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Összefoglaló 
Bevezetés: A mikrobiom (az emberi szervezetben élő mikrobák összessége) több milliárd mikroorganiz-
musból áll, a benne élő fajok diverzitása és épsége döntő szerepet játszik a gazdaszervezet egészségé-
nek fenntartásában. A bél mikrobiom össztömege akár a két kilogrammot is elérheti, kb. egyharmada 
(30%-a) nagy hasonlóságot mutat a fajok között, azonban 70%-a abszolút egyedi azonosító csakis ránk 
jellemző, mint az ujjlenyomat. Kutatások leírják, hogy a bélflóra összetétele közvetlen kapcsolatban áll 
számos betegséggel pl. anyagcserezavarokkal, elhízással, szív- és érrendszeri betegségekkel, depresszi-
óval, asztmával stb. Összefoglaló tanulmányunk célja a mikrobiom és módosulásának bemutatása, vala-
mint a bél mikrobiom megváltozásával összefüggő betegségek áttekintése, továbbá a táplálkozáson, 
testmozgáson keresztüli pozitív irányú befolyásolása az egészségfejlesztés tekintetében. 
Módszertan: Hazai és nemzetközi orvostudományi adatbázisok áttekintése mikrobiom, betegségkoc-
kázat, diszbiózis és probiotikum keresőszavakkal. 
Eredmények: A mikrobiomnak fontos szerepe van az immunrendszer szabályozásában és számtalan 
betegség kialakulásában azonosították additív tényezőként pl. gyulladásos bélbetegségek, metabolikus 
eltérések (pl. elhízás, inzulinrezisztencia, cukorbetegség), autoimmun betegségek, neurológiai kórálla-
potok (pl. autizmus, Parkinson-kór, Alzheimer-kór), daganatos betegségek (pl. mellrák, vastagbélrák, 
májrák) esetében. A környezeti tényezők, a szisztémás gyulladás, a betegségek előfordulásának növeke-
dése, és az ezzel együtt járó gyógyszerszedés megváltoztatja a mikrobiális közösség összetételét, melyet 
a fizikai inaktivitás és a bélrendszeren történő áthaladási idő megnövekedése még tovább fokoz.  
Az idősödéssel és a társuló betegségekkel az olyan kedvező baktériumok, mint a Laktobacillusok és 
Bifidobaktériumok száma csökken, míg a fakultatív anaerobok (Enterobacteriaceae, Streptococcusok, 
Staphylococcusok) száma nő, mely pozitív irányba befolyásolható egészséges életmóddal, táplálkozással 
és fizikai aktivitással. 
Következtetések: Feltételezhető, hogy a bél mikrobiom számos bélrendszeri és bélrendszeren kívüli 
kórkép patofiziológiájában központi szerepet tölt be. A mikrobiom-kutatás eddigi eredményei alapján 
elmondható, hogy a testben élő ökoszisztéma egészségünk alapja és mindent meg kell tennünk épség-
ének megőrzése érdekében, mert egészséges életmóddal, megfelelő táplálkozással és mozgással  
összetétele pozitív irányba befolyásolható és kulcsszerepet tölt 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. 
 
 
BEVEZETÉS 
 
Van, aki újonnan felfedezett szervként tekint a 
mikrobiomra, azonban napjainkban egyre több 
kutatás számol be jelentőségéről egészségben 
és betegségben egyaránt (Chen, Zhou, & Wang, 
2021). Joshua Lederberg meghatározása szerint 
„a kommenzális, szimbiotikus és patogén mikro-
organizmusok ökológiai közössége, amely szó 
szerint osztozik testünk területén” a mikrobiom 
tulajdonképpen a kolonizált mikroorganizmusok 
genomjának összességét jelenti. A mikrobák 
azonosítása a modern molekuláris genetikai 
módszerekkel vált lehetővé, a velünk élő mikro-
organizmusok DNS-állományának feltérképe-
zése lehetővé tette a legkülönbözőbb betegség-
asszociációk felkutatását (Baxter, Zackular, Chen, 
& Schloss, 2014). A mikrobiom összességének 
mintegy 80%-át a vastagbélben honos baktériu-
mok adják, ami a székletből vett mintából repro-
dukálható (Baxter et al., 2014). A mikrobióta vagy 
mikroflóra meghatározott helyen jelenlévő mik-
roorganizmusok összessége, pl. bél vagy bőr 
mikroflóra, azaz a nem patogén baktériumok / 
mikroorganizmusok elnevezése, amelyek egy 
emberi szervezetben tartózkodnak [1. táblázat]. 
 
 
 

