
Wir sind nicht allein: Alle mehrzelligen

Organismen haben sich in der Gegen-

wart von Mikroben entwickelt und fast al-

le sind von einer Fülle von Mikroorganis-

men, dem Mikrobiom, besiedelt.  Die

meisten mehrzelligen Organismen und

ihr Mikrobiom bilden sogar eine mitein-

ander verflochtene, organisatorische Ein-

heit, den sogenannten Metaorganismus.

Die Forschung zu Metaorganismen hat in

den letzten Jahren gezeigt, dass das

Mikrobiom entscheidend an der Gestal-

tung der Lebensgeschichte seines Wirts

beteiligt ist und eine Vielzahl von Wirts-

funktionen beeinflusst, die von der Ent-

wicklungsbiologie über die Funktion des

Nervensystems, die Reifung des Immun-

systems, die Verarbeitung ansonsten un-

verdaulicher Nahrung, den Schutz vor pa-

thogenen Bakterien oder Pilzen bis hin

zum Verhalten der Tiere reichen. Das

Metaorganismus-Prinzip stellt klassische

Sichtweisen in der Zoologie und auch be-

stehende Disziplin-Grenzen infrage und

steht für eine ganzheitliche Betrachtungs-

weise komplexer Lebensprozesse.

Neue Techniken entdecken den Metaorga-

nismus - so fangen Paradigmenwechsel an  

Bis vor Kurzem wurde den Mikroben,

die auf und in Tieren leben, kaum Beach-

tung geschenkt. Zoologen studierten die

Evolution, Entwicklung und das Funktio-

nieren von Tieren in großen Einzelheiten

auf zellulärer und molekularer Ebene, oh-

ne eine direkte und kausale Verbindung

zur mikrobiellen Nachbarschaft zu zie-

hen. Es brauchte technologische Fort-

schritte in der Entschlüsselung der Erbin-

formation um eine völlig neue und weit-

gehend unsichtbare Welt sichtbar zu ma-

chen und in den Geweben und Organen

eine Fülle von genetischen Fußabdrük-

ken aufzudecken, die unzählig vielen

Mikroorganismen zugeordnet werden

können. Hochentwickelte Sequenzier-

und Zellanalysemethoden sowie Compu-

terprogramme, die blitzschnell die An-

und Abwesenheit von Bakterien in kom-

plexen Gemeinschaften abfragen können,

lassen heute aus gewaltigen Datensätzen

räumlich-zeitlich strukturierte Informatio-

nen entstehen, die tiefen Einblick in kom-

plexe mikrobielle Lebensgemeinschaften

gewähren. Es ist dadurch möglich gewor-

den, das „Mikrobiom“ von Tieren (und

dem Menschen) in einer Vielzahl von

kranken und gesunden Zuständen zu be-

stimmen. Die Ergebnisse zeigen, dass

Mikroben in Tieren allgegenwärtig sind,

dass sich Tiere in einer mikrobiellen Welt

entwickelt haben, und dass sie auf ihre

assoziierten Mikroben angewiesen sind,

um zu funktionieren (McFall-Ngai et al.,

2013; Carrier and Bosch, 2022). Folglich

ist ein individueller Wirtsorganismus eher

als eine Assoziation synergistischer

Wechselbeziehungen mit Bakterien, Ar-

41

Das Prinzip Metaorganismus - eine neue Heraus-
forderung nicht nur für die Zoologie

Thomas C. G. Bosch

ZOOLOGIE 2023, Mitteilungen d.Dtsch.Zool.Ges.



chaeen, Pilzen, Viren und zahlreichen an-

deren mikroskopisch kleinen eukaryoti-

schen Arten zu definieren (Abb. 1). Das

Konzept des Metaorganismus betrachtet

die dynamischen Gemeinschaften der as-

soziierten Bakterien, Archaeen, Pilze und

Viren als integralen Bestandteil der Funk-

tionalität des Wirts. Angesichts der Kom-

plexität dieses mikrobiellen Ökosystems

ist es schwierig, die kausalen Zusammen-

hänge beim Menschen zu entschlüsseln,

was die neuen Arbeiten an Modellorga-

nismen motiviert, die ich im folgenden

Abschnitt diskutiere. 

