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遺伝子から読み解くヒトマイクロバイオームの生態と機能
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人体には約1,000種，その個数はヒト細胞数より僅かに多い約40兆個と見積もられる常在菌が生息している。常在
菌は個体の出生と同時に様々な部位に細菌叢（細菌の集団）を形成し個体の一生と共にする。よって， ‘常在菌’は一
過的に個体に感染症を引き起こす‘病原菌’とは区別される。
今日の遺伝子情報を根拠としたヒト常在菌叢研究は米国（2006年）と日本（2007年）のチームからのヒト腸内細菌
叢のメタゲノム解析による研究に始まる。メタゲノム解析は常在菌叢の総体（＝マイクロバイオーム＝細菌叢の全遺
伝子）を網羅的に収集する方法を言う。2008年以降には高出力な次世代シークエンサーを用いたメタゲノム解析に
よって遺伝子情報を短時間・低コストで大量に収集することが実現し，細菌叢全体の生態と機能を俯瞰することが可
能となった。このような技術革新を背景に2008年に日欧米中などの研究者からなる国際コンソーシアム IHMC（The 
International Human Microbiome Consortium; http://www.human-microbiome.org）が立ち上がった。
今日までのヒトマイクロバイオーム研究から，従来の想像を超えて腸内細菌叢のディスバイオーシス（変容）が神
経系，免疫系，代謝系などの様々な臓器・組織における病態（生活習慣病）と密接に関連することが明らかになった。
また，特定の常在菌（叢）が細菌—宿主細胞間の相互作用を介して生理機能の発序に関与することも分かってきた。さ
らに，この作用は単一の細菌種ではなく複数種がチームとしてその生理作用を発揮する傾向をもち，この常在菌の性
質は病原菌を対象とした近代細菌学の概念から大きく外れている。このほか口腔常在菌が腸内細菌叢の脆弱化を介し
て腸管において炎症を誘導する口腸連関が疾患発症の一因になることも報告されている。
ヒト腸内常在菌叢は個人及び集団（国）レベルで大きく異なっている。例えば，日本人の腸内細菌叢には Bifidobacte-

riumが米国や中国よりも優勢している。この常在菌叢の多様性には宿主の遺伝的背景，年齢や生理状態，食・生活習
慣，生活環境，投薬など様々な内的・外的要因が関与している。
以上のように，ヒトマイクロバイオームに関する様々な新知見は，健康と病気のみならず生命そのものの成り立ち
への考え方にもパラダイムシフトを起しつつあり，その科学的・社会的なインパクトは計り知れない。すなわち，ヒ
トマイクロバイオーム研究は「ヒト」をヒトゲノム（先天要因）とヒトマイクロバイオーム（後天要因）からなる「超生
命体」と捉える概念の実証であるとも言える。
ヒトマイクロバイオームの包括的な解明にはメタゲノム，メタボローム，プロテオーム，ノトバイオート，菌培養
などの異種技術・知識の連携と，医学，微生物学，ゲノム科学，情報・統計学，食品科学，栄養学などの幅広い学際
的な集積が今後も要求される。また，非侵襲性診断法，医薬品，食品やサプリメントの開発などマイクロバイオーム
データを利用した産業創成も世界的に活発化してきている。
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