A testben élő ökoszisztéma egyéni varianciája 
nagymértékű, a gyakori fajok csak kb. egyharma-
dát adják a velünk élő flórának, kb. 70%-ban az 
ujjlenyomathoz hasonlóan egyedi mintázatot 
mutat (Qin et al., 2010). Kutatások leírják, hogy a 
bélflóra nem optimális összetétele kapcsolatba 
hozható számtalan betegséggel, így népbeteg-
ségekkel is, pl. cukorbetegséggel, elhízással,  
kardiovaszkuláris betegségekkel, endotél (az ér 
belső felszíne) diszfunkcióval következményes 
magas vérnyomással, daganatokkal, autoimmun 
betegségekkel (pl. rheumatoid arthritis, sclerosis 
multiplex), izomsorvadással stb. (Durack & 
Lynch, 2019). Tekintve, hogy a testünkben  
található mikrobák befolyásolhatják az ingerület-
átvivő anyagok (neurotranszmitterek: dopamin, 
szerotonin, noradrenalin) termelődését is, vizs-
gálatukkal közelebb juthatunk a depresszió,  
bipoláris zavarok, autizmus, szkizofrénia megér-
téséhez, gyógyításához is (Nguyen, Kosciolek, 
Eyler, Knight, & Jeste, 2018). Egyre inkább meg-
ismerjük a szerepét a gyomor és bélrendszeri 
mikrobiomnak az immunitás, valamint az im-
munrendszer szabályozásában is (Harper et al., 
2021). Összefoglaló tanulmányunk célja a mikro-
biom és módosulásának bemutatása, a bél  
mikrobiom megváltozásával összefüggő beteg-
ségek áttekintése, valamint a különböző étele-
ken, mozgáson keresztüli pozitív irányú befolyá-
solása az egészségfejlesztés tekintetében.   
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1. táblázat: A rezidens mikroflóra eloszlása, az egyes testtájak predomináns baktériumai 

Légút Bél Szájüreg Bőr Hüvely 

Streptococcus Escherichia, 
Eubacterium Streptococcus Staphylococcus Streptococcus 

Staphylococcus Campylobacter, 
Peptostreptococcus Actinomyces Micrococcus Staphylococcus 

Neisseria Bifidobacterium, 
Lactobacillus Prevotella Corynebacterium Lactobacillus 

Moraxella Enterococcus, 
Clostridium Fusobacterium Propionibacterium Candida 

Haemophilus Prevotella, 
Bacillus Corynebacterium Pseudomonas Prevotella 

Corynebacterium Firmicutes, Bacteroides Veillonella Escherichia Gardnerella 

Forrás: Marsh, P. D. & Martin, M. V. (2012). Oral Microbiology (5th ed.) Springer alapján 
 
 
MÓDSZERTAN 
 
Hazai és nemzetközi orvostudományi adatbázi-
sok (PubMed, MEDLINE, Magyar Orvosi Biblio-
gráfia) áttekintését végeztük a legfrissebb  
témában fellelhető szakirodalom feltárásával 
mikrobiom, betegségkockázat, diszbiózis és  
probiotikum keresőszavakkal. 
 
 
EREDMÉNYEK 
 
Az új generációs szekvenáláson alapuló mikro-
biom-vizsgálatokkal ma már objektíven szám-
szerűsíteni lehet a mikrobiom-sérülést/módosu-
lást. A különböző betegségcsoportokban tapasz-
talható, statisztikailag összegzett diszbiózis- 
mutatók változásának követése lehetővé teszi 
ezek összehasonlítását, az ezzel kapcsolatos  
terápiás és életmódbeli tényezők objektív vizs-
gálatát. A diszbiózis vagy diszbakteriózis megha-
tározása szerint az emberrel szimbiózisban élő 
baktériumok rendellenes állapota a bélben,  
a hüvelyben vagy a bőrön, melynek oka általában 
a patogén baktériumok, gombák vagy paraziták 
túlzott elszaporodása, mely különböző betegsé-
gek kialakulásához vezethet. A csökkent diverzi-
tás kiemelt kockázati tényező olyan úgynevezett 
diszbiotikus fajok túlnövekedése tekintetében, 
amelyek egyrészt metabolikus hatásuk, illetve 
gyulladáskeltő potenciáljuk alapján igazolt pato-
genetikus szerepet játszhatnak pl. az inzulin- 
rezisztencia, az ízületi gyulladások vagy az  

Alzheimer-kór kialakulásában (Lin, Zheng, & 
Zhang, 2018; Lee, Sears, & Maruthur, 2020).  
A bélflóra módosulása miatt kialakuló elváltozá-
sok egy másik alapvető meghatározó tényezője 
a bél védőgát funkciójának sérülése, melynek  
épsége döntő jelentőségű a tekintetben, hogy  
a diszbiózis milyen mértékű gyulladást okoz a 
szervezetben. Régóta ismert, hogy az akut gyul-
ladások felismerése és követése tekintetében 
normál értéken felül, azaz 5,0 mg/l felett a C- 
reaktív protein értéke szoros összefüggést mutat 
mind a szív- és érrendszeri, mind a daganatos 
halálozással, mely rendkívül fontos kockázati  
tényező a különböző betegségek kialakulásában 
(Varga et al., 2016; Fekete et al., 2020).  
 