Um die grundlegende Rolle des

Mikrobioms in der Evolution aufzudek-

ken, ist es wichtig, experimentelle Ergeb-

nisse von möglichst vielen verschiedenen

Metaorganismen zu integrieren. Die Na-

tur hat uns eine überwältigende Vielfalt

an Tieren zur Verfügung gestellt, die wir

studieren können, und die jüngsten tech-

nologischen Fortschritte haben die Ent-

wicklung von genetischen und genomi-

schen Werkzeugen zur Entwicklung von

Modellorganismen für die Erforschung

von Wirt-Mikroben-Interaktionen erheb-

lich beschleunigt (Bosch et al., 2019). Kei-

ne einzelne Spezies kann jemals als uni-

verselles Modell dienen; jede einzelne

Spezies hat einzigartige Eigenschaften,

die je nach Fragestellung Vor- oder Nach-

teile haben. Mit Hilfe solcher Tier-Modelle

besteht Hoffnung, ein vollständigeres Bild

der Mechanismen zu erstellen, die den

entscheidenden Interaktionen in einem

bestimmten Metaorganismus zugrunde

liegen.

Bekanntes muss neu gedacht werden - 

das disruptive Potential des Versuchstieres

Hydra 

In ihrer Ursprünglichkeit haben Cnida-

ria wie der Süßwasserpolyp Hydra (Nes-

seltiere gibt es seit rund 600 Millionen

Jahren) Gene, Stoffwechselwege und ein

angeborenes Immunsystem bewahrt, die

in ähnlicher Form auch beim Menschen

zu finden sind. Genetische Komplexität ist

damit uralt und keineswegs ein Merkmal

von sogenannten „höheren“ Tieren (Tech-

nau et al., 2005). Hinzu kommt, dass im

Gegensatz zum Menschen mit seinen

Tausenden von assoziierten Bakterienar-

ten die Komplexität der mikrobiellen Ge-

meinschaften in Hydra deutlich reduziert
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Abb. 1. Mehrzellige und viele einzellige Or-
ganismen sind Metaorganismen, die sich aus
dem makroskopischen Wirt und synergetisch
voneinander abhängigen Bakterien, Archae-
en, Viren und zahlreichen anderen mikrobiel-
len und eukaryotischen Arten einschließlich
Pilzen und Algensymbionten zusammenset-
zen. Antimikrobielle Peptide (AMP) sind an
der Aufrechterhaltung einer spezifischen Mi-
krobengemeinschaft beteiligt. Umwelteinflüs-
se beeinflussen den Metaorganismus in viel-
fältiger Weise. 



ist. Zu unserer Überraschung entdeckten

wir vor einiger Zeit (Fraune and Bosch,

2007; Franzenburg et al., 2013), dass die

äußere Epitheloberfläche von Hydra dicht

mit einer stabilen, artenreichen Bakte-

riengemeinschaft besiedelt ist (Abb. 2).

Seit dieser Entdeckung hat sich Hydra als

hervorragendes Modell für die Untersu-

chung von Wirt-Mikroben-Interaktionen

und der Funktion von Metaorganismen in

vivo erwiesen (Bosch, 2013; Bosch and

Miller, 2016; Deines and Bosch, 2017; Kli-

movich et al., 2019; McFall-Ngai and

Bosch, 2021). Bemerkenswerterweise

unterstützt jede Hydra-Art langfristige As-

soziationen mit einer anderen Gruppe

von Bakterien, was darauf hindeutet, dass

der Wirt einen spezifischen Selektions-

druck auf sein Mikrobiom ausübt (Bosch

and Fraune, 2007; Franzenburg et al.,

2013).  Jede Art trägt gewissermaßen ei-

ne art-spezifische bakterielle Signatur

(Abb. 2C). Dies trifft sowohl auf Tiere zu,

die unmittelbar dem Freiland entnommen

worden sind, als auch auf Tiere, die über

Jahrzehnte unter kontrollierten Laborbe-

dingungen gehalten wurden. 

Dies bedeutet allerdings nicht, dass 

Änderungen in der Lebenswelt überhaupt

keinen Einfluss auf die Bakterienzusam-

mensetzung hätten. In Polypen, die aus

dem Freiland in die Laborkultur genom-

men wurden, konnten wir sehr wohl zu-

mindest geringfügige Änderungen in der

bakteriellen Zusammensetzung notieren.

