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研究成果の概要（和文）：腸内代謝経路データベースの基盤構築、及び代謝経路中における遺伝子未知の反応に対する
遺伝子予測ツールを構築することができた。特に腸内代謝経路データベースは詳細な文献調査にもとづいて構築されて
おり、これまで登録されている既知の反応情報と比較して、その２倍以上の反応経路を本研究によりデータ化している
。また、各反応を担う遺伝子情報についても文献情報から抽出しており、非常に精度の高いデータベースとなっている
。このデータを利用して、これまでに報告されている健常人のヒト腸内細菌メタゲノム配列情報をマッピングしたとこ
ろ、新規登録反応に多くの多様性を確認することができた。

研究成果の概要（英文）：Human gut harbors millions of microbiome, and their functional ability have wide 
diversity. Most of related works are based on KEGG database for their functional annotation, however, 
most of functional modules are not well known.
Here we developed the database for gut microbiome, called as “enteropathway”, allows researchers 
uncover functionality of gut microbiome more clearly.　For example, we suggested few modules have high 
diversity across 1000 individuals, showing the diverse metabolic potential. In addition, these novel 
defined modules are under represented in Obesity patients comparing with healthy individuals.

研究分野：バイオインフォマティクス

キーワード： バイオインフォマティクス　メタゲノミクス　ヒト腸内細菌　データベース
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様 式

１．研究開始当初の背景

(1) ヒト

る微生物群が共生していると言われている。

糞便中に含まれる細菌を調べることにより

どのような腸内細菌が共生しているかを知

ることができる。しかしながら、多くの腸内

細菌が嫌気性であり難培養性であるため詳

細かつ網羅的な解析が非常に困難であった。

(2) 近年、遺伝子配列決定が比較的安価且つ

高速に行えるようになり、ヒト糞便中に含ま

れる微生物群の遺伝子配列全てを一度に決

定する

立された。この手法により糞便中の細菌組成

及び遺伝子組成を比較的容易に得ることが

できるようになった。ヒト腸内細菌叢は独自

の代謝系を持っており、葉酸などのビタミン

合成系、二次胆汁酸合成系、さらには食物繊

維を分解することによる酪酸などの短鎖脂

肪酸合成系などの存在が報告されている。腸

内細菌がヒトの健康状態に与える影響を解

明するためにはこのような腸内代謝系の理

解が必須である。しかしながら、腸内細菌に

よる化合物の代謝経路及び関連する酵素遺

伝子の多くは解明されていない。また、これ

までに文献などで報告されている代謝経路

をまとめて利用できるようなデータベース

の整備もされていない。

り大量の遺伝子配列を得ることができるが、

現状ではそれらの遺伝子に対して割り当て

ることができる遺伝子機能が非常に少ない。

２．研究の目的

(1) 本研究では腸内細菌叢における代謝反

応経路の解明を目的として、文献情報などか

ら腸内細菌叢における代謝反応経路を抽出

し、腸内細菌叢代謝経路データベースを作成

する。

ミンなどのヒト腸管内で修飾を受ける化合

物群を代謝する新たな反応経路を予測する。

 
３．研究の方法

(1) 本研究ではまず文献
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