4l TURUN
at& YLIOPISTO

N3

Muokattujen mikrobikonsortioiden kaytto

hapanjuurileivan tuotannossa

Kandidaatintutkielma
Turun yliopisto
Bioteknologian laitos

Biokemia

Reetta Piira

29.5.2026
Turku

Turun yliopiston laatujirjestelmén mukaisesti timén julkaisun alkuperdisyys on tarkastettu

Turnitin OriginalityCheck -jarjestelmalla.



Kandidaatintutkielma

Tutkinto-ohjelma, oppiaine: Biokemia

Tekiji: Reetta Piira

Otsikko: Muokattujen mikrobikonsortioiden kayttd hapanjuurileivdn tuotannossa
Ohjaaja: Dos. Matti Ruuskanen

Sivuméiira: 34 sivua

Piivimairi: 29.5.2026

Fermentaatiolla eli kdymiselld tarkoitetaan mikrobien, kuten bakteerien ja hiivojen,
aineenvaihduntaprosesseja, joissa ne hajottavat orgaanisia yhdisteitd ilman hapen ldsnéoloa.
Luonnostaan raaka-aineissa ja ympdristossd esiintyvédt bakteerit ja hiivat ovat olennainen osa
fermentoituja elintarvikkeita. Yksi yleisimmistd fermentoinnin sovelluksista on hapanjuuri, josta
tehdddn esimerkiksi hapanjuurileipdi. Perinteisesséd juureen leipomisessa piilee kuitenkin riskeja, silld
juurta tehtdessé ei ole mitdén tietoa siitd, millaisia mikrobilajeja tai -kantoja juuressa eldé ja miten ne
tulevat keskenéin toimeen.

Mikrobikonsortioiden muokkaaminen auttaa ymmartdmiin, kuinka mikrobit sopeutuvat uusiin
ympéristéihin ja kuinka luotu konsortio vaikuttaa fermentoitavan elintarvikkeen ominaisuuksiin.
Mallinnusmenetelmét ja erilaiset omiikat ovat yksi tyokalu mikrobikonsortioiden muokkaamiseen, ja
genomidatan kéyttd onkin alkanut yleistyméin esimerkiksi maitohappobakteerilajien mallinnuksessa.
Aineenvaihduntareittien mallinnus auttaa tutkijoita selvittimaan, mitd yhdisteitd mikrobit tuottavat ja
miten se vaikuttaa toisten lajien toimintaan.

Tarkkaan maaritellylld konsortiolla pystytdan optimoimaan sen stabiilius. Parhaimmassa tapauksessa in
silico -konsortiomalli voisi ennustaa todellisen mikrobikonsortion kéyttdytymistd, mistd olisi
teollisuudelle paljon hyotya. Muokattujen konsortioiden kayttd voisi tehdd myds kotileipureiden juuren
tekemisestd helpompaa.

Avainsanat: fermentaatio, fermentointi, elintarvike, hapanjuuri, leipd, mikrobikonsortio,
maitohappobakteeri, tietokonemallinnus
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1 Johdanto

Fermentaatiolla eli kdymiselld tarkoitetaan mikrobien, kuten bakteerien ja hiivojen,
aineenvaihduntaprosesseja, joissa ne hajottavat orgaanisia yhdisteitd ilman hapen ldsndoloa.
Luonnostaan raaka-aineissa ja ymparistosséd esiintyvét bakteerit ja hiivat ovat olennainen osa
fermentoituja elintarvikkeita (Yuan ja muut 2025). Fermentointireaktioita hyodynnetdén paljon
elintarviketeollisuudessa, silld mikrobien tuottamilla yhdisteilld voidaan vaikuttaa

elintarvikkeiden ominaisuuksiin, kuten hajuun, makuun ja rakenteeseen.

Yleisimpid fermentoituja elintarvikkeita ovat muun muassa juustot, makkarat, maitotuotteet ja
hapanjuurella leivottu leipa (Nikoloudaki ja muut 2024). Niistd hapanjuurileipid onkin yksi
vanhimpia ja tunnetuimpia, silld sitd on tuotettu jo tuhansia vuosia sitten muinaisen Egyptin
aikaan (Aroraja muut 2021). Koska hapanjuuren teko on hyvin yksinkertaista, se on laajentunut
maailmanlaajuisesti yleiseen kdyttoon. Hapanjuurileivdn lisdksi juurta kdytetddn useissa
makeissa leivonnaisissa ja pastassa. Aroran ja muiden (2021) mukaan itse
hapanjuurifermentointia on tutkittu vasta reilun 30 vuoden ajan. Tutkimuskohteina ovat
esimerkiksi juuren sdilyvyys, terveysvaikutukset ja hapanjuuressa eldvien mikrobilajien

vuorovaikutussuhteet.

Fermentointiprosessissa mikrobit tuottavat monenlaisia yhdisteitd, jotka esimerkiksi
happamoittavat hapanjuurta ja vaikuttavat paistettavan leivén aistittaviin ominaisuuksiin. Lajit
elavit symbioottisesti kahden tai useamman mikrobilajin yhteisond, jota kutsutaan
mikrobikonsortioksi. Niin sanotut spontaanit hapanjuuren mikrobikonsortiot ovat sellaisia
yhteisdjd, joissa lajisto on perdisin esimerkiksi jauhoista tai ilmasta. Lajisto valikoituu edelleen
hapanjuurelle ominaiseksi juuren kasvuymparistossid. Spontaaneissa konsortioissa vaikeutena
on se, ettd mikrobit voivat kdyttdytyd arvaamattomalla tavalla (Nikoloudaki ja muut 2024).
Siksi on kehitetty synteettisid eli muokattuja mikrobikonsortioita, jotka on suunniteltu
etukdteen. Mikrobikonsortiotutkimuksissa kokeillaan useita erilaisia lajiyhdistelmid
parhaimman  lopputuloksen  saamiseksi.  Viimeisimpind  vuosina  fermentoitujen
elintarvikkeiden suunnittelussa on myos hyodynnetty tietokonemallinnusta, joka auttaa muun
muassa hahmottamaan, millaisia metaboliitteja lajit tuottavat (Yu ja muut 2025). Mallinnus
pohjautuu lajien genomitietoihin. Muokattujen mikrobikonsortioiden avulla voidaan tavoitella

tiettyjd ominaisuuksia, kuten pidempéa sdilyvyysaikaa tai monipuolisempaa makua.



Téssé tutkielmassa selvitin, milld tavoin mikrobikonsortioita muokataan ja mallinnetaan ja
miten se vaikuttaa hapanjuurileivin ominaisuuksiin. Tutkielmassa keskityn yhdeksdén
alkuperdisartikkeliin, jotka wvalitsin systemaattista hakua hyodyntden. Aluksi késittelen
hapanjuuren fermentointia ja juurista I0ytyvid lajeja, mistd siirryn konsortioiden
mallinnusvaihtoehtoihin.  Taustoituksen  jdlkeen  kdsittelen  yhdeksdd  varsinaista
tutkimusartikkelia ja perehdyn niiden tuloksiin. Lopuksi teen yhteenvedon ja analysoin aiheen

tulevaisuutta.



2 Hapanjuuri
2.1 Perinteinen fermentointi

Yksinkertaisimmillaan hapanjuuri voidaan valmistaa kayttdmalld jauhoja ja vettd, jolloin ndista
muodostuneesta seoksesta tulee mikrobien kasvualusta. Thmisten asumiselle sopivassa
ympéristossd ldmpotila on yleensd sopiva my0s juuren kasvulle. Jauho-vesiseoksessa on
mikrobeille sopiva pH ja tarpeeksi ravintoa kasvuun. Hyvét olosuhteet aloittavat aerobisen
metabolian, kunnes happi on kulutettu loppuun ja varsinainen fermentointi alkaa. Lajit ovat
padasiassa perdisin jauhoista, mutta ne voivat padtyd juureen myods leipojan késistd tai
hanavedesté (Carbonetto ja muut 2018). Leipojan késien mikrobiomilla on jopa arveltu olevan
yhteys hapanjuuren mikrobiomiin (Reese ja muut 2020). Jauhoihin mikrobit voivat pédétya
esimerkiksi viljelyn aikana hyonteisistd (Boiocchi ja muut 2017). Jalostettua leivinhiivaa
(jalostettu Saccharomyces cerevisiae) kiytetddn harvoin, silld juuren muut mikrobit toimivat
taikinan kohottajana. Spontaanin hapanjuuren médritelma yleensd onkin, ettei siihen ole itse
lisatty jalostettua leivinhiivaa (Carbonetto ja muut 2018). Jos juuressa esiintyy S. cerevisiae -
hiivaa, se todennikdisesti esiintyy villikantana tai sitten jalostetussa teollisessa muodossaan
ristikontaminaation seurauksena. Pelkélld jalostetulla leivinhiivalla fermentoitua taikinaa ei
yleisesti katsota hapanjuureksi. Joissakin maissa leivottua leipdd voi silti sanoa
hapanjuurileivéksi, vaikkei sitd olisi fermentoitu, kun taas joissakin Euroopan maissa
hapanjuurileipd ja sen koostumus maédritelldén laissa (Brandt 2019). Hapanjuurelle ei

kuitenkaan ole olemassa kansainvalistd maaritelmaa.

