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研究成果の概要（和文）：腸管内バクテリオファージを効率的且つ簡便に回収する方法を考案し、新規バクテリ
オファージのゲノム配列を確定した。抗菌薬多剤併用療法を実施した潰瘍性大腸炎患者の治療前後の腸内細菌叢
解析をメタゲノム解析により行い、抗菌薬多剤併用療法開始前の活動期に多く存在する細菌種、及び、治療後の
寛解期で多く存在する細菌種が確認された。更に、phageome解析を行ったが、各患者で多様なパターンを示し、
治療前後での共通性は認められなかった。しかし、個人の治療前後でのファージ組成は大きく変化していた。回
収したファージを用いた細菌叢への感染実験を行ったが、供与したファージの増加は認められなかった

研究成果の概要（英文）：An efficient and convenient method of recovering phage from feces was 
devised in this study, and the genomic sequence of the novel bacteriophage was determined. Gut 
microbiota and phageome of patients with ulcerative colitis (UC) given antibiotic combination 
therapy were compared between both before and after treatment using metagenomic analysis. Comparison
 of the metagenomic data suggested that major population of several bacteria showed a negative 
correlation between before treatment in the active stage and remission after treatment. In addition,
 it is suggested that the composition of the phageome between active and remission stages in each 
patient was drastically changed and there was no similarity between active and remission stages of 
all patients. Liquid phage infection assay was performed against feces of a healthy person with 
extracted phage from feces of patients with UC in active stages, however, proliferation of phage 
extracted from feces of UC patients was not confirmed. 

研究分野： 細菌学、ゲノム生物学

キーワード： ファージ　腸内細菌　多様性　細菌叢破綻
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研究成果の学術的意義や社会的意義
潰瘍性大腸炎(UC)患者の腸内細菌叢では、活動期と寛解期において共通して増減する細菌種が存在する一方、フ
ァージの組成には共通項は認めらず、その組成は個人ごとにおいても治療前後で大きく異なっていた。UCでは細
菌叢の破綻が関与し、健常な細菌叢に戻すことで寛解に向かうことが本研究でも明らかとなったが、ファージの
組成も大きく変化することが強く示唆された。腸管内の細菌およびファージ組成の変化を共に注視することで、
寛解維持の状態を把握できる可能性が予想され、侵襲性の少ない、メタゲノム解析手法を用いた経過観察を行う
ための基盤が作成できたものと思われる。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属されます。
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