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Sammandrag 

Mikrobiotan i magtarmkanalen hos människor innehåller ungefär 100 biljoner mikroorganismer och 

spelar en stor roll vid nedbrytandet av föda. Människans evolution kan ha påverkats av de mikro-

organismer som lever i mag-tarmkanalen och hur de interagerar med människans fysiologi. Föda 

som är svårnedbrytbar kan med hjälp av mikroorganismer i mag-tarmkanalen, göras tillgänglig och 

användas som energi. Forskning har funnit samband mellan specifika fyla av bakterier i mikrobio-

tan och en förändring av organismens fysiologi som till exempel övervikt. Dessa fyla, som domine-

rar människors mag-tarmkanal, är Firmicutes och Bacteroidetes. I världen idag är övervikt och dess 

följdsjukdomar ett stort problem som drabbar många människor och det krävs därmed forskning 

och kunskap för att stoppa utbredningen. I denna uppsats undersöks hur människors och andra djurs 

mag-tarm mikrobiota påverkas av olika typer av föda. Studier har funnit att både olika typer av kost 

och övervikt kan förändra sammansättningen av mikrobiotan. Förändringar som har observerats är 

förskjutningar i ration mellan Firmicutes och Bacteroidetes. I studier som jämfört olika dieter har 

det hittats en större andel Firmicutes hos personer som till exempel åt dieter som innehöll mer fett. 

En större andel Firmicutes hittades även hos överviktiga möss. Överföring av mikrobiota är en me-

tod som används i flera studier vilket kan ha flertalet olika effekter, till exempel är det hos männi-

skor ett sätt att behandla vissa clostriduminfektioner och experiment på möss har funnit att överfö-

ring av mikrobiota kan leda till ökat kroppsfett samt insulinresistens. Komplexiteten av samspelet 

mellan mikrobiota och värd är förmodligen inte helt känd i dagsläget och fortsatt forskning kan 

komma att göra nya upptäckter.  

 

Inledning 

Genom att dra nytta av varandra har mikrobiotan och människan ett mutualistiskt förhållande. Mi-

krobiotan i våra tarmar utför flertalet olika uppgifter och kan ses som en del av oss som vi själva 

inte behövt utveckla men som samtidigt är nära kopplad till vår fysiologi. Uppgifter som mikrobio-

tan tar hand om är att bryta ned och bearbeta kost som vi själva inte kan bryta ned, till exempel 

växtbaserad kost och de polysackarider som den innehåller (Bäckhed et al. 2004). 

 

De två dominerande fyla av bakterier i den mänskliga tarmen är Firmicutes och Bacteroidetes (Eck-

burg et al. 2005). Människans tarm-mikrobiota består av upp till 1150 olika arter av bakterier. Hos 

en specifik individ förekommer ungefär 160 av dessa (Qin et al. 2010) och i en vuxen människas 

mag-tarmkanal är antalet ungefär 10 till 100 biljoner mikroorganismer (Ley et al. 2005). I en studie 

där alla gener hos mikrobiotan i den mänskliga tarmen kartlades upptäcktes det att ungefär 99 pro-

cent av alla gener i den mänskliga tarmen är bakteriegener. Resterande är huvudsakligen arkéer och 

endast 0.1procent härstammar från virus och eukaryota celler (Qin et al. 2010). Dessa mikroorgan-

ismer har mängder av olika effekter på människor och djur. Den hjälp som nedbrytningen av svår-

nedbrytbar föda medger leder till möjligheten att ta upp fler kalorier från födan (Ley et al. 2005). 

Möjligheten att kunna ta upp mer av födan kan ha påverkat människans evolution där förändringar i 

människors diet även har påverkat sammansättningen av mikrobiotan (De Filippo et al. 2010). Ge-
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nom att ha en mikrobiota som är anpassad till individen och dess specifika föda finns det möjligtvis 

en koppling till att vissa individer kan ta upp mer föda än andra till följd av sin mikrobiota. Dessa 

klarar sig bättre under förhållanden där det är brist på föda eller där födan består av delar som, utan 

den specifika mikrobiotan, inte kan brytas ned. Ett exempel är växters polysackarider som ifall de 

blir nedbrutna ger individen ett större kaloriintag. Denna skillnad i kalori-upptag kan vara en dri-

vande faktor i människans evolution (De Filippo et al. 2010). Ett aktuellt forskningsområde på mi-

krobiota är dess koppling till övervikt vilket är ett globalt problem som behöver adresseras omgå-

ende.  

 

Idag lider mängder av människor i världen av övervikt och de sjukdomar som övervikt kan leda till. 

Övervikt hos barn ökade med 47.1 procent och hos vuxna med 27.5 procent världen över från 1980 

till 2013. Det motsvarar en ökning av individer med övervikt från 857 miljoner till 2.1 miljarder. 

