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要 旨

漬物由来乳酸菌Lactiplantibacillus plantarum TK61406（TK61406）を含むキムチの
摂取による腸内細菌叢および排便習慣への影響を検討するため，30〜40歳代の女性10名
を対象に，TK61406を2.5×109CFU含むキムチ50gを1日1回，2週間連続摂取させた。摂
取前，摂取期および摂取後期間において，アプリを用いて排便回数およびブリストルス
ケールスコアによる便性状を記録した。また，摂取前後に採便を行い，16S rRNA解析
による細菌叢解析を実施した。その結果，摂取前後で糞便細菌叢のα多様性，β多様性
および門レベルでの構成比に有意な変化は認められなかった。一方，属レベルでは
Ruminococcus torques groupおよびRuminococcus gnavus groupの相対存在量が有意に
減少し，Eggerthellaについても減少傾向が確認された。Streptococcusは有意に増加し
た。排便回数や便性状には有意な変化は認められなかった。以上より，TK61406を含む
キムチの2週間連続摂取は腸内細菌叢全体の構成や排便習慣に大きな影響を及ぼさない
一方で，一部の細菌群の相対存在量を変化させる可能性が示唆された。

漬物由来乳酸菌Lactiplantibacillus plantarum TK61406 
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�緒 言

2020年の新型コロナウイルスの蔓延を経て，
世界的に人々の健康志向が高まる中で，腸の
働きが注目を集めている。腸はかつて食物を
消化吸収して排泄するための器官とされてき
たが，免疫維持や代謝調節，さらには神経系
機能にも関与し，全身の健康状態に影響を及
ぼすことが近年の研究で明らかになってき
た1)。乳酸菌やビフィズス菌等，腸内で直接的
に腸内細菌叢のバランスを改善するプロバイ
オティクスと，食物繊維やオリゴ糖等，乳酸
菌やビフィズス菌等の餌となりこれらを増や
す作用を持つプレバイオティクスは，腸内細
菌叢のバランスおよび多様性に影響を与える
ことが知られている。臨床試験を対象とした
系統的レビューやメタ解析においては，これ
らの介入が腸内環境や糖代謝指標に変化をも
たらし，生活習慣病予防に寄与する可能性が
示唆されている2)3)。

プロバイオティクスを活用した食品の開発
は盛んに行われており，特定の菌株を含む機
能性ヨーグルトの臨床研究が多数報告されて
いる。例えば，Lactobacillus rhamnosus GG

（LGG）は，免疫応答や炎症マーカーへの影
響を示す複数の研究が報告され，乳酸菌が腸
管免疫調節に寄与する可能性が示唆されてい
る4)。また，Bifidobacterium longum BB536を
含む発酵乳の摂取により，Faecalibacterium
の増加やトリプトファン関連代謝物の変動が
確認され，腸内環境の改善に寄与する可能性
が示されている5)。このように，乳酸菌は菌株
ごとに特性や生理機能が報告されており，各
菌株を食品として摂取可能な形で評価するこ
とは，実用性の観点において極めて重要である。

漬物には主に野菜由来の乳酸菌が含まれる
ものが多数存在する。これまでに，すぐき漬
から分離された Levilactobacillus brevis 
KB290 株 や，す ん き 漬 か ら 分 離 さ れ た
Lactiplantibacillus（L.）plantarum SNK12

を用いた臨床試験では，整腸作用や免疫調節
作用，ストレス軽減作用等が報告されてい
る6)7)。しかしながら，乳酸菌そのものではな
く，乳酸菌を含む漬物の摂取が腸内環境や健
康状態に及ぼす影響を評価した臨床研究の報
告は限られている。

L. p l an t a rum（旧名：Lac t oba c i l l u s 
plantarum）TK61406（以下，TK61406）

（写真1）は，我々が漬物から分離した乳酸菌
1000株の中で，最も高い人工消化液耐性を有
する菌株として選抜した生姜漬由来の乳酸菌
株である。これまでの研究で，TK61406はラッ
トへの経口投与で腸内Bifidobacteriumを増加
させることを見出した8)。さらに，TK61406を
2.5×109CFU含む発酵液を12週間連続摂取さ
せた臨床試験においては，プラセボ食群と比
べ，試験食群の糞便内Bifidobacteriumおよび
乳酸菌数が有意に増加し，アンモニア濃度が
有意に減少したことから，TK61406の腸内環
境改善作用が確認された9)。また，プラセボ
食群に比べ，試験食群の顔肌の目立つ毛穴数
が有意に減少したことから，TK61406には
アンモニア濃度を減少させることで血中への
腐敗産物の移行が減少し，顔肌の調子を整え

