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Osszefoglal6

Bevezetés: A mikrobiom (az emberi szervezetben élé mikrobak dsszessége) tdbb milliard mikroorganiz-
musbdl all, a benne él6 fajok diverzitasa és épsége dontd szerepet jatszik a gazdaszervezet egészségé-
nek fenntartdsaban. A bél mikrobiom 6ssztomege akar a két kilogrammot is elérheti, kb. egyharmada
(30%-a) nagy hasonldésagot mutat a fajok kdzott, azonban 70%-a abszolut egyedi azonositd csakis rank
jellemzd, mint az ujjlenyomat. Kutatasok leirjak, hogy a bélfléra dsszetétele kozvetlen kapcsolatban all
szamos betegséggel pl. anyagcserezavarokkal, elhizassal, sziv- és érrendszeri betegségekkel, depresszi-
6val, asztmaval stb. Osszefoglalé tanulmanyunk célja a mikrobiom és médosulasanak bemutatésa, vala-
mint a bél mikrobiom megvaltozasaval dsszefliggd betegségek attekintése, tovabba a taplalkozason,
testmozgason keresztili pozitiv iranyl befolyasolasa az egészségfejlesztés tekintetében.

Modszertan: Hazai és nemzetkdzi orvostudomanyi adatbazisok attekintése mikrobiom, betegségkoc-
kazat, diszbiozis és probiotikum keresészavakkal.

Eredmények: A mikrobiomnak fontos szerepe van az immunrendszer szabalyozasaban és szamtalan
betegség kialakulasaban azonositottak additiv tényezéként pl. gyulladasos bélbetegségek, metabolikus
eltérések (pl. elhizas, inzulinrezisztencia, cukorbetegség), autoimmun betegségek, neurologiai koralla-
potok (pl. autizmus, Parkinson-kér, Alzheimer-koér), daganatos betegségek (pl. mellrak, vastagbélrak,
majrak) esetében. A kornyezeti tényezdk, a szisztémas gyulladas, a betegségek eléfordulasanak néveke-
dése, és az ezzel egyiitt jard gyodgyszerszedés megvaltoztatja a mikrobidlis kozosség Gsszetételét, melyet
a fizikai inaktivitds és a bélrendszeren torténé athaladasi idé6 megndvekedése még tovabb fokoz.
Az id6sodéssel és a tarsuld betegségekkel az olyan kedvezé baktériumok, mint a Laktobacillusok és
Bifidobaktériumok szama csokken, mig a fakultativ anaerobok (Enterobacteriaceae, Streptococcusok,
Staphylococcusok) szama nd, mely pozitiv irdnyba befolyasolhatd egészséges életmdddal, taplalkozassal
és fizikai aktivitassal.

Kovetkeztetések: Feltételezhetd, hogy a bél mikrobiom szamos bélrendszeri és bélrendszeren kiviili
kérkép patofizioldgiajaban kdzponti szerepet t6lt be. A mikrobiom-kutatas eddigi eredményei alapjan
elmondhato, hogy a testben él6 6koszisztéma egészséglink alapja és mindent meg kell tenniink épség-
ének megdrzése érdekében, mert egészséges életmoddal, megfeleld taplalkozassal és mozgassal
Osszetétele pozitiv iranyba befolyasolhatd és kulcsszerepet tolt be az egészségfejlesztésben.

Summary

Background: The microbiome (all microbes living in the human body) is made up of billions of
microorganisms and the diversity and integrity of the species in it play a crucial role in maintaining the
health of the host. The total weight of the intestinal microbiome can reach up to two kilogram,
approximately one-third (30%) show huge similarity between species, however the other 70% have an
absolutely unique identifier and are unique to us, like a fingerprint. Several studies have described a
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direct link between the composition of the gut flora and many diseases such as metabolic disorders,
obesity, cardiovascular disease, depression, asthma, etc. The aim of our summary study is to present the
microbiome and its modification and to review diseases associated with changes in the intestinal
microbiome, as well as positively influencing it through different foods and exercise to promote health.
Methodology: Review Hungarian and international medical databases using the keywords microbiome,
disease risk, dysbiosis and probiotics.

Results: The microbiome plays an important role in the regulation of the immune system and has been
identified as an additive factor in the development of numerous diseases, e.g. inflammatory bowel
diseases, metabolic disorders (e.g. obesity, insulin resistance, diabetes), autoimmune diseases,
neurological conditions (e.g. autism, Parkinson's disease, Alzheimer's disease), cancers (e.g. breast
cancer, colon cancer, liver cancer). Environmental factors, systemic inflammation, increased incidence of
disease, and the concomitant use of drugs alter the composition of the microbial community, which
is further exacerbated by physical inactivity and increased intestinal transit time. With ageing and
associated diseases, the number of beneficial bacteria such as Lactobacilli and Bifidobacteria decreases,
while the number of facultative anaerobes (Enterobacteriaceae, Streptococci, Staphylococci) increases,
which can be positively influenced by healthy lifestyle, diet and physical activity.

Conclusions: It can be assumed that gut microbiome plays a central role in the pathophysiology of
many intestinal and extraintestinal pathologies. The results of microbiome research so far suggest that
the ecosystem in the body is the foundation of health and we should do everything possible to maintain
its integrity, because with a healthy lifestyle, proper nutrition and exercise, its composition can be
positively influenced and it can be play a key role in health promotion.

