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A bélfléra olyan, mint az ujjlenyomat: minden embernek egyedi dsszetételd, rd jellemzd baktériumfajokbdl allé mik-
robanépesség ¢l a bélrendszerében, amit ma bélmikrobiomnak hivunk. A baktériumok valtozatossaganak, sokszin-
ségének (diverzitasinak) csokkenése szoros kapcsolatot mutat a funkciondlis bélbetegségekkel, az elhizassal, a 2-es
tipust diabetesszel és a cardiovascularis betegségekkel, valamint sok autoimmun megbetegedéssel. A székletgenomi-
kai teszt sordn a bélflérit alkoté fajok pontos identifikdldsa és filogenetikai azonositdsa révén meghatirozhaté a diver-
zitds valtozasa, illetve azonosithat6 bizonyos bélbaktériumok talnévekedése. Prachypertonids, hypertonids egyének-
ben a Firmicutes torzshoz tartozd baktériumok elszaporoddsa, mig a Bacteroidetes torzsek csokkenése gyakrabban
volt kimutathat6, mint normotonia esetén, mindemellett az egyes baktériumtorzsek fiziologiai ardnya kevésbé volt
kiegyenlitett. Az elsé megfigyelések arra utalnak, hogy kapcsolat allhat fenn a magas vérnyomds és az intestinalis bak-
tériumfléra egyenstlyanak megbomldsa kozott, mind dllatkisérletekben, mind emberben észlelhetd hypertonia ese-
tén. A vizsgilatok eredményei azt is felvetik, hogy a bél mikrobiotdjinak étrenddel torténd célzott befolydsoldsa a
magas vérnyomds nem gyogyszeres kezelésének 4j innovativ médszere lehet.
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Review of the relation between gut microbiome,
metabolic disease and hypertension

Gut flora has personal characteristics for each individual, similar to the fingerprints, consisting of a special mixture of
bacterial species living in the intestines, now referred to as the gut microbiome. There is a strong correlation between
the loss of microbial diversity and the functional bowel disorders, obesity, type 2 diabetes and cardiovascular disease
as well as many autoimmune disorders. With genetic testing of stool diversity of the gut microbiome and exact
analysis of the species and phylogenetic classification of the gut flora, the changes of diversity can be identified and
the overgrowth of some bacteria can be revealed. In cases with pre- and manifest hypertension, an overgrowth of
species from the phylum Firmicutes has been reported along with the relative decline of the phylum Bacteroidetes as
opposed with cases of normotension. At the same time, the physiological balance among bacterial families was lost.
According to the first studies, there is a correlation between hypertension and the lost balance of the gut microflora,
both in animal experiments and in the human clinical setting. This evidence also suggests that targeted dietary al-
teration of the gut microbiome can be a new innovative approach in the treatment of hypertension.
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Roviditések

CRP = C-reaktiv protein; DNS = dezoxiribonukleinsav; GPR =
glikoproteinreceptor; IgG = immunglobulin G; LPS = lipopo-
liszacharidok; MDP = muramil-dipeptid; rRNS = riboszomalis
ribonukleinsav; SCFAs = (short-chain fatty acids) rovid linca
zsirsavak; SGT = székletgenomikai teszt

A mikrobiom, az emberi szervezetben él6, dinamikusan
valtoz6 baktériumok, virusok, gombdik Osszessége [1].
A mind ez idaig legjobban feltérképezett teriilet a bélben
¢16 baktériumok sokasaga, de egyrészt az itt él6 gombak,
archedk, illetve az egyéb lokalizaciéban 1év6k — pl. bor,
szdjlireg, légutak, urogenitalis tractus stb. — is egyedi
mintizattal rendelkeznek, melyek kapcsolata egymdssal,
a bélmikrobiommal, illetve ezek kolcsénhatasa a valtozd
kornyezeti és életmodtényezbkre intenziv kutatds tirgya.

