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Rpb1 S. c    -AMNDKDLTMGQVGERIKQTFKNDLFVIWSEDNDEKLIIRCRVVRP------KSLDAETEAEEDHMLKKIENTMLENITLRGVENIERVVMMKYDRKVPSPTGEYVK

Rpb1 S. p    -KMLDKKLSMSDVAGKIAESFERDLFTIWSEDNADKLIIRCRIIRDDDR---KAEDDDNMIEEDVFLKTIEGHMLESISLRGVPNITRVYMMEHKIVRQIEDGTFER

Rpb1 H. s    -HMTDRKLTMEQIAEKINAGFGDDLNCIFNDDNAEKLVLRIRIMNSDENKMQEEEEVVDKMDDDVFLRCIESNMLTDMTLQGIEQISKVYMHLPQTDNKKKIIITE-

Rpc160 S. c  IIGKDRIAINVFPEGYKAKSISTSAKEPSENDVF------------------------------------YRMQQLRRALPDVVVKGLPDISRAVINIRDDGKRELL
Rpc160 S. p  VNNTLQQIHVHTSSDGKSSETEV----------------------------------------------YYRLQTYKRVLPDVVVAGIPTINRSVINQESGKIELFV

Rpc160 H. s  HGEAVVCVTPRENSKSSM---------------------------------------------------YYVLQFLKEDLPKVVVQGIPEVSRAVIHIDEQSGKEKY

Rpa190 S. c  EAAIVKEIKKQKRTTGPDIGVAVPRLQTDVANSSSNSKRLEEDNDEEQSHKKTKQAVSYDEPDEDEIETMREAEKSSDEEGIDSDKESDSDSEDEDVDMNEQINKSI 1433

Rpa190 S. p LREIIMTASANIQTPTMTLRLNDGVSDKRASAFCKEVNKLVLSEVVRQVRVTEKISGQGSDEQSKTYAIRLDLYSRDEYQDEYGVLQEEIESTFSNRFLKILNRIIK

Rpa190 H. s IKKKNNKASAFRNVNTRRATQRDLDNAGELGRSRGEQEGDEEEEGHIVDAEAEEGDADASDAKRKEKQEEEVDYESEEEEEREGEENDDEDMQEERNPHREGARKTQ

S. a         TIYFEKIDSIMALFKMREKILIQDKGSQGYKRAIVQKK---------------------------------------------------------------------

E. c         -----------------------------------------------------------------------------------------------------------

       1301        ---------------------------- ----a 45---a--------46---------------------------------------------------
Rpb1 S. c   -------EPEWVLETDGVN-LSEVMTVPGIDPTRIYTNSFIDIMEVLGIEAGRAALYKEV-YNVIASDGSYVNYRHMALLVDVMTTQGGLTSVTRHGFNRSNTGALMRC
Rpb1 S. p   -------ADEWVLETDGIN-LTEAMTVEGVDATRTYSNSFVEILQILGIEATRSALLKEL-RNVIEFDGSYVNYRHLALLCDVMTSRGHLMAITRHGINRAETGALMRC
Rpb1 H. s   --GEFKALQEWILETDGVS-LMRVLSEKDVDPVRTTSNDIVEIFTVLGIEAVRKALEREL--HVISFDGSYVNYRHLALLCDTMTCRGHLMAITRHGVNRQDTGPLMKC
Rpc160 S. c ---LEGYGLRDVMCTDGV------------IGSRTTTNHVLEVFSVLGIEAARYSIIREIN-YTMSNHGMSVDPRHIQLLGDVMTYKGEVLGITRFGLSKMRDSVLQLA
Rpc160 S. p ---MEGTGLQAVMNTEGI------------VGTKTSTNHVMEMKDVLGIEAARYSIISEIG-YTMAKHGLTVDPRHIMLLGDVMTCKGEV-GITRFGVAKMKDSVLALA
Rpc160 H. s KLLVEGDNLRAVMATHGV------------KGTRTTSNNTYEVEKTLGIEAARTTIINEIQYTMVVNHGMSIDRRHVMLLSDLMTYKGEVLGITRFGLAKMKESVLMLA
Rpa190 S. c    1532 QEAFIDVDGI-----------------TSNDVAAVLKTYGVEAARNTIVNEIN-NVFSRYAISVSFRHLDLIADMMTRQGTYLAFNRQGMETSTSSFMKM-