BEVEZETES

Van, aki Ujonnan felfedezett szervként tekint a
mikrobiomra, azonban napjainkban egyre tobb
kutatas szamol be jelentéségérdl egészségben
és betegségben egyarant (Chen, Zhou, & Wang,
2021). Joshua Lederberg meghatarozasa szerint
.a kommenzalis, szimbiotikus és patogén mikro-
organizmusok 6koldgiai kozdssége, amely szé
szerint osztozik testlink teriiletén” a mikrobiom
tulajdonképpen a kolonizalt mikroorganizmusok
genomjanak Osszességét jelenti. A mikrobak
azonositdsa a modern molekularis genetikai
modszerekkel valt lehetévé, a veliink él6 mikro-
organizmusok DNS-allomanyanak feltérképe-
zése lehetdvé tette a legklilonb6zébb betegség-
asszociaciok felkutatasat (Baxter, Zackular, Chen,
& Schloss, 2014). A mikrobiom &sszességének
mintegy 80%-at a vastagbélben honos baktériu-
mok adjak, ami a székletbdl vett mintabdl repro-
dukalhato (Baxter et al., 2014). A mikrobidta vagy
mikrofléra meghatarozott helyen jelenlévd mik-
roorganizmusok 6sszessége, pl. bél vagy bor
mikrofléra, azaz a nem patogén baktériumok /
mikroorganizmusok elnevezése, amelyek egy
emberi szervezetben tartézkodnak [1. tablazat].

A testben él6 6koszisztéma egyéni varianciaja
nagymeérték(, a gyakori fajok csak kb. egyharma-
dat adjak a vellink é16 fléranak, kb. 70%-ban az
ujjlenyomathoz hasonléan egyedi mintazatot
mutat (Qin et al., 2010). Kutatasok leirjak, hogy a
bélflora nem optimalis Osszetétele kapcsolatba
hozhaté szamtalan betegséggel, igy népbeteg-
ségekkel is, pl. cukorbetegséggel, elhizassal,
kardiovaszkularis betegségekkel, endotél (az ér
belsd felszine) diszfunkciéval kovetkezményes
magas vérnyomassal, daganatokkal, autoimmun
betegségekkel (pl. rheumatoid arthritis, sclerosis
multiplex), izomsorvadassal stb. (Durack &
Lynch, 2019). Tekintve, hogy a testlinkben
talalhaté mikrobak befolyasolhatjdk az ingertlet-
atvivé anyagok (neurotranszmitterek: dopamin,
szerotonin, noradrenalin) termel&dését is, vizs-
galatukkal kozelebb juthatunk a depresszio,
bipolaris zavarok, autizmus, szkizofrénia megér-
téséhez, gydgyitasahoz is (Nguyen, Kosciolek,
Eyler, Knight, & Jeste, 2018). Egyre inkabb meg-
ismerjik a szerepét a gyomor és bélrendszeri
mikrobiomnak az immunitas, valamint az im-
munrendszer szabalyozadsaban is (Harper et al.,
2021). Osszefoglald tanulmanyunk célja a mikro-
biom és moddosulasanak bemutatasa, a bél
mikrobiom megvaltozasaval dsszefliggd beteg-
ségek attekintése, valamint a kilonbozd étele-
ken, mozgason keresztiili pozitiv irdnyu befolya-
solasa az egészségfejlesztés tekintetében.
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1. tablazat: A rezidens mikrofl6ra eloszlasa, az egyes testtajak predominans baktériumai
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Forras: Marsh, P. D. & Martin, M. V. (2012). Oral Microbiology (5th ed.) Springer alapjan

MODSZERTAN

Hazai és nemzetkozi orvostudomanyi adatbazi-
sok (PubMed, MEDLINE, Magyar Orvosi Biblio-
grafia) attekintését végeztik a legfrissebb
témaban fellelheté szakirodalom feltarasaval
mikrobiom, betegségkockazat, diszbidzis és
probiotikum keresészavakkal.

EREDMENYEK

Az Uj generacios szekvenalason alapulé mikro-
biom-vizsgalatokkal ma mar objektiven szam-
szerUsiteni lehet a mikrobiom-sérilést/modosu-
last. A kiilonbozd betegségcsoportokban tapasz-
talhato, statisztikailag 0Osszegzett diszbiozis-
mutatok valtozasanak kdvetése lehetévé teszi
ezek Osszehasonlitasat, az ezzel kapcsolatos
terapias és életmodbeli tényezdk objektiv vizs-
galatat. A diszbidzis vagy diszbakteridzis megha-
tarozasa szerint az emberrel szimbidzisban él6
baktériumok rendellenes allapota a bélben,
a hiivelyben vagy a béron, melynek oka altaldban
a patogén baktériumok, gombak vagy parazitak
tulzott elszaporodasa, mely kilonb6zé betegsé-
gek kialakulasahoz vezethet. A csdkkent diverzi-
tas kiemelt kockazati tényezé olyan Ugynevezett
diszbiotikus fajok tulndvekedése tekintetében,
amelyek egyrészt metabolikus hatasuk, illetve
gyulladaskeltd potencialjuk alapjan igazolt pato-
genetikus szerepet jatszhatnak pl. az inzulin-
rezisztencia, az izlleti gyulladasok vagy az

Alzheimer-kér kialakuldsdban (Lin, Zheng, &
Zhang, 2018; Lee, Sears, & Maruthur, 2020).
A bélfléra modosulasa miatt kialakuld elvaltoza-
sok egy masik alapvetd meghatarozoé tényezdje
a bél véddégat funkciojanak sériilése, melynek
épsége donté jelentdségl a tekintetben, hogy
a diszbiozis milyen mérték( gyulladast okoz a
szervezetben. Régdta ismert, hogy az akut gyul-
ladasok felismerése és kovetése tekintetében
normal értéken felll, azaz 50 mg/| felett a C-
reaktiv protein értéke szoros dsszefliggést mutat
mind a sziv- és érrendszeri, mind a daganatos
haldlozassal, mely rendkivil fontos kockazati
tényezd a kiilonbodzé betegségek kialakulasaban
(Varga et al.,, 2016; Fekete et al., 2020).