Die Änderungen sind allerdings niemals

so drastisch, dass sie die artspezifische

Signatur verwischen würden. Ähnliche Be-

obachtungen wurden zwischenzeitlich in

vielen Tier-  und auch Pflanzenarten ge-

macht. Vor kurzem erst konnte eine Ar-

beitsgruppe aus dem MPI in Tübingen mit

einer genetischen Analyse, in der das Erb-

gut von Menschen aus Afrika, Asien und

Europa mit dem ihrer jeweiligen Darmflo-

ra verglichen wurden, zeigen, dass Mikro-

organismen auch den Menschen seit zehn-

tausenden Jahren begleiten (Suzuki et al.,
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Abb. 2. Hydra und seine assozierten Bakterien. A. Lebendaufnahme eines Hydra oligactis Poly-
pen. B. Fluoreszenz in situ (FISH) Aufnahme bakterieller Endosymbionten in Hydra oligactis
(blau – Zellkerne von Hydra, rot - Aktinfilamente, gelb – spezifisch gefärbte Endosymbionten).
C. Vergleich der bakteriellen Zusammensetzung unterschiedlicher Hydra Arten (Credit: Sebasti-
an Fraune).



2022). Bei der Mehrzahl der untersuchten

Arten von Mikroben stimmte die Abstam-

mungsgeschichte überraschend gut mit

der des Menschen überein. Die Ergeb-

nisse unterstreichen, dass Mikroben die

evolutionäre Entwicklung von Tieren und

dem Menschen von Anfang an mitbegleitet

haben. Der Begriff „Phylosymbiose“ wur-

de eingeführt (Lim and Bordenstein, 2020),

um diese Ko-Evolution oder auch Ko-Spe-

zifikation zu beschreiben. Ganz offenbar

liegt daher auf der artspezifischen Wirt-

Mikroben-Beziehung ein ungeheuer star-

ker Selektionsdruck. 

Das Immunsystem von Hydra kümmert

sich um die symbiotischen Bakterien 

Die Erkenntnis, dass stammesge-

schichtlich alle vielzelligen Organismen in

einem Meer voller Mikroben entstanden

und auch heute ständig von einer Vielzahl

an Mikroben umgeben sind, und dass je-

der Wirt „seine“ ganz spezifische Mikro-

biota formt, lässt uns heute vermuten,

dass dem angeborenen Immunsystem bei

dieser Auswahl der symbiotischen Mikro-

ben eine entscheidende Funktion zu-

kommt. Experimentelle Hinweise in Hydra

unterstützen diese Vermutung. Bei der Er-

stellung eines Profils der Mikrobiota auf

dem Hydra-Epithel bis zu 15 Wochen

nach dem Schlüpfen konnten wir ver-

schiedene und reproduzierbare Stadien

der Besiedlung beobachten (Franzenburg

et al., 2013 b): Auf eine hohe anfängliche

Variabilität und das Vorhandensein zahl-

reicher verschiedener Bakterienarten

folgt ein vorübergehendes Überwiegen

derjenigen Bakterienarten, die später die

erwachsene Mikrobiota dominieren. Am

Ende des Besiedelungsprozesses kommt

es zu einem drastischen Rückgang der

Vielfalt. Die Anwendung eines mathemati-

schen Modells ermöglichte es uns, inter-

essante Vorhersagen zu treffen. Unter an-

derem scheinen deterministische und

vom Wirt stammende Faktoren erforder-

lich zu sein, um die stark schwankende

Dynamik der Bakterienpopulation zu be-

grenzen. Als entscheidende Wirtsfaktoren,

die die Zusammensetzung der kolonisie-

renden Mikroorganismen von Hydra be-

stimmen, haben wir das große Spektrum

an antimikrobiellen Peptiden (AMPs), also

wichtiger Komponenten des angeborenen

Immunsystems, identifiziert (Bosch und

Zasloff, 2021). Das Gleichgewicht zwi-

schen Wirt und Mikroben im Metaorga-

nismus ist empfindlich und AMP spielen

dabei offenbar eine entscheidende Rolle,

wie unsere Laborexperimente belegen.

