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История открытия архей 
 

Во второй половине ХХ века Томас Брок 
(Thomas Brock) начал поиски жизни в ги-
пертермальных источниках Йеллоустонско-
го национального парка (США), которые из-
за температур выше 70 °С считались непри-
годными для жизни. Несмотря на рост кле-
ток на погруженных в источники стеклян-
ных пластинках и культивирование отдель-
ных неидентифицированных микроорганиз-
мов in vitro, биологи долго не верили в су-
ществование жизни в столь экстремальных 
условиях. Однако когда развитие молеку-
лярной биологии привело к открытию прин-
ципа полимеразной цепной реакции, из 
культивируемых термофильных бактерий 
Thermus aquaticus из коллекции Томаса Бро-
ка был выделен необходимый термоустой-
чивый фермент – ДНК-зависимая ДНК-
полимераза [1]. 

Датой открытия архаичных (как полагали, 
древних) бактерий принято считать 1977-й г., 
когда была опубликована классификация ме-
таногенных бактерий на основании сравни-
тельного анализа нуклеотидных последова-
тельностей гена 16S рибосомной РНК [2] и 
была предложена новая классификация жи-
вых организмов с выделением 3 царств: архе-
бактерий, эубактерий и эукариот [3] (рис. 1а). 
Хотя на цитологическом уровне архебактерии 
обладают типичными признаками для всех 
прокариот, являющихся безъядерными клет-
ками диаметром около 1 мкм без внутрикле-
точной компартментализации (табл. 1), на мо-
лекулярном уровне они отличаются как от 
бактериальных, так и от эукариотических кле-
ток. Три самостоятельные линии развития бы-
ло предложено относить к доминионам (от 
англ. domain) и называть археями (Archae), 
бактериями или эубактериями (Bacteria) и эу-
кариями (Eukarya) вместо эукариот для со-
звучности с другими названиями [4].  

Классификация  
 

Очевидно, что серьёзной проблемой мо-
лекулярных классификаций является отсут-
ствие содержательной интерпретации ана-
лизируемых признаков [5]. Более адекват-
ным является описание эволюционной исто-
рии организмов, являющееся основой фило-
генетических классификаций. По мере нако-
пления сведений о молекулярной структуре 
и организации геномов архей стало очевид-
ным, что универсальное дерево жизни, ос-
нованное на сравнительном анализе струк-
тур гена 16S рРНК [3] (рис. 1а), не совпада-
ет с результатами филогенетического анали-
за на основании сравнения других геномных 
фрагментов [5–8] (рис. 1б, в). Так, сравни-
тельный анализ не информационных генов, 
продукты которых ответственны за реализа-
цию генетической информации [2–5], а опе-
рационных генов, продукты которых участ-
вуют в метаболизме, для 15 полноразмер-
ных геномов архей и 45 геномов эубактерий 
показал, что 75 % генов Saccharomyces 
cerevisiae гомологичны эубактериям [8], что 
может быть характерно только для самых 
простых эукариот. Следовательно, сестрин-
ские связи между археями и эукариотами 
отражаются только в некоторых генах.  

Другие системы классификации основа-
ны на особенностях строения не только ге-
нов, но и клеточных покровов. Клетки мо-
гут быть окружены одной (Monodermata, 
или одноплёночные, – археи, эукариоты и 
грамположительные бактерии) или двумя 
(Didermata, или двуплёночные, – грамотри-
цательные бактерии) мембранами [5–7]. 
Классификация Гупты (Gupta) [6] основана 
на количестве клеточных мембран и сравни-
тельном анализе аминокислотных последо-
вательностей, находящихся между консер-
вативными участками и называемых инде-
лами от англ. «INsertion» и «DELetion». В 
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соответствии с кладограммой Гупты  
(рис. 1б) положение архей не определено: ар-
хеи вместе с эукариотами могут быть сест-
ринской группой грамположительных бакте-
рий или иметь полифилетическое происхож-
дение, при котором галофильные археи про-
изошли от актинобактерий, а метаногены – 
от клостридий [6]. По результатам филогене-
тического анализа Кавалье-Смита (Cavalier-
Smith) (рис. 1в), из одноплёночных Posibacte-
ria возникло новое царство Neomura, объеди-
няющее архей и эукарий [7]. При частичном 
совпадении классификации Гупты [6] и Ка-
валье-Смита [7] отличаются в определении 
первоначальных одноплёночных или двуплё-
ночных клеток соответственно.  

