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   古細菌の RNA ポリメラーゼは、基本転写因子である TBP 及び TFB だけで、転写

反応を始めるという、真核生物の RNA ポリメラーゼ II に比べてシンプルな転写装置で

ある。また、古細菌の RNA ポリメラーゼのサブユニット組成は、原核生物の RNA ポリメ

ラーゼに比べて、真核生物の RNA ポリメラーゼ II と非常によく似ていることが知られて

いる。しかしながら、今まで、古細菌由来の RNA ポリメラーゼの立体構造は決定されて

いなかった。そこで、私達は、古細菌である Sulfolobus solfataricus 由来の RNA ポリメラ

ーゼの X 線結晶構造を 3.4 Å 分解能で決定した。その立体構造は、11 個のサブユニ

ットから構成され、全体的に真核生物の RNA ポリメラーぜ II の構造と非常に類似して

いた。このことから、両酵素は共通祖先から分子進化したことが示唆された。   

  一方で、古細菌の RNA ポリメラーゼの D サブニットは、鉄硫黄クラスターを保持して

いた。鉄硫黄クラスターは、D サブニットのフェレドキシン様ドメインにより保持され、シス

テイン残基が鉄原子と結合していた。この結合を壊すための変異解析を行ったところ、

鉄硫黄クラスターが、RNA ポリメラーゼの集積形成に関与していることが示唆された [1]。 
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