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Oral hälsa skapas i ett symbiotiskt förhållande 
mellan den residenta orala mikrobiotan och vär­
den. Lokala bakteriella förändringar som resultat 
av ekologiska störningar kan leda till en dysbios, 
vilket anses vara ett avgörande inslag i patoge­
nesen för parodontit och dental karies. Dysbios  
i den orala mikrobiotan har också kopplats till all­
mänsjukdomar såsom kardiovaskulära sjukdom­
ar, diabetes och cancer. Det är därför tänkbart 
att ett symbiotiskt förhållande mellan den orala 
mikrobiotan och värden kan ha positiva effekter 
utanför munhålan.

Den mänskliga kroppen är täckt av miljarder mikro­
organismer, som bakterier, virus, fungi, arkeer och 
protozoer som gemensamt kallas normalflora. 
Antalet bakterieceller överstiger humancellerna 
tiofaldigt [1]. Normalflorans sammansättning är 
resultatet av miljoner års symbiotisk samexistens 
mellan värden och mikroberna. Därför betraktas 
i dag den mänskliga kroppen och mikroberna som 
täcker dess inre och yttre kroppsytor som en enhet 
vilken vi benämner holobiont [2]. Allmänhälsan 
(inklusive den orala hälsan) bygger på ett symbiotiskt 
förhållande (en harmonisk samexistens) mellan 
det orala mikrobiomet och värdens immunsystem. 
Följaktligen kan förändringar i någon av kompo­
nenterna, till exempel förlust av den bakteriella 
mångfalden eller en hyperreaktiv reaktion från det 
specifika immunsystemet gentemot den permanenta 

Orala mikrobiotans 
kopplingar  

till allmänhälsan 
mikrobiotan, ge en dysbios som i sin tur kan leda 
till både orala och allmänna sjukdomar. 

The Human Microbiome Project (HMP) grun­
dades av National Institutes of Health (NIH) 2007 
i syfte att kartlägga den friska människans mikro­
biom med prover från 300 amerikanska frivilliga 
[1, 3]. År 2013 presenterades data från 4 788 prover 
tagna från ett flertal platser på kroppen (kvinnor: 
18 platser och män: 15 platser) hos 242 av deltagarna 
i HMP. Tyngdpunkten i presenterade data låg på 
struktur, funktion och mångfalden hos människans 
mikrobiom [4]. Proverna visade att varje kroppsplats 
representerades av ett distinkt mikrobiom som till 
sin sammansättning och funktion reflekterade de 
ekologiska karaktärsdragen som förelåg vid varje 
enskild lokalisation. Dessutom rapporterades en 
korrelation mellan mikrobiomets sammansättning 
och fenotypiska egenskaper hos värden, såsom 
etnicitet, ålder och kön, som delvis understryker 
det komplexa förhållandet mellan värden och det 
befintliga mikrobiomet hos friska [4]. Uppgifterna 
i HMP är nu ett värdefullt verktyg som innehåller 
fylogenetisk (16S rRNA) och funktionell (metageno­
misk) information om friska referensmikrobiom från 
olika kroppsplatser, uppgifter som kan användas för 
jämförelse med data från mikrobiom hos individer 
med allmänmedicinska och orala sjukdomar [3].

Under det senaste decenniet har ett snabbt väx­
ande intresse riktats mot mikrobiomets roll vid 
hälsa och sjukdom. Följaktligen publicerades 951 
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PubMed-indexerade artiklar under 2010 med mik-
robiom i titeln medan detta antal hade tiofaldigats 
2018 (9 050 PubMed-indexerade publikationer). 
Tarmens mikrobiom och det orala mikrobiomet är 
de två mest komplexa mikrobiomen hos människan 
och det är också dessa två som har studerats mest 
ingående vid hälsa och sjukdom [5, 6].