漬 物 由 来 乳 酸 菌 Lactiplantibacillus 
plantarum TK61406を電子顕微鏡で観察
した。
写真1 TK61406の電子顕微鏡写真
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る作用があることも示唆されている9)。このよ
うに，我々はTK61406単体での様々な機能
を見出してきたが，漬物として摂取した場合
の有用性については未検討である。

キムチは白菜等の野菜と塩，唐辛子，魚介
塩辛，ニンニク等を主原料とし，原料由来の
乳酸菌による発酵を経て製造される朝鮮半島
の代表的な漬物である10)。2025年の国内漬物
生産量に占めるキムチの割合は約26％であり，
全漬物カテゴリーの中で最も高い構成比を示
している11) ことから，日本国内においても広
く普及し，日常的に食されている漬物である
と言える。キムチは発酵食品としての人気が
高く，その健康効果にも注目が集まっている。
一方で，国内で流通するキムチ製品には，安
全性や品質担保の観点から発酵工程を伴わな
い，あるいは発酵を制御する手法で製造され
るものが数多く存在する12)。また，キムチ由
来乳酸菌には機能性が報告されている菌株が
存在するものの13)，市販のキムチ製品ではそ
れらの菌株が含まれることを保証している例
は限られている。

そこで，本試験では30〜40歳代の女性10
名を対象に，機能性が確認されている乳酸菌
TK61406の発酵液を添加したキムチを作製し，
2週間連続摂取した際の腸内細菌叢および排
便習慣への影響について検討した。

Ⅰ 対象および方法

1．倫理
本試験は，「人を対象とする医学系研究に

関する倫理指針」14) を遵守した。
また，試験実施計画およびその修正は，ウ

ンログ株式会社倫理委員会の承認（申請番号：
19001，承認日2019年5月10日）の下に行わ
れた。
2．対象

対象は，排便記録アプリ「ウンログ」（ウ
ンログ，東京）に登録された30〜40歳代の女

性を候補とした。選択基準は，排便回数が週
3〜5回の者，野菜や食物繊維を毎日摂取しな
い者，ヨーグルトや乳酸菌飲料等を毎日摂取
しない者，肌の毛穴やハリが気になる者，キ
ムチを毎日摂取しない者とした。

ただし，除外基準である，試験開始前1カ
月以内に他の臨床試験に参加していた者，抗
生物質など腸内細菌叢に影響を与える薬剤を
服用している者，もしくは1カ月以内に服用し
ていた者，試験期間中に乳酸菌・ビフィズス
菌・納豆菌などの生菌類含有食品，オリゴ糖・
食物繊維を強化した食品，便通改善に良いと
される健康食品類（特定保健用食品を含む），
大麦を多く含む食品・サプリメントの追加摂
取を止めることができない者，緊急に治療を
要する疾患に罹患している者，または重篤な
合併症を有する者，消化吸収や排便に影響を
与える消化器疾患または手術歴がある者，他
の食品の摂取や薬剤を使用する試験，化粧品
および薬剤などを塗布する試験に参加中また
は参加の意志がある者，妊娠中・妊娠予定・
授乳中の者，その他被験者背景アンケートの
回答から被験者として不適切であると判断さ
れた者を対象から除外した。被験者に対して
は試験内容を十分に説明した後，自由意思に
より同意を得た。

なお，中止基準である，試験に起因する理
由によらず，被験者本人の都合で試験参加の
同意を撤回した場合，重篤な有害事象が発現
した場合，整腸に影響を及ぼす可能性がある
薬剤や健康食品（特定保健用食品を含む）・大
麦を多く含む食品・サプリメントを複数回に
わたり追加摂取していたことが判明した場合

（試験開始以前に摂取していた場合は除外），
試験期間中に抗生物質等の腸内細菌叢に影響
を及ぼす薬剤を使用した場合，試験期間中に
他の食品の摂取や薬剤を使用する試験に参加
していたことが判明した場合，被験者日誌の
著しい欠損，試験食品の著しい未摂取，被験
者としての信頼性を損なう行為が顕著な場合，
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試験開始後に被験者が試験対象外であること
が判明した場合に該当した際は，被験者の臨
床研究を中止することとした。
3．試験食品と試験方法

