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Ⅰ． はじめに

　本稿のタイトルに出てくる「うんち」だが、
辞書で調べると「くそ、大便」と書かれている
ものが多い。なかなかにひどい扱いである。一
般には、消化吸収が終わった食べ物の残渣とい
うイメージが強いだろうから、この扱いも仕方
ない部分もある。生物試料としても「うんち」
すなわち糞便に十分な価値が認められていたと
は言いづらく、一昔前までは、便潜血テスト以
外に糞便を使った検査を健康診断や人間ドック
で受けることはなかった。
　しかしながら、直近10-15年の活発な研究によ
り、その様相は変わりつつある。糞便が微生物
叢という形で思いの外に多くの情報を有してい

ることが明らかになってきたからである。本稿
では、「うんち」に生物試料としての価値をも
たらし得る微生物叢、特に細菌叢について、そ
の役割や分析方法、そして細菌叢が内包する情
報について解説する。

Ⅱ．糞便の微生物叢

1．微生物叢の種類
　糞便に存在する微生物叢は、細菌叢、真菌叢、
ウィルス叢（主にファージ）に分けられる1)。先
行して研究が進んだのは、圧倒的な数を誇る細
菌叢で、疾病や健康との関連についても情報量
が多く、既に誰でも受けることができる糞便細
菌叢検査も複数社から社会実装されている。一
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方、真菌叢やウィルス叢については、近年注目
が集まり始めており、急速に研究が拡大してい
るが、まだ疾病や健康との関係についての情報
が少ない。

2．糞便の細菌叢
　糞便中の細菌叢は腸内に棲息する細菌、すな
わち腸内細菌が便と共に排泄されたものであ
る。そのため、もちろん腸内の細菌叢と多少の
違いはあるものの、糞便の細菌叢は腸内細菌叢
を一定反映していると言っても過言ではない。
その数は膨大で、1gの糞便（腸の内容物）中に
約1兆個もの細菌が棲息している。細菌の種類
も豊富で、1,000種類を超える腸内細菌が確認さ
れている2)。ただし、持っている腸内細菌は個々
人で異なっているので、400種類程度しかもた
ないヒトもいれば、1,000種類もつヒトもいるの
で、全てのヒトが1,000種類以上の腸内細菌を持
つわけではない。
　多種多様な腸内細菌は腸内、特に大腸内で集
合体を作っており、これを腸内細菌叢（腸内フ
ローラ）と呼ぶ。腸内細菌叢の特徴は「集合体
である」という点で、個々の細菌がバラバラに
活動しているわけではなく、異なる細菌同士が
連携して一つの代謝系を完成させている点であ
る。そのため、腸内細菌叢では非常に複雑な代
謝系が沢山稼働しており、その全容は未だ明ら
かになっていない。
 

3．腸内細菌叢の役割
　近年の活発な研究により腸内細菌叢の様々な
役割が明らかになっている（Fig. 1）3)。近年注目
されている腸内細菌叢の役割は、「神経系の発達
刺激、調節」と「薬物代謝」である。前者は脳
と腸をつなぐ腸脳相関の一端を担うもので、幼
少期に腸内細菌叢から神経系への刺激がうまく
入らないと発達障害のリスクに繋がり得るし、
成人になってからはメンタルヘルスにも関わり
得る4)。後者は、薬効に関わるもので、腸内細菌
叢によって同じ薬でも治療の成否が異なり得る
ことが示唆されている。例えば、抗がん剤であ
る免疫チェックポイント阻害剤が効果を示すヒ
ト（Responder）と示さないヒト（non-Responder）
の腸内細菌叢が顕著に異なっていることなどが
明らかになっている5)。その他の比較的古くから
わかっている腸内細菌叢の基礎的な役割として
以下の3つが挙げられる。

