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 腸内微生物研究において、個々の微生物のゲノム情報は必要不可欠な研究資源である。以前は、微生物
を単離・培養し、そのゲノムを抽出・シークエンシングすることで、個々の微生物のゲノム情報を得てき
たが、この方法は、手間や時間がかかり、培養困難な細菌やウイルスに適用するのが難しい。そこで本研
究では、日本人 787 名のメタゲノムショットガンシークエンシングデータから、単離・培養を行わずに、
細菌及びウイルスのゲノムを再構築・データベース化し、これを用いて腸内微生物叢と食生活、人種集
団、疾患との関連を評価した。 

 我々は合計 19,084 個の細菌ゲノムを再構築し、Japanese Metagenome Assembled Genomes (JMAG)
としてデータベース化した。先行研究で構築された大規模な細菌ゲノムデータベースと JMAG とを比較
したところ、JMAG には納豆菌や海苔に関連したゲノム配列が多く含まれており、日本食に関連した特
徴が見出された。JMAG を参照配列として細菌の定量を行い、納豆や乳製品など、食品に関連する 5 種
の細菌の量について、食事に関連するアジア人特異的な遺伝子多型 rs671 との関連を評価した。その結
果、乳製品に関連する Enterococcus_B lactis 及び Streptococcus thermophilus について有意な関連(P < 
0.05)が見出され、rs671 が乳製品摂取量の増加を介して、乳製品に関連した腸内細菌の増加に寄与する
可能性が示唆された。 

 次に、31,395 個のウイルスゲノムを再構築し、Japanese Virus Database (JVD)としてデータベース化
した。JVD に含まれる種のうち、62.9%は先行研究で報告のない、新種のウイルスであった。我々は特
に、腸内における主要なウイルスの一つである crAss-like phage に着目し、疾患との関連を評価した。関
節リウマチ、全身性エリテマトーデスでは αγ crAss-like phage など、一部の亜科について減少が認めら
れ、炎症性腸疾患では、広範な亜科について減少が認められた。さらに、ウイルス–細菌間の感染–被感染
関係を網羅的に探索した。その結果、crAss-like phage は過去に関節リウマチなどの疾患との関連が報告
されている Prevotella 属を含む Bacteroidetes 門の細菌を主に宿主とする一方で、一部の Firmicutes 門の
細菌にも感染することがわかった。 

 本研究では、日本人集団の腸内微生物ゲノムの大規模なデータベースを構築し、腸内微生物叢と食生
活、人種集団、疾患の関連を明らかにした。JMAG・JVD は公開されており、今後の微生物研究の推進に
資すると期待される。 
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