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Abstract

Obesity is a problem that increases exponentially in humans and companion animals. It is
defined as a big accumulation of fat in the body and is usually connected with several
diseases. This study describes how obesity can be diagnosed, in which way the gut flora
can affect obesity, if the gut flora is genetically influenced or not, and how it differs
between individuals with obesity and obesity-related diseases. Conclusions of the study
are that both the bacterial strains Bacteriodetes and Firmicutes probably have a connection
to obesity. The intestinal flora is probably also genetically related. Probiotics contain
living microorganisms and is consumed in increasingly large amount by both humans and
animals. These substances also contain large amount of the bacterial strain Firmicutes,
which can lead to an increased risk of weight gain at high consumption.

Sammanfattning

Fetma &r ett problem som okar exponentiellt hos bade méanniskor och séllskapsdjur. Det
definieras som en stor ansamling fett i kroppen och &r ofta kopplat till flera olika
sjukdomar. | denna studie redovisas hur fetma diagnostiseras, samt pa vilka satt tarmfloran
kan ha en paverkan pa fetma, om tarmflorans sammansattning ar arftlig samt hur
tarmflorans sammansattning skiljer sig hos individer med fetma och fetmarelaterade
sjukdomar. Slutsatser som har dragits utifran studien &r att bakterierstammarna
Bacterioidetes och Firmicutes troligtvis har en koppling till fetma, da manga tidigare
studier starker detta. Probiotika konsumeras i allt storre utstrackning framst av manniskor
och innehaller stora mangder av dessa bakterier, vilket méjligen kan leda till en 6kad risk
for viktokning vid stor konsumtion. Tarmsammansattningen paverkas aven troligen av
individens genetiska anlag.

Introduktion

Fetma hos bade djur och méanniskor &r ett globalt problem som okar allt mer. Fetma ar kopplat
till flera olika sjukdomar, daribland framforallt diabetes, hjért-karlsjukdomar,
andningssvikt och cancer hos manniskor (Kanasaki & Koya, 2011). Djur lider i stor
utstrackning av samma fetmarelaterade sjukdomar som ménniskor, men dessa &r begransat
dokumenterade (German, 2006). | vastvarlden lider ungeféar en fjardedel av alla hundar
och katter av kraftig dvervikt. Det finns flera olika satt att faststdlla fetma, men de
grundlédggande sétten &r att berakna ett body-mass index (BMI)-vérde for manniskor och
ett relative body weight (RBW) vérde hos djur (Burkholder & Toll, 2000).

Tarmfloran bestar av en mangd olika mikrober. Tjocktarmen &r den delen av tarmen dar flest
mikrober aterfinns. Det finns ingen sa kallad "normal” tarmflora, da dess sammanséttning
skiljer sig individer emellan (Hooper et al, 2002), men samma bakteriestammar ar
dominerande hos alla individer, Firmicutes samt Bacteroidetes (Ley et al, 2005).
Probiotika konsumeras rikligt av manniskor. Det definieras som levande organismer som
paverkar konsumenten positivt genom att forbattra dess tarmflora, d.v.s. med hjalp av
probiotika kan man alltsd modifiera tarmfloran (Fuller, 1989).

Syftet med denna studie &r att utvardera tarmflorans relation till fetma. Tidigare studier har
visat att tarmflorans sammansattning bidrar till fetma (Ley, 2006). Pa vilket satt och hur
den regleras i kroppen ar fragestallningar som kommer att bearbetas i arbetet. Aven andra
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troliga orsaker till kraftig 6vervikt, som t.ex. andra sjukdomars paverkan skall bearbetas.
Da storsta delen av forskningen pa kopplingen mellan fetma och tarmfloran har fokuserats
pa manniskor och laborationsdjur sa kommer aven denna litteraturstudie fokusera pa dessa
kategorier, dock skall en utvardering av vad man vet hos séllskapsdjuren inga. Har de
samma fetmarelaterade sjukdomar som vi manniskor och forandras deras tarmflora pa
samma satt?

