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ÖZ

Archaea domaini 1970’li yılların sonunda keşfedildiklerinde, sadece zorlayıcı çevre 
şartlarında yaşayan mikroorganizmalar olarak biliniyorlardı. Ancak mikrobiyota 
çalışmaları sonrasında insan vücudunda gastrointestinal sistem, ağız, deri ve üro-
genital sistem gibi çeşitli bölgelerde bulundukları öğrenilmiş oldu. Archaea’ler henüz 
patojen olarak tanımlanmasalar da, barsak enfeksiyonları, kolon kanseri, obezite, 
oral enfeksiyonlar gibi pek çok hastalıkla ilişkilendirilmektedir. Bu çalışmada Ar-
chaea’lerin enfeksiyonlar ile ilişkisi hakkında bilgi verilmesi amaçlanmıştır.

Anahtar Kelimeler: Archaea, Patojenite, Horizantal Gen Transferi

ABSTRACT

When the Archaea domain was discovered at the end of the 1970s, they were known 
only as extremophiles microorganisms. But today they are known to be present in 
various parts of the human body such as gastrointestinal system, mouth, skin and 
urogenital after microbiota studies. Archaea are not yet defined as pathogenic, but 
are associated with many diseases such as bowel infections, colon cancer, obesity, 
oral infections. In this paper , it was aimed to give information about the relationship 
between Archaea and infections.
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Yeni Domain Keşfi

A rchaea domaini tüm canlıların temel evrimsel 
ilişkilerinin gelişimini anlamaya yönelik çalış-

malar yapılırken keşfedilmiştir. Bakteriler domaini 
17.yüzyıldan beri morfolojik ve fizyolojik özelliklere
dayanarak sınıflandırılmaya çalışılmıştır. Moleküler 
biyolojinin ortaya çıkışıyla taksonomik ve evrimsel 
ilişkileri yeniden düzenlemek gereği oluşmuştur [1]. 
1977 yılında Carl Woese ve Illinois Üniversitesindeki 
meslektaşları, mikroorganizmalar arasındaki evrimsel 
ilişkiyi araştırırken, metanojenik, termofilik, halofilik 
gibi zorlayıcı şartlarda yaşayan mikroorganizmaların 
(ekstremofiller) 16s rRNA sekans analizleri ile ince-
lemişlerdir. Analizler sonucunda bu şartlarda yaşayan 
ve o zamana kadar bakteri olarak bilinen pek çok mik-
roorganizmanın aslında ne Bacteria Domain’ine ne de 
Eucarya Domian’ine tam olarak benzerlik göstermedi-
ği anlaşılmıştır [2]. Bu verilerin ışığında canlılar Eu-
bacteria, Archaebacteria ve Eukaryotes olmak üzere üç 
ana aleme ayrılmıştır. Archaebacteria alemi ismi daha 
sonra Archaea olarak kısaltılmıştır (Şekil 1) [3]. Bun-
dan sonra metin içinde arkeler olarak kullanılacaktır. 

Şekil 1: Filogenetik Ağaç

Arkelerin Genel Özellikleri 

Arkeler, prokaryotik hücre düzenine sahip canlılardır. 
Hücre duvarlarında N-asetil-L-talosaminuronik asi-
tin β1-4 bağı ile N-asetil-D-glukozamine bağlanma-
sı sonucu oluşan psödomurein tabaka bulunmaktadır. 
Bu yapı bakteri hücre duvarındaki murein tabakaya 
benzemektedir. Psödomureinin glikan dizilerinde, 
bakterilerde bulunan murein içinde kullanılan D-a-
mino asitlerin aksine, L amino asitlerinden (glutamik 
asit, alanin ve lizin) oluşan peptitlerle çapraz bağ yap-
maktadır. Bugüne kadar özellikleri incelenen Archa-
ea kökenlerinin çoğunun hücre yüzeyinde S-tabakası 

bulunmaktadır. S-tabakası, tek bir protein türüne veya 
glikoproteine dayanan, düzenli olarak yapılandırılmış 
iki boyutlu bir diziden oluşmaktadır. S-tabaka gli-
koproteinleri, N-glikozilasyon dahil önemli görevler 
almaktadır [4]. Bakteri ve ökaryotlarda hücre zarında 
bulunan lipitlerdeki yağ asitleri karbonhidratlara ester 
bağı ile bağlanırken, arkelerde yağ asitleri yoktur. Bu-
nun yerine izoprenoid lipitler bulunmaktadır. Bu lipit-
ler karbonlara eter bağı ile bağlanır. Arkelerdeki hücre 
zarındaki lipitlerin fosfat omurgası gliserol-1-fosfattan 
oluşurken, bakteriler ve ökaryotlarda gliserol-3-fosfat-
tan oluşmaktadır. Hücre yapıları prokaryotik özellik 
göstermektedir. Hücre içerisinde çekirdek ve organel 
bulunmamaktadır. DNA eşleşmesi ise ökaryotlarda-
ki gibi olmaktadır. Ayrıca metan üretebilmektedirler 
[5,6]. 