В настоящее время в доминионе архей 
выделяют 4 царства или типа (рис. 1а):  
1) Crenarchaeota (термофилы, термоацидофи-
лы, серные анаэробные бактерии); 2) Euryar-
chaeota (метаногенные и галофильные ар-
хеи); 3) Nanoarchaeota – единственный из-
вестный представитель Nanoarchaeum equi-
tans – симбионт или паразит гипертермо-
фильного вида архей Ignicoccus, обитающих 
в гидротермальных системах США, Ислан-
дии и на Камчатке; 4) Korarchaeota – ДНК об-
наружены в геотермальных источниках 
США, Исландии, на рисовых полях Японии, 
культивируемые виды пока неизвестны [4]. 

 
Экология 

 
Впервые археи были обнаружены в экстре-

мальных условиях, свободных от представи-
телей других царств. Экстремофилов условно 
разделяют на термофилов (устойчивых к тем-
пературам 45–113 °С); психрофилов (размно-

жающихся при температурах от –10 до 
+15 °C); ацидофилов (резистентных к средам 
с pH 1–5); алкалифилов (репродуцирующихся 
при pH 9–11), барофилов (выдерживающих 
давление до 700 атм.); галофилов (способных 
к выживанию в 25–30 % NaCl) и ксерофилов 
(обитающих в необычайно сухих условиях) 
[1, 4]. Однако в реальных условиях несколько 
факторов одновременно оказываются экстре-
мальными. Так, в старых шахтах с большим 
содержанием железного колчедана FeS проис-
ходит его окисление до серной кислоты с вы-
делением тепла. Обитающая на таких уголь-
ных отвалах Thermoplasma acidophilum имеет 
оптимальный рост при 55 °С и рН 2 [4]. В на-
стоящее время очевидно, что археи распро-
странены более широко, чем изначально пред-
полагали. По оценкам специалистов, суммар-
ная биомасса архей 1014 тонн превышает био-
массу всех ранее известных форм жизни на 
Земле [1, 4].  

Археи найдены на слизистых оболочках 
кишечника, урогенитального тракта и рото-
вой полости людей [9], в желудочно-
кишечном тракте животных, внутри пресно-
водных и морских простейших [4]. Среди 
архей-симбионтов наиболее распростране-
ны метаногены и сульфат-редуцирующие 
микроорганизмы [10]. В рубце коров мета-
ногены Methanobrevibacter ruminantium и 
Methanomicrobium mobile производят 200–
400 л метана в день [4]. Эмиссия метана из 
прямого кишечника происходит, в среднем, 
у 37 % мужчин и 63 % женщин, что может 
свидетельствовать о присутствии метано-
генных архей [11]. Образование метана до-
стигает максимума у лабораторных крыс по-
сле периода грудного вскармливания в про-

Таблица 1 
  

Сравнение трех доминионов жизни на цитологическом уровне 
 

 

Признаки  Archaea Bacteria Eukarya 

Ядро – – + 

Компартментализация – – + 

Пептидогликан клеточных стенок – + – 

Липиды мембран Изопрен 
Простые эфиры 

Фосфолипиды 
Сложные эфиры 

Фосфолипиды 
Сложные эфиры 
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цессе стабилизации формирования собст-
венной микрофлоры кишечника [11], следо-
вательно, этот приобретённый признак зави-
сит от окружающей среды. Недавно в рото-
вой полости у 36 % больных периодонтитом 
методами количественной ПЦР и флуорес-
центной гибридизации выявлены метано-
генные археи, среди которых доминирует 
Methanobrevibacter oralis [9]. Хотя количе-
ство геном-эквивалентов архей локально 
уменьшается при лечении [9], это не может 
служить доказательством их патогенности. 
Общепринято, что патогенные свойства 
микроорганизмов могут быть доказаны при 
соблюдении трех постулатов Коха: 
1. Возбудитель обнаруживается во всех 