Fetma
Fetma - ett vaxande problem

Fetma definieras som en stor ansamling av fett i kroppen (Burkholder et al, 2000). Det &r ett
problem som expanderar pa grund av den moderna livsstilen. Studier har visat att fetma
inte forekommer naturligt, utan det ar ett sjukdomstillstand som uppkommit i och med
forandrad kost och brist pa traning (Ahrné & Franklin, 1997). Manniskor &r de som i storst
utstrackning lider av det, men dven en Okad uppkomst av kraftig Overvikt hos
sallskapsdjuren har visat sig under de senaste aren. En vanlig uppfattning om fetma hos
djur ar enligt German (2010) att det endast ar ett kosmetiskt problem, men studier tyder pa
att kraftig Overvikt paverkar halsan negativt och ar starkt kopplat till andra sjukdomar.
Runt 40 % av vara sallskapsdjur lider av fetma i dagslaget. De sallskapsdjur som framst
lider av det &r hundar och katter. Detta anses bero pa agarnas bristande kunskap inom
djurens atbeteenden. T.ex. sa ater katter naturligt sma portioner 10-15 ganger under en dag,
men manga agare utfodrar trots detta sina katter med stora givor 2-3 ganger per dag. Att
ge djuret stora portioner foder eller foder med hagt energiinnehall kan leda till Gverdriven
konsumtion och Okar risken for att djuret drabbas av Overvikt. En annan vanlig orsak till
overvikt hos katter och hundar &r bristen pa stimulering och fysisk aktivitet, detta ar en
faktor som framst ses hos katter. Hundar och katter har likt manniskor flera
fetmarelaterade sjukdomar (se tabell 1) (German, 2010). Dock &r inte dessa uppgifter lika
dokumenterade hos djur som hos ménniskor (German, 2006).

Tabell 1 De vanligaste fetmarelaterade problemen hos hundar och katter (German, 2006)

Fetmarelaterade problem hos katter och mdss

Hyperlipidemi/dyslipidemi Varmeintolerans
Insulinresistens Minskad livslangd
Glukosintolerans Reproduktiva storningar
Typ Il Diabetes Mellitus Funktionella férandringar
Ledproblem HOgt blodtryck

Cancer Forsamrat immunforsvar
Respiratoriska problem Fettlever (framst hos katter)

Hur kan fetma beraknas?

Det &r viktigt att kunna avgora i vilken kroppskondition ett djur &, om den &r optimal,
overviktig eller har fetma, detta pa grund av att fetma ofta medfor ett flertal halsoproblem
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for djuret. En hog kroppsvikt behover inte alltid vara relaterad till fetma dven om det oftast
anvands for att bestamma fetma pa grund av att det &r lattare att méata an
kroppsfettsammanséttningen (Burkholder et al, 2000).

Kliniska metoder kan anvandas for att faststélla en diagnos. Hos ménniskor &r det vanligaste
séttet att berdkna ett body mass index, BMI-véarde. BMI beréknas med hjélp av vikten
dividerat med langden i kvadrat.

Vikten(kg)

BMI
Langden?

Ett varde hogre an 30 klassificeras som fetma. Att berdkna fetma pa detta sétt ger dock en
relativt stor felmarginal. Darfér kombineras detta ofta med magnetrontgen (MRI),
datortomografi (CT), neuronaktivering, ultraljud, hydrodensitometri, kroppens totala
méngd kalium, bioelektriska impulser eller dual energy x-ray absorptiomerty (DEXA)
m.m. Dessa metoder &r dock dyra att utféra och ar inte mojliga att utféra pa en
veterindrklinik. Istallet anvander man sig av tre olika metoder for att faststalla diagnosen
fetma pa djur. Dessa ar relative body weight (RBW), body condition scoring (BCS) samt
morfometriska matningar. RBW beréknas genom att dividera djurets nuvarande vikt med
en uppskattad optimal vikt.

Djurets nuvarande kroppsvikt B
Djurets uppskattade optimala kroppsvikt

For att faststalla en optimalvikt anvéands en tabell med medelvarden éver vikter hos olika raser
inom en art. Djuren som &r vid sin mest gynnsamma vikt har alltsa ett RBW vérde pa 1,0.
Ett RBW-varde pa 1,2 diagnosticeras med fetma. Ett stort problem med denna metod &r
dock att uppskattningen av den optimala vikten pa ett djur ar valdigt svar, en annan
negativ aspekt med metoden ar att manga tolkar resultaten olika (Burkholder et al, 2000).

Metoden BCS gar ut pa att man har ett skalsystem 1-5 och bedoémer med hjalp av djurets
exterior vilken skala det uppnar. Skala 1 & mycket magra, skala 3 normala och skala 5
kraftigt 6verviktiga. En nackdel med denna metod &r att den inte tar hansyn till vikten utan
endast till kroppsformen.

Morfometriska metoden, eller dven kallad mattbandstekniken, gar ut pa att man mater tva
omraden av kroppen dar fettkompositionen reflekterar den Gvriga kroppen bra. Dessa
maétningar anvénds i berékningarna av kroppens fetthalt. Denna teknik skiljer sig dock
mellan djurslag da de har olika kroppsdelar dar fettkompositionen 6verensstaimmer med
ovriga kroppen. Fettkompositionen skiljer sig aven mellan alder, ras och kon (Pettersson,
2005; Burkholder et al, 2000).

