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Zusammenfassung

Im Rahmen der Exposomforschung wird die menschliche Gesundheit im Zusammenhang mit Umweltfak-
toren analysiert. Neben der Exposition gegeniber Umweltchemikalien, L&rm und Urbanisierung ist auch
das Mikrobiom ein wichtiger Expositionsfaktor, der insbesondere tiber die Erndhrung und den Lebensstil
vermittelt wird. Jede Mahlzeit mit Gemuse, Obst und Krautern enthélt potenziell Billionen von Mikroorganis-
men mit diverser genetischer Kapazitat; deshalb wurde das Konzept des »essbaren Mikrobioms« eingefiihrt.
Die Vernetzung zwischen Mikrobiomen ist wichtig, um die Bedeutung fiir die Gesundheit zu verstehen. Ex-
emplarisch wird das Mikrobiomnetzwerk vom Boden uber die Pflanze (bis in deren essbare Teile) bis zum
menschlichen Darm dargestellt. Gleichzeitig wird die Wirkung urbaner Faktoren wie Luftschadstoffe auf das
Mikrobiom bewertet. Unsere Forschungsergebnisse zeigen, dass die mikrobielle Diversitat der Umwelt mit
der des Menschen verbunden und essenziell fir unsere Gesundheit ist. Die Mikrobiomforschung hat hier
einen Paradigmenwechsel vom Krankheits- zum Gesundheitserreger geschafft.

Summary
The importance of the microbiome in the exposome concept

Within the framework of the exposome concept, human health in relation to environmental factors is ana-
lyzed. In addition to exposure to environmental chemicals, noise, and urbanization, the microbiome is also
an important exposure factor, mediated in particular by diet and lifestyle. Each meal of vegetables, fruits,
and herbs potentially contains trillions of microorganisms with diverse genetic capacity; hence the concept
of the ‘edible microbiome’ was introduced. The interconnectedness between microbiomes is important for
understanding their significance for health. The microbiome network from the soil to the plant (including
the edible parts) and to the human gut is presented as an example. At the same time, the effect of urban
factors such as air pollutants on the microbiome is assessed. Our research results show that the microbial
diversity of the environment is linked to that of humans and is essential for our health. Microbiome research
has achieved a paradigm shift from pathogens to causal agents (»beneficials«) of health.

Der Beitrag basiert auf einem von der Autorin Uberarbeiteten Transkript ihres Vortrags vom 9. April 2024 in
der Bayerischen Akademie der Wissenschaften.
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Biom: Habitat mit definierten biologisch-physikalisch-chemischen Grenzen

Abb. 1. Schematische Darstellung zur Zusammensetzung des Mikrobioms. — Nach Berg et al. (2020).

Einfiihrung

Das European Human Exposome Network der
Européaischen Union (EHEN)' hat es sich zur
Aufgabe gemacht, den Einfluss der Umwelt-
exposition auf die menschliche Gesundheit zu
untersuchen. Dazu gehéren u.a. die Exposition
gegenuber Luftschadstoffen, Larm, Chemikalien,
Urbanisierung und anderer Faktoren, die unsere
Gesundheit von der Zeit im Uterus bis zum hohen
Alter beeinflussen.

Das Exposomkonzept stammt aus der Me-
dizin. Seine Entwicklung begann 2005, als klar
wurde, dass Uber das Genom nicht alle Krank-
heiten erklart werden kénnen, und daher die alte
Diskussion tGber Umwelt und Gene bis hin zu
den politischen Auswirkungen, die sie jahrelang
hatte, erneut an Bedeutung gewann. Wir unter-
suchen jetzt die Rolle der Umwelt flr unsere
Gesundheit, was angesichts der komplexen
Einflussfaktoren sehr schwierig ist. So spielen
neben den bereits genannten Faktoren z.B. auch
die Ernahrung, soziobkonomische Faktoren, eine

1 www.humanexposome.eu [abgerufen 25.05.2024],
gegriindet 2020 im Rahmen von Horizon 2020.
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urbane, griine oder »blaue« Umwelt und der
Lebensstil eine Rolle. Das Mikrobiom ist in dem
Exposomkonzept derzeit noch wenig abgebildet.
Eine Ausnahme stellen Erreger von Infektions-
krankheiten dar, die sehr gut untersucht sind. Im
Folgenden werde ich einige Studien vorstellen,
in denen das Mikrobiom als Teil des Exposoms
einen wesentlichen Einfluss auf die menschliche
Gesundheit hat.

