu einer
unangemessenen Kolonisation von pathogenen Mikroorganismen im Gastrointestinal-
trakt kommt.

Laktobazillen und Bifidobakterien regen zum Beispiel die Ausschiittung von Immun-
globulin A (IgA, » Kap. 1.3.4) an, das Komplexe mit Antigenen aus der Umwelt bildet. So
unterstiitzen diese beiden Bakterienarten die Schutzwirkung des Korpers gegen pathogene
Erreger. Der Nachweis von IgA ist ein Marker fiir die mukosale Barrierefunktion, die unter
anderem bei Patienten mit chronisch-entziindlichen Darmerkrankungen gestort ist
(Murphy und Weaver 2018).
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86 3.3 Verteilung des Mikrobioms im und am menschlichen Kérper

Bakteriozine

Bakteriozine sind von Bakterien synthetisierte Stoffwechselprodukte (Proteine oder
Peptide), die flir andere Bakterienstimme derselben oder nah verwandten Art eine
wachstumshemmende (bakteriostatische) oder abtétende (bakterizide) Wirkung
haben. Viele Bakterien, die als Probiotika eingesetzt werden, bilden Bakteriozine. Sie
werden zum Beispiel zur natlrlichen Konservierung von Lebensmitteln verwendet
oder haben eine protektive Wirkung auf die Darmmikrobiota, da sie pathogene Mikro-
organismen verdrangen kdnnen. Einige Forschungsprojekte untersuchen ihre Einsatz-
moglichkeit gegen Lebensmittelinfektionserreger wie Campylobacter, Salmonellen
oder E. coli (Pschyrembel 2023).

3.3 Verteilung des Mikrobioms im und am menschlichen
Korper

Alle Bereiche unseres Korpers, die Kontakt zur Aulenwelt haben, sind mit Mikroorganis-

men besiedelt und von einem Mikrobiom bedeckt (e Abb. 3.2).

Die Haut ist iiber Lippen und Mund mit dem Mikrobiom des Gastrointestinaltrakts ver-
bunden. Es verandert sich mit zunehmendem Alter. Mithilfe von Hautproben konnten For-
schende das Alter eines Menschen anhand des Mikrobioms relativ genau bestimmen
(£3,8 Jahre) (Jeske 2021).

3.3.1 Haut

Das menschliche Hautmikrobiom lasst sich in residente und transiente Mikroorganismen

einteilen (» Kap. 5.4.1). Die residenten Mikroben bilden das individuell zusammengesetzte

Kernmikrobiom, das auf der Haut permanent bleibt und sich nur langsam verandert.

Im Gegensatz dazu gelangen die transienten Mikroorganismen aus der Umwelt auf die
Haut oder auf andere Korperregionen und sind dort nicht dauerhaft angesiedelt (Anflug-
keime).

Das dermale Mikrobiom unterstiitzt die Haut in ihrer Schutzfunktion und bildet die mik-
robielle Barriere. Das dermale Mikrobiom besetzt alle verfiigbaren Nischen und verhindert
durch diese Kolonisierungsresistenz, dass sich fremde oder pathogene Mikroben ausbreiten
konnen.

Die Zusammensetzung des Hautmikrobioms variiert in Abhangigkeit vom Mikroklima
des jeweiligen Hautareals (» Kap. 5.4).

— Inden Achselhohlen, der Leistengegend oder den Zehenzwischenraumen siedeln bevor-
zugt feuchtigkeits- und warmeliebende Mikroorganismen wie gramnegative, coryne-
forme Bakterien oder Staphylococcus aureus.

— Hautzonen mit zahlreichen Talgdriisen (Kopf, Gesicht, Brust, Riicken) werden von lipo-
philen Mikroorganismen wie Propionibakterien und Hefepilzen bevorzugt.

Bakterien des Mikrobioms kommen auch in der Epidermis, der Dermis und dem Fettge-
webe vor. Studien zeigen, dass Staphylococcus epidermidis dendritische Zellen und T-Lym-
phozyten in der Haut aktiviert, um eindringende Pathogene abzuwehren (Hofmann-Affmus
2018).



3.3.2 Nase
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® Abb.3.2 Durchschnittliche Verteilung der flinf haufigsten Bakteriengruppen nach Whole-Shotgun-
Sequenzierung der Mikrobiota-Proben

3.3.2 Nase

Die Schleimhaute der Nase als Bestandteil der oberen Atemwege werden beim Atmen von
Luft durchstromt. Die Nase ist neben dem Mund ein grofes Einfallstor fiir Mikroorganis-
men. Die Zusammensetzung des nasalen Mikrobioms in den verschiedenen Regionen von
Nasenvorhof bis zu den einzelnen Nasengangen ist ahnlich, variiert allerdings von Person
zu Person. Forscher fanden mindestens 13 Untergruppen von Bakterien bei Menschen mit
dhnlichem nasalen Mikrobiom.

Dominierende Bakterien im nasalen Mikrobiom
- Corynebakterien

- Propionibakterien

- Staphylokokken

Manchmal besiedeln auch Moraxella und Pneumokokken die Nasenschleimhaut
(Vieweg 2020).
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4 Einflussfaktoren aufdas
intestinale Mikrobiom

Zahlreiche Faktoren kénnen eine Umstrukturierung der intestinalen Mikrobiota bewirken
und beeinflussen auch das Wachstum von pathogenen oder nutzlichen Mikroorga-
nismen. Zu diesen Faktoren zéhlen Veranderungen des pH-Werts im Darm (» Kap. 4.1)
sowie die individuelle Erndhrung (» Kap.4.2). Auch die Substitution von Probiotika
(» Kap. 4.3), Prabiotika (» Kap.4.4), Synbiotika (» Kap.4.5) und Postbiotika (» Kap. 4.6)
sowie Bewegung (» Kap.4.7) und die Einnahme von Arzneimitteln (» Kap.4.8) kénnen
Veranderungen des intestinalen Mikrobioms bewirken.

