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Zusammenfassung 

Ultra-verarbeitete Lebensmittel (UPF, ultra-processed food) gewinnen im Ernährungsalltag von Kin-

dern und Jugendlichen an Umfang. Unter anderem aus diesem Grund wächst das Interesse am kind-

lichen Darmmikrobiom, dem eine Funktion in der Gesundheit und Entwicklung zukommt. Vor die-

sem Hintergrund zielt die vorliegende Arbeit davon ab, den Einfluss von UPF und deren Zusatzstof-

fen auf die bakterielle Diversität und mikrobielle Dysbiose im Kindes- und Jugendalter zu untersu-

chen. 

Die Untersuchung erfolgt auf Basis einer systematischen Literaturrecherche nach der Preferred Re-

porting Items for Systematic Reviews and Meta-Analyses (PRISMA)-2020-Leitlinien. Eingeschlos-

sen wurden ausschließlich peer-reviewte Humanstudien mit gesunden Kindern und Jugendlichen im 

Alter von 0–18 Jahren. Die Recherche wurde in den Datenbanken PubMed, ScienceDirect, Springer-

Link und BASE durchgeführt. Nach Anwendung der definierten Ein-und Ausschlusskriterien wur-

den insgesamt fünf Studien in die Analyse eingeschlossen. 

Die Ergebnisse zeigen, dass ein hoher UPF-Konsum mit einer veränderten mikrobiellen Zusammen-

setzung verbunden ist, die Merkmale einer Dysbiose aufweist. In mehreren Studien wurde eine re-

duzierte α-Diversität und veränderte β-Diversität festgestellt, begleitet von einer Verschiebung hin 

zu weniger vorteilhaften Taxa sowie einem Rückgang bifidobakterienreicher Profile. Interventions-

studien zu Säuglingsnahrung verdeutlichten zudem die protektive Rolle des Stillens, während Place-

bogruppen mit UPF-Nahrungsmitteln weniger günstige mikrobielle Muster aufwiesen.  

Insgesamt legen die vorliegenden Befunde nahe, dass UPF das kindliche Mikrobiom ungünstig be-

einflussen können. Gleichzeitig besteht ein erheblicher Forschungsbedarf, insbesondere hinsichtlich 

der isolierten Auswirkung typischer Zusatzstoffe. Die Resultate dieser Untersuchung dienen als Aus-

gangspunkt für weiterführende Forschungen und betonen, wie wichtig es ist, sich kritisch mit UPF 

in der kindlichen Ernährung auseinanderzusetzten.  
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Abstract 

Ultra-processed foods (UPF) are becoming increasingly prevalent in the everyday diets of children 

and adolescents. This is one of the reasons why there is growing interest in the gut microbiome in 

children, which plays a role in health and development. Against this background, the present study 

aims to investigate the influence of UPF and their additives on bacterial diversity and microbial 

dysbiosis in children and adolescents. 

The investigation is based on a systematic literature review according to the PRISMA 2020 guide-

lines. Only peer-reviewed human studies with healthy children and adolescents aged 0–18 years were 

included. The search was conducted in the PubMed, ScienceDirect, SpringerLink and BASE data-

bases. After applying the defined inclusion and exclusion criteria, a total of five studies were included 

in the analysis. 

The results show that high UPF consumption is associated with an altered microbial composition that 

exhibits characteristics of dysbiosis. Several studies found reduced α-diversity and altered β-diversity, 

accompanied by a shift towards less beneficial taxa and a decline in bifidobacteria-rich profiles. In-

tervention studies on infant formula also highlighted the protective role of breastfeeding, while pla-

cebo groups fed UPF foods exhibited less favourable microbial patterns. 

Overall, the available findings suggest that UPF can have an unfavourable effect on the infant mi-

crobiome. At the same time, there is a considerable need for further research, particularly about the 

isolated effects of typical additives. The results of this study serve as a starting point for further 

research and emphasise the importance of critically examining UPF in pediatric nutrition. 
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1 Einleitung 

Der Konsum von industriell hergestellten und stark verarbeiteten Lebensmitteln nimmt in modernen 

Gesellschaften nach wie vor zu. Nicht zuletzt für Kinder und Jugendliche sind UPF ein fester Be-

standteil des Ernährungsalltags geworden (Petridi et al., 2025). Dazu zählen Produkte wie Süßwaren, 

gesüßte Getränke, Snacks oder sonstige Fertigprodukte (Monteiro et al., 2010). Diese Lebensmittel 

zeichnen sich durch einen hohen Verarbeitungsgrad, zahlreiche Zusatzstoffe und eine veränderte 

Nährstoffzusammensetzung aus. Ihr Verarbeitungsgrad wird sowohl aus ernährungsphysiologischer 

als auch aus gesundheitlicher Perspektive kritisch diskutiert, da ein hoher UPF-Konsum mit einer 

unausgewogenen Nährstoffzufuhr und potenziell negativen gesundheitlichen Folgen verbunden ist 

(Moubarac et al., 2016). 

Darum oder gleichwohl hat das Darmmikrobiom in den vergangenen Jahren zunehmend an wissen-

schaftlicher Aufmerksamkeit gewonnen. Es gilt als Regulationsorgan, das entscheidend zur Auf-

rechterhaltung zahlreicher physiologischer Prozesse beiträgt. Dazu gehören die Verdauung von Nah-

rungsbestandteilen, die Synthese von Metaboliten wie kurzkettige Fettsäuren (SCFA, short-chain 

fatty acids) sowie die Entwicklung und Modulation des Immunsystems (Stallmach & Vehreschild, 

2016). Ein gesundes, vielfältiges und dynamisches Mikrobiom gilt als ein wesentlicher Faktor für 

die Gesamtgesundheit, während Störungen in seiner Zusammensetzung, sogenannte Dysbiosen, mit 

einer Vielzahl von Erkrankungen in Verbindung gebracht werden, darunter entzündliche Darmer-

krankungen, Adipositas, metabolische Störungen und Allergien (Schulz & Malfertheiner, 2024). 

Insbesondere in der Kindheit spielt das Darmmikrobiom eine beachtliche Rolle. Die ersten Lebens-

jahre sind geprägt von einer intensiven Phase mikrobieller Reifung und Anpassung, in der die Grund-

lage für langfristig stabile und funktionelle Mikrobiota gelegt wird. Externe Faktoren wie die Art der 

Geburt, Stillen oder Antibiotika beeinflussen diese Entwicklung ebenso wie die Ernährung. Vor die-

sem Hintergrund wird die Frage gestellt, inwiefern moderne Ernährungsmuster mit hohem UPF-

Anteil die Reifung und Zusammensetzung des kindlichen Mikrobioms beeinflussen und ob dadurch 

negative gesundheitliche Effekte begünstigt werden (Schulz & Malfertheiner, 2024). 

Bisherige wissenschaftliche Studien legen nahe, dass UPF aufgrund ihrer Zusammensetzung und der 

Vielzahl an Zusatzstoffen potenziell schädliche Auswirkungen auf das intestinale Ökosystem haben 

können (Faggiani et al., 2025). Diskutiert wird insbesondere, dass bestimmte Inhaltstoffe wie Emul-

gatoren, Süß- oder Konservierungsstoffe die bakterielle Diversität verringern, das mikrobielle 

Gleichgewicht verschieben und dadurch proinflammatorische Prozesse fördern können. Es sind aber 

auch Forschungslücken erkennbar, denn viele vorhandene Studien beziehen sich auf Tiermodelle 

und erwachsene Populationen, während Daten aus Humanstudien mit Kindern und Jugendlichen bis-

lang nur begrenzt verfügbar sind. Zudem untersuchen zahlreiche Arbeiten den Gesamtverzehr von 

UPF, während der isolierte Effekt einzelner typischer Zusatzstoffe im Kindesalter kaum erforschen 

ist (Alves et al., 2025).  
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Vor diesem Hintergrund ergibt sich die Notwendigkeit, den wissenschaftlichen Kenntnisstand sys-

tematisch zu sichten und kritisch zu bewerten. Durch die Bündelung und Analyse vorhandener Hu-

manstudien können übergreifende Muster sichtbar gemacht und bestehende Forschungslücken be-

nannt werden. Eine solche Übersicht ist nicht nur für die wissenschaftliche Diskussion relevant, son-

dern gibt Hinweise für Präventionsstrategien und gesundheitspolitische Maßnahmen, die auf eine 

Verbesserung der Ernährungssituation von Kindern und Jugendlichen abzielen. 

Die Forschungsfrage lautet: „Welche Auswirkungen haben UPF und ihre Zusatzstoffe auf die bak-

terielle Diversität und mikrobielle Dysbiose im Darmmikrobiom von Kindern und Jugendlichen?“  

Der vorzulegende systematische Literaturrecherche verfolgt mithin das Ziel, den Einfluss von UPF 

und ihrer Zusatzstoffe auf die bakterielle Diversität und mikrobielle Dysbiose im Darmmikrobiom 

von Kindern und Jugendlichen systematisch darzustellen.  
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2 Hintergrund 

In diesem Kapitel wird der theoretische Hintergrund dargestellt, auf den die Ergebnisdarstellung 

und Diskussion folgen. Es beinhaltet die wesentlichen Konzepte und wissenschaftlichen Erkennt-

nisse, die für das Verständnis des Forschungsstands notwendig sind und stellt sie in den Kontext 

der aktuellen Literatur. So wird ein Rahmen geschaffen, der es ermöglicht, die später ausgewertet 

Studien einzuordnen und kritisch zu bewerten. 

2.1 Ultra-Processed Foods (UPF) 

2.1.1 Definition und Klassifikation nach NOVA 
Die NOVA-Klassifikation wurde im Jahre 2009 von einem Forschungsteam der Universität São 

Paolo entwickelt, dem auch Monteiro et al. angehören (Medin et al., 2025). Sie hat sich als anerkann-

tes Instrument etabliert, das unter anderem in UN- und Ernährungsempfehlungen relevanter Fachor-

ganisationen Anwendung findet. Diese Klassifikation ordnet Lebensmittel nicht nach ihrem Nähr-

stoffprofil, sondern nach dem Grad und Zweck ihrer industriellen Verarbeitung ein. Nach der 

NOVA-Klassifikation werden Lebensmittel in vier Gruppen unterteilt (Monteiro et al., 2018). 

Die erste Gruppe (NOVA1) umfasst unverarbeitete oder nur geringfügig verarbeitete Lebensmittel. 

Darunter fallen essbare Teile von Pflanzen oder Tieren, die direkt aus der Natur stammen oder le-

diglich durch einfache Verfahren wie Trocknen, Kühlen oder Fermentieren haltbar gemacht wurden. 

Die zweite Gruppe (NOVA2) beinhaltet kulinarische Zutaten, die aus Lebensmitteln der ersten 

Gruppe gewonnen werden. Dazu zählen beispielsweise Salz, pflanzliche Öle, Zucker oder Stärken, 

die in der Zubereitung von Speisen als Grundzutaten Verwendung finden. Die dritte Gruppe 

(NOVA3) bezeichnet verarbeitete Lebensmittel, die durch Kombination von Produkten aus Gruppe 1 

und 2 entstehen. Typische Beispiele sind Brot, Konserven oder gepökelte Fleischwaren, die meist 

nur wenige Zutaten enthalten und noch deutlich als ursprüngliche Lebensmittel erkennbar sind. Die 

vierte Gruppe (NOVA4) umfasst schließlich UPF. Hierbei handelt es sich um industriell formulierte, 

meist verzehrfertige Produkte, die überwiegend oder vollständig aus isolierten Nahrungsbestandtei-

len sowie Zusatzstoffen bestehen. Charakteristisch ist, dass nur noch geringere oder keine Anteile 

intakter Lebensmittel aus Gruppe 1 enthalten sind (Braesco et al., 2022). Ihre Herstellung umfasst in 

der Regel eine Reihe physikalischer, biologischer sowie chemischer Prozesse, die über traditionelle 

Lebensmittelverarbeitung hinausgehen (Moubarac et al., 2016). Das Ziel der Ultraverarbeitung be-

steht darin, markenspezifische Lebensmittelprodukte herzustellen, die lange haltbar, verzehrfertig 

und allgegenwertig verfügbar sind (Monteiro et al., 2018). Zudem zeichnen sich durch eine beson-

ders hohe sensorische Attraktivität und Schmackhaftigkeit aus. Diese wird vor allem durch erhöhte 

Mengen an Fett, Zucker und Salz sowie durch Farb-, Aroma- und weiteren Zusatzstoffen erzielt 

(Monteiro et al., 2013). Darüber hinaus werden sie oft mit ansprechenden Verpackungen und Mar-

ketingstrategien beworben (Monteiro et al., 2018). Für die Hersteller sind sie besonders 
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gewinnbringend durch den Einsatz kostengünstiger Zutaten. Zudem erscheinen bestimmte Produkte 

durch die Zugabe von Mikronährstoffen oder Health Claims vermeintlich als gesünder, obwohl sie 

typische Merkmale von UPF aufweisen (Mescoloto et al., 2023; Monteiro et al., 2018). 

Typische Beispiele sind Softdrinks, Süßwaren, gezuckerte Frühstückscerealien, Fertiggerichte, ver-

arbeitete Fleischprodukte, industriell hergestellte Backwaren, Chips, aromatisierte Milchgetränke 

(Monteiro et al., 2010; Moubarac et al., 2016) sowie Produkte der Säuglingsnahrung, darunter ins-

besondere Folgenahrung und andere industriell gefertigte Babyprodukte (Monteiro et al., 2010, 

2019). 

2.1.2 Zusammensetzung typischer UPF 
UPF weisen Merkmale in ihrer Zutaten- und Nährstoffzusammensetzung auf, die sie deutlich von 

gering verarbeiteten Lebensmitteln unterscheiden (Moubarac et al., 2016). Die Kombination aus 

energiedichter, nährstoffarmer Zusammensetzung und dem Einsatz funktioneller wie sensorisch 

wirksamer Zutaten macht UPF zu einer klar abgrenzbaren NOVA-Kategorie (Monteiro et al., 2018). 

Im Allgemeinen enthalten sie selten oder gar nicht ganze oder unverarbeitete Lebensmittel (Monteiro 

et al., 2013). 

Darüber hinaus weisen UPF einen hohen Gehalt an Advanced Glycation End Products (AGE) auf. 

Diese entstehen durch die nicht-enzymatische Bindung von Zuckerverbindungen an Proteine oder 

Lipide. Verantwortlich für die erhöhte Bildung in UPF sind unter anderem ihr hoher Zuckergehalt, 

der Einsatz dehydrierter Zutaten, Verarbeitungsschritte bei sehr hohen Temperaturen, wie dem Frit-

tieren oder Mikrowellenbehandlung, sowie lange Lagerzeiten (Canani et al., 2024, S. 2).  

