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Mikrobiom und Winterspeck

Anne Katharina Zschocke

Wie sehr das Weihnachtsessen auf die Hiiften geht, hdngt auch von unserem Mikrobiom ab. Der
moderne Lebensstil hat zu einem Diversitatsverlust in der Darmbesiedelung gefiihrt, der sich
negativ auf den Energiestoffwechsel auswirkt. Doch dem kann man entgegenwirken: mit griind-
lichem Kauen, regelmaRigen Mahlzeiten, einer gesunden ballaststoffreichen Nahrung und der

gezielten Aufnahme von Bakterien.

Ein neuentdecktes Organ

Uppige Weihnachtsessen | Weihnachten naht,
das Fest der Liebe. Und da Liebe bekanntlich
durch den Magen geht, ist es nicht nur eine heili-
ge Zeit, sondern auch eine Zeit fiir gemeinsames
Essen. Der Advent - einst Fastenzeit - ist gefiillt
mit Weihnachtsessen, und siiBes Gebdck steht
nicht nur in Praxen und auf Stationen. Er gipfelt
in den Feiertagen, die undenkbar sind ohne die
Festessen im Kreise der Lieben. Man sitzt und isst
sich von einem zum anderen und hinterher hort
man Manchen stéhnen: ,Dieses viele Essen!*
»Jetzt habe ich wieder Kilos zugenommen®“. Als
sei Essen statt kostbares Gut eine Qual. Begleitet
von einem sanften Griff an die Bauchspeckfalte
seufzt man sich dem Friihjahr entgegen, dessen
milde Liifte einen frithmorgens motivieren mo-
gen, geniigend Bewegungen fiir die Verwandlung
des Winterspecks in eine zarte Friihlingsrolle zu
finden.

Darmbakterien als Schliissel zur Gesundheit |
Wohl dem, der dann ein iippiges Mikrobiom sein
eigen nennt. Denn anders als man bis vor kurzem
glaubte, entscheiden nicht alleine Kalorien, Hor-
mone und Bewegung iiber Kilos und Body-Mass-
Index (BMI), sondern in bedeutendem Umfang
die mikrobielle Besiedelung unseres Darms.

Im Rahmen des Human-Genom-Projektes zur
Jahrtausendwende wurden die menschlichen
Gene kartiert. Seit dem reifte die Erkenntnis, dass
die Gene der Gewebezellen im Menschen nicht
ausreichen, um sein komplexes Sein zu erkldren.
Bakterielle Gene miissen also an dieser Aufgabe
teilhaben. Und so riickten die Mikroben in den
Mittelpunkt des Forscherinteresses.

Mikrobiomforschung gro im Kommen | Neue
Techniken ermdoglichen das Aufspiiren von Genen

Lhicht kultivierbarer” Bakterien, aus denen Riick-
schliisse auf neues Leben {iberall in uns zu ziehen
sind. Diese Revolution in der Medizin fordert uns
heraus, das Bild von Mensch und Mikrobe vdllig
zu revidieren. Nicht alleine die Gene unserer
Blut- und Gewebezellen machen uns als Men-
schen aus. Zum Menschsein benétigen wir die
Gene der in uns seit Entstehung des Homo sapi-
ens lebenden Bakterien. Erst mit ihnen tragen
wir die fiir die Vollendung der Kérperfunktionen
erforderlichen Informationen in uns. Nur mit ih-
nen sind wir gesund. Schlagartig eroffnete sich
ein neues Feld, das nun weltweit wissenschaft-
lich beackert wird, meist zundchst mit Hilfe von
Madusen. Bald zeigte sich, dass nicht blo8 Verdau-
ung und Stoffwechsel auf dieses Miteinander von
Einzeller und Gewebezellen angewiesen sind,
sondern auch der gesunde Hormonhaushalt, das
Immunsystem, die Funktionen des Gehirns und
vieles mehr - darunter die Regulation des Kor-
pergewichtes.

