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Aspergillus fumigatus에서 Methyltransferase 유전자 
AfuvipB와 AfuvipC의 분리 및 분석
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ABSTRACT : In filamentous fungi, velvet complex associated with the veA gene plays pivotal roles in development and secondary
metabolism. In a model fungus Aspergillus nidulans, many proteins that can interact with VeA, including two methyltransferases
VipB and VipC, have been isolated and characterized. In this study, we isolated homologs of the vipB and vipC genes in the
human opportunistic pathogenic fungus Aspergillus fumigatus and named AfuvipB and AfuvipC. The AfuvipB gene, annotated as
Afu3g14920 in the Aspergillus Genome Database (AspGD) database, consists of 1,510 bp interrupted with 10 introns yielding 336
amino acid-long putative methyltransferase protein. Similarly, AfuvipC, which is Afu8g01930, has 10 introns and encodes a
polypeptide with 339 amino acids having a methyltransferase domain in the middle of the protein. To characterize the function
of the genes in A. fumigatus, knock-out mutants were generated and the phenotypes were observed. Deletion of AfuvipB gene
caused no obvious phenotypic change on point inoculation but showed smaller colony than wild-type when the mutant was
subjected to culture on single spore-driven culture condition. However, AfuvipC deletion mutant demonstrated no phenotypic
difference from wild type both in point inoculation and streaking cultures. These results indicate that the two methyltransfereases
might have a redundant role and could be dispensable in normal culture conditions.
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서 론

곰팡이(진균)는 일반적으로 포자를 형성하여 자손을 번
식하며, 감수분열을 거쳐 포자를 만드는 유성포자와 유사
분열을 통하여 만들어지는 무성포자로 나누어진다. 토양

미생물인 Aspergillus속은 종에 따라 유성 및 무성 생식기
관을 가지고 있는데, 특히 Aspergillus nidulans의 경우 유
성생식(sexual development)과 무성생식(asexual develop-
ment)뿐만 아니라 준유성생식 생활사(parasexual cycle)를
가지고 있어 다양한 유전학적 분석이 가능하므로 유전학
적 모델 시스템으로 오랫동안 사용되었다[1]. 이러한 A.
nidulans의 분화과정은 외부환경과 유전자들의 발현조절에
의하여 매우 정교하게 제어되는 것으로 알려져 있으며, 분
화를 조절하는 다양한 유전자들이 분리 분석되었다[2-4].

A. nidulans는 자웅동체 자낭균(homothallic ascomycetes)
이므로 교배형(mating type)이 없고 유전적인 조절과 환경
적인 영향에 따라 유성포자인 ascospore를 만들 수 있으며,
유성분화는 무성분화와 달리 cleistothecium으로 불리는
fruiting body를 형성하여 그 내부에서 meiosis를 통한 포자
형성이 일어나므로 이를 위해서 유성분화에만 특이적으로
관여하는 많은 유전자들이 존재할 것으로 추측된다. 현재
까지 알려진 유성분화 조절 유전자들 중 대표적인 유전자
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중 하나는 nsdD 유전자로 이 유전자는 GATA type zinc fin-
ger를 가진 전사인자(transcription factor)를 암호화하고 있
으며 이 유전자가 제거되거나 돌연변이가 생겼을 경우 유
성분화를 하지 못하게 되고 과다발현되었을 경우 유성분화
를 촉진하게 하는 유성분화의 양성조절인자(positive regu-
lator)이다[5]. 이외에 C2H2 zinc finger transcription factor
를 암호화하는 nsdC와 nosA를 비롯하여 유성분화의 음성
조절자(negative regulator)인 rosA 유전자가 보고되었으며,
APSES 단백질을 암호화하는 rgdA 유전자도 유성분화에 많
은 영향을 미치는 것으로 알려졌다[6-9]. 특히 A. nidulans
의 유성분화는 다양한 외부 환경요인에 따라 영향을 받는
것으로 보고되었는데, 그 중 빛의 존재는 유성분화를 억제
하는 반면 저산소조건(hypoxia) 및 고농도의 CO2 조건에서
는 유성분화를 촉진하는 것으로 알려졌다[10, 11].

