
oktoober 2023 | 51APTEEKER nr 2 (114)

KOOLITUS

V
arem räägiti mikrofloo­
rast, mis pole korrektne, 
kuna floora viitab taime­
riigile. Tänapäevane vas­
te sellele on mikrobioota, 
mis tähendab konkreetses 

keskkonnas elutsevate mikroorganismide 
kogumit. Erinevate piirkondade mikro­
bioota on erinev, näiteks suu, naha või 
soolestiku mikrobioota. Ka samas keha­
piirkonnas olev mikrobioota muutub ini­
mese elukaare vältel. 

Mikrobioom on kindlast keskkonnast 
kogutud kõikide mikroobide genoomide 
kogum. Praegu saab vaieldamatult kõi­
ge rohkem tähelepanu soolestiku mikro­
bioom, kus ei räägita ainult bakteritest, 
vaid ka viirustest (viroom), seentest, alg­
loomadest ja arhedest. Mikrobioomi uu­
rimiseks kasutatakse molekulaarseid 
meetodeid, nagu 16S ribosomaalse RNA 
sekveneerimine ja shotgun-sekveneerimi­
ne, viimane võimaldab lisaks bakteritele 
uurida ka sooles elavaid viiruseid ja seeni. 

Arvatakse, et iga inimese mikrobioom 
on sama individuaalne nagu sõrmejäljed. 
On leitud, et sarnaselt sõrmejälgedega on 
sadade inimeste hulgast võimalik kind­
laks teha, kelle mikrobioomiga tegemist 
on. Ühe aasta möödumisel eelmisest 
proovivõtust oli soole mikrobioomi põh­
jal jätkuvalt võimalik tuvastada > 80% 
isikutest (1).

Probiootikumid on elusad bakterid 
ja seened, mis võistlevad teiste mikroo­

bidega toitainete ja kasvuruumi nimel, 
inhibeerides patogeenide ja oportunis­
tide kasvu ökoloogiliste niššide hõiva­
misega. Mõned probiootikumid, nagu 
lakto­batsillid ja bifidobakterid, toodavad 
bakteriotsiine, mis on antimikroobse­
te omadustega peptiidid (2). Üks heade 
bakterite oluline võime on kiudainetest 
lühikese ahelaga rasvhapete (SCFA – short 
chain fatty acids) tootmine. SCFA-del on 
oluline roll tervise hoidmisel ja haiguste 
kujunemisel: need on jämesoolerakkude 
energiaallikaks, reguleerivad soole 
limaskesta barjäärifunktsiooni, mõju­
vad immuunmoduleerivalt, reguleerivad 
ainevahetust ja neil on põletikuvastaseid 
omadusi (3).

Prebiootikumid on toidus sisalduvad 
komponendid, mis mikrobioota modu­
leerimisega omavad potentsiaali pere­
meesorganismi tervise mõjutamiseks. 
Inuliin, frukto-oligosahhariidid ja galak­
to-oligosahhariidid mõjutavad soodsalt 
kasulike bifidobakterite ja laktobatsil­
lide kasvu. Nii inuliini kui ka galakto- 
oligosahhariidide tarvitamise võimali­
ke negatiivsete mõjude hulka kuuluvad 
kerge lahtistav toime ja flatulents, kuid 
see ilmneb eeskätt suurte koguste tar­
vitamisel (2).

Sünbiootikumid on kombinatsioon 
prebiootikumist ja probiootikumist. 
Piltlikult öeldes on loogiline saata bak­
ter teele koos oma moonakotiga, et soolde 
jõudes oleks kasvusubstraat kohe võtta. 

Prebiootikumi võivad muidugi parema­
le järjele jõudmiseks kasutada ka muud 
sooles elavad tervisele kasulikud bakte­
rid (2). 

Soole mikrobioomi  
mõjutavad tegurid

On laialt teada, et vastsündinu mikro­
bioom sõltub sellest, kas laps sündis loo­
mulikke teid pidi või keisrilõikega. Hästi 
on teada ka rinnapiima mikrobioomi mõ­
jutavad omadused ja asjaolu, et valikud 
toidusedelis annavad eelise ühtede või 
teiste mikroobiperekondade kasvuks.

Viimastel aastatel on uuringutest tul­
nud esile mitmeid uusi tegureid, mis mik­
robioomi mõjutavad.