Wir untersuchten Hydra-Polypen, die das

winzige AMP „Periculin“ vermehrt in ih-

ren Zellen herstellen. Zuviel Periculin be-

deutet nun aber nicht, dass die Mikroben

einfach verschwinden. Es bedeutet viel-

mehr, dass sich die Zusammensetzung

der Mikrobiota innerhalb des Metaorga-

nismus Hydra erheblich ändert (Franzen-

burg et al., 2013 a). Offensichtlich benutzt

der Wirt dieses und ähnliche Moleküle,

um zu kontrollieren, welche Mikroben in

welcher Menge das Gewebe besiedeln

dürfen. Das Immunsystem kann daher als

die Hardware für ein funktionierendes

Interspezies-Netzwerk angesehen wer-

den. Der Vergleich zu einem Türsteher in

einem Nachtclub, der dafür engagiert ist,

die richtigen Gäste hereinzulassen und

die weniger erwünschten hinauszuwerfen,

liegt nahe. Infolge der Erkenntnis, dass

antimikrobielle Peptide und andere Kom-
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ponenten des Immunsystems Schlüssel-

faktoren dafür sind, dass sich die richtigen

Mikroben ansiedeln und die weniger er-

wünschten verdrängt werden können, hat

sich die Sichtweise auf die Rolle des Im-

munsystems im letzten Jahrzehnt grundle-

gend geändert (Bosch, 2014). Zahlreiche

Beobachtungen bei Hydra deuten darauf

hin, dass sich das Immunsystem entwik-

kelt hat, um die Zusammensetzung des

symbiotischen Mikrobioms zu kontrollie-

ren. Die Arbeit hat zu einem Paradigmen-

wechsel in der evolutionären Immunologie

beigetragen: Komponenten des angebo-

renen Immunsystems mit seinen wirtsspe-

zifischen antimikrobiellen Peptiden und

einem reichhaltigen Repertoire an Muster-

erkennungsrezeptoren scheinen sich eher

aus der Notwendigkeit heraus entwickelt

zu haben, die ansässigen nützlichen

Mikroben zu kontrollieren, als wegen inva-

siver Krankheitserreger (Bosch, 2014).

Bakterien interagieren mit den 

Nervenzellen von Hydra 

Das anatomisch einfache Nervensys-

tem besteht in einem adulten Hydra-

Polypen aus etwa 3000 Neuronen, die

netzartig miteinander verbunden sind

und zu zwei morphologischen Typen ge-

hören: sensorische Nervenzellen und

Ganglienzellen (s. Umschlagsbild). Die

Nervenzellen differenzieren sich kontinu-

ierlich aus den multipotenten interstitiel-

len Stammzellen und bilden zwei schein-

bar autonome Nervennetze, die in die

ektodermale und endodermale Epithel-

schicht eingebaut sind (Bosch et al.,

2017; Giez et al., 2021). Hydra fehlt eine

Zentrale für die Informationsverarbei-

tung. 

Um die einzelnen Neuronen von Hydra

molekularbiologisch in der Tiefe zu ver-

stehen, haben wir vor kurzem in den

3000 Nervenzellen eines erwachsenen

Polypen jeweils die gesamte Genaktivität

mit Hilfe der Einzelzell-RNA-Sequenzie-

rungstechnologie ermittelt. Die moleku-

largenetische Analyse der einzelnen Ner-

venzellen zeigte, dass verschiedene

Subpopulationen von Neuronen mit den

Mitteln des angeborenen Immunsystems

einen direkten Einfluss auf die Dichte und

Zusammensetzung der symbiotischen

Bakterien ausüben (Klimovich et al.,

2020). Verschiedene Neuronentypen, dar-

unter auch die Schrittmacher-Neuronen,

produzieren Neuropeptide, die eine

hochselektive antimikrobielle Aktivität

aufweisen und die Zusammensetzung

und räumliche Verteilung der mikrobiel-

len Gemeinschaften auf dem Hydra-Kör-

per verändern (Augustin et al., 2019; Kli-

movich et al., 2020). Darüber hinaus

produzieren Neuronen in Hydra viele

Komponenten des angeborenen Immun-

systems, wie zum Beispiel eine Reihe von

MAMP-Rezeptoren (Mikroben-assoziierte

molekulare Muster). Die Expression von

Toll- und NOD-ähnlichen Rezeptoren und

auch dem C-Typ-Lektin in den Nerven-

zellen weist sie als immunkompetente

Zellen auf. Das war eine unerwartete

Wendung: Nervenzellen interagieren also

mit Hilfe der Werkzeuge des Immunsys-

tems mit den symbiotischen Mikroben

und spielen eine entscheidende Rolle bei

der Stabilisierung des Metaorganismus

Hydra (Klimovich and Bosch, 2018). 

