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研究方向：



　　基因组中的遗传信息得以表达，需要RNA聚合酶（RNAP)进行转录。以DNA为模板合成RNA的转录过程

不仅是基因表达的第一步，还是基因表达的主要调控步骤。因此对细菌RNAP分子机器结构、运行机理以及调

控机制的研究能够回答基因表达精密调控的基础生物学问题。细菌的转录是一种十分复杂和精准的过程，其

主要步骤包括转录起始，转录延伸以及转录终止。而在每一步转录过程中，多种不同的转录调控因子参与其

转录调控过程，保证了RNAP实现高精度高效率的转录过程。转录调控的两个核心问题包括RNAP如何实现基

因的特异性转录，和RNAP如何保证高效精确的转录延申和终止。

　　本课题组围绕RNAP 分子机器为中心，探索转录的调控机制，同时以细菌的RNA聚合酶为靶点，开发新

型的抗生素，本课题组结合生物化学、结构生物学以及微生物学等手段研究以下几方面内容：

　　（1）   细菌转录翻译协同过程的分子机制研究

　　（2）   细菌RNA聚合酶转录终止分子机制

　　（3）   基因转录新型调控机制-金黄色葡萄球菌RNA聚合酶结构的研究

　　（4）   以细菌RNA聚合酶为靶点的新型抗生素发现
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