A bél mikrobiom megvaltozasaval
osszefiiggo betegségek

A mikrobiom Osszetételét a kor, a nem, az etni-
kum, a foldrajzi helyzet, a genetikai hattér, az
immunrendszer fejlettsége, a betegségekre sze-
dett gydgyszerek, az életmod és az étrend is
befolyasolja [1. dbra], 6sszetételének megbom-
lasa a diszbidzis, mely az egészség-betegség
kdzti  egyensulyt megbonthatja (Pallen &
Quraishi, 2017). A barrierfunkcié sériilése a végsé
kdzos Ut a betegségek patogenezisében, ame-
lyek klinikai megjelenését azok antigén termé-
szete és a gazdaszervezet fé hisztokompatibili-
tasi komplex (major histocompatibility complex)
statusza definialja.
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1. abra: A mikrobiom barrierfunkciéjanak karosodasanak okai
és a betegség patogenezisének végsé kdzds Utvonala
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Forras: DeGruttola, A. K., Low, D., Mizoguchi, A., & Mizoguchi, E. (2016). Current understanding of dysbiosis in disease in
human and animal models. Inflammatory Bowel Diseases, 22(5), 1137-1150. doi: 10.1097/MIB.0000000000000750

A mikrobiom sziiletés utan fokozatosan alakul ki,
kezdetben a bélflora instabil, majd az elsé hénap
soran jelentés valtozasokon megy keresztil.
Természetes sziletés soran az Ujszllotteknél
azok a torzsek dominalnak, amelyek az anya
hivelyi flérajaban talalhaték, majd a széklet mik-
robidta az elsé harom év soran a felnéttekével
megegyezdvé valik és felndttkorra a bélrend-
szerben mar minimum 1 000-1 200 faj él (Dave,
Higgins, Middha, & Rioux, 2012). A mikro-
biomnak fontos szerepe van az immunrendszer
szabalyozasaban és egyre tobb bizonyiték van
arra is, hogy szerepet jatszik tobbek kozott a
gyulladasos bélbetegségek, metabolikus beteg-
ségek (pl. elhizds, inzulinrezisztencia, cukorbe-
tegség), autoimmun betegségek, autizmus,
egyéb neuroldgiai korallapotok (pl. Parkinson-
kor, Alzheimer-kor, hiperaktivitds), daganatos
betegségek (pl. mellrdk, vastagbélrak, majrak)
kialakulasdban is (Wilkins, Monga, & Miller,
2019). A mikrobiom annal ellenallébb és egész-
ségesebb, minél nagyobb biodiverzitas jellemzi,
azonban azt nem tudjuk megmondani, mi az a
konkrét bélfléra-Osszetétel, ami az egészséges
bél mikrobiomot jellemzi. Ugyanakkor azt leirtak
a kutatok, hogy az embereket harom nagy cso-
portba lehet sorolni a bélfléra tipusa alapjan,
melyek a kdvetkezék: Prevotella tipus (dontéen
szénhidratalapu ételt fogyasztd tipus), Bactero-
ides dominancidju tipus (allati eredet( fehérjét és
telitett zsirokat fogyaszto tipus) és Ruminococcus
tipus (a leggyakoribb ,vegyes” mikrobiomtipus)
(Arumugam et al., 2011). Feltételezhetd, hogy a
tartos diéta egészségjavito hatassal bir.

Diszbiozis

A diszbiozis oka a patogén baktériumok, gom-
bak, parazitak elszaporodasa fertdzés, kronikus
betegség vagy antibiotikum kezelés kovetkezté-
ben mely kiilénb6zd betegségek kialakulasahoz
vezethet, pl. irritdbilis bél szindréma, Crohn-
betegség, colitis ulcerosa, kiilénb6zé daganatok
(Nguyen et al., 2018; Durack et al., 2019). A bél-
florat lehetséges additiv tényezéként azonositot-
tak metabolikus betegségekben is [2. dbra].

Kimutattak, hogy elhizott egyének esetében
a bélflérdban a Firmicutes és az Actinobacteria
felszaporodik, a Bacteroides mennyisége csok-
ken, mely a bél ateresztéképességének fokozé-
dasaval jar, megnovelve a lipopoliszacharid-
abszorpciot, gyulladasos folyamatokat indukalva
(Caricilli & Saad, 2013). Az elhizast inzulinrezisz-
tencia és alacsony foku gyulladas jellemzi, tanul-
ményok igazoltak, hogy a bélfléra Osszetétele
maés sovany, illetve tulsulyos egyénekben. Leirtak
azt is, hogy az elhizott emberek bélfléraja részt
vesz a felesleges energia fokozott hasznositasa-
ban, mely elhizadshoz vezet (Hartstra, Bouter,
Backhed, & Nieuwdorp, 2015). A bélfléra és az
immunrendszer kdzotti egyensuly megbomlasa
esetén a metabolikus endotoxémia (a felszaba-
dulé endotoxinok altal okozott tlinetegyiittes)
inzulinrezisztencidhoz és gyulladashoz vezet a
szervezetben, mely a gyulladasos kaszkadon ke-
resztil kialakithatja a metabolikus szindromat és
a kapcsolodo sziv- és érrendszeri betegségeket
(Tai, Wong, & Wen, 2015).
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2. abra: A metabolikus betegségek kialakuldsanak folyamatabraja
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Forras: Halmos, T, & Suba, I. (2016). A bélbakteriota élettani jellemzdi és a dysbacteriosis szerepe az elhizasban,
inzulinrezisztenciaban, diabetesben és metabolikus szindrémaban. Orvosi Hetilap, 157(1), 13-22. doi:

