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［要　約］

地球上で人類が生存できる限界を示す概念「プラネタリー・バウンダリー」が 2009 年に定義されて
以降、その深刻度はさらに増している。その対策の一つとして、生物多様性の損失から回復傾向へ向か
わせる姿勢、いわゆる「ネイチャー・ポジティブ」が 2030 年のグローバル目標として掲げられている。
このような国際社会の趨勢に伴い、さまざまな学術分野において、環境、並びに生態系全体を捉えた研
究が増えてきている。筆者らは、産学共同研究の形式で、当該視点の研究を続けており、高温下で発酵
する好熱菌群を農畜水産分野、並びに環境分野において適用させた現場における学術的データを蓄積し
ている。これらの解析では、計算科学的アプローチとして、機械学習、因子分析、並びに構造⽅程式・
因果推論などが駆使されている。そこで本稿では、環境科学的な研究事例にも触れた上で、家畜の腸内
細菌叢を対象とした研究事例とその応用展開の視点についてご紹介する。これらの技術情報が、持続可
能な環境保全型の畜産技術の発展に少しでも貢献することができれば幸いである。

キーワード：�腸内細菌叢、計算科学、環境保全型畜産、好熱菌

地球上で人類が生存できる限界を示す概念と
して「プラネタリー・バウンダリー」が 2009
年に定義されて以降［1］、その深刻度はさらに
増し、窒素・リン、新規化学物質の生物圏への
過剰流入、並びに生物多様性の喪失がすでに危
険な水準に達している［2］。そのため、国連生
物多様性条約における第 15 回締約国会議

（CBD-COP15）（2021-2022 年）では、2030 年
のグローバル目標として、生物多様性の損失か
ら回復傾向へ向かわせる姿勢、すなわち「ネイ
チャー・ポジティブ」が掲げられている。生物
多様性は、気象変動とも表裏一体の側面を持つ
ことから、地球温暖化の観点にも関わることに
なる［2］。温暖化によって、生物の多様性は失
われる傾向にあり、また逆に生物多様性が保持
されることによって、温暖化のスピードが抑制
されると予測されている。したがって、生物多
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様性の喪失を防ぎつつ、温室効果ガスの発生を
抑制させうる仕組みを構築することが極めて重
要であることがわかる。このような時代背景の
中で、さまざまな学術分野において、環境、並
びに生態系全体を捉えた研究が増えてきてい
る。当該研究視点として、筆者らは、非食用の
海産資源残渣を原料とした高温発酵（自家発酵
熱として 70-90℃）によって生産されたリサイ
クル発酵産物（以下、好熱菌発酵産物）［3］の
機能性の評価を進めている（産学共同研究）（図
1a）。好熱菌発酵産物には、好熱性のバシラス
科（Bacillaceae）を含む好熱菌群が含まれ、複
合菌、あるいは単離菌の状態で、肥・飼料など
として長年使用されており、農畜水産分野、並
びに環境分野における学術的なデータを蓄積し
ている。これらの研究では、分野を超えて利用

されている計算科学的アプローチ［4, 5］を活
用している。そこで本稿では、畜産分野以外の
筆者らの研究事例についても概説するととも
に、家畜の疾病予防と温暖化ガス発生の抑制を
考慮した環境保全型畜産を目指す、家畜の腸内
細菌叢を対象とした研究報告について論述す
る。

農水産・環境科学分野における研究事例

生態系における環境微生物・物質循環の理解
を深めるために、図 1b に示したステップで研
究を進めている。
まず、農産分野の研究事例をご紹介する［6］。
前述の好熱菌発酵産物の土壌への施用によっ
て、植物は病害虫の影響を受けにくく、⽣産性
を向上させる傾向が現場にて確認されていた。
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図 1. 計算科学を活用した生態系の理解  

(a) 研究対象である好熱菌の研究開発の視点 （b）生態系における環境微生物と物質循環に対する計算科学

的評価の概念図 

 