случаях данного заболевания; 
2. Возбудитель выделен в «чистой куль-

туре»; 
3. Возбудитель вызывает заболевание у вос-

приимчивых лабораторных животных. 
Поскольку более 99 % видов прокариот – 

не культивируемые, а идентифицируемые 
только по анализу ДНК, то нарушается вто-
рой постулат Коха. Следовательно, до на-
стоящего времени патогенность архей для 
людей, животных, растений или других бак-
терий не доказана. Несмотря на наличие ток-
синов в клетках архей, их токсичность для 
людей и животных не доказана. Удивитель-
но, что горизонтальный обмен генами не 
привёл к миграциям «островков патогенно-
сти» из геномов бактерий в ДНК архей [12].  

Метаногенные археи найдены даже в ци-
топлазме эукариотических клеток [12].  

На основании анализа полноразмерных 
геномов изолятов ацидофильных экстремо-
филов из старых шахт найдены  природные 
сообщества из архей и бактерий, некульти-
вируемые in vitro [13]. Подобная реконст-
рукция пока возможна только для биофиль-
мов, содержащих небольшое число домини-
рующих видов с низким уровнем геномных 
перестроек.  

 
Морфология 

 
Средний диаметр клеток архей 1 мкм, ти-

пичный для большинства известных прока-
риот. Клетки Nanoarchaeum equitans – са-
мые маленькие среди архей, диаметром до 
0,4 мкм [4]. Помимо обычных для прокариот 

форм клеток в виде кокков (в том числе, с 
выступами или с дольками) или палочек 
(прямых или спиралевидных) (рис. 2), среди 
архей также найдены клетки в виде почтовых 
марок и треугольников. Жгутики архей мо-
гут располагаться на 1–2 полюсах клеток 
(рис. 2) или по всей поверхности. Поскольку 
белок флагеллин, составляющий основу жгу-
тиков эубактерий, неустойчив в кислой сре-
де, то у архей он замещается гликопротеина-
ми, из которых состоят бактериальные пили. 
Собственно пили у архей не описаны [4].  

У архей отсутствует пептидогликановая 
клеточная стенка (табл. 1), поэтому они ус-
тойчивы к пенициллину [4, 5]. Над плазмати-
ческой мембраной они имеют слой белков 
или гликопротеинов. Грамположительные 
археи характеризуются наличием псевдому-
реина в стенках, в состав которого помимо 
N-ацетилглюкозамина, присутствующего и в 
эубактериальных муреиновых клеточных 
стенках, входит ранее неизвестная  
N-ацетилталозаминуроновая кислота (рис. 3). 
Однако при окрашивании псевдомуреин час-
то разрушается. Поэтому лишь некоторые 
метаногены (в частности, Methanobacterium 
formicicum и терминальные пробки 
Methanospirillum hungatei) имеют грамполо-
жительную окраску [5].  

Мембраны архей отличаются от мембран 
клеток из других доминионов по 3 основ-
ным признакам (рис. 4): 

1. L-изомер глицерина – вместо D-гли-
церина в мембранах бактерий и эукариот; 

2. Насыщенный полиизопрен – фитанил 
(3,7,11,15-тетраметилгексадесил) (С20) с 4 
боковыми СH3-группами вместо неразветв-
лённых жирных кислот длиной 16–18 ато-
мов углерода для ранее известных мембран;  

3. Простые эфирные связи между L-гли-
церином и фитанилом, имеющие лишь один 
атом кислорода [4].  

Ветвление боковых цепей может приво-
дить к объединению молекул фитанила 
внутри одного слоя или с другим слоем с 
образованием бифитанила (С40) в составе 
особых «монослойных» мембран, характер-
ных для термофилов, таких, как Thermo-
plasma и Sulfolobus. Наличие циклопентана 
уменьшает латеральную подвижность моле-
кул в мембранах термофильных архей [4]. 
Уникальные липиды – макроциклический ар-
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хеол и трансмембранный калдархеол – снижа-
ют проницаемость мембран в 10–17 раз. Архе-
бактериальные мембраны in vitro образуют 
везикулы диаметром 20–150 мкм, для кото-
рых поверхностное натяжение на границе воз-
дух–вода 32–37 mN/m при 20–70 °C (для срав-
нения – поверхностное натяжение мембран-
ных липидов эубактерий – 54–56 mN/m при 
20–70 °C) [14]. В отличие от бактерий в мем-
бранах архей и эукариот присутствует фос-
фатидилинозит. Необходимо отметить высо-
кую стабильность мембран архей и способ-
ность к длительному хранению в липосомах из 
таких мембран 14C-сахарозы, карбокси-
флюоресцеина, а также их слабое окрашивание 
солями тяжёлых металлов (уранилацетатом и 

