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Во вступлении я хотел бы поставить ряд 
вопросов для совместного обсуждения. Моя 
роль двояка: во-первых, организовать рабо-
ту программы (программа № 25 фундамен-
тальных исследований Президиума РАН 
«Происхождение и эволюция биосферы». В 
основном эта задача уже выполнена),  
во-вторых, привлечь внимание геологов к 
проблемам биологии и микробиологии, а 
биологов – познакомить с геологической 
проблематикой, т. е. организовать более тес-
ную совместную работу представителей на-
ук о Земле и биологических наук. Я попыта-
юсь выполнить вторую задачу, поэтому мое 
внимание будет уделено в основном микро-
биологии и общим проблемам, связанным с 
возникновением и функционированием пер-
вичной биоты на Земле.  

Во-первых, по уверениям многих, в част-
ности, соруководителя Подпрограммы II 
Программы № 25 видного российского мик-
робиолога академика Г.А. Заварзина, биота 
во все времена состояла в основном из бакте-
рий, а все остальные организмы – это только 
позднее добавление; во-вторых, начальные 
стадии эволюции биоты Земли, конечно, свя-
заны с бактериями; и в-третьих, как считает, 
по крайней мере, Г.А. Заварзин, – эволюции в 
бактериальном мире либо вообще не было, 
либо, если она была, то шла совсем по дру-
гим принципам, нежели у многоклеточных 
растений и животных (Сергеев и др., 1996; 
Заварзин, 1999, 2001, 2003а). Последний те-
зис хоть и спорный, но наиболее интригую-
щий. К сожалению, микробиологические ис-
следования у нас, в Сибирском отделении 
РАН, если не угасли совсем, то, по крайней 
мере, ведутся в незначительном объеме. 
Нужно принимать срочные меры для разви-
тия у нас микробиологии, чтобы пролить 
свет на перечисленные проблемы. 

Известно, в частности из книги Г.А. За-
варзина (2003б), как распределяется микро-
биальная биомасса в океане. 53 % микроби-
альной биомассы сосредоточено в верхнем 
слое воды глубиной до ста метров, 19 % – в 
слое воды глубиной от 100 до 200 метров, 
остальные 28 % – в основном на дне и в 
придонном слое. Эти данные согласуются с 
подсчетами соруководителя I подпрограм-
мы М.Е. Виноградова, согласно которым в 
слое воды океана от поверхности до 200 м 
сосредоточено 924 × 106 т углерода, из них 
528 × 106 т – это углерод бактерий и фито-
планктона (Виноградов, 2004). То есть вся 
микробиальная биомасса сосредоточена в 
верхних двухстах метрах и придонном слое 
океана. Диаграмма из работы Г.А. Заварзина 
(2003б) показывает баланс кислорода, угле-
рода и других химических элементов в со-
пряженных биогеохимических циклах  
(рис. 1). Не менее трети всей массы биоты 
(1,5 × 1017 г из 5 × 1017 г) составляет микро-
биальная биомасса океана. Для суши, веро-
ятно, микробиальная биомасса сравнима с 
таковой растений. Таким образом, в целом 
микробиальная биомасса составляет по раз-
ным оценкам от половины до 90 % биомас-
сы Земли. Она включает не только бактерии 
на суше, симбиотические бактерии в эука-
риотических организмах, бактерии в почвах, 
нанопланктон и другие бактерии океана, но 
и прокариотическую биоту (эубактерии и 
археи) экстремальных биотопов. 

Следует отметить, что органический уг-
лерод (Сорг на рис. 1) на Земле находится в 
основном в керогене. Кероген – это иско-
паемая органика, преобразущаяся либо в 
нефть, либо в битум, либо в углистое веще-
ство, иными словами, это биомасса в омерт-
вевшем виде, выведенная из круговорота 
веществ в биосфере. Видно, что масса керо-
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гена на три порядка величин больше, чем 
собственно биомасса биосферы, т. е. значи-
тельная часть органики теряется биосферой 
и возврат ее в полном объеме невозможен 
(Заварзин, 2003б). Кстати, это еще одна 
очень важная многоплановая проблема: ка-

ким способом вещество выводится из круго-
ворота биосферы, сколько его выводится и 
какие существуют способы его возврата в 
круговорот. 

