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	腸内細菌叢は我々宿主の成長や発達、生理、健康に強い影響を与える。健常人において腸内細菌の構成にはかなりの程度の個人差があると言われており1、また肥満や糖尿病など疾病と腸内細菌叢との関連も複数の研究から明らかになっている2。さらにメタボリック症候群や２型糖尿病の特徴であるインスリン感受性が腸内細菌叢により制御されていることが判明し、その重要性にますます注目が集まっている。
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