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Die Mikrobiota und Darmerkrankungen

Vorwort

Über unsere Mikrobiota wissen wir derzeit nur wenig. Streng 
genommen stehen wir wissenschaftlich erst am Anfang einer 
vermutlich langen Reise. Die exakte Analyse der Mikrobiota, 
günstige oder ungünstige Zusammensetzungen, die funktionelle 
Bedeutung einzelner Mikroben und deren Stoffwechselprodukte 
sowie Einflussfaktoren auf die Mikrobiota kennen wir noch nicht 
ausreichend. 

Dabei besteht heute schon vielfach der Patientenwunsch, all diese 
unbekannten Faktoren zu optimieren oder sogar zu therapieren. 

In der vorliegenden Broschüre fassen wir Wissenswertes zur 
gastrointestinalen Mikrobiota zusammen und beleuchten, mit 
welchen evidenzbasierten Empfehlungen wir den Patienten-
wunsch einer „Mikrobiomtherapie“ erfüllen können. 
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1	 Die Rolle der Mikrobiota für die Gesundheit

Die gastrointestinale Mikrobiota hat eine tragende Rolle bei phy-
siologischen Vorgängen, Abwehrfunktionen und beim Erhalt der 
Homöostase. Unter der humanen gastrointestinalen Mikrobiota 
werden alle Mikroorganismen verstanden, die den Gastrointes-
tinaltrakt besiedeln. Der oftmals synonym verwendete Begriff 
Mikrobiom bezeichnet die Gesamtheit der Gene aller Mikroor-
ganismen. Gerade der Einsatz moderner, schneller DNA-Sequen-
zierungstechnologien hat unser Verständnis der menschlichen 
Darmflora verändert, auch wenn wesentliche Fragen nach wie  
vor ungeklärt sind. Die gastrointestinale Mikrobiota besteht 
hauptsächlich aus Bakterien und in deutlich geringerem Umfang 
aus Archaeen, Eukaryoten (einschließlich Hefen) und Viren.  
Im menschlichen Darm sind über 1.000 Bakterienspezies be-
schrieben, wobei jeder Mensch normalerweise mindestens 160 
verschiedene Spezies in sich trägt, deren Zellenzahl (1013 bis 1014) 
zwischen 1:1 und 10:1, verglichen zur Anzahl der Körperzellen, 
liegt.1–3 Das Mikrobiom umfasst 3 bis 4 Millionen Gene, etwa 
150-mal mehr als das humane Erbgut.4 

Alle Menschen ähneln sich zwar hinsichtlich des menschlichen 
Genoms zu rund 99,9%, in Bezug auf ihre Darmflora unterschei-
den sie sich jedoch um mindestens 80%.5 Allgemein betrach-
tet ist eine hohe bakterielle Diversität (Eubiose) offensichtlich 
„günstig“, während eine geringe Diversität (Dysbiose) mit Adipo-
sitas, chronisch entzündlichen Darmerkrankungen (CED), Darm-
krebs und zahlreichen anderen Erkrankungen assoziiert ist.
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Die meisten menschlichen Darmbakterien gehören zu den folgen-
den 4 Bakterienstämmen (Phyla): Bacteroidetes, Firmicutes, 
Actinobacteria und Proteobacteria, wobei die Bacteroidetes 
und die Firmicutes zusammen über 95% ausmachen6–9  
(Abbildung 1). 

•	 Die Bacteroidetes umfassen z. B. die Gattungen Bacteroides 
und Prevotella.

•	 Zu den Firmicutes gehören Clostridioides, Ruminococcus,  
Lactobacillus, Enterococcus und Streptococcus.

•	 Zu den Actinobacteria zählt das Bifidobacterium.

•	 Die Proteobacteria umfassen u. a. Escherichia coli (E. coli)  
(< 0,1% der gesamten Darmbakterien).

Wissenschaftlich können Menschen anhand ihrer fäkalen Mikro- 
biota in 3 Gruppen („Enterotypen“) eingeteilt werden, je 
nachdem, welche Bakteriengattung (Bacteroides, Prevotella oder 
Ruminococcus) vorherrscht.10 Diese Einteilung lässt im Moment 
aber außer Acht, dass es neben der kolonischen Mikrobiota 
noch andere Mikrobiotakompartimente, wie z. B. die gastrale 
Mikrobiota und die Dünndarmmikrobiota, gibt. Darüber hinaus 
sind möglicherweise die mukosale Mikrobiota im Darm oder das 
Metabolom funktionell bedeutsamer. 

Wissenswert ist auch, dass sich die gastrointestinale Mikrobiota 
je nach Region des Gastrointestinaltrakts unterschiedlich zusam-
mensetzt (Abbildung 2). 

Abbildung 1: Die 4 wichtigsten Bakterienstämme (Phyla) im menschlichen Darm.

Bacteroidetes ActinobacteriaFirmicutes Proteobacteria
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Bislang ist wenig darüber bekannt, welche Faktoren genau die 
Mikrobiota begründen und beeinflussen können.12 Interessant 
ist die Konstanz der durch die Mikrobiota repräsentierten Stoff-
wechselpfade, obwohl sich die bakterielle Zusammensetzung 
der Fäzes (Stuhl) stark unterscheidet (Abbildung 3).13 So sind zur 
zukünftigen Beschreibung der Mikrobiota möglicherweise Stoff-
wechselpfade eher geeignet als die Bakterien-Taxonomie.

Die Mikrobiota baut sich nach initialer Besiedelung während des 
Geburtsvorgangs in den ersten Lebensjahren in mehreren Phasen 
auf. Die stärksten Veränderungen finden während der Geburt 
und der Abstillphase statt. Die Diversität des Mikrobioms wächst 
dann in den ersten Lebensjahren mehr oder weniger linear und 
entspricht typischerweise etwa ab dem 3. Lebensjahr der Mikro-
biota eines Erwachsenen.5, 14, 15 Die Zusammensetzung kann sich 
jedoch durch Einnahme von Antibiotika, welche die Diversität 
verringern,16, 17 Ernährung, persönliche Hygiene, Veränderung des 
Lebensraums, Umweltfaktoren18, Erkrankungen, insbesondere 

Abbildung 2: Relative Häufigkeit und Fluktuation der Hauptphyla entlang des Gastrointestinal-
trakts. Modifiziert nach11
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Abbildung 3: Die Zusammensetzung der Mikrobiota entlang des Verdauungstrakts ist von 
Mensch zu Mensch sehr unterschiedlich, die Stoffwechselpfade sind jedoch bemerkenswert 
konstant.  
Oben: Relative Häufigkeiten an Bakterienstämmen bei verschiedenen Menschen in 2 Körper- 
regionen. Die senkrechten Balken zeigen die relativen Häufigkeiten. Jeder Balken steht für eine 
andere Person. 
Unten: Verteilung der wichtigsten Stoffwechselpfade nach Person und Körperregion. Die 
senkrechten Balken zeigen die relativen Häufigkeiten. Jeder Balken steht für eine andere 
Person.  
Modifiziert nach13
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entzündliche (diversitätsmindernd), und Bewegung (diversitäts-
steigernd) verändern15, 19, 20 (Abbildung 4).

Die Bedeutung der gastrointestinalen Mikrobiota für unseren Or-
ganismus ist allenfalls in Grundzügen bekannt, einzelne Aspekte 
erscheinen aber außerordentlich interessant. Tierexperimentell ist 
unter keimfreien Bedingungen die Reifung und Funktionalität der 
Mikroglia im zentralen Nervensystem (ZNS) schwer beeinträchtigt. 
Diese ausgebliebenen Reifungsvorgänge können durch eine Re-
kolonisierung des Gastrointestinaltrakts lediglich teilweise nach-
geholt werden. Von der Mikrobiota synthetisierte kurzkettige 
Fettsäuren sind in diesem Beispiel die vermittelnden Signalstoffe 
und lassen uns den mutmaßlich großen Einfluss der Mikrobiota 
auf unseren Körper erahnen.21 

Das Zusammenspiel von Mensch und Mikrobiota entspricht nach 
aktuellem Verständnis einer Symbiose mit dem Ziel der Aufrecht-
erhaltung des Lebensraums durch Unterstützung von Verdauungs- 
leistung und Resorptionsfähigkeit sowie der Aufrechterhaltung 
normaler metabolischer und immunologischer Funktionen. Eine 
Übersicht über wesentliche Mikrobiota-Mensch-Interaktionen 
finden Sie in der folgenden Aufzählung,22, 23 deren detaillierte 
Zusammenhänge Gegenstand intensiver Forschungstätigkeit sind:

 
Mikrobiota-Mensch-Interaktionen

•	 Verdauung

•	 Fermentierung von Kohlenhydraten

•	 Produktion von Mikronährstoffen

•	 Produktion von Vitaminen 

•	 Produktion von kurzkettigen Fettsäuren  
(Short-chain fatty acids; SCFA)

•	 Immunmodulation

•	 Abwehrfunktion

•	 Verdrängung pathogener Keime

•	 Produktion neuroaktiver Substanzen
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Die taxonomische Beschreibung von Stämmen, Gattungen und 
Arten sowie die Suche nach Verschiebungen der relativen Ar-
tenvielfalt prägt die aktuelle Forschungslandschaft bei humanen 
Mikrobiota-Studien. Jedoch existieren nicht nur methodische 
Unterschiede (Nachweistechnik, Materialbehandlung/DNA- 
Extraktionsverfahren, Bioinformatik), auch Probenentnahme, 
Probentransport und gewählte Untersuchungsmethode (ge-
netisch, mikrobiell) führen zu unterschiedlichen Ergebnissen.24 
Der Nachweis von funktionellen metabolischen Unterschieden, 

Abbildung 4: Veränderung des Mikrobioms über die Zeit und Einflussfaktoren in den  
einzelnen Phasen. Modifiziert nach15, 20
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Unterschieden im Substratverbrauch und in der Produktion von 
Metaboliten20, 25 sowie der Nachweis kausaler Zusammenhänge 
erscheinen sinnhafter, werden aber weniger häufig verfolgt. Dies 
gilt insbesondere vor dem Hintergrund, dass die Mensch-Mik-
robiota-Interaktion nicht von einzelnen Bakterien, sondern vom 
funktionellen Zusammenspiel der gesamten Mikrobiota profitiert. 
Die Ernährungszusammensetzung und die metabolische Kapazi-
tät (Metabolom) der Mikrobiota ist vermutlich bedeutender als 
einzelne Bakterienarten. 

