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研究成果の概要（和文）：　真無盲腸目は前胃や盲腸といった発酵槽を持たない哺乳類である。昆虫食性を示
し、形態学的には原始的な形質を多く保持している。本研究では、日本に生息する真無盲腸目4種（コウベモグ
ラ Mogera wogura、ヒミズ Urotrichus talpoides、ジャコウネズミ Suncus murinusおよびワタセジネズミ 
Crocidura watasei）の消化管内微生物叢を明らかにしたところ、Bacteroidetes目を欠く特殊な微生物叢構成を
持っていた。さらにモグラを除く3種の消化管内微生物叢の多様性の度合いは他の小型哺乳類よりも低かった。

研究成果の概要（英文）： Eulipotyphlan mammals have no fermentative chamber as like fore-stomach or 
cecum, are insectivorous, and posses many primitive morphological characters. In this study, we 
analyzed the gastrointestinal microbiota of 4 eulipotyphlan mammals (Mogera wogura, Urotrichus 
talpoides, Suncus murinus, and Crocidura watasei). Interestingly, our analyses could not detect 
Bacteroidetes that is one of the major bacterial group within mammalian gastrointestinal tract. 
Furthermore, the level of diversity of microbiota is lower than other small mammals those have 
fermentative chambers. These result suggest that eulipotyphlan mammals have a characteristic 
consortium of gastrointestinal microbiota having the potential of primitive  consortium of 
gastrointestinal microbiota of mammals.

研究分野：生物多様性、進化
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研究成果の学術的意義や社会的意義
　真無盲腸目は、哺乳類の原始的な形態学的形質を有していることが知られてきたが、本研究ではその消化管内
に生息する微生物叢が、他の哺乳類とは大きく異なる構成をしており、さらに多様性も低いことを示した。この
結果から、本分類群の消化管内に生息している微生物叢構成が哺乳類のより原始的な微生物叢構成を反映してい
ることが期待される。本分類群の消化管内微生物叢をさらに研究することで、哺乳類の栄養代謝および恒常性維
持のために必要な微生物叢構成の最小構成を明らかに出来る可能性がある。また、飼育動物との比較から、ジャ
コウネズミが微生物叢構成の変遷を調べる良いモデル動物となる可能性も示された。
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１．研究開始当初の背景 
消化管内に生息する微生物叢の大きな役割の一つは、消化管の持ち主である宿主が分解できな
い食物成分を分解することにある。特に近年では、次世代シーケンサーを用いた遺伝子解析に
よって、消化管内微生物叢を網羅的に解析することが可能になり、2012年にはヒトの健康な状
態の消化管内微生物叢の全貌が明らかにされた。その結果、ヒトの消化管内には少なくとも 100
種以上の微生物が生息し、それらの微生物ゲノムから膨大な種類のタンパク質が産生され、ヒ
トにおける食物の栄養利用だけでなく、免疫、疾病などに大きく関与していることが明らかに
された。さらには、ヒトの消化管内微生物叢には３種類の典型的なパターンが存在することも
明らかとなった。 
 一方で野生動物においては、その食性や生息環境の多様性の高さから、より多様な消化管内
微生物叢パターンが存在することが予想されるが、その解析は実験動物や大型の展示動物等に
おいて成果が発表されているものの、野生の小型哺乳類においては殆ど解析が行われていなか
った。そこで申請者は、小型哺乳類の消化管内微生物叢を調べたところ（若手研究（B）、課題
番号 22770234）、モグラの消化管内微生物叢がこれまでに報告されてきた哺乳類の一般的な消
化管内微生物叢とは、その主要構成微生物が門レベルにおいてさえも大きく異なっていること
を発見した。モグラは真無盲腸目モグラ科に属する食虫性で地下に生息する哺乳類である。我々
が発見したモグラの消化管内微生物叢が、昆虫食性に由来するものなのか、それとも地下生活
という生活環境に由来するものなのかは現時点では不明である。そもそも真無盲腸目は頭骨や
歯の形態から極めて原始的な哺乳類の特徴を有する分類群と考えられている。さらに真無盲腸
目は、微生物発酵槽となる盲腸のない極めてシンプルな消化管を有している。 
 そこで本研究では、真無盲腸目に属する地下生活への適応度が異なる種の消化管内微生物叢
を 16S rRNA遺伝子を指標に用いて明らかにすることによって、食性や地下への適応度が消化
管内微生物叢に与える影響を解明するとともに、微生物発酵槽となる器官を持たない哺乳類の
消化管内微生物叢の多様性と進化を明らかにする。 
 
２．研究の目的 
本研究では、真無盲腸目に属する地下生活への適応度が異なる種の消化管内微生物叢の多様性
を明らかにすることによって、①食性や地下への適応度が消化管内微生物叢の多様性に与える
影響、②微生物発酵槽となる器官をもたない真無盲腸目の消化管内微生物叢パターン、の２点
を明らかにすることを目的とした。 
 
