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コア酵素とし，そこにσ（シグマ）因子 sigma 

factor が加わって活性型ホロ酵素となる。大腸菌

のσ70 など多くの細菌の主要なσ因子により認識

されるプロモーター配列は，転写開始点を＋1 と

すると，その上流の－35 および－10 の 2 か所に

位置し，多くのプロモーター配列に共通した配列

（コンセンサス配列）はそれぞれ TTGACA および

TATAAT である。また，隣接して存在する複数の

遺伝子が同一のプロモーターにより連続した 1

つの mRNA として転写されることが多く，この

複数の遺伝子配列を含む転写産物をポリシストロ

ニック mRNA と呼び，この転写単位をオペロン
operon（図 4-17）という。プロモーターは，単

一の遺伝子やオペロンの最上流にある遺伝子の開

始コドンから 200 塩基以上上流に位置する場合

もある。さらに，細菌は誘導的に発現する複数の

σ因子を保有し，それら種々のσ因子が認識する

プロモーターは上記のコンセンサス配列とは異

なる。したがって，プロモーターを塩基配列だけ

で推定することは困難である。一方，細菌遺伝子

の終止コドンの後方には，転写を終結させるため

のターミネーター terminator 配列がある。典型

的なターミネーター配列は，GC リッチな逆方向

反復配列とそれに続く T の連続配列からなるρ

-independent terminator である。RNA ポリメラー

ゼがσ因子を離れて mRNA への転写が始まり，

RNA ポリメラーゼがターミネーターに到達する

と，mRNA は GC リッチなステムをもつステム・

ループ構造を形成し，鋳型 DNA から離れる。細

菌の遺伝子は以下の 3 点で真核生物のそれと異

なる。①イントロンは存在せず，mRNA のスプ

ライシングも起こらない，② mRNA の 5' 末端に

キャップ構造はなく，3' 末端には poly（A）は付

加されない，③転写された mRNA はそのまま翻

訳に使われる。

2）遺伝子の翻訳
　 転 写 さ れ た mRNA か ら 蛋 白 質 へ の 翻 訳

translation には，翻訳開始点（開始コドン）の 6 ～

15 塩基上流にあるリボソーム結合部位 ribosome 

binding site（RBS）が必要であり，これを SD 配
列 Shine and Dalgarno（SD） sequence と呼ぶ。こ

の配列は，リボソームを構成する 30S サブユニッ

トに含まれる 16S rRNA の 3' 末端と相補的な配

列で，その位置や配列の共通性が高いため，多く

の場合その存在は容易に推定できる（AGGACA な

ど）。開始コドンから終止コドン（通常はその直

前のコドン）までは，3 塩基からなる各コドンに

対応するアミノ酸に翻訳される。1 本のポリシス

図 4-16　細菌における転写・翻訳の基本的な流れ
RNA ポリメラーゼと結合したσ因子が DNA 上のプロモーター配列（P）を認識すると，RNA ポリメラー
ゼが転写開始点より転写を始め，mRNA が合成される。次に，mRNA 上の RBS〔リボソーム結合部位：シャ
インダルガノ（SD）配列〕にリボソームが結合すると，開始コドンから蛋白質への翻訳が開始される。
O：オペレーター，RBS：リボソーム結合部位，ATG：開始コドン，TAA：終始コドン，T：翻訳，fMet：フォ
ルミルメチオニン，CDS：蛋白質コード領域，ORF：オープンリーディングフレーム
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トロニック mRNA に複数のリポソームが結合し

たものをポリソームと呼び，それぞれが並行して

翻訳を行っている。

B．遺伝子の発現調節

　調節を受けず常に合成される蛋白質などの遺伝

子の場合，その発現は構成的 constitutive である

と表現する。これに対し，それぞれ特有の物質や

温度・pH などの外界環境の変化を感知して発現

が誘導される場合，その発視は誘導的 inducible

（または条件的 conditional）であると表現する。

ほとんどの遺伝子は何らかの発現調節を受けてお

り，調節を受ける時期は，遺伝子が mRNA に転

写されるまでの段階やそれが蛋白質に翻訳される

までの様々な段階において行われる。

1）転写段階での調節
（1）転写調節蛋白質による調節

　開始コドンの上流には，プロモーターだけでな

く，遺伝子発現に関わる調節因子（レギュレーター

regulator）が結合し，その転写を制御する領域

が存存する。調節因子の実体は，転写調節蛋白質

と呼ばれる DNA 結合蛋白質 DNA-binding protein

で，これがプロモーター配列を有する DNA に

結合して RNA ポリメラーゼの転写を抑制する場

合と，プロモーター近傍に結合して RNA ポリメ

ラーゼの転写を活性化する場合がある。前者を

リプレッサー repressor，後者をアクチベーター
activator （またはディリプレッサー derepressor）

といい，リプレッサーが結合する領域をオペレー
ター operator という（図 4-18）。

（2）lac オペロンにおけるラクトース（乳糖）
　分解の調節

　リプレッサーによる調節の 1 つは誘導型で，

大腸菌のラクトース分解系 lac オペロンが代表例

である（図 4-19）。ラクトース非存在下では，も

ともとリプレッサーが lac オペロンのオペレー

ター領域に結合することによりラクトース分解

に関わる遺伝子群の転写が抑制されている（図

4-19A）。しかし，そこへラクトースが添加され

ると，ラクトース（ガラクトースとグルコースが

β-1,4- グリコシド結合したもの）がアロラクトー

ス（ガラクトースとグルコースがβ-1,6- グリコ

シド結合したもの）へ変換され，リプレッサーと

結合することによってリプレッサーがオペレー

図 4-17　オペロンの転写・翻訳
細菌の染色体 DNA には 1 つの共通のプロモーターの下流に複数の CDS（ORF-1 および ORF-2）が並ん
でいることが多く，それらが 1 本の mRNA に転写される。この転写単位をオペロンと呼ぶ。合成された
mRNA には各 ORF 直前の RBS にリボソームが結合し，独立して翻訳が行われるが，後述する転写後制御
によって調節されることもある。
O：オペレーター，P：プロモーター配列，T：翻訳，RBS：リボソーム結合部位，ATG：開始コドン，
TAA：終始コドン，CDS：蛋白質コード領域，ORF：オープンリーディングフレーム，fMet：フォルミル
メチオニン
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図 4-20　グローバル調節系とレギュロン
1つのアクチベーター（A1）が 2つの異なるレギュレーター（A2と R1）の転写を制御し，さらに A2に
よって転写調節されるオペロン 1〜 3（A2レギュロン）と，R1によって転写調節されるオペロン 4〜 6
（R1レギュロン）をグローバルに調節している。つまり 6つのオペロンは A1レギュロンでもある。
P：プロモーター配列，O：オペレーター
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図 4-21　トリプトファン生合成系 trp オペロンの制御の仕組み
トリプトファン生合成オペロンのオン・オフは，細胞内トリプトファン濃度に基づいて制御されている。
細胞内トリプトファンは，コリプレッサーとして抑制型転写調節に関与するほか，リーダーペプチド配列
（L）の翻訳を進めることでmRNAの転写を途中で終結させる転写減衰にも寄与している。
P：プロモーター配列，O：オペレーター，T：ターミネーター配列
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