Bacteroidetes
Actinobacteria
Firmicutes
Proteobacteria

*	� Angenäherte, relative 
Anteile der Bakterienphyla

**	�Adulte Diversität etwa  
ab dem 3. Lebensjahr

Pubertät Erwachsenenalter Greisenalter

•	 Ernährung 

•	 Akute und chronische Krankheiten

•	 Sport

•	 Schlafgewohnheiten

•	 Mikroben (Umwelt)

•	 Hygiene

•	 Lebensraum (Geografie)

•	 Antibiotika/andere Medikamente

Adulte Mikrobiota
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Metabolisch interessant sind zum Beispiel kurzkettige Fettsäuren 
wie Butyrat, Acetat, Valerianat und Propionat, die von Darmbak-
terien aus Kohlenhydraten und unverdaulichen Oligosacchariden 
produziert werden. Diese Fettsäuren ernähren unter anderem die 
Darmschleimhaut und sind auch immunologisch bedeutend, da 
sie die T-Zell-Differenzierung fördern, anti-inflammatorisch oder 
sogar immunsuppressiv wirken, die Synthese von Neurotransmit-
tern fördern und nach Aufnahme in den Körper die Blut-Hirn-
Schranke passieren können.22, 26 

Entgegen der unter Patienten weitverbreiteten Sorge, dass unsere 
Mikrobiota fragil und verletzbar ist, ist die Mikrobiota eines 
Gesunden jedoch ausgesprochen stabil und resilient. Verände-
rungen der Ernährung führen zu temporären, im Wesentlichen 
numerischen Veränderungen der Mikrobiota, die durch große 
Variabilität gekennzeichnet sind. Auch gegenüber Darmreinigun-
gen (z. B. Koloskopie-Vorbereitung) oder kurzfristigen Gaben von 
Breitspektrumantibiotika besteht eine hohe Resilienz. Die Mik-
robiota eines Gesunden regeneriert sich innerhalb von 14 Tagen 
(Koloskopie) bzw. 45 Tagen (Breitspektrumantibiotikum) ohne 
relevante dauerhafte Veränderungen.27, 28

Unser aktuelles Verständnis der Mikrobiota und möglicher 
pathophysiologischer Zusammenhänge ist stark geprägt von 
Assoziationsstudien, bei denen gastrointestinale Mikrobiotaver-
änderungen im Zusammenhang mit verschiedenen Erkrankungen 
berichtet werden. Beispielsweise gehen Autismus, Diabetes, 
Morbus Parkinson, Zöliakie, Chronisches Müdigkeitssyndrom, 
Multiple Sklerose und Asthma bronchiale mit einer veränderten 
gastrointestinalen Mikrobiota einher. Ob es sich dabei um zufälli-
ge Beobachtungen, relevante Variationen oder sogar ursächliche 
Veränderungen handelt, ist aktuell unklar.29 
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Zusammenfassung

•	 Die Mikrobiota baut sich in den ersten 3 Lebensjahren 
auf und ist danach bei Gesunden weitgehend stabil.

•	 Bacteroidetes und Firmicutes machen einen Großteil der 
menschlichen Darmflora aus, das Verhältnis dieser Bak-
terienstämme untereinander weicht jedoch bei einzelnen 
Menschen erheblich voneinander ab.

•	 Trotz der deutlichen Abweichung der individuellen  
Mikrobiota sind deren Stoffwechselfunktionen erstaun-
lich konstant.

•	 Eubiose beschreibt eine Darmflora im Gleichgewicht, 
gekennzeichnet durch eine hohe Diversität. 

•	 Eine verringerte Diversität (Dysbiose) wird im Zusammen-
hang mit verschiedenen Erkrankungen beobachtet, kann 
aber auch temporär (Ernährungsumstellung, Antibiotika-
gabe) bestehen.
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2	� Interaktionen zwischen Ernährung und  
Mikrobiom

Diätempfehlungen existieren zu verschiedensten Erkrankungen, 
seien es chronisch entzündliche Darmerkrankungen (CED), Reiz-
darmsyndrom, metabolische, maligne oder autoimmune Erkran-
kungen. Trotz einer Vielzahl an Studien sind die Empfehlungsstär-
ken oftmals schwach und die Wirksamkeit zumeist überschaubar. 
Der oft variable Diäterfolg liegt möglicherweise im Zusammen-
spiel von Mikrobiota und Ernährung begründet, bei dem wir die 
metabolischen, immunologischen und inflammatorischen Mecha-
nismen erst nach und nach verstehen. 

Bei der Ernährungs-Mikrobiota-Interaktion gilt es zunächst 
direkte und indirekte Zusammenhänge zu erkennen. Zu den 
direkten Einflüssen gehören die Nahrungsbestandteile. Am 
bedeutendsten erscheinen hier unverdauliche Kohlenhydrate, die 
sogenannten Glykane (resistente Stärke, Pektin, Lignin, Inulin, Zel-
lulose), die die Zusammensetzung der Mikrobiota beeinflussen.30 
Bakterien wie Bifidobakterien, Ruminococcus oder Bacteroides 
sind in der Lage Glykane zu spalten und damit Energieträger 
(Glukose, kurzkettige Fettsäuren [short-chain fatty acids; SCFA]) 
und Gase (Wasserstoff) freizusetzen, die wiederum für sekun-
däre Wirkungen sorgen.31, 32 Unter direkten Einflüssen werden 
auch antimikrobielle Wirkungen von Nahrungsbestandteilen wie 
Flavinoiden, Terpenoiden, Quinonen und Alkaloiden verstanden.33 

Deutlich schwieriger zu erfassen sind hingegen indirekte Einflüsse 
der Ernährung. Exemplarisch erwähnt sei hier Vitamin D, das sich 
auf die mukosale Immunantwort auswirkt. Ähnliche indirekte Ein-
flüsse wurden für Vitamin A, Tryptophan, Omega-3-Fettsäuren 
und Omega-6-Fettsäuren sowie viele andere Nahrungsbestand-
teile berichtet.34 
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2.1	Einfluss von Ernährungsgewohnheiten

Ein verstärkter Verzehr von Obst und Gemüse ist mit einer erhöh-
ten Diversität der Mikrobiota assoziiert. Mehrere Untersuchungen 
beschreiben, dass die Mikrobiota von ländlichen, landwirtschaft-
lich geprägten und indigenen Populationen artenreicher ist, als 
die von modernen Menschen in Städten mit westlich geprägtem 
Lebensstil. 

Das Leben in ländlichen Gegenden ist mit einem höheren Anteil 
an Prevotella und einem geringeren Anteil an Bacteroides as-
soziiert.14, 35 Eine westliche Ernährung, die reich an gesättigten 
Fettsäuren und Zucker ist, verringert die bakterielle Diversität, 
insbesondere den Firmicutes-Stamm, und führt zu einer Vermeh-
rung des Proteobacteria-Stamms (Abbildung 5).36 Der kausale 
Zusammenhang bleibt jedoch ungeklärt.37

Abbildung 5: Mikrobiotazusammensetzung von Kindern mit ländlichem Wohnort in Afrika 
und einer ballaststoffreichen Ernährung gegenüber der Mikrobiota von Kindern in einer italie-
nischen Großstadt mit westlicher Ernährung. Modifiziert nach35
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Eine veränderte Mikrobiota kann durch Wiederaufnahme der 
Ausgangsernährung „normalisiert“ werden. Während einer diä- 
tetischen Reduktion von Ballaststoffen (zumeist unverdaulichen 
Kohlenhydraten) nimmt zum Beispiel die relative Häufigkeit von 
Ballaststoffverwertern wie Bacteroides und Eubacterium ab, 
wohingegen schleimdegradierende Akkermansia muciniphila 
relativ zunehmen.38 Unklar bleibt aber, ob diese Veränderungen 
nachhaltig sind. 

Einseitige Kostformen wie rein tierische oder pflanzliche Diäten 
haben ebenfalls deutliche Auswirkungen: Auf tierischen Nah-
rungsmitteln basierende Diäten erhöhen das Vorkommen gal-
leresistenter Bakterien wie Bacteroidetes und verringern das 
Auftreten von Firmicutes, die für die Metabolisierung von Pflan-
zenfasern erforderlich sind.39 Auf ausschließlich pflanzlicher Kost 
beruhende Diäten gehen mit nur geringen Auswirkungen auf die 
Mikrobiota, aber mit einer deutlichen Reduktion des Metaboloms 
einher.40 

2.2	Einfluss auf das Körpergewicht

Von großem Interesse ist eine mögliche Beeinflussung des Kör-
pergewichts über die Mikrobiota. Fettleibigkeit ist zum Beispiel 
bei genetisch-bedingt fettleibigen Leptin-defizienten ob/ob-Mäu-
sen und bei Menschen mit einer verringerten Anzahl an fäkalen 
Bacteroidetes und einer erhöhten Anzahl an Firmicutes assoziiert. 
Bei Mäusen lässt sich die Fettleibigkeit durch Transplantation 
dieser Mikrobiota von einer Maus auf eine andere übertragen. 
Der Versuch, beim Menschen das Körpergewicht durch eine 
fäkale Mikrobiotatransplantation nachhaltig zu beeinflussen, ist 
aber noch nicht gelungen.41 

Beim Menschen geht außerdem ein Gewichtsverlust im Rahmen 
einer fett- oder kohlenhydratreduzierten Ernährung nachweis-
lich mit einer Vermehrung der Bacteroidetes einher. Ein kausaler 
Zusammenhang konnte bisher aber nicht belegt werden. Eine 
sekundäre Folge, verursacht durch die Ernährungsumstellung, 
erscheint hier plausibler.5 
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Generell führen kurzfristige, moderate Umstellungen der Ernäh-
rung zu vergleichsweise mäßigen, ausgesprochen variablen und 
nur vorübergehenden Veränderungen, die zumeist mit einer 
reduzierten bakteriellen Diversität einhergehen. Eine starke 
Einschränkung der Energiezufuhr (um 35% über 6 Wochen) kann 
die bakterielle Diversität aber auch steigern, insbesondere bei 
Personen, die ursprünglich eine geringe Diversität aufweisen. 
Somit nimmt nicht nur die Qualität, sondern auch die Menge der 
Ernährung Einfluss.6 Interessanterweise ist eine höhere, fäkale, 
bakterielle Diversität mit einer Verringerung des CRP (C-reaktives 
Protein) im Serum assoziiert, was für CED relevant sein könnte. 

2.3	Präbiotika

Präbiotika sind Nahrungsbestandteile, die das Wachstum von als 
nützlich angesehenen Bakterien anregen. Die ersten Präbiotika, 
denen Säuglinge typischerweise ausgesetzt sind, sind Oligo-
saccharide in der Muttermilch. Diese regen das Wachstum von 
Bifidobakterien an, die im Stuhl von gestillten Säuglingen ausge-
prägter vorhanden sind als im Stuhl von Babys, die mit Säuglings-
milch gefüttert werden. Viele Unterschiede der Mikrobiota, die 
mit einer langfristigen pflanzlichen ballaststoffreichen Ernährung 
assoziiert sind, lassen sich wahrscheinlich durch ähnliche Mecha-
nismen erklären.