Ravimid. Antibiootikumide hävi­
tav mõju erinevate piirkondade mikro­
bioomile ei üllata kedagi, kuid vähem on 
teada, et mingit mõju soolestiku mikroo­
bidele omavad tõenäoliselt kõik ravimid, 
näiteks prootonpumba inhibiitorid, met­
formiin, statiinid, mõned NSAID-id (4), 
aga ka keemiaravis kasutatavad ravimid, 
hormoonpreparaadid, südame-veresoon­
konnahaigusi mõjutavad ravimid, isegi ra­
dioloogias kasutatavad kontrastained (5). 
Lisaks sõltub ka näiteks statiinide ja vähi­
vastaste kemoterapeutikumide efektiivsus 
osaliselt soole mikrobioomist (4, 5). 

Väga vähese kalorsusega dieet (800 
kcal päevas) toob kaasa metaboolse ter­
vise paranemise, aga ka sooles bakterite  
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Praegusel ajal näib, et igaüks võib olla mikrobioomi­
ekspert. Räägitakse mikroobide mõjust immuun­
süsteemile, seedefunktsioonidele, üldisele heaolule.  
Mikroobide abil püütakse parandada tervist,  
pikendada eluiga ning ennetada ja ravida haigusi. 
Eraettevõtetes saab teha soole mikrobioomi teste, 
mis lubavad põhjalikult kirjeldada inimese tervist ja 
pakkuda edasiseks tegevusplaani. Kui palju päriselt 
teatakse ja mis on lihtsalt suits ja silmamoondus?
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arvukuse vähenemise ja mikrobioomi 
restruktureerimise. Kui hiirtele siira­
ti dieedijärgset mikrobiootat, siis oli neil 
vähem rasvumist võrreldes hiirtega, kel­
lele siirati dieedieelset mikrobiootat (6).

Bariaatrilise lõikuse järgselt muutub 
soole mikrobioom oluliselt, kusjuures 
sõltumata kehamassiindeksi muutusest. 
Kui mikroobivabadele hiirtele siirati ras­
vunud patsientide mikrobioota, muutusid 
ka nemad kergemini rasvunuteks; pärast 
bariaatrilist lõikust muutunud mikro­
bioota siirdamine jättis hiired aga nor­
maalkaalu (7). Seega võib mikrobioomi 
muutus otsest ja olulist rolli mängida nii 
madala kalorsusega dieedi kui ka bariaat­
rilise kirurgia järgselt tekkivas kehamassi 
vähenemises.

Lisaained toidus. Näiteks suurendas 
laialdaselt emulgaatorina kasutatav kar­
boksümetüültselluloos subjektiivset eba­
mugavustunnet kõhus ning häiris soole 
mikrobiootat, vähendades selle mitme­
kesisust. Samal ajal vähenes roojas SCFA 
ja vabade aminohapete kogus (8). 

Kui tiined hiired jõid suure rasva­
sisaldusega toidu kõrvale puhta vee 
asemel aspartaami või steviaga magus­
tatud vett, suurendas see järglastel keha 
rasvasisaldust ja pikaajalist ülekaalu. 
Aspartaam ja stevia muutsid soole mikro­
biootat nii emadel kui ka järglastel (9). Ka 
teised kunstlikud magustajad (sahhariin, 
sukraloos, aspartaam ja stevia) mõjutasid 
mikrobioomi nii suus kui roojas, samu­
ti muutsid magusained plasma metabo­
loomi. Sahhariin ja sukraloos muutsid ka 
veresuhkru ainevahetust ja mikrobioomi 
muutused võivad vahendada suhkruaine­
vahetuse häirete kujunemist (10).

Desifektantide kasutamine majapida­
mises muudab 3–4 kuu vanuste imikute 
soole mikrobioomi, mis toob kaasa suu­
rema tõenäosuse kolmeaastaste laste üle­
kaaluks või rasvumiseks (11).

Bisfenool A (BPA) on plastis suu­
rel hulgal kasutatav kemikaal, üks kõige 
enam uuritud hormoonsüsteeme häiriva­
test kemikaalidest. BPA on reproduktiiv­
toksiline, neurotoksiline ja obesogeenne, 
viimast tõenäoliselt tänu mitmetele hor­
moonsüsteeme mõjutavatele omaduste­
le. Uuringud näitavad, et BPA võib soole 
mikrobiootat mõjutada, kusjuures mõjud 
on soospetsiifilised. BPA on loomkatses 
vähendanud soole mikrobioota liigirik­
kust ja kasulike SCFA-sid tootvate bak­
terite arvukust. 