Основная же масса углерода на Земле 
находится, конечно, в карбонатах (CaCO3, 
CaMg(CO3)2 и др.) – это еще на 4 порядка 
величин больше, чем биомасса биосферы, 
поэтому цикл углерода – это, прежде всего, 
карбонатный цикл. В конечном счете почти 
весь углерод накапливается в виде карбо-
натного остатка (Tajika, Matsui, 1992; Доб-
рецов, Коваленко, 2001). Следовательно, 
биохимический цикл углерода – это ни-
чтожная часть общего цикла, где в конеч-
ном счете накапливается 6 × 1022 г углерода 
в карбонате и только 5 × 1017 г органическо-
го углерода в биосфере – различия на 5 по-
рядков величин, чем и определяется объем 
вещества, участвующего в карбонатном 
цикле и собственно в биохимическом цикле 
(Добрецов, Коваленко, 2001). Тем не менее 
по сравнению с циклическими процессами 
накопления осадков и выветривания биогео-
химический цикл протекает намного быст-
рее (Леин, 2004), поэтому оценки углерода, 
циркулирующего в течение года в биогеохи-
мическом и карбонатном циклах, значитель-
но ближе друг к другу, хотя конечный ба-
ланс и объемы очень разные. 

На рис. 2 показаны четыре стадии обра-
зования и эволюции жизни на Земле. Первая 

Рис. 1. Сопряжение геохимического карбонат-
ного цикла (выделен серым) и биогеохимиче-
ских циклов (по: Заварзин, 2001 с изменениями). 
Все величины даны в 1018 г. 

Рис. 2. Сценарий основных стадий образования и эволюции жизни на Земле. 
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стадия, начавшаяся примерно 3,8 млрд лет 
назад (Joyce, 2002), – это мир РНК. Пред-
ставление о том, что самая ранняя стадия 
жизни – это существование самостоятель-
ной РНК, насчитывает менее 20 лет. Здесь я 
сошлюсь на академика А.С. Спирина 
(Spirin, 2002), который, в свою очередь, ссы-
лается на пионерную работу В. Джилберта 
(Gilbert, 1986). Экспериментально показано, 
что РНК могла синтезироваться непосредст-
венно на одном из наиболее распространен-
ных глинистых минералов – монтморилло-
ните. Поэтому можно предполагать, что при 
подходящем составе среды синтез коротких 
олигонуклеотидов мог идти прямо на пер-
вичных глинах, распространенных в то вре-
мя на поверхности Земли и состоявших в 
основном из монтмориллонита (подстадия 1 
стадии I возникновения жизни на рис. 2) 
(Ferris, Ertem, 1993; Ertem, 2004). Затем оли-
гонуклеотиды могли удлиняться и стано-
виться основой для синтеза протеинов, про-
стейших белков (Morozov et al., 1993; Zhang, 
Cech, 1997; Chetverin, 1999; Lee et al., 2000). 
Поэтому подстадия 2 стадии I возникнове-
ния жизни – появление длинных полинук-
леотидов РНК.  

После образования длинных полинуклео-
тидов РНК могли появиться и белковые 
ферменты (подстадия 3 стадии I) (Trifonov, 
2000). Здесь уместно привести гипотезу о 
том, что белок появился до возникновения 
клетки (Альтштейн, 1987), плавая в первич-
ном бульоне или существуя в пленочной 
среде на глинах вместе с первичной РНК. 