Under denna tidsperiod var det en tydlig ökning av överviktiga mellan åren 1992 och 2002. De sista 

åtta åren noterades det att i utvecklade länder pågick en minskning av personer med övervikt medan 

det istället skedde en ökning i utvecklingsländer där 66 procent av överviktiga finns. Det finns be-

lägg för att denna ökning kommer att fortsätta i utvecklingsländer (Ng et al. 2014). Om utveckling-

en fortsätter på detta sätt är det viktigt att det forskas på orsaker och konsekvenser av övervikt för 

att minska utbredningen. 

 

Denna uppsats kommer att undersöka hur människor och andra djurs mag-tarm mikrobiota påverkas 

av olika typer av föda. Utöver detta kommer denna uppsats ta upp hur en förändring i sammansätt-

ningen av mikrobiotan är associerad med sjukdomar som t.ex. övervikt. Studier på både möss, 

människor och andra djur kommer att diskuteras.    

 

Mikrobiotan hos olika djur 

Eftersom herbivorer äter cellulosa som är svårt att bryta ner, spelar mikrobiotan i deras tarm en stor 

roll för att de ska kunna ta upp näring effektivt (McFarland et al. 2016). En studie gjordes på natur-

liga populationer av pipharar, som är herbivorer, som levde på olika höjder (Li et al. 2016). Pipha-

rars diet består mestadels av växter men beroende på vilken höjd de lever på skiljer det sig åt vilka 

växter de äter. I studien undersöktes om sammansättningen av mikrobiotan i tarmen skiljde sig åt 

hos de populationer som levde på olika höjd. Resultatet visade att mikrobiotan hos vilda pipharar 

domineras av Firmicutes och Bacteroidetes och i studien fann de skillnader i mikrobiotan i tarmen 

hos pipharar som levde på olika höjd. De harar som levde på högre höjd hade större andel Bactero-

idetes och lägre andel Firmicutes än de harar som levde på lägre höjd. Pipharar som åt av likadan 

genus växter hade även likadana genus av bakterier i tarmen. Specifika genus av bakterier som en-

klare bryter ned cellulosa fanns i högre andel hos pipharar som levde på högre höjd. En förklaring 

till sammansättningen av bakterier skulle kunna vara att de hjälper hararna på högre höjd att bryta 

ned cellulosan då de äter en större andel av den. De skillnader som noterades i mikrobiotan var obe-

roende av kön eller storlek på hararna (Li et al. 2016). Resultaten från denna studie visar att sam-

mansättningen i födan har en stor påverkan på vilka typer av mikroorganismer som dominerar i 

tarmkanalen och att dessa troligtvis har en viktig roll i djurets anpassning till sitt habitat.   

Utöver att mikrobsammansättningen hos herbivorer beror på vilka typer av växter de äter påverkas 

mikrobiotan även av hur specialiserad djurets diet är. Sengångare har en väldigt specialiserad diet 

och lever en stor del av sitt liv i träd och behöver därför ha en relativt lätt kroppshydda för att nå sin 
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föda. De behöver även vara en viss storlek för att kunna processa födan som innehåller lignocellu-

losa och inte är speciellt näringsrik (McFarland et al. 2016). För att kunna lösa denna konflikt är de 

delvis beroende av mikrobiota som gör om växterna till näring som de själva kan använda sig av. 

Då den tretåiga sengångaren inte äter en lika divers diet som den tvåtåiga sengångaren postulerade 

Dill-McFarland et al. (2016) att även sammansättningen av mikrobiotan förmodligen kommer att 

följa samma trend. Denna skillnad i kost och möjligtvis mikrobiota skulle även kunna leda till pro-

blem för exempelvis den tretåiga sengångaren då en mindre divers kost och mikrobiota kan leda till 

förhållanden som inte är lika motståndskraftiga (McFarland et al. 2016). De ovan nämnda studierna 

pekar på att mikrobiotan inte bara skiljer sig mellan två arter med olika specialisering utan även kan 

variera inom en art.  

Kosten påverkar sammansättningen hos mikrobiotan 

Mikrobiotan i tarmkanalen kan variera mycket mellan individer (Qin et al. 2010) och har även möj-

lighet att förändras i samband med en ändrad diet (Haro et al. 2016). Eftersom kosten skiljer sig 

avsevärt mellan olika länder undersökte De Filippo et al. (2010) mikrobiotan hos två grupper av 

barn från Burkina Faso och Italien.  

 

I studien studerades fjorton barn i åldrarna 1-6 år som bodde i en by i Burkina Faso samt femton 

barn i samma ålder från ett urbant område i Florens, Italien, med hänseende på deras matvanor och 

mikrobiota. Alla barnen som deltog i studien hade god hälsa och forskarna tittade extra noga på 

dieterna hos de båda grupperna. Dieterna mellan de två grupperna skiljde sig avsevärt där de från 

Burkina Faso till stor del åt vegetarisk kost som till exempel grönsaker, spannmål, baljväxter och 

även i begränsad omfattning kött från till exempel kyckling och termiter. Kosten dokumenterades 

ha ett högt innehåll av fiber och kolhydrater och lågt innehåll av animaliska protein. De italienska 

barnens matvanor bestod av en västerländsk kost med hög andel protein från animaliska källor, högt 

fett - och sockerinnehåll och mindre fiber i kosten än barnen från Burkina Faso (De Filippo et al. 