Kuna BPA toksilisuse kohta on päris 
palju uuringuid, on plastis hakatud kasu­
tama paljusid teisi bisfenoole, millest osa 
häirivad loomade närvisüsteemi arengut 
oluliselt rohkem kui BPA, aga nende kohta 
on uuringuid veel vähe (12).

On leitud, et merelindude soolestikus 
olev mikroplasti kogus on märkimisväär­
selt seotud soole mikrobioomi koostise ja 
liigirikkusega: mikroplast vähendas kom­
mensaalide arvukust ja suurendas pato­
geensete, antibiootikumiresistentsete ja 
plasti lagundavate mikroobide arvukust 
(13). 

Füüsiline aktiivsus. Istuva eluviisiga 
inimestel tõi 30–60 minutit treeningut  

kolmel korral nädalas kaasa muutused nii 
bakterite koosluses kui ka metaboolses 
aktiivsuses, eeskätt suurenes SCFA-de ko­
gus roojas. Pärast treeningute lõpetamist 
ei jäänud muutused püsima, vaid taastus 
treeningute-eelne mikrobioom (14).

Sotsiaalsed kontaktid. Kuigi on hästi 
teada, et sotsiaalsed kontaktid võimaldavad 
patogeensete mikroobide levikut, siis hea­
de bakterite liikumine on hämaram tee­
ma. On leitud, et šimpansitel soodustavad 
sotsiaalsed kontaktid soole mikrobioomi 
elurikkuse kasvu nii ühe loomapõlvkonna 
siseselt kui ka põlvkondadevaheliselt.  
Sage sotsiaalne suhtlus ühest küljest küll 
suurendab ühe indiviidi soole mikrobioomi 
liigirikkust, kuid teisest küljest muudab 
ühe kogukonna isendite soole mikrobioo­
mi omavahel sarnasemaks (15). 

Mikrobioomi  
seostest haigustega 

Jättes kõrvale elementaarse fakti, et 
soole mikrobioom muutub koos seede­
traktihaiguste, kasvajaliste haiguste ja 
krooniliste haiguste raviks tarvitavate 
ravimite tarvitamisega, on viimaste aas­
tate jooksul lisandunud uusi huvitavaid 
teadmisi mikrobioomi seostest teiste or­
gansüsteemide haigustega.

Parkinsoni tõve korral algavad pato­
loogilised protsessid sooles pikalt enne 
motoorsete sümptomite avaldumist. 
Alfa-sünukleiini üleekspresseerivate­
le hiirtele Parkinsoni tõvega patsientide 
soole mikrobioota siirdamine tõi kaa­
sa tõsisemad motoorsed sümptomid kui 
ilma Parkinsoni tõveta inimestelt pärit 
materjali siirdamine, seega moduleerib 
soole mikrobioota haiguse kulgu (16).

Alzheimeri tõvega inimeste soole 
mikrobioom erineb tervete eakaaslaste 
omast ja muutus on ajas püsiv (17). 

“Kui tiined hiired jõid suure 
rasvasisaldusega toidu kõrvale 
puhta vee asemel aspartaami 
või steviaga magustatud vett, 
suurendas see järglastel keha 
rasvasisaldust ja pikaajalist 
ülekaalu.

“Väga vähese kalorsusega 
dieet (800 kcal päevas) 
toob kaasa metaboolse 
tervise paranemise, aga ka 
sooles bakterite arvukuse 
vähenemise ja mikrobioomi 
restruktureerimise.
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Esmase psühhoosiga patsientidel esi­
nevad soole mikrobioomis teatavad muu­
tuste mustrid, mis on seotud põletikuliste 
protseside võimendumisega. Tugevamad 
muutused mikrobioomis ennustavad ka 
halvemat ravivastust. Skisofreeniaga on 
seotud vähese intensiivsusega kroonili­
ne põletik ja samuti krooniline põletik 
seedetraktis: näiteks tsöliaakia ja põle­
tikuline soolehaigus on seotud suurema 
skisofreeniariskiga (18).

Depressiooni korral on kirjeldatud 
muutusi selliste bakterite arvukuses, kes 
sünteesivad glutamaati, võihapet, seroto­
niini ja gamma-aminovõihapet (GABA) –  
kõik need on depressiooni korral olulised 
neurotransmitterid (19).