Egy felnétt bélrendszerében valtozatos baktériumfléra
¢l, amelynek tagjai részt vesznek az anyagcsere-folyama-
tokban, a szénhidritok lebontasiban [2], serkentik tobb
dsvanyi anyag — kalcium, magnézium, vas — felszivoddsat,
tovabba B-vitaminokat, K-vitamint és egyéb véddéanya-
gokat termelnek a szervezet szdmara. A bélfléra olyan,
mint az ujjlenyomat: minden ember bélrendszerében
egyedi Osszetételd, rd jellemz6 baktériumtodrzsekbdl alld
mikrobanépesség, mikrobiom él [3]. A szimbidzisban
él6 tobb ezer baktériumcsalidnak tobb mint 100-szor
tobb génje van, mint szervezetiink Osszes sejtjének [4].
Az anaerobok arinya 1000:1. Becslések szerint az em-
beri kalériabevitel 10%-a tulajdonithaté a bakterialis
zsiranyagcserének [5]. Ezek alapjan az egyik legfonto-
sabb vizsgaland6 kérdés, hogy a tipanyagbevitel és -fel-
haszndlds anomdlidi milyen mértékben kothet6k a meg-
valtozott mikrobiomhoz, illetve ez hogyan befolyasolha-
t6. Az mindenesetre val6szintsithets, hogy ebben a hu-
méin emésztGenzimek, a felszivofeliilet épsége, illetve a
bevitt tipanyagokon kiviil a mikrobiom épsége is fontos
szerepet jatszik.

A mikrobiom 6sszetételének heterogenitisa miatt sem
egyszerd ennek meghatirozasa, kvazi ,,normalértékek”
definialasa. Vannak arra vonatkozé adatok, hogy a klasz-
szikusan egészségesebbnek tartott tipanyag-Osszetételd
Hteljes kiérlésti” kenyerek hasznosuldsdban, illetve meta-
bolikus hatisiban nagy individudlis kiilonbségek lehet-
nek a mikrobiom éllapotatél, illetve Osszetételétdl fiig-
gden [6, 7].

A kérossa valé mikrobiom szerepe
az emberi szervezetben

A sziv- és érrendszeri betegségek kialakulasanak okaként
ismert gyulladdsos jelenségek hatterében az elmult évek-
ben el6térbe keriilt a humdn mikrobiom jelentGsége [ 8-
10].

A mikrobiomnak nemcsak a bélrendszer normalis m-
kodésében van meghatirozé szerepe, hanem az immun-
és endokrin rendszerre is hat. A baktériumok diverzitasa-

nak csokkenésével parhuzamosan kialakul a dysbiosis,
amely szoros kapcsolatot mutat a funkcionalis bélbeteg-
ségekkel, az elhizassal, a diabetesszel és a cardiovascularis
betegségekkel [8]. Ha a bélflorit alkoté baktériumok
jotékony diverzitasa karosodik, bizonyos torzsek elsza-
porodnak, az immunrendszer szdmdra antigén triggert
alakitanak ki, és ez masodlagosan a gyulladasos aktivitds
mentén a bélbarrier kirosodasihoz is vezet. A helytelen
Osszetételd tartds étrend kovetkeztében az egészséges
egyensuly felborul, ennek stlyos kovetkezménye lehet az
elhizas, az inzulinrezisztencia, a cukorbetegség, nove-
kedhet egyes daganatos betegségek kialakulasanak koc-
kizata [9].

A Dbélrendszer belsd felszine mintegy kétszizszor na-
gyobb, mint a test felszine. A bél barrier kirosodasakor
olyan makromolekuldk juthatnak a bélbdl a keringésbe,
amelyek potencidlisan immunogének. A helyileg kiala-
kulé gyulladds hasmenést, székrekedést, fijdalmat, foko-
zott gazképz&dést eredményez. Obesitas esetén csokken
a mikrobiom sokfélesége, ezzel a kiilsé kornyezettel
szembeni védekezSképessége is. A mikrobiom annal ha-
tékonyabb, minél valtozatosabb, ez azonban nemcsak
orszag-, csaladfiiggd, hanem az egyénre mindig jellem-
z6en médosulod viltozéd. A kedvezd bélbaktériumok és a
karos bélbaktériumok érzékeny egyensulyit elsédlegesen
az elfogyasztott taplalékok hatirozzak meg. Ha a bélben
1évS baktériumok bejutnak a szervezetbe, vagyis dtjutnak
a bélfalon, akkor szoveti kdrosodést, illetve immunviélaszt
provokal(hat)nak. Az immunrendszeriink szoros kapcso-
latban all a mikrobiommal.

