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母乳栄養児とビフィズス菌  
ヒトの腸内細菌叢は一生の間で少なからず変動するが、最も急激な変化が見られるのは授乳期か

ら離乳時にかけてである。この時期、母乳栄養児の腸管では速やかにビフィズス菌が増殖し、いわ

ゆるビフィズスフローラが形成されるが、このフローラは離乳とともに消失する。このことから、

人乳にはビフィズス菌を選択的に増殖させる因子が含まれていると長い間考えられてきたが、1899
年にビフィズス菌が単離されて以来、その実体は不明なままであった。 
 
ヒトミルクオリゴ糖  
人乳の固形成分のうち最大のものは乳糖(~7%)、次が脂質(~3%)であり、これらは主に乳児の栄養

源として利用される。3番目に多いのが重合度 3以上のオリゴ糖(~1%)であり、ヒトミルクオリゴ糖
と総称されるが、これはヒトの消化酵素に耐性であるために乳児の栄養源とはならない。それにも

かかわらず母親は乳腺で多大なエネルギーを消費してオリゴ糖を合成し(理論的に糖 1分子の伸長反
応には 1分子の ATP消費を伴う)、乳児に与えている。それには生理的意義があって然るべきであろ
う。ヒトミルクオリゴ糖は現在までに 100 種類以上の構造が同定されているが、最も多量に含まれ
るコア構造はラクト -N-テトラオース (Galβ1-3GlcNAcβ1-3Galβ1-4Glc)である。非還元末端側の
Galβ1-3GlcNAc (ラクト-N-ビオース I)は 1型糖鎖構造と呼ばれ、この構造を優先的に含むのは霊長類
の中でヒトのみであることが大きな特徴である。 
 
ヒトミルクオリゴ糖に作用するビフィズス菌酵素	 

我々は、乳児糞便から頻繁に単離されるビフィズス菌がヒトミルクオリゴ糖を資化するための特

異的な酵素群を有していることを見出し、その資化経路上の酵素について構造機能解析を行ってき

た 1-5)。その結果、これらの酵素群のホモログ、特に 1型糖鎖構造に作用する酵素群のホモログが乳
児型のビフィズス菌に特異的に存在しており、他の腸内細菌にはほとんど存在しないことを見出し

た。このことは、ヒトミルクオリゴ糖が実際に乳児腸管内でビフィズス因子として機能しているこ

とを強く示唆している。 
 
共生と共進化  
助産院の協力を得て、母乳栄養児および混合乳栄養児の糞便を採取して遺伝子解析を行ったとこ
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ろ、母乳栄養児の糞便中では混合乳栄養児に比べて有意にビフィズス菌数が多いこと、中でも

Bifidobacterium longumが多いことが明らかとなった。そこで、1型糖鎖に作用する酵素ラクト-N-ビ
オシダーゼ(LnbX)の保有率を調べたところ、やはり母乳栄養児糞便において有意に高かった。また、
母乳栄養児糞便においては、有意ではないものの lnbX遺伝子の占有率と B. longumの占有率に正の
相関が見られる一方、混合乳栄養児では全く相関がなかった 6)。データベースに登録されている B. 
longumゲノムを調べると、lnbX遺伝子を保有する株と保有しない株は同程度見られる。それにも関
わらず、母乳栄養児の糞便中でのみ B. longumの lnbX保有率が高いということは、ヒトミルクオリ
ゴ糖が大きな選択圧をかけていると考えられた。ヒトはその進化の過程でビフィズス菌と共生する

ことを選択し、その分子基盤となったのがヒトミルクオリゴ糖とその分解酵素であることが推察さ

れる。	 	  
 
応用展開	 

	 現在の人工乳(乳児用調整乳)にはほとんどの場合ガラクトオリゴ糖やフラクトオリゴ糖などのプ
レバイオティクスが含まれており、これらにはビフィズス菌増殖促進効果が認められている。ただ、

人工乳をより母乳に近づけるという目的において、ヒトミルクオリゴ糖は高い価値を有しており、

次世代のプレバイオティクスとなる可能性を秘めている。現在、我々のグループでは、上記の研究

過程で得られたヒトミルクオリゴ糖分解酵素を改変利用することでヒトミルクオリゴ糖の合成を試

みている 7)。 
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