Знаменитая триада «ДНК↔РНК→белок» 
сформировалась только на 1 подстадии ста-
дии II образования и эволюции жизни на 
Земле, вероятно, около 3,6 млрд лет назад 
(Joyce, 2002). Сюда же я добавил бы и мем-
брану. Сложнейший вопрос – когда появи-
лась мембрана? Ведь она, собственно, и 
обособила клетку, что и легло в основу 
классического определения: жизнь – это 
клеточная белковая форма существования 
материи. Поэтому для существования жизни 
важны как макромолекулы, так и клетка,  
т. е. мембрана с ее сложными и разнообраз-
ными функциями (см., например, Опарин, 
1968; Полевой, 1985; Ратнер и др., 1985; 
Cavalier-Smith, 2001; Martin, Russell, 2003). 
После возникновения клетки быстро развил-

ся бактериальный мир (Жилина, Заварзин, 
2000; Заварзин, 2001, 2003а; Cavalier-Smith, 
2002а; Martin, Russell, 2003) (подстадия 2 
стадии II). 

На какой же фазе развития Земли как 
планеты происходили эти переходы? По 
мнению некоторых ученых (Гольданский, 
Кузьмин, 1989; Nisbet, Sleep, 2001; Пармон, 
Снытников, 2004), зарождение жизни может 
происходить еще в космосе. Мне кажется, 
что где бы жизнь ни существовала, если она 
и может переноситься в космосе, то только 
в виде коротких олигонуклеотидов, по-
скольку они могут быть просто вморожен-
ными в лед любого состава (метановый, 
водный) (Anders, 1989; Chyba, McDonald, 
1995), и, попадая в благоприятную среду, 
этот цикл каждый раз начинается заново: 
синтез на монтмориллоните, появление мак-
ромолекул РНК, ДНК и белка, возникнове-
ние клетки. Поэтому не так важно, где все 
началось, а важно то, что если перенос в 
космосе и существует, то, скорее всего, в 
виде вмороженных в лед олигонуклеотидов, 
а не готовых форм жизни (бактерий). 

Более десяти лет назад в Институте белка 
РАН в лаборатории А.Б. Четверина (Chetve-
rina, Chetverin, 1993) была эксперименталь-
но показана способность молекул РНК фор-
мировать молекулярные колонии подобно 
бактериям на гелях или других твердых сре-
дах, если им были предоставлены условия 
для репликации. Такие молекулярные коло-
нии РНК на твердых или полутвердых по-
верхностях (том же монтмориллоните с 
пленкой воды на поверхности), состоящие 
из ансамблей молекул РНК с разной рибо-
зимной активностью, и могли быть первыми 
эволюционирующими бесклеточными ан-
самблями. В таких ансамблях каждая моле-
кула выполняет свою функцию: одни обес-
печивали репликацию молекул РНК всего 
ансамбля, а другие формировали необходи-
мые для успешного существования структу-
ры (например, структуры, обеспечивающие 
адсорбцию нужных веществ из окружаю-
щей среды). Эволюция таких РНК-
ансамблей в бесклеточных колониях уско-
рялась за счет того, что колонии не были 
отгорожены от внешней среды и могли лег-
ко обмениваться между собой молекулами – 
своим генетическим материалом. Экспери-
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ментально подтверждена, например, воз-
можность обмена молекулами РНК через 
воздух (Chetverina, Chetverin, 1993). 

Другим источником изменчивости в таких 
РНК-колониях, как показали недавние экспе-
рименты той же группы исследователей 
(Chetverin, 1999), могли служить спонтанные 
неэнзиматические рекомбинации молекул 
РНК при столкновениях в водной среде. 
Кстати, за счет такой неэнзиматической ре-
комбинации могли возникнуть длинные по-
линуклеотиды, о которых говорилось выше. 