Arkelerin yaşam alanları, anaerobik okyanus derinlik-
leri, solar tuzlalar, tuz mağaraları, petrol kuyuları, aşırı 
alkali ya da asidik ortamlar, hidrotermal su kuyuları, 
volkanik araziler, buzullar, aşırı basınçlı ortamlar gibi 
zorlayıcı şartlar olabildiği gibi canlıların gastrointes-
tinal sistemleri, vücut yüzeyi ve diş taşları, hatta içme 
suları da olabilmektedir [5-8]. 

Arkeler ve Patojen Olma Potansiyelleri

Arkeler zor çevre şartlarında yaşayabilen canlılar ola-
rak bilinmelerine rağmen, çok çeşitli ortam şartların-
da yaşayabildikleri ve ekosistemde yüksek miktarlarda 
bulundukları son zamanlarda yapılan çalışmalarda bil-
dirilmiştir [9,10]. Mikrobiyal çeşitlilik ile insanların 
sağlık durumları arasında nasıl bir ilişki olduğunu an-
lamak amacıyla “İnsan Mikrobiyom Projesi” yapılmış-
tır. İnsan mikrobiyomu, ekolojik bir nişin mükemmel 
bir örneğini temsil etmektedir. İnsan mikrobiyomu, 
konağı olan insan ile birlikte evrimleşmiş trilyonlarca 
mikroorganizma içermektedir. Bu da insanın çok sa-
yıda simbiyotik ilişki tarafından oluşmuş süper orga-
nizmalar oldukları görüşünü desteklemektedir. İnsan 
vücudundaki mikrobiyal topluluklar en çok gastroin-
testinal sistemde (GİS), ağız, deri ve ürogenital böl-
gede bulunmaktadır. Mikrobiyal topluluklar oldukça 
dinamiktir ve zaman içerisinde çevresel şartların değiş-
mesinden etkilenebilirler [11]. Yakın bir zaman kadar 
arkelerin insan mikrobiyotasındaki durumu hakkında 
sınırlı bilgi bulunurken, İnsan Mikrobiyom Projesi 
sonrasında elde edilen bilgiler bu domainin mikrobi-
yotadaki yeri hakkında önemli bir projeksiyon tutmuş-
tur [9].

Archaea domaininin 35 yıldan daha uzun süredir endo-
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jen kaynaklı insan mikrobiyal topluluğunun bir parçası 
olduğu bilinmektedir. Arkelerin kolondaki anaerobik 
mikroorganizmaların % 10’undan fazlasını temsil et-
tiği bildirilmiştir [12]. Günümüze kadar sadece 5 me-
tanojenik (Methanobrevibacter smithii, Methanosphaera 
stadtmanae ve Methanomassiliicoccus luminyensis ) ve 2 
halofilik Archaea türü (Haloferax massiliensis ve Ha-
loferax alexandrinus) insan dışkısından izole edilebil-
miştir [13]. Metanojen arkelerin barsaktaki metabolik 
süreçlerde kilit taşı görevi üstlendikleri hipotezi bu-
lunmaktadır [14]. Metanojen arkelerin probiyotik ola-
rak arkeobiyotik ürettikleri ve antimikrobiyal aktivite 
gösterdikleri düşünülmektedir [11]. Ek olarak, bazı 
halofilik Archaea kökenlerinin “archaeozom’larının 
(lipit yapılarının) safra tuzlarına, mide ve barsak sıvı-
larına dayanıklı olmaları, güçlü bağışık cevap oluştu-
rabilmeleri ve güvenli olma özellikleri sayesinde, yeni 
nesil adjuvan olarak aşılarda kullanılabileceği bildiril-
miştir [15,16]. 