Der Einfluss mehrfach ungesättigter Fettsäuren auf die Mikro- 
biota ist nur unzureichend verstanden. Omega-3-PUVA (poly- 
unsaturated fatty acids) werden anti-inflammatorische, Omega- 
6-PUVA pro-inflammatorische Wirkungen zugeschrieben. Die 
PUVA-Balance ist für die Aufrechterhaltung der Darmbarriere und 
die Adhäsionsfähigkeit von Bakterien bedeutsam. Aussagen zu 
einer idealen Eubiose-fördernden PUVA-Ratio oder PUVA-Menge 
sind jedoch aufgrund fehlender Daten derzeit nicht möglich.42
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2.4	�Kontrabiotika – lösliche Pflanzenfasern hemmen die  
Interaktion zwischen Bakterien und dem Epithel 

Unter Kontrabiotika werden Nahrungsbestandteile verstanden, 
welche insbesondere die Adhäsion ungünstiger Bakterien wie 
pathogene E. coli-Stämme an das Darmepithel hemmen und 
dadurch einen positiven Einfluss vermitteln. Kontrabiotische Ei-
genschaften sind für komplexe Glykane und Glykokonjugate, die 
sich zum Beispiel in Pflanzenfasern von Kochbananen und Brok-
koli finden, etabliert.43–45 Kontrabiotische Wirkungen sind kaum 
untersucht, wären aber eine plausible Erklärung für Beobachtun-
gen aus Kohortenstudien, in denen zum Beispiel Frauen mit einer 
sehr großen Aufnahme von Ballaststoffen aus Obst nur ein etwa 
halb so hohes Risiko aufweisen, später an einem Morbus Crohn 
zu erkranken.46

2.5	�Einfluss von Ernährungsumstellungen auf 
Darmerkrankungen

Ernährungsumstellungen unter Mikrobiomgesichtspunkten 
können neben dem Reizdarmsyndrom (RDS) mit Einschränkungen  
auch bei funktionellen abdominalen Beschwerden bei CED hilf-
reich sein.47, 48 Zahlreiche klinische Studien und Metaanalysen bei 
Reizdarm und CED  belegen, dass eine Reduktion der FODMAP- 
Nahrungsbestandteile (fermentierbare Oligo-, Di- und Mono- 
saccharide und Polyole) mit einer Reduktion funktioneller Be-
schwerden, unabhängig von der zugrunde liegenden Erkrankung, 
einhergeht (siehe auch Seite 29).49–53

Außer einer Reduktion von Bifidobakterien und der dadurch  
verursachten Reduktion der Gasbildung, ist derzeit wenig über 
die Mikrobiotaveränderung durch Reduktion von FODMAP 
bekannt.54, 55 Aktuell ist davon auszugehen, dass sich die beob-
achteten kurzfristigen Mikrobiotaveränderungen nach Ernäh-
rungsumstellung wieder zurückentwickeln.  
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Auch bei den CED besteht ein Stellenwert der Ernährungsthe-
rapie. Eine enterale Ernährung wird als alleinige Therapiemaß-
nahme bei Morbus Crohn zwar selten angewendet, es gibt aber 
Hinweise von schwacher Evidenz, dass zumindest bei Kindern 
eine enterale Ernährung mit der Wirksamkeit von Steroiden ver-
gleichbar ist.56 Eine denkbare Erklärung hierfür ist, dass Bakterien 
im distalen Ileum Nährstoffe entzogen werden. 

Fraglich ist, ob eine Ernährungsumstellung den Remissionserhalt 
bei Morbus Crohn begünstigen kann. Leider gibt es hierzu wenig 
direkte Evidenz. Die amerikanische Nurses‘ Health Study weist 
darauf hin, dass ein hoher Anteil an Ballaststoffen von Nutzen 
sein könnte.57 Ein differenziertes Vorgehen ist aber notwendig, 
denn unlösliche Ballaststoffe (z. B. Vollkorn) sollten beispielsweise 
in einem akuten Schub eines Morbus Crohn gemieden werden. 
Lösliche Ballaststoffe, wie sie überwiegend z. B. in Bananen und 
Hafer vorkommen, könnten besser verträglich sein und wirken 
möglicherweise zusätzlich kontrabiotisch.58

Inwiefern Lebensmittelzusatzstoffe wie Emulgatoren Einfluss auf 
die Mikrobiota haben, ist noch nicht eindeutig geklärt. Emulgato-
ren wie Polysorbat 80 (E433) können die Translokation von Bak-
terien durch die Darmmukosa erhöhen.45 Es ist denkbar, dass die 
erhöhte Inzidenz von Morbus Crohn in Ländern mit westlichem 
Lebensstil mit der gesteigerten Aufnahme von Emulgatoren zu 
tun haben könnte.59 Anderen Emulgatoren wie Phosphatidylcho-
lin (Lecithin; E322) werden hingegen auch günstige, Schleimhaut-
barriere-stärkende Effekte im Dickdarm zugeschrieben.60
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Zusammenfassung

•	 Ernährungsfaktoren beeinflussen die Mikrobiota 
direkt und indirekt und führen zu Veränderungen im 
Metabolom. 

•	 Präbiotika können das Wachstum von als nützlich  
angesehenen Bakterien anregen.

•	 Kontrabiotika hemmen die Adhäsion ungünstiger 
Bakterien.

•	 Eine Ernährung, die langfristig reich an pflanzlichen 
Ballaststoffen ist, ist mit einer größeren Diversität der 
Mikrobiota assoziiert.

•	 Eine fett- und zuckerreiche „westliche“ Ernährung  
verringert die Diversität der Mikrobiota.

•	 Kurzfristige, moderate Ernährungsumstellungen haben 
nur leichte, vorübergehende Auswirkungen.

•	 Ernährungsumstellungen können Darmerkrankungen 
beeinflussen.
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3	� Veränderungen der Mikrobiota bei  
Darmerkrankungen

Der Begriff Dysbiose bezeichnet eine Vielzahl von Veränderun-
gen, bei denen ein pro-inflammatorischer Zustand, Veränderun-
gen der Abwehrfunktionen, Motilitätsveränderungen, Sekreti-
onsveränderungen oder eine viszerale Hypersensitivität auftreten 
können.61 Mikrobiotaveränderungen werden aus diesem Grund 
als verursachend oder mitauslösend bei verschiedenen gastroin-
testinalen, metabolischen, autoimmunen, neurologischen und 
entzündlichen Erkrankungen diskutiert.62 

3.1	Chronisch entzündliche Darmerkrankungen (CED)

Neben genetischen, immunologischen und Umweltfaktoren wird 
auch für Mikrobiotaveränderungen eine pathogenetische Rolle 
bei CED diskutiert. Insbesondere qualitative und quantitative 
Mikrobiotaveränderungen bei Menschen mit CED, tierexperi-
mentelle Daten an keimfrei gehaltenen Tieren und Studien zum 
therapeutischen Einsatz eines Mikrobiotatransfers unterstützen 
diese Sichtweise.  
 
Veränderungen der fäkalen Mikrobiota bei CED

Bei akutem Morbus Crohn und akuter Colitis ulcerosa zeigt die 
fäkale Mikrobiota zumeist eine verminderte Diversität. Exempla-
risch findet sich bei CED zumeist eine Reduktion von Firmicutes 
und Bacteroidetes und eine relative Vermehrung von Proteobac-
teria und Actinobacteria.63 Am deutlichsten ist dies bei Morbus 
Crohn, der mit einer eingeschränkten Vielfalt obligat anaerober 
Bakterien, insbesondere mit einer Verringerung von Faecaliba-
cterium prausnitzii assoziiert ist.64, 65 Verschiedenste Mecha-
nismen wie anti-inflammatorische Proteine oder Fettsäuren 
erscheinen für zukünftige therapeutische Ansätze interessant.66 
Tatsächlich wurde in einer Proof-of-Concept-Studie durch eine 
probiotische Therapie mit verschiedenen Butyrat-produzieren-
den Bakterien eine Verbesserung der Entzündungsvorgänge bei 
Morbus-Crohn-Patienten erzielt.67 Begleitend kommt es zu einer 
Vermehrung fakultativ anaerober Bakterien, wie Proteobacteria 
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einschließlich E. coli, denen invasive, pathogene Eigenschaften 
zugeschrieben werden.36, 68, 69 

Bei verschiedenen Tiermodellen, an denen Darmentzündungen 
untersucht wurden, finden sich ähnliche Veränderungen der Mi-
krobiota, insbesondere eine vergleichbar verminderte Diversität. 
Man nimmt jedoch an, dass einige oder sogar die meisten der bei 
Morbus Crohn und Colitis ulcerosa beobachteten Veränderungen 
des fäkalen Mikrobioms eine Folge und nicht die Ursache der 
Entzündung sind. 

Möglicherweise sind diese Beobachtungen zukünftig in der 
Diagnostik und Therapieentscheidung hilfreich. Es konnte gezeigt 
werden, dass eine verminderte Diversität, in Verbindung mit einer 
Reduktion von F. prausnitzii, bei Morbus Crohn mit einem erhöh-
ten Rezidivrisiko assoziiert ist.70, 71  
 
Veränderungen der Mukosa-assoziierten Mikrobiota bei CED

Die Untersuchung der Mukosa-assoziierten Mikrobiota zeigt 
deutlichere Unterschiede zwischen Gesunden und Patienten mit 
CED als eine Untersuchung der fäkalen Mikrobiota. Zu den Unter-
schieden in mukosalen Proben zählen eine erhöhte Anzahl an  
E. coli, Veillonella spp., Haemophilus spp. und Fusobakterien 
sowie eine Verringerung der Anzahl diverser Bakterien, ein-
schließlich F. prausnitzii (Abbildung 6).72 

Bei Colitis ulcerosa werden im mukosalen Mikrobiom vermehrt 
Fusobakterien beschrieben. Experimentell verursachen Fusobakte-
rien Erosionen der Mukosa, eine pathophysiologische Bedeutung 
bei der Colitis ist bisher aber nicht belegt.63 

Spannend sind Studien, die den Zusammenhang zwischen 
Genotyp, Mikrobiota und Pathophysiologie untersuchen. 
Hier finden sich in Tierexperimenten Hinweise, dass bei einer 
NOD2-Dysfunktion eine Translokation von Darmbakterien in 
die Lamina propria begünstigt wird, was Entzündungsvorgänge 
fördert. Auch interessant ist das Gen ATG1666L1, das Autopha-
gievorgänge, die für die Stabilität der intestinalen Mikrobiota 
bedeutend sind, kontrolliert.63, 73 
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Veränderte Funktion der Mikrobiota bei CED

Die schnellen Fortschritte der DNA-Sequenzierungstechnologie 
haben ein besseres Verständnis der Diversität und Komplexität 
der Darmmikrobiota ermöglicht. Um die Auswirkungen von Ver-
änderungen besser zu verstehen, konzentriert sich die Forschung 
inzwischen zunehmend auf eine systematische Untersuchung 
der verschiedenen Funktionseigenschaften der Mikrobiota. Viele 
Jahre lang lag der Fokus auf dem Bakterienstoffwechsel und der 