Tarmfloran
Den "normala” tarmfloran



Ménniskor och andra daggdjur har biljoner olika mikroorganismer i kroppen, varav de flesta
finns i mag- och tarmsystemet. Att definiera en “normal” tarmflora ar svart, men ett satt
att definiera den &r de bakteriearter som vanligen forekommer i friska individers
tarmsystem. De flesta bakterierna kan inte odlas in vitro da det &ar svart att framstalla deras
normala miljo. Darfor kan man annu inte faststalla den biologiska mangfalden i tarmen
m.h.a. bakterieodlingar, men m.h.a. andra metoder kan man analysera vilka bakterier som
finns, bl.a. genom genetisk analys. Da skiljer man pa DNAt fran olika mikrober och fran
varden.

Nar ett daggdjur fods ar dess tarm steril, men efter fodseln genomgar tarmflorans
sammansattning drastiska forandringar. Sammansattningen skiljer sig bade inom och
mellan olika individer och paverkas av olika miljofaktorer samt av vardens genetiska
anlag. Trots denna skillnad i mikrobsammansattningen finns det en funktionell stabilitet,
d.v.s. mikroberna har en formaga att utféra samma grundlaggande biokemiska reaktioner
(Hooper et al, 2002). Mikroberna har manga viktiga uppgifter i kroppen, bl.a. styr de
fermenteringen och upptaget av kolhydrater (polysackarider), lagringen av kortkedjade
fettsyror, aktiveringen av immunsystemet, stimuleringen av tarmperistaltiken, samt
produktionen av vitaminer som bl.a. omsatter tarmslemhinnans celler och &r involverade i
utsondringen av vissa hormon. De producerar dven vatgas, koldioxid, metangas, lysin
samt omvandlar urea till ammoniak (Cedgard & Widell, 2001;Tsai & Coyle, 2009).
Tarmens ekosystem formas alltsa av samspelet mellan dess mikrober, tarmslemhinnan,
immunforsvaret, epitelet, mikrovaskulaturen (de minsta blodkéarlen) samt det enteriska
nervsystemet. Det ar véldigt svart att faststilla att en viss bakterieart star for en viss
biologisk process da bakterieartfloran i tarmen ar utbredd och manga olika bakteriearter
samarbetar i flera processer (Hooper et al, 2002).

Tjocktarmen &r den delen av tarmen dar flest bakterier terfinns, ca 102 bakterier/ml
tarminnehall, till skillnad frdn tunntarmen som endast uppnar 10*” bakterier/ml
tarminnehall hos manniskor. Fordelningen mellan bakterierna i tjocktarmen och
tunntarmen skiljer sig dven. De vanligaste bakterieslakterna i tjocktarmen &r
Bifidobakterier och Bacteroider, medan bakterieslédkterna som i storst utstrackning
aterfinns i tunntarmen ar Laktobaciller samt Streptokocker (Cedgard & Widell, 2001).

| forsok dar tarmflorans funktioner ska utredas anvénds ofta bakteriefria, inavlade mass. De
véaxer upp utan nagra mikroorganismer i tarmen och kan da visa i in vivo prévningar
vilken inverkan specifika bakteriearter har pa varden (Hooper et al, 2002). Daggdjur fods,
som tidigare namnt, med steril tarm. | det vilda far de sina tarmbakterier fran modern bade
genom direkta och indirekta vagar. Den moderna formen av djuruppfodning ar darfor inte
naturlig da man i vissa former separerar modern fran avkomman tidigt. Ungen far da sjalv
plocka upp mikrober och utforma en tarmflora utefter dess miljo, vilket forhindrar den
fran att fa en full uppsattning av djurets artspecifika mikrober (Fuller, 1989).

Manniskor lever i en allt mer bakteriefattig miljo, vilket anses ha paverkan pa tarmfloran. Den
bakteriefattiga miljon leder till att manniskor konsumerar farre bakterier. Framst i
vastvarden har manniskor en artfattigare tarmflora och tarmbakterierna omsatts mer séllan
till skillnad fran méanniskor i u-lander (Adlerberth et al, 1991).



Hur skiljer sig tarmflorans sammanséttning hos smala/éverviktiga individer?

