	Escherichia coli
	Saccharomyces cerevisiae
	Methanococcus janaashii

	
	homologues
	

	
	I
	II
	III
	

	'
	A190
	B220 (Rpb1)
	C160
	RpoA'-RpoA''

	
	A135
	B150(Rpb2)
	C128
	RpoB'-RpoB''

	
	AC40
	B44 (Rpb3)
	AC40
	RpoD

	
	A14
	B32 (Rpb4)*
	C17
	RpoF

	
	A43
	B16 (Rpb7)
	C25
	RpoE

	
	A12.2*
	B12.6 (Rpb9)
	C11
	RpoX

	
	AC19
	B12.5(Rpb11)*
	AC19
	RpoL

	
	communes
	

	
	ABC27
	ABC27 (Rpb5)
	ABC27
	RpoH

	
	ABC23
	ABC23 (Rpb6)
	ABC23
	RpoK

	
	ABC14.5
	ABC14.5 (Rpb8)
	ABC14.5
	/

	
	ABC10
	ABC10 (Rpb10)
	ABC10
	RpoN

	
	ABC10
	ABC10 (Rpb12)
	ABC10
	RpoP

	
	spécifiques
	

	
	A49*
	
	C82
	RpoG

	
	A34.5*
	
	C53
	RpoI

	
	
	
	C37
	

	
	
	
	C34
	

	
	
	
	C31
	


Tableau I : Compositions sous-unitaires des ARN polymerases eubactériennes, archébactériennes et eucaryotes. 

L'astérisque indique que le gène correspondant n'est pas essentiel à la viabilité cellulaire. Il existe deux nomenclatures pour la dénomination des sous-unités de l'ARN polymérase II. La deuxième est indiquée entre parenthèses.

D'après Sentenac et al., 1992, Chédin et al., 1998, Ferri et al., 2000, Siaut et al., soumis pour publication.