UPF bestehen aus fünf oder – regelmäßig sehr viel mehr Inhaltsstoffen (Moubarac et al., 2016). Sie 

enthalten meist Zucker, Öle und Fette, Salz, die auch in verarbeiteten Lebensmitteln verwendet wer-

den. Ein hoher Anteil an zugesetztem Zucker, gesättigten und trans-Fettsäuren, Natrium, raffinierte 

Stärken macht sie jedoch sehr energiedicht, während Proteine, Ballaststoffe und Mikronährstoffe nur 

in geringeren Mengen vorliegen  (Monteiro et al., 2018). 

Darüber hinaus enthalten UPF Zutaten, die in der häuslichen Küche unüblich sind, einige werden 

direkt aus Lebensmitteln extrahiert, wie Kasein, Laktose, Molke oder Gluten. Meistens sind es je-

doch jene Substanzen, die durch die Weiterverarbeitung anderer Bestandteile oder einer Abfolge 

industrieller Herstellungsprozesse gewonnen werden, wie hydrolysiertes Protein, modifizierte Stärke, 

hydrierte sowie umgeesterte Öle und Zusatzstoffe (Medin et al., 2025; Monteiro et al., 2018; Mouba-

rac et al., 2016). Letztere werden während vieler Vorgänge – u. a. Zubereitung, Herstellung, Verar-

beitung, Verpackung – hinzugefügt, um die physikalischen, chemischen, sensorischen oder biologi-

schen Eigenschaften des Produktes zu verändern. Zu ihnen gehören Konservierungsstoffe, Süßungs-

mittel, Farbstoffe, Fett-Ersatzstoffe, Nährstoffe, Emulgatoren, Stabilisatoren, Verdickungsmittel, 

Säureregulatoren, Backtrieb-, Feuchthalte-, Festigungsmittel und Geschmacksverstärker (Monteiro 

et al., 2019; Moubarac et al., 2016).  
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Es ist gilt zu beachten, dass sich die Nährstoffprofile innerhalb der NOVA4-Kategorie erheblich 

unterscheiden können. Einige der Produkte haben eine akzeptable Ernährungsqualität, größtenteils 

handelt es sich jedoch um solche mit bereits beschriebener Zusammensetzung, somit ungünstigen 

ernährungsphysiologischen Werten (Braesco et al., 2022). 

2.1.3 Zusatzstoffe in UPF 
Wie erwähnt, sind Zusatzstoffe ein wesentliches Merkmal dieser Produktkategorie. Sie werden nicht 

zur grundlegenden Ernährung zugesetzt, sondern hauptsächlich der Konservierung, der Modifikation 

sensorischer Eigenschaften oder der technischen Stabilisierung (Monteiro et al., 2018, 2019). Zu-

satzstoffe, die in großer Zahl und mit unterschiedlichen Funktionen vorhanden sind, sollten gesondert 

betrachtet werden. Sie tragen wesentlich zu Charakteristik von UPF bei und können potenziell ge-

sundheitlich relevante Effekte haben (Moubarac et al., 2016).  

Emulgatoren sind Lebensmittelzusatzstoffe, die in der Lebensmittelindustrie verbreitet eingesetzt 

werden (Moubarac et al., 2016), um Emulsionen zwischen eigentlich nicht mischbaren Komponenten 

wie Wasser und Öl zu ermöglichen und stabil zu halten (Besedin et al., 2024). Sie werden in vielen 

UPF zur Stabilisierung und Verbesserung der Textur eingesetzt, nicht nur gezielt für ihre technolo-

gische Funktion, sondern auch um die sensorischen Eigenschaften zu optimieren (Monteiro et al., 

2018). Typische Vertreter sind Xanthan, modifizierte Stärken und Pektin. Emulgatoren können meh-

rere Funktionen erfüllen. So werden etwa modifizierte Cellulosen wie Carboxymethylcellulose und 

Carrageen als Emulgatoren, ebenso als Verdickungs- und Geliermittel eingesetzt (Besedin et al., 

2024). 

Lebensmittelfarben umfassen Farbstoffe, Pigmente oder andere Substanzen, die Lebensmitteln Farbe 

verleihen. Ihr primärer Zweck besteht darin, die optischen Eigenschaften von Produkten zu verbes-

sern oder wiederherzustellen, wenn diese während der Verarbeitung beeinträchtigt wurden. Darüber 

hinaus tragen sie zur Wiedererkennbarkeit von Marken bei. Grundsätzlich lassen sich Lebensmittel-

farben in drei Hauptgruppen unterteilen: natürliche, synthetische und anorganische Farbstoffe 

(Besedin et al., 2024). 

Aromastoffe sind weitere sehr verbreitete Lebensmittelzusatzstoffe, die aus komplexen Mischungen 

natürlicher und synthetischer Komponenten bestehen. Natürliche Aromastoffe werden aus tierischen 

oder pflanzlichen Quellen gewonnen und umfassen unter anderem Öle, Gewürze sowie Produkte, 

die durch Destillation, Fermentation, Rösten oder Erhitzen entstehen. Synthetische Aromastoffe hin-

gegen werden chemisch hergestellt, sind in dieser Form in natürlichen Produkten nicht nachweisbar, 

können jedoch identische chemische Strukturen wie natürliche Aromastoffe aufweisen. Neben die-

sen Aromastoffen werden auch Geschmacksverstärker eingesetzt, die nicht selbst aromabestimmend 

wirken, sondern den Eigengeschmack von Lebensmitteln verstärken. Die am häufigsten verwendete 

Aromakomponente ist Zitronensäure, gefolgt vom Geschmacksverstärker Mononatriumglutamat 
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(MSG). Bezogen auf das Gewicht zählt MSG zu den am häufigsten konsumierten Lebensmittelzu-

satzstoffen (Besedin et al., 2024). 

Konservierungs- und Lebensmittelzusatzstoffe dienen dazu, die Haltbarkeit von Produkten zu ver-

längern, indem sie mikrobielle Kontamination verhindern, den Abbau von Inhaltsstoffen verlangsa-

men und dadurch die Qualität und Sicherheit von Lebensmitteln über längere Zeiträume gewährleis-

ten (Canani et al., 2024). Sie wirken, indem sie Verfügbarkeit von Wasser reduzieren, chemische 

Reaktionen verlangsamen und das Wachstum von Mikroorganismen hemmen. Da mikrobieller Ver-

derb eine der größten Herausforderungen der Lebensmittelkonservierung darstellt, entfalten sie meis-

ten Konservierungsstoffe ihre Wirkung über antimikrobielle Mechanismen. Einige Substanzen, wie 

Salz und Zucker, wurden bereits lange vor der industriellen Herstellung von UPF in der traditionellen 

Küche zur Konservierung genutzt. Die übrigen Konservierungsstoffe lassen sich in mehrere Haupt-

gruppen einteilen: schwache organische Säuren wie Benzoate, Propionate und Sorbate sowie deren 

Salze; anorganische Verbindungen wie Sulfite und Nitrite; sowie p-Hydroxybenzoesäureester (Para-

bene) (Besedin et al., 2024). 

Hinzu kommen funktionelle Kategorien, die in unterschiedlichen technologischen Kontexten einge-

setzt werden. Hierzu zählen Süßungsmittel, Fett-Ersatzstoffe, zugesetzte Nährstoffe, Stabilisatoren, 

Säureregulatoren, Verdickungs-, Backtrieb-, Feuchthalte- und Festigungsmittel. Diese Substanzen 

erfüllen spezifische Funktionen, indem sie den Energiegehalt variieren, die Textur und Stabilität von 

Lebensmittel beeinflussen, den pH-Wert regulieren oder die Haltbarkeit und sensorische Eigenschaf-

ten optimieren (Besedin et al., 2024; Moubarac et al., 2016). Diese Stoffe werden in der industriellen 

Lebensmittelherstellung gezielt kombiniert, um Produkte zu erzeugen, die geschmacklich, visuell 

und haptisch besonders ansprechend sind (Hall et al., 2019; Monteiro et al., 2013). 

2.1.4 Verzehrmuster bei Kindern und Jugendlichen  
Der UPF-Konsum dominiert im Nahrungsmittelangebot von Ländern mit hohem Einkommen, wäh-

rend er in Ländern mit mittlerem inzwischen rapide ansteigt (Monteiro et al., 2013). In den USA, 

Kanada oder dem Vereinigten Königreich machen UPF mehr als die Hälfte der gesamten Energie-

zufuhr aus (Canani et al., 2024). Langzeitstudien zeigen, dass der UFP-Konsum in europäischen 

Kohorten mehrheitlich niedriger ist (Chen et al., 2025). In Ländern mit mittlerem Einkommen liegt 

der Anteil deutlich niedriger (Monteiro et al., 2018), steigt jedoch jährlich stark an (Canani et al., 

2024). 

Die brasilianischen Nationalen Demografie- und Gesundheitsumfrage 2006/2007 zeigte, dass Kinder 

in stärker urbanisierten Regionen eine Ernährung mit einem höheren Anteil an verarbeiteten Lebens-

mitteln wie Süßigkeiten und Softdrinks aufweisen (Chew et al., 2020). Während die traditionelle 

Ernährung überwiegend auf unverarbeiteten landwirtschaftlichen Erzeugnissen basiert, haben Urba-

nisierung und Industrialisierung den Zugang zu verarbeiteten Lebensmitteln stark erhöht. Mit Glo-

balisierung und sozialem Wandel ist zudem davon auszugehen, dass auch Länder mit mittlerem 
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Einkommen zunehmend einen stärkeren Zugang zu verarbeiteten Lebensmitteln erhalten (Chew et 

al., 2020). 

Der Konsum von UPF ist bereits im Kindes- und Jugendalter weit verbreitet und trägt in vielen Län-

dern erheblich zur täglichen Energieaufnahme bei. Internationale Analysen mit der NOVA-Klassifi-

kation zeigen, dass UPF im Durchschnitt etwa die Hälfte des gesamten Energiezufuhr von Kindern 

und Jugendlichen ausmachen (Petridi et al., 2025). 

In der Canadian Healthy Infant Longitudinal Development (CHILD)-Kohorte (prospektive Geburts-

kohorte mit >3.000 Kindern) machten UPF bei Dreijährigen durchschnittlich 45 % der täglichen 

Energiezufuhr aus, wobei sich die Werte bei Jungen und Mädchen nur geringfügig unterschieden 

(Chen et al., 2025). 

Eine aktuelle Untersuchung von Petridi et al. mit Daten aus Griechenland (Querschnittsstudie, Kin-

der 2–11 Jahre) zeigte, dass der Anteil der Gesamtenergiezufuhr aus UPF bei durchschnittlich 39,8 % 

lag. Dabei konnten nur geringe Unterschiede zwischen den normalgewichtigen und Kindern mit 

Übergewicht oder Adipositas nachwiesen werden. In der Gesamtbetrachtung stammen die größten 

Beiträge aus Fertiggerichten, süßen Getreideprodukten, herzhaften Snacks und Süßigkeiten. Zudem 

zeigten sich Unterschiede nach Geschlecht und Altersgruppe: Jungen konsumierten tendenziell mehr 

energiedichte UPF, während Mädchen häufiger süße Milchprodukte und Backwaren wählten (Petridi 

et al., 2025). 

Eine brasilianische Querschnittsanalyse von Bento et al. zeigte den Einfluss des Ernährungssettings 

auf den UPF-Konsum: Kinder, die zwei Schulmahlzeiten täglich konsumierten, nahmen etwa 18 % 

weniger UPF zu sich; bei drei Schulmahlzeiten lag der Rückgang bei 26 % im Vergleich zu Gleich-

altrigen ohne Schulmahlzeiten (Bento et al., 2018). 

Eine Untersuchung von Mescoloto et al. mit brasilianischen Jugendlichen (Querschnittsstudie, 13–

19 Jahre) wies nach, dass der Verzehr von frischen Lebensmitteln wie Obst und Gemüse sowie mi-

nimal verarbeiteter Grundnahrungsmittel wie Reis und Bohnen bei einem erheblichen Teil der Teil-

nehmenden unzureichend ausfiel. Gleichzeitig wurde ein hoher Konsum von UPF festgestellt: 33 % 

verzehrten Hamburger oder Aufschnitt, 63 % Sandwich-Kekse, Süßwaren oder Bonbons und 83 % 

gesüßte Getränke. Zudem erwies sich neben der Art der verzehrten Lebensmittel auch die Struktur 

der Ernährung als relevant. Die Ergebnisse zeigten, dass das Auslassen des Frühstücks häufig mit 

Außer-Haus-Mahlzeiten und dadurch einem höheren UPF-Konsum einherging (Mescoloto et al., 

2023). 

Eine weitere brasilianische Querschnittsstudie mit 790 Jugendlichen (14–19 Jahre) zeigte, dass der 

Konsum von UPF insbesondere bei jenen Jugendlichen höher war, die sich in einem ungesunden 

Ernährungskontext befanden. Dazu zählten Essgewohnheiten Mahlzeiten außer Haus, an lauten Or-

ten, im Bett, im Stehen oder Gehen, vor Bildschirmen sowie ohne soziale Begleitung (Petridi et al., 

2025). 
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In der Querschnittsstudie von Khoury et al., die auf den Daten der longitudinalen Childhood Obesity 

Risk Assesment Longitudinal Study (CORALS) basiert, wurden 1.426 Kinder mit einem Durch-

schnittsalter von 5,8 Jahren untersucht. Festgestellt wurde, dass der UFP-Konsum bei Kindern, deren 

Familien einen niedrigeren sozioökonomischen Status aufwiesen oder deren Mütter über ein niedri-

ges Bildungsniveau verfügten, deutlich häufiger zu beobachten war. Dieser Befund stimmt mit den 

Ergebnissen anderer europäischer Studien überein und verdeutlicht, dass soziale Ungleichheiten das 

Ernährungsverhalten von Kindern prägen und den UPF-Konsum begünstigen können (Khoury et al., 

2024, S. 9). 

Zudem werden UPF nicht nur von Kindern und Jugendlichen, sondern bereits im Säuglingsalter auf-

genommen. In Deutschland ist der Gebrauch von Säuglingsanfangsnahrung im frühen Kindesalter 

weit verbreitet. Theurich et al. zufolge erhalten 43 % der Säuglinge bis zum Alter von sechs Monaten 

ausschließlich Formulamilch, während weitere 38 % sowohl Formulamilch als auch Muttermilch 

erhalten. Insgesamt konsumieren damit bis zu 81 % der Säuglinge in diesem Altersbereich zumindest 

teilweise Formulamilch (Theurich et al., 2024). Es zeigten Plaza-Diaz et al., dass auch Beikostpro-

dukte wie Getreidebrei in vielen Ländern zu den ersten Lebensmitteln gehören. Aufgrund ihrer halb-

festen Konsistenz erleichtern sie den Übergang von ausschließlicher Milchernährung zu fester Kost. 

Getreidebreie für Säuglinge werden in der Regel aus raffinierten Mehlen hergestellt, die häufig durch 

den Zusatz von Amylasen hydrolysiert werden, um die Viskosität zu reduzieren. Dieser Prozess führt 

zu einem erhöhten Gehalt an Einfachzuckern und es werden oftmals weitere Zucker, wie Saccharose, 

zugesetzt (Plaza-Diaz et al., 2021).  