A mikrobiom vizsgalata

A mikrobiom genomikai médszerekkel torténd objektiv
vizsgilata segithet azonositani azon bélben 1év8, immu-
nogénné vil6é faktorokat, amelyek hozzdjirulhatnak a
személyre szabott kezelési stratégia megvalasztasihoz —
ennek markdns része az életmdd dtalakitasa is.

A specidlis székletgenomikai teszt (SGT) a bélflorat
alkoté torzsek és fajok pontos genetikai azonositisa ré-
vén meghatirozza a diverzitas valtozasat, illetve azonosi-
tani tudja bizonyos bélbaktériumok talnovekedését. Ki-
mutathaté, hogy felborult az egészséges egyensuly. Segit
feltarni az elhizas okdt, hogy a cukor-, illetve a zsiranyag-
csere zavara all-e az elhizds hatterében. A diagnézis alap-
jan arra is javaslatot tehetiink, milyen életmoéd-valtozta-
tassal lehet egészséges irinyba terelni a kedvezétlen
valtozasokat. Az egyénre jellemz6 mikrobiom viszonylag
alland¢, id6szakosan azonban valtozé (pl. antibiotikum).

A prokaryotak 16S rRNS-génjének azonositisira ma
miér nagy teljesitményd an. szekvenal6berendezések all-
nak rendelkezésre, melyekkel a bakterialis DNS-szekven-
cidk azonosithatok. Egyszerre igen nagy szamu bakterid-
lis genom vizsgilhat6 a specidlis chipek segitségével, és
lehet6vé valt a mikrobak alcsoportjanak kimutatdsa is.
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A székletben talalhatd térzsek

Normalis Osszetétel esetén a Bacteroidetes és a Firmicutes
csaladd mutathaté ki a legnagyobb aranyban, és kisebb
mértékben van jelen az Actinobacteria és a Proteobacte-
7in. Ezek a baktériumok képesek rovid és hossza tivon
alkalmazkodni az életméd-viltoztatashoz [10, 11]. Az
anyai baktériumtorzs meghatirozé jelentSségii, ami ké-
s6bb, a sziiletéskor az egyénre jellemz6 médon médosul
[12]. A természetes modon sziiletett csecsemSk bélflora-
jat, bél-mikroorganizmusat elemezve nagyobb aranyban
észleltek ,,normilis megoszlast”, mint a csdszarmdtéttel
vilagra segitett Gjsziilottek korében. A legnagyobb szim-
ban a bifidobaktériumok, a legkisebb aranyban a Clostri-
diwm difficile és az E. coli volt kimutathat6 [13].

Acidobacteriumok torzse

Viszonylag twjonnan, 1991-ben azonositott torzsek,
mint az elsG faj ebben a csoportban. Ezek a mikrobak
inkdbb savas kornyezetben élnek — gy gondoljuk, hogy
viszonylag gyakori csoport, jelenleg azonban még keve-
set tudunk biokémiai és egyéb anyagcsere-tulajdonsigai-
rol.

Actinobacteriumok torzse

A szdrazfoldi és vizben él6 baktériumok tagjai. Mind a
legkisebb és a legnagyobb, leginkabb 6sszetett baktéri-
umsejteket tartalmazé baktériumok megtalalhaték eb-
ben a csoportban.