Bakterien essen fiir uns mit

Dick wegen Firmicutes? | Es war im Jahre 2006,
als alle Didtratgeber Neuauflagen konzipieren

B c
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durften. Da hatten Forscher in der Fachzeitschrift
Nature publiziert, dass es ihnen bei Mdusen gelun-
gen war, Dicksein oder Schlanksein mit dem Uber-
tragen von Stuhlbakterien zu steuern [1]. Bei
Uberpriifung von dicken und diinnen Menschen
auf ihre Mikrobiota fanden sie dieselben Verhalt-
nisse bestdtigt, die sie bei den Mdusen gefunden
hatten: Namlich ein Uberwiegen von Bakterien
der Abteilung der Firmicutes bei fetten und der
Bacterioidetes bei schlanken Menschen. ,Darm-
bakterien machen dick“ titelten seither die meist-
verkauften Medien und meinten die Firmicutes
[2]. Vorangegangen war die Entdeckung, dass die
Verwertung der Nahrung in Energie von der
Darm-Mikrobiota abhdngt. Diese sind Vorausset-
zung dafiir, dass Polysaccharide mikrobiell so pra-
pariert werden, dass sie als Monosaccharide im
Epithel resorbiert und der Leber zugefiihrt werden
kénnen [3]. Und dass im Diinndarm unlésliche Po-
lysaccharide (,,Ballaststoffe”) im Dickdarm mikro-
biell in kurzkettige Fettsduren gespalten werden,
welche zu 60-70% des Energiebedarfs im Darme-
pithel decken [4]. Der Rest gelangt in die Leber und
fiithrt dort beispielsweise zur Lipogenese.

Darmbakterien kénnen bis zu 10% der Kalori-
enaufnahme beim Menschen ausmachen [5].

Bacteriodes sind gute Verwerter | Werden diese
Kohlehydrate jedoch nicht bakteriell verdaut, blei-
ben sie ungenutzt und werden im Stuhl ausge-
schieden. Was nichts anderes bedeutet, als dass
wir Essen je nach Mikrobiota im Darm entweder
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verwerten oder verschwenden. Was nebenbei
eine gute Botschaft fiir die Verringerung des Hun-
gers in der Welt ist. Man kann mit gesundem Mik-
robiom bei Nahrungsknappheit gesiinder sein als
mit Nahrungsfiille bei gestértem Mikrobiom. For-
scher verglichen dazu die Mikrobiota naturnaher
Volker mit der in unserer modernen Gesellschaft
und fanden tatsdchlich bei uns eine geringere
Energieausbeute pro verspeiste Kalorie als bei je-
nen. [6] Jene hatten dabei mehr Bakterien der Bac-
teriodetes, fand man heraus. Womit der Zusam-
menhang von besserer Energieausbeute und mehr
Bacteriodes den Ergebnissen von Mduseversuchen
mit Uberwiegen von Gewicht und Firmicutes wi-
derspricht. Machen Firmicutes also wirklich dick?

Winterschlaf-Fasten | Schauen wir dorthin, wo
Winterspeck lebensnotwendig ist, zu Tieren im
Winterschlaf wie dem Dreizehnstreifen-Erd-
hoérnchen (Ictidomys tridecemlineatus). Forscher
priiften ein Jahr lang, wie sich im Erdhérnchen-
darm Zahl und Zusammensetzung der meistver-
tretenen Abteilungen, ndmlich der Firmicutes,
Bacteriodetes und Verrucomicrobia verhalten,
wadhrend sie sich in Winterschlaf, Frithlingserwa-
chen und Herbstfuttern befinden. Und fanden
heraus, dass es einen Jahres-Mikrobiom-Rhyth-
mus gibt. Uberwiegen wihrend der Zeit, in der
Speckbildung gefragt ist, die Firmicutes tiber die
Anderen, nehmen im Winterschlaf-Fasten Bacte-
riodetes und Verrucomicrobia zu, Firmicutes hin-
gegen ab, wdhrend sich zugleich Vielfalt und Fiil-
le im Mikrobiom verringern. Kaum erwacht das
Erdhornchen und beginnt Frithlingsgriin zu fres-
sen, erwachen die Firmicutes sich vermehrend
wieder aus ihrem Winterschlaf [7]. Das muss alle
stutzig machen, die voreilig Menschen in Mikro-
biomtypen und Gewichtsneigungen einteilen
und ihr Dicksein auf die Bakterien schieben woll-
ten.

Und tatsdchlich ergab ein Review im Jahre
2014, dass sich zwischen Mikrobenabteilungen
wie Firmicutes & Co. und BMI kein statistischer
Zusammenhangherstellen lieR [8].

Mikrobiom im Rhythmus oder auf
Zickzackkurs?