A. nidulans 야생형 균주의 경우 무성분화와 유성분화가
적절한 균형을 맞추어 진행되는데, 이러한 분화과정의 균
형은 veA 유전자의 영향을 많이 받게 된다[12]. veA 유전자
의 돌연변이인 veA1를 가지고 있는 균주의 경우 야생형 균
주에서 빛을 차단하면 유성분화가 증가되고 빛을 쪼여줘야
무성분화가 촉진되는 것에 비하여 일반 배양조건에서 유성
분화가 현저히 줄어들고 빛을 쬐어주지 않아도 무성분화가
촉진되었기 때문에 무성분화 등을 연구하기 위한 유전학적
균주로 주로 사용되어 왔다[13]. 그러나 이러한 veA1 돌연
변이의 특성 때문에 veA1 돌연변이를 가지고 있는 실험실
균주에서는 유성분화에 대한 연구가 매우 어려웠으며, 이
때문에 유성분화에 대한 연구나 유성분화와 무성분화의 균
형 조절과 관련된 기작도 최근에서야 밝혀지기 시작했다.
최근의 연구에 따르면 VeA 단백질은 velvet domain이라는
보존된 부위를 가지고 있고 주로 빛에 의한 외부 신호전달
에 따라 핵으로 이동하며 핵에서 여러 종류의 파트너 단백
질들과 결합하여 빛에 의한 분화의 결정이나 이차 대사산
물의 생성을 조절하는 진균 특이적인 velvet 단백질 복합체
를 가지고 있다[14]. 따라서 VeA단백질과 결합하는 파트너
단백질이 어떤 종류인지에 따라서 다양한 역할을 수행하며
tandom affinity purification (TAP)이나 면역 침강법 등을
통하여 몇 개의 상호작용 단백질들이 밝혀진 바 있다[15].
이보다 먼저 다양한 파트너 단백질을 확보하기 위하여
yeast two hybrid 등의 방법을 통하여 스크리닝한 결과
VipA, VipB, VipC (VeA interacting protein)라 명명한 세
종류의 단백질들을 확보한 바 있다[16]. 이들 중 VipB와
VipC 단백질은 모두 methyltransferase 도메인을 가지고 있
는 단백질로, 그 중 특히 VipC는 VeA뿐만 아니라 또 다른
methyltransferase인 VapA와 결합하여 세포막에서 핵으로
외부 신호를 전달하는데 중요한 작용을 하는 것으로 보고
되었다[17].
본 연구에서는 기회감염 균주이며 유성생식을 하지 않는
병원균 Aspergillus fumigatus에서 A. nidulans vipB와 vipC
유전자의 ortholog들인 AfuvipB와 AfuvipC을 분리하였고,

이들의 유전자를 제거한 돌연변이 균주들을 제작하여 A.
fumigatus에서 이들 유전자들의 기능을 분석하고자 하였다.

재료 및 방법

균주, 배지, 배양조건, 형질전환 및 표현형 관찰
A. fumigatus의 야생형 균주로 Fungal Genetics Stock

Center (FGSC)에서 FGSC A1100을 분양받아 사용하였으
며 유전자 결손 실험용 형질전환 균주로는 A. fumigatus
AF349 (pyrG-, nkuA-)를 사용하였다. 형질전환체와의 형질
비교를 위한 대조군으로는 Af349에 pyrG 유전자만을 형질
전환한 Af349.1 균주(nkuA-)를 사용하였다. 재조합 plasmid
DNA 제작과 DNA 증폭을 위한 벡터는 pJET1.2 (Thermo
Fischer Scientific, Waltham, MA, USA)를 사용하였고 대장
균 균주로 Escherichia coli는 DH5α (Thermo Fischer Sci-
entific)를 사용하였다.