試験食には，乳酸菌TK61406（生菌）発酵
液を含む白菜を主原料としたキムチを用いた。
試験食の成分値を表1に示した。試験食は白
菜・大根・人参・ニラを切断後，200ppmの
次亜塩素酸ナトリウム水で殺菌洗浄を行い，
調味漬した後にタレと絡めてキムチを作製し，
最後にTK61406を含む発酵液を添加した。そ
の後，1パックあたり乳酸菌TK61406が2.5×
109 CFU含まれるよう50gずつ小分け包装し
た。被験者には，試験食を2週間分送付し，1
日1パックずつ摂取させた。摂取方法に制限
は設けなかった。

試験期間は前観察期間（摂取前）1週間，
摂取期間（摂取期）2週間，後観察期間（摂
取後）1週間とした。本試験は2019年2月4日
から3月3日にかけて実施した。試験期間中，
被験者にはwebアンケートやアプリ内で被
験者日誌（試験食摂取状況，排便回数，便性
状，自覚症状，医薬品の服薬状況等）を記録
させた。有害事象の有無は被験者日誌により

確認した。
4．検査方法

1）被験者日誌による排便状況評価
試験期間中，被験者にはアプリ内で排便回

数を記録させた。また，排便時には，ブリス
トルスケールを用いて便性状を7段階（コロ
コロ便：1点，硬い便：2点，やや硬い便：3点，
普通便：4点，やや柔らかい便：5点，泥状便：
6点，水様便：7点）で記録させた。

2）糞便採取方法
糞便の採取は，各被験者に採便キット（テ

クノスルガ・ラボ，静岡）を送付し，前観察
期間および後観察期間に被験者各自で自宅に
て採便を実施した。すなわち，キットのブラ
シをチューブから取り出し，場所を変えなが
ら複数回便を採取した。採便後，ブラシを
チューブに戻し，保存液と懸濁した。糞便サ
ンプルは，DNA抽出まで室温にて保管した。
5．細菌叢解析

DNA抽出は，検体到着から7日以内に，
NucleoSpin® Microbial DNA（Macherey-Nagel, 
Düren, Germany）を用いて，標準プロトコルに
従って実施した。すなわち，500µLの糞便サン
プルにキットに付属する溶出バッファー100µL
を加え懸濁した。この混合物を MN Bead 
Tubes Type Bに移し，Buffer MGを40µL，
Proteinase Kを10µLを添加し，TissueLyser 
LT（Qiagen, Hilden, Germany）を用いて30Hz
で12分間細胞破壊操作を行った。以降の操
作手順は，キットの標準プロトコルに従って
実施した。抽出DNAはAgencourt AMPure 
XP（Beckman Coulter Inc., Brea, CA, USA）
を用いて精製した。

16S rRNAライブラリーの作製には，16S
（V3-V4）Metagenomic Library Construction 
Kit for NGS（タカラバイオ，滋賀）を用いた。
まず，第一段階として，16S rRNAのV3-V4
領域を341F（5ʼ-TCGTCGGCAGCGTCAGA
TGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNG
GCWGCAG-3ʼ）および 806R（5ʼ-GTCTCG

表1 試験食品の栄養成分（/100g）

項目 成分値

エネルギー（kcal） 64

炭水化物（g） 13.7

タンパク質（g） 2.6

脂質（g） 0.4

糖質（g） 11.5

水分（g） 80.6

灰分（g） 2.7

ナトリウム（mg） 812

食塩相当量（g） 2.06

試験食品の栄養成分を分析した。
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TGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGAC
AGGGACTACHVGGGTWTCTAAT-3ʼ）の
プライマー対を用いて，94℃で1分の初期変
性後，98℃で10秒間，50℃で15秒間，68℃
で15秒間の反応を28サイクル繰り返すこと
で増幅した。得られた増幅産物はAgencourt 
AMPure XPを用いて精製した。第二段階で
は，第一段階で得られた増幅産物とインデッ
クスプライマーを混合し，94℃で1分の初期
変性後，98℃で10秒間，60℃で15秒間，68℃
で15秒間の反応を8サイクル繰り返すことで，
増幅産物にシーケンス用バーコードを付加し
た。その後，第一段階と同様に得られた増幅
産物の精製を行った。

