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 古細菌の転写反応系は、真核生物型の転写装置と真正細菌型の転写調節因子から構成され

ている。異なる起源に由来する古細菌の転写装置と転写調節因子は、機能的に相互作用する

ために、真核生物とも真正細菌とも異なった分子表面を進化的に獲得していることが予想さ

れる。従って、古細菌の転写装置と転写調節因子の分子間相互作用の研究は、転写反応の進

化を解析する上で非常に重要な研究対象である。とりわけ、転写装置の中心因子 TATA ボッ

クス結合因子 (TBP) は真核生物と古細菌において転写開始反応に必須な因子である。TBPは

1 次構造上の特徴から真核生物型・古細菌 I 型・古細菌 II 型の 3 種類のグループに分けられ

るため、3 種類の TBP の比較研究は、転写装置と転写調節因子の分子間相互作用を研究する

上で極めて重要である。しかし、これまでに古細菌 II型 TBPの立体構造は解析されていなか

った。 

 本発表では古細菌 II型に属するMethanococcus jannaschii由来TBPの立体構造を解析したの

で報告する [Adachi et al., Genes Cells (2008)]。アミノ酸配列の保存性を立体構造にあわせてみ

たところ、3つのグループを通じて高度に保存された分子表面の残基は DNAとの相互作用に

重要な残基であった。また、グループ特異的に保存された表面は TFIIB との相互作用に重要

な残基であり、TBP と TFIIB の進化系統樹解析から、両者がグループに応じて協調的に進化

してきたことを示す。その一方で、各生物種に特異的な分子表面は、これまで解析された真

核生物型 TBP（塩基性）や古細菌 I型 TBP（塩基性と酸性が混在）と古細菌 II型 TBPでは大

きく異なり、古細菌 II 型 TBP の分子表面は、DNA 結合蛋白質としては珍しく酸性に富んで

いた。このようなグループごとに異なる分子表面が、TBP の有する転写制御能の多様性を担

っているのだろう。 

 

Figure. M. jannaschii TBPの立体構造と生物種の違いによる分子表面の性質の差異 
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