Abbildung 6: Das Korrelationsnetzwerk für die Zusammensetzung der ilealen Mikrobiota zeigt 
ein prominentes, gleichzeitiges Auftreten von Taxa mit demselben krankheitsassoziierten
Verhalten sowie den gleichzeitigen Ausschluss von Taxa mit unterschiedlichem Verhalten. Die 
Knoten stellen verschiedene Taxa dar, wobei die bei Morbus Crohn reduzierten in Grün und 
die bei Morbus Crohn vermehrten in Rot gezeigt werden. Die Verbindungslinien zwischen
den Knoten stellen Korrelationen dar, wobei dunkle Linien die wichtigsten positiven und helle 
Linien die wichtigsten negativen Korrelationen darstellen. Modifiziert nach 72
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Produktion kurzkettiger Fettsäuren wie Butyrat, das als Kohlen-
stoff- und Energiequelle für das Dickdarmepithel dient und die 
Differenzierung fördern kann. Jetzt weiten sich die Forschungen 
auf verschiedene weitere Funktionen wie den Stoffwechsel von 
Stickstoff, Fruktose, Mannose, Riboflavin, Schwefelverbindungen, 
Cystein, Methionin und Butyrat sowie die Biosynthese von Lysin 
aus. Vielversprechende Studien haben inzwischen gezeigt, dass 
die Biosynthese von Aminosäuren und die Produktion kurzket-
tiger Fettsäuren im akuten Schub einer CED vermindert sind, 
während die Synthese und der Transport antioxidativ wirkender 
Verbindungen (z. B. Schwefel, Cystein und Riboflavin) erhöht sind 
(siehe Tabelle 1).74, 75

Rezidive bei Colitis ulcerosa sind hingegen mit einer erhöhten 
fäkalen Konzentration mukusabbauender Enzyme wie Proteasen 
und Mucin-Sulfatasen bakteriellen Ursprungs assoziiert.76, 77 Dies 
unterstützt die Hypothese, dass die Colitis ulcerosa mit einer 
relativ oberflächlichen Entzündung assoziiert ist, die von Inter-
aktionen zwischen Bakterien oder Bakterienkomponenten und 
Oberflächenepithelzellen ausgelöst wird. Zusätzlich untermauert 
wird dies durch den Nachweis, dass Rezidive der Colitis ulcerosa 
mit einem (häufig vollständigen) Verlust der adhärenten Mukus-
schicht assoziiert sind.78, 79 
 
Mikrobiotatherapie mit Antibiotika

Auch wenn Metaanalysen mit schwacher Evidenz belegen, dass 
Antibiotika in der Therapie von Morbus Crohn und Colitis ul-
cerosa effektiv sind,80 ist deren Einsatz doch kritisch zu sehen. 
Aufgrund der begrenzten Wirksamkeit und der Nebenwirkungen 
sind Antibiotika bei CED einzelnen klinischen Verlaufsformen 
vorbehalten.81, 82 Darüber hinaus finden sich wenige Argumente 
für eine Antibiotikatherapie.83, 84 

Vor allem Breitspektrumantibiotika sind in Bezug auf die fäkale 
Mikrobiota bei CED eine eher „stumpfe Waffe“. Die Gabe von 
Antibiotika ist im Allgemeinen mit einer verringerten fäkalen Di-
versität verbunden, was die bei CED vorliegende fäkale Dysbiose 
zusätzlich begünstigt.72
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Mikrobiotatherapie mit Probiotika

Probiotika sind Bakterien, die eine nützliche oder potenziell nütz-
liche Wirkung haben, entweder durch Produktion von Butyrat 
und anderen Metaboliten (Bifidobakterien, Laktobakterien) oder 
aufgrund anti-inflammatorischer Eigenschaften (E. coli Nissle). 
Die klinischen Studien zu Probiotika in der Therapie der CED sind 
klein, vielfach nicht randomisiert und weisen zahlreiche weitere 
Limitationen auf. Generell ist zu bedenken, dass keines der Pro-
biotika auf Basis pathophysiologischer Überlegungen entwickelt 
wurde, sondern dass es sich bei den therapeutischen Effekten 
eher um Zufallsprodukte handelt. 

Eine Metaanalyse randomisierter klinischer Studien kam zu dem 
Ergebnis, dass Probiotika wie E. coli Nissle oder eine Kombinati-
on aus Lactobacillus plantarum, Lactobacillus delbrueckii subsp. 
Bulgaricus, Lactobacillus paracasei, Lactobacillus acidophilus, 

Zusammensetzung 
der Mikrobiota bei 
CED-Patienten

Verminderte Diversität

Abnahme von Bacteroidetes und Firmicutes

Zunahme von Gammaproteobacteria

Vorkommen von E. coli,  
besonders adhärent-invasive E. coli (AIEC)

Vorkommen von Fusobacterium

Verminderte Clostridia, Ruminococcaceae,  
Bifidobacterium, Lactobacillus

Verminderte F. prausnitzii

Funktion der 
Mikrobiota

Verminderte SCFA, Butyrat-Synthese

Eingeschränkter Butyrat- und Propionat-Stoffwechsel

Eingeschränkte Aminosäurebiosynthese

Erhöhte Auxotrophie

Erhöhung des Aminosäurentransports

Erhöhung des Sulfattransports

Erhöhter oxidativer Stress

Erhöhung des Typ-II-Sekretionssystems,  
Sekretion von Toxinen

Tabelle 1: Mit CED assoziierte Veränderungen der Mikrobiota und deren Funktion.  
SCFA: Short-chain fatty acids = kurzkettige Fettsäuren. Modifiziert nach75
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Zusammenfassung

•	 Die Entzündung führt bei den CED zu Veränderungen der 
fäkalen Mikrobiota, insbesondere einer verminderten Di-
versität, einer Abnahme an Firmicutes und der Zunahme 
von Proteobacteria. 

•	 Veränderungen der Mukosa-assoziierten Mikrobiota sind 
verglichen zur fäkalen Mikrobiota spezifischer. 

•	 Antibiotika sind in der Therapie der CED nur in speziellen 
klinischen Situationen von Bedeutung. 

•	 Probiotika können zum Remissionserhalt bei Colitis 
ulcerosa angewendet werden. Auch bei der Behandlung 
einer Pouchitis können sie zum Einsatz kommen. Bei der 
Remissionsinduktion sind sie, wenn überhaupt, ergän-
zend zur Standardtherapie sinnvoll. 

Bifidobacterium breve, Bifidobacterium longum, Bifidobacterium 
infantis, Streptococcus salivarius subsp. Thermophilus (VSL#3) 
für den Remissionserhalt der Colitis ulcerosa wirksam sind.85 Aus 
kleineren Pilotstudien lässt sich auch ein remissionserhaltender 
Effekt von Saccharomyces boulardii bei milder Colitis ulcerosa 
ablesen.86 Bei der Remissionsinduktion konnte eine Metaanalyse 
keine Verbesserung der Remissionsrate durch die Kombination 
von Probiotika mit konventionellen Therapieoptionen zeigen. Es 
gab aber begrenzte Hinweise, dass die „Add-on“-Therapie mit 
Probiotika zu einer Reduktion der Krankheitsaktivität bei Pati-
enten mit milder bis moderater Colitis ulcerosa führen konnte.87 
Zur Behandlung einer (chronischen) Pouchitis kann die Einnahme 
der Kombination VSL#3, den klinischen Studien folgend, zudem 
vorteilhaft sein.88

Im Gegensatz zur Colitis ulcerosa gibt es aktuell keine Daten, die 
eine probiotische Therapie beim Morbus Crohn unterstützen. 
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3.2	Reizdarmsyndrom

Bei Patienten mit Reizdarmsyndrom (RDS) können verschiedene 
Veränderungen der Mikrobiota nachgewiesen werden, ein regel-
mäßiges Muster ist aber nicht erkennbar. Auch ob die Verände-
rungen ursächliche Bedeutung haben oder Folge der Erkrankung 
sind, ist unklar. Das RDS erfährt wissenschaftlich viel Aufmerk-
samkeit, was sich in regelmäßig geänderten Diagnosekriterien 
äußert. Aktuell gültig sind die Rom-IV-Kriterien. Die Ursachen 
des RDS sind vielfältig und schließen auch Veränderungen der Mi-
krobiota ein. Als pathophysiologisch sehr bedeutend werden die 
viszerale Hypersensitivität, immunologische Mechanismen sowie 
Veränderungen an der Darmbarriere und der gastrointestinalen 
Mikrobiota angesehen. 

Gastrointestinale Infektionen und deren mikrobielle Konsequen-
zen sind als ein möglicher Auslöser für das postinfektiöse RDS  
gut charakterisiert.89 Ein Beispiel sind die Erkenntnisse aus dem  
E. coli-O157:H7- und Campylobacter-jejuni-Ausbruch in Walkerton,  
Kanada, im Jahr 2000.90 Des Weiteren sind sowohl unterschied-
liche fäkale Mikrobiotazusammensetzungen als auch Dysbiosen 
beschrieben und können mit verschiedenen Leitsymptomen wie 
Schmerzen, Obstipation oder Diarrhö assoziiert werden. Oft wird 
eine höhere Firmicutes:Bacteroidetes-Ratio bei Reizdarmpatienten 
beschrieben, die Bedeutung solcher Beobachtungen ist aber völlig 
unklar. Als Folge der Mikrobiotaveränderungen werden mukosale 
Mikroentzündungen und immunologische Veränderungen be-
schrieben. Konsequenzen auf die Verdauungsleistung oder die in-
testinale Gasbildung sind bisher aber nicht näher charakterisiert.91–93 

Aktuell untersuchen nur wenige Studien die klinisch relevantere 
mukosale Mikrobiota und die erheblichen Unterschiede zwischen 
mukosaler und fäkaler Mikrobiota, die festgestellt werden, lassen 
die Relevanz fäkaler Untersuchungen mehr als fraglich erschei-
nen.93, 94 Dementsprechend sind auch die aktuellen Mikrobiota- 
erkenntnisse diagnostisch von geringer Bedeutung und von 
umfangreichen Mikrobiotaanalysen wird, aufgrund fehlender 
diagnostischer und therapeutischer Relevanz und nicht standar-
disierter Testverfahren, abgeraten. Wenn bei RDS-Patienten die 
Diarrhö im Vordergrund steht, sollte aber eine Erregerdiagnostik 
im Stuhl durchgeführt werden.95 
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Eine interessante Herangehensweise bieten neuere Entwicklun-
gen wie die 16S-rRNA-basierte Vorhersage auf das Therapie-
ansprechen. Solche Testverfahren erreichen in kleinen klinischen 
Studien eine Vorhersagewahrscheinlichkeit für ein mögliches 
Ansprechen auf eine FODMAP-reduzierte Diät von 83,4%.96, 97 
 
Mikrobiotatherapie beim Reizdarmsyndrom

Therapeutisch etablierte Maßnahmen bei RDS mit Bezug zur 
gastrointestinalen Mikrobiota sind Ernährungsumstellungen wie 
die FODMAP-reduzierte Diät (siehe auch Seite 18), eine gestei-
gerte Aufnahme präbiotischer, wasserlöslicher Ballaststoffe (z. B. 
Flohsamenschalen), eine Therapie mit Probiotika und mit einigen 
Einschränkungen auch eine Antibiotikatherapie.  
 