Das Potenzial von Mikroorganismen und ihre Rolle bei der Erhaltung der Gesundheit
ermoglicht neue Therapieansatze zur Behandlung bestimmter Erkrankungen. Therapie-
moglichkeiten sind noch in der Entwicklungsphase und es fehlen aussagekraftigere Stu-
dien mit evidenten Daten (DZFI 2026).

Mit Probiotika, Prabiotika, Synbiotika und Postbiotika gibt es ein breites Spektrum an
Praparaten, um eine Dysbiose im intestinalen Mikrobiom zu verhindern oder zu behan-
deln. Wichtig fiir die Beratung, zum Beispiel in der Apotheke, ist eine umfassende Kenntnis
der Bestandteile der Praparate (m Tab. 4.1) und ihrer Funktion im Korper.

m Tab.4.1 Bestandteile von Pra-, Pro-, Syn- und Postbiotika (Kiihnast 2025)

Komponenten Vorkommen
Probiotika Lebende Mikroorganismen wie z. B. - Nahrungsergédnzungsmitteln
Milchsaurebakterien, Bifidobakterien, - Arzneimitteln
aber auch bestimmte Hefen wie - Fermentierte Lebensmittel wie
Saccharomyces boulardii Joghurt, Kefir, Sauerkraut
Prabiotika Unverdauliche Nahrungsbestandteile - Prébiotische Nahrungserganzungs-
wie z.B. Inulin, Fructo-Oligosaccharide mittel mit Akazienfaser, Guarkernmehl
(FOS), Galacto-Oligosaccharide (GOS), oder resistenter Starke
Pektin - Lebensmittel wie Chicorée, Zwiebeln,
Knoblauch, Lauch, Spargel,
Artischocken, Hiilsenfriichte, Apfel,
Beeren, Hafer
Synbiotika Kombination aus lebenden Mikroorga- - Nahrungsergdnzungsmittel
nismen und unverdaulichen Nahrungs-
bestandteilen
(Probiotika + Prébiotika = synergisti-
scher Effekt)
Postbiotika Nichtlebende Bestandteile von Mikro- - Fermentierte Lebensmittel wie

organismen und deren Stoffwechsel-
produkte wie kurzkettige Fettsauren,
Enzyme, spezielle Proteine und Amino-
sauren, Vitamine und organische
Sauren

Joghurt, Sauerkraut, Kimchi
- Spezielle Nahrungserganzungsmittel
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4.2 Direkter Einfluss der Ernahrung

Analyse des intestinalen Mikrobioms

Es gibt zahlreiche Angebote fiir ,Darmflora-Tests®, die man zu Hause durchfliihren kann
und die eine konkrete Aussage tber unser Darmmikrobiom geben sollen. Aus den
Ergebnissen dieser Mikrobiomanalysen ergeben sich haufig Erndhrungs- und
Handlungsempfehlungen, die die Lebensqualitat des Patienten einschranken und zu
einer Mangelernahrung fihren kdnnen. Diese Mikrobiomanalysen stellen eine
Momentaufnahme des intestinalen Mikrobioms dar und sind schwer zu interpretieren.
Zu Hause durchgefiihrte Mikrobiomanalysen sind teuer und Uberflissig.

Leidet man unter spezifischen Beschwerden, sollte dringend ein Arzt aufgesucht
werden. Dieser kann weitere Untersuchungen veranlassen (Stiftung Warentest 2024,
Weisenburger 2026).

4.1 Einfluss des pH-Werts

Der Magensaft hat einen pH-Wert von 1-3. Die saurefeste Schleimschicht schiitzt die
Magenschleimhaut vor diesem aggressiven Saft.

Mehrere Steuerungsmechanismen sorgen dafiir, dass der Diinndarm nicht ibersauert.
Der saure Speisebrei aus dem Magen wird bei Eintritt in den Diinndarm mit der leicht basi-
schen Gallenfliissigkeit (pH = 7,1) und dem Bauchspeichel (pH = 8) vermengt. So kommt es
zur Verschiebung des pH-Werts in den basischen Bereich. Der Darminhalt im Diinndarm
hat wahrend der Nahrstoffresorption einen pH-Wert von 8.

Garungs- oder Faulnisprozesse im Darm oder Verdauungsstorungen mit Saureproduk-
tion konnen zu Durchfillen fiihren (Siemensstiftung 2021).

Laktobazillen senken zum Beispiel durch die Produktion von Milchsdure den pH-Wert
im Darm. Dadurch entsteht ein ungiinstiges Milieu fiir pathogene Mikroorganismen. Die
Aktivitat von Krankheitserregern wird durch das saure Milieu gehemmt.

4.2 Direkter Einfluss der Erndhrung

Viele Bestandteile der Nahrung nehmen einen direkten Einfluss auf das intestinale Mikro-
biom. Dazu zdhlen besonders folgende unverdauliche Kohlenhydrate:

— resistente Stdrke,

— Pektin,

— Lignin,

— Inulinund

— Zellulose.