二 本 鎖 DNA の 定 量 に は Quant- iTTM 
PicoGreenTM dsDNA Assay Kit（Thermo 
Fisher Scientific, Waltham, MA, USA）を使
用し，各サンプルが等量になるよう混合した
後，MiSeq®（Illumina Inc., San Diego, CA, 
USA）を用いてシーケンス解析を実施した。
その後，QIIME2を用いて細菌叢解析を行い，
DADA2 による ASV（amplicon sequence 
variants）の 作 成，SILVA デ ー タ ベ ー ス

（release 138.1）を用いた分類群の同定，相対
存在量（％），α多様性指標（Chao1 index，
Shannon index），β多様性指標（Bray-Curtis
距離）の算出および主座標分析（principal 
coordinates analysis；PCoA）による可視化を
行った。
6．統計解析

キムチの摂取前，摂取期および摂取後にお
ける被験者の排便回数および便性状の比較に
は，Friedman検定を用いた。また，摂取前
後における腸内細菌叢のα多様性指標，各分
類群の相対存在量の比較には，Wilcoxonの
符号付順位検定（両側検定）を用いた。β多
様性指標は，Bray-Curtis 距離に基づいて
評 価 し，摂 取 前 後 の 群 間 差 の 検 定 に は
PERMANOVAを用いた。すべての統計解析
において，p＜0.05を統計学的に有意とした。

Ⅱ 結 果

1．被験者
被験者は排便記録アプリ「ウンログ」内で

応募のあった416名から，除外基準に該当し
ない10名を選定した（表2）。試験食品の喫食
率は98.6％であった。摂取期間中，1日摂取
できなかった被験者が2名（被験者番号8，10）
認められたが，いずれも解析対象に含めた。
摂取後の採便は，10名中9名が摂取後期間の
初めての排便で行われたが，〔被験者番号1〕
については摂取後期間1日目，2日目に排便が
あったものの，事情により採便できず，摂取
後期間3日目での採便となった。なお，試験
期間を通して，試験食品と因果関係のある有
害事象は確認されなかった。
2．排便状況

被験者アンケートの結果，排便回数は摂取
前，摂取期，摂取後の順に減少する傾向を示
したが，統計学的有意差は認められなかった

（表3）。一方，便性状については有意な変化
は認められなかった。
3．細菌叢解析
α多様性指標であるChao1 index，Shannon 

indexにおいて，摂取前後で統計学的な有意
差は認められなかった（表4）。またβ多様性
指標であるBray-Curtis距離においても，摂
取前後の群間において有意な差は認められな
かった（p＝0.997）。PCoAによる可視化におい

表2 被験者属性（n＝10）

項目

年齢（歳） 37.0（33.0-39.0）

体重（kg） 50.5（45.8-55.5）

BMI 19.5（18.7-21.5）

性別 女性

表の数値は中央値（四分位範囲）を示す。
被験者属性について集計した。
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ても，群間の明確な分離は確認されなかった
（図1）。

門レベルでの糞便中の細菌叢構成は，
Firmicutes が 全 体 の 約 70％，次 い で
Bacteroidotaが約20％を占めており，両者で
全体の約90％を占めていた（図2）。キムチ
の摂取前後で，群間に統計的な有意差は認め
られなかった。一方，属レベルでの糞便中細
菌叢では，摂取後にStreptococcusが有意に
増加し（p＜0.05），Ruminococcus（R.）torques 
groupおよびR. gnavus groupが有意に減少
した（p＜0.05）（表5，図3）。また，Eggerthella
についても統計学的有意差には至らなかった
ものの，減少傾向を示した（0.05≤p＜0.1）。
Lactiplantibacillus，Bifidobacterium，
Bacteroides，Faecalibacterium，Blautiaおよ
び Akkermansia の相対存在量については，
摂取前後で有意な変化は認められなかった。

Lactiplantibacillusについては，摂取後の糞
便において被験者10名中7名で検出されな
かった。

Ⅲ 考 察

本試験では，30〜40歳代の10名の女性を対
象に，漬物由来乳酸菌TK61406を2.5×109CFU
含むキムチを2週間連続摂取した際の腸内細菌
叢および排便習慣への影響について検討した。

糞便細菌叢解析の結果，TK61406を含むキ
ムチの摂取前後でα多様性やβ多様性，門レ
ベルでの細菌叢の構成比に統計的に有意な差
は認められなかった。本試験における被験者
の細菌叢構成比は，Firmicutesが全体の約
70％，次いでBacteroidotaが約20％を占め
ており，両者で全体の約90％を占めていた。
これは，健常成人では Firmicutes および