När teknologiska framsteg gjorts har de nya tek­
nikerna ofta initialt använts i studier på tarmens 
mikrobiom och därefter i studier av det orala mik­
robiomet. Tarmarna och munhålan är båda delar 
av den gastrointestinala kanalen och deras respek­
tive mikrobiom är till hög grad involverade i mat­
smältningen [7, 8]. Således kan dysbios i en del av 
den gastrointestinala kanalen störa homeostasen i 
andra delar av kanalen. Följaktligen kommer denna 
översikt att i första hand fokusera på mikrobiomet 
i tarmen och i andra hand på det orala mikrobio­
mets roll för allmänhälsans status. Avslutningsvis 
kommer terapeutiska möjligheter att modulera och 
förändra mikrobiomen för att uppnå och bibehålla 
oral och systemisk hälsa att diskuteras. I texten 
kommer taxonomiska termer som fylum, genus och 
arter att användas för att beskriva fynd från studier 
av tarmens och munhålans mikrobiom. Fylum är 
en vid karakterisering medan genus och artnivån 
är en mera precis karakterisering av de beskrivna 
mikroorganismerna.

TARMENS MIKROBIOM VID HÄLSA OCH SJUKDOM
Tarmens mikrobiom är det mest komplexa hos män­
niskan. Den dominerande delen utgörs av bakte­
rier (mikrobiotan) och så många som 1 500 arter har 
identifierats [9]. Därtill är tarmen också kolonise­
rad av arkea, jäst och virus. De fyra dominerande 
bakteriella fyla är Bacteroides, Firmikuter, Actino­
bakterier och Proteabakterier [9].

Kompositionen av tarmens mikobiota varierar 
betydligt mellan olika individer och styrs i huvud­
sak av diet och livsstil. Det finns också ett genetiskt 
inflytande på sammansättningen. Således har det 
rapporterats en större likhet i mikrobiotan hos en­
äggstvillingar jämfört med syskonpar, vars mikro­
biota i sin tur har större likheter än den hos individer 
som inte är genetiskt relaterade [9, 10]. Vidare är 
sammansättningen av tarmens mikrobiota också 
influerad av livsstil, med påverkan av framför allt 
olikheter i närings- och dietpreferenser [8, 11–13]. 
Faktum är att det har föreslagits att man ska dela in 
tarmens mikrobiota i fyra karakteristiska ekosystem 
(enterotyper) [14].

Tre av dessa enterotyper associeras med hälsa, 
vilket antas vara kompatibelt med en allätartyp av 
diet, en fiberrik vegetarisk diet och en diet rik på 
protein och fett. Den fjärde enterotypen tycks vara 
associerad med dysbios i tarmens mikrobiom, som 
till exempel hos patienter med inflammatoriska 
sjukdomar och diarré med mycket Escherichia coli 
[14]. Emellertid är användandet av enterotyper för 

att karakterisera tarmens mikrobiella sammansätt­
ning fortfarande kontroversiellt [15].

Kompositionen av tarmens mikrobiota är stän­
digt utsatt för endogena och exogena störningar. 
Till exempel orsakar resande övergående men helt 
reversibla förändringar i kompositionen av tarmens 
mikrobiota [16, 17]. Också antibiotika inducerar 
avsevärda förändringar i tarmens mikrobiota [18]. 
Emellertid rapporterade en ny studie på friska ung­
domar att tarmens mikrobiom är motståndskraf­
tigt mot antibiotika eftersom kompositionen av 
mikrobiotan var helt återställd sex månader efter 
antibiotikabehandling [19].

Tarmens mikrobiota anses vara väsentligen invol­

”�Tarmens mikrobiom är det mest komplexa 
hos människan … Det orala mikrobiomet är 
det näst mest komplexa.” 
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verat i upprätthållandet av homeostas och allmän­
hälsa. Till exempel anses ömsesidiga interaktioner 
i mikrobiotan och immunsystemet vara viktiga i 
upprätthållandet av balansen i det specifika immun­
försvaret [20, 21]. Vidare har dysbios i tarmens mik­
robiota rapporterats vara associerat med diabetes 
[22, 25]. Därför inverkar antagligen en symbiotisk 
mikrobiota i tarmen inte bara på hälsan i den gast­
rointestinala kanalen utan också på den generella 
homeostasen i den mänskliga kroppen.