Was können neuronale Netzwerke in

Hydra leisten? Zu den spontanen Verhal-

tensweisen von Hydra gehören die rhyth-
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mischen spontanen Körperkontraktionen,

die mit einer spezifischen elektrophysio-

logischen Aktivität, den so genannten

Kontraktionsimpulsen, korreliert sind

(Abb. 3). Auslöser für die spontanen

Kontraktionen des Muskelgewebes sind

Schrittmacherzellen des Nervensystems.

Da die Neuronen in unmittelbarem Kon-

takt zum Mikrobiom stehen (Giez et al.,

2021), stellte sich die Frage, ob symbioti-

sche Bakterien zu den spontanen Kon-

traktionen von Hydra beitragen. Ein unge-

störter erwachsener Hydra-Polyp kontra-

hiert spontan mit einer Frequenz in der

Größenordnung von 5-10 Kontraktionen

pro Stunde (Abb. 3 a). Die Kontraktionen

werden durch Schrittmacherzellen elek-

trisch ausgelöst. 

Der Vergleich von Hydra-Polypen, die

eine typische bakterielle Besiedlung auf-

wiesen, mit solchen, bei denen das Mi-

krobiom vollständig entfernt wurde, hat

gezeigt (Murillo-Rincon et al., 2017), dass

Polypen ohne bakterielle Besiedlung eine

Verringerung der Kontraktionen um etwa

die Hälfte haben (Abb. 3 b). Gleichzeitig

wurde der Rhythmus der Bewegungen

gestört und die Pausen zwischen den

Kontraktionen waren zum Teil deutlich

länger. Das Fehlen des spezifischen

Mikrobioms in Hydra beeinträchtigte also

die peristaltischen Bewegungen in der

Körpersäule. In einem weiteren Schritt

stellten wir die spezifische bakterielle Be-

siedlung in den keimfreien Organismen

wieder her. Die Wiederbesiedlung mit

den fünf Hauptvertretern des Mikrobioms

führte zu einer deutlichen Verbesserung

der Peristaltik, wenngleich sich auch dann

das Kontraktionsmuster nicht vollständig

normalisierte (Abb. 3 b). Unterstützt wur-

den diese Befunde durch die Beobach-
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Abb. 3. Bestimmte Verhaltensmuster, wie spontane Kontraktionen der Körpersäule von Hydra, sind
unter der Kontrolle der symbiontischen Bakterien. (a) Rohdaten der Analyse der Kontraktionen.
(b) Spontane Kontraktionen der Körpersäule werden von Bakterien beeinflusst. Keimfreie Tiere ha-
ben eine deutlich geringere Kontraktions-Frequenz als Kontrolltiere. Mit der Zugabe von Bakterien
kann der Effekt wieder rückgängig gemacht werden (modifiziert aus Murillo-Rincon et al., 2017).



tung, dass ein aus den kolonisierenden

Bakterien hergestellter Extrakt einen ähn-

lich positiven Einfluss hatte. Zusammen-

genommen deuten diese Beobachtungen

darauf hin, dass das natürliche und voll-

ständige Hydra-Mikrobiom für eine nor-

male Spontankontraktilität unerlässlich ist

(Murillo-Rincon et al., 2017). Noch nicht

identifizierte Moleküle, die von den Bak-

terien ausgeschieden werden, können in

den Kontrollmechanismus der Schrittma-

cherzellen eingreifen.

