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環境中で微生物は単独では存在せず、他の微生物と相互作用しながらミクロな生態系を形成

し、単一菌種では成しえない機能を発揮している。近年のオミックス解析技術の進展により、微生
物コミュニティを構成する微生物種や代謝物のプロファイルと、コミュニティが示す機能との相関を
抽出することが可能になってきた。一方で、得られた相関関係の背後にある因果関係を実験的に
証明することは容易ではない。その大きな要因の一つとして、微生物コミュニティの構成を任意に
改変し、その機能変化を検証するための技術が十分に確立されていないことが挙げられる。そこで
演者は、遺伝子ノックアウトによって遺伝子機能を解明するがごとく、微生物ノックアウトによって微
生物コミュニティの機能を解明するための技術開発を行っている。 
　バクテリオファージは、自身の宿主となる細菌に特異的に感染し、溶菌するウイルスである。その
宿主特異性は属、種、時には菌株レベルで発揮される。演者はこの特異性に着目し、ファージを
微生物コミュニティ改変のためのツールとして活用することを着想した。アイデアの実証実験とし
て、これまでに7種のBacteroides属細菌からなる共培養系において、特定の菌種のみを選択的に
死滅させることに成功している。さらに、標的種の除去に伴って他の菌種の増殖が変動する現象を
見出した。これは、開発した微生物コミュニティ改変手法が、微生物間相互作用を検出・評価する
手法としても有効であることを示している。一方、で、これらの研究においてファージの潜在的な欠
点が見いだされてきている。そこで、ファージが抱える諸問題をファージの人工合成による機能改
変によって克服する試みもおこなっており、これらについても紹介したい。 
　また、本講演では演者が上記の研究テーマを着想するに至るまでの苦労談についても紹介し、
若手研究者が今後のキャリアを考える上でのきっかけを提示したい。 