FODMAP-reduzierte Diät bei Reizdarmsyndrom

Die FODMAP-reduzierte Diät ist eine in zahlreichen klinischen 
Studien getestete und in medizinischen Behandlungsleitlinien 
empfohlene Kostform zur Behandlung von Reizdarmbeschwer-
den.98–100 Unter dem Akronym FODMAP werden fermentierbare 
Oligo-, Di- und Monosaccharide und Polyole verstanden. Diese 
kurzkettigen Kohlenhydrate und Zuckeralkohole werden in Dünn- 
und Dickdarm von der Darmflora fermentiert, dabei entstehen 
reichlich Darmgase. Diese mikrobielle Fermentierung findet 
bei Gesunden und Patienten mit RDS gleichermaßen statt, bei 
Reizdarmpatienten verursachen diese Gase jedoch Blähbeschwer-
den, Darmkrämpfe und Distensionsschmerzen. Zusätzlich haben 
FODMAPs eine hohe Wasserbindungskapazität, was zu Stuhl-
texturveränderungen und erhöhtem Stuhlvolumen beiträgt. Eine 
Kostform wie die FODMAP-reduzierte Diät kann diese mikrobiell 
vermittelten Pathomechanismen verringern und dadurch Reiz-
darmbeschwerden lindern. Die umfangreiche weltweite Studien-
lage zeigt inzwischen in kurz- und langfristigen Studien eine gute 
Umsetzbarkeit und keine Hinweise auf Mangelzustände. Dem-
entsprechend sollte die FODMAP-reduzierte Diät Patienten mit 
Reizdarmbeschwerden angeboten werden. Zur Umsetzung kann 
auf fachlich fundierte Materialien oder einen Ernährungsberater 
zurückgegriffen werden.98 Die FODMAP-reduzierte Diät wird  
4–6 Wochen sehr strikt durchgeführt, im weiteren Verlauf wird 
die Kostform dann individuell gelockert.101



29

Probiotika

Nationalen und internationalen Leitlinien folgend kann bei Reiz-
darmbeschwerden eine symptomorientierte Mikrobiotatherapie 
mit Probiotika erfolgen. Zum Einsatz kommen sollten Stämme 
oder Kombinationsprodukte, für die in klinischen Studien eine 
entsprechende Wirksamkeit nachgewiesen wurde. Probiotika mit 
wissenschaftlicher Evidenz werden zum Beispiel in der deutschen 
Leitlinie der DGVS benannt und sind in Tabelle 2 aufgelistet.95 
Auch vor dem Hintergrund eventueller Nebenwirkungen sollten 
auf geeignete Probiotika geachtet und ein unkritischer Einsatz 
vermieden werden. 

F
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Abbildung 7: Einteilung der FODMAP-Gruppen.49
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Beschwerden Probiotikum Evidenzgrad

Obstipation Lactobacillus casei Shirota

Bifidobacterium animalis subsp. lactis 
DN-173010

Escherichia coli Stamm Nissle 1917

B

 
C

C

Blähbauch/
Schmerzen

Bifidobacterium animalis subsp. lactis 
DN-173010

Bifidobacterium infantis 35624

Lactobacillus casei Shirota

Lactobacillus plantarum

 
B

B

B

C

Schmerzen Lactobacillus rhamnosus GG  
(nur bei Kindern)

Verschiedene Kombinationspräparate

 
B

C

Präbiotika, Synbiotika und Postbiotika

Präbiotika sind Substanzen, die das Wachstum einer mutmaßlich 
günstigen, zumeist Butyrat-produzierenden Laktobazillen- und 
Bifidobakterien-reichen Darmflora, fördern. Meist handelt es sich 
hierbei um unverdauliche Kohlenhydrate, die sogenannten Ballast- 
stoffe. Beispiele für Präbiotika sind wasserunlösliche Fructooligo-
saccharide, Galactooligosaccharide, Inuline und wasserlösliche 
Ballaststoffe wie Flohsamenschalen (Psyllium/Plantago ovata) und 
Lactulose. Gut bekannt ist, dass präbiotische, wasserlösliche Bal-
laststoffe durch ihre stuhlregulierende Wirkung einen günstigen 
Einfluss auf Reizdarmbeschwerden haben (klinische Studien gibt 
es zu Psyllium).102 Abgesehen davon gibt es zu Präbiotika keine 
ausreichenden klinischen Studien, die einen positiven Einfluss auf 
Reizdarmbeschwerden belegen. Einer Metaanalyse folgend üben 
Präbiotika in niedriger Dosierung und Präbiotika vom Nicht-Inu- 
lin-Fruktan-Typ einen diskret positiven Effekt auf die mikrobi-
elle Gasproduktion und dadurch die Flatulenz aus, Fruktane 
vom Inulin-Typ hingegen führen zu einer Verschlimmerung der 
Flatulenz und sollten gemieden werden.103 Zu weiteren Mikrobio-
tatherapien wie Synbiotika (Kombination aus Prä- und Probiotika), 

Tabelle 2: Die S3-Leitlinie Reizdarmsyndrom gibt für oben genannte Probiotika eine 
belegte Wirksamkeit an.95
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Postbiotika (Extrakte von lysierten oder abgestorbenen Bakterien) 
oder Vitaminen und Spurenelementen sind keine ausreichenden 
klinischen Studien bekannt.  
 
Antibiotika

Bei RDS gibt es die meisten klinischen Studien mit Antibiotika 
aus der Familie der Rifamycine (z. B. Rifaximin). Eine Metaanalyse 
konnte eine moderate Wirksamkeit bei der Symptomverbesserung 
bei Patienten mit einem RDS ohne Verstopfung zeigen.104 Dabei 
ist der genaue Wirkmechanismus bisher ungeklärt. Es wird vor 
allem eine Beeinflussung der Mikrobiota diskutiert, aber ob unter 
Umständen auch eine unerkannte Dünndarmfehlbesiedelung 
(siehe auch Seite 34) behandelt wird, ist wissenschaftlich nicht 
ausreichend sicher zu differenzieren.105 Testverfahren mit einer 
ausreichenden Sensitivität und Spezifität in der Diagnostik der 
Dünndarmfehlbesiedelung fehlen. Rifamycine inkl. Rifaximin sind 
in Deutschland für die Behandlung eines RDS nicht zugelassen.

Zusammenfassung

•	 Das Reizdarmsyndrom (RDS) kann mikrobiell induziert 
sein, z. B. postinfektiöses RDS. 

•	 Veränderungen der Mikrobiota werden beim RDS regel-
mäßig beschrieben. 

•	 FODMAP-reduzierte Diäten, Probiotika, Präbiotika (was-
serlösliche Ballaststoffe, z. B. Flohsamenschalen) und in 
anderen Ländern Antibiotika sind in der Behandlung des 
RDS etablierte Therapieverfahren, denen ein Einfluss auf 
die Mikrobiota zugrunde gelegt wird. Je nach Symp-
tomatik sollte die geeignete Therapieform ausgewählt 
werden.

•	 Die Mikrobiotacharakterisierung wird in der Zukunft 
möglicherweise diagnostisch oder in der Therapieent-
scheidung hilfreich sein, hat im Moment aber keinen 
Stellenwert. 
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3.3	Dünndarmfehlbesiedelung (SIBO)

Vom Reizdarm abgrenzen lässt sich das Krankheitsbild der Dünn-
darmfehlbesiedelung (small intestinal bacterial overgrowth; SIBO) 
und das eher selten berichtete und unklare Krankheitsbild der 
Pilz-Fehlbesiedelung (small intestinal fungal overgrowth; SIFO). 
Unter einer SIBO wird eine vermehrte bakterielle Besiedelung 
des Dünndarms und/oder ein verändertes Dünndarmmikrobiom 
verstanden, das mit Beschwerden einhergehen kann. Sowohl die 
deutsche als auch die englische Bezeichnung sind daher nicht 
ganz zutreffend.  
 
Diagnostik

Diagnostischer Goldstandard zum Nachweis einer SIBO ist der 
kulturelle Nachweis der Mikroben aus dem Jejunalsaft. Hier 
werden Konzentrationen von > 105 koloniebildenden Einhei- 
ten/mL als diagnostischer Grenzwert angegeben.106, 107 Wegen 
des hohen Aufwands wird in der klinischen Routine der Glu-
kose-Atemtest eingesetzt, der in klinischen Studien aber sehr 
heterogene Ergebnisse im Bereich Sensitivität und Spezifität auf-
weist.106 In einigen Ländern wird auch der Lactulose-Atemtest zur 
Diagnostik empfohlen, die Spezifität ist bei diesem Testverfahren 
aber noch niedriger.108, 109 Weitere Labortests auf erhöhtes Stuhl-
fett, erniedrigtes Vitamin B12 oder erhöhte Folsäure im Serum 
sind hinweisend, aber nicht ausreichend spezifisch.  