10.1556/650.2015.30296

Diszbiozis és gyulladasos bélbetegségek

A diszbidzis a gyulladasos bélbetegségek
(inflammatory bowel disease) szempontjabdl is
meghatarozd, e csoportba tartozik a Crohn-
betegség, valamint a colitis ulcerosa. Mig a
Crohn-betegség a teljes tapcsatornat érintheti,
addig a colitis ulcerosa csak a vastagbél tertle-
tére jellemzd. Kialakuldsuk oka nem egyértel-
mUen ismert, a genetikai és kdrnyezeti tényezdk
mellett az immunoldgiai tényezéknek is befolya-
sol6 hatast tulajdonitanak. Kutatasok leirtak,
hogy a gyulladasos bélbetegségekben szenve-
doék és az egészségesek bélflorajanak dsszetétele
mas, a diverzitds csokkenése figyelheté meg
(Bifidobaktériumok szama csokken, Clostridiu-
mok szama no), ezen kivil a bél nyalkahartyaja
kevesebb mucint, lizozimet, defensint termel,
melynek koévetkeztében a probiotikumok nem
képesek kolonizaciora (Walker et al, 2011).
Vizsgalatok szerint az irritabilis bél szindréma
gyakran tarsul pszichés tlinetekkel is, pl.

szorongas, depresszid, alvaszavar, dsszpontosi-
tas hianya, szexualis diszfunkcié (Wu, 2012), mely
tlinetegyuttesre az irritabilis elme szindréma el-
nevezést hasznaljak.

Diszbiozis és lisztérzékenység, valamint
tejfehérje-allergia

A gluténnal 6sszefliggd koéros allapotok mind-
egyike rendkivil Osszetett tlinetegyiittes, mely
az egész szervezetet érinti. Feltételezések szerint
a mikrobiom megvaltozasanak szerepe lehet a
lisztérzékenység aktivalodasdban is. Mar joval a
betegség klinikai megjelenése elétt megvaltozik
a bél mikrobiom diverzitdsa HLA- (human leuko-
cita antigén) DQ2 és / vagy DQ8 pozitiv egyének-
ben. Ez bizonyitja, hogy a kornyezeti faktoroknak
jelentés szerepik lehet a betegség kialakulasa-
ban, és a jévOben monitorozasi lehetéségként
tekintenek rd (Marasco et al.,, 2016). A tejfehér-
je-allergia kialakuldsaban szintén szerepe van
a diszbidzisnak és a kornyezeti tényezdknek.
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A tlinetekért a nem IgE-medialt sejtkdzvetitett
immunreakcid felelés, a leukocita migraciét
gatlé faktor és a tumornekrozis-faktor-alfa
felszabadulasa fokozott, mely néveli a bél at-
eresztOképességét és kialakitia a jellegzetes
tlineteket, a diszkomfortérzést, puffadast és has-
menést. Ha a tejfehérjét teljes mértékben elhagy-
jak, a tiinetek megszlinnek, azonban tej és tejter-
mék fogyasztasa esetén ismét jelentkeznek
(Arato, 2013).

A daganatok, mint kérnyezetben kodolt
genetikai betegségek

Az életmoddal, taplalkozassal és fizikai aktivitas-
sal kapcsolatos egyedi kockadzatok mérlegelése
évtizedek 6ta a daganatok kialakulasanak fontos
tényezdje. A jelatviteli folyamatokat célzé keze-
lések sikere nyoman kialakult ismeretbdviilés
elterelte a figyelmet arrél, hogy ezek az eltérések
pontosan hogyan is alakulnak ki, hiszen kozvet-
lendil reprodukéalhato terapias célpontot szolgal-
tattak a kezelések tekintetében. Azonban a csa-
ladfakutatasok és epidemioldgiai adatok alapjan
nyilvanvald, hogy ezek a rakos folyamatokat
elésegité mutaciok féként az élet soran szerzett
genetikai sérilések kovetkezményei és nem
Orokletesek, ezen kivil igen valészinUsitheté a
mikrobiom patogenetikai szerepe. Kilonféle
patomechanizmusok kertiltek széba a daganatok
kialakulasdban (pl. vastagbélrak esetében is), a
termel6dé gyulladast eldsegité metabolitok ha-
tasara kialakul6 rendellenes bél védégat funkciéd
és fokozodo gyulladas, valamint az oxidativ
stressz és az antioxidans faktorok egyensulyanak
megbomlasa mind energiaforrasként szolgalhat-
nak a tumorsejtek szamara (Chen, Pitmon, &
Wang, 2017). Ezen kivil a patogén baktériumok
is elindithatnak rakos megbetegedést, melyre
legjobb példa a gyomor Helicobakter pylori
(H. pylori) kolonizacioja, mely akar haromszoro-
sara novelheti a gyomorrak kialakuladsanak koc-
kazatat. Bebizonyosodott, hogy a H. pylori eradi-
ekkor a gyomor mikrobiom Iényegesen tobb
baktériumtorzsbél tevddik ossze (Bik et al.,
2006). Hasnyalmirigyrak esetén szintén bebizo-
nyosodott a mikrobiommal valé kapcsolat,
patome c-hanizmusaban tébb kutatd is leirta a
szajlregi mikrobiom kulénféle megvaltozasat
(Karpinski, 2019). A nyel6csé tumoros betegsé-
geinek hatterében is igazoltdk a mikrobiom
megvaltozasat, Barrett-adenocarcinoma (mirigy-
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hamrak) kialakulasa sordn a Gram-negativ anae-
rob baktériumok tulsulyat igazoltdk (Grivenni-
kov, Greten, & Karin, 2010).