Rpa190 S. p 1551       kvitegvnlkAIWEFYNEISMNDIYTNDIAAILRIYGVEAARNAIVHEVS—-SFGVYGIAVDPRHLSLIADYMTFEGGYKAFNRMGIEYNT-SPFAKMSFETTCHFLTEAATG

Rpa190 H. s      1576   LNTEGINLPELFKYAEVLDLRRLYSNDIHAIANTYGIEALRV-IEKEIK-DVFAVYGIAVDPRHLSLVADYMCFEGVYKPLNRFGIRSN-SSPLQQM
S. a               GDEYVIITDGS-NLEGIMNVTGVDINKIQTNNIHEVEEVLGMEAARELISREIK—-VLEEQGLDVDMRHIVLVSDIMTRTGDIRQIGRHGVTGEKSSVLARA
E. c        -----------------------------------KINDKHIEVIVRQMLRKATIVNAGSSDFLEGEQVEYSRVKIANRELEANGKVGATYSRDLLGITKASLATESFISAA
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Rpb1 S. c   SFEETVEILFEAGASAELDDCRGVSENVILGQMAPIGTGAFDVMIDEESLVKYMPEQKITEIEDGQDGGVTPYSNESGLVNADLDVKDELMFSPLVDSGS

Rpb1 S. p   SFEETVEILMDAAASGEKDDCKGISENIMLGQLAPMGTGAFDIYLDQDMLMNYSLGTAVPTLAGSGMGTSQLPEGAGTPYERSPMVDSGFVGSPDAAAFS

Rpb1 H. s   SFEETVDVLMEAAAHGESDPMKGVSENIMLGQLAPAGTGCFDLLLDAEKCKYGMEIPTNIPGLGAAGPTGMFFGSAPSPMGGISPAMTPWNQGATPAYGA

Rpc160 S. c SFEKTTDHLFDAAFYMKKDAVEGVSECIILGQTMSIGTGSFKVVKGTNISEKDLVPKRCLFESLSNEAALKAN

Rpc160 S. p SFEKTTDHLFNAAARFAKDSIEGISECIVLGKLAPIGTNVFQLIRRTEEEEEQKPKELLFDTPSLHQLEIT

Rpc160 H. s SFEKTADHLFDAAYFGQKDSVCGVSECIIMGIPMNIGTGLFKLLHKADRDPNPPKRPLIFDTNEFHIPLVT

Rpa190 S. c SYETTCQFLTKAVLDNEREQLDSPSARIVVGKLNNVGTGSFDVLAKVPNAA

Rpa190 S. p HQDRMRRRAAGEALRGDVDDLSNPSSRLVVGRVGNFGTGSFDIFTPVVDSPAN

Rpa190 H. s TFETSFQFLKQATMLGSHDELRSPSACLVVGKVVRGGTGLFELKQPLR

S. a        AFEVTVKHLLDAAARGEREEFKGVIENIIIGQPIRLGTGIVELTMKPNMR

E. c        SFQETTRVLTEAAVAGKRDELRGLKENVIVGRLIPAGTGYAYHQDRMRRRAAGEAPAAPQVTAEDASASLAELLNAGLGGSDNE

Figure 6 : Région d'interaction de C160 avec ABC27.

Alignements des séquences des grandes sous-unités d'E. coli (E. c), S. acidocaldarius (S. a), et eucaryotes (S. cerevisiae (S. c), S. pombe (S. p) et H. sapiens (H. s)). Les homologies et conservations de séquences sont en rouge. La région conservée chez les trois types d'organismes est signalée d'une barre rouge, le domaine conservé uniquement chez les archébactéries et les eucaryotes par le trait vert. Les deux rectangles 45 et 46 bleus indiquent la position des hélices 45 et 46 dans la structure de l'ARN polymérase II (Cramer et al., 2001). Ces deux hélices constituent probablement un point de contact entre les 
sous-unités B220 et ABC27. Enfin, le domaine minimal d'interaction de C160 avec ABC27 défini par Flores et al. (1999) est encadré. 