Auch Nahrungsbestandteile mit antimikrobieller Wirkung beeinflussen das Mikrobiom im
Darm direkt (Storr 2020):

— Flavonoide,

— Terpenoide,

— Quinone und

— Alkaloide.

421 Bedeutung der Muttermilch

Ab dem 1. Lebenstag beeinflusst die Ernahrung des Neugeborenen die Zusammensetzung
des intestinalen Mikrobioms. Die Darmmikrobiota ist bei gestillten Kindern ganz anders
zusammengesetzt als bei Kindern, die mit Sduglingsnahrung gefiittert werden (» Kap. 3.5.1).



4.2.2 Einfluss von Zucker und Fett

Ein Baby trinkt im Durchschnitt pro Tag 800 ml Milch. Lange Zeit ging man davon aus,
dass die Muttermilch steril ist, dabei enthalt sie eine Vielzahl von unterschiedlichen Bakte-
rien. Diese scheinen tiber dendritische Zellen und Makrophagen aus dem Darm der Mutter
uber die Lymphe oder Blutbahn in die Milchdriisen zu gelangen. So nimmt der Saugling pro
Tag zwischen 105 und 107 Bakterien zu sich (» Kap. 3.5.1).

Haufige Bakteriengattungen (m Tab. 4.2), die in der Muttermilch enthalten sind:

— Lactobacillus sp., Lacticaseibacillus sp., Lactiplantibacillus sp., Limosilactobacillus sp.,
— Staphylococcus sp.,

— Streptococcus sp. sowie

— Enterococcus sp. (Riihle 2021).

Wie bereits in » Kap. 3.5.1 beschrieben, besteht die Muttermilch aus verschiedenen Kompo-
nenten. Die sogenannten human milk oligosaccharides (HMOs), sind schwer verdaulich
und werden nur zum Teil resorbiert. Ein Grofsteil der HMOs dient den niitzlichen Darmbak-
terien als Nahrungsquelle. Bei gestillten Kindern kommen dadurch Laktobazillen und Bifi-
dobakterien vermehrt im intestinalen Mikrobiom vor.

4.2.2 Einfluss von Zucker und Fett

Eine zucker- und fettreiche Ernahrung schadigt die Darmmikrobiota. Das belegten Unter-
suchungen eines Teams aus Wissenschaftlern bei Experimenten an Mausen. 4 Wochen
nach dem Start der Studie, zeigten die Tiere bei erhohtem Zucker- und Fettverzehr Anzei-
chen eines metabolischen Syndroms mit Gewichtszunahme, Insulinresistenz und Glucose-
intoleranz.

Durch den erh6hten Zucker- und Fettkonsum war die Besiedelung mit bestimmten Clos-
tridiaceae im Darm stark reduziert. Bei Clostridiaceae handelt es sich um sogenannte seg-
mentierte filamentdse Bakterien (SFB), die Immunreaktionen beeinflussen. Sie induzie-
ren die Bildung von T-Helferzellen-17 (TH17) als Immunzellen.

Normalerweise sorgen die Clostridiaceae dafiir, dass im Darm weniger Fett aus der Nah-
rung aufgenommen wird. Diese Funktion wurde durch die zucker- und fettreiche Erndh-
rung gestort. Bei einer fettreichen Ernahrung ohne Zucker erfolgte keine Storung.

Die Bakterienart Faecalibaculum rodentium war durch den Zucker- und Fettkonsum
vermehrt vertreten. Der Zucker fordert scheinbar das Wachstum von Faecalibaculum roden-
tium, das wiederum die segmentierten filamentosen Bakterien verdrangt.

m Tab.4.2 Haufige in Muttermilch enthaltene Bakterien (Rihle 2021)

Bakteriengattung Hauptspezies

Lactobacillus L. acidophilus, L. gasseri

Lacticaseibacillus L.rhamnosus

Lactiplantibacillus L. plantarum

Limosilactobacillus L. fermentum

Staphylococcus S. aureus, S. capitis, S. epidermidis, S. hominis
Streptococcus S. mitis, S. parasanguinis, S. peroris, S. salivarius

Enterococcus E. faecalis, E. faecium
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4.2 Direkter Einfluss der Ernahrung

Die Gabe von SFB als Probiotikum konnte die Zahl der Ty17-Zellen wieder erh6hen und
den Schutz vor dem metabolischen Syndrom wiederherstellen. Mause haben andere SFB-
Arten als Menschen. Die Wissenschaftler vermuten, dass es auch beim Menschen Spezies
gibt, die diese Aufgabe erfiillen (Hohmann-Jeddi 2016).

4.2.3 Einfluss von Emulgatoren
Der Einfluss von Emulgatoren auf das intestinale Mikrobiom ist noch nicht ausreichend
erforscht. Bei Polysorbat 80 (E433) wird eine erhdhte Translokation von Bakterien aus dem
Gastrointestinaltrakt in die Blutbahn durch die Darmmukosa vermutet.

Dem Emulgator Lecithin (Phosphatidylcholin, E322) wird ein positiver, schleimhautbar-
rierestarkender Effekt im Dickdarm zugeschrieben (Storr 2020).

4.2.4  Einflussvon Fetten

Nahrungsfette wie z. B. Triglyceride werden durch Lipasen in freie Fettsduren und Mono-
glyceride verdaut. Sie vermischen sich im Zwolffingerdarm mit Gallensdauren und bilden
kleine Aggregate, die vom Darmepithel transportiert werden. Der Korper absorbiert Nah-
rungsfettsauren hauptsachlich im Diinndarm. Im Dickdarm mit der grofiten mikrobiellen
Dichte sind sie weniger vorhanden.