Unsere Darmflora passt sich an | Die Zusammen-
setzung des Mikrobioms in Lebewesen dndert
sich vielmehr rhythmisch in Abhdngigkeit von
den Lebensumstinden. Das konnte man bei-
spielsweise bei Menschen finden, die sich nach
wie vor konsequent im Rhythmus der Jahreszei-
ten erndhren. Bei den Hutterer, einer traditionel-
len Volksgruppe von Auswanderern in Nordame-
rika, fand man im Sommer mehr Bacteriodetes
als im Winter, entsprechend einer {iberwiegend
ballaststoffreichen Sommererndhrung mit fri-
schem Obst und Gemiise [9]. Man miisste also
alle Mikrobiomstudien neu auf die Frage hin prii-



fen, zu welchem Zeitpunkt im Rhythmus des Le-
bewesens eine Probenentnahme stattgefunden
hat. Und welches Essen vorausgegangen ist. Und
ob man bei Labormdusen fiir Studien tiberhaupt
einen gesunden Rhythmus finden kann?

Eher Folge als Ursache von Winterspeck? | Tat-
sdchlich beweisen Versuche mit drastischer Er-
ndhrungsumstellung bei Maus und Mensch die
Bedeutung der Erndhrung fiir die Zusammenset-
zung des Mikrobioms. Diese dndert sich jeweils
kurzfristig [10, 11].

Es vermag auf Nahrungsaufnahme zu reagieren
und passt sich der Speisezusammensetzung an,
jedenfalls in Grenzen. Warum setzen manche
Menschen dann Speck an und andere nicht? Hat
ihr Mikrobiom woméglich einen Teil seiner Fa-
higkeiten verloren?

»Mikrobiomschock“ durch Antibiotika | Bringt
man eine Karte der Haufigkeit von Fettleibigkeit
der Bewohner in den USA in Deckung mit der
Haufigkeit von Antibiotikaverschreibungen, wie
es Martin Blaser vorschlug, (siehe Links unter
[12]), ergeben sich Ubereinstimmungen. Wo
Menschen einem solchen ,Mikrobiomschock*
ausgesetzt waren, (,Mikrobiomschock“ heif3t,
dass die Selbstregulation nicht mehr zur Restitu-
tion in die physiologischen Grenzen zuriick-
fiihrt), 1auft danach leicht das Kérpergewicht aus
dem Ruder. Wen wundert es, wo doch Antibioti-
ka bekanntermaRen seit Jahrzehnten in der Tier-
haltung als Mastbeschleuniger funktionieren.
Was macht die Einnahme eines Antibiotikums
also mit dem Mikrobiom? Das demonstrierte
Peer Bork vom European Molecular Biology Labo-
ratory auf einem Kongress in Heidelberg 2015,
indem er die metagenomischen Anderungen im
Mikrobiom als Punktdiagramme in rascher Bil-
derfolge aufeinanderfolgend zeigte: Es entsteht
ein chaotischer Zickzackkurs der Stamme und
Gruppen, die sich zwar nach einer Weile beruhi-
gen und rearrangieren, jedoch in verdnderter Zu-
sammensetzung, Menge und an anderer Stelle
[13]. Ob und wieweit sich das Mikrobiom davon
wieder erholt, ist abhdngig von der individuellen
Ausgangslage [14].

Fehlende Vielfalt macht mollig

Geringe Diversitdt in der westlichen Welt | Ein
System einzelner kommunizierender Teile ge-
winnt seine Stabilitdit bekanntlich aus Vielfalt
und flexibler Vernetzung. Ein Fachwerkhaus
feinster Verstrebungen wird somit einem Erdbe-
ben eher elastisch nachgeben kénnen, als ein ein-
faches Gebdude aus wenigen Stdandern. So fordert
Vielfalt auch die Plastizitdt unseres Mikrobioms.

Wie sieht es dann mit der ,zivilisierten“ Bakteri-
envielfalt aus? Bedngstigend schlecht, wenn man
die Zahlen liest, die Forscher beim Vergleich
Menschen urspriinglich lebender Kulturen mit
uns in der ,westlich zivilisierten Welt* ermittelt
haben.

