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МИКРОБИАЛЬНЫЕ «ГРЫЗУНЫ» ФОРМИРУЮТ 

НОВУЮ СУПЕРГРУППУ ЭУКАРИОТ  

 

Из разнотипных и географически удаленных морских местообитаний выделено десять 

новых хищных жгутиковых простейших, формирующих новую супергруппу эукариот. 

Приводятся результаты их морфологического и геномного исследования. 

К л ю ч е в ы е  с л о в а :  протисты, биоразнообразие, эволюция, микробиальные сообще-

ства, филогения 

 

Десять новых хищных микробиальных эукариот были выделены из географически уда-

ленных морских местообитаний, включая коралловые рифы о. Кюрасао, прибрежные донные 

осадки Черного и Красного морей, а также водную толщу северо-восточной части Тихого и 

Северного Ледовитого океанов. Филогеномный анализ на основе матрицы из 320-ти белок-

кодирующих генов [Strassert et al., 2021] позволил установить, что они являются новой су-

пергруппой эукариот внутри Diaphoretickes. Анализ баз природных сиквенсов показал, что 

исследуемая группа микробиальных хищников чрезвычайно широко географически распро-

странена в природе, встречаясь преимущественно в морских водах, а также солоноватых и 

пресных водоемах. Метабаркодинговые исследования показали, что исследуемые организмы 

населяют коралловые рифы, поверхностные океанические воды, зону глубоководного хло-

рофильного максимума, мезопелагические воды, донные отложениях на глубине 5000 м. По-

видимому, их численность в водных экосистемах относительно невелика, однако они чрез-

вычайно широко географически распространены во всем мире. Наиболее вероятно, что раз-

нообразие исследуемых микробиальных эукариот на уровне рода является умеренным, по-

скольку существует очень мало морфологически неидентифицированных филогенетических 

клад на древе 18S рРНК. 

Морфологический анализ с использованием электронной микроскопии выявил, что 

план строения их клеток, по-видимому, очень древний, ввиду наличия характерных морфо-

логических особенностей неродственных групп эукариот (альвеолят, страменопил, малави-

монадид, метамонад, дискобид) и, возможно, иллюстрирует анцестральное строение предка 

нескольких крупных эукариотических суперкластеров. 

Клетки исследованных жгутиконосцев размером ~3 мкм и серповидной формы имеют 

отчетливый шип, напоминающий жало, используемый для атаки добычи. Внутри шипа нахо-

дится 5-6 крупных сложных стрекательных органелл (трихоцист), которые, вероятно, вы-

стреливаются в жертву. Мы отметили уникальное явление, при котором изучаемые микроби-

альные хищники «откусывают» часть клетки крупной (не заглатываемой) жертвы, замыкая 

вентральную бороздку, армированную микротрубочками. Дистальный конец вентральной 

цитостомальной бороздки имеет уплотнения, которые выступают на поверхности клетки, 
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подобно «зубцам». Они откусывают части клетки жертвы, которые в дальнейшем, обернутые 

плазматической мембраной хищника, попадают в клетку. Этот тип питания с частичным от-

кусыванием клетки жертвы уникален, в отличие от хорошо известных фагоцитоза и мизоци-

тоза. Данное наблюдение показывает, что жгутиконосцы пикоразмеров могут питаться более 

крупными протистами, что следует учитывать при моделировании микробных пищевых се-

тей и потоков вещества и энергии в водных экосистемах. 

Функциональная аннотация транскриптомов показывает наличие генов, участвующих в 

регуляции биения жгутиков и фагоцитозе [Stoka et al., 2016], связанных с функционировани-

ем лизосом [Mukherjee et al., 2019], биосинтезом элементов клеточных мембран, адгезией 

клеток и функциями рецепторов [Appella et al., 1988; Bork et al., 1999; King et al., 2013; 

Olzmann, Carvalho, 2019; Pietrzyk-Brzezinska, Bujacz, 2020; Shindou, Shimizu, 2009; Tsukada et 

al., 2003]. Среди белковых доменов, которые заметно обогащены у исследуемых протистов, 

выявлено семейство мембраноатакующего комплекса и перфорина, известных преимуще-

ственно как порообразующие цитолитические белки, которые функционируют в иммунных 

системах животных и растений [Morita-Yamamuro et al., 2005; Rosado et al., 2008]. У исследу-

емых протистов они, по-видимому, играют значительную роль в хищничестве и вовлечены в 

механизмы прикрепления к жертве, выстреливания стрекательных органелл и лизисе мем-

бран. Митохондриальные геномы изученных микробиальных эукариот кольцевые, крупные, 

относительно компактные и богаты генами. Вероятно, что предок новой супергруппы коди-

ровал в митохондриальном геноме ≥54 белка, выполняющих различные функции, что ставит 

общего предка изучаемых протистов на второе место среди всех эукариот после якобид по 

количеству анцестральных белок-кодирующих генов в митохондриальном геноме [Janouško-

vec et al., 2017; Lang et al., 1997; Burger et al., 2013]. 
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