Bei fettreicher Erndhrung und hohen Cholesterolwerten siedeln sich bevorzugt Bacte-
roides-Arten im Darm an. Bei einer fettarmen Diat finden sich mehr Blautia-Spezies, die
besonders bei Menschen mit einem niedrigen Cholesterolspiegel in hOheren Konzentratio-
nen zu finden sind (Ranft 2019).

Unter dem Einfluss von fettarmer Ernahrung wachsen vermehrt niitzliche Bakterien, die
Butyrat produzieren. Diese Darmbakterien bauen im Dickdarm unverdauliche Ballaststoffe
ab und dabei entsteht Butyrat.

Butyrat (Salz der Buttersdure) ist eine kurzkettige Fettsaure (short chain fatty acids,
SCFA, » Kap. 2.1.9). Butyrat dient als Energielieferant fiir die Darmepithelzellen und starkt
dadurch auch die Darmbarriere.

Durch die kurzkettige Fettsaure Butyrat wird der pH-Wert im Darm gesenkt. Dadurch
wird die Vermehrung und die Ansiedelung zahlreicher unerwiinschter Mikroorganismen
verhindert. Wahrend Butyrat die Teilung gesunder Epithelzellen stimuliert, hemmt es die
Teilung kolorektaler Krebszellen.

Zudem besitzt Butyrat eine antientziindliche Wirkung. In einer Studie konnte gezeigt
werden, dass Butyrat den Hexokinase-2-Spiegel der Darmepithelzellen senkt. Hexokinase
2 (HK?2) ist ein Enzym, das an Entziindungen beteiligt ist und vermehrt bei entziindlichen
Prozessen produziert wird. Durch die Zugabe von Butyrat konnte im Tiermodell gezeigt
werden, dass Butyrat den HK2-Spiegel in den Darmepithelzellen senkt und somit Entziin-
dungen reduziert wurden (Hinrichsen et al. 2021).

Vermehrung von butyratproduzierenden Bakterien

Lebensmittel, die resistente Stirke enthalten, fordern das Wachstum von Bakterien, die
Butyrat bilden. Ein Verzehr von 5—10 g/Tag begilinstigt das Wachstum. Wahrend des Ver-
dauungsprozesses im Darm wird nicht die komplette Starke des Nahrungsmittels fiir die
Resorption aufgespalten. Den unverdaulichen Teil konnen die Darmbakterien in kurzket-
tige Fettsauren (short chain fatty acids, SCFA) wie Acetat, Butyrat oder Propionat umwan-
deln (» Kap. 2.1.9,» Kap. 4.4).



4.2.5 Einfluss von fermentierten Lebensmitteln

Resistente Stirke leistet einen positiven Beitrag fiir die kardiometabolische Gesundheit
und starkt die Darmbarriere. Sie entsteht beim Kochen und Kiithlen bzw. Einfrieren von Kar-
toffeln, Nudeln, Reis oder Brot.

Folgende Lebensmittel enthalten unverdauliche Starkemolekiile:

— unreife Bananen erkaltete, gekochte Kartoffeln
— kernige Haferflocken — erkaltete, gekochte Nudeln

— Gerste erkalteter, gekochter Reis

— Hiilsenfriichte gebackenes Brot

Der Anteil an resistenter Starke betrdgt bei einer gekochten und abgekiihlten Kartoffel
ungefahr 3,2 g (Russ 2024).

42,5 Einfluss von fermentierten Lebensmitteln
Der Prozess der Fermentierung dient dazu, ein Lebensmittel haltbar zu machen. Dabei ent-
stehen probiotische Ndhrstoffe (» Kap. 4.3).

Laktobazillen, die zum Beispiel auf natiirlicherweise in bestimmten Lebensmitteln
(Milch) enthalten sind, verstoffwechseln den im Lebensmittel enthaltenen Zucker. Dadurch
vermehren sich die Laktobazillen und es entsteht Milchsaure (Milchsduregdrung). Je mehr
Milchsaure entsteht, desto saurer wird das Lebensmittel. Ein saures Milieu verhindert die
Bildung schadlicher Schimmelpilze oder Bakterien und schiitzt so vor dem Verderb.

Die zahlreichen lebenden Milchsdaurebakterien iiben einen positiven Effekt auf das
Darmmikrobiom aus. Es kommt zur Anreicherung von Stoffen mit antientziindlicher Wir-
kung. Dabei handelt es sich zum Beispiel um kurzkettige Fettsduren (» Kap. 2.1.9) und Inter-
leukine (Barocke 2024).

Die Abbauprodukte der Milchsdurebakterien im Darm ermoglichen die Bildung von
Serotonin und haben somit einen positiven Effekt auf die Psyche (Netz-und-boden.de
2024).

Beim Fermentierungsprozess entsteht in den Endprodukten vermehrt Histamin. Dies
fihrt bei Personen mit einer Histaminintoleranz oder -iiberempfindlichkeit zu allergieahn-
lichen Beschwerden wie Durchfall, Hautrotungen, Kopfschmerzen, Herz-Kreislauf-Proble-
men (Kithnast 2024).

