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論文審査の要旨（2000 字程度） 

本論文は「ヒト細菌叢の個人特異性と常在因子の解明」と題し，ヒト細菌叢における個人特異性とその個人特異性に関与する細

菌の系統の解明から，ヒト細菌叢の個人特異性を形成する被験者情報の解明と，ヒトに常在する細菌のヒト常在性因子の解明を

目的とした一連の研究についてまとめたものである。本博士論文の構成は，「背景」と「総括と展望」を含む以下の４つの章よ

り構成されている。 

 第一章「概要」では，本研究の一連の流れを概要としてまとめている。はじめに、ヒトを宿主としたヒト細菌叢に関する先行

研究について概説した上で，ヒト皮膚細菌叢の個人特異性を用いた個人特定手法について触れ，ヒト皮膚細菌叢の個人特異性と

個人特異的な系統の存在を明らかにすることを目的として挙げている。従来よりも高精度なヒト皮膚細菌叢を用いた個人特定手

法の開発から、ヒト皮膚細菌叢の個人特異性と、個人特定に寄与する細菌の解明についての手法と結果についてまとめている。

さらに，ヒト皮膚以外のヒト細菌叢にも着目し，ヒト腸，舌における個人特異的な細菌と被験者の性別や身長，日常生活のふる

まいなどの被験者メタデータとの関連性の解明と、ヒト常在性因子となる細菌の機能遺伝子の解明を目的とした研究についての

手法と結果についてもまとめている。結果の要約として，ヒト皮膚細菌叢を用いた系統組成中の少数種が高精度な個人特定に大

きく貢献していること，いくつかの被験者メタデータが個人特異的な細菌の存在と関連すること，さらには細菌のヒト常在性に

重要であると考えられる機能遺伝子が明らかとなったと述べている。 

 第二章「ヒト皮膚細菌叢を用いた個人特定」では，ヒト皮膚細菌叢の個人特異性と，その個人特異性に関与する系統の解明に

ついてまとめている。ヒト皮膚細菌叢の系統組成を明らかにするためのヒト皮膚からのサンプリング，ヒト皮膚細菌叢由来の

16S rRNA 遺伝子配列データの取得と系統組成推定の手法と，細菌の系統組成のサンプル間比較を行うための距離指標として系

統組成中の少数種の差を考慮する Canberra 距離を用いた個人特定手法について述べている。本研究で開発されたヒト皮膚細菌

叢を用いた個人特定手法を用いることで，学習データとテストデータの時系列が近いことや、被験者一人あたりに用いる学習デ

ータの数が多いことが，個人特定を高い精度で行うために重要であることを明らかにしている。さらに，ヒト皮膚細菌叢を用い

た個人特定では，系統組成中の少数種の存在が高精度な個人特定に大きく貢献していることを，実際のデータ解析によって観測

された結果をもとに述べている。 

 第三章「個人特異的な細菌と、細菌のヒト常在因子の解明」では，個人特異的に存在する細菌の存在と，被験者メタデータの

関連性を明らかにするとともに，ヒトに常在することが可能な細菌が持つ機能遺伝子について，ヒトで観測された属の個人特異

性やヒト常在性の強さから議論している。公共データベースに登録公開されている大規模 16S rRNA 遺伝子配列から属レベルで

の系統組成を推定し、個人特異的に存在する細菌の存在を明らかにしている。各被験者のヒト細菌叢に生息する個人特異的であ

る細菌の属の数に関連のある被験者メタデータを一般線形化モデルを用いて推定し，犬を飼うことや水泳や入浴などの被験者メ

タデータが被験者の皮膚に存在する個人特異的な属の数の多さに大きく関わっていることを明らかにしている。さらに，細菌が

ヒトに常在するために必要であると考えられる機能遺伝子の解明に向け，各細菌の属が持つ機能遺伝子データを取得し，ヒト常

在性が強い属とヒト常在性が弱い属の比較解析を行い，ヒト常在細菌としてヒトの各体部位に生息するために必要である機能遺

伝子の候補を統計手法により列挙し，それぞれの機能遺伝子について、どのような理由からそれらの機能遺伝子が細菌のヒト常

在性に関連しているのかについて考察している。 

 第四章「総括と展望」では，以上の結果を統合し，一連の研究の流れを反芻するとともに，得られた結論と知見の意義につい

て論じている。 

 以上を要するに，本論文はヒト皮膚における個人特異性を利用した個人特定手法の開発し，ヒト皮膚細菌叢の個人特異性に関

与する系統を明らかし，ヒト皮膚，腸，舌における個人特異的な系統と被験者の生活習慣や情報との関連性を明らかにするのみ

ならず，細菌のヒト常在性に関連すると考えられる機能遺伝子を候補として挙げ，ヒト常在細菌がヒトに常在することができた

理由の一端を明らかにしたものであり，理学上貢献するところが大きい。よって，本論文は博士（理学）の学位論文として十分

な価値があるものと認められる。 
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