Суммируем известные функции, которые 
РНК выполняет в клетке (рис. 3): слева изо-
бражены 16S- и 23S-РНК в составе рибосо-
мы и транспортная РНК, справа – все типы 

РНК, участвующие в процессах синтеза 
ДНК и белка, процессинга, сплайсинга, 
транспорта, регуляции и т. п. Таким обра-
зом, все базовые процессы в живой клетке 
могут идти (мы не рассматриваем – с какой 
скоростью) лишь при помощи имеющихся в 
ней РНК разных типов (Spirin, 2002). В экс-
периментах показано также, что путем отбо-
ра из пула случайных РНК-полимеров во 
внеклеточной среде могли возникать моле-
кулы РНК со спектром ферментативных ак-
тивностей, который полностью замыкал 

цикл самовоспроизведения РНК-матрицы, 
от синтеза нуклеотидов до матричного син-
теза РНК по РНК (Unrau, Bartel, 1998; 
Johnston, et al., 2001). Поэтому РНК могла 
существовать самостоятельно раньше, чем 
появилась триада «ДНК↔РНК→белок».  

Перейдем к миру бактерий. Какие бакте-
рии возникли раньше? Н. Пэйс (Pace, 1997) 
считает, что из некоего общего предка – 
протобактерии, простого организма неясно-
го систематического положения, независи-
мо появились прокариоты (эубактерии и 
архебактерии) и эукариоты. Сейчас сущест-
вует много доказательств того, что эукарио-
ты появились позже прокариот (Cavalier-
Smith, 2002b), а по поводу архебактерий 

есть две взаимоисключаю-
щие гипотезы. Г.А. Заварзин, 
в частности, считает, что ар-
хебактерии – тупиковая 
ветвь эволюции, идущая от 
эубактерий и освоившая экс-
тремальные экологические 
ниши: с высокой температу-
рой, кислотностью или уров-
нем радиации (напри-мер, 
ядерные реакторы) и т. д. 
(Заварзин, 2001). Согласно 
другой точке зрения, архе-
бактерии, наоборот, являют-
ся наиболее древними орга-
низмами и их следует ста-
вить в основание древа жиз-
ни (Martin, Russell, 2003; Во-
робьева, 2004)1. Я теперь бо-
лее склоняюсь к последней 
гипотезе, в поддержку кото-
рой, в частности, можно при-
вести данные по эволюции 
структур рибосомальной 

РНК (Yusupov et al., 2001; Caetano-Anolles, 
2002). Несмотря на то что некоторые авторы 
не согласны с этой гипотезой, мне кажется, 
что по логике вещей архебактерии должны 
были появиться первыми, так как только 
они могли выжить в экстремальных услови-
ях первичной Земли: высокие температуры, 
кислотная атмофера, восстановительная 
среда, т. е. те условия, в которых живут се-
годня архебактерии. 

 
1 См. также статью О.В. Морозовой в этом же номере. 

Рис. 3. «Мир РНК» в современной клетке: участие различных 
типов молекул РНК в базовых процессах реализации генетиче-
ской информации (по: Spirin, 2002). 
Цифрами обозначены функции рибосомы: 1 – декодирование 
РНК-последовательности, 2 – транспептидация. 
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Следующий этап – это появление эубак-
терий, которые в этот период были почти 
исключительно хемотрофами и гетеротро-
фами, хотя возможно, что простейшие авто-
трофы, своеобразный аналог фитопланкто-
на, появились раньше, чем о том свидетель-
ствует палеонтологическая летопись. Следу-
ет подчеркнуть, что в настоящее время авто-
номные, т. е. замкнутые по всем известным 
на Земле биогеохимическим циклам и 
вследствие этого способные существовать 
неограниченно долго чистые архебактери-
альные или эубактериальные сообщества 
нам не известны (хотя и с некоторым успе-
хом моделируются). Распространены и об-
ладают наибольшим разнообразием и сба-
лансированностью биогеохимических цик-
лов и как следствие устойчивостью смешан-
ные сообщества, населенные и архебакте-
риями, и эубактериями. Причем тесные тро-
фические отношения, как правило, возника-
ют между парами организмов, филогенети-
чески удаленными друг от друга. Например, 
археи-метаногены взаимодействуют с бак-
териями-бродильщиками, клостридии-
гидролитики – со спирохетами-диссипотро-
фами, представляющими самостоятельную 
филогенетическую ветвь, спирохеты – с про-
теобактериями -сульфатредукторами 
(Заварзин, 2001). На рис. 4 в качестве приме-
ра изображена трофическая схема одного из 
кандидатов на модель первичной биосферы 
Земли – метаногенного сообщества прокари-
от, состоящего как из архе-, так и из эубакте-
рий (Жилина, Заварзин, 2000; Заварзин, 
2003а). В то же время не следует забывать, 
что древние метаногенные сообщества могли 
сильно отличаться от современных если не 
трофическими цепями, то составом видов. 