Az Actinobacterinmok kozott a Streptomyces az egyik
legvaltozatosabb nemzetség a bakteridlis vilagban, tobb
mint 500 faja ismert. Ezek a csoportok termelik a klini-
kailag relevans, természetben el6fordulé antibiotikumok
kozel kétharmaddt. Néhany fajrél ismert, hogy beteg-
séget okoznak, igy a Gardnerella vagy a Lactobacillus.
A bifidobaktériumok kozé tartozé Gardnerella tipusos
human kérokozé, nékben bakteridlis hiivelygyulladast
okoz. A Lactobacillus bifidust probiotikumként alkal-
mazzuk, kedvez§ egészségiigyi hatdsa a patogén koroko-
zOk kontrolljaban jelentkezik.

A Bacteroidetes torzs tagjai megtalilhaték a talajban, a
tengeri dllatok és az ember bélflérajaban. Allatkisérletek
arra utalnak, hogy a Firmicutes/Bacteroidetes emelkedett
aranya gyakran tdrsul elhizashoz, és ez az ardny rendez6-
dik a testsalycsokkenés hatisira. A Bacteroides vulgatus
és stercoris normalisndl nagyobb mennyisége esetén meg-
novekszik a vastagbélrak kockazata. Kisebb vastagbél-
daganat-kockazatot észleltek Lactobacillusok alkalma-
zasakor. Evidencidn alapulé tanulminyok szerint a
legjelentGsebbek a Lactobacillus- és a bifidobaktérium-
torzsek, valamint a novényi eredetl Saccharomyces bou-
lardii, illetve e fajtak torzseinek kombinacioi. A kritériu-
mok megdllapitasara viligszerte kontrollos tanulmanyok
folynak.
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A Firmicutes csalid a bélben é16 leggyakoribb baktéri-
umtorzs. Az emelkedett Firmicutes-arany mind allatok-
ban, mind emberben talstllyal tarsul, és a teststly csok-
kenésekor szamuk is csokken. Szdmos alosztilya és
alcsoportja ismert ( Clostridiumok, Bacillusok).

Bélbaktériumok és hypertonia

A mikrobiom 0Osszetétele alapvetSen a tiplilkozastdl
fiigg, tehdt metabolikus szindréma esetén meghatarozé
jelentéségli. A Firmicutes baktériumok elszaporodasa és
a Bacteroidetes torzsek csokkenése a talsalyos allatokban
¢és emberekben egyarant gyakran mutat szoros Osszefiig-
gést. Hasonld Osszefiiggés mutathaté ki inzulinrezisz-
tencia esetén.

Prachypertonias, hypertonids egyénekben a Prevotelin
és a Klebsielln gyakrabban volt kimutathaté, mint nor-
motonia esetén [10]. Erdekes adalék lehet a prachyper-
toniat 6vezd$ szakmai vitikban, hogy a mikrobiomvilto-
zas vajon jobb prediktora lesz-¢ a késébbi manifeszt
hypertonia kialakuldsinak, és ez alapjan megbizhat6bb
javaslatokat lehet-e tenni egyrészt életmod-intervenciok-
ra, masrészt alacsonyabb (de koéros) vérnyomasértékek
esetén a korai gyogyszeres kezelésére. Ennek nyilvanva-
l6an nagy prevencids értékd, népegészségiigyi jelentsé-
ge lenne, de csak célzott, kettds vak-, randomizalt klini-
kai vizsgalatok keretében donthetd el.