Zunachst wird das Mikrobiom eingeflihrt, wel-
ches nach 30 Jahren Mikrobiomforschung disku-
tiert und von einem internationalen Konsortium
definiert wurde (Berg et al. 2020). Zum Mikrobiom
gehoren die Mikrobiota (alle Mikroorganismen
inklusive Bakterien, Archaeen, Pilze, Protisten
und Mikroalgen) und ihr »Theatre of Acivity,
d.h. Strukturelemente, Metaboliten und Signal-
molekile eingebettet in die Umweltbedingungen
(Abb. 1). Die Viren gehoren nicht zu den Mikro-
biota, da sie nicht leben, aber gemeinsam mit
Plasmiden und mobilen genetischen Elementen
zum Mikrobiom. Der Mensch ist wie alle hdheren
Organismen ein Holobiont, d. h., er lebt mit einer
Vielzahl von mikrobiellen Arten eng zusammen,
und sein Mikrobiom verbindet ihn mit seiner
Umwelt. Das Mikrobiom ist ein entscheidender
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Abb. 2. Schematische Darstellung der Vernetzung von Exposom (grau) und dem Mikrobiom des Menschen

bzw. seiner Gesundheit.

Mediator innerhalb und zwischen Organismen,
aber auch in allen Okosystemen. Insbesondere
die mikrobielle Diversitat im Boden verbindet
die Organismen untereinander und beeinflusst
die Gesundheit auf allen Ebenen. Je groRer die
Biodiversitat auf Ebene der Makroorganismen
(Pflanzen und Tiere) ist, desto mehr mikrobielle
Diversitat spiegelt sich im Boden wider. Mikrobi-
elle Diversitat ist ein Indikator fiir die Gesundheit
von Organismen und Okosystemen; sie ist unsere
»Gesundheitsversicherung«. Hierbei istinsbeson-
dere die funktionelle Diversitdt von Bedeutung,
die in der strukturellen Diversitat reflektiert wird.
Wiirden wir die Gesundheitskosten zusammen-
rechnen, die allein durch antibiotikaresistente
Krankenhauskeime entstehen, ergébe dies einen
enormen monetaren Wert der gesundheitsfor-
dernden mikrobiellen Diversitat.

Wéhrend einzelne Mikrobiome bereits gut
untersucht sind, ist die Vernetzung zwischen
ihnen noch wenig verstanden. Sie ist aber ent-
scheidend, um die Bedeutung des Mikrobioms fiir
das humane Exposom zu verstehen. Vom Mikro-
biom der Umwelt zur menschlichen Gesundheit
fihrt im Wesentlichen eine Achse Gber die Luft,
die wir einatmen, und eine Achse vom Boden
Uber die Nahrungsmittel, die wir essen (Abb. 2).
Exemplarisch soll diese Vernetzung am Beispiel
der pflanzlichen Nahrung aufgezeigt werden.
Dazu werden die Verbindung vom Mikrobiom

des Bodens, der Pflanze (bis in deren essbare
Teile) bis zum menschlichen Darm und seine
Bedeutung fiir unsere Gesundheit dargestellt.

Die Mikrobiomachse
zwischen Boden und Mensch:
das Pflanzenmikrobiom

Bereits Ende des 20. Jahrhunderts forschte der
Agrarwissenschaftler Lorenz Hiltner (1862-1923)
zur Verbindung zwischen Bodenbakterien und
der Pflanzengesundheit. Aber erst vor einigen
Jahren konnte aufklart werden, was tatsachlich
passiert, wenn ein Same in die Erde gelangt.
Heute wissen wir, dass auch ein Same ein eigenes
Mikrobiom hat, zu dem die Mikroorganismen
hinzukommen, die aus dem umgebenden Boden
Uber die Rhizosphare in die Pflanze aufgenom-
men werden (Abdelfattah et al. 2023). Ahnlich
verhélt es sich beim Menschen: Wir erhalten das
Mikrobiom bei der Geburt von der Mutter und
nehmen anschlieBend zuséatzlich das Mikrobiom
aus der Umwelt auf (Hourigan & Dominguez-Bello
2023). Wahrend der vererbte Teil des Mikrobioms
vorwiegend nutzliche Bakterien fir den Wirt
enthalt, sichern die Umweltmikroorganismen die
Adaptation an die lokalen Bedingungen.