Eniten juuren tekoon kiytetdin vehnédjauhoja, mutta muun muassa Pohjoismaissa ruisjauhojen
kayttd on perinteistd (Arora ja muut 2021). Kaurajauhoja on my0s kokeiltu, harvinaisempia
ovat puolestaan valeviljat, kuten kvinoa ja tattari (Gonzalez-Alonso ja muut 2024). Nykyédin
risteytettyjenkin lajien, kuten ruisvehnén, jauhoja kiytetasin hapanjuuren valmistamiseen. My0s
gluteenittoman hapanjuuren valmistaminen on tidysin mahdollista esimerkiksi kaura- tai
riisijauhoilla (Seyedahmadi ja muut 2025), mutta tilloin kaupallisten leipatuotteiden tekoon voi

joutua kédyttdmadn kalliita lisdaineita (Cera ja muut 2024).

Hapanjuurileipominen alkaa emojuuren tekemisestd. Emojuuri (engl. mother dough) on
aloitusjuuri, ja sitd tdytyy kasvattaa muutaman pdivén ajan ennen kuin se on valmis leivontaan.
Emojuureen lisdtddn sddnnollisesti vettd ja jauhoja, jotta mikrobikonsortio pysyy

elinvoimaisena ja jotta fermentointi voi jatkua (De Vuyst ja muut 2014). Téllaista hapanjuuren



ylldpitoa kutsutaan juuren ruokkimiseksi. (Carbonetto ja muut 2018). Ruokkiminen auttaa
uusimaan juuressa esiintyvid kantoja ja samalla pitdé kilpailukykyisimmat lajit elossa. Yleensa
emojuuren kasvatuksessa pieni osa aiempaa juurta siirretddn uuteen astiaan, jossa sen
ruokkimista jatketaan (engl. backslopping). Nidin juuri pysyy tuoreena. Kun emojuuri on
valmis, sitd voidaan kayttdd leipomiseen (kuva 1). Ylijadnyt emojuuri on mahdollista siiloa
myOhempidd kdyttdod varten. Samaa emojuurta voi siis periaatteessa kéyttdd useita vuosia,
kunhan sitd ruokkii jauholla ja vedell4, ja vanhimpien hapanjuurien on dokumentoitu olevan yli
sata vuotta vanhoja (Feinstein 2022). Juuren lajisto todennédkoisesti muuttuu ajan kuluessa, ja
madrittimalld lajien yhden emiksen monimuotoisuuksien eli snippien (SNP, engl. single
nucleotide polymorphism) mééran voidaan arvioida, kuinka hyvin vanhojen juurien lajisto on
sdilynyt (Pham ja muut 2024). Kyseisessd tutkimuksessa saman lajikannan eri vuosivilein

otetut isolaatit erosivat alhaisimmillaan parinkymmenen snipin verran.
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Kuva 1. Perinteinen hapanjuuren leivontaprosessi. Vaiheessa 1 vettd ja jauhoja lisataan tietyssa
suhteessa astiaan, esimerkiksi 50:50. Vaihe 2 voi jatkua esimerkiksi 3—5 paivaa ennen siirtymista
vaiheeseen 3. Vaiheen 3 jalkeen voidaan palata takaisin vaiheeseen 2. Vaiheessa 4 emojuuresta
otetaan pieni osa esitaikinaan, ja ylijaanyt emojuuri sail6taan, josta voidaan palata takaisin vaiheeseen
2. Kuva tehty Inkscape-ohjelmalla.



Perinteisessd juureen leipomisessa piilee kuitenkin riskejd, silld juurta tehtdessé ei ole mitdin
tietoa siitd, millaisia mikrobilajeja tai -kantoja juuressa eldd ja miten ne tulevat keskendin
toimeen. Lisdksi juuri voi mennd yhtékkisesti pilalle, jos siind ilmenee haitallisia homeita (kuva
2). Yleisid pilaajaorganismeja ovat muun muassa Penicillium-suvun homeet (Zhang ja muut
2010). Spontaanin juuren mikrobikonsortiot pysyvit tasapainossa, jos lajit eivét kilpaile
hiilihydraateista, sietdvit hapanta ympéristod ja suosivat samaa ldmpétilaa (Nikoloudaki ja
muut 2024). Ympadristo vaikuttaakin erittdin paljon juuren ominaisuuksiin, ja siksi eri puolilla

maailmaa hapanjuuren mikrobisto vaihtelee (Lima ja muut 2023; Reese ja muut 2020).

Kuva 2. [lman kautta kontaminoitunut hapanjuuri (tunnistamaton pilaajaorganismi punaisessa

neliossd).
2.2 Teollinen fermentointi

1800-luvulla leivdn leivonnassa tapahtui merkittavid edistysaskelia, kun mikrobiologiasta alkoi
muodostua oma alansa ja ruoantuotanto teollistui (Carbonetto ja muut 2018). Puhtaiden
mikrobiviljelmien teko ja hiivasolujen kuivaaminen mahdollistivat teollisten juurten
kehittdmisen. Hapanjuuren suurempi tuotanto alkoi 1900-luvun alkupuolella Neuvostoliitossa
ja yleistyi laajalti ympéri Eurooppaa (Cappelle ja muut 2023). Hapanjuurta kdytettiin tuohon
aikaan péddasiassa ruisleivén tuotannossa, kun taas vaaleassa leivdsséd kdytettiin enimmaikseen
jalostettua leivinhiivaa. Mikrobilajien jalostaminen helpotti huomattavasti fermentoinnin
valvontaa ja toistettavuutta, ja nykydin on saatavilla my0s sellaisia hapanjuuria, jotka sisdltidvat

pitkélle jalostettuja hiivalajeja ja maitohappobakteereita.



Toisin kuin perinteisessd fermentoinnissa, jossa juuren halutaan antaa kasvaa rauhassa,
teollisessa hapanjuuren fermentoinnissa tavoitellaan mahdollisimman nopeaa ja tehokasta
prosessia (Lima ja muut 2023). Pahimmillaan pitkittynyt fermentointi voi altistaa juuren ei-
toivotuille kontaminaatioille, ja siksi teollisessa tuotannossa juureen saatetaan lisitd jalostettua
leivinhiivaa. Liian pitkd4 prosessia ehkdisee my0s mikrobikonsortioiden tehokas
fermentointikyky (Arora ja muut 2021). Teollisessa fermentoinnissa leivélle on asetettu tarkat
tavoitteet, ja kuluttajien vaatimuksia seurataankin jatkuvasti. Teollisessa tuotannossa
tavallisessa, eli jalostelulla leivinhiivalla kohotetussa, leivdssd kéytetdédn usein myos erilaisia
lisdaineita (Taglieri ja muut 2021). Hapanjuurileivissd kohottajana on pelkké juuri, miké voi
olla osalle kuluttajista ratkaiseva tekiji ostopadtoksessa (Lima ja muut 2023). Lisdaineilla myos
pidennetéén leivén sdilyvyyttd, mutta mikrobien tuottamat hapot ja muut yhdisteet voivat estia

homeiden kasvua juuressa jopa tehokkaammin kuin kemialliset sdilontdaineet.
2.3 Yleisimmat mikrobit
2.3.1 Maitohappobakteerit

Ylivoimaisesti eniten hapanjuuressa eldd maitohappobakteereita (LAB, engl. lactic acid
bacteria) (Ginzle ja muut 2023). Nimensd mukaisesti ne tuottavat hiilihydraattien
fermentoinnin pédédlopputuotteena maitohappoa. Riippuen saatavilla olevista ldhtdaineista ne
voivat tuottaa myds etikkahappoa ja monia muita orgaanisia yhdisteitd. Maitohappobakteereilla
tarkoitetaan  useimmiten  Lactobacillales-lahkoa, johon kuuluvat muun muassa
Lactobacillaceae- ja Streptococcaceae-heimot (Qiao ja Ginzle 2026). Erityisesti
Lactobacillaceae-heimoa hyodynnetdén fermentoiduissa elintarvikkeissa, koska heimon lajien
on todettu olevan turvallisia kdyttdd. Niiden tuottamat hapot laskevat pH-tason niin matalalle,

ettd haitalliset lajit eivét kykene elaméén juuressa.

Maitohappobakteerit luokitellaan homo- ja heterofermentatiivisiin  lajethin  niiden
aineenvaihduntatuotteiden ja -reittien perusteella. Osa entsyymeistd voi puuttua toisilta lajeilta,
esimerkiksi fosfofruktokinaasia ei ole ollenkaan heterofermentatiivisilla lajeilla (Génzle ja
muut 2023). Lahtéaineinaan homofermentatiiviset lajit suosivat glukoosia. Muiden sokereiden
kayttd estyy kataboliittirepressiolla, kunnes glukoosi on loppunut. Sen sijaan
heterofermentatiiviset suosivat maltoosia, sakkaroosia ja pentooseja, joita ne kykenevit
pilkkomaan samanaikaisesti (Qiao ja Génzle 2026). Homofermentatiiviset lajit hajottavat

glukoosin glykolyysilld, kun taas heterofermentatiiviset tekevit sen fosfoketolaasi-reaktiotielld,
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jolloin lopputuotteena muodostuu maitohapon lisdksi etanolia. Homofermentatiiviset lajit
saavat tuotettua huomattavasti enemmin ATP:td kuin heterofermentatiiviset, kun
energianldhteend on pelkkd glukoosi. Heterofermentatiivisia lajeja on kuitenkin yleensé eniten
hapanjuuressa, silla vehna- ja ruistaikinat sisiltavit paljon maltoosia ja sakkaroosia (Génzle ja
muut 2023). Aineenvaihduntareaktiot vaihtelevat myds riippuen siitd, missd ympiristossa
maitohappobakteerit eldvit (Qiao ja Génzle 2026). Esimerkiksi selkdrankaisten mikrobiomien
lajit ovat omaksuneet erilaisen eldméntyylin kuin vapaana luonnossa eldvit lajit. Koska homo-
ja heterofermentatiivisilla lajeilla on erilaiset aineenvaihduntareitit, niiden on mahdollista elda

ilman kilpailua.