Két hypertonias patkinymodell és egy kis human po-
pulicié székletmintdibdl nyert bakterialis DNS-mintdk-
bol végeztek genomelemzést. A spontin hypertonids
patkanyokban jelentGsen kisebb volt a mikrobdk meny-
nyisége, és a valtozatossiguk (diverzifikacidjuk) is, az
egyes baktériumtorzsek arinya kevésbé volt kiegyenli-
tett, a Firmicutes/Bacteroidetes ariny novekedett. Ezeket
az eltéréseket az acetat- és a butirdttermel$ baktériumok
szdmanak a csOkkenése kisérte. A hypertonias egyének-
ben végzett vizsgilatok hasonlé megoszlist mutattak, a
kontrollszemélyekkel 6sszehasonlitva kisebb volt a bak-
tériumok 6ssz-szdma és kiilonbozdsége. Patkanyban an-
giotenzin-1I tartds infzidjat kovetGen csokkent a bakté-
riumflora gazdagsaga, és nGtt a Firmicutes/Bacteroidetes
arany. Ennek a modellnek a keretében az orilisan adott
minociklin hatdsossigit is elemezték a bél baktériumflé-
rdgjanak helyreallitisiban. A minociklin a vérnyomas
csokkentése mellett képes volt a hypertonids patkinyok
dysbioticus mikrobiotijanak egyensulyit is helyreallitani,
csokkentette a Firmicutes/Bacteroidetes arinyt. A megfi-
gyelések arra utalnak, hogy kapcsolat dll fenn a magas
vérnyomas és az intestinalis baktériumflora egyenstlya-
nak megbomlisa kozott, mind allatkisérletes kortlmé-
nyek kozott, mind emberben észlelhet hypertonia ese-
tén. A vizsgilat eredményei azt is felvetik, hogy a bél
mikrobiotajanak étrenddel torténd befolydsolasa a magas
vérnyomas nem gyogyszeres kezelésének innovativ mod-
szere lehet [14].

A rovid lanca zsirsavak (SCFAs) éltal termelt bélflora
és a vérnyomas-szabalyozas kapcsolatban all a vese szen-
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zoros idegeivel [15]. A rovid lanct zsirsavak aktivalnak
két G-fehérjéhez kapcsolt receptort — GPR41 (mds né-
ven szabad zsirsav, savreceptor-3) és GPR43 (agy is is-
mert, mint a szabadzsirsav-receptor-2). A rovid lanca
zsirsavak reninfelszabaduldst okoznak, aminek révén
emelkedik a vérnyomds. A két receptor alaphelyzetben
egyensulyi allapotban van.

Eletmédprogram-diagnosztika

Allatkisérletben igazoltik, hogy a baktériumok mennyi-
ségét és megoszlasit, diverzitisit szimos egyéb tényez§
mellett a fizikai aktivitds is médositja [16].

Az egyes egyénekre ugyanazok a tipanyagok, ételek
kilonbozben hatnak, ezért a kiilonb6z6 diétak (Atkins,
paleo, vércsoport stb.) eredményessége is eltérd.

Biztosan kijelenthetd, hogy a bélben 1év6 baktérium-
tomeg koros iranyt elvaltozasa megvaltoztathatd, meg-
fordithat6. Az egészséges egyensuly helyreallithatd, bar
nem konny(, mert az egészségtelen Osszetételd bélflora
befolydsolja az étrend megvalasztisat is: a beteg olyan
ételeket kivan, amelyek a karos baktériumokat taplaljak.

A nagy zsir-, kevés rosttartalmi ,,nyugati” étrend el6-
segiti a bélben a Gram-negativ kérokozok elszaporoda-
sat, és ennek kovetkeztében megnd a bél lipopoliszacha-
ridtartalma, mintegy endotoxaemiit okozva. Ez allatki-
sérletekben a testsulyt noveli, és emelkedett vércukor-
értékkel, hyperinsulinaemidval jar [17, 18]. A hazai
taplalkozasi felmérések szerint a lakossag rostfogyasztasa
a javasolt mennyiségnek (25-30 gramm) a felét sem éri
el. A rosthianyos taplalkozas szimos betegség kialakula-
saban (elhizas, cukorbetegség, magas vérzsirszint, hyper-
tonia, metabolikus szindréma) veszélyeztet§ tényezd-
ként szerepelhet. A rostok olyan novényi alkotérészek,
osszetett szénhidratok, melyek nem emésztédnek meg,
nem szivodnak fel, érintetlen formaban jutnak le a bél
also szakaszaba. Egy résziiket a vastagbélben talalhaté
baktériumok képesek lebontani, és ezaltal olyan savas ko-
zeget létrehozni a vastagbélben, amely gatolja a rothasz-
t6 baktériumok elszaporodasat. Géatoljak a keményits-
bont6 amildz aktivitasit, aminek eredményeként lassul a
szénhidritok felszivodasa, csokken az inzulinigény, javul
a szénhidrat-anyagcsere, csokken az étkezések utini hir-
telen vércukor-emelkedés, igy a vércukorszint ingadoza-
sa is, amely csokkenti a sziv-ér rendszeri szovédmények
kialakulasat.