En faktor till att fetman breder ut sig i allt storre utstrackning kan bero pa férandringar i
tarmflorans sammanséttning. Tidigare studier pd moss och manniskor har visat att
tarmfloran spelar en avgorande roll i energibalansen och metabolismen, vilka bada &r
viktiga faktorer i utvecklingen av fetma (Tsai & Coyle, 2009). Manga bakteriearter i moss
ar unika och skiljer sig fran manniskans, men trots detta har de bada en dominerande
méangd av samma stammar av bakterier, ndmligen Firmicutes och Bacteroidetes.
Proportionerna av dessa bakterier skiljer sig mellan smala och dverviktiga individer (Ley
et al, 2005). De 6verviktiga har en lag andel av Bacteroidetes och en hog andel Firmicutes,
jamfort med de smala. Viktnedgang resulterar ofta i en okning av Bacterioidetes och
minskning av Firmicutes (Ley et al, 2006). Denna fordelning har man dven sett hos mass.
Forsok har utforts dar man har transplanterat tarmfloran fran normalviktiga, konventionellt
uppfodda maoss till bakteriefria moss. Detta resulterade i att de mottagande moéssen fick en
dramatisk 6kning i kroppsfett under 10-14 dagar, trots att de inte 6kade foderintaget. Detta
tyder pa att den mikrobiella sammansattningen i tarmen paverkar mangden energi som
musen kan utvinna ur fodret. Forandringen kan bero pa flera olika mekanismer,
fermenteringen av polysackarider, en senare absorption av monosackarider och
kortkedjade fettsyror i tarmen och omvandlingen till mer sammansatta lipider i levern
(Turnbaugh et al, 2006).

Bakteriefria moss kan alltsa klassas som resistenta mot dietkopplad fetma (Béckhed et al,
2007). Detta beror bl.a. pa att leverns formaga att bilda fett (lipogenes) ar nedsatt. Utan
mikroorganismerna i tarmen minskar absorption av monosackarider och flyktiga fettsyror
fran tarmen, vilket ocksa bidrar till en minskad lipogenes (Backhed et al, 2004). Glukos
har visat sig ge upphov till att flera lipogena enzymer i levern uttrycks (Foufelle, 1994).
De bakteriefria mossen har ocksa hog aktivitet av en lipoproteinlipas (LPL) hammare.
LPL &r ett enzym som stimuleras av insulin och férekommer i fettvdvnaden. Nar LPL-
h&mmaren har hog aktivitet minskar inlagringen av triglycerider i fettcellerna. Nar de
bakteriefria mossen inokuleras med tarmbakterier minskar hdmningen av LPL och detta
leder till en 6kad fettinlagring (Béckhed et al, 2007).

Forsok har aven gjorts pa moss som ar homozygota for en mutation i leptinreceptorn. Leptin,
som dar ett hormon i fettcellerna och reglerar méttnadskanslan och fédointaget
(Nationalencyklopedin, 2012b), kan da inte agera. Utan detta hormon kénner individerna
ingen mattnadskansla och konsumerar déarfor mer foder. Dessa homozygota moss
jamfordes med syskon fran samma kull som var heterozygoter for mutationen, eller inte
hade den alls och var smala. Aven har visade det sig att de 6verviktiga individerna hade en
storre andel Firmicutes, medan forekomsten av Bacteroidetes hos dem minskade med 50%
(Ley et al, 2005).

Hur paverkar fetmarelaterade sjukdomar tarmfloran? — infektioner och diabetes

Ca 80 % av immunforsvaret &r kopplat till tarmen och det agerar frdmst i tunntarmen
(Cedgard, 2001). | en normal tarmflora samarbetar varden och tarmmikroberna.
Mikroberna forses med forutsattningar for en stadig tillvaxt och nagot begransad tillforsel
av néringsamnen. | gengéld hjalper mikroberna vérdens utveckling av immunsystem,
fettlagring, angiogenes (nybildning av blodkarl) samt bidrar till vardens néringsupptag.
Denna samverkan anses stabilisera mikrobpopulationen och fungerar som ett férsvar mot
patogener (Hooper et al, 2002). Trots denna struktur sa har vissa patogener fortfarande
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mojlighet att ta sig in och infektera tarmarna. N&r det sker en enteropatogenisk infektion i
tarmarna utvecklas en inflammation som ger en kraftig fordndring i tarmens ekosystem.
Sammanséttningen och antalet mikrober minskar (Lupp et al, 2007).

Lupp et al. 2007 utforde ett forsok dar de infekterade ett antal mdss med patogenen
Citrobacter rodentium, vilken ar kopplad till diarrésjukdomar. Denna patogen &r vanlig
hos mdss och liknar den humana Escherichia coli. Tidigare studier har visat att C.
rodentium orsakar inflammation och hyperplasi (vilket innebar en 6kning av antalet celler
(Nationalencyklopedin, 2012a)) i mdssens tjocktarm. Det visade sig att vid infektion
minskade antalet naturliga mikrober i tarmen, men efter infektionen atergick antalet till det
ursprungliga. Storst skillnad sag man i mossens tjocktarm. Detta tyder pa att tarmflorans
ekosystem ar motstandskraftigt och snabbt kan aterhamta sig efter en infektion (Lupp et al,
2007).

| forsok med bakteriefria moss har man sett att tarmkanalens sjalvforsvar i form av bl.a.
bakterier som aterfinns i tarmslemmet, har en starkt skyddande effekt. Om man t.ex.
infekterar bakteriefria moss och normala mdss med bakterien Salmonella enteritidis kan
man se en kraftig skillnad. En dodlig dos av bakterien for bakteriefria mdss ar endast 10st
organismer, medan de normala méssen uppnar en dodlig dos vid ca en miljon organismer
av samma bakterie. Collins och Carter, 1978, anser i sitt forsok att detta beror pa de
bakteriefria mossens brist pa tarmens egna skyddande bakterier som aterfinns i
tarmslemmet.