Nach der grundlegenden Betrachtung von UPF richtet sich der Fokus nun auf das Darmmikrobiom 

im Kindes- und Jugendalter. 

2.2 Darmmikrobiom im Kindes- und Jugendalter 

2.2.1 Mikrobiota: Zusammensetzung, Diversitätsmaße und Methoden der Mikrobiom-

analyse 

Das Mikrobiom bezeichnet die Gesamtheit aller Mikroorganismen, die im menschlichen Organismus 

leben. Der überwiegende Anteil der mikrobiellen Gemeinschaften des menschlichen Körpers ist im 

Darm (Stallmach & Vehreschild, 2016), insbesondere im Dünndarm (Turroni et al., 2017) als eine 

mikrobielle Gemeinschaft lokalisiert, deren Zellzahl mit der Anzahl menschlicher Körperzellen ver-

gleichbar ist (Stallmach & Vehreschild, 2016). Die mikrobielle Vielfalt wird mit Klassifikationssys-

temen erfasst. Dabei ist ein Taxon eine Gruppe von Organismen, die aufgrund gemeinsamer Merk-

male kategorisiert wird. Die Mikrobiota des Darms sind äußerst vielfältig: Schätzungen zufolge gibt 

es mehr als eintausend identifizierbare Spezies, von denen jeder Mensch einen individuellen Teil 

dieser Gesamtheit repräsentiert. Die beiden Phyla Firmicutes und Bacteorides machen zusammen 

mehr als 90 % der bakteriellen Gemeinschaft aus und stellen den größten Anteil. Weniger häufig 
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kommen Phyla, wie Actinobacteria, Proteobacteria, Verrucomicrobia oder Fusobacteria vor. Es zeigt 

sich auch auf der Ebene der Gattungen eine charakteristische Zusammensetzung, häufig sind etwa 

Bacteroides, Faaecalibacterium, Bifidobacterium, Prevotella und Roseburia. Zudem haben einzelne 

Arten eine besondere funktionelle Bedeutung, das Facealibacterium prausnitzii wird etwa mit ent-

zündungshemmenden und butyratproduzierenden Eigenschaften in Verbindung gebracht. Es gilt als 

Schlüsselspezies für die Aufrechthaltung der Darmgesundheit (Stallmach & Vehreschild, 2016). 

Zur quantitativen Erfassung der Diversität mikrobieller Gemeinschaften werden ökologische Kon-

zepte genutzt. Die α-Diversität gibt die Vielfalt innerhalb einer einzelnen Probe an. Sie berücksichtigt 

die Anzahl der Taxa (Richness) sowie deren relative Häufigkeiten (Evenness). Eine hohe α-Diversi-

tät beschreibt, dass viele Mikroorganismenarten innerhalb einer Probe vertreten und relativ gleich-

mäßig verteilt sind. Zur Berechnung kommen Indizes zum Einsatz: Der Chao1-Index schätzt die 

Anzahl der vorhandenen Taxa, während der Shannon-Index sowohl die Häufigkeit als auch die 

Gleichverteilung berücksichtigt. Der Schwerpunkt des Simpson-Index liegt stärker auf dominieren-

den Taxa. Eine ausgeprägte α-Diversität wird als Zeichen für eine stabile und belastbare mikrobielle 

Gemeinschaft angesehen. Sie unterstützt das Darmmikrobiom dabei, sich auf äußere Belastungen 

wie Antibiotika, Infektionen oder Veränderungen in der Ernährung einzustellen. Eine geringere 

Diversität wird hingegen mit einer erhöhten Anfälligkeit für Dysbiosen und damit verbundenen Stö-

rungen in Verbindung gebracht (Stallmach & Vehreschild, 2016). 

Die β-Diversität bezieht sich auf die Unterschiede zwischen mehreren mikrobiellen Proben. Eine 

hohe β-Diversität beschreibt, dass die mikrobiellen Proben in ihrer Zusammensetzung stark variieren. 

Abweichungen in der Zusammensetzung können mit Distanzmaßen wie dem Bray-Curtis-Dissila-

rity-Index quantifiziert werden. Zusätzlich zu den Taxa berücksichtigen phylogenetische Verfahren 

wie Unifrax die evolutionären Verwandtschaftsbeziehungen zwischen ihnen (Stallmach & 

Vehreschild, 2016). 

Die funktionelle Diversität umfasst mehr als die reine taxonomische Zusammensetzung und bezieht 

sich auf eine Vielfalt von mikrobiellen Stoffwechselwegen. Zudem hat sie viele Funktionen, wie die 

Produktion von SCFA oder die Regulation immunbiologischer Prozesse (Plaza-Diaz et al., 2021). 

Zur Analyse der Mikrobiota werden molekularbiologische Verfahren verwendet. Die 16S Ribonuk-

leinsäure (16S-rRNA)-Amplikon-Sequenzierung, die eine taxonomische Zuordnung der Mikroorga-

nismen anhand des konservierten 16S-rRNA-Gens ermöglicht, ist ein Standardverfahren. Für detail-

liertere Analysen kommt die Metagenom-Shotgun-Sequenzierung zum Einsatz, die das gesamte ge-

netische Material einer Probe erfasst und somit sowohl taxonomische als auch funktionelle Einsich-

ten ermöglicht. Zusätzlich gibt es Verfahren, die phylogenetischen Beziehungen stärker betonen, wie 

unique fraction metric (UniFrac), das Unterschiede anhand evolutionärer Stammbäume quantifiziert 

(Stallmach & Vehreschild, 2016).  



 
 

12 

2.2.2 Entwicklung und Reifung des Mikrobioms 
Die Entwicklung des kindlichen Darmmikrobioms beginnt bereits während der Geburt und verläuft 

in sukzessiven Abschnitten, die durch eine zunehmende Diversität und funktionelle Spezialisierung 

gekennzeichnet sind (Turroni et al., 2017). 

Die Mikrobiomprogression des sich entwickelnden Darmmikrobioms durchläuft eine Entwicklungs-

phase (Monate 3–14), eine Übergangsphase (Monate 15–30) und eine stabile Phase (Monate 31–46). 

Diese können jedoch stark durch einige Faktoren, die in Abschnitt 2.2.4 dargestellt werden, abwei-

chen (Stewart et al., 2018). 

Der erste wesentliche Kontakt mit Mikroorganismen erfolgt während bzw. nach der Geburt. Obwohl 

die intrauterine Umgebung als steril gilt, gibt es Hinweise darauf, dass Bakterien auf oder im Fötus 

vorkommen, die durch aus pränataler Besiedlung des Mekoniums stammen. Dort kommen Bakterien 

wie Escherichia coli, Enteroccus faecium sowie Bifidobacterium species pluralis und Staphylococ-

cus epidermis vor, die wiederum möglicherweise durch Verschiebung aus dem mütterlichen Darm 

in den fetalen Kreislauf gelangt sind (Turroni et al., 2017). 

Das intestinale Ökosystem wird unmittelbar nach der Geburt vor allem durch die Entbindungsart 

geprägt: Bei vaginal geborenen Kindern ist die Prävalenz von Bakterien der Spezies Bacteroides, 

insbesondere Bacteroides fragilis, die aus dem mütterlichen Geburtskanal stammen, höher (Stewart 

et al., 2018). Im Gegensatz dazu wurden bei per Kaiserschnitt geborenen Kinder vermehrt Haut- und 

Umweltkeime festgestellt (Turroni et al., 2017). Unabhängig vom Geburtsmodus wird das Vorkom-

men von Bacteroides mit einer erhöhten Diversität und einer beschleunigten Reifung der Darmmik-

robiota assoziiert (Stewart et al., 2018). Diese anfängliche mikrobielle Kolonisation ist prägend für 

die weitere Immunentwicklung und metabolische Programmierung (Navarro-Tapia et al., 2020).  

Die Ernährung in den ersten Lebensmonaten stellt einen Treiber der mikrobiellen Reifung dar 

(Turroni et al., 2017). Der wichtigste Faktor, der mit der Mikrobiomstruktur in Verbindung steht, ist 

die Aufnahme von Muttermilch, entweder ausschließlich oder teilweise (Stewart et al., 2018). Sie 

bietet, soweit quantitativ ausreichend, den Säuglingen die optimale Ernährung, da sie einzigartige 

Inhaltsstoffe enthält, die die Entwicklung der Pionier-Darmmikrobiota anregen, darunter zahlreiche 

komplexe Oligosaccharide und immunmodulatorische Komponenten (Plaza-Díaz et al., 2018). Sie 

liefert neben Nähstoffen präbiotisch wirksame humane Milch-Olgiosaccharide, die das Wachstum 

spezifischer Bifidobacterium-Arten, wie Bifidobacterium breve, Bifidobacterium bifidum (Stewart 

et al., 2018) und Bifidobacterium longum subspecies infantis, antreiben (Turroni et al., 2017). Zudem 

korreliert das Stillen mit einer höheren relativen Häufigkeit an Actinobacteria und einer geringen 

mikrobiellen Diversität, was als schützender Faktor in der frühen Entwicklung angesehen wird 

(Plaza-Diaz et al., 2021). 

Gegen Ende des Kleinkindalters, etwa im Alter von ein bis zwei Jahren, beginnt mit der schrittweisen 

Entwöhnung eine Übergangsphase, in der die Häufigkeit des Stillens abnimmt und gleichzeitig feste 

Nahrungsmittel eingeführt werden (Turroni et al., 2017). Dies sind Einflussfaktoren für die 
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strukturelle Entwicklung und Reifung der kindlichen Darmmikrobiota, was durch den Stamm der 

Firmicutes besonders deutlich wurde (Stewart et al., 2018). Zudem kommt es zu einer fortschreiten-

den Abnahme der Bifidobakterien, jedoch sind sie nach einem Monat der Entwöhnung weiterhin im 

Darmmikrobiom dominant. Nach dem Abstillen sinkt der Gehalt an Bifidobakterien zusammen mit 

dem Gehalt an Clostridium perfringens und Clostridium difficile stark, während die Häufigkeit an-

derer, streng anaerober Clostridien zunimmt (Turroni et al., 2017). Während dieser Phase werden die 

zuvor dominanten Phyla, insbesondere Proteobacteria und Actinobacteria, zunehmend von den für 

das adulte Mikrobiom charakteristischen Phyla Firmicutes und Bacteroidetes übernommen (Plaza-

Díaz et al., 2018), die relative Stabilität der mikrobiellen Gemeinschaften steigt (Turroni et al., 2017). 

Das Mikrobiom des Darms bei Kleinkindern unterscheidet sich in dieser Phase weiterhin vom Er-

wachsenenmikrobiom. Wann das Mikrobiom die Ausprägung eines Erwachsenen erreicht, ist schwer 

zu bestimmen und nicht klar definiert, aber es wird nahegelegt, dass dies zwischen dem 1. und 3. 

Lebensjahr geschieht. Es bedarf mehrerer Jahre und Entwicklungsschritte des Körpers, wie hormo-

nelle Veränderungen während der Pubertät und Veränderungen in der Ernährung (Turroni et al., 

2017). 

Nach dieser dynamischen Phase wird das Mikrobiom zunehmend robust gegenüber äußeren Einflüs-

sen, bleibt jedoch weiterhin durch Faktoren wie Ernährung, Krankheiten oder Umwelteinflüsse be-

einflussbar. Untersuchungen zeigen, dass ein großer Teil der in der frühen Kindheit erworbenen mik-

robiellen Stämme, die oft durch enge Verwandte weitergegen wurden, über Jahre im Darm verblei-

ben. Ein Großteil der bakteriellen Gemeinschaft konnte noch fünf Jahre nach der Erstbesiedlung 

nachgewiesen werden, was auf eine Langzeitstabilität hindeutet. Zugleich gibt es Unterschiede in 

der Stabilität zwischen den einzelnen Phyla. Bacteroidetes und Actinobacteria werden relativ kon-

stant nachgewiesen, während die Firmicutes und Proteobacteria eine größere zeitliche Variabilität 

aufweisen (Stallmach & Vehreschild, 2016). Im Allgemeinen zeigt das Mikrobiom in dieser Phase 

eine hohe α-Diversität und stabile Zusammensetzung (Stewart et al., 2018). 

2.2.3 Funktionelle Bedeutung des Mikrobioms 
Die Darmmikrobiota erfüllt durch ihre genetische Ausstattung und Stoffwechselprodukte in zahlrei-

chen Vorgängen eine wichtige Funktion, die eine fundamentale Grundlage für die Gesundheit dar-

stellt (Redruello-Requejo et al., 2025). Zu den wesentlichen Aufgaben gehören die metabolischen 

Funktionen, darunter die Synthese einiger Vitamine (B-Vitamine, Vitamin K) sowie weiterer Meta-

bolite. Bei der mikrobiellen Fermentation von unverdaulichen Nahrungsbestandteilen entstehen 

Stoffwechselprodukte wie SCFA, einschließlich Butyrat, Acetat und Propionat (Stallmach & 

Vehreschild, 2016). Diese Metabolite sind relevant für die Regulierung von Lipid- und Glucosestoff-

wechsel, wirken antiinflammatorisch, dienen als Energiequelle für Darmepithelzellen und beeinflus-

sen Sättigungs- sowie Stoffwechselprozesse (Schulz & Malfertheiner, 2024). 
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Die Darmmikrobiota spielt auch eine wichtige Rolle bei der Modifikation von Gallensäuren. Mikro-

bielle Enzyme wandeln primäre in sekundäre Gallensäuren um, wodurch deren Signalwirkung auf 

Stoffwechselwege und die intestinale Barriere beeinflusst wird. Diese Vorgänge sind eng mit dem 

Glucose- und Lipidmetabolismus verknüpft. Ungleichgewichte können zur Entwicklung von Stoff-

wechselerkrankungen beitragen. Das Mikrobiom spielt auch im Metabolismus von Xenobiotika eine 

wesentliche Rolle. Es hat die Fähigkeit, körperfremde Substanzen wie Medikamente und Umwelt-

gifte chemisch umzuwandeln, wodurch deren Bioverfügbarkeit, Wirksamkeit und Toxizität beein-

flusst werden kann. So fungiert die Mikrobiota als wesentlicher Regulator an der Schnittstelle von 

Ernährung, Pharmakologie und systemischer Gesundheit (Schulz & Malfertheiner, 2024) 

Die genannten Eigenschaften tragen auch zu zahlreichen physiologischen Prozessen bei, wie der 

Aufrechterhaltung der intestinalen Barrierefunktion. Die Stärkung der mukosalen Abwehrmechanis-

men erschwert das Eindringen pathogener Keime. Des Weiteren wird das Risiko einer übermäßigen 

Immunaktivierung gesenkt, was für die Stabilität des intestinalen Milieus wichtig ist. Ein Bestandteil 

dieser Schutzfunktion ist die Kolonisationsresistenz gegen Krankheitserreger (Stallmach & 

Vehreschild, 2016). 