Kroonilise väsimuse sündroomiga 
(KVS) patsientide soole mikrobioom eri­
neb tervete omast, kusjuures erinevad 
muutused leiavad aset, kui KVS-ile kaasub 
või ei kaasu soole ärritussündroom. 
Tüüpiline on küllastumata rasvhapete 
biosünteesiga seotud ainevahetusradade 
aktiivsuse langus ning atrasiini lagun­
damise radade aktiivsuse suurenemine. 
KVS-i sümptomid, nagu valu, väsimus ja 
motivatsiooni langus, on seotud kindlate 
bakterite ja metaboolsete radade muu­
tustega (20).

Teatud mustrid mikrobioota häi­
rumises, mis juba varakult ilmnevad, 
soodustavad hilisemas lapsepõlves ju-
veniilse idiopaatilise artriidi kujunemist. 
Eriti suurendas JIA riski Parabacteroides 
distasonis. Riski suurendasid kokkupuu­
de antibiootikumidega ja lühem rinna­
ga toitmise periood, kusjuures mõju oli 
doosist sõltuv ja tugevamini väljendu­
nud geneetilise eelsoodumusega lastel. 
Erinevused soole mikrobioomis võivad 
näha olla juba imikueas, rohkem kui 
kümne aastat enne artriidi diagnoosi­
mist (21).

Korduvate kusetrakti infektsiooni-
dega (UTI) naistel oli soole mikrobioom 
oluliselt vaesunud liigilise mitmekesisu­
se ja võihapet tootvate bakterite poolest. 
Üllatavalt oli Escherichia coli populatsioon 
sooles ja põies ühesugune nii korduva­
te UTI-dega naistel kui kontrollisikutel, 
seda nii suhtelise arvukuse kui ka fülo­
grupi mõistes (22).

Laktobatsillide arvukuse vähene­
mine tservikovaginaalses mikrobiootas 
on BRCA1 mutatsiooniga naistel seotud 
munasarjavähki haigestumisega (23), 
samuti ennustab tservikovaginaalne düs­
bioos kroonilise HPV infektsiooniga nais­
tel rakumuutuste progresseerumist (24).

Praktikasse on jõudnud vähe

Kuigi me teame, et terve soolestiku mik­
robioom on liigiliselt mitmekesine, seal 
on vähe patogeenseid mikroobe, oportu­
nistid on ohjes hoitud ja rikkalikult on 
esindatud võihapet ja lühikese ahelaga 
rasvhappeid tootvaid mikroobe, puu­
dub praegu endiselt kindel definitsioon, 
millised tunnused peaksid mikrobioomil 
olema, et seda saaks lugeda terveks (25). 

Ei ole olemas meditsiiniliseks kasu­
tamiseks ette nähtud mikrobioomi ter­
vise testi, kuigi otse tarbijatele müüakse 
erinevaid variante. Standardiseerimata 
testid tähendavad, et probleemil on suur 
varieeruvus ka uurimiskeskuste ja labo­
rite vahel (26). Tarbijate tehtavad eri­
nevad testid ei sobi kindlasti haiguste 
diagnoosimiseks.

Kuidas endale saada ja säilitada ter­
vet soole mikrobioomi? Ega siin mingit 
saladust ei ole. Menüü, kus on rohkes­
ti puu- ja köögivilju, kaunvilju, vähe 
lihtsuhkruid ja töödeldud lihatooteid. 
Hapendatud toitudest ja kiudainetest 
võib olla kasu, ja nagu eespool märgi­
tud, võib mõju avaldada ka füüsiline ak­
tiivsus (14). 

Ilmselt on otstarbekas vältida soo­
le mikrobioota (ja hormoonsüsteemi­
de) häirimist plasti söömise, ebavajalike 
lisaainetega toitudele ning liigsete desin­
fektantide kasutamisega. Kas aga pre-, 
pro- või sünbiootikumidest kasu on, seda 
ei ole süstemaatiliselt testitud (25). 

Nagu ka 2023. aasta juunikuu aja­
kirjas Perearst kirjutati, on suured or­
ganisatsioonid andnud üksmeelse 
soovituse probiootikumide kasutami­
seks vaid kahel juhul: Clostridioides dif-
ficile infektsiooni ennetamiseks ning 
ileo-anaalpauna põletiku ennetuseks, 
raviks või remissiooni soodustamiseks 
(27). 

On raske ennustada, kas kunagi üldse 
saabub üks lahendus, mis sobiks kõigi­
le inimestele ja kõigis olukordades, kui 
soole mikrobioota on igaühel sama in­
dividuaalne nagu sõrmejälg. 
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