Diabetes ar en sjukdom som man har sett paverkar tarmfloran, men som &ven ofta ar
fetmarelaterad. Larsen et al. utférde en studie ar 2010 dar de jamforde tarmfloran mellan
18 patienter med diabetes typ 2 och 18 friska personer utan diabetes. De kom fram till att
individer med diabetes har en signifikant lagre andel Firmicutes, samt en nagot hogre
andel av Bacteroidetes och Proteobacteria i tarmfloran, till skillnad fran individer utan
diabetes. De sag att denna kvot mellan Firmicutes och Bacteroidetes &r starkt kopplad och
positivt korrelerad med en samre glukostolerans (Larsen et al, 2010).

Cani et al. studerade ar 2008 hur forandringar i tarmfloran paverkade fetma och diabetes. De
utforde forsok pa dverviktiga och kraftigt overviktiga moss. For att forandra tarmfloran
anvande de sig av antibiotika. De sag en minskning i metabolisk endotoxemi, d.v.s. 6kad
absorption av lipopolysackarider (LPS), samt att blindtarmens innehall av LPS minskade
hos de bada mossen. Det visade sig att dessa effekter hade stark koppling till bl.a.
viktokning, fettutveckling, en minskad glukosintolerans samt minskad risk for
inflammation i tarmen. Detta tyder pa att foérandringar som antibiotikan bidrar till i
tarmfloran kan styra den metaboliska endotoxemin, inflammationer samt relaterade
sjukdomar, t.ex. diabetes (Cani et al, 2008).

LPS koppling till diabetes

LPS &r molekyler som sitter i gram-negativa bakteriers cellvagg (Tobias et al, 1988).
Naturligt forekommer de i sma mangder i blodet och absorberas kontinuerligt fran
tarmarna (Ravin et al, 1960). | en studie som utfordes ar 2006 av Creely et al. sag de att
LPS-vardet i blodet var hogre hos manniskor med typ 2 diabetes. De ansag att LPS-
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nivaerna troligtvis paverkades av den forhojda insulinkoncentrationen. De sag att héga
nivaer av LPS aktiverar sa kallade toll-like receptors (TLRs). Dessa TLRs ér
membranproteiner som ingar i immunforsvaret och skyddar mot patogener. Nar de
aktiveras kan en inflammation i tarmen ske (Creely et al, 2006). Genom kontinuerliga
inflammatoriska signalsystem kan tarmfloran paverka vardens amnesomséttning. Vijay-
Kumar et al. (2010) har aven de utfort en studie for att se hur LPS och TLR &r kopplat till
diabetes. De sag att moss med en mutation och avsaknad av proteinet TLR-5 hade en
minskad risk for fetma och en forbattrad glukosmetabolism. Om de istéllet tillsatte detta
protein till mossen skedde en forandring 1 tarmflorasammanséttningen och fetma samt
diabetes uppkom i allt stérre utstrdckning (Vijay-Kumar et al, 2010).

LPS kan absorberas pa tva olika satt fran tarmen ut i blodet (se Figur 1). Det kan ske genom
absorption av enterocyter i tarmepitelet. Dessa transporterar LPS ut till Golgiapparaten,
dar de binder till nybildade chylomikroner som transporterar dem ut i blodbanan (Ghoshal
et al, 2008). Det har visat sig att maltider med hdga energiinnehall 6kar LPS nivaerna
(Erridge et al, 2007). Det andra séttet som LPS kan absorberas igenom ar extracellulért
genom tight junctions i tarmepitelet. Mdss med kraftig overvikt, bade genetisk och
ickegenetisk, har visat sig ha hogre LPS absorption genom tight junctions. Man har dock
aven sett att LPS-vardet i blodplasman minskar vid intag av prebiotika. Prebiotikan gor sa
att absorptionen i tarmen minskar da det reagerar med molekylerna som ansvarar for detta,
vilket i sin tur medfor att tight junctions starks och &ven de minskar sin genomslapplighet
(Cani et al, 2008).