A pizben oldodo élelmi rostok elényosen befolyasoljak
a zsiranyagcserét is, megkotik az epesavak formajiban
tiritett koleszterin egy részét, amely igy nem szivodik fel
gjra — ily médon csokkentik a vér koleszterinszintjét.
Vizben old6do, novényi rost a pektin, a mézgik, a guar-
gumi, néhiny hemicelluléz, a laktuléz-A. A legfonto-
sabb a pektin, amely a gyiimolcsokben (alma, citrusfélék,
a legtobb friss és aszalt gytimolcs), a zoldség- és tGzelék-
félékben, a gabonafélék koziil a zabkorpaban, zabpehely-
ben taldlhaté. A magas rosttartalmt gyiimolcsok kozé
tartozik a ribizli, a szilva, a sz6l6, a mogyord, a did, a

korte, az eper, az alma. A vizben nem oldodé novényi ros-
tok kozé a celluléz, a hemicellul6z, a lignin tartozik.
Celluléz a zoldségfélékben (nagy rosttartalmt zoldség-
téle a zoldborso, a karalibé, a cékla, a kaposzta, és nagy
rosttartalmt gabonaféle a bzakorpa, a bab és mas hiive-
lyesek, a bazacsira, a rozs, a szdjaliszt, a kukorica), a tel-
jes kibrlési lisztekben, a gytimolcsok héjanyagaban és az
olajos magvakban (mak, mandula, mogyor¢) talalhat6.
Hemicellul6zt nagyobb mértékben a magvak kiils§ héj-
anyaga, a fas szovetek, mig lignint a névények durvabb,
fas részei (példdul fis karalibé) tartalmaznak.

A taplalasterapia lehetGsége

A mikrobiomkutatis egyik leginkabb vitatott teriilete a
taplalasterdpia. ., Altalinos” taplalkozési iranyelvek meg-
fogalmazasa — a mikrobiom-6sszetétel nagyfoka hetero-
genitasara tekintettel — nehézkesnek igérkezik. A teljes
ki6rlésd, illetve a fehér kenyér individualis glikémids in-
dexérdl korabban idézett tanulmany [7] (a jogos kritikak
cllenére) jol mutatja, hogy mennyire Osszetett a kérdés.

A biolégiai rendszereknél megszokott médon gy td-
nik, hogy komplex, tobbvaltozds rendszerrdl van szé.
Ennek kozponti eleme a bevitt tiplilék mindségén és
mennyiségén kiviil a bélbarrier dllapota, illetve maga a
mikrobiom. Ezek egymist is befolydsolva olyan komplex
biolégiai rendszert képeznek, mely a szervezet kornye-
zeti terhelésével szorosan Osszefiiggeni latszik (1. abra).
Maiig nem pontosan tisztizott médon, de ennek a rend-
szernek a felborult egyenstlya az immunrendszer komp-
lex aktivalédasihoz vezethet, ami a ma még a szakiroda-
lomban nem pontosan definidlt ,ateresztGbél-szindro-
maihoz” vezet. Ezt Osszefliggésbe hozzik azzal az ala-
csony aktivitdst, de a CRP-értékkel mégis mérhetd
szisztémas gyulladasos allapottal is, mely a cardiovascula-
ris megbetegedések okozta haldlozas régoéta ismert klini-
kai prognosztikai markere.