Ganz gleich ob Menschen in Tansania, Burkina
Faso oder Papua Guinea einer Bakterienzdhlung
unterzogen wurden: Uberall finden sich Fiille und
Vielfalt im Mikrobiom bei ihnen {ippiger als bei
uns. Es scheint, als haben sich diese Menschen das
urspriinglich fiir Homo sapiens vorgesehene Mik-
robiompotenzial bewahrt [16, 6, 17]. Die hochste
Mikrobenvielfalt fanden Forscher bei den Yano-
mami im venezolanischen Amazonasurwald - ei-
nem Volksstamm, der erst vor wenigen Jahren
entdeckt und um Stuhlproben gebeten worden
war [18]. Die Menschen der sogenannten Ent-
wicklungsldnder haben somit ein reicheres Innen-
leben als wir mikrobenverarmten ,modernen“
Menschen, und sie haben ihre Mikrobiome bislang
vor dem mikrobiellen Artensterben der desinfizie-
renden Gesellschaften verschont.

Einfluss auf die Mukosa | Wie kommt es aber bei
mikrobiellem Vielfaltsverlust zu Ubergewicht?
Ein Weg ist der Wegfall gesunder Schleimhaut-
funktionen. Der mit dem Darmepithel verbunde-
ne Schleim besteht aus einer zellseitig verkniipf-
ten Muzinschicht, die dort fest und zum Lumen
hin gelockert ist. Dieser Schleim ist unterschied-
lich dicht mit Bakterien besiedelt. Im Darmlumen
leben die meisten Bakterien. Hier finden gemanR
der wechselnden Nahrung laufend Aktivitdts-
wechsel statt.

Als Schleimbildner wurde hierin ein Mikroben-
team identifiziert, zu deren Akteuren Akker-
mansia muciniphila und Faekalibakterium praus-
nitzii gehoren. Wie der Name vermuten ldsst,
frisst A. muciniphila Schleim und verdaut ihn [19].
Anders als man denken konnte, bedeutet dies je-
doch nicht etwa Schleimhautverlust - vielmehr
regt dies die Schleimbildung aus Becherzellen erst
richtig an. Aus den daraus entstehenden kurzketti-
gen Fettsduren erndhrt sich Faekalibakterium
prausnitzii und gibt Buttersdure ab [20]. Diese
zdhlt zu den wichtigsten Substraten der Korperre-
gulationen. Beide Stimme {iben regulierende
Funktionen bei Gentranskription in den Zellen
und auch bei Sdttigkeitsempfinden aus [21].
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Verwerten oder verschwenden? | Der bakterielle
Biofilm im Diinndarmschleim ist ein Ort der Fein-
verdauung, in dem die vorverdaute Nahrung fiir
die Aufnahme in die Enterozyten vorbereitet wird.
Enzyme, die von Bakterien sowie aus den Spitzen
der Mikrovilli vom Biirstensaum abgegeben wer-
den, reichern sich im Schleim an, wirken auf den
Speisebrei ein und adaptieren ihn fiir die Aufnah-
me in Blut und Gewebe. Damit einher gehen bak-
terielle Kontakte zu M-Zellen, die in der Peripherie
fiir die Sezernierung sektretorischer IgA aus Plas-
mazellen sorgen, zu Zellen des Hormon- und Ner-
vensystems und vielem mehr. Diese Schleimhaut
ist der Ubergang von aufen (Nahrung) nach innen
(Blut) des Korpers. Hier ent - scheidet die Mikro-
benvielfalt tiber Art und Umfang der Nahrungs-
verwertung und die Anpassung an den Kérper.

Geringe Diversitdt begiinstigt Gewichtszunahme |
Fehlt die Mikrobenvielfalt im Darm, fiihrt dies zu
Schleimhautverlust. Damit schrumpft der bakte-
rielle Biofilm als stabil strukturierter Mikrobenle-
bensraum. Dessen Filter- und Feinverdauungska-
pazitit nimmt ab. Setzen sich Mikrobenmangel
und Schleimdegerneration fort, gehen auch die
damit verbundenen Aktivititen verloren. Dazu
gehoren Wirkungen auf hormonelle Regelkreise,
wie der des Sattigungshormons Leptin. Kurz tiber
lang tritt dann ein ,leaky gut“ auf - eine Barriere-
storung. In dessen Folge kommt es zu Entziin-
dungstendenzen, zur ,silent inflammation“, so-
wohl im Darm als potenziell im ganzen Korper.
Dann gelangen nebst unzuldnglich verdauten
Nahrungsbestandteilen, periprandialen Fremd-
substanzen und Toxinen, die durch bakterielle
Mangelfunktion im Darminhalt entstehen, ver-
mehrt Lipopolysaccharide (LPS) in die Leber. LPS
aus Zellwandbestandteilen gramnegativer Bakte-
rienmembranen sind bekannt fiir ihre entziin-
dungsférdernden Eigenschaften [28]. Hoch fett-
reiche Nahrung fiihrt im Tierversuch direkt zur
iibermdRigen Aufnahme von LPS ins Blut und zu
Ubergewicht [15].