Léguti mikrobiom szerepe a léguiti betegsé-
gek patogenezisében és a bél-tiid6 tengely

A test Okoszisztémajanak és a léguti mikro-
biomnak rendkivil fontos szerepe van a 1égzé-
rendszer fiziol6gias védekezé mechanizmusanak
fenntartasaban, egyensulyanak megbomléasa be-
folyasolja a léguti gyulladasra valé prediszpozi-
ciot, és megfeleld kornyezeti triggerek hatasara
definitiv tiddbetegségek kialakuldsdhoz vezet
(Kerti, Balogh, & Varga, 2015). A kronikus
obstruktiv tidébetegség (COPD) patogenezisé-
nek is egyik fontos eleme a tliid6 bakterialis mik-
robiomjanak megvaltozasa, patogén kolonizacié
jelenléte prediszpozicids tényezdt jelent az akut
exacerbaciok kialakulasa szempontjabdl és ked-
vezétlenll befolydsolja a COPD korlefolyasat.
A kolonizéacié korai felismerése és lehetdség
szerinti visszaszoritdsa kilonbdzé eradikacids
kezelési stratégiak alkalmazasaval alapvetd je-
lentéség, és fontos része e betegek gondozasi
protokolljanak (Varga, 2018). A tliddrak etiologi-
aja vagy progresszidja szamos tényezéhoz kap-
csolddik, tobbek kdzott a bél mikroflérajahoz is,
ugyanis képes szabalyozni a léguti hamsejtek
szaporodasat, differencialédasat, anyagcseréjét,
hormonalis homeosztazisat (Zhuang et al., 2019).
Osszességében a bélrendszerben 1évé immun-
rendszer megfeleld valaszreakcioja rendkivil
fontos, mert szabalyozd szerepe van az egész
szervezet védekezésében, a léguti immunrend-
szer mUkodésében is.

Mikrobiom és allergias betegségek,
valamint felsé léguti infekciok

A mikrobiomnak szerepe van az immuntoleran-
cia kialakitasaban is, egyensulyanak felbomlasat
szoros Osszefliggésbe hoztak allergids betegsé-
gekkel, atopias eredetl bérgyulladassal, asztma-
val, fll-orr-gégészeti fertézésekkel. A mikrobiom
szerepét mutatja, hogy a hosszabb ideig anyatej-
jel taplalt csecsemdk esetében jelentdsen ritkab-
ban alakul ki ismétl6dé kozépfilgyulladas, vala-
mint az is, hogy két éven beliili antibiotikum-
hasznalat a kronikus orrmellékiireg-gyulladas
kialakulasanak valdszinliségét tébb mint meg-
duplazza, a betegség lefolyasat sulyosbitja. Ezen
kivil probiotikum négy hetes alkalmazésa az
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allergias betegségek tekintetében sikeresnek bi-
zonyult (Fekete, Szabo, Tamas, & Polony, 2019).

Mikrobiom szerepe a majbetegségek
patogenezisében

A majbetegségek, mint pl. a zsirmaj, a majcirré-
zis, majrak kialakulasa is 6sszefliggésbe hozhaté
a diszbiodzissal, mert a maj az a szerv, amely
elsédleges szlréként talalkozik a bélbél felszivo-
dott tdpanyagokkal, bakteridlis alkotékkal, toxi-
nokkal, lipopoliszacharidokkal és metabolitokkal.
A nem alkoholos zsirmaj kialakulasa tobblépcsés
folyamat, el6szor is megvaltozik a bélfléra 6ssze-
tétele, a sejtkapcsold struktirdk karosodasaval
né a bél ateresztdképessége, a szérumendoto-
xin-szint emelkedik, szabad gyokok keletkeznek,
szisztémas gyulladas alakul ki. Az endogén alko-
holtermelés, az epesav-Osszetétel és a kolin-
metabolizmus is mddosul (Haque & Barritt,
2016). A diszbidzis, a bélfal ateresztéképessége,
a bél-agy tengely fontos szerepet jatszik az alko-
holfiiggdség kialakulasaban és a betegség lefo-
lyasaban is (Leclercq et al., 2014), ezen kivil a
bélflora megvaltozasat irtdk le majcirrézisban is,
a Fusobacteriumok szama szignifikansan emelke-
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dett, mig a Bacteroideseké szignifikdnsan csok-
kent (Acharya & Bajaj, 2019).

Bél-agy tengely

A bél-agy tengely (gut-brain axis) vagy mikro-
biom-bél-agy tengely Iényege, hogy a bélbakté-
riumok jelzéseket kiildenek az agyba és hatassal
vannak a magatartasra, melyben tébbféle lehet-
séges mechanizmus is szerepet jatszik. A bél-agy
tengely kétiranyd kapcsolat, mely elengedhetet-
len a homeosztazis fenntartasdhoz. Egyrészt a
bélbaktériumok maguk is termelnek ingeriiletat-
vivd anyagokat, melyek felszivodva hatnak a vi-
selkedésre, méasrészt a bélbaktériumok hatéssal
vannak az immunrendszerre is, és igy kozvetet-
ten is hatnak a kozérzetre. Megjegyzendé az is,
hogy a probiotikumok szdmos kognitiv funkciot
képesek befolyasolni (Clapp et al., 2017). A ki-
|6nb6z6 neuropszichiatriai betegségekben (pl.
szorongasos zavarokban, depresszidban) szen-
vedd betegek esetében is gyakoribb a rendelle-
nes bélfléra [2. tablazat], a baktériumpopulacié
diverzitdsa csokken, és kimutattak azt is, hogy a
mikrofléra sokszinlsége javitia a memoriat és
csokkenti a szorongast.