A téplilkozas hatdsa a mikrobiom 6sszetételére és di-
verzitdsara is jol dokumentalt. Meglep6 médon arra is
vannak adatok, hogy a mikrobiom 6énmaga befolyasolni
képes azt, hogy a gazdaszervezet milyen ételeket, tip-
anyagokat ,kivin”. Ez evolaciébiolégiai szempontbdl
tulajdonképpen nem meglepd: a soksejtd, illetve egysejtii
organizmusok kommenzalizmusan alapul6 ,,0kosziszté-
méban”, mint amilyen az emberi szervezet is, logikus,
hogy azok a baktériumok, amelyek nagy befolyassal bir-
nak a felszivodasi folyamatokra, illetve a gazdaszervezet
vitamin- ¢s energia-hdztartdsira, befolydsolni tudjik
(egyelére nem tisztizott) neurohormonalis mechaniz-
musokkal, hogy az mit fogyasszon el. A bélbarrier jelen-
tésége itt elsGsorban nem a tipanyagfelvétel, inkibb
azoknak a makromolekuliknak a ,,bedramlisa” a szovet-
kozi térbe, illetve a véraramba, melyek utdna aktivalni
képesek az immunrendszert, gyulladast okozva.

A hypertoniabetegség szempontjabél kiemelt jelents-
sége van a velesziiletett immunrendszer, illetve a bakteri-
alis antigének, mint pl. a lipopoliszacharidok (LPS) és a
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A bélfléra kozvetlendl is
befolydsolja az ételvalasztas
preferencidit

A diéta kdzvetlenl
és reprodukalhato

OSSZEFOGLALO KOZLEMENY

A bélbarriert kozvetlendl
befolyasolni képes
tényez6k, paldaul az alkohol,

maodon befolyasolja
a mikrobiom
Osszetételét

1. abra | A diéta, a mikrobiom és a bélbarrier komplex dsszefiiggése

muramil-dipeptid (MDP)-molekuldk interakcidjanak,
melyek a Toll-like receptorok aktivalédasa révén medid-
l6dnak. A bélmikrobiom 6sszetétele, illetve a bélbarrier
épsége ezen keresztiil kozvetlen kiviltd tényezdje lehet
ennek a gyulladasos terhelésnek. A barrier allapotat
ugyanakkor intrinszik velesziletett tényez6kon tal az ét-
rend, a mozgas, a probiotikumok, az alkohol és a csipSs
ételek fogyasztisa egyarant befolyasolni képes. Az alvis-
ébrenlét ciklus és a megfelel6 mindségl alvas ennek
ugyancsak fontos eleme.

A taplaldsterapia szdmdra ez nagyon széles spektruma
intervencios lehetdségeket hordoz. Talan nem talzas azt
allitani, hogy a fenti mechanizmus kiindul6pontja lehet a
taplalkozas/életméd és a gyulladasos degenerativ meg-
betegedések kapcsolatinak. Bonyolitja a klinikai ajanla-
sokat ugyanakkor, hogy a nagytizemi mez&gazdasig altal
eléallitott élelmiszerek, ezen beliil azok mikro- és nyom-
elemtartalma jelentds ingadozasokat mutat, illetve az el-
mult 6t-hat évtizedben dokumentaltan jelent&sen csok-
kent. Ez nyilvinvaléan komoly evolaciés nyomas ald
helyezhette a beleinkben el organizmusokat, és hozza-
jarulhatott a fejlett tarsadalmakban a bélmikrobiom-di-
verzitasban tapasztalt dramai csokkenéshez, a természeti
népekkel Osszehasonlitisban. Miutin az élelmiszer-mi-
nGsitési rendszerekbdl pont ez a mikro- és nyomelem-
Osszetétel hidnyzik, onmagaban a fehérje-, szénhidrat- és
zsfrtartalom meghatirozasa szinte biztosan nem elégsé-
ges. A megfelel§ mikro- és nyomelemtartalm élelmisze-
rek elGallitasa, koltsége és elérhetdsége azonban nincs
megoldva. Prospektiv klinikai vizsgalatok feladata lesz
meghatirozni, hogy ezeknek a mikrobiomdiverzitas
csokkenésében mekkora szerepiik van, az antibiotiku-
mok és egyéb kornyezeti és életmodartalmak mellett.
Ugyanilyen fontos lenne tudni, hogy ezek a diverzitassé-
riillések mennyire fordithaték vissza. Abbdl kiindulva,
hogy gyermekkorban a megfelel§ mindségii anyatejes,
majd hozzataplalas, spontin kialakitja, fontos vizsgalni