DET ORALA MIKROBIOMET
Det orala mikrobiomet är det näst mest komplexa 
i den mänskliga organismen. Den orala mikrobio­
tan består av bakterier som koloniserar munhålans 
ytor som den buckala mukosan, tungan och tänder­
na [7]. Fram till i dag har mer än 900 bakteriear­
ter isolerats från munhålan [26], den taxonomiska 
informationen kan hämtas i ” Human Oral Micro­
be Database” (HOMD) [27]. Firmikuter är det do­
minerande fyla i munhålan medan Streptococcus 
är det vanligast förekommande bakteriegenuset.

Den orala mikrobiotan uppvisar en hög intern 
variation, med stora skillnader i den identifierade 
orala mikrobiotan från olika lokalisationer i en och 
samma individ [3]. I allmänhet är sammansättning­
en i den funna mikrobiotan vid olika ytor präglad 
dels av de ekologiska förutsättningarna, dels av en­
dogena och exogena störningar [29]. Den buckala 
mukosan karakteriseras av en aerob omgivning 
med en hög epitelial omsättning, vilket är orsaken 
till att den i viss mån är enkel och primärt består av 
Streptococcus sp. Tungan, å andra sidan, har en 
lägre grad av epitelial deskvamation och kryptor 
med anaeroba förhållanden. Därför finns den mest 
komplexa mikrobiotan i munhålan på tungan [28].

Den orala mikrobiotan karakteriseras av att den 
har lägre intern variation jämfört med den som 
finns på huden [3]. Det innebär att den orala mik­
robiotan hos två icke-besläktade individer är mer 
lik än den motsvarande mikrobiotan på huden. Vid 
oralt friska förhållanden uppvisar emellertid den 
orala mikrobiota som kan identifieras vid olika ytor 
individuella karakteristika vilka är relativt stabila 
över tid så länge hälsa råder [30]. Oral hälsa bygger 
på att det råder ett symbiotiskt förhållande mellan 
mikrobiotan och värdens immunsystem [31, 32].

Å andra sidan kan det symbiotiska förhållandet 
komprometteras som en konsekvens av ekologis­
ka störningar, till exempel försämrad munhygien 
[33], minskad salivation [34], rökning [35, 36] och 
kostvanor [37, 38], vilka i sin tur kan orsaka dysbi­
os i den orala mikrobiotan. Sådana förändringar i 
kompositionen av den lokala mikrobiella biofilmen 

är väsentliga faktorer vid initieringen och progres­
sionen av de två dominerande orala sjukdomarna, 
parodontit och karies [29]. Följaktligen är en häl­
sosam symbiotisk relation mellan den lokala orala 
mikrobiotan och värdens immunsystem av största 
vikt för att upprätthålla oral hälsa.

DET ORALA MIKROBIOMET OCH ALLMÄNHÄLSAN
Den orala mikrobiotan kan kompromettera allmän­
hälsan på flera sätt. För det första kan alla mikro­
organismer i den orala mikrobiotan, som en kon­
sekvens av gingival och parodontal inflammation 
men också via periapikala infektioner [41], få till­
gång till blodcirkulationen. Faktum är att den tota­
la ytan av det parodontala såret med generell obe­
handlad parodontit kan nå en storlek av 20 cm2, 
vilket motsvarar ytan av handen [42]. Det är där­
för inte förvånande att övergående bakteriemi ef­
ter tandborstning och tandvård förekommer ofta­
re hos patienter med obehandlad parodontit än hos 
friska kontrollindivider [39].

Det är inte heller konstigt att bakteriellt DNA 
har hittats på avlägsna platser i hjärt-kärlsystemet, 
såsom hjärtklaffar och aterosklerotiska plack, hos 
patienter med obehandlad parodontit [43, 44]. 
Detta har som samlingsbegrepp refererats till som 
fokalinfektionsteorin, vilket understryker att mik­
roorganismer i den orala mikrobiotan har kapacitet 
att skapa sjukdom på avlägsna platser i kroppen 
om de får tillträde till dessa lokalisationer av den 
mänskliga organismen [45]. Fokalinfektionsteorin 
är definitivt inte en nykomling. I själva verket före­
kommer den så långt tillbaka som till Hippokrates 
och än i dag betraktas den som förklaringsmodell 
för endokardit och lunginflammation orsakad av 
orala mikroorganismer [45]. 