表3 TK61406含有キムチの摂取が排便回数および便性状に及ぼす影響

摂取前 摂取期 摂取後 p値

排便回数（/日） 0.93（0.57-1.21） 0.86（0.66-1.05） 0.79（0.61-0.96） 0.059†

便性状（点）※ 4.08（3.13-4.45） 3.64（2.89-4.20） 3.78（3.14-3.96） 1.000

表は各期間の中央値（四分位範囲）およびp値を示す。
統計解析にはFriedman検定（＊：p＜0.05，†：p＜0.1）を用いた。
※：�ブリストルスケールスコア（コロコロ便：1点，硬い便：2点，やや硬い便：3点，普

通便：4点，やや柔らかい便：5点，泥状便：6点，水様便：7点）
TK61406含有キムチの摂取により，排便回数は摂取前，摂取期，摂取後の順に減少する

傾向を示したが，統計学的有意差は認められなかった。便性状についても有意な変化は認
められなかった。

表4 TK61406含有キムチの摂取前後におけるα多様性指標の比較

項目 摂取前 摂取後 p値

Chao1 index 234.75（181.45-246.25） 216.75（197.33-251.38） 0.846

Shannon index 7.34（7.08-7.54） 7.27（7.07-7.60） 0.922

表は中央値（四分位範囲）およびp値を示す。
統計解析にはWilcoxonの符号付順位検定（＊：p＜0.05，†：p＜0.1）を用いた。

Chao1 index，Shannon indexにおいて，摂取前後で統計学的な有意差は認め
られなかった。
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Bacteroidotaが腸内細菌叢の大部分を占める
とする先の報告と一致していた15)16)。健常成人
を対象とした単一あるいは複数のプロバイオ
ティクス介入試験においては，α多様性およ
びβ多様性に有意な変化が認められなかった
報告が少なくない17)〜19)。本試験の結果はこれ
らの報告と整合するものであり，TK61406を
含むキムチの摂取による影響は，腸内細菌叢
全体の構造変化としては現れにくく，健常成
人の腸内細菌叢の安定性を反映したものと考
えられる。

一方で，属レベルでの細菌叢解析では，
TK61406を含むキムチの摂取後にR. torques 
groupおよびR. gnavus groupが有意に減少し
た。またEggerthellaについても，統計学的有
意差には至らなかったものの減少傾向を示し
た。R. torquesおよびR. gnavusは腸粘液層の
主要構成成分であるムチンの利用・分解能を
有する菌群であり，腸内ムチン環境との関連
が報告されている20)21)。特にR. gnavusは炎症
性腸疾患（inflammatory bowel disease；IBD）
患者において増加することが報告されており，
腸内炎症への関与が示唆されている22)23)。また，

図1 腸内細菌叢β多様性のPCoAプロット（Bray-Curtis距離）

PC2（10.93％）

PC1（15.44％）

各点はサンプルを示し，色は摂取前後を示す（〇：摂取前，●：摂取後）。
同一被験者の摂取前後のサンプルを線で結んだ。
TK61406含有キムチの摂取前後で，明確な群間の分離は観察されなかった。
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各門の相対存在量は被験者全体の平均値
を示した。

TK61406含有キムチの摂取前後ともに，
糞便中の細菌叢構成はFirmicutesが全体
の約70％，Bacteroidotaが約20％となり，
両者で全体の約90％を占めていた。摂取
前後で群間に有意差は認められなかった。

図2� TK61406含有キムチの摂取前後における 
糞便中細菌叢の構成（門レベル）
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Eggerthellaの代表種であるE. lentaについて
も，IBD患者において増加することが報告さ
れており，一部の菌株では免疫応答との関連
が報告されている24)。これらの報告から，本
試験で認められた変動は，TK61406を含むキ
ムチの摂取が腸内のムチン関連菌群の構成に影
響を及ぼした可能性を示唆する。またTK61406
と同菌種であるL. plantarumでは，腸管バリ
ア機能および免疫調節作用に関する報告が複
数存在する。L. plantarum TIFN101株は健常
人を対象とした臨床研究で腸管バリア関連分
子の発現を調節し腸粘膜修復に寄与すること
が報告されている25)。さらに，L. plantarum 
CJLP243株は下痢患者を対象とした臨床試験
で便中カルプロテクチン値の低下により，腸
内炎症指標との関連が示唆されている26)。本
試験では腸管バリア機能や免疫マーカーを直
接評価していないため，これらの機能的な関
連については明確な結論に至らないが，ムチ
ン関連菌群の変動が認められた点からは，腸