2010). Fibermängden per dag, hos barn i åldersgruppen 1-2 år, skiljde sig mellan barnen från Italien 

och Burkina Faso där barnen i den senare gruppen åt dubbelt så stor fibermängd som de från Italien. 

Även det dagliga kaloriintaget hos de båda grupperna var olika. Barnen i åldern 1-2 från Italien 

hade ett medelintag på ungefär 300 kcal mer per dag än de från Burkina Faso och hos barnen i ål-

dern 2-6 åt de italienska barnen ca. 450 kcal mer per dag. Resultatet från studien visade en stor 

skillnad i andelen av de två fylan Bacteroidetes och Firmucutes mellan grupperna. Detta resultat 

observerades efter att barnen slutat äta bröstmjölk och istället åt fast föda. Barnen i Burkina Faso 

hade en större andel Bacteroidetes än Firmicutes och det motsatta förhållandet hittades hos barnen i 

Italien. Forskarna jämförde även biodiversiteten i mikrobiotan mellan barnen från Burkina Faso och 

Italien och fann att barnen från Burkina Faso hade en mer divers mikrobiota (De Filippo et al. 

2010). När en genkartläggning gjordes på mikrobiotan hos de båda grupperna upptäcktes det att 

sammansättningen av mikrobiotan var mer lika mellan de båda grupperna i åldersgruppen 1-2 

åringar. Anledningen till detta var att båda grupperna i detta ålderspann hade samma typ av föda - 

nämligen bröstmjölk från mödrarna. En specifik bakterie, Actinobacteria, kunde identifieras med en 

relativ abundans på uppemot 50 procent hos alla 1-2 åringar i studien. Denna Actinobacteria upp-

täcktes hos alla italienska barn i studien, dock i lägre antal i de äldre, men endast hos 1-2 åringarna i 

Burkina Faso. Forskarna poängterar att mikrobiotans sammansättning styrs till stor del av vilken 

föda som konsumeras och till en mindre utsträckning omkringliggande faktorer som till exempel 

sanitära förhållanden, klimat, etnicitet och geografisk placering (De Filippo et al. 2010). Förutom 
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att mikrobsammansättningen skiljer sig mellan länder med olika kostvanor kan de också variera 

under en enskild individs livstid. När den fekala mikrobiotan från människor av olika åldrar har 

analyserats har forskare upptäckt att sammansättningen skiljer sig (Mariat et al. 2009). Hos späd-

barn finns det, generellt sett, lägre antal bakterier i mikrobiotan än senare i livet (Mariat et al. 

2009). 

 

Medelhavsdiet tros leda till ökad insulinkänslighet 

En jämförande studie gjordes på överviktiga patienter som alla hade kranskärlsjukdomar där de 

under ett års period skulle äta olika dieter (Haro et al. 2016). Ena testgruppen åt en diet som klassa-

des som medelhavsdiet som innehöll mer fett än den andra dieten (LFHCC-diet som innehåller låg 

fettmängd med höga mängder kolhydrater). Fettet i medelhavsdieten kom till största del från oliv-

olja. Resultatet efter ett års konsumtion av dieterna var att båda dieterna förändrade sammansätt-

ningen av mikrobiotan som gav upphov till faktorer som skyddar personerna att utveckla diabetes 

typ II. Detta genom att den förändrade tarmfloran ökade känsligheten för insulin (Haro et al. 2016). 

Hos de individer som åt en LFHCC-diet uppmättes en ökning av genuset prevotella som tillhör fylat 

Bacteroidetes och en reducerad mängd roseburia som tillhör fylat Firmicutes. Medelhavsdieten 

ledde istället till en ökad mängd roseburia samt oscillospira (Haro et al. 2016). Prevotella har egen-

skapen att den underlättar nedbrytning av vissa typer av stärkelse, kolhydrater och oligosackarider 

(Flint et al. 2008). En förhöjd mängd av har påvisats ha anti-inflammatoriska egenskaper hos vär-

den (Karlsson et al. 2013) och oscillospira, som tillsammans med roseburia associerades med me-

delhavsdiet, är en bakterie som ofta hittats i större mängder hos växtätare som till exempel får och 

kor (Mackie et al. 2003). 

 

Koppling mellan mikrobiota och övervikt  

I en studie gjord på barn och vuxna i Egypten kunde forskare se en koppling mellan övervikt och en 

förändring i mikrobiotans sammansättning specifikt hos fyla Firmicutes och Bacteroidetes (Ismail et 

al. 2011). Denna studie noterade att det fanns en ökning av både Firmicutes och Bacteroidetes fyla 

hos de testpersoner som åt en diet som hade högt innehåll av kolhydrater. Hos de testpersoner som 

istället åt en diet innehållandes ett högt fettinnehåll noterades en positiv trend för ett större antal 

Firmicutes. En markör för inflammation, high-sensitivity C-reactive protein, fanns även i större 

utsträckning hos de som hade högre nivåer av Firmicutes och markören hittades även hos de indivi-

der som var överviktiga (Ismail et al. 2011). 