Beispiele fiir fermentierte Lebensmittel:

— Milchprodukte wie Joghurt, Kase — eingelegte Gurken, Oliven, Mixed Pickles
oder Kefir — Limonade, Bier, Wein

— Rohmilchkase — Kombucha (fermentierter Tee)

— Sauerkraut — Sojasauce

— Kimchi (fermentierter Chinakohl) — Miso-Paste

— Miso (fermentierte Sojabohnenpaste) — Sauerteig

— Tempeh (fermentierte Sojabohnen)

Fermentierte Lebensmittel enthalten zahlreiche niitzliche Mikroorganismen, solange sie
nicht zu stark erhitzt (pasteurisiert) werden. Beim Verzehr von Lebensmitteln mit Probio-
tika ist zu beachten, dass sie auf ihrem Weg durch den Gastrointestinaltrakt bis in den Dick-
darm die Magensaure und die Gallensalze lebend liberstehen miissen (Steinmeyer 2023).
Naturjoghurt enthilt haufig Bakterien wie Streptococcus thermophilus oder Lactoba-
cillus bulgaricus, die nur bedingt das saure Milieu im Magen iiberleben, auch haften sie
weniger gut an der Darmschleimhaut an als andere Probiotika. Die Bakterienkonzentratio-
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nen in den handelsiiblichen Joghurtprodukten sind aufferdem meist deutlich geringer als in
den durchgefiihrten Studien. Zusatzstoffe in den Milchprodukten wie Zucker oder Obst
konnen die Konzentration zusatzlich beeinflussen (DocCheck 2020).

4.2.6 Einflussvon prabiotischen Lebensmitteln

Prabiotische Lebensmittel enthalten schwer verdauliche Nahrungsbestandteile. Dabei han-
delt es sich um kurzkettige Kohlenhydrate, sogenannte Oligosaccharide.

— Fructo-Oligosaccharide (FOS) wie Inulin und Oligofructose,

— Galacto-Oligosaccharide (GOS),

— resistente Starke und

— Pektin (pflanzliche Zellwandbestandteile).

Prabiotische Lebensmittel bestehen meist aus wasserloslichen Ballaststoffen, allerdings
besitzen nicht alle Ballaststoffe prabiotische Eigenschaften.

Beispiele fiir prébiotische Lebensmittel:

— Artischocken, Chicorée — Bananen

— Topinambur, Yaconwurzel, Zichorien- — Flohsamen, Leinsamen, Chiasamen
wurzel — Pastinaken

— Schwarzwurzel, Spargel — Lauch, Zwiebeln, Knoblauch

— Roggen, Hafer, Gerste — Hilsenfriichte

— Nudeln, Kartoffeln, Reis (gekocht und — SiRkartoffeln, Yamswurzel
wieder abgekiihlt) — Pilze

— Apfel, Birnen, Orangen, Aprikosen, — Algen

Quitten, Beerenfriichte

Die unverdaulichen, prabiotischen Nahrungsbestandteile werden weder von der Diinn-
darmschleimhaut resorbiert noch von den Enzymen des Gastrointestinaltrakts in eine
resorbierbare Form umgewandelt. Sie werden ausschlieflich von den Darmbakterien fer-
mentiert. Das bedeutet, sie dienen als Nahrung und als Energiequelle fiir die niitzlichen
Darmbakterien und stimulieren deren Wachstum, indem sich die Darmbakterien von den
Prabiotika erndhren. Als Endprodukte entstehen unter anderem die kurzKkettigen Fettsdu-
ren (SCFA) wie Acetat, Propionat und Butyrat (» Kap. 2.1.9).

Viele unlosliche Ballaststoffe, die auch zu den unverdaulichen Nahrungsbestandteilen
zahlen, besitzen keine prabiotischen Eigenschaften, sondern fordern hauptsachlich die
Darmbewegung (» Kap. 4.4).

Nicht jedem fallt die Umstellung von einer hoch verarbeiteten, industriell hergestellten
Nahrung mit viel Zucker, Fett und tierischem Eiweif auf pribiotische Lebensmittel leicht.
Die Zufuhr von prabiotischen Lebensmitteln und Ballaststoffen sollte langsam eingefiihrt
und allmahlich auf die von der Deutschen Gesellschaft fiir Erndhrung (DGE) empfohlene
Menge von 30 g taglich umgestellt werden. Wichtig sind gutes Kauen und eine ausreichende
Flissigkeitszufuhr. Vorteilhaft sind 4-5-stiindige Essenspausen. Kontraktionen des
Magens und des Diinndarms transportieren in dieser Zeit Unverdauliches zum Dickdarm
(Steinmeyer 2023, Kiihnast 2025).



5 Veranderungen und Erkrankungen
durch das Mikrobiom

Die Forschung arbeitet noch an der Ursachen-Wirkungs-Beziehung zwischen dem intesti-
nalen Mikrobiom und verschiedenen Erkrankungen. Wissenschaftler konnten bereits
beobachten, dass Erkrankungen wie zum Beispiel Demenz (» Kap.5.6.4), Autismus
(» Kap. 5.6.3), Leberzirrhose (» Kap. 5.10.3), Dickdarmkrebs (» Kap. 5.9.1), die chronisch-
entzliindlichen Darmerkrankungen Morbus Crohn und Colitis ulcerosa (» Kap. 5.1.1) sowie
Diabetes (» Kap.5.7.2) mit Verdnderungen des intestinalen Mikrobioms einhergehen.
Unklar ist allerdings, ob die Veranderung des Mikrobioms die Ursache einer bestimmten
Erkrankung ist oder ob sich das Mikrobiom durch eine Erkrankung verandert.