Eniten hapanjuuressa esiintyvid maitohappobakteerilajeja ovat Lactiplantibacillus plantarum,
Levilactobacillus brevis ja Fructilactobacillus sanfranciscensis (Arora ja muut 2021; De Vuyst
ja muut 2014). Mitd suurempi genomi lajeilla on, sitd enemmén ne pystyvét hyodyntiméin
erilaisia hiilihydraatteja (Génzle ja muut 2023). Esimerkiksi homofermentatiivisella L.
plantarum -lajilla, kaikista yleisimmaélld hapanjuurilajilla, on suurikokoinen genomi, noin 3,3
Mbp (Siezen ja van Hylckama Vlieg 2011). Silld on useita geenejd, jotka mahdollistavat sen
sopeutumisen monenlaisiin  ympdristoihin, ja sitd kutsutaankin niin  sanotuksi
paimentolaislajiksi (engl. nomadic species) (Génzle ja muut 2023). Se kykenee myos
tuottamaan homeille haitallisia yhdisteitd, mutta hyvin pienini pitoisuuksina. Kaiken kaikkiaan
L. plantarum on hyvin kilpailukykyinen laji useissa kasvuympéristoissadn. F. sanfranciscensis
-bakteerilla on puolestaan paljon rRNA-operoneja, mikd auttaa lajia sopeutumaan stressiin

muuttamalla nopeasti proteiinituotantoaan (Vogel ja muut 2011).
2.3.2 Hiivat

Hiivaa on kéytdnnossd jalostettu ihmisten tietdméttd tuhansia vuosia. Teollisen
vallankumouksen aikana S. cerevisiae -hiivan puhdaskannasta kehitettiin teollinen versio, jota
nykypdivindkin kiytetddn (Carbonetto ja muut 2018). Vaikkakin tyypillisin hapanjuuressa
kiytetty hiiva on S. cerevisiae, muitakin hiivalajeja, kuten Maudiozyma (ent. Kazachstania)
humilis ja  Wicherhamomyces anomalus, on my0s olemassa. Ndmd kolme ovat
maantieteellisesti laajimmalle levinneitd lajeja hapanjuurissa. Eniten hiivalajeja on eristetty
vehndhapanjuurista. Hiivan pédasiallinen tehtdvd hapanjuuressa on kohottaa juuri. Hiivojen
pilkkomista sokereista muodostuu etanolia ja hiilidioksidia, joka kohottaa taikinan. Lisdksi ne

tuottavat estereitd, aldehydejd ja happoyhdisteitd. Néitd kutsutaan haihtuviksi orgaanisiksi
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yhdisteiksi (VOC, engl. volatile organic compound), ja ne vaikuttavat merkittavésti

hapanjuurileivén aistittaviin ominaisuuksiin.

S. cerevisiae on yleislaji, ja se on yleensd dominoivin hiivalaji hapanjuurikonsortioissa, mutta
joissakin ympdristoissd toiset lajit pdrjddvét sitdi paremmin (Carbonetto ja muut 2018).
Kyseisessi katsausartikkelissa selvitettiin, ettd S. cerevisiae -1ajia 10ytyi 1dhes 80 %:sta kaikista
tutkituista 97 hapanjuuresta. Kuten maitohappobakteerit, niin myos S. cerevisiae -hiivan
jalostetut kannat ja villikannat elévét eri tavoin riippuen niiden kasvuympéristostd. Leipomoista
eristetyt jalostetut kannat ovat esimerkiksi huomattavasti tehokkaampia pilkkomaan maltoosia
kuin villikannat (Bell ja muut 2001). Maltoosin nopea fermentointi onkin jalostetun
leivinhiivan haluttu ominaisuus. Muita toivottuja ominaisuuksia ovat kylmén sieto ja nopea
solunjakaantuminen (Carbonetto ja muut 2018). Jalostettu leivinhiiva tuottaa hiilidioksidia ja
etanolia erittdin tehokkaasti ja on siksi huomattavasti erilaisempi kuin sen villikannat (Winters

jamuut 2019).

Osa pienleipomoista ei kdytd juuressa laisinkaan jalostettua leivinhiivaa (Winters ja muut
2019). Muiden hiivalajien kiyttd mahdollistaakin monipuolisemman hapanjuuren, ja niistd on
oltu kiinnostuneempia kuin aikaisemmin (Lima ja muut 2023). On esimerkiksi osoitettu, ettid
M. humilis kohottaa juuren tehokkaammin kuin S. cerevisiae (Higgman ja Salovaara 2008).
Harvinaisemmat hiivat tuottavat erilaisia aromiprofiileja leivinhiivaan verrattuna, ja siksi
varsinkin pitkélle jalostetun leivinhiivan kdyttd hapanjuurileivin leivonnassa voi vdhentdd

konsortion monimuotoisuutta ja vaikuttaa titen leivin makuun (Winters ja muut 2019).
2.3.3 Etikkahappobakteerit

Kolmas ja melko yleinen hapanjuuren mikrobiryhmé on etikkahappobakteerit (AAB, engl.
acetic acid bacteria) (Lima ja muut 2023). Hapanjuuren etikkahappobakteerilajeja on tutkittu
niukasti (Rappaport ja muut 2024). Ne kuuluvat Acetobacteraceae-heimoon. Etikkahapon
lisdksi lajit tuottavat voin makua muistuttavaa asetoiinia ja solunulkoisia polysakkarideja (EPS,
engl. exopolysaccharide). Etikkahappobakteerien toiminta ja tirkeys hapanjuuren konsortioissa

on vield epdselvdd. On kuitenkin epdilty, ettd ne vaikuttaisivat juuren kohoamiseen ja aromiin.
2.3.4 Mikrobikonsortion muodostuminen

Hapanjuuren konsortioissa on kasvun loppupuolella noin 10° CFU/g (engl. colony forming unit,

pesikkeen muodostava yksikkd) bakteereita ja 107 CFU/g hiivoja (Sabach ja muut 2023).
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Leipomoissa ja kotitalouksissa tehtyjen hapanjuurien konsortioissa on yleensd noin 2-6
hallitsevaa lajia (Génzle ja muut 2023). Menestydkseen konsortio tarvitsee sekd homo- ettd
heterofermentatiivisia maitohappobakteereja. Juuren konsortion lajien suhteelliset osuudet
muuttuvat fermentointiprosessin edistyessd, kun pH laskee (Yu ja muut 2025). Juuren
kypsymisen keskivaiheilla yleisimmét maitohappobakteerilajit, kuten L. plantarum, ovat
vallitsevimpia, koska ne pystyvét ylldpitdimdén aineenvaihduntaansa matalassakin pH:ssa
(Wang ja muut 2018). Kun juuri on kypsé, F. sanfranciscensis on usein dominoivin laji (Baek
ja muut 2021). Mikrobikonsortion stabiloituessa my0s apulajien, kuten L. brevis -lajin, osuus
juuressa vakiintuu. Konsortion sisdinen vuorovaikutus perustuu metaboliittien ristisy6ttoon ja
kilpailuun. Ristisyotolla lajit tdydentavét toistensa metaboliaa tuottamalla yhdisteitd, joita toiset
lajit eivét pysty tuottamaan, eli toisin sanoen ne vaihtavat ravinteita keskendédn (Zelezniak ja
muut 2015). Esimerkiksi maltoosia fermentoimaton M. humilis tarvitsee avukseen maltoosia
fermentoivan lajin (Lima ja muut 2023). Tehostuneesta ristisyotdstd voi kuitenkin olla jopa

haittaa vuorovaikutussuhteelle (LaSarre ja muut 2017).