 

I en annan studie jämförde Ley et al. (2006) överviktiga personers mikrobiota då de gått på olika 

dieter: en diet med lågt kaloriinnehåll och en diet med lågt fettinnehåll. Studien pågick under ett år 

och testpersonernas mikrobiota analyserades genom fekala prover under hela studietiden med jämna 

mellanrum. Analyserna gjordes på 16S rRNA från proverna för att analysera bakteriesammansätt-

ningen. Av analyserna framgick att Firmicutes och Bacteroidetes dominerade mikrobiotan med 92.6 

procent av sekvenserna (Ley et al. 2006). Detta överensstämmer med andra forskningsresultat 

(Eckburg et al. 2005). I studien av Ley et al. (2006) gjordes en jämförelse mellan den överviktiga 

gruppen och en kontrollgrupp som inte var överviktig. Före de olika grupperna började sina dieter 

hade de överviktiga personerna fler bakterier från Firmicutes medan de normalviktiga  hade fler 

bakterier från Bacteroidetes. Under tiden studien pågick, efter att dieterna hade införts, förändrades 

sammansättningen så att Firmicutes minskade och Bacteroidetes ökade. Denna effekt sågs hos båda 
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grupperna och var alltså oberoende av dieten de åt. Något som däremot inte påverkades av den för-

ändrade dieten var de olika testpersonernas diversitet av mikrobiota (Ley et al. 2006). 

Det lokala mikroklimatet i tarmkanalen som påverkas av den typen av föda som intas bestämmer 

ration mellan de olika mikrobiota som lever där. Då både Firmicutes och Bacteroidetes finns i den 

humana mikrobiotan tyder mycket på att de två fylan inte konkurrerar med varandra om resurser till 

någon vidare utsträckning (Ley et al. 2006).  

Övervikt förändrar sammansättningen av mikrobiotan 

För att studera fysiologiska förändringar som sker i kroppen används ofta modellorganismer, som 

till exempel möss, för att de är lätta att använda och att det kan finnas möjlighet att applicera resul-

taten på människor. Både möss och människors mikrobiota domineras av Firmicutes och Bac-

teriodes, vilket gör det möjligt att utföra experiment på möss för att dra paralleller till människors 

mikrobiota (Ley et al. 2005). 

 

Ley et al. (2005) studerade en grupp genetiskt överviktiga möss, ob/ob, som var homozygota för en 

medfödd genetisk mutation i en gen som styr hungerhormonet leptin (Turnbaugh et al. 2007) vilket 

leder till att mössen inte känner samma mättnadskänsla. I studien jämfördes hur deras tarm-

mikrobiota skiljde sig mot två kontrollgrupper som antingen saknade denna predisposition (+/+) 

eller var heterozygot for mutationen (ob/+). Studien undersökte även hur släktskap påverkade mi-

krobiotasammansättningen. Nyfödda möss bodde tillsammans med sin mamma och sina syskon i 

ungefär tre veckor tills de övergick till fast föda istället för modersmjölk. Därefter fick mössen leva 

i isolerade burar tills de var åtta veckor gamla då de avlivades. Alla möss, mödrar och syskon, fick 

likadan föda som bestod av ett högt innehåll av polysackarider. Studien visade att mängden föda 

som de olika genotyperna av syskon konsumerade skiljde sig avsevärt. Genetiskt överviktiga möss 

konsumerade 42 procent mer föda än sina syskon som inte var genetiskt överviktiga. Detta ledde till 

att de vägde signifikant mer än sina syskon. Mellan syskonen ob/+ och +/+ hittades ingen skillnad 

på varken mängden föda eller deras vikt. Mikrobiotan som användes för analyserna var taget från 

blindtarmen, en del av tarmen, av varje mus efter att den blivit avlivad. Ett resultat av analyserna 

var att de två fyla som dominerande mikrobiotan var Firmicutes (60-80%) och Bacteroidetes (20-

40%). Den klad som ungefär 75% av Firmicutes tillhörde är en klad som är väldigt vanlig bland 

människor (Ley et al. 2005). Resultatet visade även att den cecala mikrobiotan hos de homozygota 

genetiskt överviktiga ob/ob mössen visade en annan fördelning mellan Bacteriodetes och Firmicutes 

där de överviktiga mössen hade 50% färre Bacteriodetes jämfört med möss som var genetiskt nor-

malviktiga. De överviktiga mössen hade även större proportioner Firmicutes. Varken mössens kön 

eller släktskap påverkade resultatet (Ley et al. 2005). 