На третьей стадии появились эукариоты 
с ядром, что произошло, возможно, около 
1,6–1,7 млрд лет назад. В геологии на это 
время приходится множество глобальных 
изменений в окружающей среде. Вероятно, 
геологические события, формируя новую 
окружающую среду, влияли на биологиче-
скую эволюцию, хотя конкретные механиз-
мы этого влияния остаются гипотетичными 
(cм.: Закруткин, 1993; Розанов, Федонкин, 
1994; Федонкин, 2003; Hengeveld, Fedonkin, 
2004). В общем, так или иначе около 1,6–1,7 
млрд лет назад появляются эукариоты, при-

чем, возможно, сразу в виде разных жизнен-
ных форм: гетеротрофов и фитопланктон-
ных автотрофов (Schopf, 1983; Knoll, 1994; 
Сергеев и др., 1996; Cavalier-Smith, 2002b). 
Отметим главное – вместе с эукариотами 
появилась половая форма размножения. Ос-
новной способ размножения прокариот – 
простое деление. Несмотря на то что у про-
кариот известны и широко распространены 
аналоги полового процесса (конъюгация, 
трансформация, трансдукция), эти процессы 
не являются обязательным условием раз-
множения и часто запускаются в экстре-
мальных условиях существования бактери-
альной популяции (Прозоров, 2002). В 
обычных условиях деление у прокариот 
идет и без обмена участками ДНК у различ-
ных особей. Таким образом, «половой про-
цесс» у прокариот лишь факультативно свя-
зан с размножением, следовательно, полово-
го размножения – в том смысле, в каком оно 
есть у эукариот, у прокариот нет. Аналоги 
полового процесса у прокариот служат 

Рис. 4. Трофическая схема современного метано-
генного сообщества прокариот. 
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лишь вспомогательным способом повыше-
ния изменчивости в популяции. Напротив, у 
большинства эукариот размножению обяза-
тельно предшествует обмен участками ДНК 
в форме полового процесса (Cavalier-Smith, 
2002с, Solari, 2002). То есть для эукариотиче-
ских организмов основной способ генерации 
изменчивости – это половой процесс и свя-
занное с ним половое размножение. Беспо-
лое размножение, которое распространено в 
отдельных группах эукариот, наоборот, явля-
ется факультативным и служит либо для бы-
строго наращивания биомассы (партеногенез 
тлей, вегетативное размножение растений), 
либо обеспечивает воспроизводство в экстре-
мальных условиях, когда шансы встретить 
партнера минимальны (партеногенез у яще-
риц, апомиксис у растений) (Васильев и др., 
1983; Рувинский, 1991). 

Таким образом, начиная с определенного 
времени половой процесс стал не только 
ведущим способом размножения у эукари-
от, но и одним из главных факторов видооб-
разования (Старобогатов, 1985; Рувинский, 
1991). Возможно, благодаря этому и появи-
лись уже многоклеточные эукариоты, по-
давляющее большинство которых представ-
лено эндогамно замкнутыми видами, при-
чем каждый тип клеток характеризовался 
своими функциями (Старобогатов, 1985). 
Таким образом, 1,65 млрд лет назад – это 
важнейший рубеж в развитии биоразнообра-
зия. Если бы не появились эукариоты, мы 
так и жили бы в бактериальном мире с его 
особыми законами эволюции. При сравни-
тельной морфологической простоте бакте-
рий на первую роль в их систематике выхо-
дит биохимическое разнообразие. Это раз-
нообразие необычайно велико и сами мик-
робиологи говорят, что не существует еди-
ных принципов и схем классификации бак-
терий. Построенные схемы плохо согласу-
ются между собой, не выстраиваясь в еди-
ные филогенетические деревья, характер-
ные для эукариот (Заварзин, 1999, 2001, 
2003а). Такие противоречия в классифика-
ции заставляют вспомнить горизонтальный 
перенос и предположить полифилетичную, 
сетевую эволюцию бактерий. Горизонталь-
ный перенос позволяет сравнительно быст-
ро изменить метаболизм отдельной бактери-
альной клетки в изменившихся условиях, 

