
C「IBM1（increase in BONSAI methylation 1）: 転写される遺伝子から抑制
修飾を除く機構」 
 
	 BONSAI 座は、野生型個体ではメチル化されていませんが、ゲノム全体のメ
チル化が低下する変異体の背景では、この座のメチル化が上昇し、機能喪失型

のエピ変異となります（A参照）1。この不思議な現象を理解するため、BONSAI
座のメチル化上昇を基準にして新たな変異体を選抜しました 2, 3。 
	 得られた変異体の一つである ibm1（increase in BONSAI methylation 1）は、
原因遺伝子がヒストン脱メチル化酵素をコードしていました 2。ヒストン H3の
第９リジンのメチル化（H3K9me）は、微生物から動植物にまで保存された抑
制修飾で、シロイヌナズナの野生型植物では主にトランスポゾンに見つかり、

遺伝子には見つかりません。ibm1 変異体では、H3K9me が遺伝子に蓄積し、
その量が世代をこえて漸進的に増えていきます。また ibm1変異体では、葉の形
態の異常や不稔などの表現型が見られ、世代を経ると表現型も漸進的に強くな

ります（図１）。 
	 IBM1タンパク質は、多くの転写される遺伝子からこの抑制目印を除く働きを
持つことが、その後のエピゲノム解析によりわかりました 4-6（図２）。この働き

によって、IBM1は遺伝子の適切な発現を保証しています。 
	 さらに、ibm1変異による発生異常を抑圧する変異体の解析から出発した研究
で、H3K9meの下流でH3K4me1が働いていることがわかりました 7（D参照）。 
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図１ ibm1変異体における発生異常。葉の形態異常（左）、稔性の低下（中央）、矮
性（右）などの表現型が見られ、これが世代を経ると強くなります。 

 



 
 
 

図２	 ibm1 変異体における遺伝
子への H3K9me2の蓄積 
横軸と縦軸がそれぞれ野生型と

ibm1 変異体における H3K9me2 レ
ベル。赤点は遺伝子を黒点はトラン

スポゾンを表します。変異体では、

多くの遺伝子にH3K9me2が蓄積し
ていることがわかります。 
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