1）病原体の感染を防ぐ
　腸内細菌が担う生体防御機構には免疫機構を
介するものと、介さないものがある。前者に関
しては次項と共通するので、ここでは後者の免
疫を介さない生体防御機構について説明する。
腸内細菌は粘膜の外粘液層に棲息し、周囲の細
菌と棲息場所や栄養を競合的に確保することで
自身の生息域（ニッチ）を守っている。また、
一部の腸内細菌はバクテリオシンと呼ばれる抗
菌性タンパク質を分泌しニッチを脅かす外的を
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Fig.1
Fig. 1 腸内細菌叢の役割
 腸内細菌叢は我々の生体内で非常に多岐に渡る役割を担っている。図はLaukens 

et al (2016)3)を参考に作成した。
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排除している。このような腸内細菌の自己防衛
ともいえる営みは、病原菌の感染場所や栄養素
を競合的に奪うこととなり、結果として病原菌
の粘膜への接触や粘膜下への侵入を防ぐことに
繋がっている。

2）免疫系の発達を刺激する
　無菌マウスの腸管ではIgA産生細胞6)や調節性
T細胞7)が通常のマウスに比べて顕著に少なく、
免疫の誘導組織であるパイエル板も明らかに形
態的に縮小している8)。この無菌マウスの腸管の
変化は、腸内細菌叢を成立させること
（Conventionalization）で大幅に改善されること
から、腸内細菌叢が腸管の構造や免疫機能の恒
常性維持に重要な役割を担っていることがわか
る。
　無菌マウスでは炎症を抑える免疫機能、つま
り抗炎症反応も低下している。これは、上述の
ように制御性T細胞が少ないことが理由の一つ
とされているが、腸内細菌のなかには、腸上皮
細胞のNF-κBを介した炎症反応を抑制する菌種
が存在することもひとつの理由だろう。例えば
Bacteorides thetaiotaomicronは、PPAR-γを誘導す
ることによって、NF-κBのRel A(p65)サブユニッ
トを核外に排出させて上皮細胞の炎症反応を抑
制する9)。

3） 難消化性糖質を利用して短鎖脂肪酸を産生す
る

　腸内細菌はヒトの小腸で消化・吸収されにく
い難消化性糖質（食物繊維やオリゴ糖など）を
エサとして利用することができ、その結果、酢酸・
プロピオン酸・酪酸といった短鎖脂肪酸を産生
する。ヒトは自身の消化・吸収機構では食物繊
維やオリゴ糖からエネルギーを得ることができ
ないが、短鎖脂肪酸はエネルギー源として利用
することができる。つまり、腸内細菌はヒトが
消化できない食物成分を利用できる形に変換し
てくれている。この腸内細菌由来の短鎖脂肪酸
から得られる代謝エネルギーは論文にもよるが、
ヒトでは多くて10%にもなると言われており、
決して無視できない割合である10)。
　短鎖脂肪酸のうち、酪酸の大半は腸管上皮細
胞のエネルギー源として使われ、酢酸、プロピ

オン酸は肝臓や筋肉などの組織でエネルギー源
となったり、糖新生に使われたりする。短鎖脂
肪酸は、エネルギー源としての役割の他にも、
腸の蠕動運動を刺激したり、制御性T細胞の分化
に関わるなど免疫を調整する役割も担っている
ことが報告されている11)。

4．腸内細菌叢と疾病
　1,000種類の腸内細菌にはヒトにとって有益な
細菌、有害な細菌（Pathobiont）、そして周囲の
環境により有益にも有害にもなり得る日和見細
菌が存在しており、それらが関わる代謝系にも
有益なものを作り出す代謝系と有害なものを作
り出す代謝系が存在している。当然ながら、有
益な細菌や、代謝系が優勢になれば、我々の健
康に大きく寄与してくれるが、有害な細菌や代
謝系が優勢になると様々な不調や病気の発症や
悪化の原因になる。有害な細菌や代謝系が優勢
になってしまった状態、すなわち腸内細菌叢の
バランスが崩れた状態を腸内細菌叢のディスバ
イオーシス状態と呼ぶが、この腸内細菌叢のディ
スバイオーシスが関わる不調や病気は多岐にわ
たることが近年の研究で明らかになっている12)。
腸内細菌の棲息場所である消化管の不調や病気、
例えば便秘や下痢、大腸炎や大腸癌はもちろん、
糖尿病、肝疾患、腎疾患、心疾患、免疫疾患、
そして脳機能障害といった消化管では無い部位
の不調や病気にも腸内細菌叢のディスバイオー
シスが関わることがわかっている。