Kausale Untersuchungen zum Darmmikrobiom erfolgen an Mausen. Mithilfe der Bioinfor-
matik werden die mikrobiologischen Vorgange im Darm analysiert. Die Erkenntnisse
werden auf den Menschen tibertragen. Studien am Menschen priifen Interventionen, die
Krankheiten verhindern konnen.

Bekannt ist, dass die intestinale Mikrobiota iiber die Darm-Achsen mit den peripheren
Organen kommuniziert (» Kap. 1.7). Dadurch beeinflussen die Bakterien im Darm verschie-
dene Gesundheits- und Krankheitsprozesse (s Tab. 5.1).

Fir das Auftreten einer bestimmten Erkrankung ist nicht nur ein bestimmtes Bakterium
verantwortlich. Verschiedene Mikroorganismen stellen gleiche Metaboliten her, so kann die
Abwesenheit oder der Mangel eines Bakteriums durch die Anwesenheit eines anderen Bak-
teriums kompensiert werden.

m Tab.5.1 Beispiele flirverschiedene Einflisse der Darmmikrobiota auf verschiedene Organe (nach
zZUndorf und Dingermann 2017, Reinhard 2024)

organ Einfluss durch die Darmmikrobiota Maogliche gesundheitliche Folgen
einer mikrobiellen Dysbiose

Fettgewebe Adipozytenvolumen - Fettleibigkeit (» Kap.5.7.1)
- Insulinresistenz

Braunes - Thermogenese Insulinresistenz
Fettgewebe - Entzindungen
Leber - Gallensauremetabolismus - NAFLD (nichtalkoholische Fettle-
- Lipogenese bererkrankung, » Kap. 5.10.2)
- Energieverbrauch - NASH (nichtalkoholische Steato-
hepatitis)
Pankreas Insulinsekretion Diabetes mellitus Typ 2 (» Kap. 5.7.2)

Ganzer Korper Koérperwachstum Unterernéhrung
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m Tab.5.1 Beispiele flr verschiedene Einflisse der Darmmikrobiota auf verschiedene Organe (nach
Zindorf und Dingermann 2017, Reinhard 2024)

organ Einfluss durch die Darmmikrobiota Mégliche gesundheitliche Folgen
einer mikrobiellen Dysbiose

Kardiovaskuléres Umwandlung von Ballaststoffen zu - Schlaganfall
System kurzkettigen Fettsduren (Propion- - Atherosklerose
sauren) reduziert die Konzentration - Thrombose

von Fetten wie Cholesterin, als
wichtiger Trigger fUr GefaBentziin-

dungen
Gehirn Verhalten Autismus-Spektrum-Stérung
(» Kap.5.6.3)
- Serotoninmetabolismus Stressantwort durch Ausschittung
- Blut-Hirn-Schranke von Stresshormonen wie Cortisol
- Appetitregulation und Adrenalin fihrt zu Angst und
kognitiven Einschrankungen
(» Kap.5.5.1)
Leber Intestinale Gluconeogenese Metabolisches Syndrom
Lunge Genexpression Allergisches Asthma (» Kap. 5.3.4)

5.1 Erkrankungen des Magen-Darm-Trakts

Im Magen-Darm-Trakt kann es zu sehr unterschiedlichen Erkrankungen kommen. Im
Zusammenhang mit dem intestinalen Mikrobiom sind die chronisch-entziindlichen Darm-
erkrankungen (CED) sehr gut erforscht. Unter diesem Sammelbegriff werden die beiden
Krankheiten Morbus Crohn (MC) und Colitis ulcerosa (CU) zusammengefasst.

5.1.1 Chronisch-entziindliche Darmerkrankungen
Bei den chronisch-entziindlichen Darmerkrankungen kommt es immer wieder zu spontan
auftretenden Entziindungen des Darms ohne erkennbare Infektionen. Sowohl bei Morbus
Crohn als auch bei Colitis ulcerosa leiden die Patienten unter Bauchschmerzen, Blahungen
sowie an blutigen Durchfaillen, Miidigkeit oder Gewichtsverlust.

Ursachen fiir die Entzlindungsprozesse sind genetische und umweltbedingte Faktoren:
— Ernahrung,
— Stress,
— Rauchen,
— Infektionen und
— Antibiotikaeinnahme.

Fiir CED-Patienten konnte eine multigenetische Disposition nachgewiesen werden. Dabei
sind fiir Morbus Crohn das NOD2-Gen und fiir Colitis ulcerosa die HLA-Region als wichtige
Gene fiir die Entstehung oder Auspragung der Erkrankung nachgewiesen. Diese spielen bei
vielen chronisch-entziindlichen Erkrankungen eine wichtige Rolle. Morbus-Crohn-Patien-
ten weisen in 30—40 % der Faille eine Mutation im NOD2-Gen auf. Es codiert fiir einen Rezep-
tor, der die Freisetzung antimikrobiell wirkender Peptide wie zum Beispiel Defensine
(» Kap. 3.2.3) im Darm reguliert. Mikrobielle Abwehrfunktionen gehen verloren und Bakte-
rien werden in der inneren Schleimschicht nicht mehr unschadlich gemacht. Die intesti-



5.1.1 Chronisch-entziindliche Darmerkrankungen

nale Barriere bricht zusammen. Bestimmte Tight-Junction-Proteine sind nur noch in ver-
minderter Anzahl vorhanden, die Epithelschicht wird durchlassiger und bakterielle Anti-
gene konnen in die Lamina propria eindringen (» Kap. 1.3.5) (Geisslinger 2025).

