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　腸内細菌は、ヒトの場合100種から3,000種類、100兆個から1,000兆個、重量にすると約1.5 ～ 2 �kgが腸
に生息している。腸内細菌は互いに共生し、宿主であるヒトとも共生関係にある。宿主が摂取した食事を
主な栄養源として増殖し、同時に様々な代謝物を産生する。腸内細菌は、食物繊維を構成する難分解性多
糖類を脂肪酸に転換して宿主にエネルギー源を供給し、外部から侵入した病原細菌が腸内で増殖するのを
防止する感染防御の役割を果たすなど、宿主の恒常性維持に役立っている。また、腸内細菌間のバランス
の崩れは、様々な疾患の発症に関連する可能性が指摘されている。食事と腸内細菌叢に関する研究に加え、
運動と腸内細菌叢に関する研究が近年盛んに行われている。ラグビープロ選手の腸内細菌叢は一般人より
多様性が高いこと、最大酸素摂取量は腸内細菌叢の多様性や糞便中の短鎖脂肪酸の濃度と正相関するこ
と、持久的トレーニングやアスリートのコンディショニングによる介入で腸内細菌叢が変化することが示
唆されている。また、腸内細菌叢やそれを反映する排便がトレーニングやコンディショニング、健康づく
りに活用できる可能性も示唆されている。腸内細菌叢情報をスポーツ栄養分野においてどのように活用し
ていくかに関して今後の研究の発展が期待される。
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依頼総説

Ⅰ　はじめに

　ヒトの腸内には重量にして 1 ～ 2 �kg、総数100～
200兆個、種類にして100～3,000種の腸内細菌が共生
している。ヒトの糞便の約半分は腸内細菌もしくはそ
の死骸であることから、糞便を分析することで共生す
る腸内細菌叢の状態を知ることができる 1）。腸内細菌
叢は宿主であるヒトの生理機能と関連していることが
明らかになってきた。病原体の排除、食物繊維の消化、
短鎖脂肪酸・ビタミン類の産生、神経伝達作用のある
物質の合成、免疫制御などである 2）。
　腸内細菌叢の研究が急速に発展した最大の要因は
2005年頃から始まった次世代シーケンサーの普及によ
る。それまでは顕微鏡下における微生物の形態の観察
とそれに基づく分類体系の確立、生きた菌の培養技術
を用いた研究が用いられてきたが、これらの手法では
細菌叢の網羅的な解析には不十分であった。次世代
シーケンサーは、DNAの塩基配列を、超並列的に短
時間で決定する技術で、数百～千数百の種で構成され
る腸内細菌叢のような大規模な解析対象に対して用い
られ、時間あたりに解析可能な配列長、配列長あたり
のコストの点で、従来法を桁違いに凌ぐ効率を誇る。
　2008年には、次世代シーケンサー技術を用いて、米

国でヒトマイクロバイオームプロジェクト、欧州でメ
タヒットと呼ばれる、ヒトと共生する細菌叢の実態解
明に関する大規模研究プロジェクトが展開された。細
菌叢：microbiomeをキーワードにし、PubMedで文献
検索すると、2005年には206本の論文がヒットするに
過ぎないが、2010年には1,070本、2015年には6,222本、
2020年には17,700本がヒットし、指数関数的に研究論
文数が増加している。
　米国やEUでの大規模プロジェクトの大規模研究の
成果として、人共生細菌叢は身体部位により大きく異
なること 3）、腸内細菌叢の構造は大きくバクテロイデ
ス型、ルミノコッカス（フィーカリバクテリウム）型、
プレボテラ型の 3 つのタイプ（エンテロタイプ）に大
別できること 4）、肥満、心臓疾患、がんといった非感
染性疾患の発症や進行に関連する菌が存在するこ
と 5）～ 7）などが少しずつ明らかになってきた。また、腸
内細菌叢は国や地域によって大きく異なること 8）、成
長に伴って腸内細菌叢が形成され、 4 ～ 5 歳で多様性
（種類が多くかつバランスがそれらの割合が均一であ
る状態）が安定してくること 9）、これらの違いや変化
に環境や食事が関連する可能性があること 2）,10）などが
明らかになってきた。
　本総説では、腸内細菌叢と宿主の生活習慣、特に食
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事・栄養と身体活動・運動との関連について、これま
での研究成果を概観することを目的とした。

