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52 7 2

5 7
52 7 7 8 2

6 4
7 5

7
2 (Warrillow et al., 2008)

7 ( )5 ( )

7 2 (Norman et al., 2011; Murphy et al., 2012) 4
8 5

2 (Bartrina et al., 2011)

2 (Kiba et al., 2013) 1
7

7 2 (Zhao et al., 2011) 2
7

(Tanaka et al., 2007, Wang et al., 

2014) ROOT 

MERISTEM GROWTH FACTOR (RGF)7 RGF

13 6 1 7
2 (Matsuzaki et al., 2010) RGF

PLETHORA (PLT) 7
(Matsuzaki et al., 2010) 7 6 2 RGF 7

PLT 7 8 92 7 4 3
RGF

 

6 7 6 2
4 bHLH 1 TARGET OF MONOPTEROS7 

(TMO7)7 6 7 2
(Schlereth et al., 2010) bHLH 1 UPBEAT1 (UBP1)

7  (Tsukagoshi et al., 2010) SHOOT 

MERISTEMLESS (STM) 5



1 7 (L1 )6 L2

7 2 (Kim et al., 2003) GUS 3 x GFP

7 82
7 8 9 6

7 1 4 (Kim et al., 2003; 

Schlereth et al., 2010; Tsukagoshi et al., 2010)  

1 2 (Nakajime et al., 2001; Bernhardt et al., 2005; Kurata et al., 2005; Wu 

et al., 2010; Sager et al., 2018)

1 3 1
2 (Nicolas et al., 2017) 7

7
(Maule et al., 2011; Vaten et al., 2011)  

ical3m
7 7 7

2 7 (Vaten et al., 2011; Liu et al., 

2017) 6
1 4  

SHORT ROOT (SHR) 7
SCARECROW (SCR) 7 2 (Nakajima et al., 

2001) / SHR SCR 7
8 D6 2 (Sozzani 

et al 2010) 6 7 7
7 9 2

7 2 2 7 1  

 

 
CDK- 5 CDK  

 
52 - 1 Cyclin-

Dependent Kinase (CDK) 1 (Cyclin; CYC)7
9 7 2 A 7 3

(CYCA1-3) B 7 3 (CYCB1-3) D 7 7 (CYCD1-

7) CYCA3 D 7 7 G1 5 G1/S

A B (CYCA1-2, CYCB1-3)7 G2/M 2  



(Wang et al., 2004; Menge et al., 2005, Boruc et al., 2010; Takahashi et al., 2010)  

CDK CDKA CDKB CDKC CDKD CDKE CDKF CDKG 7

2 (Menges et al., 2005) 3 CDKA CDKB 2 7
2 (Segers et al., 1997; Mironov el al ., 1999; Adachi et al., 

2009; Boruc et al., 2010; Joubes et al., 2000) CDKA 5
PSTAIRE

2  (Mironov el al ., 1999; Adachi et al., 2009; Boruc et al., 2010) CDKB

PSTAIRE 5 cdc2/cdc28 8 2
CDK 2 (Joubes et al., 2000; Weimer et al., 2016) CDKB

CDKB1 CDKB2 2 6 S 6 M

G0 6 M 6 2 G2/M 2
4 2 (Porceddu et al., 2001; Menges et al., 2005) CDKD CDKF CDK

T-loop CDK  (CDK-Activating Kinase; 

CAK) 2 (Fisher et al.2005; Umeda et al., 2005; Takatsuka et al., 2009)

CAK 1 CDKA 161

CDKA cdka 8 2 7 5
52 CAK 7 CDK 1 7 6 (Dissmeyer 

et al., 2007) CDKC CDKE CDKG RNA

2 7 2 7 2
23 2 2(Zhao et al., 2017; Zeng et al., 2014)  

CDK CAK 2
1 WEE1 7 CDK 14 15

CDK (Sun et al., 1999) 7
1 CDC25 6 CDK (Russell et al., 1986; 

Kumagai et al., 1991; Gautier et al., 1991) CDKA 14 15

CDKA (CDKA DE) cdka 6
8 2 6 14 15

CDK 1 4 2 (Weimer et sl., 2012) 6 7
WEE1 CDC25 7 2 7

2(Sun et al., 1999; Sorrell et al., 2002; Gonzalez et 

al., 2004) 2 wee1 7 DNA

23 1 6 WEE1 S 52 6
4 2 (Schutter et al., 2007; Dissmeyer et al., 2009) 6 7

CDKA 14 15



CDKA wee1 7
8 2 6 S 5 WEE1 CDKA 2 4

2 (Dissmeyer et al., 2009)  

 

 
CDK  

 
CDK  (CDK inhibitor; CKI) 1 Cip/Kip

CKI 7 CDK CDK 7 2 (Wang 

et al., 1997) KIP-RELATED PROTEIN (KRP) Cip/Kip p27

CKI 1  (Veylder et al., 2001) KRP 7

5 in vitro 5 KRP 7 CDKA CDKB1

CDKB2 CDK 7 6 2 (Nakai et al., 2006)

KRP C CDK CDK

N PEST 7 5
2 7 KRP 9

5 KRP1 KRP2 KRP6 KRP7 26S 1 MG132

7 2 (Verkest et al., 2005; Kim et al., 

2008; Li et al., 2016) 2 E3

1 SCF F-box-like17 (FBL17)7
2 (Kim et al., 2008) FBL17 KRP6 5 KRP7

KRP 9(Kim et al., 2008)  

KRP 2
7 CDKA 7 9 7

(Veylder et al., 2001; Annika et al., 2012) KRP

KRP 7 2 CDK 7 6 KRP

7 2 4 2 (Cheng et al., 2013) 7 KRP 7
7 5 3

7 7 (Cao et al., 2018) KRP
8 2 4 KRP2

KRP5 KRP6 (Sanz 

et al., 2011; Wen et al., 2013; Nieuwland et al., 2016)  

SIAMESE (SIM) 16 SIM 1
SIAMESE-RELATED1-16 (SMR1-16) CKI 2 (Kumar et 

al., 2015) In virto SIM CDKA CDKB



6 2 4 2
(Harashima and Schnittger, 2012; Kumar et al., 2015) SIM

7 7 cycd3;1/2/3
cdkb1;1/1;2 6 SIM -CDK

2 7 4 2
(Kumar et al., 2015) 16 SMR SMR1 SMR2 SMR3 SMR4 SMR5
SMR6 SMR11 SMR13 sim