Toiset lajit kykenevit siis eldmdidn vastavuoroisessa yhteisty0ssd, kun taas toiset voivat olla
jopa antagonistisessa vuorovaikutussuhteessa, jos ne kéyttavit tismilleen samoja substraatteja.
Néiden kahden lisdksi vuorovaikutussuhde voi olla pdytévierassuhde, jossa toinen laji saa
hyotya vuorovaikutuksesta, mutta toiselle siitd ei ole hyotya eikd haittaa. Mikrobit muuttavat
kayttaytymistddn myos ryhméviestinnélld (engl. quorum sensing) signaalimolekyylien avulla
esimerkiksi solutiheyden muuttuessa (Yu ja muut 2025). Lisédksi tietyt maitohappobakteerit
tuottavat antimikrobisia yhdisteitd, kuten peptidejd (AMP, engl. antimicrobial peptides)

(Corsetti ja muut 1996). Téllaiset yhdisteet voivat inhiboida muiden mikrobien kasvua.
2.4 Ominaisuudet
2.4.1 Mikrobien tuottamat yhdisteet

Aistittavilta ominaisuuksiltaan hapanjuurileipd on paljon monimuotoisempaa kuin pelkilld
leivinhiivalla kohotettu leipd. Tamé johtuu bakteerien ja hiivojen tuottamista VOC-yhdisteistd,
jotka parantavat leivin flavoria eli suussa havaittavien aistimusten kokonaisuutta. Erityisesti
maitohappobakteerien tuottamat hapot tuovat hapanleivélle sen olennaisen happaman maun ja
pidentévit leivdn sdilyvyyttd. Hapanjuuren makuun vaikuttaa varsinkin maito- ja etikkahapon
vilinen molaarinen suhde, jonka suositellaan olevan alle 5 (Arora ja muut 2021). Kéytettavét

jauhot ja lampdtila vaikuttavat huomattavasti sithen, mitd yhdisteitd mikrobit tuottavat. Seka
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bakteerit ettd hiivat vapauttavat ja muokkaavat aminohappoja, mikd muun muassa voi tuoda
leiville umamin maun ja ylipddtddn rikastaa haju- ja makukokemusta. Esimerkiksi hiivat
muuntavat aminohappoja haihtuviksi flavoriyhdisteiksi (Génzle ja muut 2023), ja hiivojen
tuottamat esterit rikastavat leivdn sisuksen makua hedelmadisilld vivahteilla (Pradal ja muut
2025). S. cerevisiae tuo juurelle myds maltaisen ja voin kaltaisen maun (Lima ja muut 2023).
Leivdn flavoriin vaikuttaa suuresti se, millainen konsortio mikrobeista on muodostunut.
Homofermentatiiviset lajit tuottavat enemmén aldehydejd ja ketoneja, kun taas
heterofermentatiiviset etanolia ja estereitd. Hapanjuurileivdn flavoria voidaan siis sdddelld

painottamalla konsortiossa jompaakumpaa lajityyppié.

Fyysisiltd ominaisuuksiltaan hapanjuurileivédlli on suurempi tilavuus ja parempi viri ja
tekstuuri kuin hiivalla nostatetulla leivélld (Lima ja muut 2023). Hapanjuurileipd pysyy
pidempédén pehmeédnd kuin hiivaleipd, koska hapanjuurifermentointi vdhentdd tirkkelyksen
kokoon vetdytymistd (engl. starch retrogradation). Osa maitohappobakteereista kykenee
tuottamaan EPS-yhdisteitd, jotka my0s pitdvét leivin pehmeédnd ja pidentdvit sen séilyvyytta.
Vaikka hiivat pystyvit itsendisesti tuottamaan tarpeeksi hiilidioksidia juureen, hiivoista ja
maitohappobakteereista koostuva konsortio tekee leivistd paljon kuohkeamman, silli juureen

muodostuu enemmén ilmakuplia suuremman hiilidioksidituotannon myata.
2.4.2 Terveysvaikutukset

Hapanjuurileivdssd on vidhan FODMAP-hiilihydraatteja (engl. fermentable oligosaccharides,
disaccharides, monosaccharides, and polyols) (Lima ja muut 2023). Tietyt juuren mikrobit
tuottavat entsyymejd, jotka pilkkovat fruktaaneja, jotka ovat tirkein FODMAPien ldhde.
Ylipdédtdan mono- ja disakkaridien fermentointi laskee FODMAP-pitoisuutta, jolloin myos
artyvdn suolen oireyhtymistd kérsivdt pystyviat kayttdmididn  hapanjuurituotteita.
Hapanjuurileivélld on mahdollisesti alhaisempi glykeeminen indeksi kuin hiivaleivilld, mutta
titd pitdisi tutkia enemmén (Polese ja muut 2018). Osa maitohappobakteereista pystyy jopa
tuottamaan vitamiineja, esimerkiksi riboflaviinia eli B-vitamiinia (Thakur ja muut 2016).
Proteiinit, kuten gluteeni, pilkkoutuvat hapanjuuressa helpommin, mikd voi véhentdd
tulehdusvastetta etenkin allergikoilla ja keliaakikoilla. Fermentointi hajottaa my0s
antiravintoaineita, joita esiintyy viljakasveissa (Arora ja muut 2021). Antiravintoaineet
inhiboivat ruoansulatusentsyymejé ja muodostavat komplekseja ravintoaineiden kanssa, miké
haittaa ravintoaineiden imeytymisti. Joillakin maitohappobakteerilajeilla on entsyymeja, jotka

inhiboivat antiravintoaineiden toimintaa (De Pasquale ja muut 2020).
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Vaikka hapanjuurella on useita hyotyjd, on kuitenkin huomioitava, ettd kliinistd tutkimusta
tarvitaan enemmén pelkkien in vitro -kokeiden sijaan (D’Amico ja muut 2023).
Terveysvaikutusten hyotyihin vaikuttaa luultavasti myos yksilon oma ruokavalio. Euroopan
elintarviketurvallisuusviranomainen EFSA (engl. European Food Safety Authority) ei ole
hyvéksynyt mitdédn terveysvditteitd hapanjuureen liittyen. Mikrobien toiminnan lisdksi monet
muut tekijat, kuten jauhaminen, kdytetyt jauhot ja taikinan kisittely, vaikuttavat juuren
ominaisuuksiin, ja ne olisi otettava huomioon hapanjuuren terveyshyotyjen tutkimuksissa.
Esimerkiksi ravintokuituja sisdltdvien tdysjyvédjauhojen kayttdminen voi parantaa leivédn
ravitsemuksellista laatua, ja niiden arvellaan vaikuttavan myds mikrobien monimuotoisuuteen
(Boreczek ja muut 2020). Laadullisten ominaisuuksien tulkinta voi olla epaméaéardista, jos niitd
el ole midritelty tarpeeksi tarkasti. Haasteena on myds se, ettei hapanjuurelle ole
kansainvilisesti hyvéiksyttyd mééritelmai. Hapanjuurella on silti potentiaalia olla terveellinen

elintarvike.



15

3 Muokatut mikrobikonsortiot

Muokattuun mikrobikonsortioon on joko lisétty tai siitd on poistettu lajeja, eli sen sisaltd on
madritelty tarkasti. Niilld jéljitellddn tavanomaisia konsortioita ja niilld voidaan myds
parannella alkuperdisen konsortion toimintakykyd (Yu ja muut 2025). Muokatulla
mikrobikonsortiolla esimerkiksi fermentointi alkaa nopeammin ja reaktiotuotteiden tuotto
pysyy tasaisena. Konsortioiden muokkaaminen auttaa ymmaértdmadn, kuinka mikrobit
sopeutuvat uusiin ympdristoihin ja kuinka luotu konsortio vaikuttaa fermentoitavan

elintarvikkeen ominaisuuksiin (Nikoloudaki ja muut 2024).
3.1 Suunnittelu

Muokattuja mikrobikonsortiota on paljon helpompi kontrolloida kuin spontaanisia, ja siksi niité
voidaan valjastaa moneen eri tarkoitukseen (Nikoloudaki ja muut 2024). Téll4 hetkelld niitd
sovelletaan piddasiassa biopuhdistuksessa, lddketeollisuudessa ja suolistotutkimuksissa.
Muokattujen konsortioiden soveltaminen teollisuuskdyttoon on kuitenkin haastavaa, koska
konsortiot ovat alttiina ldmpdétilan, pH:n ja happitason muutoksille, ja niilld homeostasian
ylldpito voi olla vaikeaa (Yu ja muut 2025). Jos konsortiosta haluaa mahdollisimman stabiilin,

sithen on valittava kantoja, jotka sietdvét hyvin stressid ja joilla on pééllekkiisid toimintoja.

Talla hetkelld on eristetty ainakin 111 eri maitohappobakteerilajia ja 59 hiivalajia (De Vuyst ja
muut 2023). Lajit eristetddn tyypillisesti joko jauhoista tai hapanjuuritaikinasta (Arora ja muut
2021). Valikointi perustuu happamoittamiskykyyn ja kasvunopeuteen, muita toivottuja
ominaisuuksia ovat EPS- ja VOC-yhdisteiden tuotto. Konsortioiden suunnittelussa on myos
otettava huomioon lajienvéliset vuorovaikutukset (Jing ja muut 2024). Lajienvélinen kilpailu
voi pahimmillaan horjuttaa konsortion tasapainoa. Lisdksi on mééritettdva, mitkd ovat prosessin

merkittivimmat mitattavat parametrit, ja asetettava sellaiset ympaéristoolosuhteet, jotka sopivat

suunnittelun ideana on, ettd ensimmdiisend kasvuympdriston valtaavat lajit auttavat
my6hemmin liséttédvien lajien menestymistd. Muokatun konsortion luominen vaatii jopa useita
lajiyhdistelmien kokeiluja ja toistokertoja, kunnes konsortio on halutunlainen (Nikoloudaki ja

muut 2024). Siksi konsortiota pitii tarvittaessa tarkkailla ja sdddelld jatkuvasti.
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3.2 Mikrobikonsortioiden toiminnan mallinnus

Mallinnusmenetelmét ovat yksi tyokalu mikrobikonsortioiden muokkaamiseen. Viimeisen
kymmenen vuoden aikana genomidatan kdyttd on alkanut yleistymdidn esimerkiksi
maitohappobakteerilajien mallinnuksessa (Génzle ja muut 2023). Aineenvaihduntareittien
mallinnus auttaa tutkijoita selvittimain, mitd yhdisteitd mikrobit tuottavat ja miten se vaikuttaa
toisten lajien toimintaan. Mallinnuksessa voidaan hyddyntdd useita omiikoita, kuten
transkriptomiikkaa, metagenomiikkaa ja metabolomiikkaa (Nikoloudaki ja muut 2024; Yu ja
muut 2025). Esimerkiksi shotgun-metagenomiikkasekvensoinnin avulla voidaan etsii sellaisia
hapanjuuren lajeja, joiden hyodyllisyytté ei olla havaittu aiemmin. Monia omiikoita siséltava
analyysi antaa paljon kattavamman kuvauksen konsortion toiminnasta kuin pelkdn yhden
omiikan hyddyntdminen (Yuan ja muut 2025). On olemassa useita erilaisia ohjelmistoja, joilla

on mahdollista luoda luotettavia malleja nopeasti.