 

Genom datateknik som jämförde sammansättningen av tarmens mikrobiota visade resultatet att mi-

krobiotan mellan mödrar och deras avkomma har likheter och att släktskap därför är av betydelse 

för sammansättningen. De jämförde exempelvis två kullars mikrobiota från samma mamma och 

fann inte någon signifikant skillnad mellan de båda kullarna till skillnad från när de jämförde mi-

krobiotan från andra mödrars familjer (Ley et al. 2005).  
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Bacteroidetes och firmicutes kan ha en betydande roll vid övervikt 

Både Ley et al. (2006) och Ismail et al. (2011) har i sina studier funnit en koppling mellan föränd-

ringar i mängden Bacteroidetes och Firmicutes och övervikt vilket tyder på att dessa fyla skulle 

kunna vara en ledtråd till ökad kunskap om övervikt. Detta då en diet som bestod av fler kalorier 

har resulterat i en ökad mängd Firmicutes både hos möss och människor (De Filippo et al. 2010, 

Ley et al. 2005). Förutom ett högre kaloriintag har en studie av Bäckhed et al. (2004) visat att även 

en förändring i mikrobiotan kan leda till en ökning av kroppsfett då mängden intagen föda var kon-

trollerad för. I grund och botten handlar det om ett överskott av kalorier (Bäckhed et al. 2007). 

Hur skulle dessa forskningsresultat kunna ha en betydande roll för oss människor? Ismail et al. 

(2011) påpekar att förändringar i mikrobiotan hos människor kan vara en möjlig metod för att 

hjälpa individer som lider av övervikt.  

 

Effekter av överförd mikrobiota 

Transplantation av mikrobiota som behandling vid clostridiuminfektion  
Shanker et al (2014) fann i en studie att mikrobiotan hos patienter med en Clostridium difficile in-

fektion (CDI) var äventyrad då mikrobiotan hade lägre artrikedom än hos friska personer. Detta tros 

vara på grund av den omfattande antibiotikabehandlingen som ges vid en CDI. Det kan även bero 

på spridningen och förökningen av C. difficile bakterien hos de infekterade personerna. De sporer 

som kan bildas vid en CDI är ofta resistenta mot antibiotika vilket gör behandlingen av patienter 

väldigt svår (Shankar et al. 2014). En behandling som på senare år dock visat sig fungera väl är 

fekala mikrobiota transplantationer (FMT). Denna behandling görs genom att fekal mikrobiota 

överförs från en frisk donator till den sjuka patienten med CDI (van Nood et al 2013).  

I studien av Shankar et al. (2014) utfördes FMT på patienter med C. difficile vilket hade en stor 

påverkan på mikrobiotasammansättningen hos mottagarna. Effekten av behandlingen syntes snabbt 

och redan tre dagar efter transplantationen korresponderade mikrobiotan hos mottagaren med mi-

krobiotan från givaren. Alla patienter som fått transplantationer genomgick en uppföljning fyra må-

nader senare och mikrobiotakompositionen var då stabil hos samtliga. Förändringen i sammansätt-

ningen av mikrobiotan gav upphov till att symptomen som hade drabbat CDI patienterna upphörde 

helt. Resultatet av studien var att FMT på ett effektivt sätt bytte ut mikrobiotan hos de med CDI och 

att studier som denna öppnar dörren för möjligheterna att applicera detta koncept på flertalet andra 

sjukdomar som kan vara relaterade till kompositionen av mikrobiotan i mag-tarmkanelen. 

Överföring av mikrobiota kan leda till ökat kroppsfett samt insulinresistens 
En studie har undersökt sambandet mellan möss som under sin uppväxt behandlades olika (Bäckhed 

et al. 2004). En sorts möss som de kallade ”germ-free” (GF) växte upp under gnotobiotiska (steril 

miljö) förhållanden där kontakten till omvärlden var noga kontrollerad. Maten de åt var autoklave-

rad och detta tillsammans med en steril livsmiljö gjorde att mössens mikrobiota ansågs vara kon-

trollerad. En annan grupp av möss saknade gnotobiotiska förhållanden under uppväxten och kalla-

des därför för konventionellt uppväxta möss. Den tredje gruppen möss var till vuxen ålder uppväxta 

i GF-förhållanden och sedan utsattes de för en konventionaliseringsprocess. En konventionalisering 

innebär att mikrobiota från cecum överförs från en mus till en annan, i detta fall från de konvent-

ionellt uppväxta till GF-mössen vilket förändrade de fysiologiska förhållanden hos dessa (Bäckhed 

et al. 2004). 