натриевой солью фосфорновольфрамовой ки-
слоты), что является причиной низкой контра-
стности при электронной микроскопии [14].  

Геном архей состоит из двухцепочечной 
кольцевой ДНК длиной (5–40) × 105 н.п. и 
кольцевых плазмид размером от 2813 до 
41229 н.п. Размер генома Nanoarchaeum 
equitans 490.885 н.п. является самым малень-
ким среди архей, геном термоплазмы –  
17 × 105 н.п., а Methanocaldococcus jannaschii – 
40 × 105 н.п. [4]. До настоящего времени оп-
ределены нуклеотидные последовательности 
18 полноразмерных геномов архей, а также 
более 5.000 плазмид представителей родов 
Sulfolobus, Halobacterium, Haloferax, 
Thermoplasma и отдельных генов или фраг-

Рис. 2. Формы клеток архей (слева направо): кокки с монополярными жгутиками, бугорчатые кокки, 
прямые и искривлённые палочки. Масштаб указан в левой нижней части рисунка.  



60                                                                                                              Вестник ВОГиС,  2005,  Том 9,  № 1 

 

ментов генома, наиболее изученными из ко-
торых являются гены рибосомных РНК 
(2230 нуклеотидных последовательностей 
для архей, большинство из которых являют-
ся некультивируемыми), ДНК-зависимой 
ДНК-полимеразы (287 видов) и РНК-
полимеразы (109 видов) (база данных нук-
леотидных последовательностей GenBank 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov)).  

Фаги архей необычайно разнообразны по 
форме и генетической вариабельности  
[15–17]. Форма большинства вирусов и ви-
русоподобных частиц мезофильных и уме-
ренно термофильных архей и бактерий из 
пресноводных и морских источников (4950 
из 5100 известных видов (приблизительно 
97 %)) характерна для бактериофагов – гек-
сагональная головка с отростком («head-
and-tail»). Среди оставшихся 106 вирусов  
(≈ 2 %) – икосаэдрические, 57 (≈ 1 %) – ни-
тевидные и только 2 вида имеют необычную 
форму веретена. Подобные фаги обнаруже-
ны и у галофильных архей из Мёртвого мо-
ря и солёных озёр [17]. При увеличении 
температур гипертермальных источников 
выше 80 °C разнообразие морфотипов куль-
тивируемых вирусов существенно возраста-
ет [18]. Описано 9 различных морфотипов 
фагов термофильных архей. Уникальные 
особенности этих фагов архей привели к не-
обходимости введения 4 новых семейств ви-

русов с геномными двухцепочечными ДНК: 
1) Lipothrixviridae (виды DAFV, TTV1-4, 
SIFV) – нитевидные вирусы с оболочкой, 
состоящей из вирус-специфических белков 
и липидов клетки хозяина, и линейной ге-
номной ДНК; 2) Rudiviridae (представители 
SIRV1, SIRV2) – палочковидные вирусы без 
оболочек с линейными геномами; 3) Fusello-
viridae (SSV1, SSV2, SSV3) – оболочечные 
вирусы в форме веретена или лимона, со-
держащие кольцевые двухцепочечные ДНК, 
и 4) Guttaviridae (SNDV) – оболочечные ви-
русы в форме капельки. В каждом семейст-
ве вирусы гомогенны по форме и размерам 
за исключением Lipothrixviridae, представи-
тели которого существенно отличаются по 
длинам и терминальным структурам. Поми-
мо нитевидных, палочковидных и веретено-
образных форм обнаружены необычные 
частицы, ранее не встречавшиеся в природе: 
плейоморфные частицы с головками в виде 
стрел и спиралевидными хвостиками; эллип-
совидные частицы с 1–2 отростками и части-
цы в форме застёжки-молнии, состоящей из 
треугольных субъединиц. Отдельные ните-
видные вирусы могут иметь необычные утол-
щения на концах. Внутри палочковидных ви-
русоподобных частиц может присутствовать 
центральная полость без оболочки [17].  