Den orala mikrobiotan kan också påverka allmän­
hälsan på ett mer direkt sätt. Den orala mikrobiotan 
är en integrerad del av oral homeostas vilken byg­
ger på det symbiotiska förhållandet med värdens 
immunförsvar [7]. Å andra sidan, lokala mikrobi­
ella förändringar i den subgingivala mikrobiotan 
är viktiga faktorer vid initiationen och underhållet 
av destruktiva inflammatoriska tillstånd i paro­
dontiet, vilket är kännetecknet för parodontit [32, 
46]. Parodontit associeras med ökad risk för all­
mänsjukdomar såsom diabetes [47–49] och hjärt-
kärlsjukdomar [50–53].

Dessutom förbättrar adekvat parodontitbehand­
ling de kliniska parametrarna vid diabetes [54] och 
hjärt-kärlsjukdomar [55, 56]. En förklaring av dessa 
fynd är att den lokala produktionen av proinflam­
matoriska cytokiner från parodontala lesioner kan 
komma in i cirkulationen och därigenom bidra ne­

”�… den totala ytan av det parodontala såret med generell obehandlad 
parodontit kan nå en storlek av 20 cm2, vilket motsvarar ytan av handen.”
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gativt till det generella inflammationsstatuset hos 
individen [57]. Denna teori kring så kallad låggradig 
inflammation är ämne för intensiv forskningsakti­
vitet, vilket kan komma att kasta ljus över mekanis­
merna som kopplar orala inflammationer till det all­
männa hälsostatuset. Oavsett är det uppenbarligen 
en viktig bit i det låggradsinflammatoriska pusslet 
som förbinder oral inflammation med det allmänna 
hälsostatuset, eftersom den orala mikrobiotan är 
inblandad i en lokal aktivering av det systemiska 
immunförsvaret.

För det tredje finns det ett stort antal associations­
studier som kopplar den orala mikrobiotan till olika 
allmänsjukdomar. I dessa fall kan närvaron av sys­
temisk sjukdom betraktas som en störningseffekt 
som stressar den orala mikrobiotan. Till exempel 
modifieras den orala mikrobiotan av systemiska 
sjukdomar såsom diabetes, reumatoid artrit och 
systemisk lupus erythematosus, och som visats i 
en översikt av Silva och medarbetare är störningar 
i den orala mikrobiotan i dessa fall troligen en ef­
fekt av ökad IL-17-medierad inflammation [58].

I linje med detta har övervikt rapporterats för­
ändra kompositionen av den subgingivala mikro­
biotan hos patienter med diabetes typ 2 [59]. Vidare 
har en ny studie rapporterat en association mellan 
subgingival mikrobiota och levercirros hos patien­
ter med parodontit, vilket kan vara en konsekvens 
av ett försämrat immunsystem hos patienter med 
levercirros [60]. Sålunda finns det evidens som 
föreslår att sammansättningen av den orala mikro­
biotan återspeglat närvaron av systemisk sjukdom.

Den orala mikrobiotan har föreslagits som en 
potentiell biomarkör för olika typer av cancer. Till 
exempel har det visats att den orala mikrobiotans 
komposition associerar med stadierna i oral skiv­
epitelcancer och att progression av cancern föränd­
rar kompositionen av den orala mikrobiotan [61]. 
Vidare har kompositionen av tungans mikrobiota 
kopplats samman med magcancer, vilket är orsa­
ken till att tungans mikrobiota har föreslagits som 
en möjlig markör för att testa och tidigt upptäcka 
magcancer [62]. Likaså har kompositionen i den 
orala mikrobiotan rapporterats att möjligtvis vara 
associerad med ökad risk för cancer i bukspottkör­
teln [63], matstrupen [64] och tjocktarmen [65]. Det 
är därför möjligt att den orala mikrobiotan inom en 
inte alltför avlägsen framtid kommer att användas 
rutinmässigt för att testa och gradera cancer.