Die Mikrobiota spielt neben ihrer metabolischen Funktion auch eine Rolle bei der Modulierung der 

lokalen und systemischen Immunität. Kommensale Mikroben tragen zur Reifung und Differenzie-

rung von regulatorischen T-Zellen bei und regen die Bildung sekretorischer Immunglobine, vor al-

lem Immunglobin A, an. Dadurch wird das Gleichgewicht zwischen pro- und antiinflammatorischen 

Prozessen beeinflusst. Damit ist die Mikrobiota in ihrer Zusammensetzung und Diversität maßgeb-

lich dafür verantwortlich, ob immunologische Reaktionen protektiv oder potenziell schädlich sind 

(Stallmach & Vehreschild, 2016). 

Das Mikrobiom hat zudem eine funktionelle Bedeutung, die über den Darm hinausreicht. Mikrobielle 

Metabolite fungieren über die Darm-Hirn- und Darm-Leber-Achse als Signalmoleküle, die neurobi-

ologische Prozesse wie Stressreaktionen und kognitive Funktionen sowie Stoffwechselvorgänge in 

der Leber beeinflussen. Die systemische Wirkung zeigt, dass die Mikrobiota nicht nur im Darm, 

sondern auch im gesamten Organismus eine regulierende Funktion hat (Stallmach & Vehreschild, 

2016). 

Insgesamt verdeutlicht die Evidenz, dass das kindliche Darmmikrobiom nicht nur für die Nähr-

stoffverwertung und -synthese essenziell ist, sondern auch maßgeblich an der systemischen Stoff-

wechselregulation, Barrierefunktion und Immunmodulation beteiligt ist. Eine stabile und divers zu-

sammengesetzte Mikrobiota stellt somit eine Grundlage für kurz- und langfristige Gesundheit dar 

(Turroni et al., 2017). 

2.2.4 Einflussfaktoren auf die Mikrobiota-Zusammensetzung 
Die Kolonisierung des Darmmikrobioms und der Mikrobiota-Zusammensetzung vom Säuglings- bis 

zum Kindesalter ist von einer Reihe von endogenen und exogenen Faktoren abhängig, die besonders 
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in den ersten Lebensjahren und für den weiteren Lebensverlauf bestimmend sind (Turroni et al., 

2017). 

Zu den endogenen gehören zum einen genetische Faktoren. Die Zusammensetzung des Mikrobioms 

wird durch individuelle genetische Merkmale des Menschen beeinflusst. Durch ihre genetische Va-

riation können sie die Art und Ausprägung der mikrobiellen Besiedlung verändern und Krankheits-

anfälligkeiten modulieren (Schulz & Malfertheiner, 2024). 

Auch das Alter des Menschen hat Einfluss. Mit zunehmendem Lebensalter verändert sich die bakte-

rielle Zusammensetzung zwar nur moderat, jedoch hat sie funktionelle Konsequenzen. Ältere Men-

schen weisen häufiger entzündungsfördernde Prozesse und eine erhöhte Gebrechlichkeit auf. Ergän-

zend wirkt die Regulation durch das Immunsystem. Die wechselseitige Beziehung zwischen Immun-

zellen und der Darmflora sorgt für Stabilität, kann aber im Falle von Störungen ebenfalls zu einer 

Dysbalance führen (Stallmach & Vehreschild, 2016) 

Erkrankungen, wie chronisch entzündliche Darm-, Leber-, Autoimmun-, funktionelle und auch psy-

chische Erkrankungen sind ein Modulator der mikrobiellen Zusammensetzung (Stallmach & 

Vehreschild, 2016). Bei Infektionserkrankungen wird die Kolonisationsresistenz des Darms beein-

trächtigt, wodurch pathogene Mikroorganismen begünstigt werden und das Gleichgewicht der Mik-

robiota destabilisiert wird (Schulz & Malfertheiner, 2024).  

Neben den endogenen sind auch exogene Einflüsse relevant. Bereits unmittelbar nach der Geburt 

nehmen erste Umweltfaktoren, wie der Geburtsmodus, eine bedeutende Rolle für das Mikrobiom ein. 

Während bei vaginal entbundenen Kindern Bakterien aus dem Geburtskanal dominieren, zeigen Kai-

serschnittgeburten andere Besiedlungsmuster auf. Zudem beeinflusst die Ernährung in den ersten 

Lebensmonaten die Zusammensetzung maßgeblich (Stallmach & Vehreschild, 2016). Ein weiterer 

Faktor ist die Gestationszeit, da die Mikrobiota sich bei früh- und reifgeborenen Säuglingen unter-

scheidet. Bei Frühgeborenen ist häufig eine erhöhte Präsenz von Enterobacteriaceae und potenziell 

pathogenen Keimen wie Klebsiella und Escheria coli vorhanden, während protektive Gattungen wie 

Bifidobacterium, Bacteroides und Lactobacillus, die bei Reifgeborenen vermehrt vorkommen, redu-

ziert sind (Navarro-Tapia et al., 2020). 

Hinzu kommt, dass die frühe Medikation, namentlich Antibiotika, die natürliche Entwicklung signi-

fikant stören kann, indem sie Artenvielfalt reduziert, das Verhältnis zwischen wichtigen bakteriellen 

Gruppen verschiebt und die Kolonisationsresistenz gegenüber pathogenen Keimen schwächt 

(Stallmach & Vehreschild, 2016). 

Es beeinflussen auch die geografische Lage und weitere Umweltbedingungen das Darmmikrobiom. 

Populationsbasierte Untersuchungen machten deutlich, dass die Zusammensetzung der Mikrobiota 

bei Kindern zwischen Weltregionen variiert. In Afrika und Südamerika wurden bei Kindern vermehrt 

Gemeinschaften beobachtet, die von Prevotella dominiert werden, während in westlichen Ländern 

eher Bacteroides geprägte Mikrobiota-Typen vorherrschen. Primär wird die Ernährung, die regionale 

typische Muster widerspiegelt, als Ursache für diese Unterschiede angesehen (Stallmach & 
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Vehreschild, 2016). Auch Exposition gegenüber Umweltfaktoren, etwa durch Luftverschmutzung 

oder andere ökologische Einflüsse, die körperliche Aktivität, Stressbelastung und Hygienepraktiken 

können die Zusammensetzung des Mikrobioms modulieren (Schulz & Malfertheiner, 2024). Es ha-

ben auch der Haushalt, das Zusammenleben mit Geschwistern in der mittleren bis späten Phase, einen 

Einfluss auf die langfristige mikrobielle Besiedlung und damit verbundene Gesundheitsparameter 

auf das Darmmikrobiom (Cerdó et al., 2022). 

Die Ernährung ist in allen Lebensphasen ein starker und flexibler Einflussfaktor auf das Mikrobiom. 

Ernährungsgewohnheiten können den Zustand einer Eubiose, also eines Gleichgewichts der Mikro-

biota fördern oder sie stören und somit eine Dysbiose, also ein Ungleichgewicht dieses Systems ver-

stärken (Redruello-Requejo et al., 2025). Weltweit variieren Ernährungsmuster in Abhängigkeit von 

kulturellen und regionalen Faktoren, was auch Auswirkungen auf die Zusammensetzung die Darm-

mikrobiota hat (Schulz & Malfertheiner, 2024). Unabhängig von diesen Unterschieden ist der Kon-

sum von UPF im Kindesalter in einigen Gesellschaften bereits fest etabliert und wird mit einer Stö-

rung des mikrobiellen Gleichgewichts in Verbindung gebracht (Faggiani et al., 2025). Besonders die 

ersten Lebensjahre stellen eine sensible Phase dar, in der sich Ernährungsmuster stark auf die mik-

robielle Zusammensetzung auswirken, weshalb die kindliche Ernährung einen bedeutenden Einfluss-

faktor darstellt (Stallmach & Vehreschild, 2016). 

2.3 Ernährung und Mikrobiominteraktion 

2.3.1 Ernährungsmuster und mikrobielle Zusammensetzung 
Ernährungsmuster beeinflussen das bakterielle Gleichgewicht in vielfältiger Weise und wirken sich 

langfristig auf die Gesundheit aus. Insbesondere Bakteriengattungen wie Prevotella, die auf den Ab-

bau komplexer Kohlenhydrate spezialisiert sind, werden durch eine Kost gefördert, die reich an Bal-

laststoffen und pflanzlichen Nahrungsmitteln ist. Diese Mikroben transformieren Ballaststoffe in 

SCFA, die dem Wirt als Energiequelle dienen und entzündungshemmende Eigenschaften aufweisen. 

Eine faserreiche Ernährung trägt auf diese Wiese zur Erhöhung der mikrobiellen Diversität bei und 

unterstützt Stoffwechselprozesse, die für die Aufrechterhaltung der Darmgesundheit wesentlich sind 

(Stallmach & Vehreschild, 2016). 

Ernährungsweisen mit traditionellen agrarischen Elementen, die einen hohen Anteil an unverarbei-

teten pflanzlichen Nahrungsmitteln und komplexen Kohlenhydraten aufweisen, tragen zu einer ho-

hen Diversität bei und fördern faserabbauende sowie SCFA-produzierende Bakterien wie Prevotella, 

Treponema oder Xylanibacter (Schulz & Malfertheiner, 2024; Stallmach & Vehreschild, 2016). 

Im Gegensatz dazu steht eine ‚westliche‘ Ernährung, die sich durch einen hohen Anteil an verarbei-

teten Lebensmitteln, Fett und Eiweiß bei gleichzeitig geringem Ballaststoffgehalt auszeichnet. Sie 

ist gekennzeichnet durch eine geringere Diversität, eine Reduktion ballaststoffabbauender Bakterien 

wie Roseburia, Eubacterium rectale und Ruminococcus bromii sowie einen Anstieg galletoleranter 

Keime wie Alistipes, Bilophila und Bacteoides. Diese Veränderungen werden als potenziell 
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ungünstig angesehen, da sie proinflammatorische Stoffwechselprodukte fördern können (Schulz & 

Malfertheiner, 2024; Stallmach & Vehreschild, 2016). 

Eine Ernährung, die reich an Obst, Gemüse, Hülsenfrüchten, Nüssen, ungesättigten Fettsäuren und 

Ballaststoffen ist, wie die mediterrane Ernährung (MD, mediterranean Diet), unterstützt SCFA-pro-

duzierenden Bakterien und wird mit einem günstigeren Metabolitenprofil, in Verbindungen ge-

bracht (Redruello-Requejo et al., 2025). 

Dies macht deutlich, dass Ernährungsmuster eng mit kulturellen und geografischen Faktoren verbun-

den sind. Die Art und Qualität der Ernährung im Kindesalter beeinflussen die Zusammensetzung und 

Diversität der mikrobiellen Gemeinschaften im Darm nachhaltig (Stallmach & Vehreschild, 2016). 

2.3.2 UPF und ihr Einfluss auf die mikrobielle Zusammensetzung 
In den vergangenen Jahren hat die Forschung zu den Auswirkungen von UPF auf die Zusammenset-

zung der Darmmikrobiota zugenommen, wobei der Schwerpunkt bisher vor allem auf erwachsenen 

Populationen liegt. Es gibt bereits erste Studien bei Erwachsenen über den UPF-Einfluss auf die 

Zusammensetzung der Darmmikrobiota (Atzeni et al., 2022; Ichikawa et al., 2024). 

Atzeni et al. untersuchten in einer Querschnittsstudie innerhalb der PREDIMED-Plus-Kohorte ältere 

Erwachsene, die Übergewicht und metabolisches Syndrom aufwiesen. Der Konsum von UPF in ho-

hem Maße war mit Veränderungen in spezifischen bakteriellen Taxa wie Alloprevotella, Negativi-

bacillus und Sutterella verbunden, ohne dass sich signifikante Unterschiede in der Gesamtdiversität 

ergaben (Atzeni et al., 2022). 

Ichikawa et al. analysierten in einer japanischen Querschnittstudie erwachsene Personen mit Typ-2-

Diabetes. Es ließ sich feststellen, dass ein hoher UPF-Anteil an der Ernährung mit einer reduzierten 

Abundanz von Ruminococcus und einer Zunahme von Roseburia verbunden ist (Ichikawa et al., 

2024). 

Die Aussagekraft dieser Ergebnisse ist jedoch begrenzt, da beide Studien auf erwachsenen Populati-

onen mit bestehenden Vorerkrankungen basieren. Daher sind die Befunde nur eingeschränkt auf ge-

sunde Kinder und Jugendliche übertragbar, deren Mikrobiota sich noch in der Entwicklung befindet 

und besonders anfällig für äußere Einflüsse ist (Schulz & Malfertheiner, 2024). UPF sind inzwischen 

in der Ernährung von Kindern und Jugendlichen verbreitet, tragen etwa einen erheblichen Teil zur 

täglichen Energiezufuhr bei (Petridi et al., 2025). Es ist vor allem deshalb bedeutsam, weil UPF durch 

ihren hohen Verarbeitungsgrad, den Einsatz von Zusatzstoffen sowie einen geringeren Gehalt an 

Ballaststoffen und Mikronährstoffen gekennzeichnet sind. Es rückt daher die Frage nach ihren Aus-

wirkungen auf die kindliche Darmmikobiota zunehmend in den Fokus (Alves et al., 2025; Faggiani 

et al., 2025; Redruello-Requejo et al., 2025). Eine detaillierte und systematische Analyse der Evidenz 

im Kindes- und Jugendalter erfolgt im Ergebnisteil dieser Arbeit. Im Anschluss wird zudem das 

Konzept der Dysbiose näher beleuchtet, um die potenziellen Folgen für die kindliche Gesundheit zu 

verdeutlichen. 
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2.3.3 Gesundheitliche Konsequenzen einer mikrobiellen Dysbiose im Kindesalter 
Die Dysbiose beschreibt einen Zustand, bei dem eine zuvor ausgewogene Zusammensetzung der 

Mikrobiota im Gastrointestinaltrakt gestört ist. Ersetzt wird die vielfältige und stabile mikrobielle 

Gemeinschaft, was sich in einer Abnahme der Diversität, der Überwucherung potenziell pathogener 

Keime und dem Rückgang gesundheitsförderlicher Bakterien zeigt. Diese mikrobiellen Veränderun-

gen beeinträchtigen wesentliche Funktionen des Mikrobioms, wie die Aufrechterhaltung der Barrie-

reintegrität, die Produktion schützender Metabolite und die immunmodulatorischen Eigenschaften. 

Dadurch wird die Anfälligkeit für Erkrankungen erhöht (Schulz & Malfertheiner, 2024). 

Daher wird besonders im Kindesalter eine Dysbiose als wesentlicher Risikofaktor für die Entstehung 

verschiedener chronischer Erkrankungen angesehen. Veränderungen in der Zusammensetzung und 

Funktion der Mikrobiota, die durch einige Einflussfaktoren gefördert werden, beeinträchtigen insbe-

sondere Stoffwechsel-, Immun- und Entzündungsprozesse (Turroni et al., 2017). 

Eine Dysbiose der Darmmikrobiota kann erhebliche Auswirkungen auf das Immunsystem haben. 

Einerseits begünstigt sie die Entstehung chronisch geringgradiger Entzündungsreaktionen, die durch 

mikrobielle Stoffwechselprodukte verstärkt werden und sowohl im Darm als auch systemisch wirken. 