Usein lajien eristimisen jilkeen niiden 16S rRNA -geenit sekvensoidaan, jotta voidaan
varmistaa, etti kdytetyt lajit ovat varmasti oikeita (Génzle ja muut 2023). Lajien koko genomin
sekvensointi on tdrkedd, silld sen avulla voidaan 10ytd4 esimerkiksi antibioottiresistenssid

koodaavat geenit, jotka voivat aiheuttaa turvallisuusriskin.

Tietokoneilla tehtdvit analyysit mahdollistavat erittdin tarkan seulonnan, jossa voidaan tutkia
jopa satoja mikrobikantoja (Génzle ja muut 2023). Analyysien tarkoituksena on arvioida,
kuinka lajit tulevat keskendén toimeen. Kéytdnndsséd tdma tarkoittaa, ettd konsortiot luodaan
jollakin mallinnusohjelmalla, jonka avulla tutkitaan lajien kdyttdytymistd. Seulonnan jilkeen

valikoiduista lajeista voidaan vield seuloa parhaimmat kdytdnnon sovelluksiin laboratoriossa.

Matemaattiset mallit auttavat ennustamaan, mitd seurauksia mikrobien vuorovaikutuksilla on
koko konsortion toiminnalle (Nikoloudaki ja muut 2024; Yuan ja muut 2025). Ne auttavat
luomaan vakaan ja toistettavan konsortion. Kéytettévid malleja ovat esimerkiksi GEM/GSMM-
mallit (engl. genome-scale [metabolic] model), joihin kuuluu muun muassa FBA-malli (engl.
flux balance analysis). Malleihin sisédllytetdén kaikki tunnetut lajien aineenvaihduntareaktiot.
FBA-malleja kéytetddn mallintamaan mikrobikonsortioita, jotka pystyvdt vaihtamaan
aineenvaihduntatuotteita keskendin, eli ne ovat ldheisessd kontaktissa. GEM taas sopii
aineenvaihduntaverkoston tarkasteluun. GEMit voivat mallintaa yksittdisia lajeja tai yksittdisia
malleja yhdistdimilld voidaan mallintaa kokonaista yhteisdd (Sabach ja muut 2023; Yu ja muut
2025). Niiden avulla voidaan ennustaa ravintoaineiden riippuvuuksia ja yksittdisten lajien

vaikutusta konsortion suorituskykyyn. GEMien haasteena on se, ettd ne eivit tdysin pysty
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kuvaamaan luonnollisia konsortioita, joissa voi tapahtua yhtdkkisida muutoksia. Yleisesti
malleissa on my0s ongelmana, etteivit ne ota huomioon toksiinivélitteisid ja antimikrobisia

vuorovaikutuksia, jotka ovat kuitenkin yleisid mikrobiyhteisdissad (Yuan ja muut 2025).

Yksinkertaisten aineistojen késittelyyn voidaan kdyttdad perinteisid tilastotieteen menetelmia,
kuten varianssianalyysid tai regressioanalyysid (Yuan ja muut 2025). Monimutkaisemmat
tietoaineistot, joita tuotetaan esimerkiksi omiikoilla, vaativat kuitenkin edistyneempié
menetelmid, ja siksi myos tekodlyéd on alettu kdyttimédn mallinnuksessa apuna (Jing ja muut
2024). Tekodaly avustaa etenkin monimutkaisten mallien tulkitsemisessa, silld aineistoa on usein
valtava méérd. Kone- ja syvidoppiminen kykenevét yhdistiméan eri omiikoista saatuja tuloksia
(Yu ja muut 2025). Tallaiset tyokalut tekevét konsortioiden suunnittelusta paljon tarkempaa,
eikd lajiyhdistelmid tarvitse luoda kokemusperdisesti useiden toistojen perusteella.
Koneoppimisella voidaan ennustaa yhteis- ja vastavaikutuksia lajien vililld analysoimalla
substraattien kayttod ja eri vasteita. Tekoédlyalgoritmeja voidaan myds yhdistdd dynaamisten
GEMien kanssa, mikd tehostaa entisestddan niiden tarkkuutta. Samoin tavoin kuin
matemaattisissa malleissa, myos tekodlylld vaikeutena on yleistdd tulokset luonnollisiin ja
teollisiin hapanjuurikonsortioihin. Suuri aineiston méird voi my0s tehdd mallintamisesta
epéluotettavaa. Siksi in silico -mallit olisi hyva validoida my®&s in vitro -kokeilla. Parhaimmassa
tapauksessa in silico -konsortiomalli olisi digitaalinen kaksonen, joka voisi ennustaa todellisen

konsortion kéyttaytymista.
3.3 Soveltaminen hapanjuureen

Muokattujen  mikrobikonsortioiden avulla  voidaan suunnitella  ominaisuuksiltaan
monipuolisempia hapanjuurileipid (Yu ja muut 2025). Koska kuluttajat vaativat yhd enemmin
yksiloityjd tuotteita, yritysten on tirked pysyd mukana elintarvikkeiden kehityksessa.
Muokatuilla konsortioilla on mahdollista ottaa huomioon erikoisruokavalioita noudattavat
kuluttajat, kuten allergikot ja keliaakikot. Niilld voidaan tavoitella luonnollisia konsortioita
tehokkaammin  monipuolisempia  flavoreita ja  laadukkaampia ravitsemusarvoja.
Hapanjuurileipd voi esimerkiksi olla gluteenitonta tai sisdltdd véhemmin suolaa kuin tavalliset

leipatuotteet.

Suunnittelun ja mallinnuksen jéilkeen kokeillut mallikonsortiot on osoitettava toimiviksi
kokeellisella validaatiolla (Yuan ja muut 2025). Parhaimmassa tilanteessa muokattu konsortio
kayttaytyy samoin tavoin sekd teoriassa ettd kdytdnnon sovelluksessa. Témai tarkoittaa, ettd

stabiililla muokatulla konsortiolla saataisiin aina tismélleen samanlaista hapanjuurileipid, mika
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olisi  erittdin  hyddyllistd  teollisuuden = nékdkulmasta.  Lisdksi  perinteisessd
hapanjuurileivonnassa juuren uudistaminen muuttaa lajistoa, mutta méaéritellyn juuren lajiston

pitdisi pysyd samana (kuva 3).

Voi olla mahdollista, ettd leipomot ovat kehittdneet omia keinotekoisia konsortioitaan, mutta
niistd ei ole saatavilla tietoa liikesalaisuuksien vuoksi. Elintarvikealalla immateriaalioikeudet
eli erilaiset patentit, litkesalaisuudet, tavaramerkit ja tekijanoikeudet ovat hyvin tirkeitd
yritysten menestyksen turvaamiseksi (Dhoot ja muut 2024). Varsinkin mikrobiologiaan liittyvit

litkkesalaisuudet ovat perusteltuja, koska mikrobien véédrinkdytté voi olla hyvin riskialtista.

Liikesalaisuudet antavat myds kilpailuedun markkinoilla.

Spontaani mikrobikonsortio

Suunnittelu

raaka-aineet

Juuri
- herkki kontaminaatioille
- ei tietoa lajeista
- juuren jatkuva

uudistaminen: lajisto
muuttuu

Valmis leipi
b - joka leivontakerta erilainen
- Iyhyempi siilyvyys

Muokattu mikrobikonsortio

Suunnittelu
aiempien tutkimusten tulokset,
mallinnusmenetelmit

(in silico) ja raaka-aineet

Juuri
- stabiili
- kilpailukykyinen

- sisiiltd médritelty

- tehokas fermentointi

- (juuren uudistaminen:
lajisto standardoitu)

Valmis leipi

- kuluttajille rii@tildity tuote
- pidempi siilyvyys
- aina samanlainen lopputulos

Kuva 3. Spontaanin ja muokatun mikrobikonsortion erot hapanjuurileivan valmistuksessa. Kuva tehty

Inkscape-ohjelmalla.
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4 Systemaattinen katsaus

Tassd luvussa kisittelen yhdeksdd alkuperdisartikkelia, joissa on kédytetty muokattuja
mikrobikonsortioita. Selvitén, mitd lajeja tutkimuksissa kéytettiin, mitd hyotyjd konsortioiden
kaytossd havaittiin, millaisia mallinnuskeinoja tutkimuksessa mahdollisesti kaytettiin ja miti

ongelmia tai puutteita tutkimuksissa oli.
4.1 Haku ja hakukriteerit

Tutkielmaa varten etsin osaa ldhteistd systemaattisesti. Haku tehtiin 10.11.2025 tietokannoissa

Web of Science, Scopus ja PubMed.
Kéytin Web of Science- ja Scopus-sivustolla seuraavaa hakulauseketta:

“microbi*” AND “ferment*” AND (synthetic microbial communit*” OR ”’syncom*”’
OR 7artificial” OR ”modified”) AND ”sourdough*” OR (’rye” AND ”sourdough*”’
AND ferment*” AND “microb*” AND (’consort*” OR “communit*”)).