5． 腸内細菌叢が内包する情報　―糞便の細菌
叢を調べてわかること―

　腸内細菌叢のバランス、すなわち善玉菌、悪
玉菌、そして日和見細菌の数や存在比、それら
の細菌が携わる代謝系は様々な要因で変動する。
例えば、日々の食事、特に食物繊維の摂取量や
運動、さらにはストレスといった生活習慣に関
わる要因で変化する。また、上述の通り、腸内
細菌叢は疾病や不調時にも変化するが、これは
罹患後に起こるものと、罹患前に起こるものが
あると考えられている。前者は疾病・不調の悪
化に、後者は発症に関わる要因となる可能性が
ある。これらのことを考えると、腸内細菌叢は
宿主（ヒト）の生活習慣や、疾病・不調の発症・
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悪化リスクといった貴重な情報を内包している
といえる。つまり、糞便の細菌叢を調べて腸内
細菌叢の状態を予測することで、こういった生
活習慣や疾病に関する情報を得ることができる
のである。

Ⅲ．腸内細菌叢の調べ方

1．メタゲノム解析
　直近10-15年に腸内細菌叢研究は急激に活発化
したが、これを支えたのは2010年頃にこの研究
分野に導入されたメタゲノム解析と呼ばれる解
析技術だろう。メタゲノム解析とは、ギリシャ
語で「高次な」や「超」を意味する「メタ」と、
ゲノム（genome）を組み合わせた造語で、極め
て簡単に説明すると試料中のDNA（または
RNA）の配列情報を網羅的に取得し、データベー
スと照合することでそこに存在する微生物の種
類や機能を把握する解析である。今やメタゲノ
ム解析は、腸内細菌叢研究に不可欠といっても
よい技術となっている。

2．メタゲノム解析の種類
　腸内細菌叢を対象としたメタゲノム解析は大
きく2種類に分けられる。1つは、細菌叢の全ゲ
ノムを対象としたWhole genomeショットガンメ
タゲノム解析で、もう1つは16S rRNA遺伝子を
対象とした16S rRNAメタゲノム解析である。前
者は、PCRバイアスが少なく、細菌の機能性遺
伝子も解析することができる。これは、上で触
れたウィルス叢の解析に使用する技術で、細菌
以外にウィルスや真菌の情報も得ることができ
る。しかしながら、数年前よりはかなり安価に
なったとはいえ、分析単価は依然16S rRNAメタ
ゲノム解析の3倍以上であり、解析に必要な時
間は少なくとも倍程度はみる必要がある。後者
は、特定の遺伝子領域のPCR産物を解析するア
ンプリコンシーケンスと呼ばれる解析に属する
ものであり、現在までに行われている腸内細菌
叢解析の多くはこの技術によるものである。