Hat sich das Umweltmikrobiom im Anthro-
pozan bereits verandert? —- Wie sich Okosysteme
und das Pflanzenmikrobiom im Anthropozan
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andern koénnen, lasst sich brennglasartig an
der Austrocknung des Aralsees in Zentralasien
zeigen, eine der gréRten vom Menschen ver-
ursachten Umweltkatastrophen weltweit. Der
abflusslose Salzsee, mit rund 68000 km? noch
bis Anfang der 1960er Jahre der viertgrof3te
Binnensee der Erde, ist heute bis auf kleine,
voneinander getrennte Uberreste ausgetrocknet
(Abb. 3a). Ursache war die Entnahme grof3er
Wassermengen aus den Hauptzufllissen fiir die
kiinstliche Bewé&sserung riesiger Anbauflédchen
far Baumwolle in Kasachstan und Usbekistan.
Mit der Austrocknung ging eine Versalzung des
Sees einher, die u.a. zum Sterben der Fische
fUhrte. Verbunden war die intensive Bewasse-
rung mit einem hohen Einsatz von Pestiziden,
die sich zusammen mit anderen Toxinen und
Schwermetallen in den Bdden anreicherten.
Epidemiologische Studien zeigen, dass die
Gesundheit der Bevélkerung, wie z.B. die Ferti-
litdtsrate der Frauen oder die Kindersterblichkeit,
stark beeintréachtigt sind (O’Hara et al. 2020). Die
vielen Renaturierungsversuche sind bisher alle
gescheitert; Suaeda acuminata (Abb. 3b, c) ist die
einzige Pflanze, die es geschafft hat, unter diesen
Bedingungen in der Salzsteppe zu Uberleben.
Unsere Analysen zeigten, dass das Mikrobiom
der Rhizosphédre von S. acuminata zu einem
grofR3en Teil aus Archaeen besteht und auf eine
enge Verbindung zwischen Boden und Pflanze
hinweist. Auch konnten wir alle funktionellen
Gene, die die Pflanze bendtigt, bei den Archaeen
nachweisen (Wicaksono et al. 2022a). In einem
Gradienten von Bdden, die erst seit 5 Jahren
ausgetrocknet sind und einen hohen Salzgehalt
aufweisen (Abb. 3d), zu Bbéden, die schon seit
40 Jahre ausgetrocknet sind, sinkt das Verhalt-
nis der Anzahl von Genen aus Archaeen und
Bakterien im Rhizospharenmikrobiom jedoch im
Vergleich zum Bodenmikrobiom, d.h., im Laufe
der Regeneration bevorzugen Pflanzen Bakterien,
da diese effizienter und vermutlich metabolisch
aktiver sind. Uberraschend war das klare Muster
an Viren, die sich in der Rhizosphéare und im
Boden fanden. Es gibt Hunderte von Viren im
Boden und in der Rhizosphére und diese sind
ein wichtiger Treiber des Pflanzenmikrobioms
wahrend der Regeneration (Wicaksono et al.
2023a). Sie lysieren Bakterien oder Archaeen
und viele von ihnen haben potenziell nltzliche
Gene.
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Aus diesen und anderen, weltweiten Studien
zum pflanzlichen Mikrobiom geht hervor, dass
das Pflanzenmikrobiom bereits verandertist und
dass im Anthropozan die intensive Landwirt-
schaft und die Urbanisierung die Haupttreiber
fir diese Veranderung sind. Vereinfacht lasst
sich sagen, dass durch diese beiden Faktoren
die Diversitat des Pflanzenmikrobioms abnimmt
und es aus weniger Nutzlingen und mehr Krank-
heitserregern besteht. Auch die GleichmaRigkeit
(eveness) und die Spezifitat des Mikrobioms
nehmen stark ab; stattdessen nehmen Dysba-
lancen zu. Copiotrophe, d. h. in nahrstoffreicher
Umgebung schnell wachsende, und hypermu-
tierende Organismen steigen stark an, ebenso
die mikrobiellen Antibiotikaresistenzen (Berg &
Cernava 2022). Dieses grundsatzliche Muster
im Pflanzenmikrobiom gilt im Prinzip auch far
das Bodenmikrobiom. Wenn sich dieses Muster
Uber das »essbare Mikrobiom« bis zum Darm
Ubertragt, stellt sich die Frage, ob dadurch Krank-
heiten wie Autoimmunkrankheiten, Allergien und
Darmerkrankungen verursacht bzw. geférdert
werden kdnnen.