内粘液環境にかかわる微生物叢に一定の変化
が生じた可能性が考えられる。なお，本試験
の結果は属レベルでの16S rRNA遺伝子解析
に基づくものであり，種レベルでの機能的差
異の評価については限界があるが，腸内細菌
叢の全体的な変化を把握するには有用である
と考えられる。

さらに，属レベルでの細菌叢解析では
Streptococcusの増加も認められたが，本菌群
の変動は摂取した食品由来の菌の影響，ある
いは腸内環境の変化に伴う一過的な増殖を反
映している可能性がある。小腸は食事由来の
栄養源が直接供給されるため，食事の影響を
受けやすい環境であり，小腸内細菌叢は食事
由来基質に応答して短時間で変動することが
報告されている27)。その中でもStreptococcus
は小腸において検出される糖利用菌群の1つ
として知られており28)，このような環境変化
に応答して増減しやすい可能性がある。しか
し，Streptococcusは菌種・株によって糖の利

表5 TK61406含有キムチの摂取前後における糞便中細菌叢の変化（属レベル）

属 摂取前 摂取後 p値

Streptococcus 1.35（0.53-1.61） 1.90（1.34-2.42） 0.020＊

Ruminococcus torques group 1.06（0.14-1.38） 0.43（0.00-0.77） 0.016＊

Ruminococcus gnavus group 0.88（0.22-1.85） 0.67（0.05-0.83） 0.039＊

Eggerthella 0.19（＜0.01-0.80） 0.07（＜0.01-0.32） 0.063†

Bifidobacterium 0.82（0.17-3.38） 0.80（0.18-5.80） 0.359

Lactiplantibacillus ＜0.01（＜0.01-＜0.01） ＜0.01（＜0.01-0.05） 0.250

Bacteroides   12.56（7.78-15.34）   13.09（6.12-17.74） 0.492

Faecalibacterium 4.52（2.91-6.88） 4.79（3.03-5.88） 0.426

Blautia 3.95（3.25-4.38） 3.40（3.01-4.61） 0.432

Akkermansia ＜0.01（＜0.01-＜0.01） ＜0.01（＜0.01-0.42） 0.625

表は各属の相対存在量（％）の中央値（四分位範囲）およびp値を示す。
統計解析にはWilcoxonの符号付順位検定（＊：p＜0.05，†：p＜0.1）を用いた。

TK61406含有キムチの摂取によりStreptococcusが有意に増加し，Ruminococcus torques groupお
よびRuminococcus gnavus groupが有意に減少した。Eggerthellaについては統計学的有意差には至
らなかったが，減少傾向を示した。
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用能力や代謝特性に多様性を有することが知
られている28)。よって，本試験において認め
られたStreptococcusの増加が大腸内環境およ
び糞便まで及ぼす影響については，今後，種・
株レベルでの詳細な解析を検討する必要がある。

本試験ではBifidobacteriumの相対存在量
に有意な増加は認められなかった。この結果
は，TK61406を発酵液として2.5×109CFU/日

を12週間連続摂取した先行研究において，同
菌群が有意に増加した結果9) とは異なる。そ
の要因として，摂取期間の違いが考えられる。
一般に，短期間のプロバイオティクス摂取で
は糞便細菌叢の顕著な変化が必ずしも認めら
れない一方で，腸内環境に機能的な変化が生じ
る可能性が報告されている29)〜31)。本試験にお
いても，R. torques groupやR. gnavus group，

図3 TK61406含有キムチの摂取前後で変動がみられた糞便中細菌群（属レベル）

摂取前 摂取後

箱ひげ図は中央値，四分位範囲，最小値および最大値を示し，点は外れ値を示す。
統計解析にはWilcoxonの符号付順位検定を用いた（両側検定，＊：p＜0.05，†：p＜0.1）。

TK61406含有キムチの摂取後にStreptococcusが有意に増加した。Ruminococcus torques 
groupおよびRuminococcus gnavus groupは有意に減少した。Eggerthellaは減少傾向を
示した。
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Streptococcus等の特定の菌群に変動が認め
られたが，BifidobacteriumやBacteroides，
Faecalibacterium，Blautia，Akkermansia等
の代表的な腸内細菌群に有意な変化は認めら
れなかった。これらの結果から，TK61406を
含むキムチの摂取による影響は，腸内細菌叢
の大規模な構成変化よりも，一部菌群の変動
を介した腸内環境の変化にとどまった可能性
が考えられる。TK61406を含むキムチの長期
摂取による影響については，今後の検証が必
要である。