Zwischen den Krankheitsbildern RDS und SIBO besteht eine 
große Schnittmenge, insbesondere wenn Blähungen und weicher 
Stuhlgang die führenden Symptome sind. Aufgrund der unsi-
cheren Diagnostik wird daher diskutiert, dass ein SIBO beim RDS 
vom Diarrhö-Typ möglicherweise sehr häufig ist. Verschiedene 
Publikationen berichten von z. T. mehr als 50% SIBO bei Reiz-
darmpatienten. Wirklich belastbare Daten zur SIBO-Prävalenz in 
der Normalbevölkerung oder im Reizdarmkollektiv gibt es aber 
nicht.110, 111 Eine Übersicht zu SIBO-Prävalenzen in Zusammenhang 
mit verschiedenen Krankheitsbildern finden Sie in Tabelle 3. Auch 
bei CED-Patienten findet sich in bis zu 22% der Fälle eine SIBO.112
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Prävalenz (%)

Normale Population

Gesunde Studienkontrolle 0–20

Dysmotilität/Darmwandverletzung

Zöliakie

Bindegewebserkrankungen, z. B. Sklerodermie

Morbus Crohn

Diabetes mellitus

Schilddrüsenüberfunktion

Unspezifische Dysmotilität

Strahlungsbedingte Enteropathie

Colitis ulcerosa

9–67

43–55

25–88

8–44

54

76

26

81

Verschiedenes

Chronisches Müdigkeitssyndrom

Chronische Pankreatitis

Medikamenten-induzierte Hemmung der Säuresekretion

Nierenversagen

Fibromyalgie

Reizdarmsyndrome

Immunschwächesyndrom

Leberzirrhose

Adipositas

Parenterale Ernährung

Rosacea

81

34–92

26–75

36

93

4–78

30–50

17–36

17–41

70

46

Neuromuskuläre Erkrankungen

Muskeldystrophie

Morbus Parkinson

65

54

Operation

Abdominale Operationen

Bilaterale trunkale Vagotomie

Gastrektomie

Ileozökale Klappenresektion

Roux-en-Y Rekonstruktion

82

93

63–78

32

86

Tabelle 3: SIBO-Prävalenzen in verschiedenen Kollektiven. Modifiziert nach113



34

Die Mikrobiota und Darmerkrankungen

Anamnestisch ist bei Verdacht auf eine SIBO unter anderem auf 
Antibiotikatherapien im Zeitraum des Beschwerdebeginns zu 
achten. Ernährungsfaktoren werden als Mitauslöser vermutet, 
insbesondere eine zucker- und kohlenhydratlastige Ernährung. 
Pathophysiologisch bedeutsam sind ileozökale Resektionen, se-
kundäre Motilitätsstörungen wie bei Bindegewebserkrankungen 
oder Diabetes mellitus, aber auch alimentär verursachte Motili-
tätsstörungen durch Alkoholkonsum oder zu häufige Mahlzeiten. 
Diese alimentären Faktoren unterdrücken die den Dünndarm 
reinigenden migrierenden Motorkomplexe (MMC) und begünsti-
gen dadurch das Auftreten einer SIBO.114, 115 

SIBO-Therapie

Antibiotika

Bei der Therapie der SIBO handelt es sich um eine Mikrobiotathe-
rapie. Darmselektive Antibiotika, wie z. B. Rifaximin, sind in dieser 
Indikation am intensivsten getestet. Eine Metaanalyse konnte die 
Wirksamkeit nachweisen, deutet aber auch auf die schwache 
Qualität der Studien hin.116, 117 In Deutschland ist Rifaximin nicht 
für die Behandlung einer SIBO zugelassen. Alternativ kommen, 
ebenfalls ohne Zulassung, Metronidazol, Ciprofloxacin, Doxicyclin 
und weitere Antibiotika infrage, hier ist die Evidenz aber weniger 
gut.118 Zudem sollte das ungünstige Nebenwirkungsprofil von 
Ciprofloxacin berücksichtigt werden.  
 
Ernährung

Eine oftmals propagierte diätetische Behandlung der SIBO mit 
einer FODMAP-reduzierten Diät oder einer zuckerreduzierten 
Ernährung ist im SIBO-Kollektiv nicht standardisiert untersucht. In 
Analogie zur Reizdarmbehandlung ist ein solches Vorgehen aber 
Erfolg versprechend und daher bei Ablehnung einer Antibioti-
katherapie oder in Ergänzung zu einer Antibiotikatherapie eine 
Überlegung wert. 
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Probiotika

Probiotika können nach aktuellem Kenntnisstand eine SIBO nicht 
verhindern, können aber Reizdarmbeschwerden verbessern. Ob 
SIBO-artige Beschwerden und weitere systemische Beschwer-
den durch Probiotika ausgelöst werden können, wird kontrovers 
diskutiert.119, 120 

Zusammenfassung

•	 Die Dünndarmfehlbesiedelung (SIBO) beschreibt eine 
Überbesiedelung und/oder Fehlbesiedelung des Dünn-
darms, die mit Beschwerden einhergehen kann. 

•	 Bei Reizdarm- und CED-Patienten ist eine SIBO häufig. 
Aufgrund der Überlappung der Krankheitsbilder und der 
nicht sehr sensitiven Testung kann eine Therapie auch bei 
starkem klinischen Verdacht erfolgen. 

•	 Antibiotika (insbesondere Rifaximin) sind laut einer  
Vielzahl von kleinen Studien hilfreich, es fehlen aber  
groß angelegte klinische Studien. Die SIBO-Therapie  
mit Rifaximin ist in Deutschland nicht zugelassen. Die  
FODMAP-reduzierte Diät oder Zuckerrestriktion sind 
möglicherweise ergänzend sinnvoll. Alternativ sind Pro-
biotika nützlich, sofern Antibiotika nicht gewünscht sind. 
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3.4	Reisediarrhö

Trotz einer Vielzahl vorhandener Studien untersuchen nur wenige 
Arbeiten Mikrobiotaveränderungen vor, während und nach 
einer Reisediarrhö sowie die Therapiefolgen auf die Mikrobiota. 
Enterotoxin-bildende E. coli (ETEC), Shigellen, Campylobacter und 
Noroviren sind die häufigsten Erreger einer Reisediarrhö, meist 
lässt sich jedoch kein auslösender Erreger identifizieren. 

Die Dysbiose während einer Reisediarrhö führt unabhängig vom 
verursachenden Erreger nahezu regelmäßig zu einer hohen Firmi-
cutes:Bacteroidetes-Ratio.121 Welche Faktoren zur Reisedysbiose 
führen, ist bislang unklar. Veränderungen der Ernährung und im 
Schlafverhalten, Stress durch die Reisetätigkeit oder ein erhöhter 
Kontakt mit anderen Menschen sowie die Variabilität der Erreger 
der Reisediarrhö können daran beteiligt sein.122 In einer Studie 
an gesunden Probanden, bei denen Mikrobiotaanalysen vor und 
während einer ETEC-Infektion sowie während einer folgenden 
Antibiotikatherapie untersucht wurden, fanden sich signifikante 
Mikrobiotaveränderungen, die jedoch hochvariabel waren. Bei 
den meisten Probanden normalisierte sich die Mikrobiota nach  
3 Monaten wieder.123 Eine vergleichbare Variabilität an Mikro-
biotaveränderungen zeigte sich auch in weiteren Studien, sodass 
aktuell keine für die Reisediarrhö typischen Mikrobiotaverände-
rungen benannt werden können.124 Die Suche nach einer Mikro-
biota, die mit einer erniedrigten Resistenz gegenüber Erregern 
der Reisediarrhö assoziiert ist, ist ein weiterer Ansatz und zumin-
dest präklinisch erfolgreich. Die Hoffnung lautet demnach, dass 
zukünftig Stuhlmikrobiotaanalysen das Risiko einer Reisediarrhö 
vorhersagen können.125  
 
Prävention mit Antibiotika

Prophylaktische Antibiotikagaben mit verschiedenen Antibiotika, 
allen voran nicht resorbierbare Rifamycin-Derivate wie Rifaximin, 
können eine Reisediarrhö in gewissen Grenzen verhindern. Derar-
tige prophylaktische Einnahmen werden aber nur bei besonderen 
Risikopatienten, z. B. mit schweren vorbestehenden Erkrankun-
gen, empfohlen und sind in Deutschland nicht zugelassen.126 
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Prävention mit Prä- und Probiotika

Zu möglichen protektiven Prä- oder Probiotikaeffekten hinsicht-
lich einer Reisediarrhö existieren nur wenige Informationen, die 
einen Einsatz rechtfertigen. Eine Metaanalyse fand bei 12 ran-
domisierten klinischen Studien, dass aktuell nur Saccharomyces 
boulardii (eingenommen ab 5 Tage vor Reiseantritt) zur Präventi-
on geeignet ist.127 
 
Therapie mit Antibiotika

Therapeutisch wird aufgrund der zumeist bakteriellen Ursache 
und der oftmals nicht vorhandenen mikrobiologischen Stuhlun-
tersuchung eine empirische Antibiotikatherapie gewählt. Diese 
sollte aber aufgrund des meist milden und selbstlimitierenden 
Verlaufs der Reisediarrhö nicht unkritisch erfolgen. Früher ver-
wendete Antibiotika wie Trimethoprim/Sulfamethoxazol und ein-
zelne Fluoroquinolone sind beim zu erwartenden Keimspektrum 
günstig, jedoch durch Resistenzentwicklungen in ihrer Wirksam-
keit limitiert.128, 129 

Gerade im Bereich der Reisediarrhö besteht ein hohes Maß an 
Selbstmedikation. Fragen hierzu treten daher oft im Rahmen der 
Beratung zur Reisevorbereitung auf.

Im Rahmen der empirischen Selbstmedikation sind Azithromycin 
(in Deutschland nicht zugelassen), Fluoroquinolone (Ciprofloxacin) 
und Rifaximin etablierte antibiotische Therapiemaßnahmen. Neu 
in Deutschland zugelassen ist das mit Rifaximin verwandte eben-
falls kaum resorbierbare Rifamycin SV-MMX®, welches durch eine 
spezielle Formulierung vorwiegend im distalen Ileum und Kolon 
freigesetzt wird.130 Die kaum resorbierbaren Antibiotika dürfen 
dabei nicht bei einer Reisediarrhö mit bestehender Dysenterie an-
gewendet werden. Für Rifaximin konnte gezeigt werden, dass die 
residuale Kolonflora nur minimal beinflusst wird.131, 132 Rifamycin 
SV-MMX® war genauso effektiv in der Behandlung von modera-
ter Reisediarrhö wie Ciprofloxacin, aber gleichzeitig mit einem  
geringeren Risiko für den Erwerb von Antibiotika-resistenten  
ESBL-PE (Extended-Spectrum Beta-Laktamase-produzierende 
Escherichia coli) assoziiert.130 
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Zusammenfassung

•	 Variable Mikrobiotaveränderungen treten bei der  
Reisediarrhö regelmäßig auf. 

•	 Prophylaktische Antibiotikagaben sind nur bei Risiko- 
patienten empfohlen. 

•	 Probiotika wie Saccharomyces boulardii sind bei Wunsch 
nach Prophylaxe eine mögliche Maßnahme.