Das »essbare« Mikrobiom

Die Uberlegungen zu einem essbaren, d.h.
durch Nahrung zugefiihrten Mikrobiom ent-
standen vor Uber 10 Jahren, ausgehend von
dem Wissen, dass unsere Lebensmittel auch
Mikroorganismen enthalten, diese aber, gemaf
damaligem Wissensstand, mit dem pH-Wert
im Magen abgetotet werden (Berg et al. 2015).
Inzwischen wissen wir, dass es auch ein Ma-
genmikrobiom gibt und groRRe Teile unseres
Darmmikrobioms urspriinglich aus der Nahrung
stammen. Um der Frage nach dem essbaren
Mikrobiom nachzugehen, haben wir zunachst in
einem Citizen-Science-Projekt mit Schiilern Apfel
untersucht. Jeder Apfel enthélt ca. 100 Millionen
Bakterien und die Mikroorganismen lassen sich
visuell in verschiedenen Geweben nachweisen
(Wassermann et al. 2019a). Dies konnte auch
fir andere Nahrungsmittel festgestellt werden:
Jede Mahlzeit mit Gemiise, Obst und Krautern
enthélt potenziell Billionen von Mikroorganismen
mit verschiedener genetischer Kapazitat.

Die Verbindung zwischen dem Mikrobiom
der Pflanze und dem des menschlichen Darms
war wesentlich schwieriger zu schlie3en als die
Verbindung zwischen Boden- und Pflanzenmikro-
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ausgetrockneten, stark salzhaltigen Uferbereich (d, im Vordergrund). — Fotos: G. Berg.
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biom. Um nachzuweisen, dass es eine Uberlap-
pung des Mikrobioms pflanzlicher Lebensmittel
und unseres Darms gibt, haben wir alle vor-
handenen Metagenomdaten von Friichten und
Gemuse mit den menschlichen Metagenomdaten
verglichen. Demnach gibt es drei stark tberlap-
pende Gruppen, Enterobakterien, Burkholderien
und Laktobazillen. Im Durchschnitt stellen diese
drei Gruppen nur 2,2% des Darmmikrobioms;
bei Personen, die sich vegetarisch oder vegan
erndhren, kann ihr Anteil bis 30% betragen.
Die Zusammensetzung der Bakterien im Darm
andert sich dabei in den ersten zwei Lebens-
jahren (Wicaksono et al. 2023b). In Verbindung
mit den Ergebnissen grol3er Kohortenstudien?
zeigt sich die besondere Rolle des Babyalters.
In der Stillperiode bestimmen hauptséachlich
Bifidobakterien den Darm, anschlieBend wird der
menschliche Darm weiter besiedelt. In diesem
Zeitfenster ist es entscheidend, mehr Gemduse
und verschiedene Pflanzenarten zu essen, damit
sich der Darm mit einem fir die Gesundheit
positiven Mikrobiom flllt (EU 2023). Grundsétz-
lich lasst sich unser Darmmikrobiom durch die
Ernahrung und durch unseren Lebensstil andern;
beide Faktoren werden nachfolgend erklart.