Фаги гипертермофильных архей сущест-
венно отличаются от ранее известных виру-
сов не только по формам, но и по скорости 
накопления мутаций. Геномы фага phi H 
Halobacterium halobium отличаются по не-

Рис. 4. Особенности строения мембран архей по 
сравнению с мембранами бактерий и эукариот.  

Рис. 3. Строение псевдомуреина клеточных 
стенок архей. NAG – N-ацетилглюкозамин; TAL – 
N-ацетилталозаминуроновая кислота. 
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скольким областям инсерций, делеций и ин-
версий, обусловленных IS элементом дли-
ной 12.000 н.п. [15]. Скорость возникнове-
ния мутаций у рудивируса SIRV1 составля-
ет 10–3 замен на 1 нуклеотидный остаток за 
1 цикл репликации, что намного превышает 
уровень мутагенеза для ДНК-содержащих 
вирусов и соответствует скорости накопле-
ния мутаций у вариабельных РНК-
содержащих вирусов [18]. Каждый изолят 
этого фага содержит популяцию близкород-
ственных, но отличающихся геномов. При 
репродукции фага в одной линии клеток ар-
хей рода Sulfolobus доминируют один или 
несколько геномов, а при пассировании в 
новом штамме хозяйских клеток фаговая 
популяция претерпевает существенные из-
менения и происходит отбор других преоб-
ладающих вариантов [18]. Геномы фагов 
SIRV1 и SIRV2 состоят из блоков высоко-
гомологичных нуклеотидных последова-
тельностей, разделённых вариабельными 
фрагментами, возникающими в результате 
рекомбинаций, дупликаций генов, горизон-
тального обмена генами между гомологич-
ными генами фагов и хозяйских клеток ар-
хебактерий [19]. Обнаружены участки гомо-
логии между фрагментами геномов фагов 
семейств Lipothrixviridae или Rudiviridae и 
участками хромосом или конъюгативных 
плазмид архебактерий рода Sulfolobus [20]. 
Короткие прямые повторы образуют класте-
ры в пределах 300 н.п. от каждого из концов 
линейного генома фагов архей, что напоми-
нает теломерные концы эукариотических 
хромосом [20]. В остальном механизмы ре-
пликации и разделения репликативных ин-
термедиатов рудивирусов соответствуют та-
ковым у эукариотических ДНК-содержащих 
вирусов с линейным геномом (Poxviridae, 
African Swine fever virus и Chlorella virus) и 
у фагов архей другого семейства 
Lipothrixviridae [19]. Приблизительно 90 % 
генов фагов архей уникальны и только не-
сколько открытых рамок считывания гомо-
логичны для различных фаговых семейств, 
что свидетельствует об исключительности 
механизмов адаптации к высоким темпера-
турам окружающей среды [21].  

Анализ нуклеотидных последовательно-
стей хромосом и внехромосомных генетиче-
ских элементов (плазмид, транспозонов и 

фагов) архей выявил черты сходства с эу-
бактериями (опероны с общей системой ре-
гуляции функционально близких генов), с 
эукариотами (интроны в генах рибосомных 
(23S и 16S рРНК) и транспортных РНК [4]; 
многократно повторяющиеся нуклеотидные 
последовательности, в частности, короткие 
прямые повторы длиной 25–36 н.п.; гомоло-
гия архебактериальных и эукариотических 
генов и их фрагментов, так называемая мо-
заичная структура генов), а также уникаль-
ные для архей особенности организации ге-
нома (например, интроны группы II образу-
ют кластеры до 4 интронов без гена обрат-
ной транскриптазы [22]). Например, у 
Methanococcus jannaschii 44 % генов имеют 
гомологов среди эубактерий и эукариот, а 
56 % генов уникальны [1]. У метаногенных 
архей Methanosarcina acetivorans обнаруже-
ны 21 интрон группы II, 7 из которых не ко-
дируют обратную транскриптазу. Необычен 
сайт-специфический способ встраивания та-
ких интронов в геном архей с формировани-
ем кластера до 4 интронов [22].  