Veradndertes Mikrobiom bei CED
Es gibt deutliche Unterschiede bei der Zusammensetzung des intestinalen Mikrobioms von
gesunden Personen und von Patienten mit CED (= Tab. 5.2).

Morbus Crohn

Morbus Crohn (MC) kann im gesamten Gastrointestinaltrakt auftreten. MC befallt bevor-
zugt das terminale Ileum, den letzten Abschnitt des Diinndarms und das Kolon (Dickdarm).
Patienten leiden unter anhaltenden (> 6 Wochen) Durchfallen, Bauchschmerzen und Fieber.
Sie haben erhohte Entziindungsparameter (CRP, BSG). Da Morbus Crohn gut auf Immun-
modulatoren wie Cortison oder Azathioprin anspricht und der Nachweis fiir einen spezifi-
schen Erreger fehlt, zahlt sie zu den Autoimmunkrankheiten (Rose und Friedland 2026).

Patienten mit MC weisen eine erh6hte Anzahl an Fusobakterien im intestinalen Mikro-
biom auf. Diesem Bakterium wurde experimentell eine zerstorende Funktion auf die
Mukosa nachgewiesen. Fiir die Entstehung von Morbus Crohn wurde fiir die Fusobakterien
allerdings keine pathophysiologische Bedeutung dokumentiert (Storr 2020).

Am Krankheitsverlauf scheint auerdem Mycobacterium avium ssp. paratuberculosis
beteiligt zu sein. Es ist bei vielen Morbus-Crohn-Patienten nachweisbar. Fiir die Wirksam-
keit einer Therapie mit Antibiotika bei MC fehlen noch gréfiere Studien (Rose und Friedland
2026).

Ausloser

Moglicherweise sind defekte Mitochondrien Ausloser fiir die chronisch-entziindliche
Darmerkrankung. Um die Ursache besser zu verstehen, hat sich ein Team aus Wissenschaft-
lern am Zentralinstitut fiir Ernahrungs- und Lebensmittelforschung der Technischen Uni-
versitat in Miinchen (TUM) mit dem Zusammenspiel des intestinalen Mikrobioms, dem
Darmepithel und den Mitochondrien naher befasst. Die Forschenden entfernten bei
Mausen einen Genabschnitt, der die Funktionsfahigkeit von Protein Hsp60 codiert. Das
Protein ist wichtig fiir die Funktion der Mitochondrien. Durch diese Veranderung kam es zu
Gewebeschadigungen im Darmepithel, ahnlich den Veranderungen bei MC. Das intestinale
Mikrobiom reagierte auf die gestorten Mitochondrien mit einer veranderten Zusammen-
setzung (TUM 2024, Urbauer et al. 2024).

m Tab.5.2 Unterschiede bei der Zusammensetzung des intestinalen Mikrobioms bei CED

Verminderte Diversitat und erh6hte Prisenz Reduzierte Anzahl
E. coli Bacillota
Veillonella spp. Bacteroidota
Haemophilus spp. Clostridia
Fusobakterien Oscillospiraceae

Bifidobacterium

F. prausnitzii
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Mitochondrien
Mitochondrien sind Zellstrukturen, die Nahrstoffe in Energie umwandeln. Dadurch
beeinflussen sie den Stoffwechsel und die Zellfunktion.

Defekte Darmbarriere bei Morbus Crohn

Zumindest bei einem Teil der Patienten scheint die Barriere zwischen dem Darmlumen und
dem Organismus defekt zu sein. Personen, die unter Morbus Crohn leiden, haben einen
Mangel an antiinfektiés wirksamen Peptiden (Defensinen, » Kap.3.2.3) im Mukus der
Darmschleimhaut. Dem Schleim fehlen haufig noch zusatzlich funktionstiichtige, abdich-
tende Verbindungen, die sogenannten Tight Junctions (» Kap. 1.3.3) zwischen den Epithel-
zellen. Bedingt durch die defekte Barrierefunktion konnen die Bakterien der normalen
Darmmikrobiota in groRen Mengen direkt auf das Epithel der Darmschleimhaut vordringen
(» Kap. 1.3.5). Dringen die Bakterien nun weiter in die Darmwand vor, reagiert der Korper
mit Abwehrmechanismen, die eine Entziindung auslosen. Mit der Inflammation ist die Bar-
rierefunktion weiter reduziert. Durch den entstehenden Teufelskreis konnen weitere Bak-
terien in die Darmwand eindringen.

Colitis ulcerosa

Die Colitis ulcerosa (CU) ist eine hdufige chronisch-entziindliche Darmerkrankung. Als
Ursache nimmt man, wie bei Morbus Crohn, immunologische und genetische Faktoren an.
Die Patienten leiden an rezidivierenden Diarrh6en, Darmblutungen, Koliken und Stuhl-
drang. Es herrscht ein Ungleichgewicht an T-Helferzellen. Bei CU uberwiegt die Ty2-
Immunantwort.

Entzlindungen bei der Colitis ulcerosa beschrinken sich immer auf den Dickdarm.
Starke und langanhaltende Durchfdlle verursachen eine Mangelerndhrung. Der Dickdarm
ist in seiner Funktion, in der Aufnahme von Fliissigkeit und Nahrstoffen, beeintrachtigt.

Auch Patienten mit Colitis ulcerosa weisen eine weniger diverse und eine anders zusam-
mengesetzte intestinale Mikrobiota auf als gesunde Menschen (Rose und Friedland 2026).