3．16S rRNAメタゲノム解析実施の流れ
　16S rRNAメタゲノム解析に限らず、メタゲ
ノム解析には、試料からDNAを抽出し次世代

シーケンサーで分析できる状態（ライブラリー）
に調整する「ウェット作業（解析）」と、次世
代シーケンサーで得られた膨大な塩基配列の
データをコンピューターで解析する「ドライ作
業（解析）」の2つが存在する（Fig. 2）。
　16S rRNAメタゲノム解析のウェット作業で
は、まず試料、つまり糞便から細菌のDNAを
抽出する。次に、PCRで16S rRNA遺伝子の一
部を増幅するが、この際、多検体を混合しても
後のドライ作業で検体を区別できるようにする
ためのインデックス（バーコード）と呼ばれる
配列と、次世代シーケンサーで解析するために
不可欠なアダプター配列をPCR産物に付加す
る。その後、PCR産物を精製し、全てのサンプ
ルを等しい濃度で混合したものを次世代シーケ
ンサー用のライブラリーとして使用する。
　ドライ作業は、研究グループ毎で多少方法や
順番が異なるが、①インデックス配列によって
サンプル毎にシーケンスデータを振り分けるデ
マルチプレックス、②シーケンスデータのクオ
リティフィルタリング、③PCRの際に生じる
アーティファクトであるキメラのチェック、④
ノイズ除去によるAmplicon Sequence Variant 
(ASV)の定義、⑤ASVへのTaxonomyの割当とい

サンプルからのDNA抽出
↓

16S rRNA遺伝子のPCR増幅
↓

PCR産物へのインデックス/アダプター配列の付加
↓

サンプルのDNA濃度の調整/混合
↓

ウェット作業

↓

①デマルチプレックス
↓

②シーケンスデータのクオリティフィルタリング
↓

③キメラチェック
↓

④ASV(Amplicon Sequence Variant)の定義
↓

⑤各ASVへの細菌分類の割当

ドライ作業

次世代シーケンサー（MiSeq）によるシーケンシング

Fig.2 Fig. 2 16S rRNAメタゲノム解析の流れ
 16S rRNAメタゲノム解析はウェット作業

とドライ作業の2パートに分けられる。
研究機関毎で多少の違いはあるが、ほと
んどの場合は概ねこの流れで実施されて
いる。
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う5つのステップがある。また、研究グループ
によっては、全てのサンプルに1つしか検出さ
れないASV（シングルトン）の除去を行う場合
もある。
　ウェット作業、ドライ作業ともに決まったプ
ロトコールは無く、研究グループ毎に独自のプ
ロトコールで実施しているのが現状であり、プ
ロトコールの違いが大なり小なりの影響を結果
に与えることは知っておく必要がある。例えば
糞便からのDNA抽出方法が異なるだけでも16S 
rRNAメタゲノム解析結果は大きく異なり得る13)。
そのため、16S rRNAメタゲノム解析を委託する
会社を選択したり、変更したりする際には価格
だけではなく、委託会社間のプロトコールの違
いにも十分注意して頂きたい。

4．16S rRNAメタゲノム解析で得られる情報
　腸内細菌叢の16S rRNAメタゲノム解析を行
うことで取得できる結果はシンプルに「どんな
細菌がどれくらい存在しているか」である。こ
こから得られる情報は、主に次の3つである。
①有用菌、有害菌、日和見菌の分布：過去の知
見から有用菌、有用菌、日和見菌とわかってい
る腸内細菌が、その腸内細菌叢（糞便）中にど
れくらい分布しているかを知ることが出来る。
②α多様性：個々人の腸内細菌叢の多様性を表
す指標である。どのくらいの種類の腸内細菌を
もっているのか（Richness）、それらがどれく
らいバランスよく分布しているか（Evenness）
を知ることができる。③β多様性：複数の人の
腸内細菌叢の類似度をみる指標である。例えば、
自分の腸内細菌叢がどういう人の腸内細菌叢と
似ているか、または似ていないかを知ることが
できる。

5． 16S rRNAメタゲノム解析の結果をどう活
かすのか？

　腸内細菌叢を調べることで、生活習慣や疾病
に関する情報を得ることができると上述した
が、これらの情報は16S rRNAメタゲノム解析
で得られる3つの情報とどのようにリンクする
のだろうか。両者のリンクを可能にするのは、
腸内細菌叢のデータベースである。データベー
スとは、簡単に言えば同じ種類のデータの集ま
りで、必要に応じてデータを抽出できるものを

