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DNAは様々な内的、外的因子により絶えず損傷を受けているが、通常のDNAポリメ

ラーゼは損傷部位に立ち往生してしまいDNA鎖の伸長反応を行う事ができない。Yフ

ァミリーDNAポリメラーゼは、通常のポリメラーゼに代わりこのような損傷部位を鋳型とし

てDNAの複製（損傷乗り越え合成：TLS）を行うことのできる特殊なDNAポリメラーゼで

ある。しかし通常のDNAポリメラーゼに比べ突然変異率が高いため、YファミリーDNA

ポリメラーゼの機能は綿密に制御されている必要がある。通常のDNA複製経路からY

ファミリーポリメラーゼによるTLS経路への誘導は、増殖細胞核抗原（PCNA）のユビキ

チン化により起こると考えられている。最近Yファミリーポリメラーゼで種を超えて保存さ

れている二つのユビキチン結合ドメイン（UBMおよびUBZ）が同定され、これらとユビキ

チン化したPCNAとの相互作用により立ち往生した複製装置へのYファミリーポリメラー

ゼの局在化が促進されることが示された。今回我々はYファミリーポリメラーゼによるユ

ビキチン化したPCNAの分子認識を明らかにするため、ヒト由来DNAポリメラーゼηの

UBZの結晶構造を決定した。得られた立体構造は、ββαフォールドによるCys2His2

型のZnフィンガーからなり、そのC末端のα-helixにはRabex5などに見られるユビキチ

ン結合IUIM/MIUモチーフのコンセンサス配列に非常に良く似た配列が存在しており、

同様にユビキチンと相互作用することが示唆された。 

 


