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歯科保健医療のイノベーションに及ぼす口腔マイクロバイオーム研究の影響 

 

山下喜久、竹下徹     

九州大学大学院歯学研究院口腔予防医学分野 

 

１ 口腔マイクロバイオーム研究の背景 

過去の多くの研究結果から口腔の２大疾患である齲蝕と歯周病が口腔細菌を原因と

して発症することは周知の事実となっている。齲蝕に関してはミュータンス連鎖球菌

を中心にした病因論が定説化しており、また歯周病についてはレッドコンプレックス

あるいはオレンジコンプレックスからなる複合感染説を主としてその病因論の解明が

進められてきた。しかし近年、象牙質齲蝕病巣にはミュータンス連鎖球菌がほとんど

検出されない事実やレッドコンプレックスの主役である Porphyromonas gingivalis
を無菌動物に感染させても歯槽骨の吸収が生じないという結果が報告される１）など、

過去に着目された細菌種だけで口腔疾患の病因論を語ることが難しいことが示されて

いる。 

一方、2000年代に入り遺伝子解析技術が飛躍的に発展し、培養を介さずに一定部位

に生息する微生物群の網羅的な解析（マイクロバイオーム研究）が可能となってき

た。すなわち、これまでの培養技術では検出が不可能であった微生物も含めて細菌群

の構成を解析できるようになり、従来のコッホの原則で説明できるような急性感染性

疾患は別にして、ヒトと共生する常在細菌のバランスの崩壊（ディスバイオシス）に

よって生じる慢性の細菌性疾患の病態解明が可能となってきている。このことは2010

年に発行されたScience誌の10年の「洞察」という特集で、2000年から2010年までの

10年間に進展した特筆すべき10の研究課題の一つにマイクロバイオーム研究が取り上

げられている２,３）ことにも象徴される。 

振り返って考えると、口腔細菌学の父として知られている WD Miller は同時代のコ

ッホの偉業に惑わされることなく、特定の細菌を齲蝕病原菌として特定することに拘

らず、齲蝕の病因論を化学細菌説として結論付けている。口腔細菌叢全体が産生する

有機酸を齲蝕の病原因子として捉えたこの視点は、マイクロバイオーム研究とメタボ

ローム研究をまるで見通していたようであるが、それに続いた口腔細菌学者はコッホ

の 4条件に縛られる形で 100 年以上に亘り齲蝕や歯周病の細菌学的な病因論を展開し

てきた。しかし、そこには上述の通り膨大な種類と量の常在菌の存在が考慮されてお

らず、必ずしも病因論の解明は十分とは言えず、事実これまでの歯科医療技術の発展

に口腔細菌学の研究成果が果たした貢献はそれほど大きくはない。口腔マイクロバイ

オーム研究はこれまでの口腔細菌学が抱えた臨床歯学への貢献への壁を乗り越える意

味で画期的な研究領域となることが期待される。 

 

２ 口腔マイクロバイオーム研究がもたらす未来の歯科医療 

 日本歯科医学会は５つの柱を基盤とした「2040 年を見据えた歯科ビジョン −令和に

おける歯科医療の姿−」を掲げて、超高齢化社会で求められる「健康寿命の延伸」に

寄与する新時代の歯科医療技術のイノベーションを目指している。その 5つの柱の中

核をなす、疾病予防・重症化予防と個人の予防・健康づくりのサポートを具現化する

には健康状況の見える化が必要となる。口腔マイクロバイオーム研究から得られる情

報からは、口腔常在細菌叢全体のバランスに基づく宿主の口腔疾患への感受性の診断

や口腔疾患の病巣に特異的に存在する細菌種を唾液中に検出することで口腔疾患の早
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期発見が可能になることが期待される。前者の診断が可能となれば、疾病リスク低減

を目的とした細菌叢の健全な育成誘導や改善などが新しい歯科医療の領域となる。ま

た、後者の検出技術の臨床応用が可能となれば、歯周プローブを用いた煩雑な歯周組

織検査を行わずとも、歯周病組織の状況を定量的に診断することができるようにな

り、その際に検出される細菌種の組み合わせから予後の判定もできるようになる。 

 また、細菌では口腔細菌叢が腸管細菌叢に影響を及ぼす可能性が示唆されているこ

とから、口腔マイクロバイオーム研究の進展は単に口腔の健康管理に留まらず、全身

の健康管理に繋がることが大いに期待され､歯科医療に飛躍的な発展をもたらすもの

と考えられる。口腔マイクロバイオーム研究の国際比較と本邦に於ける研究の動向を

次項に述べる。 

 

３ 口腔マイクロバイオーム研究の国際比較と本邦における研究の動向 

オミクス解析技術の革新に伴う

腸管マイクロバイオーム研究の活

性化に倣うように口腔マイクロバ

イオームに関する論文発表も毎年

増加の一途を辿っている。Pubmed

で“oral microbiota OR oral 

microbiome”で検索される論文の

数は 2000 年初頭までは年間数報に

過ぎなかったが、2010 年前後には

50 報前後となり 2021 年には 500

報を超えた（図）。 

 国別で見るとオミクス解析の黎

明期といえる 2000 年代から口腔マ

イクロバイオーム研究を牽引してきた米国は、Harvard 大学・Forsyth 研究所をはじ

めとして継続的に多数の論文４-８)を発表している。Web of Science で示されている本

分野の高被引用文献 41 報のうち 27 報が米国からの報告である。2010 年以降は英国、

オランダ、スペインといったヨーロッパからの報告が増加し、近年は中国からの発表

論文数の増加が顕著である９-12)。2021 年に中国から発表された論文は 100 報を超え

た。 

一方、日本は発表論文数において一定のシェアを占めている 13-24)ものの、図に示す

とおりその増加の伸びは世界と比べると低く、前述の高被引用文献にも本邦からの論

文は含まれていない。最近マイクロバイオーム解析を研究に取り入れる例は徐々に増

えてきてはいるものの、継続的に口腔マイクロバイオーム研究に取り組む研究室はご

く少数であり、この分野の国際的な競争力の向上には、国家的プロジェクトの創設が

望まれる。 
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