Welche Faktoren beeinflussen das
Mikrobiom? — Erndhrung

Far die Frage nach dem Einfluss der Erndhrung
haben sich Apfel als sehr gute Forschungsobjekte
erwiesen. lhr Mikrobiom wird von verschiedenen
Faktoren beeinflusst, was wiederum Auswirkun-
gen auf die menschliche Gesundheit hat.
Jeder Apfel enthélt etwa 100 Millionen Mikro-
organismen und Hunderte verschiedener Arten.
Die meisten Mikroorganismen befinden sich im
Kerngehduse und im Fruchtfleisch, die wenigs-
ten auf der Schale. Lange bekannt ist, dass das
pflanzliche Mikrobiom die Nahrstoffaufnahme un-
terstlitzt und die Pflanze vor Krankheitserregern
schitzt. Neu ist, dass ein Apfel viele potenzielle
Probiotika flir den Menschen enthalt (Wicaksono
et al. 2023b). Alle Pflanzen sind in Co-Evolution
mit ihrem Mikrobiom entstanden, d.h., das Mi-

2 DIABIMMUNE Microbiome Project, mit drei gro-
Ben Kohorten (Typ-1-Diabetes-Kohorte, Drei-
Lander-Kohorte, Antibiotika-Kohorte); https://

diabimmune.broadinstitute.org/diabimmune [ab-
gerufen 25.05.2024].
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krobiom ist nattrlicherweise zu einem grof3en
Teil spezifisch (Berg & Smalla 2009). Dieses
Mikrobiom wurde vom Menschen durch die
Zichtung verandert. Der Anteil des intrinsischen
Kernmikrobioms liegt in allen Apfelsorten bei
etwa 50 %. In der anderen Halfte des Mikrobioms
unterscheiden sich die einzelnen Apfelsorten (Ab-
delfattah et al. 2022). Daraus ergibt sich bereits,
dass der Verzehr verschiedener Sorten zu einer
hoéheren Diversitat und damit zu einer gesiinde-
ren Erndhrung beitrédgt. Im Umkehrschluss ist
daher der Anbau einer gro3en Zahl verschiede-
ner Sorten wichtig fir das Umweltmikrobiom.

Die Nahrungsmittel insbesondere der stadti-
schen Bevolkerung stammen héufig aus globalen
Quellen. Apfel werden aus vielen Teilen der Welt
importiert und in der Regel lange (oft Uber ein
Jahr) gelagert, bevor sie bei uns verkauft werden.
Das Mikrobiom verandert sich bei der Lagerung
stark, auch in sog. erntefrischen Apfeln aus
Stdafrika, diei.d.R. frlhestens 30 Tage nach der
Ernte in unsere Supermarkte gelangen. Wahrend
im Mikrobiom frischer Apfel (Sorten Braeburn,
Royal Gala) Pseudomonaden dominieren, mit
Pseudomonas als Hauptvertreter (15-32% An-
teil am bakteriellen Genom), dominieren in
gelagerten Apfeln Enterobakterien, mit Rahnella
and Pantoea als Hauptvertreter (18-12 %) (Was-
sermann et al. 2022). Auch das Resistom, d.h.
die Gesamtheit aller Antibiotika-Resistenzgene
innerhalb des Metagenoms, erhéht sich durch
Lagerung und Transport (Wassermann et al.
2022). Auch dies zeigt, dass frische und regi-
onale Produkte gesiinder als importierte sind,
was letztlich auch fur die Planung von Stadten
und ihrem Umland von Bedeutung ist.

Wie bereits erwahnt, ist das erste Lebensjahr
wichtig fiir die Besiedlung des Darms. Traditionell
werden Babys Friichte verabreicht, in Deutsch-
land (geriebene) Apfel und in Finnland frische
Blaubeeren. Mit unseren finnischen Kollegen
haben wir festgestellt, dass der kommerzielle
Anbau die Diversitat des Blaubeerenmikrobioms
stark einschrankt. Ahnlich zu den Apfeln aus
Hausgarten ist auch das frische Pfliicken von
Blaubeeren wertvoll. Hinzu kommt, dass bereits
das Ernten der Friichte das Immunsystem positiv
stimuliert (Wicaksono et al. 2023c, Sikkonen et al.,
unveroff.). Dies ist eine interessante Erkenntnis,
da gerade das Ernten in sehr vielen Fallen Ma-
schinen oder Saisonarbeiterinnen und -arbeitern
Uberlassen wird.
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In einer weiteren Studie wurde in Graz der
Einfluss der Luftverschmutzung entlang eines
Feinstaubgradienten (gemafl World Air Quality
Index Project) auf das Mikrobiom von Apfeln
untersucht. Pilzgemeinschaften wurden dabei
von der Umweltbelastung stéarker beeinflusst
als Bakterien. Weiter zeigte sich eine Ahnlichkeit
zwischen den staub- und den schalenassoziierten
Bakterien, jedoch nicht mit den Bakterien, die
auf der Oberflache der Apfel waren. Demnach
stellen Staubproben eine potenzielle Quelle fiir
55% des Fruchtmikrobioms dar (Schweitzer et
al., unveroff.). Auch dieser Befund ist wichtig flr
die Planung von Garten im urbanen Raumen.