A. fumigatus의 배양을 위한 완전배지는 A. nidulans를
배양하는 배지와 동일하게 Han 등[5]의 방법으로 준비하
였다. A. fumigatus 균주는 완전배지에 접종하여 37oC에서
조건에 따라 2~4일간 배양하였으며, E. coli는 ampicillin
(100 ug/mL)이 첨가된 luria bertani(LB) 배지에서 배양하
였다. A. fumigatus의 형질전환은 Han 등[18]의 방법대로
세포벽 분해효소를 활용하여 protoplast를 제조한 후  poly-
ethylenglycol (PEG)과 함께 DNA를 처리하여 수행하였다.
표현형을 관찰하기 위해서는 완전배지에 A. fumigatus
야생형 균주와 AfuvipB 및 AfuvipC 결손 형질전환체를 각
각 점 접종(point inoculation)과 streaking 하고 2~4일간
37oC에서 배양하여 비교 관찰하였다.

DNA 추출, 조작 및 유전자제거 돌연변이 제조
유전자 제거(knock-out)를 위해서는 double-joint poly-

merase chain reaction (DJ-PCR)을 수행하였다[19]. 먼저
AfuvipB (Afu3g14920)을 제거하기 위해 AfuvipB 5'-For-
ward, AfuvipB 5'-Reverse primers로 5'-flanking region을,
AfuvipB 3'-Forward, AfuvipB 3'-Reverse primers로 3'-
flanking region을 증폭할 수 있도록 PCR을 수행하였고
(Table 1), A. fumigatus pryG 유전자에서 pyrG Forward,
pyrG Reverse primers (Table 1)로 PCR을 수행하여 첫 번째
PCR 산물을 얻었다. 두 번째 PCR은 첫 번째에서 얻은 세
종류의 절편을 이용하여 융합하는 PCR을 수행하였고, 마
지막 단계로 annealing한 PCR 혼합물을 주형으로 하고 5'-,
3'-nested primer (Table 1)로 PCR하여 유전자 제거를 위한
PCR 최종산물을 제조하였다. DJ-PCR을 수행하여 얻은
PCR 최종산물을 형질전환용 pyrG 영양 요구주인 Af349에
형질전환 하였다. 얻은 pyrG+ 형질전환체들을 PCR을 통하
여 AfuvipB와 AfuvipC 유전자가 결실되었음을 확인하였다
(Fig. 3). 얻은 각 유전자 결실돌연변이의 형질을 알아보기
위해 여러 개체의 돌연변이체를 완전배지 조건에서 점 접
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종을 하여 관찰하였고 그들 중 AfuvipB 돌연변이의 경우
형질전환체 9번(tf9), 그리고 AfuvipC 돌연변이의 경우 형
질전환체 5번(tf5)을 대표적인 형질 관찰을 위하여 활용하
였다(Figs. 4, 5).

A. fumigatus 형질전환체로부터 PCR을 수행하기 위한 유
전체 DNA 추출은 말린 균사체 가루 20~60 mg을 미량튜
브에 담아 400 uL 용해 용액(lysis buffer; 50 mM Tris-Cl
(pH 8.0), 50 mM EDTA (pH 8.0), 3% SDS, 1% 2-mercap-
toethanol)을 첨가하여 잘 혼합하고, 이 튜브를 65oC에서 1
시간 동안 반응 후, 동량의 phenol/chloroform을 넣어 추
출하고 에탄올로 침전시킨 후 말려서 적정량의 증류수에
녹여 사용하였다.

결과 및 고찰

A. fumigatus의 AfuvipB와 AfuvipC 유전자 구조 및 염기
서열분석

A. nidulans에서 vipB와 vipC 유전자는 모두 methyltrans-
ferase를 암호화하고 있으며 Aspergillus Genome Database
(AspGD, http://aspgd.broadinstitute.org)에서 각각 AN5416
과 AN8945인 것으로 알려져 있다. 현재까지 이 두 유전자
산물을 포함한 최소한 네 개의 methyltransferase가 VeA 단
백질과 결합하여 상호작용을 하는 것으로 보고되었다[20].
본 연구에서는 기존에 확보된 A. nidulans vipB와 vipC 유
전자 염기서열과 이를 통하여 얻은 단백질 아미노산 서열
을 바탕으로[21, 22] 인간 기회감염 진균인 A. fumigatus에
서 상동유전자를 확보하고 그 기능을 분석하고자 먼저
Blastp 분석을 통하여 데이터베이스를 검색하였다.
먼저 vipB 유전자 산물인 VipB 단백질은 NCBI의 protein

