
Title ニキビ発症に関与するアクネ菌遺伝子型の探索
Sub Title The quest for the genotype of acne-associated Propionibacterium acnes
Author 吉川, 実亜(Yoshikawa, Mia)

Publisher 慶應義塾大学湘南藤沢学会
Publication year 2015

Jtitle 生命と情報 No.22 (2015. ) ,p.82- 87 
JaLC DOI
Abstract ヒトの皮膚には多数の細菌が生息しており,

皮膚常在菌叢を形成している。皮膚常在菌叢は個人固有であり, これらの違いが皮膚状態に影響を
与えていると考えられる。卒業論文では皮膚常在菌叢の包括的理解に向け「皮膚疾患と皮膚常在
菌叢の関係解明」, 「皮膚常在菌を用いた個人識別法の構築」の2つのテーマについて報告する。
本卒業論文ダイジェストでは, 前者のうちニキビ患者を被験者とした研究成果について簡潔にまと
める。ニキビは代表的な皮膚疾患の1つであり, Propionibacterium acnes(アクネ菌)がニキビを発症
させる原因菌のひとつとして知られている。アクネ菌は皮脂分泌量の多い部位で増殖し,
炎症を誘導することでニキビを発症させると考えられているが,
その詳細は不明である。先行研究ではアクネ菌の16S
rRNA遺伝子に対しサイクルシークエンス法を用いることでアクネ菌の遺伝子型を決定し, アクネ
菌とニキビ発症との関連が菌株レベルで異なることを明らかとした。これはすなわちアクネ菌株
のゲノムレベルでの相違が,
ニキビ発症に関与することを示している。しかし従来の分析手法では,
一度に解析できる塩基配列の数が少なく, 網羅的な解析は不可能であった。そこでわれわれは,
アクネ菌遺伝子型の網羅的な解析を行なうため,
超並列シークエンサーと分子生物学手法を組み合わせることで, アクネ菌遺伝子の特定部位を網羅
的に解析する手法を確立した。本手法を用いて同一個人内におけるニキビ部位と他の体表部位と
でアクネ菌遺伝子型を比較した結果,
遺伝子型組成が極めて類似していることを見出した。したがって,
アクネ菌遺伝子型のみがニキビ発症に関与するわけでない可能性が示唆された。また,
細菌叢が有する遺伝子機能を予測した結果, 脂質代謝等の遺伝子群の存在量が,
ニキビ部位と他の部位で有意に異なっていることが明らかになった。これらの結果から,
ニキビ患者はニキビを発症していない部位でも同様のアクネ菌遺伝子型を所有しているが,
遺伝子機能が異なる可能性があり,
他の微生物や宿主からの皮脂分泌などがあいまってニキビ発症につながると考えられた。

Notes 慶應義塾大学湘南藤沢キャンパス先端生命科学研究会 2015年度学生論文集
卒業論文ダイジェスト

Genre Technical Report
URL https://koara.lib.keio.ac.jp/xoonips/modules/xoonips/detail.php?koara_id=KO92001004-00000022-

0082

慶應義塾大学学術情報リポジトリ(KOARA)に掲載されているコンテンツの著作権は、それぞれの著作者、学会または出版社/発行者に帰属し、その権利は著作権法によって
保護されています。引用にあたっては、著作権法を遵守してご利用ください。

The copyrights of content available on the KeiO Associated Repository of Academic resources (KOARA) belong to the respective authors, academic societies, or
publishers/issuers, and these rights are protected by the Japanese Copyright Act. When quoting the content, please follow the Japanese copyright act.

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

http://www.tcpdf.org


 

 82 

 
 

 
The quest for the genotype of acne-associated Propionibacterium acnes 

 
4  

t12956my@sfc.keio.ac.jp 
 

x u

t u w u w

r u r 2
u ⅰ v ⅰ ⅰ

u 1 t Propionibacterium acnes
u u

w u t

16S rRNA u

y

u y

t±

v

u x

u

± u

± u y ± y ⅰ

u u u

t y tu ± w  
 
Keywords:  
 
 
 
 
1.  

1 t u p t

t Propionibacterium acnes
u u  [1] xu

u ± t

t y ±  [2] Fitz-Gibbon t 49 u

51 x 16S rRNA 16S rRNA u

 (RT)
u RT RT1, RT2 v u 3

RT RT1, 2, 3 t u RT4, 5, 7, 8, 9, 10
t y RT6 u y y

y u .  
v

u y

u uv t

x y t

± MiSeq Illumina
2015-217020 1  

99% 16S rRNA 1
x x t

u ⅰ x v



 

 83 

u y y y  
 
 

 

 
1  

u PCR 2

y

2015-217020  
 
2.  
2.1. x DNA  
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-80˚C v DNA
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alcohol w Micro Shaker u 1,500 rpm 3 17,800×g 20˚C 10
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Index PCR x PCR Tks Gflex DNA Polymerase u PCR
Agencourt AMPure XP w ±  
 
2.3.  

DNA 1 µL u 16S 
rRNA PCR 94˚C 2 u 96˚C 10

64˚C 15 68˚C 30 3 20 68˚C 2
± Tks Gflex DNA Polymerase Takara Bio u PCR 50 µL

90 µL Agencourt AMPure XP Beckman Coulter w u Picogreen Life 
Technologies u DNA ± PCR

2.6. PCR u 1 nM v

 
 
2.4. Index PCR 

 Index PCR ±

5'-AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACAC-NNNNNNNN-TATGGTAATTGTAGRGTTTGATYMTGG
CTCAG -3'x 5’-CAAGCAGAAGACGGCATACGAGAT-NNNNNNNN-AGTCAGTCAG 
CCTGCTGCCTCCC GTAGGAGT-3’ u x xu N Index

t u PCR 98˚C 1 u

98˚C 10 55˚C 15 68˚C 30 3 8
68˚C 3 ± Tks Gflex DNA Polymerase u PCR 50 µL

90 µL AMPure XP w ± Index PCR qPCR Picogreen
Bioanalyzer 2100 u w 4 nM  
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