農農水水産産・・環環境境科科学学分分野野ににおおけけるる研研究究事事例例  

生態系における環境微生物・物質循環の理解を深めるために、図1bに示したステップで研究を進めている。 

まず、農産分野の研究事例をご紹介する［6］。前述の好熱菌発酵産物の土壌への施用によって、植物は病害

虫の影響を受けにくく、⽣産性を向上させる傾向が現場にて確認されていた。そこでその作用機序を探るため

に、根菜類であるニンジンをモデル植物として、地中と地下の代謝物と土壌細菌叢の挙動を調査した。オミク

ス解析データに基づいて、機械学習（ここではデータの中央値に基づいて、オミクスデータを二値化して解析）

図1　計算科学を活用した生態系の理解 
（a）研究対象である好熱菌の研究開発の視点　（b）生態系における環境微生物と物質循環に対す
る計算科学的評価の概念図



そこでその作用機序を探るために、根菜類であ
るニンジンをモデル植物として、地中と地下の
代謝物と土壌細菌叢の挙動を調査した。オミク
ス解析データに基づいて、機械学習（ここでは
データの中央値に基づいて、オミクスデータを
二値化して解析）によって対照区と試験区を識
別する特徴的な因子群を抽出し、それらに基づ
く構造方程式を算出した。その結果、窒素循環
に関わる細菌群と代謝物を含むグループが構造
方程式モデルとして最適値を示すことが予測さ
れたため、in vitro試験によって、安定同位体
の窒素の挙動、並びに脱窒反応を調べた。これ
らの知見から、好熱菌発酵産物の施用効果とし
て、植物の生産性が改善した土壌環境では、窒
素固定と温室効果ガスの一つである一酸化二窒
素（N2O）（CO2 の 298 倍の温暖化係数をもつ）
の発生を抑制する可能性があることを推察して
いる。
水産分野の事例としては、養殖施設と海草（ア
マモ , Zostera marina: 魚介類の卵を養う“海の
ゆりかご”として、低炭素社会の実現のための
ブルーカーボンの認証対象）の関係に関する研
究が挙げられる。疫学調査の結果、非閉鎖型の
陸上養殖施設（海水を汲み上げ、養殖池を循環
後に排水するタイプの養殖施設）が隣接する湾
内では、その沿岸に海草が生えにくい傾向が確
認された。しかしながら、その中でも、例外的
に非閉鎖型の陸上養殖施設の沿岸で海草が繁茂
する現場（好熱菌発酵産物を飼料の一部として
長年利用）があり、海洋底泥の共生細菌群を調
べた結果、海草繁茂に特徴的な共生菌群のグ
ループによる構造方程式モデルの計算に成功し
ている。これらの共生細菌群の季節変動を調べ
ると、発酵産物を飼料として活用している場合、
構造方程式モデルの構成因子（海草繁茂に特徴
的な共生菌群）のバランスが明らかに安定して
いた［7］。これらの結果は、魚の腸内を介して
周辺の海域の微生物生態系が変化する可能性を
示唆しているため、詳しい解析が進められてい
る。
同様の観点は、昆⾍モデルの研究においても
検証されている。なかでも、カブトムシの幼⾍
に好熱菌発酵産物を給与すると、最適値を示す
構造方程式モデルの共生系のバランスが変わ
り、空気中の窒素固定をする細菌群や⼀酸化⼆

窒素の発⽣を抑制する可能性のあるアナモック
ス菌（ここでは Gemmatimandetes門）が増える
傾向［8］が併せて確認されている。腐葉土の
存在意義や、腐葉土を用いた有機農業、あるい
は森林を守るための生態系の一つとして、昆虫
が果たす役割を示すデータであり、昆虫の腸内
共生菌から捉えた温暖化対策に繋がる知見と想
定している。

「腸・環」循環における研究視点

前述の養殖施設や昆虫を対象とした研究から
も推察されるように、様々な動物種の腸内微生
物は自然循環し、生態系と直接、あるいは間接
的に関わっている。したがって、さまざまな「腸・
環」との間で循環している生態系のネットワー
クを理解する必要性がある（図 2a）。すなわち、
外部環境因子が腸内環境にどのような影響を与
え、その後、生理的な変化（家畜であれば生産
性や耐病性）とともに、排泄後の外部環境にど
のような影響が与えられうるのかという観点に
おける理解である。このような複雑系を捉える
ための一つのツールとして、前述の計算科学的
アプローチは威力を発揮しうる。概略としては、
複数のデータの中から重要因子群を機械学習に
よって抽出し、因子分析、並びに構造方程式・
因果推論によって、計算上、強い関係性を有す
るグループを見出す方法論である（図 2b）。一
般的に、ある要因の影響を評価する場合、介入
の有無（あるいは介入前後）の差を評価する差
分法により任意の因子の統計的有意性を評価す
る。このメリットは、単一の重要因子の影響度
合いを評価することにある。ただ、自然界にお
ける複雑な因子群のネットワークを俯瞰するた
めには、特定の因子の影響を追求するだけでは
なく、複雑なネットワーク構造の中でも重要な
グループの統計的意義を理解する必要がある。
例えば、差分分析で有意差がなくとも、常に存
在する因子の存在意義を推察することにつなが
りうる。計算手順としては新旧織り交ぜた形と
なっており、機械学習は最新の技術である一方
で、構造方程式の計算手法の歴史は古く、1900
年代の初頭にWright が遺伝学の研究に活用し
た事例にまで遡る［9］。その後、計算手法も種々
改良され、経済学、心理学、環境学、工学、土
壌学などの幅広い分野での活用事例が報告され
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ている。但し、因子群の因果関係を統計的に評
価しうる構造方程式モデルは、あくまでもグ
ループ構造を予測する上での計算上のツールで
あるため、予測されたグループ内の因⼦群につ
いて実験的検証や過去の知見から推察される
データが重要であることは言うまでもない。