BLAST (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov)를 통하여 유사 단백
질들을 분석한 결과 A. fumigatus에서는 Afu3g14920 좌위
에 해당하는 유전자 산물이 e-value 2e-98, 상동아미노산
(identities) 46%, 그리고 유사아미노산(positives) 65%로 가
장 상동성이 높은 것으로 나타났으며 이를 AfuvipB 유전자
라 명명하였다(Fig. 1). vipC 유전자의 경우도 마찬가지로
Blastp 검색을 실시하여 A. fumigatus Afu8g01930 유전자
가 e-value 8e-172, 70%의 identities와 80%의 positives로
매우 높은 상동성을 나타내어 이 유전자를 AfuvipC라 명명
하였다(Fig. 2).
얻은 유전자들은 AspGD를 이용하여 각각의 유전자 정보
를 확인하였다. Afu3g14920 유전자는 A. fumigatus 유전
체 분석 균주인 Af293에서 3번 염색체에 존재하며 open
reading frame (ORF)는 1,510 bp 크기를 가지고 있으나
10개의 인트론으로 암호화(coding) 부위가 나누어져 있어
엑손 부위만으로는 1,011 bp이며, 336개의 아미노산을 가
진 단백질을 암호화하고 있다. 얻은 단백질 서열을 pfam을
통한 도메인 분석결과 72-254 아미노산 잔기에 methyl-
transferase 도메인을 가지고 있음을 확인할 수 있었다(Fig. 1).

AfuvipC로 이름지어진 Afu8g01930의 경우 유전자 구조
는 앞서 확인한 AfuvipB와 유사성이 높았다. Afu8g01930
유전자의 경우도 10개의 인트론이 존재하여 1,577 bp의 유
전자에서 인트론을 제외한 1,020 bp에서 339개 아미노산을
가진 단백질을 암호화하고 있었다. 이 AfuVipC 단백질의
경우도 76-255 아미노산 잔기에 보존된 methyltransferase
도메인이 있음이 확인되었다(Fig. 2). 이를 통하여 A. fumi-
gatus에는 A. nidulans에서 알려진 vipB와 vipC 유전자의
상동유전자가 존재한다는 것을 알 수 있었으며 AfuvipB와
Afuvipc 사이의 엑손-인트론의 숫자와 구조가 상호 유사할

Table 1. Oligonucleotide primers used in this study

Name Sequences (5'~3')

AfuvipB 5'For GAG AGT GGG CGT GAT TTG ATT G

AfuvipB 5'Rev(pyrG-tail) (GGT GAA GAG CAT TGT TTG AGG C) GGT GCT TCC AGG GTT AGT GTG

AfuvipB 3'For(pyrG-tail) (AGT GCC TCC TCT CAG ACA GAA T) GAC ATG GCG CAG ACT CCT ATC

AfuvipB 3'Rev ACT GTC TGC CCC AAC TGT ATG

AfuvipB 5'nest CAC GCC CCG ACT TAC AAC AGA G

AfuvipB 3'nest AAG GGG CCG TGG TGA TTA TGG

pyrG Forward GCCTCAAACAATGCTCTTCACC

pyrG Reverse ATTCTGTCTGAGAGGAGGCACT

AfuvipC 5'For CGA CCT TGA TGG CTT TGT AAC C

AfuvipC 5'Rev(pyrG-tail) (GGT GAA GAG CAT TGT TTG AGG C) GTA GGC GGA GTC GGC ATC GTC

AfuvipC 3'For(pyrG-tail) (AGT GCC TCC TCT CAG ACA GAA T) GCT TAT TGC CTG CGT TGT ATC A

AfuvipC 3'Rev CTT TGT CTA GCA GCG GTG TGG

AfuvipC 5'nest ATG GCG GCA GAT GAT AAT G

AfuvipC 3'nest ACC TGC AGT AGT CGT GTT CC
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Fig. 1. AfuvipB gene structure. (A) Arrow indicates transcription direction and introns were positioned as discontinuity of the
arrow. +1 indicates translation start position. White box showed AfuvipB gene product and numbers are amino acids residues
and grey box indicates the conserved methyltransferase domain. (B) Gene product similarity between AfuvipB and vipB from A.
nidulans (AnvipB). Inverted box indicates identical amino acid residues and grey box shows similar amino acid residues
between two sequences. The alignment was done by ClustalW (http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/) and visualized by
BoxShade (http://www.ch.embnet.org/software/BOX_form.html).