Zusätzlich bewirkt das veränderte mikrobielle Gleichgewicht eine Störung der Regulation immunbi-

ologischer Prozesse, was zu einem Ungleichgewicht zwischen entzündungshemmenden und entzün-

dungsfördernden Mechanismen führt. Ein weiterer wichtiger Effekt betrifft die Unversehrtheit der 

Darmbarriere. Bei einer Dysbiose ist die Permeabilität des Epithels erhöht (Leaky Gut Syndrom), 

was das Eindringen mikrobieller Bestandteile in den Blutkreislauf erleichtert und entzündliche Vor-

gänge verstärkt. Zudem kann diese Störung der Regulation des Immunsystems die Anfälligkeit für 

allergische Erkrankungen und Autoimmunerkrankungen erhöhen. Es wird ein Zusammenhang zwi-

schen Dysbiosen und dem Auftreten von Asthma sowie allergischen Reaktionen diskutiert. Es gibt 

ebenfalls Hinweise darauf, dass eine veränderte Mikrobiota zur Entstehung von Typ-1-Diabetes bei-

tragen kann, indem sie eine fehlgeleitete Immunantwort fördert und entzündliche Prozesse verstärkt 

(Schulz & Malfertheiner, 2024). 

Dysbiosen beschränken sich nicht nur auf lokale Veränderungen im Darm; sie haben auch tieferge-

hende Auswirkungen auf metabolischer Ebene. Das Mikrobiom kann den Energiehaushalt beeinflus-

sen und zur Fetteinlagerung beitragen, indem es Veränderungen in der Produktion von SCFA und 

im Lipidstoffwechsel herbeiführt. Außerdem tragen dysbiotische Veränderungen zur Ausbildung ei-

ner Insulinresistenz bei und verschlechtern die Glukosetoleranz, dabei sind beide wesentliche Me-

chanismen für die Entstehung von Stoffwechselerkrankungen. Es besteht auch ein enger Zusammen-

hang zu Typ-2-Diabetes: Eine reduzierte Bildung schützender Metabolite und eine Zunahme entzün-

dungsfördernder Signalwege tragen zu einer gestörten Glukosehomöostase bei (Stallmach & 

Vehreschild, 2016). 

Außerdem wird die Dysbiose als ein wesentlicher Faktor für gastrointestinale Erkrankungen angese-

hen. Bei chronisch-entzündlichen Darmerkrankungen wie Morbus Crohn oder Colitis ulcerosa tragen 
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Veränderungen in der Zusammensetzung und Funktion der Mikrobiota wesentlich zu Störungen der 

Immunhomöostase und der Barriereintergrität bei, wodurch entzündliche Prozesse gefördert werden. 

Auch beim Reizdarmsyndrom weisen Befunde auf eine veränderte mikrobielle Zusammensetzung 

hin; vor allem wird eine reduzierte Anzahl an Bifidobakterien mit Symptomen wie Bauchschmerzen 

verknüpft, auch wenn die Datenlage uneinheitlich bleibt (Schulz & Malfertheiner, 2024). 

Eine Dysbiose kann ebenfalls die empfindliche Kommunikation in der Mikrobiota-Darm-Hirn-

Achse stören. Insbesondere im neurologischen und psychologischen Bereich gibt es Hinweise darauf, 

dass Veränderungen der mikrobiellen Zusammensetzung mit Erkrankungen wie Depressionen, 

Angststörungen oder autistischen Symptomen verknüpft sind. Die neuronale Signalübertragung kann 

durch eine reduzierte Produktion neuroaktiver Metabolite, wie Neurotransmitter und SCFA, sowie 

durch eine Zunahme entzündlicher Prozesse beeinflusst werden. Dies kann zur Entstehung solcher 

Störungen beitragen (Stallmach & Vehreschild, 2016). 

Zusammenfassend wird deutlich, dass Dysbiosen der Darmmikrobiota umfassende Auswirkungen 

auf immunologische, metabolische und neurologische Prozesse haben können. Frühe Lebensphasen 

sind dabei besonders kritisch: In ihnen kann eine Störung des mikrobiellen Gleichgewichts langfris-

tige gesundheitliche Auswirkungen nach sich ziehen (Schulz & Malfertheiner, 2024). Dies hebt her-

vor, wie wichtig es ist, das kindliche Mikrobiom im Hinblick auf gegenwärtige Ernährungsgewohn-

heiten und mögliche Risikofaktoren näher zu untersuchen. 
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3 Methode 

Für die vorliegende Bachelorarbeit wurde eine systematische Literaturrecherche geleistet, die sich 

am PRISMA-Schema orientiert. Dieses Vorgehen gewährleistet ein transparentes, strukturiertes und 

nachvollziehbares Verfahren bei der Identifikation und Auswahl relevanter wissenschaftlicher Lite-

ratur. Das Ziel war es, Primärstudien zu identifizieren, die die Auswirkungen von UPF und deren 

Zusatzstoffen auf die bakterielle Diversität und mikrobielle Dysbiose von Kindern und Jugendlichen 

untersuchen. 

Die Recherche erfolgt in den wissenschaftlichen Datenbanken PubMed, ScienceDirect, SpringerLink 

und BASE. Sie wurden ausgewählt, da sie ein breites Spektrum an qualitativ hochwertigen Fachar-

tikeln im Bereich der Ernährungswissenschaften, Medizin und Gesundheitsforschung abdecken. Zur 

Formulierung der Suchstring werden gezielte Schlagwörter und Kombinationen von Begriffen ver-

wendet. Die Suchbegriffe werden mit Hilfe von Booleʼschen Operatoren (AND, OR) systematisch 

kombiniert, um sowohl spezifische als auch umfassende Treffer zu erzielen. Die Suchstrings für die 

jeweiligen Datenbanken wurden in Tabellen mit den verwendeten Suchfiltern, die Anzahl an Treffer 

und das Datum der Suche dokumentiert (vgl. Tabellen 4–7 im Anhang, ab Seite 44). Die Datenerhe-

bung erfolgte im Zeitraum vom 12. bis 15. Juli 2025. 

Der Prozess der Literaturauswahl, von der Identifikation potenziell relevanter Publikationen über das 

Titel- und Abstract-Screening bis hin zur finalen Einbeziehung der Studien in die Analyse, erfolgte 

unter Anwendung der PRISMA-2020-Leitlinien (Page et al., 2021). Die einzelnen Schritte dieses 

Auswahlverfahrens sind entsprechend der Vorgaben im PRISMA-Flow-Chart detailliert dargestellt 

(vgl. Abbildung 1). In der ersten Phase der Datenerhebung wurden insgesamt 1.946 Treffer identifi-

ziert. Zur Verwaltung der Literatur und zur systematischen Bearbeitung der Suchergebnisse wurde 

das Literaturverwaltungsprogramm Zotero (Version 7.0.21) verwendet. Die in den Datenbanken 

identifizierten Treffer wurden in Zotero zusammengeführt. Die Identifikation von Duplikaten er-

folgte primär über die in Zotero integrierte automatische Duplikaterkennung, wodurch 523 Duplikate 

erkannt wurden. Zusätzlich wurden durch manuelles Screening identische Einträge mit abweichen-

den Metadaten identifiziert (n = 30) und zusammengeführt. Die Anzahl der Duplikate wurde im 

Screeningprozess berücksichtigt und im PRISMA-Flow-Chart entsprechend dokumentiert (siehe Ab-

bildung 1).  

Für das Titel- und Abstract-Screening wurden insgesamt 1.393 Quellen gesichtet. Aufgrund der ho-

hen Zahl an Treffern, Sicherstellung der thematisierten Relevanz sowie der methodischen Qualität 

der einbezogenen Studien wurden klare Ein- und Ausschlusskriterien definiert und festgelegt (vgl. 

Tabelle 3). Berücksichtigt wurden ausschließlich peer-reviewed Primärstudien, wie Kohortenstudien, 

Querschnittsstudien und randomisiert-kontrollierte Interventionsstudien, solange diese Forschungs-

ergebnisse in deutscher oder englischer Sprache präsentieren. Sekundärstudien, wie Metaanalysen 

oder Reviews, wurden ausgeschlossen. Außerdem richtete sich diese Untersuchung klar auf Kinder 
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4 Ergebnisse 

In diesem Kapitel werden die Ergebnisse der eingeschlossenen Studien beschrieben. Zu ihrer syste-

matischen Aufbereitung wurde das Population-Intervention-Cotrol-Outcome-Result-(PICOR)-

Schema angewendet. Nach der tabellarischen Darstellung der Ergebnisse folgt in den folgenden Ab-

schnitten eine detaillierte Beschreibung. Hier wurden die Studien zur Übersicht nach ihren inhaltli-

chen Schwerpunkten in zwei Bereiche gegliedert. Der erste Teil behandelt die Studien, die den all-

gemeinen UPF-Konsum bei Kindern und Jugendlichen betrachten, der zweite konzentriert sich auf 

Studien, deren Untersuchungen auf Säuglingsnahrung gerichtet ist. 

Diese Ergebnisse sind für die Arbeit besonders relevant, da sie die derzeitige Evidenzlage zusam-

menfassen, die Auswirkungen von UPF und ihrer Zusatzstoffe auf die bakterielle Diversität und mik-

robielle Dysbiose im Darmmikrobiom von Kindern und Jugendlichen behandeln. 

 

Legende: 
↑  Anstieg 

↓  Abnahme 

>  Größer als 

<  Kleiner als 

±  Plusminuszeichen 

~  Ungefähr 

 

 

 







 
 

26 

4.2 Ergebnisse aus Studien zum UPF-Konsum bei Kindern und Jugendlichen 

Die Untersuchung von Faggiani et al. analysierte im Rahmen der Maternal and Infant Nutrition As-

sessment (MINA)-Geburtskohorte den Einfluss, den UPF auf die bakterielle Diversität und Zusam-

mensetzung des Darmmikrobioms im Kindesalter nehmen. Es wurde eine Querschnittsstudie mit 86 

brasilianischen Kindern im Alter von 4 bis 7 Jahren durchgeführt. Zur Erfassung des UPF-Konsums 

wurde ein semi-strukturiertes 24-Stunden-Diätprotokoll im Rahmen des 1-Jahres-Follow-ups erho-

ben. Auf Basis dieser Angaben wurden die verzehrten Lebensmittel gemäß der NOVA-Klassifikation 

eingeordnet. Die am häufigsten vorkommenden UPF waren unter anderem: aromatisierte Joghurts, 

künstliche Säfte, Softdrinks, Schokoladengetränke, Süßwaren, gefüllte Kekse, industriell hergestellte 

Kuchen, Eiscreme, Snacks, Hotdogs, Hamburger, Wurstwaren und Instantnudeln/-suppen. Zusätz-

lich wurde der Stillstatus im ersten Lebensjahr berücksichtigt, sodass die Einteilung nicht lediglich 

nach dem Anteil an UPF in der Ernährung, sondern auch in Kombination mit den Parametern „ge-

stillt“ und „abgestillt“ erfolgte. Beim 1-Jahres-Follow-up wurde erfasst, dass 87,4 % der Kinder min-

destens ein UPF täglich konsumierten und 69,2 % der Kinder gestillt wurden. Es wurden vier Ver-

gleichsgruppen gebildet: Gestillt und kein UPF-Konsum (n = 56), gestillt und UPF-Konsum (n = 

448), abgestillt und kein UPF-Konsum (n = 36) sowie abgestillt und UPF-Konsum (n = 188). Darüber 

hinaus erfolgte die Messung der mikrobiellen Diversität und Zusammensetzung durch Stuhlproben 

der Teilnehmer beim 1-Jahres-Follow-up mithilfe der 16S-rRNA-Gensequenzierung. Es wurde die 

Analyse eines breiten Mikrobiota-Profilings auf der Phyla- und Generaebene vorgenommen, ein-

schließlich der α-Diversität (Observed Amplicon Sequence Variant (ASV), Shannon-, Chao- und 

Simpson-Index) sowie der β-Diversität (Bray-Curtis-Distanzen, ausgewertet mit Permutational Mul-

tivariate Analysis of Variance (PERMANOVA) und Distance-based Redundancy Analysis (db-

RDA). Die Analyse ergab, dass der Konsum von UPF mit einer reduzierten α-Diversität des Mikro-

bioms assoziiert war. Diese signifikanten Veränderungen in der α-Diversität wurden in allen ange-

wendeten Indizes ermittelt (Shannon p = 0.036, Chao1 p = 0.026, Simpson p = 0.012). Darüber hin-

aus ergaben sich Verschiebungen in der mikrobiellen Zusammensetzung: Kinder mit einem hohen 

UPF-Konsum wiesen höhere relative Anteile von Bacteroides auf, während der Anteil an Bifidobac-

terium geringer war. Auch auf der Ebene der β-Diversität zeigten sich signifikante Unterschiede 

zwischen den Gruppen (PERMANOVA p = 0.006; db-RDA p < 0.001). Der zusätzlich berücksich-

tigte Parameter des Stillstatus im ersten Lebensjahr zeigte, dass gestillte Kinder insgesamt ein deut-

lich anderes mikrobielles Muster aufwiesen als Kinder, die nicht mehr gestillt wurden. Insbesondere 

bei den abgestillten Kindern traten die durch UPF verursachten Unterschiede in der α-und β-Diver-

sität sowie in der Zusammensetzung der Mikrobiota besonders hervor. Diese Veränderung verlief 

bei den gestillten Kindern mit einem UPF-Konsum abgeschwächter (Faggiani et al., 2025). 
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Alves et al. untersuchten in ihrer Studie, wie der Verzehr von UPF mit der Diversität und Zusam-

mensetzung des kindlichen Darmmikrobioms zusammenhängt. Es handelt sich um eine longitudinale 

Kohortenstudie in der brasilianischen Pelotas Birth Cohort Study (Pelotas)-Geburtskohorte. Es wur-

den insgesamt 364 Kinder im Alter von 6, 11 und 12 Jahren zu ihrem Ernährungsverhalten befragt. 