PubMed-tietokannassa puolestaan kdytin seuraavaa hakulauseketta:

”sourdough” AND ((”Fermentation”[Mesh]) AND “Fermented Foods”[Mesh] OR
“fermentation”) AND ("Microbial Consortia’[Mesh] OR “microbial”) AND
(’synthetic” OR 7artificial” OR “modified”).

Artikkeleita 16yty1 yhteensd 120 kappaletta. Kun kaksoiskappaleet oli poistettu, jiljelle jai 89
artikkelia, joiden tiivistelmit luettiin. Niista karsittiin pois katsausartikkelit ja artikkelit, joissa
tutkittiin muuta kuin hapanjuurileipédd, keskityttiin jauhojen ominaisuuksien parantamiseen,
kaytettiin valeviljoja, kdytettiin vain yhtd lajia tai yhden lajin eri kantoja juuressa ja joissa
konsortiota ei ollut suunniteltu itse tai kaytettiin valmista konsortiota. Lisdksi hylattiin
artikkelit, joiden teksti ei ollut englanninkielisti ja joiden julkaisijat on luokiteltu
Julkaisufoorumin tasoluokkaan 0. Lopuksi artikkeleita oli jéljelld 20 kappaletta. Artikkelit
luettiin 1dpi kokonaan, ja niistd 11 kappaletta karsittiin pois, koska niissd tutkittiin vain
luonnollisten hapanjuurien yhteis6jd. Lopullisiksi ldhteiksi valikoitui yhteensd yhdeksdn

artikkelia. Hakuprosessi on kuvattu kaaviona (kuva 4).
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Tietokannoista loydetyt

% : Poistetut kaksoiskappaleet
art11k21;eht - 1

!

Arvioidut tiivistelmat
89

!

Luetut kokotekstit Poistetut artikkelit
20 - 11

Poistetut artikkelit
69

!

Sisillytetyt artikkelit
9

Kuva 4. Systemaattisen haun prosessi.
4.2 Loydettyjen tutkimusten esittely

Tutkimuksia oli yhteensd yhdeksédn kappaletta, joista jokaisessa késiteltiin muokattuja
mikrobikonsortioita. Karkeasti arvioidut artikkelit voidaan luokitella mallinnusmenetelmiin,
aistittavaan arviointiin ja sailyvyyteen keskittyviin tutkimuksiin. Calabresen ja muiden (2022)
tutkimus oli kaikista laajin, silld siind sovellettiin useita omiikoita ja luotiin laajan aineiston
perusteella kaksi muokattua konsortiota in vitro -mallina. Osa tutkimuksista oli puolestaan
hyvin yksinkertaisia, ja niissd luodut konsortiot perustuivat esimerkiksi aiemman kirjallisuuden

tuloksiin. Tutkimukset on esitetty tiivistetysti taulukossa 1.

Yleisimpia tutkimuksissa kéytettyjé lajeja olivat S. cerevisiae, L. plantarum, ja L. brevis, mika
oli oletettavaa taustatiedon perusteella, silld ne ovat yleisimpid luonnollisista juurista 16ytyvid
lajeja (De Vuyst ja muut 2014, 2023). Ainoastaan Rappaportin ja muiden (2024) ja Wintersin
ja muiden (2019) tutkimuksissa kaytettiin etikkahappobakteereita, Wintersin ja muiden (2019)
tutkimuksessa vain yhtd etikkahappobakteerilajia. Poikkeuksellisin laji oli Staphylococcus
epidermidis, jota kéytettiin Calabresen ja muiden (2022) tutkimuksessa. Codan ja muiden
(2013) tutkimuksessa Saccharomyces-suku jétettiin kokonaan pois, koska ne inhiboivat
huonosti homeita. Vaikka osa tutkimuksista on kdyttanyt samoja lajeja, ne eivit ole valttamatta
olleet tdismélleen samaa kantaa, miti ei ole tissé tutkielmassa otettu huomioon. Kaikki kéytetyt

lajit on esitetty taulukossa 2.

Tutkimusten julkaisuajankohta oli vuodesta 2010 vuoteen 2025 (kuva 5). Varsinkin

uusimmissa tutkimuksissa korostuu in silico -mallinnuksen kdyttd ja multiomiikoiden



hyodyntiminen, ja ylipddtddn muokattujen mikrobikonsortioiden tutkimus

kiihtynyt l&hivuosina.

Taulukko 1. Tutkielmaan sisallytetyt systemaattisen haun artikkelit ja niiden paapiirteet.

Tutkimus Kaytetty | Tavoite Menetelmat Tulokset
jauho
Calabrese | Vehna Spontaanin . 16S & 26S rRNA - Synteettinen konsortio
ym. 2022 hapanjuuriyhteison sekvensointi onnistui jaljittelemaan
Jallete_!y, ) N Shotgun- s.pgntaanln .kqnsortlor'l
yksittaisten lajien . hiilihydraattiaineenvaihduntaa.
. metagenomiikka . - -
merkityksen ) . Tunnistettiin konsortioille
osoittaminen e Metatranskriptomiikka | tarkeita satelliittilajeja.
e 2 konsortiota
Cera ym. Kaura Hapanleivan . Mikrobiseulonta Leivan koostumus parani,
2024 alst_ltta_vun ) o 2 konsortiota hapanjl_,!urllt_alv_assg
ominaisuuksiin o ) pehmeampi sisus ja
vaikuttaminen ® Als_tlr_lvqralnen voimakkaampi haju ja maku
arviointi kuin kontrollissa
Codaym. | Vehna Hapanleivén . Hiivaseulonta Hapanjuurileivan sailyvyys
2013 sailyvyyden agardiffuusiolla pidentyi 14 paivalla,
pidentdminen o 2 konsortiota vo!makkaam_pl maku ja vari
kuin kontrollilla
e Aistinvarainen
arviointi
Galli ym. Vehna Konsortioiden . Lajit valittu etukateen | Viimeistdan 7. syklin jalkeen
2019 rn__lkro__bllajle_n e 4 Kkonsortiota saavute?_t_un vakaa k(_)nsc_)rtlo.
kayttaytymisen . Nestemainen hapanjuuri
tutkiminen * 10 perakkaista heikensi kahden lajin
erilaisissa siirtosyklia toimintaa.
ymparistoissa
Pradal Vehna Haluttujen . Lajit valittu etukateen | Konsortiossa suurempi
ym. 2025 reaktiotuotteiden o 2 konsortiota maltohappotu.otanto,
tuotto nopeampi pH:n lasku.
konsortiossa, e Muokattu kasvualusta | Monipuolisempia VOC-
konsortion yhdisteitd muokatulla
tehokkuuden kasvualustalla.
selvittdminen
Rappaport | Vehna AAB-kantojen . 16S & ITS rRNA - Kaikissa konsortioissa AAB-
ym. 2024 hyédyntaminen sekvenssidata kannat lisésivat juuren
konsortioissa " happamoitumista 18,5 %.
*  Metagenomikka Lajinsisaisté vaihtelua VOC-
e 10 konsortiota yhdisteiden tuotossa.
Sabach Vehnéa Spontaanin e Laijit yleisyyden Kokeelliset tutkimukset
ym. 2023 hapanjuuriyhteisén perusteella vahvistivat in silico -mallin
jéljittely,. . GEM, FBA tulqkset. Hiiva suosji
vuorovaikutusten ) maitohappobakteerien
mallintaminen e 12 konsortiota tuottamia aminohappoja.
Winters Vehna Suunniteltujen e  Laijit valittu etukateen | Hiiva yhdistettyna
ym. 2019 konsortioiden o 16S rRNA - maitohappobakteereihin
kayttd pelkkaan " tehosti hiilidioksidin tuottoa ja
A sekvensointi e A p
leivinhiivaan ) aistittavia ominaisuuksia.
verrattuna e 11 konsortiota Hiivalla kohotettu leipa koettiin
e Aistinvarainen kuitenkin arvioinneissa
arviointi paremmaksi.
Zhang Vehna Sailéntaaineen e  Lajit kirjallisuuden Homeiden kasvu inhiboitui yli
ym. 2010 korvaaminen perusteella 12 paivalla 20-prosenttisessa
mikrobien hapanjuurileivassa (taikinasta
tuottamalla ¢ Muokattu.kasvualusta 20 % hapanjuurta).
propionaatilla ® 1 konsortio
e  Sailyvyyskokeet
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Taulukko 2. Tutkimuksissa tehtyjen synteettisten konsortioiden lajit. x=kaytetty tutkimuksessa,
(x)=kaytetty vain jalostettua leivinhiivaa®

Laji/ Calabre | Cera Coda Galli Pradal Rappa- | Sabach | Winters | Zhang

tutkimus se ym. ym. ym. ym. ym. port ym. | ym. ym. ym.
2022 2024 2013 2019 2025 2024 2023 2019 2010

3

Saccharomyces X X2 (x) X X X X

cerevisiae

Lactiplantibacillus X X X X X X
plantarum

Limosilactobacillus X
fermentum

Pichia X
kudriavzevii

Furturilactobacillus X X X X
rossiae

Pediococcus X X
pentosaceus

Staphylococcus X
epidermidis

Lacticaseibacillus X
paracasei

Lacticaseibacillus X
rhamnosus

Fructilactobacillus X X X
sanfranciscensis

Lactococcus X
lactis

Leuconostoc X
citreum

Weissella X
confusa

Levilactobacillus X X X X X
brevis

Wickerhamomyces X X
anomalus

Meyerozyma X
guilliermondii

Maudiozyma X
humilis

Lactobacillus X
farciminis

Companilactobacillus X
crustorum

Acetobacter X X
malorum

! Muissa tapauksissa kyse S. cerevisiae -hiivan villisti tai jalostamattomasta kannasta, ellei tarkennettu vield
erikseen.