Några allmänna fallgropar finns när det gäller 
studier på det möjliga inflytandet av den orala mik­
robiotan som en eventuell riskfaktor för medicin­
ska allmänsjukdomar. För det första är majoriteten 
av dessa studier tvärsnittsstudier, vilket självklart 
hämmar möjligheterna att dra slutsatser kring or­
sakssamband. För det andra är parodontit associerat 
med flera systemiska sjukdomar såsom diabetes och 
hjärt-kärlsjukdomar. Emellertid är det sällan som 
en oral undersökning gjorts i dessa studier, vilket 

är orsaken till att parodontits påverkan är okänd. 
För det tredje har parodontit viktiga riskfaktorer 
såsom rökning och kost gemensamt med diabetes 
och hjärt-kärlsjukdomar. Vidare påverkar rökning 
och kost kompositionen av de orala mikrobiotorna, 
såsom till exempel salivens mikrobiota och den 
subgingivala mikrobiotan. Därför kan en del av de 
rapporterade associationerna helt enkelt förklaras 
av delade orsaksfaktorer.

Till syvende och sist är det inte känt huruvida 
förändringar i den orala mikrobiotan är en förut­
sättning för systemiska sjukdomar eller, snarare, en 
konsekvens av systemiska sjukdomar. Det vill säga, 
är det hönan eller ägget? Följaktligen behövs lång­
siktiga longitudinella studier i stora populationer 
för att kunna utvärdera om den orala mikrobiotan 
är orsaksassocierad med ökad risk för att utveckla 
systemiska sjukdomar.

FRAMTIDA BEHANDLINGSMÖJLIGHETER
Att använda den orala mikrobiotan som
testmetod för systemisk hälsa och sjukdom

Den orala mikrobiotan kan eventuellt användas som 
ett test för systemisk sjukdom i prekliniska stadier. 
När man överväger screening kan salivens mikro­
biota vara att föredra på grund av enkelheten och 
den icke-invasiva karaktären av salivprover jämfört 
med andra orala mikrobiella provtagningsmetoder 
[66, 67]. Eftersom saliven är steril när den töms in 
i munhålan [68], utgörs dess mikrobiota av bakte­
rier från munhålans ytor [28]. Flera fynd angåen­
de salivens mikrobiota relaterad till oral hälsa och 
sjukdom kan betraktas som ”proof-of-principle” 
för användandet av saliv som screening för att de­
tektera sjukdomar.

Först och främst, tvärsnittsstudier som använt 
olika molekylära tekniker har visat att komposi­
tionen av salivens mikrobiota skiljer sig åt mellan 
patienter som har parodontit [69, 70] och karies 
[71, 72] jämfört med dem som är oralt friska. För 
det andra, longitudinella data har visat att salivens 
mikrobiota är individuell [73] och stabil över tid vid 
oral hälsa [30]. För det tredje, en korrelation har rap­
porterats mellan nivåerna av parodontitpatogener 
subgingivalt och i saliven hos parodontitpatienter 
[74–77] och slutligen har interventionsstudier visat 
att salivens mikrobiota återspeglar lokala bakteriella 
förändringar som framkallats genom kontrollerade 
störningar, som till exempel inställd munhygien [33] 
och icke-kirurgisk parodontalbehandling [78, 79].

Kompositionen av salivens mikrobiota har visats 
korrelera med det orala hälsostatuset, men det krävs 
framtida studier för att klargöra om förändringar i 

”�Det är möjligt att den orala mikrobiotan inom en 
inte alltför avlägsen framtid kommer att användas 
rutinmässigt för att testa och gradera cancer.”
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salivens mikrobiota föregår kliniska tecken på oral 
sjukdom eller om sådana fynd snarare är konsekven­
sen av en etablerad oral sjukdom. Intressant är att 
nya studier har kastat nytt ljus på den funktionella 
profilen hos salivens mikrobiota.

Följaktligen har det rapporterats att oralt friska 
individer kan delas in i ekotyper baserade på deras 
salivs metabolomikprofil som korrelerade med 
kompositionen av salivens mikrobiota [80]. Likaså 
har metatranskriptomanalyser visat funktionella 
karakteristika i salivens mikrobiom hos patienter 
med parodontit och karies som skiljer sig från det 
som råder vid oral hälsa [81]. Flera tvärsnittsstudier 
har visat korrelation i salivens mikrobiota med ge­
nerella medicinska sjukdomar såsom levercirros 
[82], diabetes [83] och cancer i bukspottskörteln 
[84]. Emellertid behövs nu storskaliga prospektiva 
longitudinella studier för att utvärdera effektivite­
ten i att använda saliven för screening av systemiska 
sjukdomar.