Fig.  2.  AfuvipC gene structure. (A) Arrow indicates transcription direction and introns were positioned as discontinuity of the
arrow. +1 indicates translation start position. White box showed AfuvipC gene product and numbers are amino acids residues
and grey box indicates the conserved methyltransferase domain. (B) Gene product similarity between AfuvipC and vipC from
A. nidulans (AnvipC). Inverted box indicates identical amino acid residues and grey box shows similar amino acid residues
between two sequences. The alignment was done by ClustalW (http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/) and visualized by
BoxShade (http://www.ch.embnet.org/software/BOX_form.html).
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뿐만 아니라 AfuVipB 및 AfuVipC 단백질의 아미노산 서
열도 유사성이 상당히 높아 두 유전자가 상동유전자이며
중복적인 기능을 수행할 수 있을 가능성도 배제할 수 없다
(자료 미제시).

AfuvipB와 AfuvipC 유전자의 결실 돌연변이의 분리 및 형
질 분석

A. nidulans vipB와 vipC 유전자와 상동성을 가진 AfuvipB
그리고 AfuvipC 유전자에 대하여 세포 내 기능을 알아보기
위해 A. fumigsatus 야생형 균주에서 해당 유전자를 이중
crossing-over를 통한 상동성 재조합(homologous recom-
bination) 방법에 의해 인위적으로 제거시킨 결실 돌연변
이를 제조하였다(Fig. 3). 돌연변이 균주의 형질 관찰 결과,
AfuvipB 돌연변이 균주의 콜로니 크기는 야생형에 비해 뚜
렷한 차이를 보이지 않았다. Fig. 4A에서 보는 바와 같이,
완전배지에서 점 접종 후 37oC에서 96시간 배양하였을 경
우 전체적인 콜로니의 크기(Fig. 4A top)가 야생형과 동일
하였으며, 배양접시 아랫부분을 살펴본 결과 균주가 성장

하면서 멜라닌을 축척한다거나 하는 대사물질의 차이를 육
안으로는 관찰하지 못하였다(Fig. 4A bottom). 콜로니를 현
미경으로 관찰하여 포자형성을 비교하였으나 포자병(coni-
diophore)의 형태나 형성되는 포자의 개수 등에도 야생형
과 차이를 나타내지 않았다(Fig. 4). 그러나 한 가지 흥미로
운 사실은 완전배지에 점 접종하지 않고 루프를 이용하여
포자를 streaking후 37oC에서 48시간 배양하여 단일 콜로
니를 확보하여 관찰하였을 시, 야생형의 대략적인 콜로니
크기는 1.18 ± 0.11 cm인데 비하여 AfuvipB 돌연변이 균주
는 0.89 ± 0.32 cm로서 야생형에 비하여 약 75%의 콜로니
크기를 보였다. 또한 분화되어 무성포자를 만드는 속도도
야생형에 비해 느려서 포자가 형성되는 중앙부분과 아직
분화가 시작되지 않은 콜로니 가장자리까지의 거리가 야
생형에 비해 좀 더 큰 것을 관찰할 수 있다(Fig. 4B). 이는
점 접종의 경우 다량의 포자가 한꺼번에 접종되어 발아하

Fig. 3. Strategy of AfuvipB and AfuvipC deletion mutants
construction and confirmation of the deletion mutant by
polymerase chain reaction (PCR). (A) Schematic illustration
of wild type and AfuvipB deletion construction and diagno-
stic PCR for isolating knock-out transformants were shown.
Transformant numbers 9 and 14 showed increased band size
(3.1 kb) which is corresponding to the size of deletion cons-
truct instead of wild type size (2.7 kb). (B) AfuvipC deletion
strain was also verified by PCR. Transformant numbers 5
and 10 were produced 3.4 kb PCR amplicon which is expec-
ted size of deletion construct. vertical arrows indicate dele-
tion strains. M, size marker; WT, wild type strain A1100.