A bél mikrobiom megváltozásával  
összefüggő betegségek 
 
A mikrobiom összetételét a kor, a nem, az etni-
kum, a földrajzi helyzet, a genetikai háttér, az  
immunrendszer fejlettsége, a betegségekre sze-
dett gyógyszerek, az életmód és az étrend is  
befolyásolja [1. ábra], összetételének megbom-
lása a diszbiózis, mely az egészség-betegség 
közti egyensúlyt megbonthatja (Pallen & 
Quraishi, 2017). A barrierfunkció sérülése a végső 
közös út a betegségek patogenezisében, ame-
lyek klinikai megjelenését azok antigén termé-
szete és a gazdaszervezet fő hisztokompatibili-
tási komplex (major histocompatibility complex) 
státusza definiálja. 
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Forrás: 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 születés után fokozatosan alakul ki, 
kezdetben a bélflóra instabil, majd az első hónap 
során jelentős változásokon megy keresztül.  
Természetes születés során az újszülötteknél 
azok a törzsek dominálnak, amelyek az anya  
hüvelyi flórájában találhatók, majd a széklet mik-
robióta az első három év során a felnőttekével 
megegyezővé válik és felnőttkorra a bélrend-
szerben már minimum 1 000-1 200 faj él (Dave, 
Higgins, Middha, & Rioux, 2012). A mikro-
biomnak fontos szerepe van az immunrendszer 
szabályozásában és egyre több bizonyíték van 
arra is, hogy szerepet játszik többek között a 
gyulladásos bélbetegségek, metabolikus beteg-
ségek (pl. elhízás, inzulinrezisztencia, cukorbe-
tegség), autoimmun betegségek, autizmus, 
egyéb neurológiai kórállapotok (pl. Parkinson-
kór, Alzheimer-kór, hiperaktivitás), daganatos 
betegségek (pl. mellrák, vastagbélrák, májrák)  
kialakulásában is (Wilkins, Monga, & Miller, 
2019). A mikrobiom annál ellenállóbb és egész-
ségesebb, minél nagyobb biodiverzitás jellemzi, 
azonban azt nem tudjuk megmondani, mi az a 
konkrét bélflóra-összetétel, ami az egészséges 
bél mikrobiomot jellemzi. Ugyanakkor azt leírták 
a kutatók, hogy az embereket három nagy cso-
portba lehet sorolni a bélflóra típusa alapján, 
melyek a következők: Prevotella típus (döntően 
szénhidrátalapú ételt fogyasztó típus), Bactero-
ides dominanciájú típus (állati eredetű fehérjét és 
telített zsírokat fogyasztó típus) és Ruminococcus 
típus (a leggyakoribb „vegyes” mikrobiomtípus) 
(Arumugam et al., 2011). Feltételezhető, hogy a 
tartós diéta egészségjavító hatással bír. 

Diszbiózis 
 
A diszbiózis oka a patogén baktériumok, gom-
bák, paraziták elszaporodása fertőzés, krónikus 
betegség vagy antibiotikum kezelés következté-
ben mely különböző betegségek kialakulásához 
vezethet, pl. irritábilis bél szindróma, Crohn- 
betegség, colitis ulcerosa, különböző daganatok 
(Nguyen et al., 2018; Durack et al., 2019). A bél-
flórát lehetséges additív tényezőként azonosítot-
ták metabolikus betegségekben is [2. ábra]. 
 
Kimutatták, hogy elhízott egyének esetében  
a bélflórában a Firmicutes és az Actinobacteria 
felszaporodik, a Bacteroides mennyisége csök-
ken, mely a bél áteresztőképességének fokozó-
dásával jár, megnövelve a lipopoliszacharid- 
abszorpciót, gyulladásos folyamatokat indukálva 
(Caricilli & Saad, 2013). Az elhízást inzulinrezisz-
tencia és alacsony fokú gyulladás jellemzi, tanul-
mányok igazolták, hogy a bélflóra összetétele 
más sovány, illetve túlsúlyos egyénekben. Leírták 
azt is, hogy az elhízott emberek bélflórája részt 
vesz a felesleges energia fokozott hasznosításá-
ban, mely elhízáshoz vezet (Hartstra, Bouter, 
Bäckhed, & Nieuwdorp, 2015). A bélflóra és az 
immunrendszer közötti egyensúly megbomlása 
esetén a metabolikus endotoxémia (a felszaba-
duló endotoxinok által okozott tünetegyüttes) 
inzulinrezisztenciához és gyulladáshoz vezet a 
szervezetben, mely a gyulladásos kaszkádon ke-
resztül kialakíthatja a metabolikus szindrómát és 
a kapcsolódó szív- és érrendszeri betegségeket 
(Tai, Wong, & Wen, 2015).

KÖRNYEZETI KIVÁLTÓ TÉNYEZŐK
ÉLETMÓDI TÉNYEZŐK
ÉTRENDI TÉNYEZŐK

GYÓGYSZEREK

BETEGSÉGEK
MIKROBIOM 

BARRIER-
DISZFUNKCIÓ

1. ábra: A mikrobiom barrierfunkciójának károsodásának okai  
és a betegség patogenezisének végső közös útvonala 

https://doi.org/10.1097/MIB.0000000000000750
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2. ábra: A metabolikus betegségek kialakulásának folyamatábrája 

 
Forrás: Halmos, T., & Suba, I. (2016). A bélbakterióta élettani jellemzői és a dysbacteriosis szerepe az elhízásban, 
inzulinrezisztenciában, diabetesben és metabolikus szindrómában. Orvosi Hetilap, 157(1), 13–22. doi: 
10.1556/650.2015.30296 
 
 
Diszbiózis és gyulladásos bélbetegségek 
 
A diszbiózis a gyulladásos bélbetegségek 
(inflammatory bowel disease) szempontjából is 
meghatározó, e csoportba tartozik a Crohn- 
betegség, valamint a colitis ulcerosa. Míg a 
Crohn-betegség a teljes tápcsatornát érintheti, 
addig a colitis ulcerosa csak a vastagbél terüle-
tére jellemző. Kialakulásuk oka nem egyértel-
műen ismert, a genetikai és környezeti tényezők 
mellett az immunológiai tényezőknek is befolyá-
soló hatást tulajdonítanak. Kutatások leírták, 
hogy a gyulladásos bélbetegségekben szenve-
dők és az egészségesek bélflórájának összetétele 
más, a diverzitás csökkenése figyelhető meg 
(Bifidobaktériumok száma csökken, Clostridiu-
mok száma nő), ezen kívül a bél nyálkahártyája 
kevesebb mucint, lizozimet, defensint termel, 
melynek következtében a probiotikumok nem 
képesek kolonizációra (Walker et al., 2011).  
Vizsgálatok szerint az irritábilis bél szindróma 
gyakran társul pszichés tünetekkel is, pl. 

szorongás, depresszió, alvászavar, összpontosí-
tás hiánya, szexuális diszfunkció (Wu, 2012), mely 
tünetegyüttesre az irritábilis elme szindróma el-
nevezést használják. 
 
