
 

 

説 明 

次世代シーケンス・アンプリコン解析を用いた菌種構成の網羅的な解析だけではなく、細菌叢

解析には定量的な指標 (細菌の量) を用いることが重要であると考えられるようになってきま

した 1)。細菌叢解析では、「検体に含まれる菌種の構成割合およびその変化」が良く示されていま

すが、リアルタイム PCR 解析は「構成割合ではなく、対象とする菌種の遺伝子量およびその増

加や減少」といった定量的な情報を示すことができるのが特徴です。 

リアルタイム PCR 解析は、細菌叢解析に用いられる分子生物学的手法の中で最も定量性の高

い技術の一つであり、微量なサンプルからでも正確に定量することが可能であることから、今後

ますます細菌叢解析に利用されると思われます。 

リアルタイム PCR法は、サンプルに含まれる特定分類群 (微生物) の遺伝子を、リアルタイム

PCR 装置を用い、指数関数的に増幅する DNA の量をリアルタイムにモニタリングすることで、

サンプル中に含まれる目的対象とする微生物の遺伝子量 (コピー数) を推定する技術です。本技

術を用いることで、サンプル 1 gあるいは 1 mLあたりに含まれる特定の細菌種の遺伝子量を推

定可能な技術となります。種々のマーカーとなる細菌が分かっている場合、あるいは注目してい

る細菌が決まっている場合には、迅速かつ安価な手法であるリアルタイム PCR 解析を行うこと

が有効と考えられます。また、ターゲットとする細菌の遺伝子量と全細菌の遺伝子量を比較する

ことで、サンプル中の目的対象とする細菌の割合 (相対比) を算出することも可能です。 

 

 

 

食品分野において 

リアルタイム PCRを用いた解析として、緑茶エキスと紅茶エキスが腸内環境に及ぼす影響 2)、

ケトース投与による腸内細菌叢の変化 3)、ヘスペレチン投与が腸内環境に及ぼす影響 4)、プロバ

イオティック乳酸菌の病原微生物に対する投与効果 5)など多くの研究報告がされています。 
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プライマー          https://www.tecsrg.co.jp/services/community-structure/realtime-pcr/ 

当社は、腸内 (72種類)、口腔内 (16種類)、皮膚・その他 (6種類)、水環境 (7種類)、窒素循

環 (11 種類)、アーキア (9種類)、微生物腐食 (8 種類)、その他環境 (13 種類)、食品分野等 (22

種類) で使用可能なプライマーを常時取り揃えています。 

リストにない分類群に関しては文献調査、プライマー設計、プラスミド DNAスタンダードの

作製から行うことが可能です。 

 

注目の細菌 説 明 

Akkermansia muciniphila 腸内細菌叢と肥満、糖尿病などの代謝性疾患との関連が示唆され、 

次世代プロバイオティクスとしても注目されている* 

Atopobium parvulum 大腸がんの進行度との関連が示唆 

Bacteroides fragilis polysaccharide A (PSA)を産生し、宿主免疫系の発達および 

恒常性の維持に対する関与が示唆されている* 

Christensenella minuta 低 BMI、体重増加抑制との関連が示唆されている 

Clostridium cluster XI 肥満にともなう非アルコール性脂肪性肝炎 （non-alcoholic 

steatohepatitis NASH）との関連が示唆され、 

デオキシコール酸産生細菌を含む 

Faecalibacterium prausnitzii 抗炎症作用があり炎症性腸疾患 (IBD) との関連が示唆され、 

次世代プロバイオティクスとしても注目されている* 

Fusobacterium nucleatum 大腸がんの進行度との関連が示唆 

Methanobacteriaceae 科 欧米人と比較して、日本人ではその保菌率が少ないメタン生成菌 

Methanobrevibacter および Methanosphaera 属 

Peptostreptococcus stomatis 大腸がんの進行度との関連が示唆 

Roseburia 属 ヒト腸管内での主要な酪酸生成菌 

Veillonella 属 高負荷運動後に増加する乳酸代謝細菌** 

*El Hage R, Hernandez-Sanabria E, Van de Wiele T. Emerging Trends in “Smart Probiotics”: Functional 

Consideration for the Development of Novel Health and Industrial Applications. Front Microbiol. 2017;8:1889 

**Scheiman J, Luber JM, Chavkin TA, MacDonald T, Tung A, et al. Meta-omics analysis of elite athletes identifies 

a performance-enhancing microbe that functions via lactate metabolism. Nat Med. Epub ahead of print 2019. DOI: 

10.1038/s41591-019-0485-4. 
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