Att forma det orala mikrobiomet
Eftersom oral hälsa bygger på den symbiotiska rela­
tionen mellan den befintliga orala mikrobiotan och 
värden [85], är det rimligt att anta att oral homeostas 
också kan återspegla det allmänna hälsostatuset. 
Ett exempel är att vissa orala bakteriearter kan bli 
involverade i behandlingen av blodtryck på grund 
av deras förmåga att reducera oorganiskt nitrat till 
nitrit och kväveoxid [86]. Genom att styra sam­
mansättningen av den orala mikrobiotan skulle 
man därför eventuellt kunna påverka det allmän­
na hälsostatuset.

Kompositionen av den orala mikrobiotan kan 
styras med direkta och indirekta metoder. Teore­
tiskt sett skulle direkt styrning av den orala mikro­
biotan kunna åstadkommas med hjälp av antingen 
probiotika eller mikrobiella transplantat, medan 
förändringar i de ekologiska förhållandena kan 
indirekt förändra sammansättningen av den orala 
mikrobiotan. Användandet av probiotika har rap­
porterats inducera mätbara förändringar i kompo­
sitionen av den orala mikrobiotan hos oralt friska 
individer [87] medan transplantation av oral mik­
robiota återstår att prövas. 

Emellertid används fekala transplantat vid be­
handlingen av Clostridium difficile-infektioner 
[88]. Indirekt styrning av den orala mikrobiotan 
kan åstadkommas genom att kontrollera en inflam­
mation [89], vilket har visats genom användandet 
av Resolvin E1 i en kanin- [90] och en råttmodell 
[91]. Således är det möjligt att framtida preven­
tioner och behandlingar av orala och systemiska 
sjukdomar kan komma att involvera direkta och 

indirekta styrningsstrategier av den orala mikro­
biotan. Emellertid krävs mycket forskning innan 
sådana behandlingsmodaliteter verkligen kan im­
plementeras som rutin i tandvårdskliniker.

SLUTSATS
Tillkomsten av avancerade molekylära tekniker har 
gett ökad kunskap om den orala mikrobiotan vid 
oral hälsa och sjukdom. Således vet vi i dag att dys­
bios, snarare än närvaron eller frånvaron av specifi­
ka orala bakteriearter, är det som kopplar den orala 
mikrobiotan till parodontit och karies. Det är tänk­
bart att kompositionen av den orala mikrobiotan 
återspeglar eller påverkar den systemiska hälsan. 
Emellertid behövs framtida storskaliga longitudi­
nella studier för att utreda denna fråga. 

ENGLISH SUMMARY
The oral microbiota as part of the human microbiota 
– links to general health 
Daniel Belstrøm
Tandläkartidningen 2020; 112 (3): 64–70
The human body is covered by billions of micro­
organism including bacteria, virus, fungi, archaea 
and protozoa, which are collectively referred to as 
the human microbiome. The composition of the 
resident microbiome is shaped through millions of 
years of co-evolution with the host, with substanti­
al site-specific variations due to characteristic eco­
logical properties at each body site.

During the latest decades the development of 
sophisticated molecular methods has provided 
deep insight into the composition of the human 
microbiome, and today more than 900 different 
bacterial species have been identified from the 
oral cavity. Oral health is shaped by a symbiotic 
relationship between the resident oral microbiota 
and the host. However, local bacterial alterations 
as a consequence of ecological perturbations may 
result in dysbiosis, which is considered critical in 
the pathogenesis of the two major oral diseases, 
periodontitis and dental caries. 

The composition of the oral microbiota has also 
been suggested to influence general health status, 
and dysbiosis of the oral microbiota has been linked 
with general medical diseases, such as cardiovas­
cular diseases, diabetes and cancer. Therefore, a 
symbiotic relationship between the oral microbiota 
and the host may potentially have positive effects 
reaching far beyond the borders of the oral cavity. 

The purpose of the present review paper is to 
address latest findings linking the oral microbiota 
with general health status, and to discuss future 
perspectives of this area of research. l

”�Nu behövs storskaliga prospektiva longitudinella studier för att utvärdera 
effektiviteten i att använda saliven för screening av systemiska sjukdomar.”
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