при том что общий генетический пул бакте-
риального сообщества не меняется, а идет 
лишь перераспределение генов между клет-
ками. Может быть, поэтому эволюция бак-
териального сообщества идет медленно 
(Сергеев и др., 1996; Розанов, Заварзин 
1997), при том что каждая отдельная бакте-
риальная клетка в составе сообщества мо-
жет меняться очень быстро. Правда, при 
таких условиях само понятие «вид бакте-
рии» вызывает много споров. Таким обра-
зом, бактериальный мир эволюционирует 
совсем по-другому, чем тот мир, в котором 
мы живем и к которому мы привыкли.  

Тем не менее и в бактериальном мире 
есть некая таксономическая упорядочен-
ность. Все же существуют морфологически 
и биохимически достаточно четко обособ-
ленные группы бактерий. Среди этих групп 
наиболее важными для биосферы, несо-
мненно, являются цианобактерии, которые в 
огромной массе запечатлены в горных поро-
дах. Автотрофные фотосинтезирующие циа-
нобактерии строили особые бактериальные 
маты. На рис. 5 приведена схема строения 
бактериального мата. Это плотный «ковер», 
состоящий из нескольких функциональных 
слоев: 1) верхний слой из автотрофных циа-
нобактерий и аэробных гетеротрофов, ути-
лизирующих кислород и отмершую/выпав-
шую на поверхность мата органику; 2) под-
кладка из некислородных фотосинтетиков – 
пурпурных бактерий, утилизирующих све-
товую энергию, и факультативных аэробов-
гетеротрофов; 3) афотическая зона из ана-
эробов, утилизирующих все, что осталось. 
Зона развития сульфатредуцирующих бак-
терий находится внизу, а цианобактерии 
живут и развиваются в стандартных кисло-
родных условиях (Розанов, Заварзин, 1997). 
Однако схему можно и перевернуть! И то-
гда в архее или на ранних этапах развития 
Земли при контакте с восстановительной 
средой окажутся сульфатредуцирующие и 
метанотрофные бактерии, а ниже располо-
жится слой цианобактерий, для которого 
характерен кислородный тип обмена. 

Минеральные остатки этих матов – стро-
матолиты – слагают огромные толщи гор-
ных пород, по которым можно судить, что 
биомасса прокариотического мира в древ-
ние времена была не меньше, а, как мини-
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мум, на 1–2 порядка величин больше био-
массы современной биосферы. К этому вы-
воду можно также прийти, подсчитав массу 
строматолитовых построек, отнесенную к 
единице времени их образования. Таким 
образом, биомасса биосферы менялась в 
истории Земли не меньше, чем на порядок 
величин (Розанов, Заварзин, 1997). 

Цианобактерии появились на рубеже 3,6 
млрд лет назад и имели два максимума чис-
ленности – около 2 и 1 млрд лет назад (рис. 6) 
(Заварзин, 2001). Сейчас цианобактериальные 
маты являются экзотикой, но раньше основ-
ную биомассу создавали именно цианобакте-
рии. Что же было до распространения циано-
бактерий? На рис. 6 максимум развития и рас-