Diszbiózis és lisztérzékenység, valamint  
tejfehérje-allergia 
 
A gluténnal összefüggő kóros állapotok mind-
egyike rendkívül összetett tünetegyüttes, mely 
az egész szervezetet érinti. Feltételezések szerint 
a mikrobiom megváltozásának szerepe lehet a 
lisztérzékenység aktiválódásában is. Már jóval a 
betegség klinikai megjelenése előtt megváltozik 
a bél mikrobiom diverzitása HLA- (humán leuko-
cita antigén) DQ2 és / vagy DQ8 pozitív egyének-
ben. Ez bizonyítja, hogy a környezeti faktoroknak 
jelentős szerepük lehet a betegség kialakulásá-
ban, és a jövőben monitorozási lehetőségként 
tekintenek rá (Marasco et al., 2016). A tejfehér- 
je-allergia kialakulásában szintén szerepe van  
a diszbiózisnak és a környezeti tényezőknek.  

Metabolikus betegségek

Inzulinrezisztencia

Gyulladás

Metabolikus endotoxémia

Fokozott lipopoliszacharid-abszorpció 

Bélfal fokozott áteresztőképessége

Bélflóra megváltozása

Magas zsírtartalmú étrend

https://doi.org/10.1556/650.2015.30296
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A tünetekért a nem IgE-mediált sejtközvetített  
immunreakció felelős, a leukocita migrációt 
gátló faktor és a tumornekrózis-faktor-alfa  
felszabadulása fokozott, mely növeli a bél át-
eresztőképességét és kialakítja a jellegzetes  
tüneteket, a diszkomfortérzést, puffadást és has-
menést. Ha a tejfehérjét teljes mértékben elhagy-
ják, a tünetek megszűnnek, azonban tej és tejter-
mék fogyasztása esetén ismét jelentkeznek 
(Arató, 2013). 
 
A daganatok, mint környezetben kódolt  
genetikai betegségek 
 
Az életmóddal, táplálkozással és fizikai aktivitás-
sal kapcsolatos egyedi kockázatok mérlegelése 
évtizedek óta a daganatok kialakulásának fontos 
tényezője. A jelátviteli folyamatokat célzó keze-
lések sikere nyomán kialakult ismeretbővülés  
elterelte a figyelmet arról, hogy ezek az eltérések 
pontosan hogyan is alakulnak ki, hiszen közvet-
lenül reprodukálható terápiás célpontot szolgál-
tattak a kezelések tekintetében. Azonban a csa-
ládfakutatások és epidemiológiai adatok alapján 
nyilvánvaló, hogy ezek a rákos folyamatokat  
elősegítő mutációk főként az élet során szerzett 
genetikai sérülések következményei és nem 
örökletesek, ezen kívül igen valószínűsíthető a 
mikrobiom patogenetikai szerepe. Különféle 
patomechanizmusok kerültek szóba a daganatok 
kialakulásában (pl. vastagbélrák esetében is), a 
termelődő gyulladást elősegítő metabolitok ha-
tására kialakuló rendellenes bél védőgát funkció 
és fokozódó gyulladás, valamint az oxidatív 
stressz és az antioxidáns faktorok egyensúlyának 
megbomlása mind energiaforrásként szolgálhat-
nak a tumorsejtek számára (Chen, Pitmon, & 
Wang, 2017). Ezen kívül a patogén baktériumok 
is elindíthatnak rákos megbetegedést, melyre 
legjobb példa a gyomor Helicobakter pylori  
(H. pylori) kolonizációja, mely akár háromszoro-
sára növelheti a gyomorrák kialakulásának koc-
kázatát. Bebizonyosodott, hogy a H. pylori eradi-
kációjával a gyomorrák kockázata csökken, mert 
ekkor a gyomor mikrobiom lényegesen több 
baktériumtörzsből tevődik össze (Bik et al., 
2006). Hasnyálmirigyrák esetén szintén bebizo-
nyosodott a mikrobiommal való kapcsolat, 
patome c-hanizmusában több kutató is leírta a 
szájüregi mikrobiom különféle megváltozását 
(Karpiński, 2019). A nyelőcső tumoros betegsé-
geinek hátterében is igazolták a mikrobiom 
megváltozását, Barrett-adenocarcinoma (mirigy-

hámrák) kialakulása során a Gram-negatív anae-
rob baktériumok túlsúlyát igazolták (Grivenni-
kov, Greten, & Karin, 2010).  
 