BARRIER

oxdlsavtartalmu ételek,
csipds ételek, az alvds-
ébrenlét ciklus, illetve

a mikrobiom valtozasai

majd, hogy ez a célzott tiplilasterapia a mar kialakult,
majd lepusztult mikrobiom helyredllitasara is képes-e,
vagy egyéb biotechnolégiai intervenciét igényel majd.

Ismert, dokumentdlt a mikrobiomdiverzitas csokkené-
sének karos hatdsa a bélbarrierre. Ebbdl a szempontbdl
érdekes adat, hogy ezt egyes probiotikus készitmények
vissza tudjak forditani. Prospektiv klinikai vizsgalatok fel-
adata lesz meghatarozni, hogy a magasvérnyomds-beteg-
ség kezelésének ez része lehet-e — az ezzel kapcsolatos
ismeretek szorvanyosak és nem megfelel6en dokumen-
taltak. Mindazondltal a dysbioticus, tilnovekedett flora
visszaszoritdsa kvazi metabolikus kompeticié révén meg-
valésulhat. A velesziiletett immunitdst nagy fokban akti-
valni képes antigénszerkezeti baktériumok kiszoritisa
olyan jétékony fléraval, melyeknek a klinikai tapasztalat
szerint ilyen aktivilé hatdsuk nincs, mindenesetre ma-
gyardzhatja, hogy a jelenleg forgalomban 1év4 probioti-
kum hogyan tudja a barrierfunkciét helyreallitani [19].

Kovetkeztetés

A mikrobiom ismeretében az altalanos iranyelvek kony-
nyen megfogalmazhaték, személyre szabott tandcsadas
azonban csak a mikrobiom ismeretében javasolt.

A magas vérnyomas nem homogén betegség, a diétis
kezelés minden kezelés alapja. Megfelel6 diétds ismere-
tekkel a lakossag tobb mint harmadat érint§ allapot meg-
el6zésében és kezelésében meghatirozoé jelent6ségl az
egyén mikrobiomjanak ismerete.

A hypertonia kezelésére csak hazankban tobb mint
50-féle gyodgyszercsoportot, 800 gyogyszert, illetve
kombinaciét alkalmazunk, az egyes gydgyszerek azon-
ban a hypertonia kialakuldsinak oki tényezGitSl fogva
miés-mds hatékonysaggal alkalmazhatok. Egyértelmd,
hogy a magas vérnyomasos betegek szimara nem létezik
ltaldnos ,,legjobb terapia”, amely az 6sszes betegnél al-
kalmazhato, s ugyanigy érvényes ez a diétakra is. A keze-
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lést a magas vérnyomds oka, a tirsbetegségek, a cél-
szervkarosodas(ok) alapjan kell végiggondolni, és ezutin
kertilhet sor a személyre szabott optimalis terapia kialaki-
tasdra.

Anyagi tamogatds: A kozlemény megirasa anyagi timo-
gatisban nem részesiilt.

Szerzoi munkamegosztas: A kézirat megirasiban és az iro-
dalom 6sszeallitisiban minden szerzs részt vett. A cikk
végleges valtozatit valamennyi szerz$ elolvasta, jova-
hagyta.

Erdekeltségek: A szerzék alapitéi a Diavitas életmédprog-
ramnak (www.diavitas.com), de a kozlemény megirasa-
ért, illetve az ezzel kapcsolatos tudomanyos munkaért
semmiféle javadalmazasban nem részesiiltek.
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,Cunctis potest accidere quod cuivis potest.”
(Ami megeshet barkivel, megeshet mindenkivel.)
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