Fig. 4. Phenotype of AfuvipB deletion mutant (∆AfuvipB).
(A) ∆AfuvipB strain and isogenic control (Af349.1) were
point inoculated and cultured on complete medium (CM)
for 96 hours at 37oC. Top and bottom of the cultured plates
and the enlarged microspoic picture for observing conidio-
phore and conidia are shown. (B) ∆AfuvipB strain and isoge-
nic control (Af349.1) were streaked and cultured on CM for
48 hours at 37oC.
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여 콜로니를 형성하므로 전체적인 콜로니 성장 및 분화과
정에 야생형과 돌연변이 균주가 차이를 보이지 않을 수 있
지만, 단일포자에서부터 콜로니가 만들어지는 streaking의
경우 AfuvipB 유전자가 제거됨에 따라 성장 및 분화에 영
향을 보이는 형질을 나타낼 수 있다는 사실을 시사하고 있
다. 따라서 추후 연구단계에서 단일포자에서부터 성장하
고 분화되는 과정을 야생형과 AfuvipB 돌연변이 균주에서
보다 세밀하게 관찰하여 연구할 필요가 있다고 생각된다.
비록 AfuvipC 유전자는 유전자 구조 및 암호화된 단백
질 서열이 AfuvipB와 비슷하였지만, AfuvipC 유전자를 제
거한 돌연변이 균주에서는 AfuvipB 돌연변이 균주에서 볼
수 있었던 형질을 관찰하기 어려웠다. Fig. 5A에서 볼 수
있듯이 완전배지에서 점 접종 후 84시간을 배양하여 관찰
한 결과 전체적인 콜로니의 크기와 배지로 분비하는 대사
물질, 그리고 분화되어 나타나는 포자병 및 포자의 모양

등이 모두 야생형과 차이가 없는 것으로 관찰되었다. 또한
단일포자에서 얻은 콜로니의 경우에도 야생형과 돌연변이
균주 사이에 모양과 크기가 차이가 없음을 확인할 수 있었
다(Fig. 5B).

A. nidulans에서 VipC의 경우 세포막에 존재하는 methyl-
transferase로서 VeA 단백질 뿐만 아니라 이들과 결합하는
새로운 methyltransferase인 VapA, VapB 등과 함께 복합
체를 형성하고 이 복합체는 외부의 신호에 따라 시그널을
핵으로 전달해주는 매우 중요한 기능을 수행하는 것으로
최근 보고되었다[17]. 그러나 A. fumigatus의 경우 유성분
화를 스스로 할 수 없는 heterothallic한 균주이며 실험실
조건에서도 유성분화를 유도하기가 매우 까다롭기 때문에
이 유전자가 A. fumigatus의 유성분화에 영향을 끼치는지
에 대하여는 확인을 하기에는 어려움이 있었다. 또한 앞서
언급한 바대로 AfuvipB와 AfuvipC 두 유전자가 상호 유사
하기 때문에 두 유전자가 상호보완적인 기능을 할 수 있으
므로 각각의 유전자를 제거한 것으로는 형태 분화적으로
는 큰 변화를 나타내지 않을 수 있다. 따라서 두 유전자가
모두 제거된 이중 돌연변이를 제조하여 형질을 분석해야
하나, A. nidulans와 달리 유전학적 연구가 매우 제한적인
A. fumigatus의 경우 이중 돌연변이를 제조하는데 상당한
어려움이 있어 이중 돌연변이 제조 및 형질 관찰을 통한
유전자의 기능 분석은 추후 보충 연구가 필요할 것으로 보
인다. 뿐만 아니라 A. nidulans의 경우에도 vipB, vipC 제
거 돌연변이 균주만으로는 균주의 표현형이 크게 달라지
지 않았다는 보고가 있으므로 개별 돌연변이 균주가 특별
한 표현형적 차이를 보이지 않는 것은 어느 정도 예상된 결
과임을 시사하고 있다[16, 21, 22]. 이와 더불어 본 유전자들
이 암호화하고 있는 methyltransferase의 기능이 균주의 성
장속도나 포자형성 등과 같은 표현형에는 직접적인 영향을
주지 않을 가능성도 배제할 수 없다. AspGD에서 A. fumi-
gates유전체의 methyltransferase를 검색하였을 경우 methyl-
transferase 유전자가 최소 24개 이상이며 다양한 아미노산
생산에 필요한 methyl기를 공급하는 역할을 하는 methyl-
transferase등도 다수 존재하기 때문이다. 그럼에도 불구하
고 본 연구를 통하여 얻을 수 있었던 성과로는 A. nidulans
에서 중요한 기능을 수행하는 두 methyltransferase 유전자
들이 모두 병원균인 A. fumigatus에 잘 보존되어 있었고 그
유전자를 확보하고 기능을 분석하였으므로 추후 이를 바
탕으로 한 기회감염과 관련된 병원성에 대한 형질을 연구
하여 세포질에 존재하는 methyltransferase가 기회감염 병
원성에 영향을 주는지에 대한 여부 등을 연구하는데 사용
될 수 있는 토대가 되었다고 보여진다.