2 sim 7
6 SMR SIM CDK 2 2 (Kumar et al., 

2015) SMR1 SMR5 SMR7 DNA

6 SMR 6
2 4 2  (Yi et al., 2014; Dubois et al., 2018)  

 

 
RBR  

 
G1 6 S CELL DIVISON CYCLE (CDC6) ORIGIN RECOGNITION 

COMPLEX 1 (ORC1) PCNA DNA 5
7 1 E2F 2

(Ramirez et al., 2003; Klaas et al., 2005) E2F E2Fa E2Fb E2Fc 

E2Fd E2Fe E2Ff 6 5 E2Fa E2Fb E2Fc DPa DPb

(Mariconti et al., 2002; Kosugi et al., 

2002; Van et al., 2010; Wang et al., 2018)( 1-1) E2Fd E2Fe E2Ff DPa 

DPb 7 5
4 2 (Kosugi et al., 2002) E2Fd E2Fe E2Ff 2

6 E2F-DP 7 6
E2Fd/e/f E2Fa/b/c 4 2 (Kosugi et al., 2002)  

RETINOBLASTOMA-RELATED (RBR) E2F E2F

S (Magyar et al., 2005; Gutzat et al., 2012) ( 1-1)

-CDK RBR RBR E2F E2F

(Boniotti et al., 2001; Gutzat et al., 2012) ( 1-1) RBR

miRNA 7
8 (Wildwater et al., 2005; Johnston et al., 2010; Ramírez et al., 2013; Perilli et al., 2013; 

Matos et al., 2014) RBR

QC 7 7 8 9 6 RBR 



 

2 4 2  (Johnston et al., 2010; 

Ramírez et al., 2013; Perilli et al., 2013; Matos et al., 2014) QC

RBR 7 1 FAMA SCARECROW(SCR)

7 5 E2F

4 2  (Ramírez et al., 2013; Perilli et al., 2013; Matos et al., 2014)  

 

 
MYB3R G2/M  

 
G2 6 M 52 R1R2R3 MYB (MYB3R)7

2 MYB3R M CYCLINB (CYCB) CDKB
MSA

(Haga et al., 2007; Kobayashi et al., 2013) 52 MYB3R

MYB3R1~MYB3R5 5 1 ( 1-3) 3 MYB3R4
2 Activator MYB (Act-MYB) 2

MYB3R3 MYB3R5 2 Repressor MYB (Rep-MYB)

2 MYB3R1 2 4
2 Kobayashi et al., 2013 MYB3R2 MYB3R 7 2

6 2 4 2 (Kobayashi et al., 2013; Chen et al 

2017)  

Act-MYB G2 7 MSA G2/M

(Haga et al., 2007; Haga et al., 2011) Act-MYB

CYCB1 CDKB2 3 G2/M CDK 71
6 Act-MYB G2 6 M

2 4 (Haga et al., 2007) ( 1-1) Act-MYB 

-CDK 6 Act-MYB -CDK

7 2 (Araki et al., 2004; 

Haga et al., 2007) Act-MYB 1 myb3r1 myb3r4

2 7
7 (Haga et al., 2007; Haga et al., 2011) 7 Act-MYB G2

6 M 2 1 4 2
 

Rep-MYB G2/M G2/M

2 (Kobayashi et al., 2013) Rep-MYB G1/S

G2/M 7 (Kobayashi et al., 2013)



  

52 G2/M 7 6 Rep-MYB G2/M

G2/M

2 4 2 (Kobayashi et al., 2013) Act-

MYB Rep-MYB CDK 5
26S 6 (Chen et al., 2017) ( 1-1) 4 DNA

CDK Rep-MYB DNA

ATAXIA TELANGIECTASIA MUTATED (ATM) ATM AND RAD3-RELATED 

(ATR) 2 7
SUPPRESSOR OF GAMMA RESPONSE1 (SOG1) (Zhou and 

Elledge, 2000; Abraham, 2001; Bartek and Lukas, 2001; Kurz and Lees-Miller, 2004)

SOG1 SMR5 SMR7 CKI CDK

8 (Yi et al., 2014; Ogita et al., 2018) Rep-MYB 7
7 G2/M 7

7 G2 (Yi et al., 2014; Chen et al., 2017) 3 Rep-MY

G2/M 1  

 

 
 

 
7 8

2 2 (Manlio et al., 1996)

5
2 2

6 7 6 7
1 4 (Griersona et al., 2014)

2 (Trichoblast cells) 2
(Atrichoblast cells)  

-

2 7 27 2
SCRAMBLE (SCM) QUIRKY (QKY)7 2 4 2

6 7 6 2 2 (Su et al., 

2007; Song et al., 2019) JACKDOW (JKD)
7 6

JKD 2 4 (Hassan et 

al., 2010)  



 

2 5
7 8 bHLH 2

GLABRA 3 (GL3) ENHANCER OF GLABRA 3 (EGL3) 7
7 6

(Bernhardt et al., 2005) 52 GL3 EGL3 MYB 1
WEREWOLF (WER) MYB23 WD40 1 TRANSPARENT TESTA 

GLABRA1 (TTG1) MYB-bHLH-WD40

1 GLABRA2 (GL2) (Masucci et al., 1996; Bernhardt et al., 

2003; Hassan et al., 2010; Griersona et al., 2014) ( 1-2) MYB-bHLH-WD40

GL2 CAPRICE (CPC) TRIPTYCHON (TRY) CPC 5 TRY

JKD-SCM/QKY CPC

TRY WER 5 MYB23 GL3 EGL3 MYB-

bHLH-WD40 (Kang et al., 2009; Song et al., 2019)

GL2 7 (Kirk 

et al., 2004) GL2 5 ROOTHAIR 
DEFECTIVE 6 (RHD6) 2 (Lin et al., 2015) ( 1-

2)  

 

 
 

 
7 2 (Quiescent center; QC)

7  (Stem cell niche; SCN) 2 QC

5 QC 2
7 3

2 (Columella stem cell; CSC)  

QC 7
6 QC 4 2 (Berg et 

al., 1997) CSC QC WUSCHEL RELATED HOMEOBOX 
5 (WOX5)7 2 (Pi et al., 2015) WOX5 mRNA QC 2 7

QC CSC 2 6 WOX5 QC 6
CSC 4 2 WOX5 QC

7 9 QC 7 CSC

7 2 6 WOX5 QC 1



 

4 2 3 x YFP CSC WOX5 wox5

QC 8 7 CSC

8 2 6 QC

2 4 (Pi et al., 2015) WOX5

WUSCHEL (WUS) 1 WOX5 WUS
3 5 2 6

71 4 2 (Sarkar et al., 2007)  