Ⅱ　食事・栄養と腸内細菌叢

　食事は腸内微生物叢構成を調節することによって、
人間の健康に影響しているようだ。次世代シーケン
サーで解析した腸内細菌叢と食事・栄養摂取との関係
を初めて紹介したのは、2011年にScienceに発表され
た論文である。98人の糞便サンプルの16S�rDNAシー
クエンシングの結果と食事調査の結果とを比較した横
断観察では、習慣的な食事の特徴、特にタンパク質と
動物性脂肪の摂取が多いとバクテロイデス型、炭水化
物の摂取が多いとプレボテラ型のエンテロタイプに分
類されるケースが多い。さらに10人の被験者に対し、
高脂肪/低繊維または低脂肪/高繊維食を10日間連続摂
取させる介入により、開始してから24時間以内にマイ
クロバイオーム組成が変化したが、10日間の研究の間
に落ち着き、個々人のエンテロタイプは大きく変化し
ないことが示された。このことから、腸内細菌叢のエ
ンテロタイプは長期の食事の習慣と関連することが示
唆された10）。この2011年の研究以降、食事と腸内細菌
叢に関する多くの研究が行われてきた。2014年にna-
tureに発表された論文では、10名の被験者を対象とし
た完全動物由来食と完全植物由来食をそれぞれ連続 5
日間ずつ喫食する介入研究が実施され、動物由来食で
は腸内細菌叢のβ多様性指数が喫食開始わずか 2 日後
に有意に増加し、喫食終了後 2 日目に元の細菌叢の多
様性に回復した。また植物由来食喫食期間では酢酸や
酪酸といった炭水化物発酵由来の短鎖脂肪酸が動物由
来食喫食期間よりも有意に高値を示した一方、動物由
来食喫食期間ではイソ吉草酸やイソ酪酸といったアミ
ノ酸発酵由来の代謝産物が高値を示した11）。これらの
結果は動物由来や植物由来の極端な食事の変化に対
し、腸内細菌叢がその構成や代謝産物を急速に適応さ
せることができることを示唆している。栄養素のバラ
ンスが良く、健康食と評価されている日本食の影響に
ついて、我が国の研究者によって検討され、1975年当
時の日本人の平均的な食事を 4 週間摂取させる介入の
効果を検討した結果、介入群と対照群との間で、ラク
ノスピラ、パラバクテロイデス、サッテレラなどの 4 つ
の腸内細菌の変化に差が見られ、介入群では体脂肪率、
血中中性脂肪、HbA 1 cの低下が観察された12）。
　特定の食品の摂取が腸内細菌叢に及ぼす影響につい
ても検討されている。無作為割り付け介入研究によっ
て、食物繊維を多く含む食事は腸内細菌叢の代謝機能
を向上させ、代謝産物としての短鎖脂肪酸の産生を増
やす。発酵食品は腸内細菌叢の多様性を増やし、腸管
の炎症シグナルを低下させる効果が期待されてい
る13）。世界中の脳卒中や心筋梗塞などの循環器疾患の

発症に最も関連する塩分の摂取に関して、145名を対
象とした 6 週間の減塩介入によって、腸内細菌叢が産
生する酪酸、吉草酸などの短鎖脂肪酸の宿主における
血中濃度が増加し、その増加の程度が血圧や動脈硬化
度の低下と関連していることが示唆されている14）。
　他にも多くの研究が実施されているが、横断研究も
介入研究も共に一つの研究で数十名程度、多くても
100名あまりの研究参加者による知見が多く、得られ
た結果において食事や栄養摂取と関連する、あるいは
食事介入によって有意に変化する腸内細菌に一貫性が
ないことから、食事・栄養摂取と腸内細菌叢との関係
が明確となるには一層の研究が必要である。