•	 Sofern klinisch notwendig, kann eine empirische Anti- 
biotikatherapie sinnvoll sein, Rifamycin-Derivate sind  
dabei vorteilhaft. 
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4	� Clostridioides-difficile-Infektion (CDI) und  
Fäkaltransplantation

4.1	Clostridioides-difficile-Infektion

Clostridioides (Clostridium) difficile verursacht ca. 15–20% der 
Antibiotika-assoziierten Durchfallerkrankungen und mehr als 
95% der Fälle von pseudomembranöser Kolitis.133 Seit dem Jahr 
2003 wird weltweit nicht nur über eine Zunahme der Inzidenz der 
CDI, sondern auch der Schwere der Erkrankungen berichtet.134

Das obligat anaerob wachsende, grampositive Stäbchenbakterium 
kommt ubiquitär in der Umwelt sowie im Darm von Tier und 
Mensch vor. Die Übertragung erfolgt fäkal-oral. Die Fähigkeit 
zur Bildung aerotoleranter Sporen verleiht C. difficile Toleranz 
gegen Hitze, Austrocknung sowie vielen Desinfektionsmitteln. In 
anaerober Umgebung bilden pathogene Stämme die Toxine TcdA 
und TcdB, die zu einer zytotoxischen Schädigung der intestina-
len Mukosa und in der Folge zu Diarrhö und Kolitis führen. Ein 
weiteres binäres Toxin (CDT) wird zusätzlich in einigen virulenten 
Stämmen exprimiert, seine Rolle in der Pathogenese der Erkran-
kung ist aber bisher nicht geklärt.135

Das klinische Bild umfasst mit zunehmendem Schweregrad:136, 137

•	 asymptomatische Besiedelung

•	 Durchfall ohne Kolitis (wässrig, schleimig, ohne 
Blutbeimengung)

•	 Kolitis ohne Bildung von Pseudomembranen

•	 pseudomembranöse Kolitis

•	 fulminante Kolitis

Die Letalität einer CDI wird mit 1–2% angegeben, kann aber bei 
älteren Patienten mit Komorbiditäten und beim Vorhandensein 
hypervirulenter Stämme deutlich höher sein.138 Aktuellere Daten 
gehen von einer 1-Jahresmortalität bei stationären Patienten von 
21,6% für das Erstereignis und 40% ab dem ersten Rezidiv aus.139
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Risikofaktoren für die Entwicklung einer CDI140 

Als wichtigster Risikofaktor für eine CDI gilt die Störung der intes-
tinalen Mikrobiota durch Antibiotikaexposition. Weitere Risiko-
faktoren sind:

•	 hohes Lebensalter (über 65 Jahre)

•	 Hospitalisierung bzw. stattgehabte Hospitalisierung innerhalb 
der letzten 3 Monate bzw. Unterbringung in Gemeinschafts-
einrichtungen des Gesundheitssystems

•	 zwei oder mehr Komorbiditäten

•	 frühere CDI

•	 Chronische Einnahme von Protonenpumpeninhibitoren

•	 Immundefekte oder iatrogene Immunsuppression 
 
Therapieempfehlungen bei CDI140

Nur bei leichtem Krankheitsbild kann unter engmaschiger klini-
scher Beobachtung der Spontanverlauf abgewartet und auf eine 
spezifische Therapie verzichtet werden. In allen anderen Fällen 
sollte frühzeitig eine spezifische Therapie mit Vancomycin oder 
Fidaxomicin eingeleitet werden, bei schwerem Verlauf bereits 
parallel zur Diagnostik. Im direkten Vergleich zeigen Vancomycin 
und Fidaxomicin vergleichbare initiale klinische Heilungsraten, 
unter Fidaxomicin kam es jedoch zu signifikant weniger Rezidiven 
(13% vs. 24,6%) und damit verbunden zu signifikant höheren 
Raten für anhaltende Remission (78,6% vs. 66,4%).141 Daher stellt 
Fidaxomicin eine gute Therapieoption für Patienten mit einem 
erhöhten Risiko für die rezidivierende CDI dar. Eine Therapie mit 
Metronidazol ist allenfalls in sehr milden Fällen oder bei Nicht- 
Verfügbarkeit anderer Arzneimittel angebracht.142 Eine Therapie 
mit einem Antikörper gegen Toxin B, begleitend zur Standardthe-
rapie, erniedrigt das Risiko eines Rezidivs und ist bei Patienten mit 
einem stark erhöhten Rezidivrisiko angemessen.143, 144 
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Mikrobiotaveränderungen unter Therapie

Auch die zur Therapie der CDI eingesetzten Antibiotika haben 
Auswirkungen auf die intestinale Mikrobiota und tragen dadurch 
selbst zum Rezidivrisiko bei.145 

Rezidive einer CDI treten in ca. 20% der Fälle auf. Die Therapie 
des ersten Rezidivs kann analog zur Ersterkrankung erfolgen, der 
Wechsel auf ein alternatives Antibiotikum erscheint aber sinnvoll. 
Ab dem zweiten Rezidiv kann die Therapie auch mit einem Van-
comycin-Ausschleich- bzw. -Pulsschema erfolgen, sofern die eta-
blierten Arzneimittel ausgeschöpft sind. Diese Vorgehensweisen 
sind in klinischen Studien aber nicht systematisch untersucht.140 

4.2	Fäkaler Mikrobiomtransfer (FMT)

FMT bei rezidivierender CDI

In Fällen, in denen medikamentös keine dauerhafte Remission der 
CDI erfolgt, kann die Fäkaltransplantation sehr effektiv eingesetzt 
werden und wird in aktuellen europäischen Leitlinien aus-
drücklich als Therapie empfohlen. Die etwas älteren deutschen 
Leitlinien sprechen diesbezüglich eine offene Empfehlung aus 
(„Kann“-Empfehlung).140 

Mittlerweile belegt eine große Metaanalyse die gute Wirksam-
keit des FMT bei rezidivierenden CDI-Erkrankungen mit einer 
überlegenen Wirksamkeit gegenüber Vancomycin (RR 0,23) und 
einer klinischen Remissionsrate von 92%. Darüber hinaus wurde 
ein signifikanter Vorteil bei der Applikation über den unteren 
gegenüber dem oberen Gastrointestinaltrakt beobachtet (95% 
vs. 88%).146 Zu einem ähnlichen Ergebnis kam eine Studie mit 
weltweit gepoolten Daten aus 24 Publikationen: Die höchsten 
Ansprechraten erreichten retrograde und koloskopische Applika-
tionen (91% bzw. 92%). Daten der deutschen MicroTrans-Regis-
terstudie zeigen bei Patienten mit rezidivierenden CDI nach FMT 
primäre und sekundäre Remissionsraten von 78,3% und 85,9% 
nach 90 Tagen. Behandlungsbedingte Nebenwirkungen traten 
bei 12% der Patienten auf, die häufigsten waren Übelkeit (3,8%), 
Fieber und abdominale Schmerzen (je 2,4%).147 
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FMT bei chronisch entzündlichen Darmerkrankungen und 
Reizdarmsyndrom

Der erfolgreiche Einsatz des FMT bei rezidivierenden CDI-Erkran-
kungen hat zu Überlegungen geführt, das Verfahren auch bei 
anderen gastrointestinalen Erkrankungen mit zugrunde liegender 
oder begleitender Dysbiose anzuwenden. 

Vielversprechende Ergebnisse zeigen sich mittlerweile bei Patien-
ten mit Colitis ulcerosa: So führte der FMT per Koloskopie plus 
mehreren Einläufen über 8 Wochen zu einer größeren mikro-
biellen Diversität und einer veränderten Zusammensetzung in 
Stuhlproben und Kolonbiopsien. Das Erreichen einer Remission 
war mit dem Vorhandensein von Eubacterium und Roseburia 
species sowie einer erhöhten Synthese kurzkettiger Fettsäuren 
und sekundärer Gallensäuren verbunden.148 Anhand einer Aus-
wertung 4 randomisierter klinischer Studien erreichten 28% der 
Patienten nach FMT eine klinische Remission, 49% ein klinisches 
Ansprechen und 14% eine endoskopische Remission.149 Eine Me-
taanalyse, die zusätzlich 20 Kohortenstudien einschloss, fand eine 
Remissionsrate von 33% und eine klinische Ansprechrate von 
52% nach FMT.150 Zu beachten gilt, dass der FMT in den verschie-
denen Studien unterschiedlich und zumeist repetitiv eingesetzt 
wird. Eine 3-malige Behandlung über 7 Tage (1 koloskopischer 
FMT, 2 Einläufe) mit anaerob behandeltem Spendermaterial 
führte bei Patienten mit milder bis moderater Colitis ulcerosa 
nach 8 Wochen zu höheren Remissionsraten als der verglei-
chende autologe FMT (klinische Remissionsrate 55% vs. 23%; 
steroidfreie Remissionsrate 32% vs. 9%). 42% der Patienten mit 
Spender-FMT konnten die Remission sogar über 12 Monate auf-
rechterhalten.151 Mit einer koloskopischen FMT-Erhaltungstherapie 
über 48 Wochen erreichten 87,1% der Patienten eine steroidfreie 
klinische Remission, 58,1% eine endoskopische Remission und 
45,2% eine histologische Remission.152 Die tägliche Anwendung 
von Multidonor-FMT-Kapseln über 50 Tage verbesserte die 
Symptome und Lebensqualität und führte zu einer Abnahme des 
fäkalen Calprotectins.153 Trotz der zahlreichen vielversprechenden 
Ansätze existiert noch kein einheitliches oder zumindest ver-
gleichbares Vorgehen. 
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Die Datenlage für FMT zur Behandlung von Morbus Crohn ist 
weitaus weniger überzeugend und weniger umfangreich. Eine 
Metaanalyse berichtet über klinische Remissionen bei 52% und 
ein klinisches Ansprechen bei 63% der Patienten, die einge-
schlossenen Studien sind aber von kleiner Patientenzahl und 
niedriger Qualität.150 

Bei Patienten mit Reizdarmsyndrom erbringen Interventionen 
mit FMT unterschiedliche Ergebnisse: Eine Studie ergab eine 
signifikante Symptomlinderung (65% Verum vs. 43% Placebo), 
Steigerung der Lebensqualität (OR: 3,8) und Reduktion von 
Abgeschlagenheit (OR: 4,4) durch einen einmaligen koloskopi-
schen FMT gegenüber Placebo nach 3 Monaten.154, 155 Eine zweite 
Studie zeigte zwar eine größere fäkale Diversität nach der Gabe 
von FMT-Kapseln, jedoch eine geringere Beschwerdelinderung 
gegenüber der Placebogruppe.156 In einer anderen klinischen 
Studie konnte eine Symptomlinderung durch FMT mit Stuhl-Kap-
seln jedoch nicht bestätigt werden.157 In einer weiteren Studie 
verbesserten sich nach koloskopischem FMT interessanterweise 
vor allem psychische Symptome wie Depression und Angst sowie 
die mikrobiotische Diversität.158 Die Ergebnisse einer weiteren 
Untersuchung deuten darauf hin, dass Bifidobacterium-reiche 
Fäkalspenden ein positiver Prädiktor für einen erfolgreichen FMT 
sind.159 

Eine Metaanalyse kommt zu dem Ergebnis, dass endoskopische 
Applikationen im Gegensatz zu Kapsel-Applikationen positive Er-
gebnisse erbringen.160 In diesem Zusammenhang sehr interessant 
ist, dass eine einmalige gastroskopische Applikation gemäß einer 
großen kontrollierten Studie zu signifikanten Verbesserungen 
der Lebensqualität sowie von Begleitsymptomen wie Abgeschla-
genheit in 89,1% der Verumgruppe mit 60 g FMT vs. 23,6% bei 
Placebobehandlung führt.161 

Eine eindeutige Aussage bezüglich einer Wirksamkeit beim Reiz-
darmsyndrom ist aufgrund der Variabilität des Krankheitsbildes 
und der publizierten Ergebnisse aktuell nicht möglich, sodass 
weitere Studien abzuwarten sind.
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Zusammenfassung

•	 Der FMT ist bei der rezidivierenden CDI eine wirksame 
Therapiemaßnahme, die in Leitlinien empfohlen wird.  
Die Applikation in den unteren Gastrointestinaltrakt ist 
mit der höchsten Erfolgsrate verbunden.