6
1 CDK 7 1 4 2 CDK

CDK 7
7 7 2 (Umeda et al., 2000) 6

CDK 9 1
7 4 ( 1-3) CDK 2 RBR

2 7 2 RBR

CSC 7 4 ( 1-3) RBR 7
6 RBR 2 4 (Wildwater et al., 2005) (

1-3)  

 

 
 

 
3 2 5

2
QC 7 1

2 5
2

7 52 7
2 2 7 4

5
7 8 2
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図1-1. 細胞周期進行制御の分子機構
G1/S期進行制御ではE2FとRBR、G2/M期進行制御ではAct-MYBとRep-MYBという、下流因子を共
有した転写活性化因子と転写抑制因子が細胞周期進行を制御している。細胞周期のマスターレ
ギュレーターであるCDKはリン酸化を介して転写抑制因子(RBRとRep-MYB)を阻害することで、
細胞周期が正常に進行する。
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GL2

Root hair 
Formation

RHD6

Root hair 
Formation

CPC/TRY

WER/MYB23
GL3/EGL3

TTG1
CPC/TRY

GL3/EGL3
TTG1

非根毛細胞 根毛細胞

図1-2. 根の表皮細胞運命決定の分子機構
根の表皮の細胞運命決定過程においては、bHLH型転写因子をコードするGL3とEGL3が、WD40タ
ンパク質であるTTG1、MYB型転写因子であるWERとMYB23と転写活性複合体を形成し非根毛細
胞の運命獲得を促す。一方で、根毛細胞ではこの複合体のWERとMYB23がCPCとTRYに置き換わ
ることで非活性型の複合体となり、根毛細胞の運命獲得に寄与する。青い点線はCPCおよびTRY
の細胞間移行、黄色い点線はGL3およびEGL3の細胞間移行を示す。
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QC cell

Stem cell

Putative CDK activity 
in columella region

RBR

CYC-CDKA

Stemness

図1-3. CDK活性による幹細胞性の維持
根の幹細胞ニッチは幹細胞とQC細胞によって構成されている。幹細胞はQC細胞からシグナルを受
け取ることで幹細胞性を維持している。また、幹細胞の維持においては、CDKはRBRをリン酸化
し抑制することも重要であると考えられている。QC細胞と接している細胞のみが幹細胞としてふ
るまうことができることから、 QC細胞からのシグナルによって高いCDK活性が維持されること
で、幹細胞を維持していると予想されている。
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1.  

 
7

1 GLABRA 3 (GL3)

ENHANCER OF GLABRA 3 (EGL3)7
MYB 1 WEREWOLF (WER) MYB23 WD40

1 TRANSPARENT TESTA GLABRA1 (TTG1) MYB-bHLH-WD40

GLABRA 2 (GL2) 3
(Masucci et al., 1996; Bernhardt et al., 2003; Griersona et al., 2014)

MYB-bHLH-WD40 7 CAPRICE (CPC)5 TRIPTYCHON (TRY)
2 CPC TRY 7 ( 1-4) CPC TRY

MYB-bHLH-WD40 GL2

3(Kirik et al., 2004)  

PIN FORMED2 (PIN2)

2 2
7 2 (Lofke et al., 2013; Lofke et al., 2015)

7 7 2 6 7 2 7
2 (Berger et al., 1998) 7 4 2 7

7 2
7 6

7 2 7 2 (Berger et al., 1998)  

3 7 2 2
7 7

2 6 7
2 5

2  

 

 

  



 

2.  

 
(1) 5  

 
(Arabidopsos thaliana) 2 Col-0 2 cpc 

try CS67760 gl3 egl3 CS67763 gl2 CS67762

rhd6 CS67771 2 1 Cytrap Yin et al. 

(2014) 2 PCNA-GFP Yokoyama et al. (2016) 2
cyca2;2/3/4 Vanneste et al. (2011) 2 pCYCB1;2:GFP

Muller et al. (2002) 2 myb3r1/4 Haga et al. (2007)

2 MYB3R3-GFP 5 myb3r1/3/5 Kobayashi et al. (2013)

2 2 1 2
gl3 egl3 gl2 try 1

1 genotyping F5 genotyping R 2
genotyping seq 7 2 6  

 
MS 2 4 � 5 23 �

MS

2 4 � 4.5 23 �

(IWAKI ; 

No. 5202-001) 23 � 12

 

 
(2)  

 
MS (1L) 

4.6 g (1 ) 

                              10 g 

1000x 1.0 mL 

MES (pH )  0.5 g 

800 mL 4 9 6 KOH pH 6.3

1 L 2 1 L 500 mL

Phytagel 2 g 4
80 ml  (Chemoscence) 1 nM



3 MS  

 

 
(3)  

 
1)  

0.01 mg/ml Propidium Iodide (PI)

FV1000(Olympus) 20 2
Image J (NIH)

150% 9 6 QC

 

 
2) 5 M  

4 % (v/v)  (PFA) 30

1 ng/ 1ml PAPI FV1000(Olympus) 20

2 Image J (NIH)  

 
3)  

FV1000(Olympus) 40 2 30 1 48

Image J(NIH)  

 
(4) EdU  

EdU Click-iT EdU Alexa Fluor 488 Imaging Kit (Invitrogen) lot:1023575

2 EdU

FV1000(Olympus) 40 2
Image J(NIH)  

 

(5) qRT-PCR 
 

Plant Total RNA Mini Kit Favorgen 2 RNA 0.5 µg RNA 6
ReverTra Ace® Toyobo 2 cDNA qRT-PCR cDNA

THUNDERBIRD SYBR qPCR Mix Toyobo 5 2

Light Cycler 480 Real-Time PCR system Roche 5  

  



 