Bei wiederkehrender Colitis ulcerosa ist die fakale Konzentration an mukosabbauenden
Enzymen erhoht. Dabei handelt es sich um Proteasen und Muzin-Sulfatasen bakteriellen
Ursprungs. Wahrscheinlich sind die oberflachlichen Entziindungen das Resultat einer
Interaktion zwischen Bakterien, Bakterienkomponenten und Oberflichenepithelzellen
(Storr 2020).

Fiir die Therapie von Darmentziindungen ist Mutaflor® mit dem Bakterium E. coli-
Stamm Nissle 1917 zugelassen.

5.1.2 Reizdarmsyndrom

Die S3-Leitlinie Reizdarmsyndrom unter Federfiihrung der Deutschen Gesellschaft fiir Ver-

dauungs- und Stoffwechselkrankheiten gibt als Richtlinie an, dass die Krankheit des Reiz-

darmsyndroms (RDS; irritable bowel syndrome/IBS) vorliegt, wenn alle 3 der folgenden

Punkte erfiillt sind:

1. Es bestehen chronische, d.h. langer als drei Monate anhaltende oder rezidivierende
Beschwerden (z.B. Bauchschmerzen oder Blahungen), die von Patienten und Arzt auf
den Darm bezogen werden und in der Regel mit Veranderungen des Stuhlgangs einher-
gehen (Durchfall und/oder Verstopfung).



5.1.2 Reizdarmsyndrom

2. Die Beschwerden sollen begriinden, dass der Patient deswegen Hilfe sucht und/oder sich
sorgt und so stark sind, dass die Lebensqualitat dadurch relevant beeintrachtigt wird.

3. Voraussetzung ist, dass keine fiir andere Krankheitsbilder charakteristischen Verande-
rungen vorliegen, die wahrscheinlich fiir diese Symptome verantwortlich sind (DGVS
und DGNM S3-Leitlinie 2021; Layer et al. 2021).

Haufig ist die intestinale Mikrobiota von Patienten mit einem Reizdarm verandert und sie
weisen einen Mangel an niitzlichen Bakterien auf. Die Gabe von Probiotika verringert die
Besiedelung des Darms mit pathogenen Mikroorganismen. Zur unterstiitzenden Therapie
stehen einige Praparate zur Verfiigung, die in m Tab. 5.3 aufgelistet sind (Bruhn 2023).

Pathophysiologisch relevante, molekulare und zelluldre Faktoren, die bei RDS

auftreten knnen

Bei einem Reizdarmsyndrom kann es zu einer Reihe von pathophysiologischen Verande-

rungen kommen, bei denen man von einer multifaktoriellen Genese ausgeht. Dazu zahlen

nach der S3-Leitlinie der Deutschen Gesellschaft fiir Gastroenterologie, Verdauungs- und

Stoffwechselkrankheiten (DGVS) und der Deutschen Gesellschaft fiir Neurogastroenterolo-

gie und Motilitdt (DGNM) unter anderem:

— Motilitatsstorungen,

— gestorter Gallensauremetabolismus,

— veranderte Schleimhautfunktionen, die sich in einer gestorten intestinalen Barriere und
Sekretion zeigen,

— viszerale Hypersensitivitat,

— veranderte enterale Immunantworten und

— veranderte Dichte enteroendokriner Zellen mit veranderter Ausschiittung ihrer Boten-
stoffe (DGVS und DGNM S3-Leitlinie 2021; Layer et al. 2021).

Als zentrale Ursache fiir diese vielfaltigen Symptome wird eine veranderte Kommunikation
zwischen dem Magen-Darm-Trakt und dem Gehirn vermutet (Storung der Mikrobiota-
Darm-Gehirn-Achse, e Abb. 5.1; » Kap. 1.7.2). Mogliche Ausloser sind psychische Faktoren
und ein verandertes Darmmikrobiom, aufgrund von Nahrungsmittelunvertraglichkeiten
oder der Einnahme von Antibiotika.

Zur Erfassung des Schweregrads des RDS wurde unter anderem das irritable bowel syn-
drome severity scoring system (IBS-SSS) mit Fragebogen entwickelt.

Therapie des Reizdarmsyndroms
Aufgrund der sehr unterschiedlichen Erscheinungsformen gibt es keine Standardtherapie
flir das Reizdarmsyndrom.

Uberwiegen bei Erwachsenen Obstipation und Diarrhg, sollten beispielsweise bevorzugt
16sliche Ballaststoffe zur Behandlung eingesetzt werden.

Mikrobiotika

In der Therapie des RDS kdnnen Probiotika nicht pauschal als wirksam oder unwirksam
eingestuft werden. Fiir bestimmte Patientengruppen konnte die Wirksamkeit probiotischer
Stamme aber nachgewiesen werden (m Tab. 5.3). Teilweise sind die einzelnen Studien wegen
unterschiedlicher Endpunkte nur schwer miteinander zu vergleichen (Layer et al. 2021).
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® Abb.5.1 Mikrobiota-Darm-Gehirn-Achse (Geisslinger et al. 2025)

Einige Studien kommen zu dem Ergebnis, dass Probiotika die relevanten Symptome des
Reizdarmsyndroms reduzieren kénnen. Dabei wurde iiber signifikante Verbesserungen

berichtet.

— Fiir die typischen Einzelsymptome des RDS (u.a. Schmerzen, Blahungen, Stuhlfrequenz

und -konsistenz),
— fiir die Lebensqualitdt und

— flir die allgemeine Zufriedenheit der Studienteilnehmer.