2. tdblazat: Bizonyitott kapcsolatok a megvaltozott bélfléra-osszetétel,
valamint a kullénb6zé pszichiatriai és neuroldgiai rendellenességek kozott

Betegség BELFLORA valtozasa

Porphyromonadaceae 1

Stressz Clostridium? Bacteroides!

Oscillibacter 1 Anaerotruncus T Peptococcus? Lactobacillus |

Bifidobacterium | Lactobacillus |

Depresszio Bacteroides 1 Proteobacteria T Actinobacteria 1 Firmicutes |
Sutterella spp. T Ruminococcus torques 1 Akkermansia muciniphila |
Clostridium 1 Sutterellaceae T Enterobacteriaceae 1 Bifidobacterium |

Autizmus Collinsella T Corynebacterium 1 Dorea 1 Lactobacillus T Alistipes |

Bilophila ! Dialister | Parabacteroides | Veillonella |

Desulfovibriot Bacteroides vulgatus? Ruminococcus? Bifidobacterium!

Alzheimer-kor

Bacteroides 1 Tenericutes T Firmicutes | Verrucomicrobia |

Proteobacteria | Actinobacteria | Allobaculum | Akkermansia |

Bacteroides T Firmicutes | Bifidobacterium |

Parkinson-kér

Ralstonia T Blautia | Coprococcus | Roseburia | Faecalibacterium 1

Enterobacteriaceae 1 Prevotellaceae |

Forras: Kim, N., Yun, M., Oh, Y. J., & Choi, H. J. (2018). Mind-altering with the gut: Modulation of the gut-brain axis
with probiotics. Journal of Microbiology (Seoul, Korea), 56(3), 172-182. doi: 10.1007/s12275-018-8032-4
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A neuropszicholégiai zavarok esetében legfé-
képpen a Lactobacillus- és a Bifidobacterium-
kiegészités jarult hozza a tlnetek javulasahoz
(Kim, Yun, Oh, & Choi, 2018). A diszbidzis szere-
pet jatszik az autizmus és a hangulatzavarok
(bipolaris zavarok) kialakuldsaban is. Az autista
betegek gyomor-bélrendszeri tiinetekkel is kiiz-
denek, székletmintaikban joval magasabb meny-
nyiségben vannak jelen a Clostridium fajok, mint
az egészséges egyénekében. Az autista betegek
réadasul jelentds szdzalékban kapnak antibioti-
kumokat, mely diszbiézist okoz, ami tovabb
kedvez a neurotoxinokat termelé baktériumfajok
kolonizaciéjanak (Mangiola et al., 2016). A kréni-
kus faradtsag szindréma hatterében szintén élet-
modbeli vagy étkezéshez kdthetd rossz szokaso-
kat valoszinUsitenek, melyek negativ hatassal
vannak a bélflérara. Kimutattdk, hogy a betegek
korében a bélbaktériumok diverzitadsa gyengébb,
valamint tébb az olyan baktérium, mely elésegiti
a gyulladast (korikben nagyon gyakoriak a
gyulladasos bélbetegségek) (Lupo et al, 2021).
A gyomor-bélrendszer és a kdzponti idegrend-
szer kapcsolatat bizonyitja az is, hogy a bélflora
megvaltozasa olyan neuroldgiai rendellenessé-
geket okozhat, mint a szkizofrénia, sclerosis mul-
tiplex, Parkinson-kor, Alzheimer-kér (Bartels,
De Schepper, & Hong, 2020). Ezen kivil a stressz
megzavarja a kémiai-idegi kommunikaciot, a
bélfléra Osszetételét, és kialakulnak a neurolégiai
betegségekre jellemzé hasfajas, hasmenés, szék-
rekedés, diszbiozis. Allatkisérletben bizonyitot-
tak, hogy azok az egerek, amelyek antibiotiku-
mot kaptak, tdbbet szorongtak, megvaltozott
a tarsas viselkedésuk, romlott a révidtavd memo-
ridjuk, de tlineteik a bélflora helyreallitasaval
visszafordithatok voltak (Kim et al., 2018).

Virusfert6zések és a mikrobiom kapcsolata

A kildnbozé virusfertézések az utébbi idékben
jelentés szamlU megbetegedést és halalozast
okoznak vildgszerte, és egyre gyakrabban irjak le
a mikrobiom szerepét a védekezé mechanizmu-
sok szabéalyozasaban. Diszbidzis esetén ismert az
immunfolyamatok gyengiilése és tudjuk, hogy a
probiotikumok fokozzak a nyalkahartya gatfunk-
cidjat a kulonbozé virusok ellen. Ezen felil koz-
vetlen virucid hatast mutattak ki egyes Lactoba-
cillus torzseknél a pH csokkentése altal, bizonyos
torzsek esetén citotoxikus aktivitas ndvelést, és
felerésitett virusellenes citokin- és antitestvalaszt
publikaltak (Harper et al., 2021).
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MEGBESZELES

A mikrobiom és intenziv kutatasa egy rendkivil
dinamikusan fejl6dd kutatasi terilet, mely sza-
mos fent felsorolt betegség patomechanizmusa-
ban szerepet jatszik és Uj lehetéségeket kinal
szamtalan koéros allapot kdztiik nagy népbeteg-
ségek gydgyitasahoz. A bél mikrobiomot nagy-
mértékben képes valtoztatni az étrend, az élet-
kor, a stressz, kilonbdzé kdrnyezeti hatasok,
gyogyszerek pl. antibiotikumok szedése. A leg-
Ujabb fejlesztések, pl. az Uj generéacios szekvena-
las mar lehetévé teszi a bélfléra pontos Osszeté-
telének meghatarozasat, a kéros baktériumfajok
felismerését és Osszefliggések kutatasat beteg-
ségekkel. Azonban még szamtalan kérdés meg-
valaszolatlan és tovabbi kutatdsok sziikségesek
a patomechanizmusok megértésében, és a bél-
flora szerepének felkutatasa sziikséges kiilon-
b6z6 betegségek megeldzésében, kezelésében
és diagnosztikajaban is.