Ⅲ　スポーツ・身体活動と腸内細菌叢

　スポーツ・身体活動と腸内細菌叢との関連も注目さ
れるようになってきた。私たちの文献渉猟の範囲内で
スポーツと次世代シーケンサーで解析した腸内細菌叢
との関係を最初に報告したのは、2014年のClarkらに
よるプロラグビーフットボール選手の腸内細菌叢の特
徴に関する横断研究である15）。ラグビー選手は正常体
格の対象者と選手と体格を一致させた対象者と比較し
て、多様性が高いことを示した。また菌種別では、ラ
グビー選手は腸管内の粘膜ムチンの産生に寄与するア
カマンシアムチニフィラが豊富であることも示され
た。腸内細菌叢の多様性が高いことやムチン層の豊富
さは、環境変化に対して腸内細菌叢の構成が崩れにく
く、宿主にとっては消化器の状態が安定し易いことを
示唆している。
　体力と腸内細菌叢との関連も報告されている。全身
持久力の指標である最大酸素摂取量は菌種数と正の相
関関係（R 2�=�0.204）にある16）。また、ファーミキュー
テス門とバクテロイデテス門の比率F/B比が体重当た
りの最大酸素摂取量と正の相関（R 2�=�0.227）にあ
る17）。これらの関係には単に運動習慣の有無だけでな
く、食事やその他の要因が関与している可能性を否定
できない。F/B比が高い人は肥満である割合が高いこ
とが報告されている18）。全身持久力を高く保つための
有酸素性トレーニングは多くのエネルギー消費を伴う
ゆえ、多くのエネルギー摂取が必須である。食事から
エネルギーを効率的に吸収し、かつ無駄なく利用する
ことにF/B比が高い腸内細菌叢が貢献しているかもし
れない。

Ⅳ　運動介入（トレーニング）と腸内細菌

　運動が腸内細菌叢に及ぼす影響を検討した介入研究
も2018年頃から発表されている。日本人高齢者を対象
にしたランダム化クロスオーバー運動介入試験の成果
がTaniguchiらによって報告されている19）。33人の日
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本人男性が 5 週間の持久力運動プログラムに参加し
た。16S�rDNAシークエンシングのメタゲノム分析に
より、持久性運動介入が腸内細菌叢の多様性を増加さ
せることはなかったが、菌種の変化としてクロストリ
ジウムディフィシルの相対的な豊富さが運動介入期間
中に有意に減少し、オシロスピラは運動介入中に有意
に増加した。クロストリジウムディフィシルは腸炎の
発症に関連し、オシロスピラは難消化性食物繊維から
短鎖脂肪酸を多く産生する能力が高いことから、この
研究の結果は、中高齢者の運動トレーニングに腸内の
環境を整える役割を持つ菌を増やす効果があることを
期待させる。
　高強度インターバルトレーニングと中強度持久的ト
レーニングの効果の違いを比較した無作為割り付け介
入研究では、高強度トレーニングの方が中強度トレー
ニングよりもバクテロイデス門の存在比の増加量が有
意に高いことが示された。一方で、赤澤らは、アスリー
トの通常期とコンディショニング期との間の腸内細菌
の変化を比較し、コンディショニング期にバクテロイ
デスが減少し、ブラウティアやビフィドバクテリウム
が増加した20）。前述のいくつかの研究で変化が観察さ
れた菌の特徴として、クロストリジウムディフィシル
は腸炎の発症に関連し、オシロスピラ、バクテロイデ
ス、ブラウティアは難消化性食物繊維から短鎖脂肪酸
を多く産生する能力が高く、ビフィドバクテリウムは
酢酸を産生して腸内のpHを顕著に低下させ、腸内の
環境を整える役割を持つ菌であることが知られてい
る。この他にも私たちの文献渉猟の範囲内で15編程度
の介入研究が見つかったが、一貫した運動介入効果が
見られていない。この理由として、多くの菌から構成
される腸内細菌叢構造の変化や、数十属、数百種もの
中から一貫して変化する菌属種を見出すためには、食
事・栄養研究での課題と同様に、どの研究も被験者数
が十分でないことを挙げることができる。やはりこの
分野においても、今後、多人数を対象としたより大規
模な腸内細菌叢研究を実施することが不可欠である。