Verschiedene Einflussfaktoren

Ausloser: Die moderne Nahrung | In der Folge
dieser latenten Darmschleimhaut- und Leberent-
ziindung dndert sich der Fettstoffwechsel mit den
bekannten Risiken fiir Gewichtszunahme, Insu-
lin-Resistenz und nachfolgendem Diabetes [29].
Mikrobenmangel, Darmerkrankungen und Uber-
gewicht sind Steigerungsformen desselben Prob-
lems: der Sprengung der gesunden Mikrobenver-
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hdltnisse im Darm - und davon ausgehend im
tibrigen Korper. Ausloser ist die Nahrung, die der
moderne Mensch meist isst:

» {ibermdRig fettreich,

» industriell prozessiert,

» bakterien- und ballaststoffarm,

» unnotig gezuckert und gesalzen und

» mit kiinstlichen Stoffen versetzt.

Sie ldsst eine Bakteriengesellschaft im Korper ge-
deihen, die zum urspriinglichen und evolutiondr
entwickelten harmonischen Miteinander von Mi-
krobiom und Korperzellen des Homo sapiens
nicht mehr passt.

Briicke zwischen Mensch und Umwelt | Das Mik-
robiom verbindet uns mit der Erde und mit der in
ihr gewachsenen Nahrung. Es steht in einem
Kreislauf des Lebendigen als FlieRgleichgewicht.
Erst durch die unermiidliche bakterielle Nah-
rungsiibersetzung zwischen AufBenwelt und Kor-
perzellen koénnen wir als Menschen gleichblei-
bende Wesen sein, die in den unterschiedlichsten
Lebensumstdnden konstant bestehen. Passen
Nahrung und Menschenzellen nicht mehr zusam-
men, weil das Mikrobiom diese Briicke nicht
mehr zu bauen vermag, wird das fiir den Korper
existentielle Miteinander unméoglich [30].

Von der Familie mitgegeben | In dieses Miteinan-
der werden wir bereits hineingeboren. Anders als
man landldufig glaubte, werden wir keineswegs
erst als fertiger Mensch bakteriell besiedelt, son-
dern sind dies bereits vorgeburtlich [31-33]. Das
wurde nur lange Zeit fehlgedeutet. Die Einzeller
bewirken tatsdchlich erst die Entwicklung zum
ganzen Mensch. So wie sie erdgeschichtlich in
Jahrmilliarden den Lebensraum Erde gebildet ha-
ben, sind sie fiir den Embryo im Mutterleib die
Voraussetzung dafiir, dass sich beispielsweise das
Immunsystem gesund entwickelt [34]. Es gibt
also bakterielle Bedingungen, die unser Erdenle-
ben gestalten, und unsere korperliche Freiheit
endet da, wo wir dieses Miteinander boykottie-
ren oder sabotieren. Dann fiihrt dies in Einseitig-
keiten, wie es Ubergewicht und nachfolgende
Krankheiten sind. Sie sind in naturndher und mi-
krobenfreundlicher lebenden Kulturen unbe-
kannt. Uber den Ahnenstrom sind wir angebun-
den an den bakteriellen Ursprung, weitergegeben
von Generation zu Generation, und Mikrobiom-
gesundheit (ibernehmen wir neben der Gewebe-
zellgesundheit. Wie Eltern sich erndhren und ihr
Mikrobiom gestalten, erben wir mit [35, 36].
Auch das Fehlen von Vielfalt [37] und eine Ten-
denz zu Ubergewicht [38, 39]. Gliicklicherweise
ldsst sich dieser Genpool mit Hilfe von Mikro-
biompflege erfahrungsgemaf kurieren [40].