A bélflora diverzitasanak csdkkenése diszbiotikus
fajok tulndvekedését eredményezi, melyek sza-
mos népbetegség kialakuldsdban jatszanak
szerepet, mint pl. elhizds, magas vérnyomas,
cukorbetegség, nem alkoholos zsirmaj, izileti
gyulladasok, gyulladasos bélbetegségek, daga-
natos betegségek és neuropszichiatriai rendelle-
nességek. A megvaltozott bélfléra fokozza a bél-
fal ateresztoképességét, metabolikus valtozaso-
kat indukal, és alacsony intenzitasu gyulladast
fenntartva karositja a szervezetet. Az egészséges
életmdd, a taplalkozas, a pro- és prebiotikumok,
valamint a fizikai aktivitds a mikrobiom &ssze-
tétele, valamint a bélnyalkahartya atereszt6-
képessége szempontjabol kiemelt jelentéségu,
az egészség pozitiv iranyba befolyasolhatd.

A bélfléra befolyasolasa étkezéssel

A probiotikumok jotékony baktériumokat (pl.
Lactobacillus, Bifidobacterium) tartalmazoé hasz-
nos baktériumtorzsek, melyek a természetes
bélflora helyreallitasat segitik. A probiotikumos
baktériumflorak pozitivan befolyasoljak az im-
munrendszert és fenntartjdk a normal bél
ateresztéképességet (Maldonado Galdeano, Ca-
zorla, Lemme Dumit, Vélez, & Perdigdn, 2019)
adasuk indokolt pl. majkarosodas, metabolikus
szindroma, gyulladasos bélbetegség, vastagbél-
rak, bélgyulladasok esetén is (Hakansson &
Molin, 2011). A prebiotikumok olyan nem
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emészthetd élelmiszer-0sszetevék, melyekre
nem hatnak a gyomor és a bélrendszer felsé sza-
kaszanak emésztd enzimei, valtozatlan formaban
jutnak el a vastagbélbe, és ott serkentik egyes j6-
tékony hatasu baktériumok szaporodasat és /
vagy aktivitdsat és ezaltal javitjdk a szervezet
egészségét (Gibson & Roberfroid, 1995). Fontos
prebiotikumforras pl. a hagyma, fokhagyma,
banan, bab, blza, csicsdka, articsdka, borsd, zab-
pehely és a tej.

A rostok olyan novényi eredetll szénhidratok,
melyeket a szervezet nem képes megemészteni,
ezért valtozatlan formaban jutnak el a vastagbé-
lig és tapanyagként szolgalnak a jotékony bél-
baktériumok szamara. Ezért a teljes kiérlésl ga-
bonadk, magas zoldség és gylmolcs bevitel,
hivelyesek, olajos magvak (di6, mogyord,
kesudié, mandula, lenmag, chiamag stb.) fo-
gyasztasa kiemelkedéen fontos. Rostokbdl az
Egészségligyi Vilagszervezet (World Health
Organization) napi 25-38 gramm fogyasztast
javasol bdséges folyadékfogyasztds mellett
(World Health Organization, 2003). A rostdus ét-
rend serkenti a rovid szénlancu zsirsavak (short-
chain fatty acid) termel6dését és az energiahasz-
nosulast, ezaltal védi a szervezetet a gyulladés és
az  inzulinrezisztencia kialakulasa  ellen
(Brandsma, Houben, Fu, Shiri-Sverdlov, & Hofker,
2015).

A kiegyensulyozott bélflorahoz hozzajarulnak
még a fermentalt, nem hdékezelt, erjesztett ételek
is mint pl. a savanyu kaposzta, kovaszos uborka,
kefir, joghurt, egyes sajtok, azonban a nyugati
tipusu étrend, feldolgozott élelmiszerek, finomi-
tott szénhidratok, telitett zsirok karositjak a bél-
hamsejtek védégat funkcidjat, ezzel elésegitik
a koros folyamatokat. Nagyon fontos megemli-
teni, hogy kutatasok szerint a D-vitamin a bél-
flora Osszetételét is szabalyozza, hidnya pedig
diszbiozishoz vezet (Lee, 2015).

A bélfléra befolyasolasa edzéssel

A masik rendkivil fontos terlilet a primer preven-
cidban a fizikai aktivitds, mert az edzés hatasara
javul az inzulinérzékenység, csdkken a triglicerid-
szint, csokken az LDL-koleszterin, vagyis a ,rossz”
koleszterin szintje, a C-reaktiv protein szint, fo-
kozddik a koszoruér-aramlas, csokken a vérnyo-
mas és az Ujabb ismereteink szerint a bélflora
diverzitasa is valtozik (Fekete, Szilasi, Fazekas-

Egészségfejlesztés 2021;62(4)

