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要旨内容：RNA	polymerase	II(RNAPII)は mRNA や ncRNA を転写する生物学的に極めて重要なタンパク

質複合体である。RNAPII の最大サブユニット Rpb1 の C 末端ドメイン(CTD)は Y1-S2-P3-T4-S5-P6-S7

の 7 アミノ酸が、分裂酵母では 29 回、ヒトでは 52 回反復する特徴的な構造を有する。転写中の CTD

は高度にリン酸化されることが知られているほか、メチル化、グリコシル化、プロリン異性化を受け

る。一連の複雑な修飾状態は CTD	code と呼ばれ、転写と共役した RNA	processing や転写活性化ヒス

トン修飾を制御する情報だと考えられる。過去の CTD	code の機能解析は Ser2,	Ser5 リン酸化が中心

で、Ser7 の機能はほとんど未知であった。我々は、分裂酵母において Ser7 がヘテロクロマチン形成

に必要であることを見出した。Ser7 はセントロメア反復配列上のヘテロクロマチン特異的ヒストン修

飾(H3K9 メチル化)とこれを促進する反復配列由来 siRNA 合成に必要であった。その後の解析から、

Ser7 はゲノム全域で転写のブレーキとして機能し、転写活性化ヒストン修飾を抑制すること、転写速

度の低下は、セントロメア反復配列由来 siRNA の二次的増幅を活性化することを明らかにした。さら

に、Ser7 はゲノム全体の核内クロマチン配置や RNA 核外輸送効率も制御しうる可能性を示唆する結果

を得た。本セミナーでは CTD	code による転写速度制御がヒストン修飾(histone	codes)を多面的に制

御する分子基盤の一端について紹介したい。	
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