
図２ 歯周ポケットプラークマイクロバイオーム組成

（A）次世代シークエンス解析で得られたデータから，両群の歯周ポケット
マイクロバイオームにおいて，高い割合で検出された
13菌属を中心に組成を分析し評価した。
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図２ 歯周ポケットプラークマイクロバイオーム組成

（B）歯周ポケットプラークマイクロバイオームにおいて，口腔常在菌を含めた
割合の差異を評価した。
*:p < 0.05 Mann-Whitney U Test

なお，（A) （B）共に各群４名ずつから得られた結果の平均値を示し，菌
種においては属レベルで評価した。
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図３ 舌表面唾液マイクロバイオーム組成

（A）次世代シークエンス解析で得られたデータから，両群の舌表面唾液マ
イクロバイオームにおいて，高い割合で検出された
13菌属を中心に組成を分析し評価した。
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図３ 舌表面唾液マイクロバイオーム組成

（B）舌表面唾液プラークマイクロバイオームにおいて，口腔常在菌を含めた割
合の差異を評価した。
*:p < 0.05 Mann-Whitney U Test

なお，（A) （B）共に各群４名ずつから得られた結果の平均値を示し，菌
種においては属レベルで評価した。

0.0

5.0

10.0

15.0

20.0

25.0

30.0

1 2 3 4

％

*



図４ アテローム性プラークマイクロバイオーム組成
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次世代シークエンス解析で得られたデータから，両群のアテローム性プラー
クマイクロバイオームにおいて，高い割合で検出された13菌属を中心に組成
を分析し評価した。また，本図は，両群４名ずつから得られた結果の平均値
を示し菌種においては目レベルで評価した。
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図５ 主成分分析
次世代シークエンス解析で得られたデータから，統計分析ソフト
R（Ver3.3.2） を使用し，両群の部位別におけるマイクロバイオー
ムの差異を主成分分析図で評価した。
PC：Principal component

□は舌表面唾液，◯は歯周ポケットプラーク，△はアテローム
性プラークを示す。
青字はControl群4名を，赤字はPeriodontitis群4名を示し，数字
は各群の患者を示す。



図６ クラスター分析
次世代シークエンス解析で得られたデータから，統計分析ソフト R（Ver. 3.3.2） を
使用し，両群の部位別におけるマイクロバイオームの差異をクラスター分析図で
評価した。

（S）は舌表面唾液，（P）は歯周ポケットプラーク，（AP）はアテローム性プラークを
示す。
青字はControl群4名を，赤字はPeriodontitis群4名を示し，数字は各群の患者を
示す。
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