家畜における研究事例

ここでは肉牛である黒毛和種を用いた研究報
告として、抗菌薬［10］、母子の腸内細菌叢の
関係性［11］、並びにこれらの関係に影響しう
るプロバイオティクスに関する事例［12］をご
紹介する（図 3）。
抗菌薬は、成長促進、あるいは感染症に対す
る予防的投薬を目的として用いられるが、過剰
な使用は、薬剤耐性菌の蔓延につながる可能性
があるため世界的に懸念されている。筆者らの
研究では、抗菌薬を添加しない代用乳群（慣行

区）に対して、抗菌薬であるクロルテトラサイ
クリンを 1%含有する代用乳群（抗菌薬群）を
比較し、仔牛の発育成績や腸内環境に及ぼす影
響を検討した。その結果、抗菌薬の有無は発育
成績に影響しなかった。しかしながら、腸内細
菌の構成割合と糞中有機酸濃度のデータに基づ
いて機械学習、および因果推論による詳細な解
析を行った結果、抗菌薬無添加の代用乳給与は、
仔牛の生産性・健全性に寄与する短鎖脂肪酸の
一つである酪酸の産生に対して正の影響を与
え、計算上、この構造方程式には酪酸産生菌で
ある Lachnospiraceae科（Dorea属など）が関
与していることが予測された。また、温室効果
ガスであるメタンを産生する古細菌の
Methanobrevibacter属が酪酸に対して負の影響
を与え、同時に抗菌薬の投与も負の影響を与え
る寄与度が算出された。このことから、抗菌薬
に依存しない飼養管理は、仔牛の健全な発育の
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図 2. 「腸・環」循環の視点におけるオミクスデータを活用した構造的理解   

（a）「腸・環」循環の視点.（b）計算科学的評価の主要なステップ 機械学習はエネルギーランドスケープ

の事例を示している。Stable state は、ネットワーク構造として安定性の高いグループ構造を意味している。

因子分析では、機械学習の特徴量として選抜された因子群を対象として計算上の共通点に基づく分類をし、

構造方程式では、これらの分類結果に基づいて選抜された因子群（図中では A-E）の関係性の強さを算出

し、グループ全体の統計量、あるいは因子間の寄与度を合わせて示すことができる。  

  

「「腸腸・・環環」」循循環環ににおおけけるる研研究究視視点点 

前述の養殖施設や昆虫を対象とした研究からも推察されるように、様々な動物種の腸内微生物は自然循環し、

生態系と直接、あるいは間接的に関わっている。したがって、さまざまな「腸・環」との間で循環している生

態系のネットワークを理解する必要性がある（図2a）。すなわち、外部環境因子が腸内環境にどのような影響

を与え、その後、生理的な変化（家畜であれば生産性や耐病性）とともに、排泄後の外部環境にどのような影

響が与えられうるのかという観点における理解である。このような複雑系の理解を深めるための一つのツー

図2　「腸・環」循環の視点におけるオミクスデータを活用した構造的理解  
（a）「腸・環」循環の視点.（b）計算科学的評価の主要なステップ 機械学習はエネルギーランドスケー
プの事例を示している。Stable state は、ネットワーク構造として安定性の高いグループ構造を意
味している。因子分析では、機械学習の特徴量として選抜された因子群を対象として計算上の共
通点に基づく分類をし、構造方程式では、これらの分類結果に基づいて選抜された因子群（図中で
は A-E）の関係性の強さを算出し、グループ全体の統計量、あるいは因子間の寄与度を合わせて示
すことができる。 



みならず、環境負荷の低減とも関係性があるこ
とが示された。
次に、母子の腸内細菌叢の関係性に関する研
究事例をご紹介する。母子の腸内細菌叢を評価
する取り組みは、世界的に進められており、妊
娠期における母親の腸内細菌叢が、胎児の脳神
経系や免疫系の発達、並びに出生後の疾病や肥
満に影響を及ぼす可能性が指摘されている
［13］。しかしながら、ヒト（での観察）を除き
［14］従来のモデル動物を用いた研究成果は、
閉鎖系の飼育条件下で、かつ遺伝的に同系統の
母子間を対象とした研究成果が中心であるた
め、開放系の飼育管理下において遺伝的背景が
異なる母子が共存する通常の畜産現場（外部環
境の土などにも直接、晒されうる畜産特有の環
境下）、すなわち放牧飼育管理条件下における
母子間の腸内細菌叢の関係性を機械学習、因子
分析、並びに因果推論によって詳細に評価した。
その結果、離乳前の仔牛よりも、むしろ離乳後
の仔牛の糞中細菌叢が母牛の糞中細菌叢と強い
関係性を有することが計算科学的に裏付けられ
た。そして、放牧飼育における離乳前後で外部