7 

 

Konventionaliseringsprocessen, det vill säga överföringen av mikrobiotan mellan individer, ledde 

till en 60-procentig ökning av fett hos de GF-möss som konventionaliserades jämfört med de sterilt 

uppväxta mössen (GF-möss). Andra faktorer som förändrades var insulinresistens hos mössen och 

detta skedde inom fjorton dagar. Dessa förändringar uppstod trots att de konventionaliserade mös-

sen åt mindre mat än tidigare och därmed fick i sig färre kalorier. Även mössen som inte var delakt-

iga i konventionaliseringen och som var uppväxta under konventionella förhållanden hade en ök-

ning av kroppsfett på 42 procent - detta trots att deras dagliga intag av maten var 29 procent lägre 

än hos GF mössen (Bäckhed et al 2004). Denna studie visade till exempel, förutom att möss som 

fick mikrobiota ökade i kroppsfett trots att de åt mindre mat än innan, att den grupp som ökade 

minst i kroppsfett var GF-mössen.  

Viktökningen hos mössen var inte orsakad av en förändrad ämnesomsättning 

Ökningen av kroppsfett kan alltså inte förklaras av att mössen åt mer mat utan det var andra faktorer 

som ledde till den ökade vikten hos mössen. En jämförelse av ämnesomsättningen genom kalomet-

riska metoder på de levande mössen utfördes och resultatet var att de smalare GF-mössen hade en 

lägre metabolisk aktivitet än de konventionaliserade mössen. De konventionaliserade mössens trig-

lycerider från levern var 2.3 gånger så höga som de GF möss som inte konventionaliserades. Även 

dessa möss monosackaridupptag påverkades av överföringen av mikrobiota genom att de tog upp 

större del i tarmen. Lipoproteinlipas (LPL) ökade med 122 procent i en specifik fettvävnad 

(epididymal fat pads) hos de möss som genomgått konventionaliseringen. Slutsatsen drogs att det 

inte var på grund av att de konventionaliserade mössen hade fått en lägre ämnesomsättning som de 

fick högre andel kroppsfett (Bäckhed et al 2004). 

 

Mikrobiotan tros kunna interagera med genuttryck hos värden 

En studie genomförd på möss undersökte om individer som vuxit upp i en steril miljö var mindre 

mottagliga för övervikt än konventionaliserade möss (Bäckhed et al. 2007). De konventionaliserade 

mössen hade växt upp under samma förhållanden som de ”sterila” men sedan fått cecal mikrobiota 

från möss från icke-sterila förhållanden. Båda grupperna fick en ”västerländsk diet” som till stor del 

bestod av fett och snabba kolhydrater. Även fast födointaget av den västerländska dieten inte skiljde 

sig signifikant mellan GF-mössen och de konventionaliserde mössen var resultatet att de konvent-

ionaliserade mössen gick upp mer i vikt än mössen från en steril miljö som ätit likadan föda. Det 

var däremot ingen skillnad i viktökningen mellan de GF möss som ätit en västerländsk diet och de 

GF möss som åt lågenergidiet vilken bland annat innehöll mindre fett (Bäckhed et al. 2007). Slut-

satserna av undersökningen var att tarm-mikrobiotan hos möss förmodligen kan vara delaktig och 

påverka både hur mycket av födan som tas upp i tarmarna samt en reglering av gener hos värden. 

Generna som mikrobiotan påverkar är gener som styr hur värden gör av med energi och även hur 

energin sparas i kroppen (Bäckhed et al. 2007). 

 

Överförd mikrobiota från människor till möss orsakade en snabb förändring i mikrobio-

tasammansättningen     

Som tidigare tagits upp i denna uppsats har konventionalisering, att mikrobiota från cecum överförs 

från en mus till en annan, utförts mellan möss för att studera effekterna av en förändrad mikrobiota 

hos exempelvis möss uppväxta under sterila förhållanden (Bäckhed et al. 2004). Dessa typer av 

studier är användbara då de kan vara en utgångspunkt för förhållanden hos människor och utöver 
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detta kan metoder som sammankopplar människors och möss mikrobiota ge ökad kunskap om för-

ändringar i mikrobiota.  

 

Turnbaugh et al. (2009) har utfört transplantationer av faeces från människor till möss. Mössen i 

studien var GF-möss och de humana faeces-transplantationerna var tagna från en frisk vuxen indi-

vid. I studien ville forskarna jämföra hur mössens tarm-mikrobiota skulle påverkas om grupper av 

möss, som fått fekala transplantationer, åt olika kost under 8 veckor. De fyra första veckorna efter 

transplantationen konsumerade mössen likadan sorts föda som bestod av ett lågt innehåll av fett och 

högt innehåll av växtpolysackarider (LF/PP). Den ena gruppen övergick sedan till en kost som klas-

sas som ”västerländsk” kost som hade ett högt innehåll av fett och socker. Grupperna konsumerade 

alltså olika dieter under 8 veckor. Fekala prover samlades in under studietiden från mössen och 

cecumprover togs då mössen avlivats, efter de 8 veckor de konsumerat olika dieter. Överföringen 

kunde ses som lyckad då båda grupperna av möss hade alla fyla och 11 av 12 klasser av bakterier 

som fanns hos den mänskliga donatorns mikrobiota. Efter 16S rRNA gensekvensering utförts kunde 

forskarna få fram resultatet att de möss som konsumerat en västerländsk diet var kopplad med ett 

större antal Firmicutes, från flera klasser inom Firmicutes, och en minskning av andelen klasser från 

fylat bacteroidetes. Hos gruppen möss som övergått till att konsumera den västerländska dieten 

kunde en förändring i sammansättningen av tarmmikrobiotan uppmätas redan ett par timmar efter 

konsumtionen. Identifieringen av en hastig tillväxt eller ”bloom” av bakterier innebär att liknande 

studier av dieter hos människor möjligtvis inte behöver pågå under långa perioder för att man ska 

kunna se resultat (Turnbaugh et al. 2009).  