Légúti mikrobiom szerepe a légúti betegsé-
gek patogenezisében és a bél-tüdő tengely 
 
A test ökoszisztémájának és a légúti mikro-
biomnak rendkívül fontos szerepe van a légző-
rendszer fiziológiás védekező mechanizmusának 
fenntartásában, egyensúlyának megbomlása be-
folyásolja a légúti gyulladásra való prediszpozí-
ciót, és megfelelő környezeti triggerek hatására 
definitív tüdőbetegségek kialakulásához vezet 
(Kerti, Balogh, & Varga, 2015). A krónikus 
obstruktív tüdőbetegség (COPD) patogenezisé-
nek is egyik fontos eleme a tüdő bakteriális mik-
robiomjának megváltozása, patogén kolonizáció 
jelenléte prediszpozíciós tényezőt jelent az akut 
exacerbációk kialakulása szempontjából és ked-
vezőtlenül befolyásolja a COPD kórlefolyását.  
A kolonizáció korai felismerése és lehetőség  
szerinti visszaszorítása különböző eradikációs 
kezelési stratégiák alkalmazásával alapvető je-
lentőségű, és fontos része e betegek gondozási 
protokolljának (Varga, 2018). A tüdőrák etiológi-
ája vagy progressziója számos tényezőhöz kap-
csolódik, többek között a bél mikroflórájához is, 
ugyanis képes szabályozni a légúti hámsejtek 
szaporodását, differenciálódását, anyagcseréjét, 
hormonális homeosztázisát (Zhuang et al., 2019). 
Összességében a bélrendszerben lévő immun-
rendszer megfelelő válaszreakciója rendkívül 
fontos, mert szabályozó szerepe van az egész 
szervezet védekezésében, a légúti immunrend-
szer működésében is. 
 
Mikrobiom és allergiás betegségek,  
valamint felső légúti infekciók 
 
A mikrobiomnak szerepe van az immuntoleran-
cia kialakításában is, egyensúlyának felbomlását 
szoros összefüggésbe hozták allergiás betegsé-
gekkel, atópiás eredetű bőrgyulladással, asztmá-
val, fül-orr-gégészeti fertőzésekkel. A mikrobiom 
szerepét mutatja, hogy a hosszabb ideig anyatej-
jel táplált csecsemők esetében jelentősen ritkáb-
ban alakul ki ismétlődő középfülgyulladás, vala-
mint az is, hogy két éven belüli antibiotikum-
használat a krónikus orrmelléküreg-gyulladás  
kialakulásának valószínűségét több mint meg-
duplázza, a betegség lefolyását súlyosbítja. Ezen 
kívül probiotikum négy hetes alkalmazása az  
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allergiás betegségek tekintetében sikeresnek bi-
zonyult (Fekete, Szabó, Tamás, & Polony, 2019).  
 
Mikrobiom szerepe a májbetegségek  
patogenezisében 
 
A májbetegségek, mint pl. a zsírmáj, a májcirró-
zis, májrák kialakulása is összefüggésbe hozható 
a diszbiózissal, mert a máj az a szerv, amely  
elsődleges szűrőként találkozik a bélből felszívó-
dott tápanyagokkal, bakteriális alkotókkal, toxi-
nokkal, lipopoliszacharidokkal és metabolitokkal. 
A nem alkoholos zsírmáj kialakulása többlépcsős 
folyamat, először is megváltozik a bélflóra össze-
tétele, a sejtkapcsoló struktúrák károsodásával 
nő a bél áteresztőképessége, a szérumendoto-
xin-szint emelkedik, szabad gyökök keletkeznek, 
szisztémás gyulladás alakul ki. Az endogén alko-
holtermelés, az epesav-összetétel és a kolin-
metabolizmus is módosul (Haque & Barritt, 
2016). A diszbiózis, a bélfal áteresztőképessége, 
a bél–agy tengely fontos szerepet játszik az alko-
holfüggőség kialakulásában és a betegség lefo-
lyásában is (Leclercq et al., 2014), ezen kívül a 
bélflóra megváltozását írták le májcirrózisban is, 
a Fusobacteriumok száma szignifikánsan emelke-

dett, míg a Bacteroideseké szignifikánsan csök-
kent (Acharya & Bajaj, 2019). 
 
Bél–agy tengely 
 
A bél–agy tengely (gut–brain axis) vagy mikro-
biom–bél–agy tengely lényege, hogy a bélbakté-
riumok jelzéseket küldenek az agyba és hatással 
vannak a magatartásra, melyben többféle lehet-
séges mechanizmus is szerepet játszik. A bél–agy 
tengely kétirányú kapcsolat, mely elengedhetet-
len a homeosztázis fenntartásához. Egyrészt a 
bélbaktériumok maguk is termelnek ingerületát-
vivő anyagokat, melyek felszívódva hatnak a vi-
selkedésre, másrészt a bélbaktériumok hatással 
vannak az immunrendszerre is, és így közvetet-
ten is hatnak a közérzetre. Megjegyzendő az is, 
hogy a probiotikumok számos kognitív funkciót 
képesek befolyásolni (Clapp et al., 2017). A kü-
lönböző neuropszichiátriai betegségekben (pl. 
szorongásos zavarokban, depresszióban) szen-
vedő betegek esetében is gyakoribb a rendelle-
nes bélflóra [2. táblázat], a baktériumpopuláció  
diverzitása csökken, és kimutatták azt is, hogy a 
mikroflóra sokszínűsége javítja a memóriát és 
csökkenti a szorongást. 