指す。例えば電話帳、すなわち電話番号のデー
タベースは沢山の電話番号というデータの集ま
りで、必要に応じて知りたい人や場所の電話番
号だけを抽出して知ることができる。腸内細菌
叢のデータベースとは沢山のヒトの腸内細菌叢
データの集まりということになるが、これには
食生活などの生活習慣や疾病の罹患状況など
様々な背景情報が紐付いている必要がある。こ
のようなデータベースに16S rRNAメタゲノム
解析結果を照合すると、その特徴に合致する生
活習慣や疾病に関する情報が抽出されるという
流れである。現在、こういった腸内細菌叢のデー
タベースの構築が世界各国で様々な研究グルー
プにより進められている。

Ⅳ . 腸内細菌叢のデータベース　 
―腸内細菌叢活用の鍵―

1．腸内細菌叢データベースの現在地
　様々な腸内細菌叢データベースの構築が進め
られているが、いずれもまだ構築し始めてから
数年単位で、5年経っているものですら多くは
ない状況である。そのため、「この腸内細菌叢
だと、こういった疾病・不調になる可能性が高
い」という長期間の前向きなデータ蓄積が必要
な情報、すなわちリスク予測が高確率でできる
データベースは現時点では存在していないと考
えるべきである。では、現時点のデータベース
でどういったことができるのか。データベース
によって多少の違いはあるが、16S rRNAメタ
ゲノム解析の結果を照合して抽出できる情報
は、大まかには「日々の食生活、特に食物繊維
摂取量」、「疾病・不調との“関連性”」である。
関連性というのは少し曖昧な言葉だが、要は特
定の疾病・不調を患っているヒトの腸内細菌叢
に似ているか否かである。そのため、この情報
は「疾病や不調に関連する変化が自身の腸内細
菌叢で起こっているから、生活習慣を見直そう」
というように、予防的に活用するのが良い。
　ここからは我々が構築し、現在も成長を続け
る日本人の腸内細菌叢データベースを紹介す
る。我々のデータベースの最も大きな特徴は日
本人のエンテロタイプを定義している点であ
る。
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2．エンテロタイプ
1）エンテロタイプとは
　腸内細菌叢は個人によって異なると考えられ
ている。すなわち、腸内細菌叢を構成する1,000
種類以上の細菌うち、どの細菌をどの程度の比
率でもつかは、個人で異なるのである。一方で、
固有とはいえ、風土や食生活などの生活環境・
条件が近い場合は腸内細菌叢が類似することが
あり、例えば同じ国の人々は他国の人々に比べ
ると腸内細菌叢が似ていることが知られてい
る。この腸内細菌叢に一定の類似性がある点に
着目し、腸内細菌叢を血液型のように型（タイ
プ）に分ける試みが欧米を中心に行われ、2011
年にはヒトの腸内細菌叢が3つのタイプに分け
られることが報告され、この分類された3つの
タイプをエンテロタイプと呼ぶことも併せて提
案された。エンテロタイプを最初に定義した
Arumugam et al. (2011) 14)では、ヒトの腸内細菌叢
はBacteroides属という細菌の占有率が高いエン
テロタイプ1、Prevotella属の占有率が高いエン
テロタイプ2、Ruminococcus属の占有率が高いエ
ンテロタイプ3に分けられることが提案された。
この3つのエンテロタイプは、今ではエンテロ
タイプ1-3ではなく、それぞれのタイプを特徴づ
ける細菌属の頭文字をとって、Bタイプ、Pタイ
プ、Rタイプと呼ばれ、RタイプはRuminococcus
属ではなくRuminococcus科（Ruminococcaceae）
が多いタイプと考えられることが多くなった
が、提案から10年以上経過した今でもヒト腸内
細菌叢の研究や、一般向けの腸内細菌叢検査
サービスなど様々な場面で利用されている。
Arumugam et al.(2011) 14)の定義した3タイプのエ
ンテロタイプは現在でも利用されているもの
の、昨今ではBタイプを更にB1、B2タイプに分
けた4タイプのエンテロタイプも利用されるよ
うになっている15)。B1タイプとB2タイプの大き
な 違 い は 有 用 菌 と し て も 知 ら れ る
Faecalibacterium属の占有率で、B2タイプはB1タ
イプよりもFaecalibacterium属の占有率が低い。