環境に晒されやすい特徴的な畜産環境において
も認められることが示されたことになる。特に、
糞中細菌群の中でも、Faecalibacterium属と
Bifidobacterium属が、仔牛の生産性・健全性に
貢献する短鎖脂肪酸（酢酸、プロピオン酸、酪
酸）の増加に対して効果的であることが示され
た。
上記二つの研究事例に対して、改善傾向を示
しうるプロバイオティクス候補の一つとして、
前述の好熱菌発酵産物由来の Caldibacillus 
hisashii（微生物国際寄託番号 BP-863）［15］が
挙げられる。離乳直後の黒毛和種仔牛への投与
に よ っ て、 飼 育 成 績 の 向 上 と と も に
Bacteroidetes門と短鎖脂肪酸が増加し、メタン
産生菌の一種である Methanobrevibacter 属の構
成割合は減少する傾向が確認されている［12］。
また、離乳前の投与においても計算上の因果構
造のネットワーク上、短鎖脂肪酸との間で強い
寄与度であることが計算上示された［11］。同
様の改善傾向は、鶏・豚でも確認されている。
動物種毎に腸内細菌叢は異なるため、普遍的な
メカニズムを探る研究が進められている。
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ルとして、前述の計算科学的アプローチは威力を発揮しうる。概略としては、複数のデータの中から重要因子

群を機械学習によって抽出し、因子分析、並びに構造方程式・因果推論によって、計算上、強い関係性を有す

るグループを見出す方法論である（図2b）。一般的に、ある要因の影響を評価する場合、介入の有無（あるい

は介入前後）の差を評価する差分法により任意の因子の統計的有意性を評価する。このメリットは、単一の重

要因子の影響度合いを評価することにある。ただ、自然界における複雑な因子群のネットワークを俯瞰するた

めには、特定の因子の影響を追求するだけではなく、複雑なネットワーク構造の中でも重要なグループの統計

的意義を理解する必要がある。例えば、差分分析で有意差がなくとも、常に存在する因子の存在意義を推察す

ることにつながりうる。計算手順としては新旧織り交ぜた形となっており、機械学習は最新の技術である一方

で、構造方程式の計算手法の歴史は古く、1900年代の初頭にWrightが遺伝学の研究に活用した事例にまで遡

る［9］。その後、計算手法も種々改良され、経済学、心理学、環境学、工学、土壌学などの幅広い分野での

活用事例が報告されている。但し、因子群の因果関係を統計的に評価しうる構造方程式モデルは、あくまでも

グループ構造を予測する上での計算上のツールであるため、予測されたグループ構造を念頭に入れた実験的

検証や過去の知見から推察されるデータが重要であることは言うまでもない。 

 

図 3. 家畜モデルにおける腸内環境の構造的理解 

図3　家畜モデルにおける腸内環境の構造的理解



以上のように環境諸要因が関わり合う複雑系
の中で、基幹となるネットワーク構造を予測す
る上で、本稿でご紹介した計算手法は有効であ
り、今後の家畜の腸内細菌叢の評価と応用展開
においても活用できることが期待される。

おわりに

2015 年にご逝去された早石修先生（京都大
学名誉教授）は、医師でありながら土壌微生物
由来の酸素添加酵素（oxygenase）の研究を進
め、動物種を超えた普遍的な作用機序を解明し
［16］、「生化学の父」と呼ばれた。そして、そ
の後ノーベル医学・生理学賞の本庶佑博士など
著名な研究者を輩出してきた。本稿の研究視点
は、異分野に挑戦し続けてきた博士の足跡に学
ぶものでもある。本稿の情報が、将来の持続可
能な環境保全型の畜産技術の発展に少しでも貢
献する機会となれば幸いである。
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【Abstract】

The Planetary Boundary, a concept that indicates the limits of human survival on Earth. The severity of the 
problem has increased even more. For this reason, a so-called “Nature Positive” attitude toward recovery from 
biodiversity loss has been set as a global goal for 2030. In response to this trend in the international community, 
studies that takes a holistic view of the environment and ecosystems are increasing in various academic fields. The 
authors have been conducting research from this perspective in the form of industry-academia joint research and 
have accumulated academic data in the field of applying thermophiles that play some roles in the fields of 
agriculture, livestock and fisheries, as well as the environment. In these analyses, machine learning, factor analysis, 
and structural equations, which is used in fields such as economics, psychology, and environmental science, are 
applied as computational scientific approaches. Here, the results of computational scientific research on the gut 
microbiota of livestock will be introduced after touching on these examples outside the livestock field. This 
technical information may contribute to the development of sustainable and environmentally-friendly livestock 
farming technologies. 
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