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Abstract
The human microbiome is a source of genetic diversity, a modifier of disease, an essential component of immunity, and 

a functional entity that influences metabolism and modulates drug interactions. The microbiota of our bodies constitute 90％ 
of the total number of cells associated with our bodies, while only the remaining 10％ are human cells. The human skin mi-
crobiome plays important roles in skin health and disease, however, bacterial population structure and diversity at the strain 
level is poorly understood. Recent advances in genomic technologies have extremely catalyzed characterization and analysis 
of the human microbiome. We discuss how these technologies have shaped this emerging field of study and advanced our un-
derstanding of the human skin microbiome in association with skin disease, including acne vulgaris （commonly called acne） 
and atopic dermatitis.
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1.　は じ め に

ヒトゲノムのドラフト配列が解読されてから 10年が
経ち，さまざまな疾患・病態・表現型に関するゲノムの
異常・変異が報告され，その一部は診断・治療へ応用さ
れるに至っている。そんななか，『第二のゲノム』とし
てヒト（共生）細菌叢（ヒューマンマイクロバイオー
ム）が注目されている。というのもわれわれの体には，
細胞数にしてヒト細胞の 10倍もの微生物が住み着いて
おり，病気の原因としてのみならず，健康の維持にも深
く関与していることが明らかとなってきている。本稿で
は皮膚のマイクロバイオーム（スキンマイクロバイオー
ム）とニキビの関係に注目し，次世代シーケンサーの開
発とともに劇的に進展した最新の研究課題について概説
する。

2.　研 究 背 景

本邦をはじめ欧米においても腸内細菌叢研究の歴史は
短くないが1）, 2）, 2006年にワシントン大学の Gordon教授
らによって報告された研究成果3）により，マイクロバイ
オームの研究は新しい時代を迎えたといって過言ではな
い。すなわち，健康状態の維持にも（腸内）細菌叢が重
要な働きをしている，ということを明確に示したこと

で，病原性との関連性のみならず，日常生活においても
マイクロバイオームの重要性が再認識された。この論文
発表と前後してヨーロッパを中心に腸内細菌叢の解析
を目的としたMetagenomics of the Human Intestinal Tract 
（MetaHIT）というプロジェクト（http://www.metahit.eu/）
が立ち上がり，腸内細菌叢のカタログ作成や腸内細菌叢
の分類など，興味深い研究成果を報告している。なお
MetaHITには本邦からは服部正平を中心としたチームが
参加している。一方，2008年から 2012年にかけてアメ
リカ国立衛生研究所（NIH）の主導で行われた Human 
Microbiome Project （HMP）は，マイクロバイオームの変
化がヒトの健康・疾患にどのように影響するのか？　と
いう問いに答えるべく計画された研究プロジェクトであ
り，腸内細菌叢の解析のみならず，皮膚や口腔内，また
生殖器の細菌叢解析も目的としている4）。また HMPで
は四つのゲノムセンターを中心にシーケンス技術の開発
を進めるとともに，プロジェクトの早い段階から情報解
析手法の開発にも力を入れ，配列解析パイプラインの開
発や膨大なデータの管理を行ってきた。こうした情報解
析部門のインフラ整備と配列解析技術の発展が伴い，
3,000種を超える細菌ゲノムの解析とともに，健常人を
中心に 300名を超える細菌叢サンプルの収集と解析が行
われた。こうして構築された細菌ゲノムデータベースを
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