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§１．研究成果の概要 

  

本研究の目的は、がんにおけるヒト腸内細菌叢の役割を解明し、腸内環境情報を用いた革新的な

予防・診断・治療技術を創出すること、すなわち「Microbiome-based Precision Medicine」の実現を

目指すものです。様々な疾患に関与するヒト腸内細菌や細菌由来遺伝子・代謝物質を特定し、利

用可能な基盤データとして蓄積します。また、機械学習モデルを用いた、腸内環境情報を入力デ

ータとして扱う機械学習モデルを構築し、大腸がんなど多くの疾患に関する診断モデルの開発も

行っています。機械学習モデルの構築には大量の訓練データが必要なので、本研究ではヒト腸内

環境データの蓄積と利用やしやすい形への加工に加え、疾患の診断、原因解明に向けたヒト腸内

環境データの新規解析手法の開発を行います。 

本年度の研究概要として、大腸がんの早期診断に関するマーカーの発見について報告します。本

研究では、大腸内視鏡検査（大腸カメラ）を受けた 3,199 名の受検者から、食事等の「生活習慣な

どに関するアンケート」調査、凍結便、大腸内視鏡検査所見などの臨床情報を収集しています。凍

結便からメタゲノム解析（1,211 名）とメタボローム解析(994 名)を行っています。ここでは 616 名の

被験者のがんのステージ情報とあわせてデータべベース化を行い、各ステージごとに腸内環境の

特徴を調べました。その結果、がんのステージによって便中に増減している腸内細菌が大きく異な

ることが分かりました。特に大腸がんの多段階発がん過程において、大腸がんと関連する細菌につ

いて大きく二つのパターンに分けることができました。これらのデータを用いて、大腸がんの早期判

別が可能なマーカー及び機械学習モデルを構築しました。 
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図：がんの多段階発がんと腸内環境の変動：ポリープ（腺腫）から粘膜内がん、比較的早期のが

ん（Stage Ⅰ/Ⅱ）、進行がん（Stage Ⅲ/Ⅳ）へと進むにつれて、増殖する細菌や代謝産物（Bile 

acids：胆汁酸、Amino acids：アミノ酸、Isovalerate：イソ吉草酸など）はダイナミックに変動する。 
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§２．研究実施体制  

 

（１）山田グループ 

① 研究代表者：山田 拓司 （東京工業大学生命理工学院 准教授） 

② 研究項目 

・細菌組成解析 

・細菌由来遺伝子組成解析 

・メタボローム解析 

・疾患判別機の構築 

・腸内環境統合データベースの構築 

 

（2）谷内田グループ 

① 主たる共同研究者：谷内田 真一 （大阪大学大学院医学系研究科 教授） 

② 研究項目 

・ヒト便検体の採取 

・オミクスデータ取得 

・メタデータ取得 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