 
 

2. táblázat: Bizonyított kapcsolatok a megváltozott bélflóra-összetétel,  
valamint a különböző pszichiátriai és neurológiai rendellenességek között 

Betegség BÉLFLÓRA változása 

Stressz 
Porphyromonadaceae ↑ 
Clostridium↑ Bacteroides↓  
Oscillibacter ↑ Anaerotruncus ↑ Peptococcus↑ Lactobacillus ↓ 

Depresszió 
Bifidobacterium ↓ Lactobacillus ↓ 
Bacteroides ↑ Proteobacteria ↑ Actinobacteria ↑ Firmicutes ↓ 

Autizmus 

Sutterella spp. ↑ Ruminococcus torques ↑ Akkermansia muciniphila ↓ 
Clostridium ↑ Sutterellaceae ↑ Enterobacteriaceae ↑ Bifidobacterium ↓ 
Collinsella ↑ Corynebacterium ↑ Dorea ↑ Lactobacillus ↑ Alistipes ↓ 
Bilophila ↓ Dialister ↓ Parabacteroides ↓ Veillonella ↓ 
Desulfovibrio↑ Bacteroides vulgatus↑ Ruminococcus↑ Bifidobacterium↓ 

Alzheimer-kór 
Bacteroides ↑ Tenericutes ↑ Firmicutes ↓ Verrucomicrobia ↓ 
Proteobacteria ↓ Actinobacteria ↓ Allobaculum ↓ Akkermansia ↓ 
Bacteroides ↑ Firmicutes ↓ Bifidobacterium ↓ 

Parkinson-kór 
Ralstonia ↑ Blautia ↓ Coprococcus ↓ Roseburia ↓ Faecalibacterium ↓ 
Enterobacteriaceae ↑ Prevotellaceae ↓ 

Forrás: 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 
 

https://doi.org/10.1007/s12275-018-8032-4
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A neuropszichológiai zavarok esetében legfő-
képpen a Lactobacillus- és a Bifidobacterium- 
kiegészítés járult hozzá a tünetek javulásához 
(Kim, Yun, Oh, & Choi, 2018). A diszbiózis szere-
pet játszik az autizmus és a hangulatzavarok  
(bipoláris zavarok) kialakulásában is. Az autista 
betegek gyomor-bélrendszeri tünetekkel is küz-
denek, székletmintáikban jóval magasabb meny-
nyiségben vannak jelen a Clostridium fajok, mint 
az egészséges egyénekében. Az autista betegek 
ráadásul jelentős százalékban kapnak antibioti-
kumokat, mely diszbiózist okoz, ami tovább  
kedvez a neurotoxinokat termelő baktériumfajok 
kolonizációjának (Mangiola et al., 2016). A króni-
kus fáradtság szindróma hátterében szintén élet-
módbeli vagy étkezéshez köthető rossz szokáso-
kat valószínűsítenek, melyek negatív hatással 
vannak a bélflórára. Kimutatták, hogy a betegek 
körében a bélbaktériumok diverzitása gyengébb, 
valamint több az olyan baktérium, mely elősegíti 
a gyulladást (körükben nagyon gyakoriak a  
gyulladásos bélbetegségek) (Lupo et al., 2021).  
A gyomor-bélrendszer és a központi idegrend-
szer kapcsolatát bizonyítja az is, hogy a bélflóra 
megváltozása olyan neurológiai rendellenessé-
geket okozhat, mint a szkizofrénia, sclerosis mul-
tiplex, Parkinson-kór, Alzheimer-kór (Bartels,  
De Schepper, & Hong, 2020). Ezen kívül a stressz 
megzavarja a kémiai-idegi kommunikációt, a 
bélflóra összetételét, és kialakulnak a neurológiai 
betegségekre jellemző hasfájás, hasmenés, szék-
rekedés, diszbiózis. Állatkísérletben bizonyítot-
ták, hogy azok az egerek, amelyek antibiotiku-
mot kaptak, többet szorongtak, megváltozott  
a társas viselkedésük, romlott a rövidtávú memó-
riájuk, de tüneteik a bélflóra helyreállításával 
visszafordíthatók voltak (Kim et al., 2018). 
 
Vírusfertőzések és a mikrobiom kapcsolata 
 
A különböző vírusfertőzések az utóbbi időkben 
jelentős számú megbetegedést és halálozást 
okoznak világszerte, és egyre gyakrabban írják le 
a mikrobiom szerepét a védekező mechanizmu-
sok szabályozásában. Diszbiózis esetén ismert az 
immunfolyamatok gyengülése és tudjuk, hogy a 
probiotikumok fokozzák a nyálkahártya gátfunk-
cióját a különböző vírusok ellen. Ezen felül köz-
vetlen virucid hatást mutattak ki egyes Lactoba-
cillus törzseknél a pH csökkentése által, bizonyos 
törzsek esetén citotoxikus aktivitás növelést, és 
felerősített vírusellenes citokin- és antitestválaszt 
publikáltak (Harper et al., 2021).  

MEGBESZÉLÉS 
 
A mikrobiom és intenzív kutatása egy rendkívül 
dinamikusan fejlődő kutatási terület, mely szá-
mos fent felsorolt betegség patomechanizmusá-
ban szerepet játszik és új lehetőségeket kínál 
számtalan kóros állapot köztük nagy népbeteg-
ségek gyógyításához. A bél mikrobiomot nagy-
mértékben képes változtatni az étrend, az élet-
kor, a stressz, különböző környezeti hatások, 
gyógyszerek pl. antibiotikumok szedése. A leg-
újabb fejlesztések, pl. az új generációs szekvená-
lás már lehetővé teszi a bélflóra pontos összeté-
telének meghatározását, a kóros baktériumfajok 
felismerését és összefüggések kutatását beteg-
ségekkel. Azonban még számtalan kérdés meg-
válaszolatlan és további kutatások szükségesek  
a patomechanizmusok megértésében, és a bél-
flóra szerepének felkutatása szükséges külön-
böző betegségek megelőzésében, kezelésében 
és diagnosztikájában is.   
 