Der UPF-Konsum wurde mittels Food Frequency Questionnaire (FFQ) erfasst und basierend diesen 

Ernährungsangaben wurde der UPF-Anteil an der Gesamtenergieaufnahme ermittelt. Anschließend 

erfolgte eine Einteilung der Kinder in Tertile (niedrig, mittel, hoch) entsprechend dem UPF-Anteil 

in ihrer täglichen Ernährung. Im Alter von 12 Jahren wurden Stuhlproben zur Bestimmung der mik-

robiellen Diversität und Zusammensetzung gesammelt und durch die 16S-rRNA-Gensequenzierung 

analysiert. Die Auswertung konzentrierte sich auf die Maße der α- und β-Diversität. Für die Bestim-

mung der α-Diversität wurden Shannon-Entropie, Simpson-Evenness und Chao1-Richness berech-

net. Die β-Diversität wurde mit der gewichteten und ungewichteten UniFrac-Distanzen bestimmt und 

mittels PERMANOVA getestet. Zusätzlich wurde geprüft, ob sich bestimmte bakterielle Taxa in 

Abhängigkeit des UPF-Konsums unterschiedlich häufig zeigten. In derartigen Analysen besteht ein 

hohes Risiko für zufällige Treffer, da eine sehr große Anzahl einzelner statistischer Tests, wie für 

jede Diversitätsmetrik und für zahlreiche Bakteriengruppen durchgeführt wird. Um diesen sogenann-

ten „multiple testing“-Effekt abzufedern, wurde eine FDR-Korrektur angewandt, die die Wahr-

scheinlichkeit reduziert, fälschlicherweise zufällige Unterschiede als signifikant zu bewerten. Diese 

Korrektur zeigten keine signifikanten Zusammenhänge zwischen dem Ausmaß des UPF-Konsums 

und den Diversitätswerten. Vor der Korrektur wiesen die Daten jedoch auf tendenziell höhere Werte 

der α-Diversität im Shannon-Index bei Kindern niedrigem UPF-Konsum hin. Außerdem waren no-

minale Trends erkennbar, die auf höhere relative Anteile der Phyla Actinobacteria und Proteobacteria 

sowie der Genera Bacteroides und Peptostreptococcus bei Kindern mit höherem UPF-Konsum hin-

deuteten. Nach der Korrektur verloren diese Assoziationen jedoch ihre statistische Signifikanz. Ins-

gesamt konnten demnach keine stimmigen Zusammenhänge zwischen dem UPF-Konsum und der 

Diversität hergestellt werden (Alves et al., 2025). 

 

Die querschnittliche Beobachtungsstudie von Redruello-Requejo et al. untersuchte, inwiefern der 

Konsum von UPF und die MD mit der mikrobiellen Diversität und Zusammensetzung des Darmmi-

krobioms bei Jugendlichen in Zusammenhang stehen. Eingeschlossen wurden 19 gesunde Teilneh-

mende im Alter von 13 bis 17 Jahren aus Madrid, die nach Alter und Geschlecht stratifiziert rekrutiert 

wurden. Die Studie verlief ohne aktive Intervention. Mittels zweier validierter Fragebögen wurden 

die Ernährungsgewohnheiten der Jugendlichen erfasst. Durch den Mediterranean Diet Quality Index 

for children and adolescents (KIDMED)-Score wurde die Adhärenz an die Mittelmeerdiät bewertet 

und der Screening-Questionnaire-for-Highly-Processed-Food-consumption (SQ-HPF)-Score stellte 

den UPF-Konsum dar. Die Jugendlichen wurden anhand der ermittelten Werte Gruppen mit einer 

hohen oder niedrigen Adhärenz an die MD sowie mit hohem oder niedrigem UPF-Konsum 
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zugeordnet. Die Ergebnisse machten deutlich, dass eine vielfältigere mikrobielle Funktion besonders 

bei Jugendlichen mit einer hohen Adhärenz an die MD beobachtet wurde. Anhand des Shannon-

Weaver-Indexes wurde die funktionelle Diversität gemessen (High-MD: 4,66 ± 0,089; Low-MD: 

4,55 ± 0,13; p = 0,470), wobei sich keine signifikanten Unterschiede zwischen den Gruppen zeigten. 

Darüber hinaus konnte man bei ihnen häufiger Bakteriengattungen auffinden, die mit gesundheits-

förderlichen Eigenschaften verbunden sind, wie Anaerobutyricum, Romboutsia und Butyricicoccus. 

Im Vergleich dazu konnte eine Ähnlichkeit im Mikrobiom der Jugendlichen mit einem hohen UPF-

Konsum und der Jugendlichen mit einer niedrigeren Adhärenz an die MD festgestellt werden. Die 

genannten gesundheitsförderlichen Bakterien kamen in diesen beiden Gruppen weniger auf, die Zu-

sammensetzung des Mikrobioms war also insgesamt ungünstiger. Die Maße der α-Diversität (Chao1, 

Shannon, Simpson) wiesen keine relevanten Unterschiede auf. Im Gegensetz dazu wiesen die Ana-

lysen der β-Diversität (Bray-Curtis- und Jaccard-Distanzen) deutliche Unterschiede in der Struktur 

der mikrobiellen Gemeinschaft zwischen der High-MD und High-UPF auf. In dieser Untersuchung 

konnten Abweichungen besonders durch den Vergleich der Gruppen festgestellt werden. In den ein-

zelnen Proben wurden keine signifikanten Unterschiede deutlich (Redruello-Requejo et al., 2025). 

4.3 Ergebnisse zu Interventionen mit Säuglingsnahrungen/ Zusatzstoffen 

Heppner et al. untersuchten die Auswirkungen von Säuglingsnahrung, auf die Entwicklung des 

Darmmikrobioms und des fäkalen Profils der Metaboliten im ersten Lebensjahr. Die Studie ist eine 

randomisierte kontrollierte Interventionsstudie mit insgesamt 210 Säuglingen. Diese wurden entwe-

der ausschließlich gestillt oder wurden zufällig einer der vier folgenden Gruppen für die Säuglings-

formeln zugeordnet: Placebo ohne Zusätze (n = 63), eine Supplementierung mit Bifidobacterium 

longum und Bifidobacterium breve (n = 39), eine mit präbiotischen GOS (n = 36) sowie eine Kom-

bination aus Bifidobacterium-Stämmen und GOS (n = 37). Die Vergleichsgruppe war 63 Säuglinge, 

die ausschließlich mit Muttermilch gestillt wurden. Zur Erhebung der mikrobiellen Parameter wur-

den über das erste Lebensjahr hinweg zu mehreren Zeitpunkten Stuhlproben entnommen und mit der 

16S-rRNA-Gensequenzierung analysiert. Die α-Diversität wurde anhand von Richness (Zero-radius 

Operational Taxonomic Units (zOTUs)) und Shannon effective number of species berechnet, wäh-

rend die β-Diversität mittels Generalized UniFrac-Distanzen und Multidimensional Scaling (MDS) 

ausgewertet wurde. Es wurden außerdem Metabolitenprofile erstellt und zirkadiane Muster in Diver-

sität, Taxa und funktionellen Pfaden analysiert. Durch die Analysen konnte festgehalten werden, dass 

die größten Veränderungen in dem Darmmikrobiom der Säuglinge durch ihr voranschreitendes Alter 

beobachtet werden konnte, da die Vielfalt der Bakteriengruppen zunahm. Die Art der Ernährung 

erzeugte zusätzliche Unterschiede, wobei Bifidobacterium in der Gruppe der gestillten Säuglinge am 

stärksten vertreten war (mittlere relative Häufigkeit ~ 41 % über alle Zeitpunkte). Auch bei Kindern, 

die mit der GOS-haltigen Formel versorgt wurden, trat ein vergleichbarer Effekt auf, da dort die 

Bifidobacterien bewahrt werden konnten. Im Gegensatz dazu konnte bei der Gruppe mit der mit 
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probiotischen Bifidobacterium-Stämmen versetzten Formel und der Placebo-Gruppe ein niedrigerer 

Anteil an Bifidobacterien und keine anhaltende Steigerung beobachtet werden. Die Clusteranalysen, 

bei denen die Stuhlproben anhand ihrer mikrobiellen Zusammensetzung rechnerisch gruppiert wur-

den, zeigten drei Hauptmuster, die von den Ordnungen Bifidobacteriales (Cluster 1), Enterobactera-

les (Cluster 2) und Bacteroidales (Cluster 3) geprägt waren. Das Cluster bei dem Bifidobacteriales 

dominierte konnte in einen direkten Zusammenhang mit der gestillten Gruppe gebracht werden (adj. 

p = 0,003). Die Zusammensetzung der Mikrobiota der gestillten Säuglinge wich im Vergleich zur 

Placebo-Gruppe, im Hinblick auf die relative Häufigkeit bestimmter Gattungen, am stärksten ab. Die 

Untersuchungen zeigten ebenso Abweichungen in der Zusammensetzung der Bakterien in Abhän-

gigkeit zu der Tageszeit. Es wurden signifikante zirkadiane Muster in der bakteriellen Richness (p = 

0,016) und im Shannon-Index (p = 0,0018) nachgewiesen. Zudem traten rhythmische zOTUs insbe-

sondere in den Gattungen Bifidobacterium, Bacteroides, Streptococcus und Clostridium auf. Beson-

ders bei den Gruppen von Säuglingen, die gestillt und GOS-haltige Formel erhielten, nahmen diese 

Veränderung in der bakteriellen Diversität, das Vorkommen bestimmter Taxa und stoffwechselbe-

dingte Mechanismen mit zunehmendem Alter zu. Zudem machten sich zwischen den Gruppen der 

gestillten Säuglinge und der mit Formula starke Unterschiede in den fäkalen Metabolitenprofilen 

deutlich. Die Ergebnisse deuten auf den Einfluss der Ernährung auf mikrobiologische und metaboli-

sche Entwicklung in den ersten Lebensphasen hin (Heppner et al., 2024). 

In der doppelblind, randomisierten, placebokontrollierten Studie von Bazanella et al. wurden insge-

samt 106 gesunde Säuglinge untersucht. Es wurde erforscht, wie sich eine probiotische Ergänzung 

der Säuglingsnahrung mit Bifidobacterium-Stämmen (B. bifidum, B. breve, B. longum und 

B. longum subspecies infantis) auf die Entwicklung des Darmmikrobioms im ersten Lebensjahr aus-

wirkt. Die Probanden wurden in zwei Gruppen aufgeteilt und erhielten entweder eine standardisierte 

Säuglingsmilch mit der probiotischen Zugabe (n = 48) oder eine identische Kontrollformel ohne 

diese Anreicherungen (n = 49). Darüber hinaus dienten neun ausschließlich gestillte Kinder als Re-

ferenzgruppe. Über einen Zeitraum von zwei Jahren wurden zur Analyse den Säuglingen regelmäßig 

Stuhlproben entnommen. Anschließend wurde durch die 16S-rRNA-Genamplikonsequenzierung die 

mikrobielle Zusammensetzung analysiert. Der Fokus der Analyse lag hierbei auf der α- und β-Diver-

sität, die Häufigkeit bestimmter Taxa mit einem Fokus auf Bifidobacterium und anderen in der frü-

hen Kolonisation des Darmes relevanten Gattungen. Die α-Diversität wurde anhand von Richness 

und Shannon effective diversity berechnet, die β-Diversität über Generalized UniFrac-Distanzen aus-

gewertet. Die Resultate zeigten zu Beginn der Intervention, dass Säuglinge, die mit einer probioti-

schen Nahrung gefüttert wurden, im Gegensatz zur Gruppe mit der alternativen Nahrung, vermehrt 

Bifidobacterien aufwiesen, während die Häufigkeit potenziell ungünstigeren Gattungen in diesem 

Alter, wie Bacteroides und Blautia abnahm. Diese signifikante Veränderung konnte bereits ab dem 

dritten Monat in der α-Diversität zwischen gestillten und formulaernährten Kindern festgestellt 
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werden (Richness und Shannon signifikant niedriger bei Stillkindern; p < 0,005). In der β-Diversität 

zeigten sich ebenfalls Unterschiede bis zum 12. Monat zwischen Still- und Formula-Kinder (p < 

0,005). Zudem trat im ersten Monat bei den mit Probiotika versorgten Säuglingen eine Veränderung 

in Lipiden und unbekannten Metaboliten auf. Letzteres und auch die vermehrte Kolonisation der 

zugesetzten Stämme hielt im Mikrobiom der Säuglinge jedoch nicht dauerhaft an. Die Differenzen 

zwischen der Interventions- und Kontrollgruppe nahmen über die Untersuchungszeit hinweg ab und 

begannen sich zu ähneln. Die gestillten Kinder der Referenzgruppe wiesen über die gesamte Zeit im 

Allgemeinen sowohl eine stärkere mikrobielle Zusammensetzung als auch ein stabileres Mikrobio-

mprofil gegenüber der mit Formula genährten Kinder auf. Bei den gestillten Kindern lag der relative 

Anteil von Bifidobacterium im ersten Jahr bei durchschnittlich 37 % und ~15 % in der Formula-

Gruppe (p < 0,0005) (Bazanella et al., 2017). 
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5 Diskussion 

5.1 Diskussion der Ergebnisse der eingeschlossenen Studien 

Es werden vorliegend fünf Studien zusammengefasst, die den Einfluss von UPF und deren Zusatz-

stoffe auf das Darmmikrobiom gesunder Kinder und Jugendlicher untersucht haben (Alves et al., 

2025; Bazanella et al., 2017; Faggiani et al., 2025; Heppner et al., 2024; Redruello-Requejo et al., 

2025). Ziel der Diskussion ist es, die zentralen Ergebnisse dieser Studien vergleichend zu betrachten 

und im Hinblick auf die Forschungsfrage kritisch einzuordnen. Dabei werden Gemeinsamkeiten und 

Unterschiede herausgearbeitet sowie methodische Aspekte berücksichtigt, die zur Interpretation der 

Befunde beitragen. Damit sollen übergreifende Muster erkennbar werden, die Aufschluss über die 

Auswirkungen des UPF-Konsums und deren Zusatzstoffen auf die Diversität und Zusammensetzung 

des kindlichen Mikrobioms geben.  

Die Erkenntnisse der Untersuchung von Faggiani et al. in einer brasilianischen Kohorte (MINA) 

zeigte, dass bei den Kindern mit einem UPF-Konsum eine reduzierte α-Diversität sowie signifikante 

Unterschiede in der β-Diversität festgestellt wurden. Außerdem wurde ermittelt, dass die relative 

Häufigkeit von Bifidobacterium abnimmt und die von Bacteroides zunimmt. Die Ergebnisse lassen 

darauf schließen, dass ein UPF-Konsum im Zusammenhang mit einer veränderten mikrobiellen 

Diversität und Zusammensetzung steht (Faggiani et al., 2025). 

Die Studie von Alves et al., die ebenfalls eine brasilianische Kohorte (Pelotas) und Kinder in einem 

ähnlichen Alter untersuchte, zeigte, dass sich besonders in dem Mikrobiom der Kinder aus den obers-

ten Tertil (hoher UPF-Konsum) ein Muster bemerkbar machte. Der Anteil an Familien, wie Lach-

nospiraceae und Veillonellaceae stieg und günstigere Gruppen, wie Oscillospiraceae und Akkerman-

siaceae nahmen ab (Alves et al., 2025). Es ist jedoch zu berücksichtigen, dass die beobachteten As-

soziationen aus methodischer Sicht nach Korrektur für multiple Tests ihre Signifikanz verloren. Die 

Ergebnisse deuteten somit zwar in eine ähnliche Richtung wie Faggiani et al. (2025), sollten jedoch 

mit Vorsicht interpretiert werden (Alves et al., 2025). 