2）エンテロタイプを定義する利点
　エンテロタイプを定義する大きな利点はデー
タベースの可視化である。データベースの利活
用という意味では、必ずしもエンテロタイプを
定義する必要はない。しかしながら、16S rRNA

メタゲノム解析の結果のどういう特徴が照合結
果の生活習慣や疾病・不調との関連性に繋がっ
ているのかがわかりやすいほうがデータベース
は活用しやすいし、普及しやすい。また、腸内
細菌叢に詳しくない一般人が検査を受けた際の
結果の理解度もエンテロタイプがあるかないか
で大きく変わってくる。一般人からすると、普
段聞いたこともない腸内細菌の名前を複数ださ
れて、自身の腸内細菌叢の特徴や生活習慣等と
の関連を説明されるよりは、「自身のエンテロ
タイプはこれだから、生活習慣等にこういった
特徴がある」という流れの方が遥かに理解しや
すいだろう。

3）日本人の腸内細菌叢とエンテロタイプ
　Nishijima et al(2016) 16)は、日本人の腸内細菌叢
が欧米や中国などの諸外国の国民のそれとは顕
著に異なっていることを示している。そのため、
Arumugam et al. (2011) 14)の定義した3タイプまた
は、その後に定義された4タイプのエンテロタ
イプ15)を素直に日本人にも当てはめて良いかに
ついては大いに議論の余地があった。
　そこで我々は、数年間に渡り検体採取を続け、
日本人1,800余名の腸内細菌叢のデータからデー
タベースを構築し、エンテロタイプの定義を
行った17)。我々の研究で機械学習（AIの一種）

Fig.3

Fig. 3 日本人1,800余名の腸内細菌叢構成から定義さ
れた「日本版」エンテロタイプのイメージ

 既存の4タイプ（B1、B2、R、Pタイプ）に
Bifidobacterium属の平均占有率が約20%と顕
著に高いBifタイプが日本人特有のエンテロ
タイプとして定義された。各エンテロタイ
プの占有率はイメージであり、実際の占有
率はTakagi et al. (2022)17)を参照のこと。
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を使って得られた日本人のエンテロタイプは5
タイプで、便宜的に最初のものをAタイプ、以
降B、C、D、Eタイプと名付けた（Fig. 3）。それ
ぞれのタイプで複数の特徴的な腸内細菌がある
が、欧米で提案されたエンテロタイプとの共通
性だけをみると＊、AタイプはRuminococcusタイ
プ、BタイプはBacteroides 1タイプ、Cタイプは
Bacteroides 2タイプ、EタイプがPrevotellaタイプ
となる。Dタイプは現時点では欧米では提案さ
れていない日本独自のタイプで、Bifidobacterium
属の占有率が顕著に高いタイプで、我々は
「Bifidobacterium(Bif)タイプ」と呼んでいる。上
述のNishijima et al (2016) 16)では、日本人の腸内細
菌叢は他国民のそれに比べBifidobacterium属の占
有率が高いことが特徴だと報告されており、こ
の報告は我々の研究でDタイプ、すなわち
Bifidobacteriumタイプが定義されたことと矛盾し
ない。
　＊欧米で提案されたエンテロタイプをアル
ファベット一文字で表記すると我々が得た日本
人のエンテロタイプA-Eタイプと混乱するため、
欧米のエンテロタイプはスペルアウトして表記
している。