 
Молекулярные механизмы реализации 

генетической информации 
 

Распространено мнение, что археи по 
форме подобны бактериям, а по содержа-
нию – эукариотическим клеткам животных 
и растений. Структуры репликативного ком-
плекса и области начала репликации генома 
архей гомологичны преимущественно эука-
риотическим аналогам (табл. 2) за исключе-
нием строения топоизомераз [4]. Архебакте-
риальная ДНК-зависимая ДНК-полимераза 
вместе с α, ε и δ ДНК-полимеразами эукари-
от относятся к В-типу полимераз, которые 
ингибируются афидиколином [4]. У кренар-
хеот ДНК-полимераза D-типа, а у эубакте-
рий – С-типа. Некоторые архебактериальные 
ДНК-полимеразы обладают 3'-5' экзонуклеаз-
ной активностью [1]. С участком начала ре-
пликации генома архей и эукариот связывает-
ся белковый комплекс ORC (origin replication 
complex), а у эубактерий – неродственный ин-
дивидуальный белок DnaA. У галобактерий 
Halobacterium halobium обнаружен комплекс 
ДНК-полимеразы-праймазы-обратной транс-
криптазы [4]. 3’-5’-геликаза – белок Dna2 ар-
хей и эукариот не гомологичен белку DnaB 
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эубактерий с активностью 5’-3’-геликазы. 
Топоизомеразы архей семейств IA и IIA го-
мологичны обратной гиразе и гиразе бакте-
рий, кроме этого у гипертермофильных ар-
хей Methanococcus jannaschii при отсутствии 
генов ДНК-гираз обнаружен особый тип то-
поизомераз Topo VI, являющийся прототи-
пом эукариотической топоизомеразы 
TopoIIВ [4] (табл. 2).  

Устойчивость ДНК к денатурации в экс-
тремальных условиях обитания архей может 
обеспечиваться ДНК-связывающими белка-
ми – аналогами гистонов эукариот (табл. 2) 
[4], полиаминами [23], относительно высо-
ким содержанием нуклеотидных остатков G 
и C у термофилов или высокими внутрикле-
точными концентрациями солей у некото-
рых галофилов. Связывание гистонов с эу-
кариотическими ДНК приводит к отрица-
тельной спирализации, в то время как для 
комплекса ДНК с белком HMf архей 
Methanobacteriales характерна положитель-
ная суперспирализация. Клеточные поли-
амины, стабилизирующие ДНК и вторичные 
структуры РНК, разнообразны по структуре 
у экстремофильных архей [23]. Линейные 
триамины (спермидин, норспермидин и го-
моспермидин), тетраамины (спермин и нор-
спермин), пента- и гексаамины, гуанидо-
амин (агматин), четвертичный разветвлён-
ный пентаамин N4-бис(аминопропил)
спермидин и ацетилированный пентаамин 

распределены неравномерно в клетках раз-
личных родов архей, однако в целом их 
структурное разнообразие и относительное 
содержание превышают таковые для бакте-
рий и эукариот [23]. 

Для защиты генетической информации 
от экзогенных генетических элементов дей-
ствует система рестрикции-модификации, 
характерная для большинства известных 
прокариотических клеток. Тем не менее не-
стабильность геномов и горизонтальный об-
мен генами между археями и их фагами на-
рушают привычные нормы [15, 17–21].  

Механизмы транскрипции архей также 
больше соответствуют эукариотическому 
способу экспрессии генов, чем бактериаль-
ному (табл. 3). Число субъединиц архебак-
териальных РНК-полимераз составляет 6–14 
[15], которые в большей степени гомологич-
ны 15 известным субъединицам эукариоти-
ческих РНК-полимераз, чем 4 субъединицам 
бактериальных полимераз (α, β, β’-субъеди-
ницы и σ-фактор) [4]. Однако у архей еди-
ный ферментативный транскрипционный 
комплекс, а у эукариот – 3 ядерные РНК-
полимеразы I, II и III. Промотор для РНК-
полимераз архей – это AT-богатая последо-
вательность на расстоянии от -32 до -25 н.п. 
от старта транскрипции, которая по структу-
ре гомологична ТАТА-боксу эукариот. Ар-
хеи и эукариоты сходны и по транскрипци-
онным факторам, необходимым для инициа-

