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研究成果の概要（和文）：Epichloe festucaeにおける共生確立に不可欠な転写制御因子ProAが直接発現制御す
る遺伝子群を明らかにするため、SELEX法を用いてターゲットプロモーター配列を特定した。E. festucaeの染色
体DNAライブラリーからMBPタグとProAとの融合タンパク質を用いてターゲットプロモーター配列を含むと推定さ
れるDNAを濃縮した。Mi-seqを用いて解析した濃縮DNA配列をリファレンスゲノムにマッピングしターゲットプロ
モーター配列を特定した。遺伝子破壊による機能解析によって新たな４遺伝子がProAの下流で機能する共生関連
遺伝子であることが示された。

研究成果の概要（英文）：ProA is a transcription factor necessary for maintaining a symbiotic 
relationship with the host grass plants in Epichloe festucae. To identify ProA-binding sequences 
across the genome, we used a gSELEX method and collected the genomic DNA pools after gSELEX 
selection. The genomic DNA pools were sequenced using a Miseq platform. The direct target sequences 
were identified by mapping the reads to a reference sequence. Functional analysis of the potential 
new targets for ProA revealed 4 genes are encoding the proteins that contribute to maintaining the 
proper symbiotic interaction between E. festucae and the host ryegrass plants.

研究分野：農学

キーワード： 共生
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１．研究開始当初の背景

 植物内在性の共生微生物はエンドファイ

トと呼ばれている。

トは、イネ科牧草

共生関係を保っている糸状菌エンドファイ

トである

とイネ科牧草の関係においては、植物の顕著

な防御応答は認められない。また、エンドフ

ァイトは自らの生育を適量に保つことで宿

主植物にストレスを与えない持続的な感染

を成立させており、エンドファイトは独特の

宿主植物感染機構を保持していると考えら

れる。

 
２．研究の目的

これまでに宿主植物との共生関係維持に不

可欠な糸状菌エンドファイトの遺伝子

を同定している。転写制御因子をコードする

ProA
的感染能が失われ、異常な菌糸の増殖ととも

に宿主植物は枯死する

ら、共生関係成立時の共生菌と宿主植物の細

図
h エンドファイト菌糸、
ecm 
 

図2
宿主内の菌糸の異常な生育
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