4） 日本人のエンテロタイプと疾病・不調の関
連性

　健常者の比率が最も高いエンテロタイプであるEタ
イプに対する各種疾患のオッズ比（ある病気の患者
がそのエンテロタイプに含まれる可能性を示す統計
的な尺度）をみると、Bタイプ（欧米：Bacteroides 1
タイプ）ではオッズ比が有意に高い疾患は炎症性
腸疾患（IBD）のみでオッズ比2.8倍程度だった（Fig. 
4）。一方、Aタイプ（欧米：Ruminococcusタイプ）、
Cタイプ（欧米：Bacteroides 2タイプ）ではオッズ比
10倍を超えるものも含め複数の疾患で有意に高い
オッズ比が確認された。例えば、Aタイプでは心臓
疾患、肝臓疾患などがオッズ比10倍以上で、Cタイ
プではIBDのオッズ比が約13倍であった。
　1,800余名のうち、約290名が分類されたDタイプ
(Bifidobacteriumタイプ)では、健常者はわずか20名
程度で、その他の270余名は何らかの疾患を有し
ていた。Dタイプでは、Eタイプに対する疾患
のオッズ比も、多くの疾患で他の3タイプ（A-C
タイプ）よりも高く、IBDのオッズ比は27倍と
非常に高値であった。Bifidobacterium属は有用菌

として知られており、プロバイオティクスにも
用いられる細菌であるため、この結果は驚くべ
きものではあったが、日本人においては、心不
全 や 高 脂 血 症18)、2型 糖 尿 病 の 患 者19)で
Bifidobacterium属の占有率が高いことが報告され
ている。そのため、Dタイプにおいては、
Bifidobacterium属の細菌そのものというよりは、
Bifidobacterium属の平均占有率が約20%と顕著に
高くなる腸内環境に何らかの疾患と関連する原
因がある可能性が考えられる。

5）日本人のエンテロタイプと食生活
　エンテロタイプを決定づける要因の一つは食
事であると考えられているが、エンテロタイプ
と食事との関係を調査した研究はそれほど多く
はない。我々も研究を進めており、一定の特徴
が見え始めているものの、未発表データためこ
こでの言及は最低限に留めておきたい。健常者
が多く含まれたタイプBとEに関してはやはり食
生活のバランスも比較的良いようだが、タイプ
AとDに関してはタンパク質、脂質が多い食生活
になっている可能性が高そうである。逆にタイ
プCに関しては炭水化物の摂取に偏っており、

Fig.4 Fig. 4 「日本版」エンテロタイプと15の疾患の関連性
 枠内の数値は最も健常者の比率が高かったタイ

プEに対するオッズ比で、数値がない部分はオッ
ズ比に統計的な差が認められていない部分。
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タンパク質、脂質が低めになっていそうである。
日本人のエンテロタイプと食生活の関係につい
ては、現在論文準備中のため、近いうちにより
詳細なデータを公表できるものと考えている。

3．腸内細菌叢データベースの展望
　腸内細菌叢のデータベースの構築は、世界各
国の様々な研究グループで「現在進行形」で進
んでいる。前向きコホート研究のデータを組み
込みながら構築が進められているデータベース
や、16S rRNAメタゲノム解析の結果のみならず、
Whole genomeショットガンメタゲノム解析の結
果を組み込んだデータベースも登場し始めてい
る。我々の日本人の腸内細菌叢データベースも、
現在進行形で登録データ数、すなわち対象者数
が増え続けており、2024年4月現在で1万人を超
える腸内細菌叢のデータを登録している。こう
いったデータベースを使用することで、腸内細
菌叢が内包する情報を、より多く、より精度高
く抽出できるようになると期待される。

Ⅴ . まとめ

　腸内細菌叢が我々ヒトの健康に非常に重要な
役割を果たしていることがわかると、この情報
を保持する糞便、すなわち「うんち」に十分な
生物試料としての価値があることもご理解頂け
たのではないだろうか。「うんち」は最も非侵
襲的に採取できる生物試料のひとつである。読
者の方々には、「うんち」を立派な価値のある
生物試料として今後の分析対象試料と捉えて頂
けると有り難い。皆様にも今後の腸内細菌叢研
究の発展にご協力頂ければ筆者としても大変嬉
しいことである。
　本論文内容に関連する著者の利益相反：なし
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