Ein weiterer Faktor, der das Mikrobiom von
Apfeln verandert, istihre Verarbeitung. Sehr viele
unserer Lebensmittel werden heute sterilisiert,
z.B. die Quetschies fiir Babys, was angesichts
des notwendigen Aufbaus des Darmmikrobioms
in den ersten Monaten nach der Geburt kritisch
zu sehen ist. Demgegentber werden durch
Zerkleinern, durch Kochen (15 min bei 100°C)
und durch Kochen und Pirieren nicht alle Mi-
kroorganismen abgetdtet. Am starksten nimmt
die Zahl und die Diversitat der Mikroorganismen
durch Einwecken und durch Lufttrocknen, d.h.
durch langere Hitzeeinwirkung, ab (Wicaksono
et al. 2022b).

Insgesamt ist eine pflanzenbasierte Ernéhr-
ung fir die menschliche Gesundheit sehr wert-
voll. Eine Ubersicht tiber viele Studien und eine
dementsprechende Empfehlung gibt es von der
WHO (2021). Die Ursache hierflr liegt in der
positiven Wirkung pflanzlicher Sekundarmeta-
bolite, Ballaststoffe, Vitamine, Mineralien und
wahrscheinlich im Mikrobiom.

Welche Faktoren beeinflussen
das Mikrobiom? - Lebensstil

Unabhéngig von Erndhrung und Gewicht ver-
bessert Sport das Darmmikrobiom bereits nach
sechs Wochen. Dabei produzieren Bakterien
verstéarkt kurzkettige Fettsduren (Allen et al. 2018).
Dies ist jedoch ein Effekt, der, ahnlich einer In-
terventionstherapie, sich nur durch permanentes
Sporttreiben einstellt.

Auch das Mikrobiom von Innenrdumen ist
ein entscheidender Faktor, da wir in der Regel
sehr viel Zeit in geschlossenen Raumen ver-
bringen. Luftsysteme, in denen die Innenluft
Uber Filter gereinigt wird, sollten sehr kritisch
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betrachtet werden. In Gebauden, in denen die
Luft permanent Gberwacht und die Oberflachen
stark gereinigt werden, ist die Anzahl der Mikro-
organismen zwar eine dhnliche wie in schlecht
isolierten Gebauden in einer Waldparkanlage,
das Mikrobiom ist jedoch weniger divers und
anders zusammengesetzt. So ist das Resistom
in Gebauden mit Luftsystemen gréer und die
Diversitat der Resistenzgene ist héher (Mahnert et
al. 2019). Zimmerpflanzen, vor allem solche mit
vielen oder grof3en Blattern, haben in Innenrdu-
men eine positive Wirkung auf das menschliche
Mikrobiom (Mahnert et al. 2015, Wicaksono et
al. 2023d).