さらに，TK61406が属するLactiplantibacillus
の相対存在量にも有意な変化は認められず，
被験者10名のうち7名で，摂取後の糞便から
Lactiplantibacillusが検出されなかった。被験
者番号8，10は体調不良のため摂取期間の1日
で試験食の摂取が行われなかったことを確認
しているが，その他の日程ではすべて試験食
を摂取したこと，残り8名の被験者については
全日程で試験食を摂取したことを確認した。
健康成人では腸内細菌叢の定着抵抗性が高
く，短期間のプロバイオティクス摂取では持
続的な定着に至りにくいことが報告されてい
る30)。本試験においても，短期的な摂取にお
いてはTK61406が腸管内で定着・増殖せず，
通過的に作用した可能性が考えられる。一方
で，複数の被験者から検出されなかった要因
としては，採便のタイミングや採取方法の影
響も考えられる。被験者番号1については摂
取後期間1日目，2日目に排便があったものの，
事情により採便できず，摂取後期間3日目に
採便した際にはTK61406がすでに排出されて
いた可能性がある。また使用した採便キット
は便全量を採取するものではなく，その他6
名については，食事状況および排便状況が原
因で，便中にTK61406が偏って存在し，採取
した箇所にTK61406が分布していなかった
可能性も考えられる。採便方法については，
タイミングや全量採取を行う等，検討が必要
である。

排便習慣については，排便回数は減少傾向
を示したものの，便性状とともに試験期間中
の有意な変化は認められなかった。本試験の
対象者は健常成人であり，試験食の摂取前期
間から排便習慣が比較的安定していたことか
ら，TK61406を含むキムチの摂取による影
響は限定的であったと考えられる。一方で，
排便習慣が概ね維持されていたことから，
TK61406を含むキムチは日常の排便習慣に大
きな影響を与えることなく，継続して摂取で
きる可能性が示唆された。

本試験で用いたキムチには，TK61406以外
にも腸内細菌叢に影響を及ぼす可能性のある
複数の成分が含まれていることから，それら
の影響について考察する必要がある。まず，
試験食は白菜を主原料とするキムチであり，
白菜由来の食物繊維が含まれる。食物繊維は
プレバイオティクスとして作用し，有益菌の
増殖や短鎖脂肪酸産生を促進することにより，
腸内環境の改善に寄与する可能性が報告され
ている32) ことから，本試験は乳酸菌由来成分
と白菜由来食物繊維を同時に供給するシンバ
イオティクス的な介入であったと考えられる。
発酵キャベツであるザワークラウトを用いた
健常人を対象とした臨床試験では，短期摂取
によって腸内細菌叢全体のα多様性やβ多様
性に大きな変化は認められなかった一方で，
一部菌種レベルでの変動が報告されている33)。
本試験においても，全体的な腸内細菌叢構造
の変化は認められなかったものの，R. torques 
groupやR. gnavus group等の一部菌群で変動
が観察されており，白菜由来食物繊維と乳酸
菌由来成分の相互作用によるシンバイオティ
クス的作用が，特定菌群に対して選択的に影
響を及ぼしたことが示唆される。

一方で，試験食のキムチには食塩が含まれ
ている。近年，高塩分食は腸内細菌叢の組成
や腸管免疫に影響を及ぼす可能性が報告され
ているが34)35)，本試験で用いたキムチの食塩
相当量は50gあたり1.03gであり，試験食自体
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が極めて高い食塩含量であったとは考えにく
い。そのため，試験食由来の食塩が本試験の
結果に大きく寄与した可能性は低いと考えら
れる。

また，キムチには唐辛子由来のカプサイシ
ンも含まれている。カプサイシンは腸管機能
や腸内細菌叢に影響を及ぼす可能性が報告さ
れているが，その作用は摂取量や濃度によっ
て異なり，適度な摂取では腸内環境に有益な
作用を示す可能性があるものの，長期間の高
用量摂取では消化管粘膜への刺激や炎症反応
を引き起こす可能性も指摘されている36)。唐辛
子を含む発酵食品であるキムチについても，
排便関連症状や腸内環境への影響に関する報
告がある37)。本試験では，これら各成分の寄
与を個別に評価していないことから，本試験
で認められた変化を特定の成分の作用として
結論づけることはできないが，キムチに含ま
れる複数の成分が相互に作用し，腸内細菌叢
や排便習慣に影響を及ぼした可能性が考えら
れる。今後は，対照食品を用いた比較試験や
成分を分離した介入試験を実施し，結果に寄
与する因子を明らかにする必要がある。