Insgesamt weisen beide Studien darauf hin, dass ein hoher Konsum von UPF mit einer Verschiebung 

weg von bifidobakterienreichen und als günstig gelten Profilen hin zu weniger vorteilhaften Taxa 

verbunden waren. Diese Veränderungen der mikrobiellen Zusammensetzung weisen Merkmale auf, 

die zunehmend einem dysbiotischen Zustand ähneln (Alves et al., 2025; Faggiani et al., 2025). Wäh-

rend die Ergebnisse von Faggiani et al. diesen Zusammenhang deutlich und konsequent belegten 

(Faggiani et al., 2025), zeigten sich bei Alves et al. zwar ähnliche Muster, die nach methodischer 

Anpassung jedoch nicht robust blieben und daher mit Vorsicht zu interpretieren sind (Alves et al., 

2025). 

Die Querschnittstudie von Redruello-Requejo et al. (2025), die spanische Jugendliche untersuchte, 

zeigte ebenfalls die Bedeutung von UPF für das Darmmikrobiom im Jugendalter. Es wurde fest-
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gestellt, dass Jugendliche mit einer hohen Adhärenz an die MD vermehrt gesundheitsförderliche 

Gattungen wie Paraclostridium, Anaerobutyricum, Butyricoccus und Romboutsia aufwiesen. Im Ge-

gensatz dazu nahmen die Häufigkeit dieser Gattungen bei den Jugendlichen mit dem hohen UPF-

Konsum ab. Die α-Diversität unterschied sich zwischen den Gruppen nicht signifikant, jedoch zeig-

ten sich klare Unterschiede in der β-Diversität, was auf eine veränderte Zusammensetzung des Mik-

robioms vermuten lässt (Redruello-Requejo et al., 2025). 

Die Resultate aus der Jugend deuten demnach in eine ähnliche Richtung wie die zuvor beschriebenen 

Muster aus den brasilianischen Studien. Es wurden zwar unterschiedliche Taxa in den einzelnen Stu-

dien identifiziert, jedoch zeigte sich insgesamt, dass Ernährungsweisen mit hohem UPF-Anteil ten-

denziell mit einer Verschiebung zu weniger vorteilhaften mikrobiellen Profilen verbunden ist (Alves 

et al., 2025; Faggiani et al., 2025; Redruello-Requejo et al., 2025). 

Die drei genannten Studien untersuchten einen direkten Zusammenhang zwischen dem Konsum von 

UPF und Veränderungen des Mikrobioms in der frühen Kindheit bis hin zur Adoleszenz (Alves et 

al., 2025; Faggiani et al., 2025; Redruello-Requejo et al., 2025). Im Gegensatz dazu widmeten sich 

die Interventionsstudien von Heppner et al. und Bazanella et al., inwieweit bestimmte Zusatzstoffe 

in Säuglingsnahrung, wie präbiotische GOS oder probiotische Bifidobakterien, die Entwicklung der 

Darmmikrobiota im Säuglingsalter beeinflussen. Der Fokus liegt demnach auf den einzelnen Kom-

ponenten, wie Pro- und Präbiotika und weniger auf den gesamten UPF. In beiden Studien wurde aber 

auch eine Placebogruppe festgelegt, die die Formel ohne jegliche Zusätze im Hinblick auf ihre Aus-

wirkung auf das Mikrobiom analysiert hat. Zudem wurde in beiden Studien Referenzgruppen aus 

ausschließlich mit Muttermilch gestillten Säuglingen bestimmt (Bazanella et al., 2017; Heppner et 

al., 2024). An dieser Stelle ist zu betonen, dass Pro- und Präbiotika, die in den beiden Untersuchun-

gen (Bazanella et al., 2017; Heppner et al., 2024) eingesetzt wurden nicht zu typischen Zusatzstoffen 

von UPF gehören. UPF sind vor allem durch sensorische und technologische Zusatzstoffe, wie Emul-

gatoren und Konservierungsstoffen charakterisiert, die die Konsistenz und Haltbarkeit des Lebens-

mittels verändern (Monteiro et al., 2019). Pro- und Präbiotika gelten als funktionelle Zusatzstoffe, 

die beabsichtigen eine zusätzliche gesundheitliche Wirkung zu erzeugen. Säuglingsnahrung im All-

gemeinen gehört nach den NOVA-Klassifikation zu UPF, da sie industriell hergestellt wird und eine 

Vielzahl von Inhaltsstoffen enthält, die über eine einfache Verarbeitung hinausgehen (Moubarac et 

al., 2016). In diesem Zusammenhang ist im Rahmen dieser Untersuchung der Fragestellung die mik-

robiellen Befunde der Placebogruppen besonders relevant, da sie die UPF konsumierende Untersu-

chungsgruppe ohne die Anreicherung mit funktionellen Zusatzstoffen der Säuglingsnahrung darstellt. 

Des Weiteren ist die Referenzgruppe, die mit ausschließlich Muttermilch gestillten Kindern entschei-

dend, da sie den Gegensatz zu den formulaernährten Kindern darstellt und somit die Gruppe ohne 

UPF-Konsum abbildet. Im Fokus der Betrachtung stehen in den Studien von Heppner et al. (2024) 

und Bazanella et al. (2017), im Rahmen dieser Arbeit aus diesem Grund, besonders die Placebogrup-

pen und die der gestillten Säuglinge. 
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In der Analyse von Heppner et al. wurde festgestellt, dass im Mikrobiom der Gruppe der gestillten 

Säuglinge Bifidobacterium am stärksten vertreten war. Die Placebogruppe wies dagegen deutlich 

geringere Anteile an Bifidobacterium auf. Neben den anderen Gruppen von mit Pro- und Präbiotika 

angereicherten Säuglingsnahrungen unterschied sie die Placebogruppe am stärksten von der Gruppe 

der gestillten Kinder. Zudem verdeutlichten die Clusteranalysen zusätzlich die klare Abgrenzung 

zwischen gestillten und formulaernährten Kindern. Dabei wurden die gestillten Kinder einem durch 

Bifidobacteriales dominierten Muster zugeordnet, während die Placebogruppe stärker dem Muster 

von Enterobacterales und Bacteroidales zugeordnet wurden (Heppner et al., 2024). 

Die Untersuchung von Bazanella et al. zeigte ebenfalls eine starke Abweichung zwischen den ge-

stillten Säuglingen und der Placebogruppe. Während im Mikrobiom der gestillten Kinder Actinobac-

teria, insbesondere Bacterium longum dominierte, kamen bei der Placebogruppe vermehrt Firmicutes 

vor. Zudem trat dort vermehrt Bacteoides fragilis auf, eine Art, die im Zusammenhang mit einer 

weniger günstigen mikrobiellen Zusammensetzung steht. Es lagen auch signifikante Unterschiede in 

der α- und β-Diversität vor. Außerdem wies das Mikrobiom der gestillten Säuglinge über den ganzen 

Beobachtungszeitraum hinweg eine höhere Häufigkeit von Bifidobacterium und eine insgesamt 

stabile Zusammensetzung auf. Im Gegensatz dazu war das Mikrobiom der Placebogruppe ärmer an 

Bifidobacterium, geprägt von potenziell weniger günstigen Bakterien, wie Bacteroides fragilis und 

einer allgemein abweichenden Zusammensetzung der Mikrobiota (Bazanella et al., 2017). 

In beiden Studien wies je eine Gruppe über den ganzen Beobachtungszeitraum hinweg das günstigste 

Mikrobiomprofil nach, welche die Gruppe der gestillten Säuglinge war. Die Ergebnisse zeigen damit 

auf, dass einzelne Bestandteile von UPF wie den Zusätzen mit Pro- und Präbiotika das Mikrobiom 

modulieren, jedoch sind ihre Effekte in Bezug auf ihre Langfristigkeit nicht mit der Muttermilch 

mithalten. Aus diesem Grund wird die entscheidende Bedeutung des Stillens mit der Muttermilch 

betont (Bazanella et al., 2017; Heppner et al., 2024). Auch in der Studie von Faggiani et al. wurde 

durch den zusätzlich berücksichtigten Parameter des Stillstatus im ersten Lebensjahr Unterschiede 

unter den Gruppen deutlich. Es wurde nachgewiesen, dass die Auswirkungen durch den UPF-Kon-

sum besonders bei den abgestillten Kindern stärker in der α-und β-Diversität sowie die Zusammen-

setzung der Mikrobiota ausfielen als bei den gestillten Kindern. Dies war auch an den hohen Anteil 

an Firmicutes, insbesondere Blautia erkennbar. Die Ergebnisse legen nahe, dass Stillen die negativen 

Auswirkungen von UPF auf das frühe Mikrobiom teilweise verringern könnte (Faggiani et al., 2025). 

Die Studien Heppner et al. und Bazanella et al., die beide Säuglinge im Fokus ihrer Betrachtung 

hatten, stellten in ihren Untersuchungen fest, dass das Alter der Säuglinge den wichtigsten Einfluss 

auf die Diversitätsentwicklung hatte, während die Art der Ernährung zusätzlich prägende Effekte 

ausübte. Der Einfluss von UPF auf das kindliche Mikrobiom kann demnach nicht isoliert betrachtet 

werden, denn sie steht besonders in den frühen Lebensjahren im Zusammenhang mit natürlichen 

Prozessen von Wachstum und Reifung. Die Ergebnisse zeigen jedoch auch, dass die Ernährung die 

Richtung dieser Reifung entscheidend mitbestimmt (Bazanella et al., 2017; Heppner et al., 2024). 
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Neben dem beschriebenen Einfluss von Alter und der Ernährung auf die Reifung des Mikrobioms 

machten Untersuchungen deutlich, dass sich auch zeitabhängige Faktoren in den mikrobiellen Mus-

tern widerspiegeln. So konnten signifikante tageszeitabhängige Unterschiede sowohl in der bakteri-

ellen Diversität als auch in der Abundanz bestimmter Gattungen wie Bifidobacterium, Bacteroides, 

Streptococcus und Clostridium festgestellt werden. Diese Effekte waren bei den gestillten Säuglin-

gen am deutlichsten ausgeprägt, während in der Placebogruppe rhythmische Muster, vor allem in 

weniger günstigen Gattungen wie Clostridium und Bacteroides auftraten. Dies verdeutlicht, dass 

Säuglingsnahrung als UPF nicht nur die Zusammensetzung, sondern auch die zeitliche Dynamik des 

Mikrobioms in eine eher ungünstige Richtung verschieben kann (Heppner et al., 2024).  

Zusammenfassend zeigen die einbezogenen Studien übereinstimmend, dass ein hoher Verbrauch von 

UPF mit Veränderungen der mikrobiellen Zusammensetzung im Kindes- und Jugendalter verbunden 

ist, die Merkmale einer Dysbiose aufweisen (Alves et al., 2025; Faggiani et al., 2025; Redruello-

Requejo et al., 2025). Verschiebungen hin zu weniger vorteilhaften Taxa werden besonders deutlich, 

während die Zahl der bifidobakterienreichen und als günstig geltenden Profile abnimmt (Alves et al., 

2025; Faggiani et al., 2025). Obwohl die Designs und Populationen variieren, zeigen alle Studien 

eine ähnliche Tendenz, selbst wenn die Resultate einzelner Untersuchungen methodisch abge-

schwächt sind (Alves et al., 2025). Gleichzeitig zeigen die Ergebnisse aus den Placebo- und Still-

gruppen, dass in den ersten Lebensjahren, insbesondere das Stillen, entscheidend für die Entwicklung 

eines stabilen und vielfältigen Mikrobioms ist (Bazanella et al., 2017; Heppner et al., 2024). 

Es besteht jedoch noch eine erhebliche Forschungslücke: Humanstudien, die den isolierten Einfluss 

charakteristischer Zusatzstoffe von UPF, wie Emulgatoren, Süßstoffe oder Konservierungsstoffe, 

gezielt im Kindes- und Jugendalter, fehlen bislang. Die vorliegenden Daten beziehen sich auf den 

Gesamtverzehr von UPF (Alves et al., 2025; Faggiani et al., 2025; Redruello-Requejo et al., 2025) 

oder auf die funktionellen Zusätze wie Pro- und Präbiotika (Bazanella et al., 2017; Heppner et al., 

2024), die nicht als typische Zusatzstoffe in UPF gelten. Nach der NOVA-Klassifikation sind UPF 

vor allem durch sensorische und technologische Zusatzstoffe wie Emulgatoren und Konservierungs-

stoffe gekennzeichnet (Monteiro et al., 2019). Um ein besseres Verständnis der zugrunde liegenden 

Mechanismen zu erlangen, sind weitere methodisch fundierte Studien notwendig, vorzugsweise lon-

gitudinal angelegte und randomisierte Interventionsstudien, die sowohl den Gesamtverzehr als auch 

einzelne Zusatzstoffe differenziert untersuchen. 

Daher leisten die bisherigen Resultate einen wesentlichen Beitrag zu dem Verständnis, dass UPF das 

kindliche Mikrobiom in eine ungünstigere Richtung beeinflussen können; sie zeigen jedoch auch die 

Grenzen der gegenwärtigen Evidenz auf. Um die Aussagekraft der präsentierten Ergebnisse einord-

nen zu können, wird im folgenden Abschnitt die methodische Qualität der eingeschlossenen Studien 

kritisch betrachtet. 
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5.2 Diskussion der Methodik der eingeschlossenen Studien 

Neben den Unterschieden und Gemeinsamkeiten in den Ergebnissen der eingeschlossenen Studien 

ist auch eine Betrachtung der Methodik der Studien zu berücksichtigen. Faggiani et al. führte eine 

als Querschnittsstudie angelegte Untersuchung durch, in der zur Erfassung des UPF-Konsums ledig-

lich ein einzelnes 24-Stunden-Diätprotokoll verwendet wurde. Dies führte dazu, dass die habitualen 

Ernährungsgewohnheiten nur eingeschränkt abgebildet werden konnten. Die Stichprobe umfasste 

mit 86 Kindern zudem eine relativ kleine Anzahl, was die Generalisierbarkeit einschränkt, wobei der 

zusätzliche Einbezug des Stillstatus als methodische Stärke gilt (Faggiani et al., 2025). Auch die 

Studie von Alves et al. basierte auf einer brasilianischen Kohorte, jedoch nutze sie wiederholte 24-

Stunden-Recalls und hatte eine größere Stichprobe. Dies ermöglichte eine detaillierte Erfassung der 

Ernährungsdaten. Die beobachteten Assoziationen verloren jedoch ihre Signifikanz, nachdem eine 

für Korrektur für multiple Tests vorgenommen wurde. Daher sollten die Ergebnisse vorsichtig inter-

pretiert werden (Alves et al., 2025). 

In der Querschnittstudie von Redruello-Requejo et al. hatte eine besonders kleine Stichprobe von 19 

Jugendlichen und die Ernährung wurde mittels FFQ erfasst, die anfälliger für Erinnerungsfehler sind 

als 24-Stunden-Erhebungen. Obwohl die Ergebnisse inhaltlich mit den brasilianischen Studien von 

Alves et al. (2025) und Faggiani et al. (2025) vergleichbar sind, können sie nur eingeschränkt über-

tragen werden (Redruello-Requejo et al., 2025). 