Blodcirkulationen

Figur 1. LPS tar sig in i blodcirkulationen fran tarmlumen, antingen genom vég 1 via tight junctions
(TJ) eller via vdg 2 genom att binda till chylomikroner (CM) och transporteras forst igenom
golgiapparaten for att sedan vidare transporteras ut i blodet. Vid fetma okar LPS nivaerna i blodet.

Ar tarmflorans sammansattning och fetma arftligt?

Den mikrobiella sammansattningen beror delvis pa den genetiska nedarvningen (Ley et al,
2005). Turnbaugh et al. utférde en studie 2009 pa 54 olika tvillingpar och deras modrar,
varav 31 utav tvillingparen var endggstvillingar och resterande var tvaaggstvillingar.
Tvillingparen klassades efter sitt BMI-varde, smala (BMI = 18-24), éverviktiga (BMI =
25-30) eller kraftigt 6verviktiga (BMI > 30). Deras mikrobiella sammanséttning i tarmen
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kontrollerades och det visade sig att familjemedlemmar delar samma sammanséttning.
Dock var vissa bakteriearter individuella och skiljde sig trots sléktskap. Fetma kunde
kopplas till forandringar av fylum-nivan i tarmfloran, minskad bakteriell mangfald samt
forandringar i antalet bakteriella gener och metaboliska véagar. Detta tyder pa att den
mikrobiella sammansattningen i tarmen &r viktig och om denna sammanséttning rubbas
leder det till olika fysiologiska tillstand, sasom fetma. | forsoket undersokte de en viss gen,
och oavsett vilken region av genen som undersoktes, kunde man se likheter i den
bakteriella sammansattningen mellan individer inom samma familj, d.v.s. tva tvillingar
eller tvillingar och deras mamma, till skillnad fran obeslaktade individer. Forsoket visade
aven att de kraftigt 6verviktiga individerna hade en lagre andel Bacteroidetes och en hogre
andel Actinobacteria jamfoért med de magra individerna med samma slaktskap. Andelen
Firmicutes skiljde sig e] signifikant. Detta tyder pa att tarmflorans sammansattning till viss
del &r &rftlig (Turnbaugh et al, 2009).

Kalliomé&ki et al. 2008 visar i sin studie hur den mikrobiella sammanséttningen i ett tidigt
stadium kan paverka viktutvecklingen. Forsoket utfordes pa 25 overviktiga och 24
normalviktiga barn. Dessa foljdes under 7 ar. De hade samma forutsattningar, d.v.s.
samma BMI vid fodseln, foddes pa samma forlossningssatt, ammades lika lange. | studien
sag de att mangden av Bifidobakterier i tarmfloran troligtvis paverkar 6vervikt. Barn med
en storre andel Bifidobakterier blev i storre utstrackning normalviktiga. De sag dven att
mangden Staphylococcus aureus i tarmfloran kunde ha en paverkan pa vikten. De
overviktiga barnen hade en hogre andel av dessa bakterier (Kallioméki et al, 2008).

Antibiotika, probiotika, och prebiotika

Anvandandet av antibiotika var valdigt omfattande bland lantbruksdjur under mitten av 1900-
talet. Antibiotikan stimulerade tillvaxten hos djuren, men pa grund av alla dess
biverkningar, framst i form av resistenta bakterier, har manga lantbrukare under de senaste
seklen Gvergatt till probiotika, dd man har sett att dven dessa framjar tillvaxten (Fuller,
1989).

Probiotika &r som tidigare namnt levande organismer som paverkar konsumentens tarmflora
positivt. Probiotikan som anvénds till lantbruksdjur samt sallskapsdjur utanfér EU ar rik
pa framforallt bakterieslakterna Laktobakterier, Streptokocker och Bifidobakterier. De har
visat sig paverka mikrofloran positivt da den dagliga viktokningen har 6kat samt att djuren
har fatt en battre foderomvandlingsformaga (Raoult, 2008; Fuller, 1989). Djur som man
utfodrar med probiotika ar notkreatur, grisar, far, getter, fjaderfa, hastar och sallskapsdjur.
Man tillsatter det oftast direkt i fodret i form av kapslar, pasta eller pulver. Det kan dven
inga i pelleterat foder (Fuller, 1989). | EU é&r dock inte fodertillsatser som ger en positiv
effekt pa tarmfloran tillatet (Jordbruksverket, 2012).