Таблица 2 
Сравнение репликативных комплексов архей, бактерий и эукариот 

 

 
 

Признак Archaea Bacteria Eukarya 

ДНК-зависимая  
ДНК-полимераза  

 
Тип В 
Исключение – тип Д у Crenarchaeota  

 
Тип С 

3 ДНК-полимеразы 
(α, ε, δ) 
Тип В  

Начало репликации Ori – ORC Ori – DnaA Ori – ORC 

Нуклеосомы + – + 

ДНК –геликаза Dna2 (3’-5’) DnaB (5’-3’) Dna2 (3’-5’) 

Топоизомеразы Topo IA термофилов Topo IIA галобак-
терий  
Topo VI Methanococcus jannaschii 

Topo IA  
Topo IIA 

Гомолог TopoIIB 
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ции транскрипции (TBP, TFB [24] и TFIIB 
[4]) (табл. 3). Однако система активаторов и 
репрессоров архей ближе к системе эубакте-
рий [25].  

Интроны генов тРНК у архей и эукариот 
сходны по размеру и положению. Кроме то-
го, обнаружены интроны в генах 16S и 23S 
рРНК. Сплайсинг происходит в сплайсосо-
мах у эукариот, состоящих из 5 малых ядер-
ных РНК: U1, U2, U4, U5 и U6 (50–200 н.о.) 
и нескольких белков, включая фибрилля-
рин. У метаногенных архей также найден 
гомолог гена фибриллярина [4]. 

Более всего отличий архей от бактерий и 
эукариот найдено в механизмах трансляции 
(табл. 4). Несмотря на сходство прокариотиче-
ских рибосом 70S по размеру, археи и бакте-
рии отличаются по устойчивости к антибио-
тикам [4] (табл. 4). Напротив, дифтерийный 

токсин, инактивирующий фактор элонгации 
трансляции EF-2 эукариот, также подавляет 
белковый синтез и у архей. Следовательно, по 
белковому составу рибосомы архей ближе к 
эукариотам. Матричные РНК архей имеют 2 
консервативных участка: 1) φ – на расстоянии 
10 н.о. от инициирующего кодона, компле-
ментарен 3’-концу 16S рРНК (соответствует 
последовательности Shine-Dalgarno эубакте-
рий для правильной ориентации мРНК на 
рибосомах); 2) α – на расстоянии 20–35 н.о. 
от инициирующего кодона [26]. Архебакте-
риальная РНКаза Р, катализирующая гидро-
лиз 5’-лидерной последовательности от 
тРНК, является полисубъединичным фер-
ментом, состоящим из 4 белков (Mth11, 
Mth1618, Mth687, Mth688) и 1 молекулы 
РНК, которые гомологичны эукариотиче-
ским аналогам [27]. У архей и эукариот к  

Таблица 3  
 

Сравнение механизмов транскрипции у архей, бактерий и эукариот 
 

 

Признак Archaea Bacteria Eukarya 

ДНК-зависимая РНК-полимераза 6–14 субъединиц 4 субъединицы 15 субъединиц 

Промотор ТАТА-бокс Бокс Прибнова ТАТА-бокс 

Транскрипционные факторы TFB, TFIIB, TBP Нет TFIIB, TBP 

Активаторы и репрессоры Прокариотические Прокариотические Эукариотические 

Таблица 4  
Сравнение механизмов трансляции у архей, бактерий и эукариот 

 

Признак Archaea Bacteria Eukarya 

Рибосомы  70S 70S 80S 

Чувствительность к тетрацик-
лину, эритромицину, стреп-
томицину, кирромицину и 
хлорамфениколу 

– + – 

Чувствительность к дифте-
рийному токсину + – + 

3’-CCA тРНК 
Посттранскрип-

ционное присоеди-
нение ССА 

Удаление 
3’-концевых н.о. 