さらに，本試験には以下のような限界があ
る。第一に，本試験は介入期間中の食事内容
を調査していないため，背景食の違いが結果
に影響した可能性を完全には除外できない。
本試験では対象者の選択基準として一定の食
習慣を有する者を選択したものの，試験期間
中の発酵食品，食物繊維，総食塩摂取量およ
び辛味食品の摂取状況は把握しておらず，こ
れらが腸内細菌叢や排便指標に影響した可能
性は否定できない。第二に，腸内細菌叢の構
成や介入に対する応答性には個人差があるこ
とが知られている38)39)。本試験では対象者を
30〜40歳代女性に限定し，食習慣および排便
頻度に関する選択基準を設定することで，背
景要因をできる限り統一した。しかし，BMI
や介入前の腸内細菌叢の状態等の宿主因子に
は個人差があり，これらが介入に対する応答

性に影響した可能性は完全には除外できない。
第三に，本試験は単群前後比較による短期間
の介入試験であり，対照群を設定していない。
よって，観察された変化が時間経過やその他
の要因による影響ではなく，キムチ摂取その
ものによる効果であると断定するには限界が
ある。今後は対照群を設定した介入研究や，
成分別の検討を含む研究によって，観察され
た変化の再現性や作用機序の検証を行う必要
がある。

以上の限界を踏まえる必要はあるものの，
本試験は対象者の選択基準を設定し，食習慣
および排便状況のばらつきを一定程度抑制し
たうえで，統一条件の下でキムチ摂取介入を
実施した。そのため，観察された結果が背景
要因のみによって説明されるとは考えにく
い。また，本試験の結果は，TK61406発酵液
の摂取によって，評価対象とした一部の腸内
細菌に変化が認められる一方で，排便指標に
は必ずしも変化が生じないとする既報と概ね
整合する9)。よって，本試験の結果はTK61406
含有キムチの摂取が腸内細菌叢に影響を及ぼ
す可能性を示唆する。

以上より，TK61406を含むキムチの2週間の
摂取によって，糞便細菌叢におけるR. torques 
groupおよびR. gnavus groupの減少が認め
られた。またEggerthellaについても減少傾
向を示した。これらの菌群は腸内ムチン環境
と関連することが報告されており，本試験で
認められた変動はTK61406を含むキムチの
摂取がムチン関連菌群を含む腸内細菌群に影
響を及ぼす可能性を示唆する。一方で，排便
回数や便性状に有意な変化は認められず，排
便習慣への影響は限定的であると考えられた。
なお，本試験は複合食品による介入であり結
果に寄与した成分の特定ができないこと，単
群前後比較試験であること，および介入期間
が2週間と短期間であること等の限界を有す
る。今後は対照群を設定した介入試験や成分
別の検討に加え，より長期的な介入による影
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響の評価や，腸内ムチン量等の宿主側指標を
含めた多面的な検討が必要である。
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Abstract

To investigate the effects of kimchi containing Lactiplantibacillus plantarum TK61406
（TK61406）on gut microbiota and stool characteristics, a total of 10 women aged 30-
40 years consumed 50 g of kimchi containing 2.5×109 CFU of TK61406 once daily for 
2 consecutive weeks. Stool frequency and Bristol Stool Scale scores were recorded using 
a mobile application during the pre-intervention, intervention, and post-intervention 
periods. Fecal samples were collected before and after the intervention, and gut 
microbiota composition was analyzed using 16S rRNA gene sequencing. No significant 
changes were observed in α-diversity, β-diversity, or phylum-level fecal microbial 
composition before and after the intervention. At the genus level, the relative abundances 
of the Ruminococcus torques group and Ruminococcus gnavus group were significantly 
decreased, while Eggerthella showed a decreasing trend. In contrast, Streptococcus was 
significantly increased. No significant changes in defecation frequency or stool consistency 
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were observed across the pre-intervention, intervention, and post-intervention periods. 
In conclusion, a 2-week consumption of kimchi containing TK61406 did not substantially 
affect the overall gut microbiota composition or bowel habits, while potentially modulating 
the relative abundance of specific bacterial taxa.
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