A bélflóra diverzitásának csökkenése diszbiotikus 
fajok túlnövekedését eredményezi, melyek szá-
mos népbetegség kialakulásában játszanak  
szerepet, mint pl. elhízás, magas vérnyomás,  
cukorbetegség, nem alkoholos zsírmáj, ízületi 
gyulladások, gyulladásos bélbetegségek, daga-
natos betegségek és neuropszichiátriai rendelle-
nességek. A megváltozott bélflóra fokozza a bél-
fal áteresztőképességét, metabolikus változáso-
kat indukál, és alacsony intenzitású gyulladást 
fenntartva károsítja a szervezetet. Az egészséges 
életmód, a táplálkozás, a pro- és prebiotikumok, 
valamint a fizikai aktivitás a mikrobiom össze- 
tétele, valamint a bélnyálkahártya áteresztő- 
képessége szempontjából kiemelt jelentőségű, 
az egészség pozitív irányba befolyásolható. 
 
A bélflóra befolyásolása étkezéssel 
 
A probiotikumok jótékony baktériumokat (pl. 
Lactobacillus, Bifidobacterium) tartalmazó hasz-
nos baktériumtörzsek, melyek a természetes  
bélflóra helyreállítását segítik. A probiotikumos 
baktériumflórák pozitívan befolyásolják az im-
munrendszert és fenntartják a normál bél  
áteresztőképességet (Maldonado Galdeano, Ca-
zorla, Lemme Dumit, Vélez, & Perdigón, 2019) 
adásuk indokolt pl. májkárosodás, metabolikus 
szindróma, gyulladásos bélbetegség, vastagbél-
rák, bélgyulladások esetén is (Hakansson &  
Molin, 2011). A prebiotikumok olyan nem 
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emészthető élelmiszer-összetevők, melyekre 
nem hatnak a gyomor és a bélrendszer felső sza-
kaszának emésztő enzimei, változatlan formában 
jutnak el a vastagbélbe, és ott serkentik egyes jó-
tékony hatású baktériumok szaporodását és / 
vagy aktivitását és ezáltal javítják a szervezet 
egészségét (Gibson & Roberfroid, 1995). Fontos 
prebiotikumforrás pl. a hagyma, fokhagyma,  
banán, bab, búza, csicsóka, articsóka, borsó, zab-
pehely és a tej. 
 
A rostok olyan növényi eredetű szénhidrátok, 
melyeket a szervezet nem képes megemészteni, 
ezért változatlan formában jutnak el a vastagbé-
lig és tápanyagként szolgálnak a jótékony bél-
baktériumok számára. Ezért a teljes kiőrlésű ga-
bonák, magas zöldség és gyümölcs bevitel,  
hüvelyesek, olajos magvak (dió, mogyoró, 
kesudió, mandula, lenmag, chiamag stb.) fo-
gyasztása kiemelkedően fontos. Rostokból az 
Egészségügyi Világszervezet (World Health  
Organization) napi 25-38 gramm fogyasztást  
javasol bőséges folyadékfogyasztás mellett 
(World Health Organization, 2003). A rostdús ét-
rend serkenti a rövid szénláncú zsírsavak (short-
chain fatty acid) termelődését és az energiahasz-
nosulást, ezáltal védi a szervezetet a gyulladás és 
az inzulinrezisztencia kialakulása ellen 
(Brandsma, Houben, Fu, Shiri-Sverdlov, & Hofker, 
2015). 
 
A kiegyensúlyozott bélflórához hozzájárulnak 
még a fermentált, nem hőkezelt, erjesztett ételek 
is mint pl. a savanyú káposzta, kovászos uborka, 
kefír, joghurt, egyes sajtok, azonban a nyugati  
típusú étrend, feldolgozott élelmiszerek, finomí-
tott szénhidrátok, telített zsírok károsítják a bél-
hámsejtek védőgát funkcióját, ezzel elősegítik  
a kóros folyamatokat. Nagyon fontos megemlí-
teni, hogy kutatások szerint a D-vitamin a bél-
flóra összetételét is szabályozza, hiánya pedig 
diszbiózishoz vezet (Lee, 2015).  
 
A bélflóra befolyásolása edzéssel 
 
A másik rendkívül fontos terület a primer preven-
cióban a fizikai aktivitás, mert az edzés hatására 
javul az inzulinérzékenység, csökken a triglicerid-
szint, csökken az LDL-koleszterin, vagyis a „rossz” 
koleszterin szintje, a C-reaktív protein szint, fo-
kozódik a koszorúér-áramlás, csökken a vérnyo-
más és az újabb ismereteink szerint a bélflóra  
diverzitása is változik (Fekete, Szilasi, Fazekas-

