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研究成果の概要（和文）：イネ科植物いもち病菌ゲノムに 7個存在する典型的なヒストンメチル

基転移酵素遺伝子の各破壊株を作成し、形質調査した所、ヒストン H3 リジン４(H3K4)のメチル

化を担う MoHMT4 遺伝子が本菌破壊株で最も大きな影響が見られ、胞子発芽、付着器形成、宿主

シグナルの感受性および侵入後の進展と、およそ病原性の発現に必要と考えられるすべてのス

テップで欠損が見られた。そこで ChIP-seq 解析によりいもち病菌感染時の H3K4 修飾の変化を

網羅的に明らかとした。 

 
研究成果の概要（英文）：We constructed knock-out mutants of seven histone lysine 
methyltransferase (HMT) genes in the fungus Magnaporthe oryzae. Phenotypic analysis 
revealed that one of the HMT genes, MoHMT4, which catalyzes methylation of histone H3 
lysine 4, had the greatest impact on pathogenicity-related morphogenesis, signal 
perception and virulence. ChIP-seq analysis was performed to reveal the genome-wide 
changes of H3K4 methylation during infection of M. oryzae. 
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１．研究開始当初の背景 

イネいもち病菌は、その感染の過程で、胞
子から発芽管を伸ばし、その先端に付着器と
呼ばれる特殊な器官を形成する。そして付着
器内で得られた膨圧により、侵入菌糸を細胞
内に侵入させる。この過程は、極めてダイナ
ミックな菌の形態変化が見られる場であり、
そこにはクロマチンの修飾やリモデリング
を介した大規模な染色体レベルでの遺伝子
制御の変化があると想定されるが、その機構
についてはほとんど知見が得られていない

のが現状である。そこで本研究では、いもち
病菌の感染器官形成、またその病原性に対す
るクロマチンリモデリングの影響をゲノム
ワイドで調査する。 
 
２．研究の目的 
本研究では、いもち病菌の感染器官形成で

キーとなるようなクロマチン修飾やリモデ
リング因子を同定することである。これらを
明らかにすることで、同菌の感染戦略を明ら
かとすると共に、新たな薬剤ターゲットの発
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見を通じて本菌の効率の良い防除法の将来
的な開発につなげる。 
 
３．研究の方法 
 いもち病菌は全ゲノム配列が解読されて
おり、出芽酵母等で得られた知見を利用して
クロマチン修飾・リモデリングなどの染色体
レベルの遺伝子発現制御に関わる遺伝子候
補を選定することが可能である。このような
バイオインフォマティクス的アプローチに
より選抜された約 50 個の候補遺伝子を当研
究室で確立しているハイスループット RNAi
系を用いてノックダウンし、得られた変異株
について、菌糸成長、胞子形成、胞子形態、
メラニン化、発芽率、付着器形成率、宿主植
物への感染率の７項目について、表現形解析
を行う。 

ノックダウン株が興味深い表現系を示す
遺伝子は、さらにノックアウト株の作製やマ
イクロアレイ解析などを行い、詳細な下流の
遺伝子発現経路、シグナル経路を明らかにし、
いもち病菌の感染器官形成過程におけるク
ロマチンリモデリングによる遺伝子発現変
化の全体像の把握を試みる。 
 
４．研究成果 

本課題研究では、イネ科植物いもち病菌ゲ
ノムに存在するクロマチン修飾・リモデリン
グを担う可能性のある約 50個の RNAi スクリ
ーニングから開始した。対象遺伝子は、ヒス
トンアセチル基転移酵素、ヒストン脱アセチ
ル化酵素、ヒストンメチル基転移酵素（HMT）、
ATP 依存性のクロマチンリモデリングファク
ター等である。RNAi 変異体を作成し、その遺
伝子発現を調査した所、非ターゲット遺伝子
における発現抑制が顕著に見られる例が散
見された。そこで、RNAi スクリーニングの結
果、有望と考えられた HMT 遺伝子群に焦点を
合わせ、ターゲッティングによる遺伝子破壊
法による研究を中心に進めることとした。 

いもち病菌ゲノムには、バイオインフォマ
ティクスによる調査により、少なくとも７個
の遺伝子（MGG_05254 , MGG_01661, MGG_15053, 
MGG_07393, MGG_02937, MGG_06852, 
MGG_10842）があることが示されており、そ
れらすべての破壊株を作製した。これらの遺
伝子破壊株の、菌糸成長、胞子形成、胞子形
態、メラニン化、発芽率、付着器形成率、宿
主植物への感染率の７項目について、表現形
解析を行った。 

その結果、MGG_15053 破壊株では病原性が
大きく低下していることが明らかとなり、ま
た MGG_06852 および MGG_01661 破壊株でも有
意な病原性の低下が見られた。MGG_15053 破
壊株では、菌糸成長、胞子形成能および付着
器形成率も大きく低下していた。この付着器
形成欠損は、そのシグナル因子である cAMP

を加えることにより回復したことから、
MGG_15053 は付着器形成のためのシグナル伝
達に何らかの欠損があることが示された。 
また、興味深いことに MGG_15053 は、宿主

であるコムギの上では完全に病原性を失っ
ていたがオオムギ品種 nigrate では、野生株
と比較すると病斑数が低下していたものの、
感染性を示し、同遺伝子が植物種特異的な抵
抗性の抑制に働いている可能性も示唆され
た。上記の実験結果から、MGG_15053 遺伝子
産物は、極めて多方面の形質に影響を与えて
いることが明らかとなった。 
これらいもち病菌の DMT遺伝子産物がどの

ようなヒストン修飾を担っているか、各ヒス
トン修飾に対する抗体を用いたウエスタン
ブロッティングを行った。その結果から、
MGG_15053 は H3K4me2 の修飾を、MGG_06852
は、H3K9me3 の修飾を、また MGG_07393 は
H4K20 をそれぞれ担っていることが明らかと
なった（図１）。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
そこで、MGG_15053 が担う H3K4me2 修飾が

いもち病菌の感染過程でどのように変化す
るかを明らかにする目的で、Chip-Seq 解析を
行った（図２）。その結果、H3K4me2 の修飾は、
遺伝子のコード領域に多く存在することが
明らかとなったが、そのパターンは発芽管形
成時や付着器形成時に多くの遺伝子で有意
に変化しており、この修飾の変化が特異的な
遺伝子発現に影響を与えていることが示唆
された。CLC 社の Genomics workbench ソフト
ウエア―で解析を行った所、付着器形成時に
ChIP-seq ピークが変化したと判定された遺
伝子が、約 800 個検出された。 
 

図１．各 HMT 遺伝子破壊株におけるヒス

トン修飾のウエスタン解析 

 △Hmt4, MGG_15053 破壊株 
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