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Ａ．研究目的 
最近の研究によって、腸内細菌叢が食事や肥
満、代謝性疾患などと関連することが明らかとな
ってきている。本研究では、食事・栄養摂取状況
や身体活動・運動など詳細な生活習慣情報の
得られた被験者を対象に腸内細菌叢を解析し、
腸内細菌叢、腸管免疫、生活習慣データおよび
公共のデータベースからの情報を統合した基盤
データベースを設計する。それらのデータにつ
いてバイオインフォマティクスを用いて横断的に
分析することにより、生活習慣、腸内細菌叢、腸
管免疫、疾患発症との相互関係を明らかにする
ことを目的とする。 
 
Ｂ．研究方法 
食事・栄養摂取状況、身体活動・運動などの生
活習慣のデータおよび腸内細菌叢のデータを
データベース化し、別途構築した遺伝子、タンパ

ク質、疾患、化合物、パスウェイ情報等を統合し
たデータベースとともに、多変量解析や機械学
習法等を用いることによって、分子メカニズムや
各種測定量の関係を解析する。 
 
（倫理面への配慮） 
すべてのデータは匿名化されており、個人を特
定する情報は含まれていない。 
 
Ｃ．研究結果 
(1)データ統合技術の開発 
遺伝子、パスウェイ情報等を鍵とした独自のデ
ータウェアハウス技術を拡張し、化合物や疾患
などの、より多様なデータを統一的に解析できる
枠組みを構築した（Chen et al., 下記発表論文）。
この技術を活用して、生活習慣や腸内細菌叢の
データ統合を実行していくことを計画している
（図１）。 

＜目的＞食事・栄養摂取状況や身体活動・運動など詳細な生活習慣情報の得られた被験者を対
象に腸内細菌叢を解析し、腸内細菌叢、腸管免疫、生活習慣データおよび公共のデータベース
からの情報を統合した基盤データベースを設計する。それらのデータについてバイオインフォマ
ティクスを用いて横断的に分析することにより、生活習慣、腸内細菌叢、腸管免疫、疾患発症との
相互関係を明らかにすることを目的とする。 
＜方法＞食事・栄養摂取状況、身体活動・運動などの生活習慣のデータおよび腸内細菌叢のデ
ータをデータベース化し、別途構築した遺伝子、タンパク質、疾患、化合物、パスウェイ情報等を
統合したデータベースとともに、多変量解析や機械学習等を用いることによって、分子メカニズム
や各種測定量の関係を解析する。 
＜結果＞遺伝子、パスウェイ情報等を鍵とした独自のデータウェハウス技術を拡張し、化合物や
疾患などの、より多様なデータを統一的に解析できる枠組みを構築した。また、腸内細菌叢のデ
ータを米国国立生物工学情報センター（NCBI）の提供する生物種IDとともにデータベース化する
予定である。さらに、食事・栄養摂取状況、身体活動・運動などの生活習慣のデータを入手し、予
備的な多変量解析と相関解析を行った。その結果、赤血球数と最大酸素摂取量や腹囲と動物性
脂肪摂取量などに既知の相関がみられることを確認した。 
＜まとめ＞本研究では、詳細な生活習慣情報と腸内細菌叢や腸管免疫データについてバイオイ
ンフォマティクスを用いて横断的に分析することによって、分子機序の推定や各種測定量の間の
相関予測モデルを構築することを目指している。今年度は、少数のデータを予備的に解析し、そ
れぞれのデータの性質を理解した上で、データをどのように格納するかの設計を行った。この設
計に基づいてデータベースを構築し、来年度以降データの格納を行い、異なる種類のデータの
間の横断的な解析ができる環境を整える予定である。 
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(2)腸内細菌叢のデータ解析 
腸内細菌叢のデータは16SリボソームRNA遺伝
子の配列を次世代シークエンサーで解析し、細
菌分類における門、網、目、科、属、種のレベル
で分類したリード数のデータである。これらのデ
ータをサンプル間で比較、分類する方法につい
て検討した。今後得られるデータについては、米
国国立生物工学情報センター（NCBI）の提供す
る生物種IDとともにデータベース化する予定で
ある。 
 
(3)生活習慣・生理指標データの多変量解析 
食事・栄養摂取状況、身体活動・運動などの生
活習慣のデータの中から数値化可能なデータを
抽出したところ321項目あった。これらのデータに
ついて、予備的な多変量解析と相関解析を行っ
た（図2）。その結果、赤血球数と最大酸素摂取
量や腹囲と動物性脂肪摂取量などに既知の相
関がみられることを確認した。 
 
Ｄ．考察 
腸内細菌叢に関する研究は、ここ数年の間に非
常に多く行われるようになった。これは次世代シ
ークエンサーの普及により、細菌を培養すること
なく大規模に解析できるようになったことが大き
い。これまでに腸内細菌叢に関する多くの研究
がなされ、食事や疾患との関連が明らかにされ
てきている。しかしながら、腸内細菌叢を身体活
動や運動との関わりで解析された例は少ない。
本研究では、300項目以上にわたる詳細な身体
データや生活習慣のデータと腸内細菌叢や腸
管免疫データについてバイオインフォマティクス
を用いて統合的に解析する。この解析から、これ
までに知られていなかった生活習慣と腸内細菌
との関わりが見いだせる可能性があると考えてい
る。そこからどのような腸管免疫や腸内細菌叢を
形成することが健康を維持するうえで重要かが
明らかとなり、将来的には生活習慣の改善による
従来の予防法に留まらず、プロ・プレバイオティ
クス、新しい治療薬、予防薬や疾患発症予測の
バイオマーカーの開発につながる可能性があ
る。 
 
Ｅ．結論 
本研究では、詳細な生活習慣情報と腸内細菌
叢や腸管免疫データについてバイオインフォマ
ティクスを用いて横断的に分析することによって、
分子機序の推定や各種測定量の間の相関予測
モデルを構築することを目指している。今年度は、
少数のデータを予備的に解析し、それぞれのデ

ータの性質を理解した上で、データをどのように
格納するかの設計を行った。この設計に基づい
てデータベースを構築し、来年度以降データの
格納を行い、異なる種類のデータの間の横断的
な解析ができる環境を整える予定である。 
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図1. 独自データウェアハウス技術を用いたデータ統合とエンリッチメント解析 
 
 
 

図2. 多項目のデータ間での多変量解析の例（主成分分析） 