Ⅴ　�医薬基盤・健康・栄養研究所の腸内細菌
叢研究

　近年の急速な腸内細菌叢研究の発展により、腸内細
菌叢に対する私たち宿主であるヒトの生活習慣、特に
食事や身体活動の影響が明らかになりつつある。その
一方で、ほとんどの研究において、数百種類の腸内細
菌叢全体を俯瞰するには、研究の規模、すなわち研究
サンプル数が不十分であり、そのため研究間で一貫し
た知見を得られていないのが現状である。
　そこで医薬基盤・健康・栄養研究所では、医薬基盤
研究所と国立健康・栄養研究所の合併を機に、それぞ
れの持つ研究のノウハウや特徴を併せることでその相

乗効果を狙った研究（シナジー研究）として、腸内細
菌叢に焦点を当てた新しい生活習慣病の予防法に関す
る疫学研究を開始することになった。医薬基盤研究所
の遺伝子や代謝産物の分析技術やバイオインフォマ
ティクス技術と、国立健康・栄養研究所の疫学や栄養
学の手法を融合させた研究を、2015年から開始した。
その成果として公表されたのが日本人の腸内細菌叢
データベース：NIBIOHN�JMD（https://microbiome.
nibiohn.go.jp） で あ る。NIBIOHN�JMD� に は、16S�
rRNA遺伝子アンプリコンシーケンシングとショット
ガンメタゲノムシーケンシングの腸内細菌叢データに
加え、食事や身体活動などの生活習慣に関する様々な
データ�（表現型メタデータ）�が格納されている。また
一部の参加者については、経時的な繰り返し測定デー
タや、口腔内や皮膚などの細菌叢データを追加で格納
している。さらには、可視化や関連解析を可能とする
独自に開発した統合解析プラットフォームMANTA
を用いた統計解析も可能となっている。世界最大規模
の腸内細菌叢データベースとして、そのデータは、日
本人の腸内細菌叢の理解や、様々な健康状態や疾患と
腸内細菌との関わりを解明する研究など、様々な研究
に利用されることが期待されている。
　そのNIBIOHN�JMDに格納されたデータを用いて公
表された研究の一部を紹介する。一つ目は1,596名の
健常な日本人を対象とした 2 つのコホートから得られ
た、腸内細菌叢の構成とその変動因子に関する横断研
究である21）。この研究では 2 つの独立したコホートを
別々に分析し、宿主の300項目に及ぶ生活習慣や身体
特徴の中から腸内細菌叢の多様性指数に関連する、 2
つのコホートに共通する因子を探索した。コホートA
では居住地域、糞便の形状、性別、年齢、排便頻度、
運動習慣、仕事の役職、ビール、脂肪を多く含む食品、
コーヒー、うどんの摂取が、コホートBでは糞便の形
状、性別、年齢、排便頻度、水泳の運動習慣、糞便の
匂い、BMI、ビール、味噌汁、魚介類の摂取が、腸内
細菌叢の多様性指数と独立して関連していた。 2 つの
コホートで共通していた要因は、性別、年齢、糞便の
形状、排便頻度、ビール飲酒の 5 項目に過ぎなかった。
これまで多くの研究で、腸内細菌叢の多様性と食事や
身体活動との関連が強調されてきたが、その寄与率は
高くなかった。その理由としては、参加者の多くが健
常で、同じ日本人であることから、その食事や身体活
動といった生活習慣に大きな違いがなかったことが背
景にあると推測される。
　また、糖尿病の予防や改善に効果的な腸内細菌叢や
その代謝産物の探索を試みる研究22）が行われ、データ
ベースからBMIと関連する複数の腸内細菌のうち、そ
の存在比がBMIと最も強く逆相関したブラウティア
ウェクセレラエ（Blautia Wexlerae）が同定された。
ブラウティアウェクセレラエを、高脂肪食を摂取させ
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たマウスに経口投与すると、体重増加と耐糖能異常が
抑制されることが明らかとなった。また、ブラウティ
アウェクセレラエがその代謝経路を用いて多く産生す
るS-アデノシルメチオニン、アセチルコリン、I-オル
ニチンの 3 つの代謝産物を、高脂肪食を摂取したマウ
スに経口投与すると、菌体そのものを投与したのと同
様に、体重増加と耐糖能異常が抑制された。これらの
結果から、ブラウティアウェクセレラエとその代謝産
物は肥満や糖尿病の予防に効果的である可能性が示唆
された。