Interessanterweise gilt das nicht nur

für den einfachen Süßwasser Polypen Hy-

dra. Ein Vergleich der molekularen Archi-

tektur der Schrittmacher-Neuronen von

Hydra mit dem pharyngealen Schritt-

macherkomplex des Fadenwurms Cae-

norhabditis elegans und mit bestimmten

Zellen im enterischen Nervensystem der

Maus macht deutlich, dass es sich hier

um eine stammesgeschichtlich konser-

vierte Ausstattung von bestimmten Ner-

venzellen handelt (Klimovich et al., 2020).

Spontane peristaltische Kontraktionen des

Darmgewebes erweisen sich damit als

ein evolutionär uraltes neurogenes Ver-

halten, das von mikrobiellen Signalen ab-

hängt und lebensnotwendig ist. Zusam-

mengenommen unterstützen diese Be-

obachtungen das sich abzeichnende Pa-

radigma, dass die Kommunikation zwi-

schen dem Nervensystem bzw. den Ner-

vensystemen und dem Mikrobiom in

beide Richtungen verläuft (Klimovich and

Bosch, 2020). Das Nervensystem emp-

fängt Signale aus dem Mikrobiom, die

das Verhalten und die Entwicklung des

Wirts beeinflussen, und produziert ande-

rerseits Neuropeptide mit antimikrobieller

Aktivität, um die Zusammensetzung und

räumliche Anordnung der Mikroben zu

kontrollieren.  Die Beziehung zwischen

den Neuronen und dem Mikrobiom ist

dabei evolutionär deutlich älter als das

zentrale Nervensystem, da diese Interak-

tion auch in Tieren wie Hydra, denen ein

zentrales Nervensystem fehlt,  ausgeprägt

vorhanden ist. Wir stellen daher fest, dass

Neuronen nicht in Isolation funktionieren

und sich vermutlich ohne mikrobielle Sig-

nale nicht einmal normal entwickeln kön-

nen (Klimovich and Bosch, 2020). Das

Nervensystem ist vollständig in seine

mikrobielle Umgebung integriert.

Verlangt das Zusammenspiel von 

Körper und Mikroorganismen nach einer

Neudefinition des Individuums?

Das Konzept des Metaorganismus po-

stuliert, dass auch der menschliche Kör-

per keine in sich geschlossene Einheit

darstellt. Sowohl die Entwicklung als auch

das Funktionieren des Menschen ist von

einem dynamischen und interaktiven Zu-

sammenwirken menschlicher und bakte-

rieller Zellen abhängig. Müssen wir uns

angesichts der vielfältigen und engen

Interaktionen zwischen Mikroben und

menschlichen Zellen also Gedanken ma-

chen, das „Ich“ neu definieren? Der An-

teil der bakteriellen Zellen liegt dabei bei

Mensch und Tier bei etwa 50 Prozent.

Dieser hohe Grad der Durchdringung

von menschlichem und bakteriellem Le-

ben regt dazu an, die drei klassischen 

Referenzsysteme des biologischen Indivi-

duums - das Immunsystem, das Gehirn

und das Genom - zu überdenken (Rees,

Bosch and Douglas, 2018). 

Das menschliche „Ich“ anhand des Im-

munsystems zu definieren, liegt unter an-
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derem an seiner Funktion, den Körper ge-