３．研究の方法 
 研究材料は、地下生活型の種としてコウベモグラ（Mogera wogura）、半地下生活型の種とし
てヒミズ（Urotrichus talpoides）、地上生活型の種としてワタセジネズミ（Crocidura watasei）
およびジャコウネズミ（Suncus murinus）を野外捕獲して研究に用いた。また、真無盲腸目か
ら実験動物化されているスンクス（Suncus murinus）の KAT 系統を、給餌飼料が同一で個体差
のない場合の参考データとして解析に用いた。消化管内容物から微生物叢の DNA を含む全 DNA
を抽出し、細菌の 16S rRNA 遺伝子を PCR 法によって網羅的に増幅し、得られた PCR 産物の塩基
配列を決定して微生物種を同定した。 
一般的に微生物叢に含まれる微生物種の同定には 16S rRNA 遺伝子の配列長と配列数が重要と
なる。これまで全く解析が行われていない野生小型哺乳類においては未同定の細菌が含まれて
いる可能性もあることから、本研究では、配列長を重視したサブクローニング法による 16S rRNA
遺伝子（全長約 1600bp のうち 1400bp）の同定と、配列数を重視した次世代シーケンサーによ
る解析（約 430bp）の両者を組み合わせることで、消化管内微生物叢の網羅的な解析を試みた。 
 
４．研究成果 
（１）サブクローニング法による解析 
地下生活型の種としてコウベモグラ（Mogera wogura）、
半地下生活型の種としてヒミズ（Urotrichus talpoides）
および地上生活型の種としてジャコウネズミ（Suncus 
murinus）の消化管内微生物叢を比較した。 
 その結果、ヒミズおよびジャコウネズミの消化管内微生
物叢は、Firmicutes 門と、Proteobacteria 門で、その 9割
が占められていたのに対して、コウベモグラにおいては、
Actinobacteria 門が多く検出され、多様な微生物が検出さ
れた。一方で、ヒトやマウスにおいては主要な消化管内微
生物構成群のひとつである Bacteroidetes 門が 3 種とも検
出されなかった（図１）。また、消化管内微生物叢の多様性
指数（シャノン指数、シンプソン指数）を求め、これまで
に本研究で用いた手法と同じ手法を使用して報告されてい
る囓歯目、兎型目の多様性指数と比較したところ、こ 図 1 



れら 3種の微生物叢の多様性は低いことが示された。また興味深いことに、地下生活に最も適
応したコウベモグラにおいて多様性が最も高く、地上性のジャコウネズミの多様性が最も低い
という結果が示された（図２）。 

 
（２）次世代シーケンサーを用いた解析 
 次に次世代シーケンサーを用いて、地下生活型のコ
ウベモグラ（Mogera wogura）、半地下生活型のヒミズ
（Urotrichus talpoides）地上生活型のジャコウネズ
ミ（Suncus murinus）およびワタセジネズミ（Crocidura 
watasei）の消化管内微生物叢を解析した（図３）。そ
の結果、ヒミズ、ジャコウネズミ、ワタセジネズミの
消化管内微生物叢は、Firmicutes 門と Proteobacteria
門で、その 9 割が占められていたのに対して、コウベ
モグラにおいては、 Actinobacteria 門および
Tenericutes 門など多様な微生物群が検出された。さ
らに、これらのデータから多様性指数（シャノン指数、
シンプソン指数）を算出したところ、コウベモグラに
おける微生物叢の多様性が高く、ヒミズにおいて低い
傾向が観察されたが、ジャコウネズミやワタセジネズ

ミなどの数値はばらついており、地下生活への適応度との具体的な関連性を見いだすことが出
来なかった。 
 
（３）実験動物のスンクスおよび野生捕獲したジャコウネズミの消化管内微生物叢の比較 
 さらに実験動物として飼育および系統化されたジャコウネズミ（実験動物名スンクス）の Kat
系統と野外捕獲したジャコウネズミの消化管内微生物叢を、消化管部位（小腸もしくは大腸）
ごとにサブクローニング法を用いて比較したところ、実験動物のスンクスにおいては小腸と大
腸の部位間で微生物叢構成に違いが検出されたが、野生スンクスでは検出されなかった。さら
に、消化管内微生物叢の多様性指数は実験動物よりも野生動物の方が高い値を示した
（Shinohara et al., in press, Experimental Animals）。さらに、消化管内微生物叢の構成群
のうち、飼育下の動物において増加する傾向が報告されている Streptococcus 属の割合が実験
動物で多く、野生動物で低いことが示された。同様の傾向は次世代シーケンサーを用いた解析
によっても得られた。 
 
（４）まとめ 
 これらの結果から、真無盲腸目の消化管内微生物叢は、ヒトやマウスなどとは大きく異なる
ことが示された。特に、発酵槽を持つ哺乳類の消化管内微生物叢の主要な構成群である
Bacteroidetes 目」を欠くことに特徴がある。また、モグラを除いて、その多様性は発酵槽を
持つ他の小型哺乳類よりも低いことが示された。食虫性の真無盲腸目には、発酵槽がないシン
プルで原始的な消化管構造をしている。食性および消化管構造が、このような微生物叢の構成
を導いていると考えられた。しかしながら、モグラだけが微生物叢の多様性が高い理由は現在
のところ不明である。一方で、実験動物と野生のジャコウネズミを比較すると、実験動物のジ
ャコウネズミでは、その微生物叢の多様性が低下していることが明らかとなった。これは、他
の哺乳類を飼育した場合でもしばしば報告されている現象であるが、ジャコウネズミのような
極めてシンプルな消化管をもつ哺乳類においても同様の現象が観察されることが明らかとなっ
た。 
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