  (5’→3’) 

gl2-1 genotyping F 

gl2-1 genotyping R 

gl2-1 genotyping seq 

try genotyping F 

try genotyping R 

try genotyping seq 

gl3 genotyping F 

gl3 genotyping R 

gl3 genotyping seq 

egl3 genotyping F 

egl3 genotyping R 

egl3 genotyping seq 

cpc-1 LP 

cpc-1 RP 

rhd6-1 LP 

rhd6-1 RP 

myb3r1 LP 

myb3r1 RP 

myb3r3 LP 

myb3r3 RP 

myb3r4 LP 

myb3r4 RP 

myb3r5 LP 

myb3r5 RP 

SALK_LBb1.3 

AAGAACGGCACGAGAACTCC 

AGGCCCCGATGATCTCCACC 

AATCGAGAGAGCCGAGACGG 

TCGTTAAAACGAGGGATACG 

TATTTTATGCTGGGATAATC 

TAGTTACACCTCGTGCTGAC 

ACTAGGGCAAATTCAAGAGC 

TGACGATGATTTCTTCCACC 

AAACGACGACGTTCATTACC 

CGTTTGTTTGTTACATGGGG 

ATTACGAGATTGTACCCTGG 

CGGTGCCGGACAATCTAAAG 

TCTTGTGAATTAAGGAGAGG 

CTTTATGCGGTTTTTATCGG 

AACATCAATGTTGGCGAAAAC 

TTTGCGGGAGATTTATGATTG 

AACACCCAATATCCTGGGAAG 

GAGACTTGCTTTCACCTGTGC 

CAGCTCTTGCCTTTAAACGTG 

AAGTAACGGTGTGACGTCAGC 

GCCAGTCTTGTTTTGAAATAGCTC 

GAGGCACTGGACATCAGTTCGATC 

TTACACCGAACTCATTTTGGG 

CCATTTGTTTCCGTACATTCG 

ATTTTGCCGATTTCGGAAC 

 

 
1.  

2  

 

  



  (5’→3’) 

TRY qRT F 

TRY qRT R 

RHD6 qRT F 

RHD6 qRT R 

GL3 qRT F 

GL3 qRT R 

EGL3 qRT F 

EGL3 qRT R 

qGL2 F 

qGL2R 

qActin2 F 

qActin2 R 

GTGAGCAGTATCGAATGGGAGT 

CACCGACAAGTCTGTACATTCG 

TCACGAGAGCTTTCCTCCTC 

TGAAGCCGTAGCTCATGTTG 

TCGGTTCGTTTGGTAATGAGG 

GCTTGCAATTGACGGTTAAGC 

GGAAGACGATTCAAGCAGCA 

GGATTCAGCGAGGGAGAGAG 

ATGAAGCTCGTCGGCATGAGTGGG 

TGGATTGCCACTGAGTTGCCTCTG 

GGCTCCTCTTAACCCAAAGGC 

CACACCATCACCAGAATCCAGC 

 

 
2.  

qRT-PCR 2  

 

 

 

 

  



3.  

(1)  

 

7
7 82 6 7 7

2 4 2 (Burger et al., 1998)

5

Propidium Iodede (PI) 2 QC 6
7 2 2

 (Takahashi et al., 2013; Takatuka et al., 2018)

352.9 ± 26.2 µm 237.5 ± 

34.1 µm 6 5
7 7 82 7 6 ( 3-1A,B)  

DAPI 2 M

DAPI 7 7
M mitotic figure 7 2
(Yin et al., 2016) mitotic figure

7 M 7 2 7 6
( 3-1 C,D) G2/M 7 8 pCYCB1;2:NT-

YFP 2 2
15 1

1.5 0.5

7 2 7 6 ( 3-1 E) 6
7 7 2 7 6  

66 6
5-ethynyl-2'-deoxyuridine (EdU) EdU

1 S 7 EdU 2 EdU

( 8)

9 2 G1 6 S 6
7 2 9 7 S 7 2
S 7 9 EdU

4 2 (Hayashi et al., 2013) EdU

S



8 8
9.2 6 1 7 86  ( 3-2) 6

7 7 2 7
 

T-clone

7
(2 ) 3 (1

) 2
3

T-clone ( 3-3A) 7 1
T-clone

7 1.5 7 2 7 6
( 3-3B) 7 7 2 23 EdU

1  

 

 
(2) G2 7  

 
7

2 6 6 1 PCNA-
GFP 2 (Yokoyama e t al., 2016) PCNA-GFP

7 G1

9 S Foci S

G2 9 M

7 3
7

8 ( 3-4 A)

G2 7 G2 2 7 6
( 3-4 B)  

G2 EdU

EdU (30 min) S 2
7 8 EdU 2 EdU

7 G2 M M mitotic figure

7 8 EdU mitotic figure 7 7



G2 (Otero et al., 2010) 2 EdU

EdU mitotic fugure

EdU 3 5

EdU mitotic figure 7 ( 3-5) 6
7 G2 7 2 7 8  

 

 
(3) Rep-MYB 7  

 
G2 G2 G2/M

M 7 4 (Kobayashi et al., 2013) G2/M 1
B1 CYCB1;2 G2 6 M

CYCB1;2

5’ YFP pCYCB1;2:NT-YFP 2
pCYCB1;2:NT-YFP

1.5 1 6 ( 3-6A,B)

6 G2 5 G2/M

7 2 7  

52 G2/M MYB3R(Act-

MYB) MYB3R(Rep-MYB) 2 (Haga 

et al., 2007; Kobayashi et al., 2013) G2/M 9
MSA 5 Act-MYB

Rep-MYB 7 (Haga et al., 2007; Kobayashi et al., 2013)

G2/M

6 7 71 7 G2 2
2 7 4 G2/M

Act-MYB Rep-MYB

MYB3R4(Act-MYB) MYB3R3(Rep-MYB) GFP 1
pMYB3R4:MYB3R4-GFP pMYB3R3:MYB3R3-GFP  

GFP 30

MYB3R4-GFP

2 7 M GFP 7
9  ( 3-7 A) 6 Act-MYB

5
2 2 7  



MYB3R3-GFP 30 6 (

7 ) MYB3R3-GFP MYB3R3-GFP

7 2 (

3-7 B) 2 52 7
7 6 ( 3-7 B) 1

pPCNA:PCNA-tdTomato pMYB3R3:MYB3R3-GFP
MYB3R3-GFP 2 G2

MYB3R3-GFP 7 5 G2 6 GFP

7 2 ( 3-7 C) G2 6
7 2 ( 3-7 C) 6 Rep-

MYB 7 7 52
7 2 G2/M 7 G0

6 M 7 2 7  

 