gen schädliche Einflüsse von außen zu

schützen. Es muss also gewissermaßen

auf molekularer Ebene zwischen Selbst

und Nicht-Selbst unterscheiden können. So

entsteht eine scharfe Trennlinie zwischen

menschlichem und nicht-menschlichem

Organismus, etwa bei der Erkennung und

Abwehr von Krankheitserregern. Wie ich

bereits erläutert habe, sind bakterielle

Moleküle ein elementarer Bestandteil die-

ser Erkennungsprozesse des Immunsy-

stems und Bakterien sind essentielle Kom-

ponenten des Immunsystems. Das, was

traditionell als Teil des menschlichen

Selbst betrachtet wurde, ist also stattdes-

sen zu großen Teilen bakteriellen Ur-

sprungs, also Nicht-Selbst. Ähnlich ist es

mit dem Gehirn und seiner klassischen

Interpretation als Sitz zentraler mensch-

licher Züge wie der Persönlichkeit, der

Selbsterkenntnis oder der Emotionen: Die

bakteriellen Besiedler des Körpers kom-

munizieren mit dem Nervensystem und

nehmen so direkt oder indirekt Einfluss auf

kognitive Prozesse, das Sozialverhalten

und die Psyche. Die Prozesse, mit denen

das Gehirn das menschliche Individuum

prägt, sind also auch hier untrennbar mit

der engen Verflechtung von Organismus

und Bakterien verbunden. Bleibt als drittes

Referenzsystem für das „Ich“ noch das

menschliche Genom, also die Gesamtheit

der Erbinformationen. Das Genom gilt als

weithin unveränderlich und zugleich ein-

zigartig bei jedem Menschen. Allerdings

hat sich herausgestellt, dass mikrobielle

Gene einen großen Anteil an der Ausprä-

gung menschlicher Eigenschaften haben.

Da die Bakterienbesiedlung des Körpers

nicht statisch ist, verhält sich auch das

mikrobielle Genom im Gegensatz zum

menschlichen hochgradig variabel. Seine

Eigenschaften können sich also im Laufe

der Zeit grundlegend ändern und tragen

in ihrer Variabilität zur genetischen Aus-

stattung des Körpers bei. Bakterien beein-

flussen damit nicht nur die menschlichen

Erbinformationen, sie machen sie zu ei-

nem großen Teil aus. Die Definition des

menschlichen Individuums anhand einer

festen genetischen Ausstattung erscheint

damit also ebenfalls überholt.

Im größeren Zusammenhang betrach-

tet fordert dieses Neudenken des

menschlichen Individuums auch klassi-

sche wissenschaftliche Disziplinengren-

zen heraus (Rees et al., 2018). Mit dem

Zeitalter der Metaorganismus-Forschung

ist also nicht nur ein Umbruch in den Le-

benswissenschaften verbunden; vielmehr

ist die Mikrobiomforschung eine Einla-

dung an die Geisteswissenschaften, den

Begriff des Menschen nach der Natur-

Mensch-Trennung neu denken zu lernen.

James Lovelocks und Lynn Margulis’ Mitte

der 1960er-Jahre entwickelte Gaia-Hypo-

these der Erde als ein durch endlose

Wechselwirkungen verbundenes Lebe-

wesen (Lovelock, 1992) fügt sich nahtlos

in dieses Gedankengebäude ein. Die

Mikrobiomforschung zeigt damit auch,

wie sich mit einem immer genaueren Ver-

ständnis der genetischen und molekula-

ren Prozesse des Lebens auch die Wis-

senschaft insgesamt neu definiert.

Vom Tunnelblick und der Reduktion hin zu

einer ganzheitlichen Betrachtung von Tier

und Mensch 

Alle vielzelligen Organismen sind dau-

erhaft mit spezifischen Gemeinschaften
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von Mikroorganismen assoziiert und bil-

den mit ihnen eine funktionelle Einheit,

den „Metaorganismus“ oder „Holobiont“.

Immer mehr spricht dafür, dass dieser

Metaorganismus nicht nur über Gesund-

heit und Krankheit mitentscheidet, son-

dern sogar tierisches und menschliches

Verhalten beeinflusst und letztendlich

nach einer neuen Definition des Begriffes

„Individuum“ verlangt. Bei diesem Sicht-

barwerden des bisher Verborgenen wird

auch klar, dass wir viele althergebrachte

und vertraute Zusammenhänge neu den-

ken müssen. Das Bemühen einzelner, se-

parater Disziplinen und der Tunnelblick

des Spezialisten genügt nicht mehr für

das Studium komplexer Lebensprozesse.

Tieferen Einblick verspricht nur eine

ganzheitliche Betrachtungsweise, die Dis-

ziplinen-übergreifend angelegt ist und je-

den Organismus als eine multiorganismi-

sche Einheit sieht, die sich durch die in

ihr stattfindenden Wechselwirkungen de-

finiert. Wie bereits vor mehr als einem

Jahrzehnt vorgeschlagen (Bosch and

McFall-Ngai, 2011), bleibt das Studium

der Wechselwirkungen und das Ent-

schlüsseln der Regeln, nach denen Meta-

organismen als Einheit funktionieren, die

große Herausforderung der interdiszipli-

när aufgestellten Zoologie des 21. Jahr-

hunderts. 
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