2 Konsortiossa kiytetty S. cerevisiae -hiivan jalostamatonta kantaa, leiviin leipomisessa myos jalostettua
leivinhiivaa.

3 Konsortioissa kiytetty S. cerevisiae -hiivan sekd jalostamatonta ettd kaupallista (jalostettua) kantaa.



Laji/ Calabre | Cera Coda Galli Pradal Rappa- | Sabach | Winters | Zhang
tutkimus se ym. ym. ym. ym. ym. port ym. | ym. ym. ym.
2022 2024 2013 2019 2025 2024 2023 2019 2010

Acetobacter X
orientalis

Acetobacter X
malorum A

Acetobacter X
fabarum

Acetobacter X
oryzifermentans

Acetobacter X
ghanensis

Acetobacter X
senegalensis

Gluconobacter X
potus

Lactobacillus X
sakei

Companilactobacillus X
paralimentarius

Pediococcus X
damnosus

P. X
parvulus

Leuconostoc X
lactis

Kazachstania X
bulderi

Lacticaseibacillus X
casei

Lentilactobacillus X
buchneri

L. X
diolivorans

Tutkimusten méari vuosittain

[

—

Tutkimusten maard (kpl)

2010 2013 2019 2022 2023 2024 2025

Julkaisuvuosi

Kuva 5. Tutkimusartikkelien maara vuosittain.
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4.3 Muokattujen mikrobikonsortioiden havaitut hyodyt
4.3.1 Aistittavat ominaisuudet

Kolmessa tutkimuksessa (Cera ja muut 2024; Coda ja muut 2013; Winters ja muut 2019)
kaytettiin aistinvaraista arviointia, joista Wintersin ja muiden (2019) tutkimuksessa panelisteja
ei oltu koulutettu etukéteen. Hapanjuurileivin arvioitavia ominaisuuksia olivat muun muassa

aromin voimakkuus ja monipuolisuus, viri ja huokoisuus.

Winters ja muiden (2019) aistinvaraisessa arvioinnissa huomattavimmat erot niytteiden ja
kontrollin vililld olivat aromin voimakkuudessa ja leivin huokoisuudessa. Tuloksiin
vaikuttanee huomattavasti panelistien kouluttamattomuus. Panelistit suosivat S. cerevisiae-
hiivalla tehtyé leipdd. Tutkimuksessa todettiin, ettd bakteerien kayttd juuressa vaikuttaa siihen,

kuinka panelistit pisteyttivit esimerkiksi leivén sisuksen tasaisuuden tai huokoisuuden.

Codan ja muiden (2013) tutkimuksessa keskityttiin enemmain sdilyvyyden pidentdmiseen,
mutta he toteuttivat myoOs aistinvaraisen arvioinnin kokeillakseen muokatun konsortion
toimivuutta hapanjuurileivissd. Kolmen lajin konsortiosta koostunut hapanjuurileipd sai
korkeimmat pisteet happamuudelle, virille ja maun havaitsemiselle. Pelkilld hiivalla kohotettu

leipa oli puolestaan koettu makeimmaksi ja kuivimmaksi.

Cera ja muut (2024) puolestaan tutkivat kaurahapanjuurta. Leivissd kontrollina ollut hiivaleipa
koettiin makeimmaksi ja védhiten happamaksi. Pddosin niiden ominaisuudet saivat paremmat
arvioinnit kuin kontrolli. Cera ja muut totesivat, ettdi monipuolinen konsortio parantaa

tdyskauraleivdn koostumusta ja muuttaa sen aistiprofiilia.
4.3.2 Sailyvyys

Codan ja muiden tutkimuksessa (2013) tavoiteltiin leivén sdilyvyyden pidentdmistd. Aluksi he
karsivat hiivakannoista lajin, joka inhiboi tehokkaimmin Penicillium roqueforti -hometta.
Alkututkimuksissa M. guilliermondii -hiivan kannat osoittautuivat hyviksi ehdokkaiksi, joista
vield karsittiin parhaiten inhiboiva kanta. Osoittaakseen hiivojen kyvyn inhiboida homeita
tutkijat leipoivat hapanjuurileivit, jotka sumutettiin P. roqueforti -homeen iti6illa. 21. piivana
hiivaleipd oli 100-prosenttisesti pilaantunut pinta-alaltaan, kun taas konsortiolla kohotetussa
leivéssd oli vain 7 % homekasvustoa. Leivdn pidempi sdilyvyys voi tarkoittaa, ettd myds leivdn

maku ja rakenne sdilyvit pidempéén ihanteellisina.
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Zhang ja muut (2010) perehtyivit kahden maitohappobakteerien kykyyn tuottaa propionaattia.
Tarkoituksena oli korvata séilontdaineen kdyttd kokonaan. Samoin kuin Codan ja muiden
tutkimuksessa, leivdt sumutettiin itidilld. 20-prosenttinen hapanjuurileipd (20 % taikinasta
hapanjuurta) inhiboi kahta homelajia yli 12 pédivdd. Kahden maitohappobakteerin myonteinen
vuorovaikutussuhde vaikutti merkittdvésti metaboliittien tuottoon ja mairdan. Hyvin korkeat
propionaatti- ja asetaattipitoisuudet inhiboivat leivinhiivan toimintaa ja vaikuttavat luultavasti
siten aistittaviin ominaisuuksiin. Zhang ja muut (2010) silti totesivat, ettid prosesseja sddtamalla

propionaatin tuottoa voisi soveltaa teollisuudessa sdilyvyyden pidentdmiseksi.
4.4 Eri mallinnusmenetelmien kaytto

Tutkimuksista kolmessa hyodynnettiin tietokone- tai matemaattista mallinnusta konsortioiden
suunnittelussa. Calabresen ja muiden (2022) tutkimus koostui kulturomiikasta,
metagenomiikasta, metatranskriptomiikasta ja metabolomiikasta. Rappaportin ja muiden
(2024) tutkimus puolestaan hyddynsi metagenomiikkaa. Sabachin ja muiden tutkimuksessa ei

varsinaisesti mainittu tiettyjd omiikoita, mutta siind kdytettiin GEM-mallinnusta.

Calabrese ja muut (2022) kiyttivdat tutkimuksessaan shotgun-metagenomiikkaa, jolla lajit
luokiteltiin tirkeyden mukaan. Omiikka-aineistojensa perusteella he loivat kaksi konsortiota,
jotka onnistuivat ekspressoimaan hiilihydraattimetaboliaa riittavésti. Tutkimuksessa osoitettiin,
ettd yksittdisten entsyymien aktiivisuus voi riippua sekd yksittdisten ettd useiden lajien
panoksesta konsortiossa. Juuressa myds apulajeilla (engl. satellite species) on merkitysti, silld
niilld on ainutlaatuisia geenejd, jotka voivat tehdd konsortiosta stabiilimman. Tiivistetysti
Calabrese ja muut (2022) totesivat, ettd sekd padllekkiiset ettd toisiaan tdydentévit geenit

takaavat hapanjuuren elinvoimaisuuden.

Rappaportin  ja muiden (2024) tutkimuksessa keskityttiin etikkahappobakteereihin.
Tutkimuksessa arvioitiin, onko tiettyjd etikkahappobakteerien toimintoja enemmén
hapanjuuressa eldvien lajien genomeissa kuin muissa ympéristdissd eldvien genomeissa. He
havaitsivat, ettd bakteerien aineenvaihdunnassa on merkittdvdd vaihtelua lajien vélisesti ja
lajinsisdisesti. Todettiin, ettd tietyt geenitoiminnot todenndkdisesti auttavat lajeja menestyméain
nimenomaan hapanjuuriympéristossd. Tutkimus osoitti, ettd kantojen monimuotoisuus
vaikuttaa konsortion toimintaan ja ettd muokatut mikrobikonsortiot auttavat méarittimain

konsortion yksittdisten jasenten merkityksen.
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Sabachin ja muiden tutkimuksessa (2023) kokeiltiin ensimmdistd kertaa GEM-mallia
hapanjuuren mikrobikonsortioissa. FBA:lla 16ydettiin vastavuoroisia suhteita tietyilld ryhmien
jasenilld. Mallikonsortioista osaa tutkittiin myos in vitro -mallina, jotta in silico -mallien
todenmukaisuutta voitaisiin arvioida. Kokeelliset testit validoivat mallien tulokset. Esimerkiksi
mallinnuksessa konsortiot, jotka tuottivat paljon hiilidioksidia, nopeuttivat taikinan kohoamista
25 %. Tasti olisi merkittdvdd hyotya teollisessa leivintuotannossa. Niin kuin Calabresen ja
muiden (2022) tutkimuksessa, myds Sabach ja muut (2023) totesivat, ettd apulajit voivat