Посттранскрипционное 
присоединение ССА 

Аминоацил-тРНК-синтетазы Эукариотические Прокариоти-
ческие Эукариотические 
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3’-концам тРНК посттранскрипционно при-
соединяется ССА-последовательность, а у 
бактерий происходит ферментативное уда-
ление концевых нуклеотидных остатков [4]. 
Относительное содержание модифициро-
ванных нуклеотидных остатков в тРНК ар-
хей, образующихся посредством посттранс-
крипционного замещения стандартных ос-
нований дигидроуридином, риботимиди-
ном, псевдоуридином и др., может дости-
гать 10 %. При этом псевдоуридинсинтетаза 
архебактерий гомологична эукариотиче-
ской. У архей нет формилметионина [4].  

Универсальный генетический код допол-
нен кодоном UGA для 21-й основной амино-
кислоты – селеноцистеина у некоторых ар-
хей, бактерий и эукариот, включая человека. 
Недавно у метанобактерий в составе фермен-
та, катализирующего распад метиламинов с 
образованием метана, и у некоторых эубакте-
рий открыта 22-основная аминокислота – 
пирролизин, кодируемая UAG-кодоном, ра-
нее считавшимся стоп-кодоном [4].  

Посттрансляционная модификация бел-
ков ограничена N-гликозилированием, кото-
рое происходит одновременно с трансляци-
ей, как у эукариот [4]. Другие типы модифи-
кации белков для архей пока не описаны. 
Защита архебактериальных белков от дена-
турации в экстремальных условиях обеспе-
чивается посредством увеличения содержа-
ния неполярных аминокислотных остатков 
(например, для белков Pyrococcus furiosus 
соотношение неполярных и полярных ами-
нокислотных остатков составляет 3 : 1) и 
обилия шаперонов. Термостабильные белки 
теплового шока (шапероны семейств Hsp60 
и Hsp70) при связывании с другими белками 
делают их также устойчивыми к нагрева-
нию. Так, у термофильных архебактерий ро-
да Pyrodictium (рис. 2), живущих вблизи вул-
канов, 80 % цитоплазматических белков – 
шаперонины, состоящие из нескольких 
субъединиц – шаперонов семейства Hsp60. 
Шаперонины архей близки по строению эу-
кариотическим, состоят из 3 различных бел-
ков, образующих 8- и 9-членные кольца [4]. 
Шапероны семейства Hsp90 у архей пока не 
найдены [28].  

Регуляторные функции у архей выполня-
ет цАМФ, синтез которого катализируется 
аденилатциклазами только III класса из 6 

известных классов аденилатциклаз, наибо-
лее распространённого класса среди архе-
бактерий, эубактерий и эукариот [29]. Уни-
версальных бактериальных эффекторов 
стресса ppGpp и pppGpp у архей не обнару-
жено [30]. По-видимому, в ответ на экстре-
мальные условия окружающей среды у ар-
хей происходит запуск других биохимиче-
ских реакций.  

Кофакторы ферментов архей, такие, как 
метаноптерин, метанофуран, коферменты В 
и М, факторы F420 и F430, кобамиды, бензо-
тиофены или метанофеназины, галоцианин 
в клетках бактерий и эукариот не синтезиру-
ются [12]. Столь существенное отличие ко-
факторов метаболизма не соответствует по-
стулату о сестринских филогенетических 
связях архей и эукариот (рис. 1а).  

Поскольку на универсальном филогенети-
ческом дереве жизни (рис. 1а) гипертермо-
фильные археи и бактерии расположены близ-
ко к общему предшественнику всех живых су-
ществ, а их фаги не только необычайно разно-
образны по формам и структурам геномов, но 
и гомологичны ряду вирусов эукариот  
[18–21], то можно предположить, что вирус-
ные геномы предшествовали происхождению 
клеточных форм жизни [17]. Следовательно, 
сохранившиеся до наших дней виды мезо-
фильных вирусов имели предшественников 
среди фагов гипертермофильных архей. К со-
жалению, проверка этой гипотезы посредст-
вом сравнения известных геномов вирусов ед-
ва ли возможна, поскольку быстрая эволюция 
вирусных генов препятствует установлению 
родственных связей. Несомненно, что всесто-
ронние научные исследования архей и их фа-
гов приведут к решению биотехнологических 
проблем [1].  
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