•	 In anderen gastrointestinalen Indikationen ist der FMT 
kein etabliertes Therapieverfahren. Vielversprechend 
erscheinen die Daten zum FMT bei Colitis ulcerosa und 
beim Reizdarmsyndrom.

•	 Trotz aussichtsreicher Ergebnisse des FMT bleiben noch 
viele Fragen offen, so beispielsweise die Bestimmung  
des optimalen Spenders, die beste Dosierung und der  
am besten geeignete Applikationsweg.
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5	 Mikrobiota-Darm-Hirn-Achse

Die gastrointestinale Mikrobiota beeinflusst Emotionalität und 
Funktion des zentralen Nervensystems des Wirts. Die genauen 
Mechanismen sind zumeist unbekannt, schließen aber neuronale, 
immunologische und humorale Mechanismen ein (Abbildung 8).172 

Aus der klinischen Behandlung der hepatischen Enzephalopathie 
wissen wir sehr gut, dass die Beeinflussung der Darmflora durch 
Antibiotika und Laxanzien zu einer Reduktion systemischer mik-
robieller Neurotoxine führen kann, die unbehandelt zentralnervö-
se Symptome verursachen.162 

Auch bei verschiedenen psychiatrischen Erkrankungen ist die 
gastrointestinale Mikrobiota Gegenstand wissenschaftlicher 
Untersuchungen. Tierexperimentell lassen sich verschiedenste 
Verhaltensweisen, z. B. im Zusammenhang mit Depressionen und 
Angsterkrankungen, durch Veränderungen der Darmflora beein-
flussen.163 Diese Erkenntnisse könnten pathophysiologisch oder 
therapeutisch bedeutend sein. Humane Erkenntnisse sind aktuell 

Abbildung 8: Integration der Mikrobiota in die Darm-Hirn-Achse. Es wird angenommen, dass 
durch verschiedene Mechanismen das Gehirn die Zusammensetzung der intestinalen Mikro-
biota beeinflussen kann, während die Mikrobiota ebenfalls das Gehirn beeinflussen kann. Die 
Kommunikation dieser Systeme ist dabei bidirektional.

Gehirn Mikrobiota- 
Darm- 

Wechselwirkung

Darm-Hirn- 
Achse Darm
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geprägt von Fall-Kontroll-Studien, zu denen es aufgrund der 
Vielzahl bereits metaanalytische Auswertungen gibt. Dabei lassen 
sich zahlreiche Unterschiede zwischen Patienten mit depressiven 
Erkrankungen und gesunden Kontrollen beschreiben, die in den 
Stämmen (Phyla) Bacteroidetes, Fusobacteria, Proteobacteria, 
Actinobacteria und Firmicutes auftreten.164 Die beschriebenen 
Unterschiede sind jedoch ausgesprochen variabel.

Vielversprechender erscheinen hingegen Untersuchungen zur 
metabolischen Kapazität der Mikrobiota. Viele der bei Depression 
beschriebenen Veränderungen lassen im Moment eine reduzierte 
metabolische Kapazität für Kohlenhydrate vermuten, der wirkliche 
Nachweis steht aber noch aus.164 Grundlagenwissenschaftler be-
richten, dass Bakterienmetabolite wie die kurzkettigen Fettsäuren 
antidepressive Wirkungen haben, die Neurotransmittersynthese 
stimulieren und neuroprotektiv wirken können.165, 166 Alle genann-
ten Funktionen lassen einen Zusammenhang zwischen Mikrobio-
ta und psychiatrischen Erkrankungen greifbar erscheinen.    

Funktionelle Kernspinuntersuchungen finden ebenfalls Belege 
für eine Bedeutung der Mikrobiota-Darm-Hirn-Achse bei psych-
iatrischen Erkrankungen. So führte bei gesunden Probanden die 
Einnahme eines Multi-Spezies-Probiotikums zu Veränderungen 
emotionaler Reaktionen, die verschiedenen Hirnregionen, z. B. 
der Inselregion, zugeordnet werden können.167 Bei Patienten 
mit Reizdarmsyndrom reduzierte die regelmäßige Einnahme von 
Bifidobacterium longum neuronale Reaktionen auf emotional 
negative Stimuli im limbischen System.168 

Bei anderen Erkrankungen ist die Bedeutung der Mikrobiota- 
Darm-Hirn-Achse weniger gut untersucht. Bei der Multiplen 
Sklerose werden Veränderungen in der gastrointestinalen Mikro-
biota als pathophysiologisch bedeutend diskutiert.169–171 

Die erweiterte Mikrobiota-Darm-Hirn-Achse ist dementsprechend 
von großem Interesse. Aktuell ist aber zu wenig darüber bekannt, 
welche Mikroben, Stoffwechselpfade oder Signalwege dabei 
involviert sind.172 
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Zusammenfassung

•	 Die gastrointestinale Mikrobiota beeinflusst auch  
verschiedene darmferne Erkrankungen, wie z. B. die  
hepatische Enzephalopathie.

•	 Auch Depressionen und Angsterkrankungen sind mit Ver-
änderungen der Mikrobiota assoziiert, die beschriebenen 
Veränderungen sind jedoch ausgesprochen variabel.

•	 Funktionelle Kernspinuntersuchungen belegen Zusam-
menhänge zwischen der Mikrobiota und der Aktivität 
verschiedener Hirnregionen, die zugrunde liegenden 
Mechanismen sind aber nicht charakterisiert.
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6	 Mikrobiota-schützende Maßnahmen 

Klinische Studien, die Gefahren einer Mikrobiomtherapie stan-
dardisiert untersuchen, sind Mangelware, dennoch ist einiges 
bekannt, das berücksichtigt werden sollte. 

6.1	Lebensstil und Ernährung

Bei den Mikrobiota-schützenden Maßnahmen steht der pro-
phylaktische Mikrobiotaschutz an vorderster Stelle. Ein gesunder 
Lebensstil mit ausreichender körperlicher Betätigung und ausge-
wogener Mischkost fördert nach heutigem Wissensstand eine eu-
biotische Darmflora.19, 173 Verschiedene Eliminationsdiäten erschei-
nen diesbezüglich eher ungünstig.173 Zu den Eliminationsdiäten 
zählen im weitesten Sinne auch eine vegetarische oder vegane 
Ernährung, deren Mikrobiomkonsequenzen sich durch gastroin-
testinale Symptome zeigen und deren langfristige Gefahren wir 
noch nicht kennen. 

6.2	Medikamente

Antibiotika und andere Medikamente (z. B. Protonenpumpen-
inhibitoren; PPI) sind in ihren Mikrobiomkonsequenzen gut 
bekannt.174 Die Mechanismen der Mikrobiotabeeinflussung finden 
Sie in Abbildung 9. Antibiotika schädigen die Darmflora direkt 
und sind mit der Antibiotika-assoziierten Diarrhö, C. difficile- 
Infektionen (CDI) oder dysbiotischen Veränderungen assoziiert.175 
PPI werden mit Dünndarmfehlbesiedelung, einem erhöhten Risiko 
einer C. difficile-Besiedelung und gastrointestinalen Infekten in 
Zusammenhang gebracht, die Studienlage hierzu ist aber teilwei-
se widersprüchlich.176
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Abbildung 9: PPI = Protonenpumpeninhibitoren; NSAR = nicht-steroidale Antirheumatika. 
Modifiziert nach174
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6.3	Prävention und Protektion

Probiotika sind hilfreich um negativen Folgen einer Therapie vor-
zubeugen. Gut etabliert sind Probiotikatherapien zur Prävention 
einer Antibiotika-assoziierten Diarrhö oder einer C. difficile-Infek-
tion (CDI).140 Auch zur Unterstützung des Therapieerfolgs und zur 
Vermeidung von Rezidiven einer CDI erscheint eine begleitende 
Therapie mit Probiotika hilfreich.177 Nicht ausreichend wissen-
schaftlich belegt ist hingegen ein Einsatz von Probiotika zur 
Erhöhung der allgemeinen Gesundheit und zum prophylaktischen 
Schutz der Darmbarriere. 

6.4	Nebenwirkungen der Probiotikatherapie

Aktuell werden Probiotikatherapien mit Bakterien wie Lacto-
bacillus und Bifidobacteria untersucht. Hierzu gehören neben 
Nahrungsergänzungsmitteln auch fermentierte Produkte mit 
lebenden Bakterien wie in Joghurt und Sauerkraut. Die Einnahme 
derartiger Produkte kann jedoch zu Dünndarmfehlbesiedelung, 
Meteorismus, postprandialer abdominaler Distension, abdomina-
len Schmerzen, einer metabolischen Laktatazidose sowie einem 
Benebelungsgefühl (engl. foggy mind) führen.120, 178, 179  

Weiterhin sind für Saccharomyces-Probiotika Einzelfallberichte 
über septische Krankheitsbilder bekannt.180 Über die Häufigkeit 
solcher Nebenwirkungen sind jedoch keine ausreichenden Infor-
mationen erhältlich. 

Die Symptome sollten durch Beendigung der Probiotikaeinnahme 
und falls erforderlich mit zielgerichteter Antibiose oder Antimyko-
se kontrolliert werden.120, 180–182  

6.5	Nebenwirkungen der Fäkaltransplantation

Große Unsicherheit herrscht auch bei möglichen Nebenwirkun-
gen der Fäkaltransplantation. Einzelfallberichte zu Gewichts-
veränderungen sind spärlich. Vor dem Hintergrund der breiten 
Erfahrungen in der Behandlung der rezidivierenden CDI in einem 
oftmals multimorbiden, alten und immunsupprimierten Patien-
tenkollektiv erscheint die akute Nebenwirkungsgefahr, abgesehen 
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von Nebenwirkungen der Prozedur, als eher gering.183 Unklar 
verbleiben aber mögliche langfristige Folgen durch Übertragung 
von unbekannten oder multiresistenten Pathogenen. 

Zusammenfassung 

•	 Lebensstil, Ernährung und Medikamente haben einen 
ausgeprägten Einfluss auf die Mikrobiota. 

•	 In der Prävention der Antibiotika-assoziierten Diarrhö 
und der CDI sind Probiotika in verschiedenen klinischen 
Szenarien hilfreich.

•	 Mikrobiomtherapien wie Fäkaltransplantation und die 
Einnahme von Probiotika können zu negativen Effekten 
führen, sodass ein kritischer Einsatz ratsam ist.
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