пространения цианобактерий соответствует 
переходу от восстановительных к окислен-
ным осадочным породам, т. е. процессы окис-
ления в атмосфере Земли к тому времени бы-
ли уже доминирующими. Таким образом, 
цианобактерии развивались уже в достаточно 
окисленном мире (Заварзин, 2001, 2003а), а до 
этого атмосфера в основном состояла из мета-
на, примесей аммиака и сероводорода, и в 
экосистемах Земли господствовали метано-
трофные бактерии. Полных аналогов таких 
экосистем в современном мире мы не знаем, 
но Г.А. Заварзин считает, что близкими харак-
теристиками обладают метанотрофные бакте-
риальные сообщества современных болот 
(Заварзин, 2001). Я не думаю, что биота из 
архебактерий и метанотрофных бактерий бы-
ла полным аналогом того, что наблюдается 
сейчас в болотах, скорее всего, она была ана-
логом того, что наблюдается сегодня вокруг 
черных курильщиков. Черные курильщики 
образуются в районах рифтовых зон, где из 
трещин сквозь толщу океанической коры про-
сачиваются горячие газы, имеющие темпера-
туру ~ +300–400 °C и нагревающие воду. В 
такой воде растворено много сероводорода, 
метана и сульфидов металлов. Вокруг черных 
курильщиков возникает и бурно развивается 
жизнь, в основе которой лежит хемосинтез 
бактерий. На единицу площади биомасса та-
ких экосистем на 1–2 порядка величин боль-
ше биомассы экосистем поверхности. То есть 
хемосинтез на два порядка величин эффектив-
нее, чем фотосинтез, и на первых порах он 
резко преобладал на Земле. Образно говоря, 
когда архебактерии «съели» весь метан и се-
роводород, то они от голода занялись фото-
синтезом (Добрецов, 2004).  

Загадкой экосистем черных курильщиков 
являются такие существа, как вестименти-
феры. Самое загадочное – это их строение. 
Большую часть их туловища занимает тро-
фосома – особый орган, крупные клетки 
которого буквально напичканы хемосинте-
зирующими бактериями, которые поглоща-
ют метан и сероводород, доставляемый им 
кровеносной системой вестиментифер. Та 
же кровеносная система разносит кисло-
род: гемоглобин вестиментифер связывает 
и кислород, и сероводород, причем кисло-
род связывается с гемом, а сероводород – с 
белковой частью молекулы гемоглобина 

Рис. 5. Схема строения цианобактериального мата. 
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(Малахов и др., 1997; Малахов, Галкин, 
1998). Совершенно не понятно, почему 
система обмена энергией и веществом так 
сложна. В сероводородной среде вокруг 
черного курильщика обитает множество 
других животных. Например, креветки, 
которые приносятся течением, адаптиру-
ются к сероводородной среде, у них за од-
но–два поколения редуцируются жабры, 
поглощающие кислород из воды, жаберные 
полости заселяются бактериями-хемо-
синтетиками и они начинают поглощать 
сероводород непосредственно. Аналогич-
ные и даже более простые механизмы сим-
биоза с бактериями-хемосинтетиками раз-
вились у других организмов (моллюски, 

черви) экосистем черных курильщиков 
(Добрецов, 2004). 

Сложная двойная система обмена ве-
ществ и энергии у вестиментифер может 
быть связана с их древним происхожде-
нием. Систематическое положение вес-
тиментифер не ясно, но они все же суще-
ствуют очень давно, по крайне мере уже 
400 млн лет без изменений, о чем свиде-
тельствуют находки их ископаемых тру-
бок на Урале (Малахов, Галкин, 1998). 
Консерватизм строения вестиментифер, 
очевидно, связан с консерватизмом сре-
ды их обитания. Вероятно, вестименти-
феры были одними из первых эукариот, 
которые, благодаря симбиозу с бактерия-
ми-хемосинтетиками, освоили зону чер-
ных курильщиков. Исходно не имея 
здесь конкурентов, они воспользовались 
относительно простой адаптацией, со-
хранив сложную систему питания. Даль-
нейшая специализация закрыла для них 
другие пути эволюции. Впоследствии за 
прошедшие миллионы лет зона черных 
курильщиков постепенно заселялась 
другими организмами. Встретив здесь 
вестиментифер, они вынуждены были 
искать другие экологические ниши зоны 
черного курильщика, в частности, путем 
приобретения адаптаций, более карди-
нально перестраивающих метаболизм. 