Firmicutes ar ett samlingsnamn av flera olika bakteriearter, dar laktobakterier ingar, vilka
aterfinns i stora mangder i probiotika. Som tidigare namnts 6kar andelen Firmicutes hos
kraftigt Overviktiga manniskor. Darfér ar en uppseendevackande fragestillning om
probiotika kan bidra till utvecklingen av fetma (Beno, 2010). Probiotikaorganismers
formaga att 6verleva i kroppen beror pa deras formaga att kolonisera, det vill sdga sprida
ut sig, vilket medfor att de kan sta emot tarmens naturliga antibakteriella mekanismer
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(Cani et al, 2008). De flesta bakterierna fran probiotikan &r dock inte bestaende i
tarmfloran da de inte kan binda till nagra receptorer hos varken manniskor eller djur (Beno,
2010). | manniskor har man dock sett att det finns ett fatal probiotiska bakteriestammar
som kan etablera och kolonisera sig i tarmfloran. L. plantarum &r den mest effektiva av
dessa och har férmagan att binda till receptorer i tarmcellerna som innehdller mannos
(Adlerberth et al, 1996).

Probiotika anvands i allt storre utstrackning dven i livsmedel, t.ex innehaller framforallt
syrade mejeriprodukter bade Laktobakterier och Bifidobakterier. Probiotika har ocksa
anvénds i stor utstrackning for att ¢ka effekten vid olika behandlingar, t.ex. mot diarré
eller for att forhindra olika tarmsjukdomar. Det har dock aldrig utvarderats huruvida det
paverkar vikten pa lang sikt (Raoult, 2008). Dock havdar Ohlson et al. (2008) i deras
studie att probiotika minskar fettinlagringen samt risken for fetma. De anser att
konsumtion av probiotika 6kar méattnaden och forlanger méttnadskénslan jamfort med
konsumtion av mejeriprodukter utan probiotika. De har utfort forsok pa moss, dar man
tillsatt probiotika i deras foder, vilket har resulterat i att mdssen fick ett l&gre energiintag,
mindre fettupplagring, samt en lagre totalvikt (Ohlson et al, 2008).

Prebiotika ar langa kolhydrater som fungerar som foda at bakterier i tjocktarmen, bl.a.
Bifidobakterierna. Prebiotika verkar positivt pa probiotika da det forlanger de probiotika-
bakteriernas dverlevnadstid samt forbéattrar deras effekt (Gibson & Roberfroid, 1995).

Diskussion

I denna litteraturstudie belystes hur omfattande utbredningen av fetma faktiskt ar och att den
standigt okar. Det finns brister i hur fetman diagnosticeras sa antagligen finns det manga
fler individer med kraftig 6vervikt dan vad som &r dokumenterat. | tidigare studier som har
utforts har man sett ett monster i hur tarmflorans sammansattning har férandrats. Som
Adlerbert et al. (1991) namner i deras studie sa har manniskors moderniserade livsstil
medfort forandringar av mikrobsammansattningen i tarmen. De har sett antydningar till att
befolkningen i véstvarlden har en artfattigare tarmflora och att tarmbakterierna mer séllan
omsatts. Vad kan detta leda till pa lang sikt?

Collins och Carters (1978) samt Fuller (1989) forsok tydde pa att daggdjur fods med en steril
tarm och att tarmflorans mikrober &r valdigt viktig for utvecklingen av immunforsvaret.
Om vi i vastvarlden gar mot en mer bakteriefattig tarmflora kommer vi kanske att fa ett
samre immunforsvar. Ser man till Backhed et al. studie (2004) dar de sag att bakteriefria
ma@ss utan de naturliga mikroorganismerna i tarmen har ett minskat upptag av glukos och
ar resistenta mot fetma som beror pa dess diet, kommer da fetmans utbredning att minska i
och med en bakteriefattigare tarmflora? Troligtvis inte, da det &ven har visat sig att
tarmflorans sammanséttning inte bara beror pa vad man konsumerar utan aven delvis beror
pa de genetiska anlagen (Ley et al, 2005).