Pongor, Németh, & Varga, 2021). Egy aktívan 
edző ember (heti kb. 6-8 óra) bélflórája többféle 
baktériumból áll, mint a nem sportoló egészsé-
ges személyeké (Szucs B, Szucs C, Petrekanits, & 
Varga, 2019). Tíz hetes edzés csökkentette a  
Firmicutes törzsek arányát, míg növelte a Bacteri-
odesek számát, e törzsek teszik ki a bélbaktériu-
mok 90%-át. Az edző emberek belében nő a vaj-
sav, az acetát, a proprionát és a rövid szénláncú 
zsírsavak szintje az ezeket termelő baktériumok-
nak köszönhetően, melyek pozitívan hatnak a 
génszabályozásra, immunmodulációra, csökken-
tik az oxidatív stresszt (Szucs, Petrekanits, & 
Varga, 2018). rövid szénláncú zsírsavak bomlás-
termékei aktiválják az adenozin-monofoszfát-
aktivált protein kináz anyagcsere útvonalat, 
amely a lipid és glükóz metabolizmust kontrol-
lálja. A bélflóra módosulása különböző gyulladá-
sos betegségekre hajlamosít, míg a fizikai aktivi-
tás ellene hat (Varga et al., 2018). Azonban a  
nagyon intenzív testmozgás a bél vérellátásának 
csökkenése miatt növeli a bél áteresztőképessé-
gét, és így hasi panaszokat, hasmenést okozhat 
az élsportolóknak (Chen, Guo, Gui, & Xu, 2018).  
 
Széklettranszplantáció 
 
A széklettranszplantációt (fecal microbiota 
transplantation) már több mint 60 éve alkalmaz-
zák, rendkívül hatékony a Clostridium difficile  
fertőzések eradikációjában és ígéretesek a terá-
piás eredményei metabolikus szindrómában,  
elhízásban is (Borody & Khoruts, 2011). A mód-
szer lényege, hogy egy egészséges donor-
tól/személytől nyert, speciális szuszpenziós  
készítménnyé alakított székletet juttatnak a reci-
piens beteg bélrendszerébe vékonybél-, vagy 
gyomorszondán keresztül, esetleg vastagbéltük-
rözés segítségével. A székletben lévő egészséges 
baktériumflóra kiszorítja a patogén törzseket és 
helyreállítja az élettani bélflórát (Borody & 
Khoruts, 2011). Egy kutatásban vékony férfiból 
metabolikus szindrómás férfi szervezetébe tör-
ténő széklettranszplantáció szignifikánsan javí-
totta az inzulinérzékenységet, megnövelte a mik-
robiális diverzitást, valamint a butiráttermelő  
törzsek szaporodását (Chen Z et al., 2014). A 
széklettranszplantációt sikerrel alkalmazták 
egyéb betegségek, például colitis ulcerosa és az 
irritábilis bél szindróma bizonyos eseteinek adju-
váns terápiájában is (Johnsen et al, 2018), vala-
mint allogén haemopoeticus őssejt átültetése 
után „graft versus host” betegség (az idegen 
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donor-sejtek okozta immunreakció) kialakulásá-
nak csökkentésében is (Biernat et al., 2020). Ezen 
kívül multirezisztens baktériumok intestinalis ko-
lonizációjának eradikálásában is jelentős hatást 
értek el (Battipaglia et al., 2019). A széklettransz-
plantációnak már eddig is rendkívül komolyak az 
eredményei, és remélhetőleg a jövőben tovább  
bővülnek segítségével egyéb betegségek terá-
piás lehetőségei is. 
 
Mikrobiom-kutatások 
 
Fontos kutatási terület a gyógyszerfejlesztések 
világa. A testünkben élő ökoszisztéma egészsé-
günk legfontosabb alapja, tartós épségéhez a 
kutatóknak meg kell alkotni egy új, környezettu-
datos gyógyszergyártást. Feladatuk olyan új 
gyógyszerek megtervezése a jövő nemzedéke 
számára, melyek együttműködnek a mikrobiom 
egészségével, felerősítik annak védő tevékeny-
ségét, és segítenek a kórokozók eltávolításában. 
 
Másik fontos kutatási terület a mikrobiom és  
a daganatmetabolizmus, azaz a tumorsejtek, a 
gazdaszervezet és a mikrobiom kölcsönhatásai-
nak vizsgálata, mert feltételezhető, hogy a mik-
robiom megváltozása a metabolizmuson keresz-
tül hajlamosít daganatok kialakulására. A kutatók 
arra keresik a választ, hogy a mikrobiom össze-

tételének elemzése alkalmazható-e vagy nem a 
rákos elfajulás korai felismerésére, a betegség 
prognosztizálására, és mikroflóra átültetésével 
gátolható-e a tumor növekedése. 
 
 
KÖVETKEZTETÉSEK 
 
Egyre intenzívebb kutatások tárgya a mikrobiom 
és egyre többet tudunk arról, hogy egészségün-
ket és közérzetünket a velünk élő mikrobák ha-
tározzák meg, amelyek beleinkben, tüdőnkben, 
bőrünkön stb. helyeken velünk együtt élnek. 
Egyre gyakrabban találkozunk a mikrobiom kife-
jezéssel az egészséggel, mozgással, életmóddal, 
diétával foglalkozó cikkekben is a különböző 
ételeken és mozgáson keresztüli egészség- 
fejlesztés tekintetében. A mikrobiom jelentősége 
és egészségünk megőrzésében betöltött szerepe 
vitathatatlan, az eddigi kutatási eredmények 
alapján elmondható, hogy az egyénre szabott 
gondolkozás és beavatkozások számos betegség 
és kóros állapot esetében pozitív hatással bír, 
azaz eredményesebben megelőzhető, szükség 
esetén kezelhető megfelelő táplálkozással, fer-
mentált ételek fogyasztásával, helyes életmód-
dal, több mozgással, valamint különböző pro- és 
prebiotikumok fogyasztásával. 
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