Die beiden Interventionsstudien weisen die höchste methodische Qualität auf. In einer Studie von 

Heppner et al. wurden 210 Säuglinge randomisiert und kontrolliert untersucht, um Nahrung mit und 

ohne Zusätze direkt mit einer Stillgruppe zu vergleichen. Die Studie liefert trotz der Einschränkungen 

der Beobachtungszeit auf das erste Lebensjahr ein besonders detailliertes Bild, dank umfassender 

Analysen von Diversität, Metabolitenprofilen und zirkadianen Mustern (Heppner et al., 2024). Die 

Studie von Bazanella et al. war doppelblind, randomisiert und placebokontrolliert angelegt und um-

fasste 106 Säuglinge, die über einen Zeitraum von zwei Jahren untersucht wurden. Die Ergebnisse 

können methodisch robust eingeordnet werden, da ein längerer Beobachtungszeitraum und Einbe-

ziehung einer Stillgruppe als Referenz verwendet wurden, obwohl die Gruppengröße klein waren 

und die Teilnehmerzahl im Verlauf abnahm (Bazanella et al., 2017). 

Die eingeschlossenen Studien verdeutlichen, dass neben der Ernährung auch andere Einflüsse, wie 

der Stillstatus, der Gebrauch von Antibiotika oder soziökonomische Bedingungen, das Mikrobiom 

prägen könnten und somit die Befunde mitbestimmen. Faggiani et al. betrachteten den Stillstatus im 

ersten Lebensjahr als wesentlichen Parameter (Faggiani et al., 2025), während Alves et al. in ihren 

Analysen zusätzlich Variablen wie Geburtsgewicht, Gestitationsalter, Geburtsmodus, Stilldauer, An-

tibiotikanutzung und sozioökonomischen Status berücksichtigen (Alves et al., 2025). Redruello-Re-

quejo et al. untersuchten solche Einflussgrößen weniger, was die Generalisierbarkeit aufgrund der 

sehr kleinen Stichprobe weiter einschränkt (Redruello-Requejo et al., 2025). Die Randomisierung in 
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den Interventionsstudien von Heppner et al. und Bazanella et al. konnten viele dieser potenziellen 

Störfaktoren zwischen den Gruppen ausgleichen (Bazanella et al., 2017; Heppner et al., 2024). Ba-

zanella et al. sammelten zudem Basisdaten zu Faktoren wie Antibiotikatherapie oder Geburtsmodus 

und berücksichtigten diese bei der Gruppeneinteilung (Bazanella et al., 2017). 

Zusammenfassend ist festzustellen, dass die methodische Qualität und Aussagekraft der einbezoge-

nen Studien variieren. Die Interventionsstudien von Heppner et al. (2024) und Bazanella et al. (2017) 

liefern aufgrund ihres randomisierten Designs und der Einbeziehung von Kontrollgruppen die robus-

testen Ergebnisse, während die Beobachtungsstudien durch Einschränkungen, wie kleine Stichpro-

ben, Querschnittsdesigns und methodischen Schwächen bei der Erfassung des Ernährungsverhaltens 

stärker limitiert (Alves et al., 2025; Faggiani et al., 2025; Redruello-Requejo et al., 2025). Die Er-

gebnisse zeigen sich trotz dieser Einschränkungen insgesamt konsistent, jedoch sind sie hinsichtlich 

der Generalisierbarkeit und Kausalität begrenzt und müssen sorgfältig eingeordnet werden. 

5.3 Diskussion der Methodik dieser Arbeit 

Die ausgewählte Vorgehensweise nach PRISMA stellt eine wesentliche methodische Stärke vorlie-

gender Arbeit dar, da sie ein transparentes Vorgehen bei der Literaturauswahl ermöglicht. Durch die 

Nutzung mehrerer Datenbanken (PubMed, ScienceDirect, SpringerLink, BASE) wurde ein breites 

Spektrum an wissenschaftlicher Literatur berücksichtigt und das Risiko reduziert, relevante Publika-

tionen zu übersehen. Auch die Kombination automatischer und manueller Duplikaterkennung in 

Zotero trug zur Qualitätssicherung bei. 

Gleichzeitig sind mit der gewählten Methodik auch Einschränkungen verbunden. Durch die Fokus-

sierung ausschließlich auf peer-reviewte Primärstudien in englischer und deutscher Sprache könnten 

relevante Studien in anderen Sprachen unberücksichtigt geblieben sein, was zu einem language bias 

führen kann. Die bewusste Entscheidung, nur Humanstudien einzubeziehen, stärkt zwar die Über-

tragbarkeit der Ergebnisse auf die Zielpopulation, reduzierte jedoch die Zahl der potenziell relevan-

ten Arbeiten deutlich. Darüber hinaus kann die Definition enger Einschlusskriterien, wie die Be-

schränkung auf gesunde Kinder und Jugendliche, zwar methodisch sinnvoll sein, führte aber zu einer 

geringen Zahl eingeschlossener Studien (n = 5). Dies schränkt die Generalisierbarkeit der Ergebnisse 

erheblich ein. 

Besonders deutlich wurde im Rechercheprozess die insgesamt begrenzte Datenlage. Es konnten 

keine Humanstudien identifiziert werden die den isolierten Einfluss charakteristischer Zusatzstoffe 

von UPF, wie etwa Emulgatoren oder Süßstoffe, auf das kindliche Mikrobiom untersucht haben. 

Obwohl die Suchstrategie breit angelegt war, mit der Nutzung mehrerer Datenbanken und umfang-

reicher Suchstrings, führte dies zwar zu einer hohen Trefferzahl, aber nicht zu einem entsprechenden 

Mehrwert hinsichtlich relevanter Primärstudien. Viele Treffer betrafen verwandte Themenfelder, 

ohne den spezifischen Zusammenhang zwischen UPF, deren Zusatzstoffen und dem kindlichen Mik-

robiom abzubilden. Es zeigte sich, dass die verfügbare Evidenz insbesondere auf Tierstudien oder 
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Erwachsenenpopulationen basiert, wodurch für Kinder und Jugendliche direkte Aussagen nur einge-

schränkt möglich sind. Aus diesem Grund musste der Forschungsfokus stärker auf den UPF-Gesamt-

verzehr gelegt werden, sodass die Effekte einzelner Zusatzstoffe lediglich indirekt berücksichtigt 

werden konnten. 

Auch der Einsatz von Suchstrings mit Booleʼschen Operatoren stellt zwar eine methodische Stärke 

dar, da er eine systematische Abfrage ermöglicht. Dennoch besteht weiterhin die Möglichkeit, dass 

die gewählten Schlagwörter nicht sämtliche relevanten Studien erfassen. Hinzu kommt, dass trotz 

der Nutzung mehrerer Datenbanken ein Publikationsbias nicht ausgeschlossen werden kann, da un-

veröffentlichte oder in kleineren Fachjournalen erschienenen Arbeiten möglicherweise nicht berück-

sichtigt wurden. 

Insgesamt bietet die Methodik eine solide Grundlage für die Beantwortung der Forschungsfrage, 

erfordert jedoch eine vorsichtige Interpretation der Ergebnisse im Hinblick auf die stark einge-

schränkte Datenbasis, die thematische Begrenzungen der verfügbaren Studien sowie potenzielle Ver-

zerrungen durch Such- und Publikationsgrenzen. 
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6 Fazit und Ausblick  

Die hiermit schließende Arbeit sammelte die Ergebnisse von fünf Primärstudien, in denen der Ein-

fluss von UPF und deren Zusatzstoffen auf das Darmmikrobiom gesunder Kinder und Jugendlichen 

untersucht wurde. Die Studiendesigns und Populationen variieren, jedoch zeigt sich ein einheitliches 

Muster. Der hohe UPF-Verzehr steht im Zusammenhang mit einer mikrobiellen Zusammensetzung, 

die dysbiotische Merkmale aufweist. Die Beobachtungsstudien ergaben vor allem eine verringerte 

α-Diversität und Unterschiede in der β-Diversität, einhergehend mit einer Verschiebung hin zu we-

niger vorteilhaften mikrobiellen Profilen. Besonders auffällig war der Rückgang von Bifidobac-

terium sowie die Zunahme von Taxa, die in der Literatur mit ungünstigen Gesundheitsparametern in 

Verbindung gebracht werden. 

Außerdem zeigten die Interventionsstudien zur Säuglingsnahrung, dass das Stillen die besonders 

vorteilhaften Mikrobiomprofile begünstigt. Im Vergleich zeigten Placebogruppen, die UPF-basierte 

Nahrung ohne funktionelle Zusätze erhielten, mikrobielle Muster von geringerer Stabilität und ge-

ringeren Vorteil. Das Stillen stellte sich als schützender Faktor dar, der die mutmaßlich nachteiligen 

Auswirkungen von UPF auf das frühe Mikrobiom teilweise mildern kann. 

Die Forschungsfrage dieser Arbeit kann somit dahingegen beantwortet werden, dass im Kindes- und 

Jugendalter UPF mit einer ungünstigen Veränderung der mikrobiellen Diversität und Zusammenset-

zung assoziiert werden. Die vorliegenden Ergebnisse weisen somit Tendenzen zu einer Dysbiose bei 

hohem UPF-Konsum hin. Diese Arbeit leistet einen wissenschaftlichen Beitrag, indem sie die weni-

gen Humanstudien zu diesem Thema systematisch zusammenführt und kritisch bewertet. 

Gleichzeitig wurde deutlich, dass die Evidenzbasis noch stark begrenzt ist. Es mangelt insbesondere 

an Humanstudien, die den isolierten Einfluss von charakteristischen Zusatzstoffen in UPF wie Emul-

gatoren, Süßstoffen oder Konservierungsstoffen im Kindes- und Jugendalter untersuchen. Die ver-

fügbaren Studien konzentrieren sich hauptsächlich auf den Gesamtverzehr von UPF oder auf funkti-

onelle Zusätze wie Pro- und Präbiotika, die von den typischen technologischen Zusatzstoffen abwei-

chen. In der Zukunft sind daher methodisch solide, vorzugsweise longitudinale Interventionsstudien 

nötig, die sowohl den Gesamtverzehr als auch spezifische Zusatzstoffe differenziert untersuchen. 

Diese Arbeit hebt die praktische Bedeutung der frühkindlichen Ernährung hervor. Eine Verringerung 

des UPF-Konsums sowie die Unterstützung des Stillens können einen erheblichen Beitrag zur Vor-

beugung von Dysbiose leisten und so langfristig eine gesunde Entwicklung fördern. Die Ergebnisse 

legen nahe, dass Ernährungsmuster im Kindesalter maßgeblich die mikrobielle Reifung beeinflussen 

und somit einen guten Ansatzpunkt für weitere Forschungen und präventive Maßnahmen darstellt. 
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Review, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

5-Entwicklung und Reifung des 

Mikrobioms  

("gut microbiome" OR "gut microbiota") AND (infants 
OR children) AND ("early-life development" OR ma-
turation) AND diversity 

Free full text, Clinical Trial, Meta-

Analysis, Review, Systematic Re-

view, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

27 14.07.2025 

6-Einflussfaktoren auf das kindli-

che Darmmikrobiom 

("gut microbiome" OR "gut microbiota") 
AND 
("early-life diet" OR antibiotics OR "delivery mode" 
OR breastfeeding) 
AND 
(infants OR newborns) 

Free full text, Clinical Trial, Meta-

Analysis, Review, Systematic Re-

view, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

237 14.07.2025 

7-Mikrobiom + UPFs (Allgemei-

ner Zusammenhang) 

("ultra-processed food" OR UPFs OR "highly process-
sed food") 
AND 
(microbiota OR microbiome OR dysbiosis OR "intesti-
nal flora") 

Free full text, Clinical Trial, Meta-

Analysis, Review, Systematic Re-

view, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

4 12.07.2025 

8-Verzehrsmuster bei Kindern 

und Jugendlichen  

("ultra-processed food" OR UPFs) AND (intake OR 
consumption OR prevalence OR "dietary patterns") 
AND (children OR adolescents) 

Free full text, Clinical Trial, Meta-

Analysis, Review, Systematic Re-

view, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

33 12.07.2025 

9-Wirkung bestimmter Inhalts-
stoffe auf das Mikrobiom 
 
 

(emulsifiers OR sweeteners OR "food additives" OR 
preservatives) 
AND 
(microbiome OR microbiota OR "intestinal flora" OR 
dysbiosis) 
 

Free full text, Clinical Trial, Meta-

Analysis, Review, Systematic Re-

view, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

48 12.07.2025 
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10-Mikrobiomveränderungen bei 
Kindern durch Ernährung 
 

"gut microbiome" AND "dietary intake" AND (children 

OR schoolchildren) AND ("microbial diversity" OR 

"microbiome composition") 

Free full text, Clinical Trial, Meta-

Analysis, Review, Systematic Re-

view, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

3 14.07.2025 

11-UPF und ernährungsbedingte 
Krankheiten bei Kindern 
 

("gut microbiome" OR "gut microbiota") AND "ultra-

processed foods" AND (children OR schoolchildren) 

Free full text, Clinical Trial, Meta-

Analysis, Review, Systematic Re-

view, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

2 14.07.2025 

12-Mikrobiom und 
Krankheitsentwicklung 
 
 

(microbiota OR microbiome OR dysbiosis) 
AND 
(obesity OR "type 2 diabetes" OR "metabolic disor-
ders") 
AND 
(children OR adolescents) 
 

Free full text, Clinical Trial, Meta-

Analysis, Review, Systematic Re-

view, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

216 14.07.2025 

13-Gesundheitliche Konsequen-
zen Dysbiose 

(dysbiosis OR "altered microbiome") AND (children 
OR adolescents) AND (obesity OR diabetes OR in-
flammation OR "metabolic disorders") 
 

Free full text, Clinical Trial, Meta-

Analysis, Review, Systematic Re-

view, English, German, Humans, 

Child: birth-18 years 

120 14.07.2025 
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5-Verzehrsmuster bei Kindern/ 

Jugendlichen  

"ultra-processed foods" AND ("dietary patterns" OR 

"diet quality") AND (schoolchildren OR adolescents) 

AND ("consumption frequency" OR "eating habits") 

Article type : Review articles, 

Research aticles 

Access type : Open access & Open 

archive 

59 14.07.2025 

6-UPF und ernährungsbedingte 

Krankheiten bei Kindern  

"ultra-processed foods" AND (schoolchildren OR ado-

lescents) AND ("diet-related diseases" OR "childhood 

obesity" OR "metabolic risk") AND ("consumption pat-

terns" OR "dietary intake") 

Article type : Review articles, 

Research aticles 

Languages : English 

Access type : Open access & Open 

archive 

37 14.07.2025 

7-Mikrobiomveränderungen 

durch Ernährung bei Kindern  

gut microbiome AND "food additives" AND children Article type : Review articles, 

Research aticles 

Access type : Open access & Open 

archive 

196 13.07.2025 

8-Mikrobiom und Krankheitsent-

wicklung bei Kindern  

"food additives" AND "gut dysbiosis" AND "metabolic 

syndrome" AND children 

Article type : Review articles, 

Research aticles 

Access type : Open access & Open 

archive 

13 13.07.2025 
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