Om vi ser till det faktum att tarmfloran ar kopplad till fetma kan man fraga sig vilken faktor
som péverkar vilken? Ar det tarmfloran som leder till utvecklingen av fetma eller ar det
fetma som ger upphov till férandringar i tarmsammanséttningen? Detta ar ett &mne som
det finns bristande kunskap inom och borde utforskas mer. Personligen tror jag att de kan
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paverka varandra i olika situationer, som t.ex. tidigare observerats forandras tarmfloran i
och med viktnedgang, vilket man kan anta som att vikten paverkar tarmfloran. Men
forandrar man tarmfloran med hjalp av olika tillsatser sasom probiotika och man i och
med det ser en 6kad tillvaxt kan man anta att det ar tarmfloran som paverkar vikten. Flera
studier har visat att proportionerna av just bakteriestammarna Firmicutes och
Bakterioidetes skiljer sig hos smala respektive éverviktiga individer (Ley et al, 2005; Ley
et al, 2006; Turnbaugh et al, 2006). De Overviktiga individerna har en 6kad mangd
Firmicutes och en minskad mangd Bacterioidetes, jamfort med de smala individerna samt
att en viktnedgang resulterar i en 6kning av andelen Bacterioidetes och en minskning av
Firmicutes (Ley et al, 2006). Da &r det svart att saga vilken faktor som paverkar vilken,
vilken forandras forst, vikten eller tarmfloran? Dock skiljer sig nagra studier fran dessa da
bl.a. Turnbaugh et al. 2009 sag att andel av Actinobacteria aven forandrades hos
overviktiga individer, medan de inte sag nagon signifikant skillnad i andelen Firmicutes.
Kallioméki et al. 2008 visade ddaremot att mangden Bifidobakterier 6kade i andel i och
med Okad kroppsvikt samt att Staphylococcus aureus aven paverkar overvikten da aven
dessa finns i hogre andel hos 6verviktiga individer. Eftersom det finns likheter mellan
studierna i form av att manga har visat att Bacteroidetes minskar i andel hos 6verviktiga,
kanske man vill dra slutsatsen att dessa bakterier pa nagot satt paverkar fetma. Men da vi
inte kan veta exakt vilka bakterier som star for vilka metaboliska processer i kroppen kan
vi inte faststilla denna hypotes. Som tidigare namnts arbetar manga bakterier aven
tillsammans i ett slags natverk och rubbas detta ndtverk genom att t.ex. en bakteriestam
minskar i andel maste det kanske ske en okning av bakterier nagon annanstans for att
kompensera. En bieffekt av detta kanske just &r fetma? Och det kanske &r just darfoér man
ser skillnader i 6kandet av olika bakteriestammar?

| framtiden kanske man kommer kunna forhindra fetma i tidiga ar genom att andra
tarmflorasammansattningen? Det vi i dagslaget sjalva kan gora for att forandra var
tarmflora &r att konsumera probiotika. Det skall forhindra diarré samt tarmrelaterade
sjukdomar (Raoult, 2008). Dock finns det studier hdr som motsager varandra. Ohlson et al.
2008 pastar att probiotika minskar fettinlagringen samt risken for fetma. De sdg aven i sin
studie att mdssen som konsumerade probiotika minskade i vikt, hade ett lagre energiintag
samt mindre upplagring i fettvdvnaderna. Medan i andra studier visar de att probiotika
innehaller stora mangder Firmicutes som framjar tillvaxten och kanske ger upphov till
fetma (Beno, 2010). Da probiotika i dagslaget anvands som fodertillsatts till bl.a.
lantbruksdjur i lander utanfor EU for att framja den dagliga tillvéxten anser jag att
probiotika kan leda till storre risk for fetma. Man har ju dven sett att fetma Okar allt mer
samt att probiotika forekommer i allt storre utstrackning i livsmedel, det &r kanske faktorer
som gar hand i hand? Men olika probiotika kan kanske verka pa olika satt och inga studier
pa hur probiotika paverkar vikten pa lang sikt har utforts och darfor lever vi fortfarande i
ovisshet. Beno, 2010 pastar dock att de flesta bakterierna i probiotika inte ar bestaende i
kroppen da de inte kan binda till nagon receptor.

Tjocktarmen &r som sagt den delen av tarmen som har mest mikrober, och om en patogen
skapar en infektion dar, leder det till att de naturliga bakterierna minskar i1 antal (Lupp et
al, 2007), detta kan kanske bero pa att patogenen angriper dem. Men eftersom tarmens
ekosystem ar sa motstandskraftigt kan det aterhamta sig fort, kan detta aven galla vid
fetma? Da en forandring i tarmfloran har uppfattats vid infektion i tarmen, kan da vissa
infektioner ge upphov till fetma? Vilka bakterier som minskar i antal vid infektion har jag
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inte fokuserat pa att studera, men det kan vara den naturliga bakteriestammen
Bacterioidetes, som visats kunna ha en koppling till fetma.

Forskningen inom detta omrade har framst skett pa ménniskor och moss, men da man har sett
att fetma hos sallskapsdjur &ven okar exponentiellt finns det darfor brister i kunskap har.
Man kanske kan anta att séllskapsdjur sasom hundar ungefar fungerar som manniskor och
moss da de ar enkelmagade och har nastintill samma kosthallning. Vi vet dock att moss
mikrobiella sammanséttning skiljer sig fran manniskors, darfor skiljer sig sakert den
mikrobiella sammanséttningen i sallskapsdjurens tarmar bade fran varandra samt fran
manniskor och moss. Darfor poangterar jag aterigen att det kravs mycket mer forskning
inom detta omrade.

Sammanfattningsvis kan slutsatserna utefter denna studie dras att fetma och tarmfloran
troligtvis paverkar varandra i olika situationer, att bakteriestammarna Firmicutes och
Bacteriodetes antagligen har en koppling till fetma samt att mer forskning inom omradet
kravs.
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