 
(4) Rep-MYB 2  

 
MYB3R 7

2 6 6 Act-MYB 1 myb3r1/4

Rep -MYB 1 myb3r1/3/5
5 myb3r1/4

7 328.1±54.3 µm 216.6±39.3 
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図3-1.野生型植物の根端分裂領域における根毛細胞と非根毛細胞の比較
(A) 野生型植物をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させ、撮影した分裂領域の写真を示した。
QC (黄色い矢頭)から白い矢頭までが分裂領域を示す。アスタリスクは根毛細胞列を示す。バーは
100 µm。
(B) 野生型植物をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させ、QCからの分裂領域のサイズを測定し、
グラフで示した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。n > 30。エラーバーは±SDを示
す。***、p < 0.01
(C) 野生型植物をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させ、DAPI染色により核の観察を行った。
白い矢頭はmitotic figurを指す。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。バーは50 µm。
(D) 根毛と非根毛の細胞列内のmitotic figurの個数をグラフで示した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは
非根毛細胞を示す。 n > 30。エラーバーは±SDを示す。***、p < 0.01
(E) G2/M期の細胞を可視化するpCYCB1;2:NT-YFPマーカーを用いてライブセルイメージングを行
い、一細胞列内の一時間あたりの細胞分裂頻度を測定した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細
胞を示す。 n > 5。エラーバーは±SDを示す。***、p < 0.01
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図3-2.根毛と非根毛細胞における細胞周期の進行速度の比較
MS培地中で発芽後5日間生育させた野生型植物をEdU添加培地に移し、経時的に回収した。その後、
根毛細胞 (Tricho)と非根毛細胞 (Atricho)をそれぞれ2000個以上観察し、EdUを取り込んだ細胞の割
合をプロットした (青色および赤色の丸点)。プロットを線形近似したものを直線で示す。エラー
バーは±SDを示す。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。
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図3-3. Col-0のT-cloneにおける根毛細胞数と非根毛細胞数の割合
(A)根毛細胞が根の伸長方向に並行な分裂面を形成して分裂することによって二つの細胞を生み出
す場合、娘細胞の一つは根毛細胞に、もう一つは非根毛細胞になる。その後、これらの娘細胞が
分裂を行い、根毛細胞列と非根毛細胞列から成るクラスターを形成する。このような組織のこと
をT-cloneと呼ぶ。
(B) T-clone内の根毛細胞及び非根毛細胞の割合
Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。n > 30。エラーバーは±SDを示す。***、p < 0.01
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図3-4.根毛細胞と非根毛細胞における細胞周期の各ステージの長さの比較
(A)細胞周期マーカーであるPCNA-GFPの核内での各局在パターンの変化
(B) PCNA-GFPを用いてライブセルイメージングを行い。 根毛細胞および非根毛細胞における細胞
周期の各ステージの長さを測定した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 30細胞。
エラーバーは±SDを示す。***、p < 0.01。n.s、p > 0.05
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図3-5. EdUパルス実験によるG2期通過にかかる時間の比較
根毛・非根毛細胞のそれぞれについて、mitotic figureを示す全細胞のうち、EdU標識された細胞の
割合を測定した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 30。
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図3-6.根毛細胞と非根毛細胞のCYCB1;2遺伝子の発現様式
(A) ライブセルイメージングを行い、根毛細胞と非根毛細胞内でのCYCB1;2-YFPの蛍光画像を経
時的に取得した。バーは5 μm。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。
(B)根毛細胞と非根毛細胞における蛍光量を示す。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。
n > 10。エラーバーは±SDを示す。n.s、p > 0.05
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図3-7.根毛細胞と非根毛細胞のMYB3Rの発現パターンの比較
(A) 根毛細胞と非根毛細胞におけるMYB3R4-GFPの蛍光量を示す。 Trichoは根毛細胞、Atrichoは非
根毛細胞を示す。 n > 10。エラーバーは±SDを示す。n.s、p > 0.05
(B) 根毛細胞と非根毛細胞におけるMYB3R3-GFPの蛍光量の移動平均を示す。Trichoは根毛細胞、
Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 7。
(C) pPCNA:PCNA-tdTomato/pMYB3R3:MYB3R3-GFPの根毛細胞と非根毛細胞における細胞周期中の
MYB3R3-GFPの蛍光量をG2期に相当するステージとともに示す。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非
根毛細胞を示す。
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図3-8.myb3r1/4二重変異体とmyb3r1/3/5三重変異体の根毛細胞と非根毛細胞の分裂領域サイズ
(A) 野生型植物、myb3r1/4二重変異体、myb3r1/3/5三重変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生
育させた後、根端の分裂領域を観察した。QC (黄色い矢頭)から白い矢頭までが分裂領域を示す。
アスタリスクは根毛細胞列を示す。バーは100 µm。
(B) 野生型植物、myb3r1/4二重変異体、myb3r1/3/5三重変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生
育させ、分裂領域のサイズを測定した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 30。
エラーバーは±SDを示す。***、p < 0.01。n.s、p > 0.05
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図3-9.myb3r1/3/5三重変異体のT-cloneにおける根毛細胞数と非根毛細胞数の割合
(A) 野生型植物とmyb3r1/3/5三重変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させ、撮影したT-
cloneの観察を行った。青いアスタリスクはT-clone内の根毛細胞、赤いアスタリスクはT-clone内の
非根毛細胞を示す。バーは30 µm。
(B)T-clone内の非根毛細胞に対する根毛細胞数の割合
Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 30。エラーバーは±SDを示す。***、p < 0.01。
n.s、p > 0.05
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図3-10. myb3r1/4二重変異体とmyb3r1/3/5三重変異体における根毛細胞と非根毛細胞の細胞周期の
進行速度の比較
(A) MS培地で発芽後5日間生育させたmyb3r1/4二重変異体とmyb3r1/3/5三重変異体をEdU添加培地
に移し、経時的に回収した。根毛細胞と非根毛細胞をそれぞれ1000個以上観察し、EdUを取り込
んだな細胞の割合をプロットした (青色および赤色の丸点)。プロットを線形近似したものを直線
で示す。黒色が野生型の根毛細胞、黄色が野生型の非根毛細胞、青が変異体の根毛細胞、赤が変
異体の非根毛細胞のプロットと近似線である。
(B) Aで算出した野生型とmyb3r1/4二重変異体の根毛細胞と非根毛細胞の回帰直線の傾きを分散分
析により有意差を比較した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。n> 15。***、p <
0.001。n.s、p > 0.05。
(C) Aで算出した野生型とmyb3r1/3/5三重変異体の根毛細胞と非根毛細胞の回帰直線の傾きを分散
分析により比較した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 15。***、p < 0.01。n.s、
p > 0.05。
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図3-11. gl3 egl3二重変異体とcpc try二重変異体の根毛細胞と非根毛細胞の分裂領域サイズ
(A) 野生型植物、 gl3 egl3二重変異体とcpc try二重変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生育さ
せた後、根端の分裂領域を観察した。QC (黄色い矢頭)から白い矢頭までが分裂領域を示す。アス
タリスクは根毛細胞列を示す。バーは100 µm。
(B)野生型植物、 gl3 egl3二重変異体とcpc try二重変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させ
QCからの分裂領域のサイズを測定し、グラフで示した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞
を示す。 n > 30。エラーバーは±SDを示す。***、p < 0.01。n.s、p > 0.05
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図3-12. gl3 egl3二重変異体とcpc try二重変異体のT-cloneにおける根毛細胞数と非根毛細胞数の割合
(A) 野生型植物とgl3 egl3二重変異体とcpc try二重変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させ、
撮影したT-cloneの観察を行った。青いアスタリスクはT-clone内の根毛細胞、赤いアスタリスクは
T-clone内の非根毛細胞を示す。バーは30 µm。
(B)T-clone内の非根毛細胞に対する根毛細胞数の割合
Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 30。エラーバーは±SDを示す。***、p < 0.01。
n.s、p > 0.05
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図3-13. gl3 egl3二重変異体とcpc try二重変異体における根毛細胞と非根毛細胞の細胞周期の進行速
度の比較
(A) MS培地で発芽後5日間生育させたgl3 egl3二重変異体とcpc try二重変異体をEdU添加培地に移し、
経時的に回収した。根毛細胞と非根毛細胞をそれぞれ1000個以上観察し、EdUを取り込んだな細
胞の割合をプロットした (青色および赤色の丸点)。プロットを線形近似したものを直線で示す。
黒色が野生型の根毛細胞、黄色が野生型の非根毛細胞、青が変異体の根毛細胞、赤が変異体の非
根毛細胞のプロットと近似線である。
(B) Aで算出した野生型とgl3 egl3二重変異体とcpc try二重変異体の根毛細胞と非根毛細胞の回帰直
線の傾きを分散分析により有意差を比較したTrichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 N >
15。***、p < 0.001。n.s、p > 0.05。
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図3-14. gl3 egl3二重変異体における根毛細胞と非根毛細胞のG2期の長さの比較
細胞周期マーカーであるPCNA-GFPを導入したgl3 egl3二重変異体を用いてライブセルイメージン
グを行い根毛細胞および非根毛細胞のG2期の長さをグラフで示した。Trichoは根毛細胞、Atricho
は非根毛細胞を示す。 n > 10。エラーバーは±SDを示す。n.s、p > 0.05
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図3-15. gl2変異体とrhd6変異体の根毛細胞と非根毛細胞の分裂領域サイズ
(A) 野生型植物、 gl2変異体とrhd6変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させた後、根端の
分裂領域を観察した。QC (黄色い矢頭)から白い矢頭までが分裂領域を示す。アスタリスクは根毛
細胞列を示す。バーは100 µm。
(B) 野生型植物、 gl2変異体とrhd6変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させ、分裂領域の
サイズを測定した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 30。エラーバーは±SDを
示す。***、p < 0.01。n.s、p > 0.05
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図3-16. gl2変異体とrhd6変異体のT-cloneにおける根毛細胞数と非根毛細胞数の割合
(A) 野生型植物とgl2変異体とrhd6変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させ、撮影したT-
cloneの観察を行った。青いアスタリスクはT-clone内の根毛細胞、赤いアスタリスクはT-clone内の
非根毛細胞を示す。バーは30 µm。
(B)T-clone内の非根毛細胞に対する根毛細胞数の割合
Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 30。エラーバーは±SDを示す。***、p < 0.01。
n.s、p > 0.05
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図3-17. gl2変異体とrhd6変異体における根毛細胞と非根毛細胞の細胞周期の進行速度の比較
(A) MS培地で発芽後5日間生育させたgl2変異体とrhd6変異体をEdU添加培地に移し、経時的に回収
した。根毛細胞と非根毛細胞をそれぞれ1000個以上観察し、EdUを取り込んだな細胞の割合をプ
ロットした (青色および赤色の丸点)。プロットを線形近似したものを直線で示す。黒色が野生型
の根毛細胞、黄色が野生型の非根毛細胞、青が変異体の根毛細胞、赤が変異体の非根毛細胞のプ
ロットと近似線である。
(B) Aで算出した野生型とgl2変異体とrhd6変異体の根毛細胞と非根毛細胞の回帰直線の傾きを分散
分析により有意差を比較した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 15。***、p <
0.001。n.s、p > 0.05。
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図3-18. gl2変異体における根毛細胞と非根毛細胞のG2期の長さの比較
細胞周期マーカーであるPCNA-GFPを導入したgl2変異体を用いてライブセルイメージングを行い
根毛細胞および非根毛細胞のG2期の長さをグラフで示した。 Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛
細胞を示す。 n > 10。エラーバーは±SDを示す。n.s、p > 0.05
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図3-19. gl3 egl3二重変異体内とcpc try二重変異体の表皮内のMYB3R1/3の発現量
MYB3R1、MYB3R3とポジティブコントロールであるGL2の発現量を示した。
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図3-20. gl3 egl3二重変異体内の根毛細胞と非根毛細胞のMYB3R3-GFPのタンパク質レベルの経時
的変化
gl3 egl3二重変異体内の根毛細胞と非根毛細胞内でのMYB3R3-GFPの発現時間と発現量の移動平均
を算出し、グラフで示した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 5。
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図3-21.ロスコビチン処理の有無による細胞周期の各ステージの長さの比較
(A) 10 nM ロスコビチン処理をしたPCNA-GFPを用いてライブセルイメージングを行い、根毛細胞
および非根毛細胞における細胞周期の各ステージの長さを測定した。n > 30。エラーバーは±SD
を示す。。n.s、p > 0.05
(B) 10 nM ロスコビチン処理をしたPCNA-GFPを用いてライブセルイメージングを行い、根毛細胞
および非根毛細胞のG2期の長さをグラフで示した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示
す。 n > 10。エラーバーは±SDを示す。n.s、p > 0.05
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図3-22. gl3 egl3二重変異体におけるロスコビチン処理による根毛細胞と非根毛細胞における
G2期の長さの比較
10 nM ロスコビチン処理をしたPCNA-GFPとPCNA-GFPを導入したgl3 egl3二重変異体を用いてラ
イブセルイメージングを行い、根毛細胞および非根毛細胞のG2期の長さをグラフで示した。
Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 10。エラーバーは±SDを示す。n.s、p > 0.05
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図3-23. cyca2;2/3/4三重変異体の根毛細胞と非根毛細胞の分裂領域サイズ
(A) 野生型植物、cyca2;2/3/4三重変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させた後、根端の分
裂領域を観察した。QC (黄色い矢頭)から白い矢頭までが分裂領域を示す。アスタリスクは根毛を
示す。バーは100 µm。
(B) 野生型植物、 cyca2;2/3/4三重変異体をMS培地に播種し、発芽後5日間生育させ、分裂領域のサ
イズを測定した。 Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n > 30。エラーバーは±SDを
示す。***、p < 0.01。n.s、p > 0.05
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図3-24. cyca2;2/3/4変異体における根毛細胞と非根毛細胞の細胞周期の進行速度の比較
(A) MS培地で発芽後5日間生育させたcyca2;2/3/4変異体をEdU添加培地に移し、経時的に回収した。
根毛細胞と非根毛細胞をそれぞれ1000個以上観察し、EdUを取り込んだな細胞の割合をプロット
した (青色および赤色の丸点)。プロットを線形近似したものを直線で示す。黒色が野生型の根毛
細胞、黄色が野生型の非根毛細胞、青が変異体の根毛細胞、赤が変異体の非根毛細胞のプロット
と近似線である。
(B) Aで算出した野生型とcyca2;2/3/4変異体の根毛細胞と非根毛細胞の回帰直線の傾きを分散分析
により有意差を比較した。Trichoは根毛細胞、Atrichoは非根毛細胞を示す。 n >15。***、p < 0.001。
n.s、p > 0.05。
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図3-25.myb3r1/3/5三重変異体のマイクロアレイデータを用いた、表皮細胞関連遺伝子の発現解析
(A) myb3r1/3/5三重変異体における表皮の運命決定を担う遺伝子の発現量を調べた。
(B) myb3r1/3/5三重変異体における根毛細胞特異的遺伝子群、非根毛細胞特異的遺伝子群の発現を
調べた。野生型の発現量に対してのlog2 (Fold change)で示し赤が増加を、青が減少を示している。