Tidigare studier har visat att överföring av mikrobiota från konventionellt uppfödda möss till GF-

möss ledde till en ökning av kroppsfett (Bäckhed et al. 2004). I en studie av Turnbaugh et al. (2009) 

överförde forskarna mikrobiota från grupper möss som koloniserats med mänsklig mikrobiota (och 

som därefter ätit olika dieter (västerländsk och LF/PP)) till GF-möss. Resultatet av detta var att de 

möss som fick mikrobiota från möss som konsumerat den västerländska dieten fick signifikant mer 

kroppsfett även då de två mottagargrupperna hade konsumerat samma mängd föda.  

Diskussion 

Att olika föda påverkar mikrobiotan hos olika individer inom samma art kan ses hos flera djur, ex-

empelvis i studierna med pipharar (Li et al. 2016) samt studier på människor som ätit dieter med 

olika proportioner av fett och kolhydrater. I de studier där de undersökt dieter med ett högt innehåll 

av fett noterades en positiv trend för ett större antal Firmicutes vilket även är kopplat till markörer 

till en ökad inflammation (Ismail et al. 2011). Denna trend för större andel Firmicutes syntes även 

hos överviktiga personer före de var ordinerade en specifik kost (Ley et al. 2006).  

 

Förändringar i mikrobiotans komposition noteras i studier som pågått under lång tid (Haro et al. 

2016) men även en snabb förändring har observerats hos möss (Turnbaugh et al. 2009). Då denna 

snabba förändring i mikrobiotan kan ske inom ett par timmar efter transplantation av mikrobiota 

gjorts, och som följd möjligtvis förskjuta ration Firmicutes och Bacteroidetes, kan man tänka sig att 

det genom transplantationer är möjligt att reducera markörer för inflammation på kort tid. De Fi-

lippo et al. (2010) poängterar i sin artikel att sammansättningen av mikrobiotan till stor del styrs av 

födan som konsumeras och i mindre utsträckning av omkringliggande faktorer som sanitära förhål-

landen, klimat, etnicitet och geografisk placering. Om det stämmer bör det därmed vara möjligt för 
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människor runtom i världen att till viss del styra mag-tarm mikrobiotan på liknande vis genom en 

förändrad kost. Eftersom det är i utvecklingsländer som trenden för viktökning är som starkast (Ng 

et al. 2014) är det viktigt att problem med övervikt adresseras till dessa platser, dock är det även 

viktigt att utvecklade länder inte utelämnas då det är ett globalt problem. Då det finns kopplingar 

mellan övervikt och förändringar i mikrobiota skulle forskning inom detta område även kunna re-

sultera i nya sätt att minska övervikt och dess följdsjukdomar.  

 

Hur divers mikrobiota en individ har och om den domineras av Firmicutes eller Bacteroidetes är 

troligtvis kopplat till individens kaloriintag, fibermängd och hur stor del av proteinintaget som 

kommer från animaliska källor. Detta då det var dessa kostvanor skiljde sig avsevärt mellan barnen 

i Burkina Faso och Italien (De Filippo et al. 2010). Det fanns även en koppling mellan mängden fett 

som konsumerades och en positiv trend av ökat antal Firmicutes (Ismail et al. 2011). Eftersom mi-

krobiotasammansättnigen hos barnen som fortfarande ammade var mycket mer lika varandra och 

hade mer överlappande bakterier är det även därför troligare att det är just skillnaden i fast föda som 

leder till dessa förskjutningar (De Filippo et al. 2010). Om det görs fler studier på hur faktorer som 

fibermängd, kaloriintag och mängd protein från animaliska produkter påverkar mikrobiotan finns 

det möjlighet att ytterligare ge riktlinjer på kost som kan gynna mikrobiotan och kanske indirekt 

gynna människors hälsa med hänseende på till exempel övervikt (De Filippo et al. 2010). Mikrobio-

tan kan skilja sig mellan individer (Qin et al. 2010) och eftersom detta är ett relativt nytt forsk-

ningsområde finns det fortfarande speciella bakterier inom de olika fyla som kan ha säregna egen-

skaper som möjligtvis kan utforskas och utnyttjas. Exempelvis skulle genkartläggningar kunna öka 

kunskapen om dessa speciella bakterier, dess funktioner och dess kopplingar till värden.   