vaikuttaa merkittdvasti konsortion suorituskykyyn.
4.5 Muut tutkimukset

Pradal ja muut (2025) téhtdsivit luomallaan konsortiolla tiettyjen metaboliittien tuottoon. He
keskittyivdt estereitd tuottavien maitohappobakteeri- (C. crustorum) ja hiivalajien (W.
anomalus)  vuorovaikutukseen.  Estereitd  sisdltdnyt viljelyalusta vaikutti lajien
aineenvaihduntaan, silld VOC-profiilit olivat erilaisia muokatulla viljelyalustalla. Leivdn
aistittavia ominaisuuksia on siis mahdollista hienosdétdd lisaamalld viljelyalustaan tiettyja
ldhtdaineita. Lisdksi tutkimuksessa todettiin, ettd metagenomiikan kayttd voisi antaa enemmaén
tietoa lajien vilisistd vuorovaikutuksista. Galli ja muut (2019) puolestaan tutkivat eri
konsortioiden kdyttdytymistd ja elinvoimaisuutta juuria uudistamalla. Mielenkiinnon kohteena
oli nestemdinen juuri. Seitsemidnnen siirrostuksen jdlkeen maitohappobakteeriyhteisot
vakiintuivat. Ldhtoaineista kilpailun ei havaittu vaikuttavan konsortioiden vakauteen.
Nestemadinen juuri osoitti haasteita osalle lajeista, silld niiden CFU oli alhaisempi kuin muilla.
Nestemaisilla juurilla happojen molaarinen suhde oli noin 15 ja 7, eli hyvin korkea, misti voisi

olla hyotya leivén séilyvyydelle.
4.6 Tutkimuksissa havaittuja puutteita
4.6.1 Kaytettyjen leipaviljojen yksipuolisuus

Kahdeksassa tutkimuksessa viljana kdytettiin vehndi ja yhdesséd kauraa. Vaikka ruis on hyvin
yleinen hapanjuuressa kaytettdva jauhotyyppi, 16ydetyt ruishapanjuurta koskevat artikkelit oli
toteutettu  pelkdstddn  spontaaneina  konsortioina. Vehnd on  kéytetyin  jauho
hapanjuuritutkimuksissa luultavaksi siksi, koska sitéd viljelldan maailmanlaajuisesti enemmaén
kuin ruista (Ghafoor ja muut 2024). Rukiissa haasteena on vdhéinen gluteenin maérd, mika
tekee leipomisesta vaikeampaa, koska gluteeniverkkoa ei muodostu (Gonzalez-Alonso ja muut

2024). Lisdksi ruishapanjuurella on vaikea vertailla eroja kontrollin kanssa, silld
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happamoittaminen on vilttdmitontd ruisjauhoille (Weckx ja muut 2010). On kuitenkin
epitodennidkoistd, ettd ruishapanjuurilla  ei  olisi  kokeiltu ollenkaan muokattuja

mikrobikonsortioita.

Vaikka tdssd tyossa viljat rajattiinkin vain kdytetyimpiin, muokatuilla konsortioilla tutkimusta
el oikeastaan 16ytynyt valeviljoilla eikd muilla harvinaisemmilla viljoilla. Kauraa kéyttdneessa
tutkimuksessa (Cera ja muut 2024) todettiin, ettd kaurastakin 10ytyy hyvin védhin kirjallisuutta
hapanjuureen liittyen. Esimerkiksi riisi olisi yksi potentiaalinen vaihtoehto gluteenittomalle

juurelle, koska se on tdrked viljelykasvi ympéri maailmaa (Seyedahmadi ja muut 2025).
4.6.2 Puuttuvat perustelut mikrobilajien valinnoille

Osassa tutkimuksissa lajivalintojen perustelut oli selitetty hyvin pintapuolisesti tai ei ollenkaan.
Ceran ja muiden (2024) tutkimuksessa mikrobit seulottiin parhaimman toimintakyvyn
perusteella kaurahapanjuuressa, mutta he eivit kisitelleet tarkemmin, mitkd ominaisuudet ovat
nimenomaan sellaisia, joita pitdisi suosia. Galli ja muut (2019) ilmoittivat kdyttdménsa lajit,
mutta mitddn perusteluja niiden kaytolle ei ollut. Téstd vastakohtana olivat kaikki
mallinnustutkimukset, joissa valinta perustui muun muassa tiettyihin metaboliareitteihin.
Yksinkertaisimmillaan lajivalinta perustui aiempaan kirjallisuuteen ja todistusaineistoon lajien
tehokkaasta toiminnasta. Esimerkiksi Zhang ja muut (2010) perustelivat valintaansa aiempiin
tutkimuksiin, joissa tiettyjen lajien oli ehdotettu pidentévén sédilyvyyttd. Riskind on kuitenkin

se, ettd perustelut jddvéat hyvin pintapuolisiksi.
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5 Johtopaatokset

Muokattujen mikrobikonsortioiden kdytostd hapanjuurissa on merkittdvdd hyotya.
Hapanjuurista on eristetty yli sata eri lajia, joten erilaisia konsortioyhdistelmid on valtava
madrd. Erilaisilla yhdistelmilld pystytdén siis hienosddtimadn leivin makua ja fyysisid
ominaisuuksia. Kuluttajan mieltymykset huomioon ottaen hapanjuurileivistd saadaan
raatdloityd sopivia tuotteita markkinoille. Muokatuilla konsortioilla vihennettiisiin myos
kustannuksissa, silld lisdaineita ei tarvitsisi kayttdd vélttdmatta ollenkaan. Vaikka muokatuista
konsortioista on padasiassa hyotyéd elintarviketeollisuudelle, voi olla, ettd tulevaisuudessa

muokattujen konsortioiden kéyttd olisi mahdollista myds kotileipureilla.

Hiivalla kohotettuun leipdén verrattuna hapanjuurileipd koettiin yleisesti tutkimusten
aistinvaraisissa arvioinneissa aromiltaan voimakkaammaksi. Vaikka kliinisid tutkimuksia ei
terveysvaikutuksista juuri ole, myos arvioinneista saatava tieto on askel eteenpdin vihintdénkin
aromiltaan kuluttajille miellyttavdan hapanjuurileipdén. Témén vuoksi olisi ollut kiinnostavaa
nihdd myos tietokonemallinnusta kayttavistd tutkimuksista, millaisia hapanjuurileipia
muokatuilla konsortioilla olisi tullut todellisena fyysisend mallina. Leivin leipominen on
tehokas tapa havainnollistaa in silico -konsortioista saatuja tuloksia, joten téllaisia tutkimuksia

olisi hyvé tehdd enemmaén.

Systemaattisella haulla on sekéd hyotynsé ja rajoituksensa. Kriteerit olivat tarkoituksella tarkasti
madritetyt, jotta artikkelien méédrd pysyisi kohtuullisena. Vaikka kriteereihin sopivia
artikkeleita 10ytyr pieni miérd, ne kuitenkin olivat johdonmukaisia taustatiedon kanssa.
Varsinkin uusimmat artikkelit olivat keskendin yhtenevéisid. Tdssd systemaattisessa
katsauksessa ei 10ydetty harvinaisemmilla viljoilla tehtyjd tutkimuksia muokatuilla
konsortioilla, mutta niitd voi kuitenkin olla olemassa. Suomessa tutkimusta voisi

tulevaisuudessa tehdi etenkin kaura- ja ruishapanjuurilla.

Hapanjuurien tutkimuksissa ajankohtaisena vaikeutena on se, ettd hapanjuurta ei ole méaaritelty
tarkasti. Toisaalta maailmanlaajuisen mairitelmén kehittdminen voi olla miltei mahdotonta.
Useissa katsaus- ja tutkimusartikkeleissa tutkijat ovat joutuneet itse médrittelemdin, minké he
katsovat spontaaniksi hapanjuureksi tai mikd ylipddtddn laskevat hapanjuureksi. Myoskain
hapanjuureen liittyvd sanasto ei ole yhdenmukaista. Taméin vuoksi tutkimuksissa kaytetyt
madritelmét ja menetelmét voivat erota hyvin paljon toisistaan, mikd haittaa tulosten

yleistimistd. Esimerkiksi tdssd katsauksessa osoitettiin, ettd lajien valinnasta kertominen
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vaihteli tutkimuksittain, vaikka valintaperusteet ovat kuitenkin oleellista tietoa ajatellen

tulevaisuudessa toteutettavia tutkimuksia.

Tietokonemallinnus ja matemaattiset mallit voivat antaa nopeasti vastauksia kysymyksiin
liittyen juurten mikrobien toimintaan. Omiikat mahdollistavat uusien lajien loytdmisen, ja
tekodlylld voisi ennustaa konsortioiden kéyttdytymistd. Mallinnusmenetelmid kéyttéineet
tutkimukset osoittivatkin, ettd niiden kédytostd on merkittdvad hyotyd lajien ymmartdmiselle.
GEM- ja FBA-mallit antavat paljon tietoa lajien vuorovaikutuksesta ja péillekkaisistd
geeneistd, mikd auttaa kehittiméén mahdollisimman vakaan ja toistettavan konsortion, mistd
teollisuus hydtyisi paljon. Synteettisen biologian sovellukset mikrobikonsortioissa ovat vasta

aluillaan, ja tulevaisuudelta voi odottaa paljon tutkimusten mééran kasvaessa.
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