Pongor, Németh, & Varga, 2021). Egy aktivan
edz6 ember (heti kb. 6-8 6ra) bélfléraja tobbféle
baktériumbdl all, mint a nem sportol6é egészsé-
ges személyeké (Szucs B, Szucs C, Petrekanits, &
Varga, 2019). Tiz hetes edzés csokkentette a
Firmicutes torzsek aranyat, mig novelte a Bacteri-
odesek szamat, e torzsek teszik ki a bélbaktériu-
mok 90%-at. Az edzb emberek belében né a vaj-
sav, az acetat, a proprionat és a rovid szénlancu
zsirsavak szintje az ezeket termelé baktériumok-
nak kdszonhetéen, melyek pozitivan hatnak a
génszabalyozasra, immunmodulaciora, csokken-
tik az oxidativ stresszt (Szucs, Petrekanits, &
Varga, 2018). rovid szénlancu zsirsavak bomlas-
termékei aktivaljak az adenozin-monofoszfat-
aktivalt protein kindz anyagcsere Utvonalat,
amely a lipid és glikéz metabolizmust kontrol-
lalja. A bélfléra mddosulasa kilénbozé gyullada-
sos betegségekre hajlamosit, mig a fizikai aktivi-
tés ellene hat (Varga et al, 2018). Azonban a
nagyon intenziv testmozgas a bél vérellatasanak
csokkenése miatt néveli a bél ateresztéképessé-
gét, és igy hasi panaszokat, hasmenést okozhat
az élsportoldknak (Chen, Guo, Gui, & Xu, 2018).

Széklettranszplantacio

A széklettranszplantaciot (fecal microbiota
transplantation) mar tébb mint 60 éve alkalmaz-
zak, rendkivil hatékony a Clostridium difficile
fert6zések eradikaciojaban és igéretesek a tera-
pids eredményei metabolikus szindromaban,
elhizasban is (Borody & Khoruts, 2011). A méd-
szer lényege, hogy egy egészséges donor-
tol/személytél nyert, specidlis szuszpenzids
készitménnyé alakitott székletet juttatnak a reci-
piens beteg bélrendszerébe vékonybél-, vagy
gyomorszondan keresztiil, esetleg vastagbéltiik-
rozés segitségével. A székletben l1évé egészséges
baktériumflora kiszoritja a patogén torzseket és
helyredllitia az élettani bélflérat (Borody &
Khoruts, 2011). Egy kutatasban vékony férfibol
metabolikus szindromas férfi szervezetébe tor-
ténd széklettranszplantacié szignifikansan javi-
totta az inzulinérzékenységet, megndvelte a mik-
robidlis diverzitast, valamint a butirattermel6
torzsek szaporodasat (Chen Z et al, 2014). A
széklettranszplantaciot  sikerrel  alkalmaztak
egyéb betegségek, példaul colitis ulcerosa és az
irritabilis bél szindréma bizonyos eseteinek adju-
mint allogén haemopoeticus &ssejt atlltetése
utan ,graft versus host" betegség (az idegen
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donor-sejtek okozta immunreakcid) kialakulasa-
nak csokkentésében is (Biernat et al., 2020). Ezen
kivil multirezisztens baktériumok intestinalis ko-
lonizacidjanak eradikalasaban is jelentds hatast
értek el (Battipaglia et al., 2019). A széklettransz-
plantacionak mar eddig is rendkivil komolyak az
eredményei, és remélhetdleg a jovében tovabb
bdvilnek segitségével egyéb betegségek tera-
pias lehetdségei is.

Mikrobiom-kutatasok

Fontos kutatasi terlilet a gyogyszerfejlesztések
vildga. A testlinkben élé 6koszisztéma egészsé-
glink legfontosabb alapja, tartds épségéhez a
kutatéknak meg kell alkotni egy Uj, kdrnyezettu-
datos gyogyszergyéartast. Feladatuk olyan (j
gyogyszerek megtervezése a jové nemzedéke
szamara, melyek egyittmikoddnek a mikrobiom
egészségével, felerésitik annak védé tevékeny-
ségét, és segitenek a korokozok eltavolitasaban.

Masik fontos kutatasi teriilet a mikrobiom és
a daganatmetabolizmus, azaz a tumorsejtek, a
gazdaszervezet és a mikrobiom kélcsdnhatasai-
nak vizsgalata, mert feltételezhetd, hogy a mik-
robiom megvaltozasa a metabolizmuson keresz-
tll hajlamosit daganatok kialakulasara. A kutatok
arra keresik a valaszt, hogy a mikrobiom 6ssze-
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tételének elemzése alkalmazhatd-e vagy nem a
rakos elfajulas korai felismerésére, a betegség
prognosztizalasara, és mikrofléra atiltetésével
gatolhatd-e a tumor novekedése.

KOVETKEZTETESEK

Egyre intenzivebb kutatasok targya a mikrobiom
és egyre tobbet tudunk arrdl, hogy egészségiin-
ket és kozérzetiinket a vellink él6 mikrobak ha-
tarozzak meg, amelyek beleinkben, tiidénkben,
bérinkdon stb. helyeken vellink egyitt élnek.
Egyre gyakrabban talalkozunk a mikrobiom kife-
jezéssel az egészséggel, mozgassal, életmdddal,
diétaval foglalkozé cikkekben is a kilonb6zd
ételeken és mozgason keresztlli egészség-
fejlesztés tekintetében. A mikrobiom jelentésége
és egészséglink megdérzésében betdltott szerepe
vitathatatlan, az eddigi kutatasi eredmények
alapjan elmondhatd, hogy az egyénre szabott
gondolkozas és beavatkozasok szdmos betegség
és koros allapot esetében pozitiv hatassal bir,
azaz eredményesebben megelézhetd, sziikség
esetén kezelhetd megfelelé taplalkozassal, fer-
mentalt ételek fogyasztasaval, helyes életmdd-
dal, tdbb mozgassal, valamint kiilénb6zd pro- és
prebiotikumok fogyasztasaval.
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