적 요

사상성 진균에서 veA 유전자와 연계되어 있는 velvet 복
합체는 진균의 분화와 이차 대사산물의 조절에 매우 중요

Fig. 5. Phenotype of AfuvipC deletion mutant (∆AfuvipC).
(A) ∆AfuvipC strain and isogenic control (Af349.1) were
point inoculated and cultured on complete medium (CM)
for 96 hours at 37oC. Top and bottom of the cultured plates
and the enlarged microspoic picture for observing conidio-
phore and conidia are shown. (B) ∆AfuvipC strain and isoge-
nic control (Af349.1) were streaked and cultured on CM for
48 hours at 37oC.



Aspergillus fumigatus AfuvipB와 AfuvipC 유전자의 분리 분석 39

한 기능을 한다. 모델 사상균인 Aspergillus nidulans의 경우
methyltransferase인 VipB와 VipC를 포함한 여러 단백질들
이 VeA 단백질과 상호작용하는 것으로 알려져 있다. 본 연
구에서는 인간 기회감염 진균인 Aspergillus fumigatus에서
vipB와 vipC 유전자의 상동유전자를 분리하여 각각 AfuvipB
와 AfuvipC로 명명하였다. AfuvipB 유전자는 AspGD 데이
터베이스에 Afu3g14920으로 등록되어 있으며 1,510 bp 길
이에 10개의 인트론을 가지고 있고, 유전자 산물은 336 아
미노산 잔기로 구성된 단백질로 methyltransferase 도메인
을 가지고 있었다. AfuvipC는 Afu8g01930으로 AfuvipB와
유사하게 10개의 인트론을 가지고 있으며 339개의 아미노
산으로 구성된 methyltransferase를 암호화하고 있었다. A.
fumigatus에서 각각의 유전자에 대한 기능을 알아보고자 유
전자제거 돌연변이 균주들을 제조하고 그들의 표현형을 관
찰하였다. AfuvipB 유전자 제거 돌연변이는 점 접종을 하였
을 경우 대조군에 비하여 표현형의 차이를 보이지 않았다.
그러나 단일 포자에서 성장한 콜로니를 비교해 보았을 때
대조군에 비하여 그 크기가 작고 분화 속도도 약간 더딘 것
을 관찰할 수 있었다. 반면에 AfuvipC 유전자 제거 돌연변
이는 대조군과 비교하였을 때 표현형의 차이를 보이지 않
았다. 이러한 결과는 두 개의 methyltransferase가 상호 중
복적인 역할을 수행하거나 정상적인 실험실 배양조건에서
는 중요한 기능을 수행하지 않을 수 있음을 시사한다.
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