0

0.5

1

1.5

2

2.5

GL2 CPC TRY EGL3 RHD6

Re
la

tiv
e 

ex
pr

es
si

on
 le

ve
l

Atrichoblast-specific 
genes

Trichoblast-specific
genes

Atrichoblast-specific 
genes

Trichoblast-specific
genes

BA myb3r1/3/5WT

56



図3-26. MYB3R変異体の根毛のパターン
MS培地で発芽後5日間生育させた野生型植物とmyb3r1/3/5三重変異体とmyb3r1/4二重変異体と
cyc2;2/3/4三重変異体におけるH position (コルテックス2つと接している表皮細胞)とN position (コル
テックス1つと接している表皮細胞)での根毛を形成している細胞の割合を測定した。 n > 30。***、
p < 0.01。

Ra
tio

 o
f c

el
ls

 p
ro

du
ci

ng
 ro

ot
 h

ai
r 

in
 d

iff
er

en
tia

te
d 

ro
ot

 e
pi

de
rm

is
(%

)

0

20

40

60

80

100

120

Col myb3r135 cyc myb14

N positionH position

***

57

WT myb3r1/3/5 myb3r1/4 cyca2;2/3/4



図3-27.myb3r1/3/5三重変異体における表皮細胞関連遺伝子の発現解析
MS培地で発芽後5日間生育させた野生型植物とmyb3r1/3/5三重変異体の根端から5 mmの領域での
根毛細胞特異的遺伝子群と非根毛細胞特異的遺伝子群の発現量を定量RT-PCRにより定量した。 n
= 3。***、p < 0.01。
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図4-1. 本研究で明らかになった根の表皮の細胞周期および運命決定を制御する分子機構
非根毛細胞の運命獲得に重要であるGL3とEGL3は、細胞運命だけでなく、Rep-MYBのタンパク質
の安定性を制御することによってG2期の長さも制御している。また、本研究によって、非根毛細
胞の長いG2期は非根毛細胞の運命を維持する役割があることが示唆された。
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図4-2. 本研究で予想された、細胞周期の長さによる根の表皮の細胞運命制御の分子機構
GEMはGL3-TTG1の活性を抑制することが報告されている。また、 G2/M移行の際に分解される
CDT1aは、GEMによるGL3-TTG1の活性抑制を阻害する。よって本研究で明らかになった、Rep-
MYBによるG2期の遅延によって、 CDT1aの分解のタイミングが遅れることで、 GEMによるGL3-
TTG1の抑制能が低下し、GL2の転写が活性化することが予想される。
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図3-27.ロスコビチン処理によるコルメラ幹細胞の分化
(A)野生型植物をMS培地に播種し、発芽後6日間生育させ、12時間1 µMロスコビチンで処理した。
mPS-PI染色したものを観察した。赤い矢頭はQC、黄色い矢頭はアミロプラストが蓄積していない
未分化なCSC層、緑の矢頭はアミロプラストが蓄積しているCSC層を示す。バーは20 μm。
(B) Aの観察結果をもとにアミロプラストを蓄積していないCSC層の数ごとに個体を分類わけし、
その割合を計算した。n > 10。***、p < 0.01
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図3-28. CDKA-DEとcdkb1;1 cdkb1;2二重変異体のコルメラ幹細胞の表現型
(A) 野生型植物とCDKA-DEとcdkb1;1 cdkb1;2二重変異体をMS培地に播種し、発芽後6日間生育させ
た後、ルゴールにより染色して観察した。赤い矢頭はQC、黄色い矢頭はアミロプラストが蓄積し
ていない未分化なCSC層、緑の矢頭はアミロプラストが蓄積しているCSC層を示す。バーは20 μm。
(B) Aの観察結果をもとにアミロプラストを蓄積していないCSC層の数ごとに個体を分類わけし、
その割合を計算した。n > 30。***、p < 0.01。**、p < 0.05
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図3-29. KRP過剰発現体のコルメラ幹細胞の表現型
(A) 野生型植物とKRP1、KRP3、KRP6、KRP7の過剰発現体をMS培地に播種し、発芽後6日間生育
させた後、ルゴールにより染色して観察した。
赤い矢頭はQC、黄色い矢頭はアミロプラストが蓄積していない未分化なCSC層、緑の矢頭はアミ
ロプラストが蓄積しているCSC層を示す。
(B) Aの観察結果をもとにアミロプラストを蓄積していないCSC層の数ごとに個体を分類わけし、
その割合を計算した。n > 30。***、p < 0.01
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図3-30. krp変異体のコルメラ幹細胞の表現型
(A)野生型植物と krp単一変異体( krp 1、 krp 2、 krp 3、 krp 4、 krp 5、 krp 6、 krp 7 )をMS培地
に播種し、発芽後6日間生育させた後、mPS-PIにより染色して観察した。赤い矢頭はQC、黄色い
矢頭はアミロプラストが蓄積していない未分化なCSC層を示す。バーは20μm。
(B) Aの観察結果をもとにアミロプラストを蓄積していないCSC層の数ごとに個体を分類わけし、
その割合を計算した。n > 50。***、p < 0.01