 

Studier har visat att människors och möss mikrobiota har mycket gemensamt. Hos båda har det 

upptäckts att några av de dominerande fylumen är Bacteroidetes och Firmicutes och att en domine-

rande klad inom fylat Firmicutes hos möss även återfinns i stor abundans hos människor (Ley et al. 

2005). Resultat som dessa gör att utveckling av noggrannare genkartläggningar av bakterierna hos 

möss skulle kunna vara av stor betydelse då nya upptäckter skulle kunna appliceras på människor. 

Trots att det finns många likheter mellan andra djur och människor så innebär studier på djur alltid 

en viss osäkerhet och det finns en risk att resultaten kan komma att skilja sig åt mellan organismer. 

På grund av detta så kommer det troligtvis att behövas fler studier på människor. 

 

Då detta är ett nytt forskningsområde är samspelet mellan värden och mikrobiota förmodligen 

mycket mer komplex än vad som hittills är känt. Då forskare misstänker att mikrobiotan kan vara 

delaktig i att reglera gener hos värden är detta ett spännande och outforskat område som i framtiden 

skulle kunna användas för att bota många olika typer av åkommor och sjukdomar.  
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Magtarmens mikrobiota och dess koppling till kost och övervikt 
Etisk bilaga 
Oliver Morén James 
Självständigt arbete i biologi 2017 
 

Inledning 
Uppsatsen som jag skriver handlar om djur och människors mikrobiota och hur den påverkas av 

kost och övervikt. Studier på människor och andra djur diskuteras. Resultat från studier visar att det 
finns ett samband mellan sammansättningen av mikrobiotan och övervikt. Experiment på möss har 

funnit att överföring av mikrobiota kan leda till ökat kroppsfett samt insulinresistens. Trots att detta 

är ett relativt nytt forskningsområde kan överföringar av mikrobiota mellan människor användas 
som behandling av exempelvis clostridiuminfektioner. I och med att detta är ett nytt forskningsom-

råde finns det fortfarande mycket kvar att upptäcka. Det finns indikationer på att det i framtiden kan 
vara möjligt att enklare kunna kontrollera sammansättningen av mikrobiotan i magen. Sammansätt-

ningen av mikrobiotan kan påverka både hur mycket av födan som tas upp i tarmarna samt en regle-

ring av gener hos värden. Generna som mikrobiotan påverkar är gener som styr hur värden gör av 
med energi och även hur energin sparas i kroppen. Detta kan leda till konflikter kring ifall det bör 

göras möjligt för människor att konsumera mer än vad den mänskliga kroppen kräver utan konse-
kvenser som viktuppgång.  

 

Jordens resurser och övervikt 
Forskning kan leda till produkter som möjliggör för människor att kunna konsumera mat i överflöd 
utan att det leder till övervikt eller fetma detta sker i en tid då vi överanvänder jordens resurser. 

Fördelningen av resurser är ojämn världen över och det kan vara en aspekt som bör beaktas. Till 

exempel gäller det utvecklingen av probiotika som kan göra människor smala även fast man äter 
mat i överflöd. Ifall detta sker finns det en risk att fler i de delar av världen som redan har ett över-

skott av mat ökar sin konsumtion. 
 

Däremot är övervikt och fetma ett ökande problem världen över och det läggs mycket resurser på 
exempelvis följdsjukdomar av fetma som diabetes typ två och hjärt-kärlsjukdomar. Det kan därmed 

ses som ett viktigt forskningsområde för att finna lösningar. Lösningar eller hjälpmedel som en 

följd av forskning kring mikrobiota skulle kunna användas för olika ändamål. Till exempel att 
minska lidande i olika former hos personer som inte har möjlighet att gå ner i vikt på andra sätt som 

träning eller en förändrad kost.  
 

Ett ytterligare problem är att det kan vara personer som snarare har ett hälsosamt förhållningssätt till 

mat som kommer välja att konsumera exempelvis denna typ av probiotika. Överkonsumenter av 
mat riskerar alltså att missas. Mikrobiota som minskar upptaget och kroppens energilagring i form 

av fett kan användas av ”fel” målgrupp.  
 

Å andra sidan så är forskningen inom mikrobiota ett område med stora utvecklingsmöjligheter; ytter-

ligare upptäckter om andra sjukdomar kopplade till mikrobiotan ser möjliga samband med allergi 
och depressioner. 

 

Slutsats 
Sammanfattningsvis medger forskning inom mikrobiota stora möjligheter att komma till rätta med 
hälsorisker kopplade till överviktssituationen i världen. Således kan sammansättningen av födointa-

get styra sammansättningen av mikrobiotan vilket i sin tur möjligtvis kan påverka upptaget av nä-
ringsämnen. Av detta följer att ”rätt” sammansatt föda med stor sannolikhet ger en hälsosamt sam-

mansatt mikrobiota. Det öppnar möjligheter till överviktskontroll.  
 