В таблице представлены размеры 
геномов разных представителей про- и 
эукариот. Переход от прокариот к эу-
кариотам привел к увеличению разме-
ра генома от величин порядка 104–105 

до величин порядка 109–1010 пар оснований. 
При этом число генов выросло от 470 
(Mycoplasma genitalium) до нескольких де-
сятков тысяч (многокле-точные эукариоты). 
Подчеркнем, что если у бактерий сложность 
организации в общем коррелирует с разме-
ром генома и числом генов в нем, то у эука-
риот никаких корреляций между сложно-
стью организации, размерами геномов и 
числом генов найти не удается. Например, и 
среди насекомых, характеризующихся наи-
большим биоразнообразием на нашей пла-
нете, и среди амфибий с их наименьшим 
среди позвоночных биоразнообразием раз-
мер генома меняется в пределах двух поряд-
ков величин. В то же время геном Drosophila 

Рис. 6. Биотические события в истории Земли и рас-
пределение биоразнообразия строматолитов (по: За-
варзин, 2001). 
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Таблица 
Сравнительная характеристика геномов про- и эукариот  

(по: Carroll, 2001 и Taft, Mattick, 2003 с изменениями) 
 

 
* Протист, имеющий многоклеточную стадию жизненного цикла – плодовое тело. 

 
 

Таксон Вид 
Гаплоидный  

геном, млн п.н. 
Число генов  
в геноме 

Прокариоты 

Микоплазмы 
Mycoplasma genitalium 0,58 470 

Mycoplasma pneumoniae 0,82 ~ 670 

Риккетсии Rickettsia prowazekii 1,1 834 

Археобактерии 
Archaeoglobus fulgidus 2,18 2436 

Methanopyrus kandleri 1,69 1738 

Цианобактерии Synechocystis sp. 3,57 3168 

Эубактерии 

Escherichia coli 4,6–5,5 4288 

Campylobacter jejuni 1,64 1654 

Aquifex aeolicus 1,55 1512 

Neisseria meningitidis 2,27 2121 

Bacillus subtilis 4,2 4100 

Низшие эукариоты 

Грибы 

Saccharomyces cerevisiae 11,4 6241 

Schizosaccharomyces pombe 13,8 4824 

Aspergillus nidulans 31  

Протисты 

Amoeba dubia 670000  

Entamoeba histolytica 20  

Dictyostelium discoideum* 32 11000 

Высшие эукариоты 

Высшие растения 

Lilium longiflorum 90000  

Arabidopsis thaliana 115,7 27540 

Oryza sativa 466 46022–55615 

Первичноротые 
Caenorhabditis elegans 97 19049 

Drosophila melanogaster 120 13600 

Вторичноротые 

Protopterus aethiopicus 139000  

Fugu rubriceps 365-400 30–40 тыс. 

Homo sapiens 3000 30000 

Mus musculus 2500 37000 
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melanogaster содержит 13600 генов, а геном 
более простого круглого червя Caenorha-
bditis elegans содержит 19000 генов. Удиви-
тельно, что человек и рыба фугу имеют при-
мерно равное количество генов ~30000–
40000 (Carroll, 2001; Taft, Mattick, 2003). Оче-
видно, что здесь мы имеем дело с фундамен-
тальной биологической закономерностью, 
определившей в дальнейшем пути эволюции 
прокариот, жестко связавших свой прогресс 
с размерами генома, и эукариот, у которых 
эта связь с какого-то момента практически 
перестает действовать. 

Я попытался показать, что происходит на 
самых ранних стадиях эволюции, а также 
осветить роль мира РНК и мира бактерий, 
который, возможно, начинался с метаноре-
дуцирующих бактерий и частично сульфат-
редуцирующих. Затем появились эукарио-
ты, создавшие в дальнейшем свое собствен-
ное многообразие. 
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