krp1WT krp2

krp3 krp4 krp5

krp6 krp7

0
10
20
30
40
50
60
70
80
90
100

Col krp1 krp2 krp3 krp4 krp5 krp6 krp7WT krp1 krp2 krp3 krp4 krp5 krp6 krp7

Pe
rc

en
ta

ge
 o

f p
la

nt
s 

po
ss

es
si

ng
in

di
ca

te
d 

nu
m

be
rs

 o
f C

SC
 la

ye
rs

 (%
)

***
***

A

B

1 layer
2 layers

81



0
10
20
30
40
50
60
70
80
90

100

Col krp47 krp4 6 7 krp3467 krp1 2 3 4 7

Pe
rc

en
ta

ge
 o

f p
la

nt
s 

po
ss

es
si

ng
in

di
ca

te
d 

nu
m

be
rs

 o
f C

SC
 la

ye
rs

 (%
)

図3-31. krp多重変異体のコルメラ幹細胞の表現型
(A)野生型植物と krp多重変異体(krp4/7、krp4/6/7、krp3/4/6/7、krp1/2/3/4/7)をMS培地に播種し、発
芽後6日間生育させた後、mPS-PIにより染色して観察した。赤い矢頭はQC、黄色い矢頭はアミロ
プラストが蓄積していない未分化なCSC層を示す。バーは20μm。
(B) Aの観察結果をもとにアミロプラストを蓄積していないCSC層の数ごとに個体を分類わけし、
その割合を計算した。n > 50。***、p < 0.01
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図3-32.根の各細胞タイプにおけるKRP遺伝子の発現量
eFP browserのマイクロアレイデータを用いて解析した。 KRP6はデータに含まれていないので、グ
ラフに載せていない。H cellは根毛細胞、N cellは非根毛細胞、Xy Pericycleは導管細胞と接してい
る内鞘細胞、GTは皮層細胞と内皮細胞、LRCは根冠、LRは側根、Phe Pericycleは師部細胞と接し
ている内鞘細胞、Dev Xyは分裂領域の導管細胞、Mature Xyは分化導管細胞を示す。
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図3-33.根端におけるのKRP のレポーター遺伝子の発現パターン
(A)プロモーターと3’UTR領域を含む各KRP のゲノム断片に GFPを融合したレポーター遺伝子を
作成した。レポーターラインを発芽後6日間生育させ、PI染色したものを観察した。赤い矢印はQC
細胞を示す。バーは20μm。
(B、C) KRP 4とKRP 7 レポーターラインの拡大写真赤い矢頭はQC、黄色い矢頭はQC直下の幹細胞、
オレンジの矢頭は分化細胞を示す赤い矢印はQC細胞を示す。黄色い矢頭はCSC層、緑の矢頭は分
化コルメラ細胞を示す。バーは20μm。
(D、E) BとCの観察結果をもとにKRP4-GFPとKRP7-GFPのQC細胞、CSC、CSCと接している分化
コルメラでの蛍光輝度を定量し、 CSCに対する相対的な蛍光輝度を計算した。QCはQC細胞、CSC
はCSC層、DCCは分化コルメラ細胞を示す。n > 10。***、p < 0.01。
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図3-34. MG132処理の有無によるKRP4-GFP、KRP7-GFPの蓄積様式の変化
図3-33で用いたレポーターラインを、発芽後 6日間生育させ、6時間100 µMG132処理した後にPI染
色した根端を観察した。ものを写真撮影した。MG132処理のポジティブコントロールとして、
26Sプロテアソームによって発現が制御されているpCYCB1;1:NT-GFPを用いた。バーは20μm。
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図3-35. KRPとCDKA;1の遺伝学的な相互作用の解析
(A)野生型植物と krp4/6/7、CDKA-DE 、CDKA-DE krp4/6/7をMS培地に播種し、発芽後6日間生育さ
せた後、mPS-PIにより染色して観察した。赤い矢頭はQC、黄色い矢頭はアミロプラストが蓄積し
ていない未分化なCSC層を示す。緑の矢頭はアミロプラストが蓄積しているCSC層を示す。
バーは20μm。
(B) Aの観察結果をもとにアミロプラストを蓄積していないCSC層の数ごとに個体を分類わけし、
その割合を計算した。n > 50。***、p < 0.01。n.s、p > 0.05。
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図3-36. KRPとWOX5の遺伝学的な相互作用の解析
(A)野生型植物と krp4、krp7、krp4/7、wox5、 krp4 wox5、krp7 wox5、krp4/7をMS培地に播種し、発
芽後6日間生育させた後、ルゴールにより染色して観察した。赤い矢頭はQC、黄色い矢頭はアミ
ロプラストが蓄積していない未分化なCSC層を示す。緑の矢頭はアミロプラストが蓄積している
CSC層を示す。
バーは20μm。
(B) Aの観察結果をもとにアミロプラストを蓄積していないCSC層の数ごとに個体を分類わけし、
その割合を計算した。n > 50。***、p < 0.01。n.s、p > 0.05。

***
n.s
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図3-37. TSA処理の有無によるKRP7-GFPの発現様式の変化
図3-33で用いたレポーターラインを、発芽後 6日間生育させ、24時間50 mg/ml TSA処理した後にPI
染色した根端を観察した。赤い矢頭はQC、黄色い矢頭はKRP7が発現していないCSC層、緑の矢
頭はKRP7が発現しているCSC層を示す。
バーは20μm。

pKRP7:KRP7-GFP

-TSA +TSA
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図3-38. wox5変異体におけるKRP7-GFPの発現様式
pKRP7:KRP7-GFPを導入したwox5変異体を、発芽後 6日間生育させ、PI染色した根端を観察した。
赤い矢頭はQC、黄色い矢頭はKRP7が発現していないCSC層、緑の矢頭はKRP7が発現している
CSC層を示す。バーは20μm。

pKRP7:KRP7-GFP pKRP7:KRP7-GFP/wox5
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