Fazit

Insgesamt ist die pflanzliche Biodiversitat auf
jeder Ebene sehr wichtig. Eine Studie an alpinen
Pflanzen zeigte, dass jedes der oft nur unschein-
baren Pflanzchen sein eigenes Mikrobiom hat,
das wiederum die Diversitat des Bodenmikro-
bioms erhoht (Wassermann et al. 2019b). Dieser
Kreislauf ist immens wichtig und daher ist auch
flr das urbane Umfeld z.B. das Pflanzen von
Baumen, die sich in ihrer mikrobiellen Diversitat
unterscheiden, sehr wichtig. Die mikrobielle Di-
versitat ist essenziell fir unsere Gesundheit. Sie
ist ein wichtiger Stimulator des Immunsystems
und ein Mediator fir Mikroorganismen, der
Pathogene in Schach hélt. Die Mikrobiomfor-
schung hat hier einen Paradigmenwechsel vom
Krankheits- zum Gesundheitserreger geschafft.
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Diskussion

H.-L. Schmid: Sie haben davon gesprochen,
dass sich das Mikrobiom der Staubpartikel zu 50
Prozent mit dem Mikrobiom in der Apfelschale
deckt. Was halten Sie im Zuge dessen vom
Anbau von urbanem Gemuse? Wie ist hier die
Abwaéagung zwischen dem Schadstoffgehalt und
dem Mikrobiom? Viele Menschen in der Stadt
haben sonst keine Méglichkeit, in der Umgebung
angebaute Lebensmittel fir den Verzehr selbst
zu ernten.

G. Berg: Ich denke trotzdem, dass ein in Graz
gewachsener Apfel geslnder ist als ein Apfel
aus Sudafrika, der erst dorthin transportiert
werden muss. Unsere Studien haben in erster
Linie gezeigt, dass das Mikrobiom sowohl durch
Luftschadstoffe als auch durch Transport und
Lagerung beeinflusst wird. Fir eine Abwéagung
miisste man einen genaueren Vergleich machen.
Die Tools dafur sind jetzt vorhanden.

A. Beck: In dem Begriff Mikrobiom bzw. Mikro-
biota waren explizit auch die Algen und Protisten
eingeschlossen. Gerade die Protisten sind eine
hochdiverse Gruppe von ganz verschiedenen
eukaryotischen ein- bis wenigzelligen Organis-
men. Ich habe in Ihren Folien nur Daten von
Bakterien und vereinzelt von Pilzen gesehen,
aber nichts zu Algen oder Protisten. Auch im
Vortrag von Herrn Schloter haben sie gefehlt.®
Liegt das daran, dass es dazu so wenig Daten
gibt, oder spielen Sie keine wesentliche Rolle
im Mikrobiom?

3 Schloter, M. 2024. Das urbane Umfeld - ein
Hotspot fir antibiotikaresistente Mikroorganis-
men? — In: Bayer. Akademie der Wissenschaften
(Hrsg.): One Health: StadtGesundheit und Biodi-
versitat. Pfeil, Ganding: 23-30.

Bedeutung des Mikrobioms im Exposomkonzept: Disskussion

G. Berg: Mikroalgen sind in aquatischen Le-
bensrdumen von sehr grof3er Bedeutung und
da werden sie auch schon ganz gut erfasst und
untersucht. Man fokussiert sich ja immer etwas
auf die Schlisselorganismen, die Keyplayer im
System.

M. Schloter: Bei den Protisten ist es ahnlich wie
bei Viren und Phagen: Wir stehen methodisch
mit unseren Techniken erst am Anfang. Es gibt
eine Reihe sehr guter Studien dartber, Protisten
molekular Gber Barcoding-Ansatze zu erfassen
und Aussagen Uber ihre Diversitdt zu machen.
Fir den nachsten Schritt, die Funktionalitat zu
bestimmen, fehlen uns aber noch die Werkzeuge.
Sie haben vollkommen recht, neben Bakterien,
Pilzen und Archaeen gehoéren noch eine ganze
Reihe weiterer Mikroorganismen zum Mikro-
biom, und natirlich macht die Interaktion dieser
ganzen Organismengruppen die Funktionalitéat
eines Mikrobioms aus. Da fehlen uns etliche
Glieder, die wir noch nicht verstehen. Ich denke,
dass Protisten im urbanen Umfeld durchaus eine
Rolle spielen, aber im Moment sind wir nicht
wirklich in der Lage, ihr Potenzial zu erfassen,
und blenden sie daher noch aus. Da wird sich in
den nachsten Jahren mit der Weiterentwicklung
der Methoden sicherlich noch einiges tun, auch
im Hinblick auf eine gezielte Beeinflussung des
Mikrobioms.
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