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ヒトの腸内には1000種、100兆個体を超える数多くの細菌が共⽣している。次世
代シーケンサーを活⽤した近年のメタゲノム解析により、ヒト腸内細菌研究は⾶
躍的な進歩をみせている。
我々のグループではヒト腸内環境に関わる様々なデータを収集している。糞便由
来の腸内細菌メタゲノム、メタボローム、内視鏡による臨床データ、さらには475
項⽬に上る⾷習慣、⽣活習慣のデータである。これらの半数は⼤腸がん患者由来
のサンプルであり、腸内環境の特徴から超初期⼤腸がんの診断に関わるオミクス
マーカー探索を⾏っている。今回、これらのデータを蓄積しているデータベース
や情報解析の⼿法について概説する。
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