Plastizitdt und Dynamik pflegen | Das Mikrobiom
ist in seinem Verwobensein so komplex, dass wir
nie alles erfassen werden. SchlieBlich iibertreffen
Bakterien auch ansonsten {iberall im Leben auf



dem Planeten unsere Dimensionen. Betrachten
wir das Mikrobiom als Ganzes, ldsst sich finden:

Das Mikrobiom lebt im Gesunden in Rhythmen.
Von Natur aus ist es plastisch und dynamisch, wo-
durch es auf die jeweiligen Erfordernisse unmittel-
bar reagieren kann, so im Verdauungstrakt durch
Aktivierung entsprechender Stimme nach der
Aufnahme von Nahrung. Die fiir die Ubersetzung
auf Kérpernotwendigkeiten fahigen Populationen
vermehren sich in Stoffwechselgruppen - sofern
vorhanden. Dies geschieht innerhalb gewisser
Grenzen. Geht die fiir Homo sapiens notwendige
Ordnung und Vielfalt im Mikrobiom verloren, ver-
liert es die Fahigkeit, dessen gesunde Homdostase
aufrecht zu erhalten. Reize aus der Umgebung
werden dann unzuldnglich verarbeitet. Die dyna-
mische Regulationskapazitit geht verloren, die
Briicke welche die Bakterien zwischen Aufenwelt
und Innenwelt mit Gewebezellen bilden, brockelt.
Der Korper reagiert tendenziell entziindlich, was
eine Kaskade von Konsequenzen in Gang setzt, zu
der die Entwicklung von Ubergewicht zihlt.

Was bedeutet dies fiir die
Weihnachtsessen?

Back to the Roots | Aus der langjdhrigen Erfah-
rung mit Mikrobiomtherapie ldsst sich Folgendes
ableiten [40]:

1. Mikroben mdégen gut gekaute Speise. Nah-
rung sollte im Mund griindlich zerkleinert
sein, so dass sie als ein mit Mundmikroben
und reichlich Speichelmuzin vermengter Brei
in den Magen gelangt. Speisebrocken werden
dort sonst nicht zureichend zersetzt und
dann unzuldnglich verdaut in den Diinndarm
weitergeleitet, was zu Vermehrung von nicht
im Einklang mit den gesunden Erfordernissen
stehenden Bakterien fiihrt. Durch geniissli-
ches Kauen entfalten sich Aromen, erlebt
man hoéheren Genuss und nimmt man die
personliche Sattigungsgrenze gesund wahr.

2. Mahlzeiten sind bakterienfreundlich, wenn
sie aus ,ganzen“ Lebensmitteln entstehen und
auch Polysaccharide fiir die Fermentation im
Dickdarm umfassen, also ,,Ballaststoffe*.

RegelmdRige Essenszeiten unterstiitzen den
Mikrobiomrhythmus.

Homo sapiens ist auf eine regionale vielseitige
Mischkost angelegt. Jede Einseitigkeit fiihrt zu
einseitiger Vermehrung der sie verdauenden
Bakterien, zu Mikrobiomstérungen und An-
derung von Stoffwechselvorgdngen. Didten
sind somit Stress fiir das Mikrobiom und kén-
nen Ubergewicht herbeifiihren.

Zur gesunden Erndhrung gehoéren der Ver-
zehr vieler natiirlicher Bakterien und deren
Stoffwechselprodukte, urspriinglich aus Bo-
den, Pflanzen und Tieren der direkten Umge-
bung. Bakteriell fermentierte Lebensmittel
tragen dazu bei.

Bakterienstorende Stoffe wie kiinstliche Kon-
servierungsmittel, Pestizide oder Antibiotika
sowie Resistenzgene in Fisch oder Fleisch be-
eintrdchtigen naturgemafd Fiille, Vielfalt und
Vernetzung im Mikrobiom.

Dr. Anne Katharina
Zschocke

ist freie Fachdozentin und
Buchautorin.
kontakt@darmbakterien-
buch.de

Weihnachten als Fest des Friedens ist eine gute
Gelegenheit, die Vorstellung aus dem 19. Jahr-
hundert zu revidieren, Bakterien seien ,die ge-
fahrlichsten Feinde des Menschengeschlechtes*
[41], und um mit den Bakterien Frieden zu schlie-
Ren. Sie sind in Wirklichkeit fiir uns alle physi-
scher Ursprung und Wegbereiter jedes Lebens,
das auf der Erde neu geboren wird.
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