Ⅵ　まとめと展望

　宿主であるヒトの食事や運動といった生活習慣や腸
内細菌叢との関連が、ほんの一部ではあるが明らかに
なりつつある。一方で、数百に及ぶ宿主の生活習慣因
子と数百種に登る腸内細菌叢との関係の組み合わせは
数万から数百万通りであり、それらの関係を解明する
ためにはより多くの研究の推進が必要である。
　これまでの限られた研究成果に基づいて、腸内細菌
叢の検査結果をもとに健康アドバイスを提供する商品
や、サプリメントや食品の製造・販売などが、一般消
費者を対象に始まっている。スポーツ栄養学の分野に
おいては、アスリートの栄養サポートやコンディショ
ニングの新しい方法の開発や、運動と食事の相互作用
に基づいた新しい健康増進法の開発が期待されてい
る。腸内細菌叢研究から得られたエビデンスが、医療
や公衆衛生の臨床や現場、ひいては健康サービスとし
て一般消費者に安心して利用されるためには、運動と
食事が腸内細菌叢に及ぼす影響や腸内細菌叢が宿主の
健康状態やコンディションに及ぼす影響に関するエビ
デンスを一層蓄積しなければならない。
　NOBIOHN�JMDは食事・栄養、身体活動・運動に
関する膨大なメタデータを収載しているため、スポー
ツ栄養学の発展に寄与する強力なツールとなりうる。
腸内細菌叢研究をスポーツ栄養の研究に生かしたい研
究者の皆様にはアクセスや活用をお願いしたい。
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ABSTRACT

In�humans,�100�to�3,000�types�of�gut�microbiota�numbering�100�to�1,000�trillion�and�weighing�approximately�1.5�
to�2�kg�live�in�the�intestine.�Gut�microbiota�live�symbiotically�with�each�other�and�with�the�human�host.�Their�
main�sources�of�nutrition�are�the�nutrients�contained�in�the�diet�ingested�by�the�host；these�microbiota�are,�in�
turn,�responsible� for�the�production�of�various�metabolites.�Gut�microbiota�convert�non-degradable�polysaccha-
rides�found�in�dietary�fiber�into�fatty�acids,�thereby�supplying�the�host�with�an�energy�source�and�playing�a�role�
in�defense�against�infection�by�preventing�pathogenic�bacteria�that�have�invaded�the�host�from�outside�from�pro-
liferating�within�the�gut.�This�helps�to�maintain�homeostasis� in�the�host.� Imbalances�among� intestinal�bacteria�
are�thought�to�be�related�to�the�incidences�of�various�diseases.�In�addition�to�research�on�diet�and�gut�microbiota,�
research�on�exercise�and�gut�microbiota�has�been�actively�conducted�in�recent�years.�For�example,�the�gut�mi-
crobiota�of�rugby�players�is�more�diverse�than�that�of�the�general�healthy�population.�Exercise�training�and�ath-
letic�conditioning�interventions�have�been�suggested�to�alter�the�gut�microbiota.�Data�on�the�intestinal�microflora,�
obtained�using�defecation�as�an�indicator,�may�be�applicable�to�athletic�training,�conditioning,�and�health�promo-
tion.�Future�research�is�warranted�on�how�to�utilize�information�on�gut�microbiota�in�the�field�of�sports�nutrition-
al�science.
Keywords:��exercise,�diet,�life-style,�microbiota