Mikrobiyal bozuklukların yanı sıra, hastalıkların ge-
lişmesi sırasında arkelerin potansiyel patojen olma 
durumları büyük ölçüde cevapsız kalmış bir sorudur. 
Birçok çalışma, metanojenik arkelerin en azından pa-
tojenik bakterilerin gelişimini destekleyebildiği ve bu 
nedenle muhtemelen hastalıkların gelişiminde dolaylı 
olarak yer aldığı hipotezinin altını çizmektedir [12]. 
Örneğin, kolorektal kanser, inflamatuar barsak hasta-
lığı (İBH), hassas barsak sendromu, kabızlık ve obezite 
gibi hastalıkları olan bireylerde, daha yüksek düzeyde 
Archaea tespit edilmiş ve yüksek atılımlı metan bulun-
muştur [13]. Benzer olarak Lecours ve arkadaşlarının 
yaptığı çalışmada ilk kez, Methanosphaera stadtmanae 
metanojenik arkenin İBH’na  sahip kişilerde, sağlıklı 
bireylere göre daha yüksek oranlarda bulunduğunu ve 
İBH ile M. stadtmanae arasında güçlü bir seroreaktivi-
te olduğunu bildirmiştir [17]. Fareler üzerinde yapılan 
bir çalışmada, kolonda metanojenlerin yüksek oranda 
bulunmasının, yağlanmayı arttırdığı ve farelerin obe-
zitesine katkıda bulunduğunu göstermiştir [18]. Hol-
landa’da 6 ile 10 yaş arasındaki 472 çocuk dışkısında 
Archaea taraması yapılarak obezite ile arkeler arasın-
daki ilişki araştırılmıştır. Çalışma sonucunda, obez 
çocuklarda yüksek oranda Methanobrevibacter smithii 
kolonizasyonunun olduğu tespit edilmiştir. M. smithii 
ile obezite arasında bir pozitif kolerasyonu olduğu an-
laşılmıştır [19]. Benzer şekilde peridontit ile Archaea 
ilişkisi son zamanlarda oldukça tartışılan bir konudur. 
Nguyen-Hieu ve arkadaşlarının yaptıkları çalışmada, 
peridontitli hastalarda Methanobrevibacter oralis % 41 
oranında izole edilirken, sağlıklı kişilerde izole edil-

me oranı % 6 bulunmuştur. Bu araştırmada peridontit 
infeksiyonundan M. oralis sorumlu tutulmuştur [20]. 
Araştırmacılar M. oralis’in oral mikrobiyotanın bir ele-
manı olduğu ve peridontal hastalıkların oluşmasında 
patojeniteyi arttıran etkisi olduğunu yorumlamışladır 
[21]. Daha sonra yapılan başka bir çalışmada, M. ora-
lis'in beyin apsesinde bulunduğu ilk kez bildirilmiştir 
[22].Yapılan çalışmalar metanojenik arkeler ile çeşitli 
infeksiyonlar arasında bir bağlantı olabileceği konu-
sunda araştırmaların ilerlemesi gerektiğini göstermek-
tedir. 

Halofilik arkeler tuz oranı yüksek konsantrasyonlarda 
yaşayan mikroorganizmalardır. Son yapılan çalışmalar-
da Halorubrum ve Halobacterium cinsine ait kökenler 
İBH’na sahip kişilerin dışkısında saptanmıştır [23]. 
Khelaifia ve Raoult’un yaptıkları çalışmada, 22 yaşında 
obez bir kadın hastanın dışkısından Haloferax massi-
liensis izole edilmiştir [24]. Halofilik arkelerin insan 
mikrobiyotasında bulundukları bilinmektedir, ancak 
patojenite ile ilgili bilgiler oldukça kısıtlıdır. 

Archaea, Eucarya ve Bacteria Arasında Genetik Et-
kileşimler

İkibinli yıllarında başında Archaea aleminde takso-
nomik olarak sadece Euryarchaeota ve Crenarchaeota 
olmak üzere iki filum olduğu biliniyordu. 2006-2008 
yılları arasında yürütülen çalışmalarda Korarchaeo-
ta, Thaumarchaeota, Aigarchaeota ve Crenarchaeota 
(TACK)’nın monofiletik bir grup oluşturduğu anlaşıl-
mıştır. Sonrasında ise bu grup genellikle TACK  üst 
filumu, ya da Proteoarchaeota olarak adlandırılmıştır 
[2,4]. Yakın dönemde yapılan metagenomik genomik 
çalışmalar sonucunda, Parvarchaeota, Aenigmarchaeo-
ta, Diapherotrites, Nanohaloarchaeota, Pacearchaeota, 
Woesearchaeota, ve Micrarchaeota adı verilen çok kü-
çük hücrelerden (~ 400 – 500 nm) ve genomdan (diğer 
arkelerin çoğunluğu 5000 genden daha büyükken, bu 
gruplar ~ 550 – 1,200 gen içermektedir) oluşan yeni 
grupların varlığı bildirilmiştir [2,25]. Ardından Lo-
kiarchaeota, Odinarchaeota, Thorarchaeota ve Heim-
dallarchaeota olmak üzere yeni temsilciler bildirilmiş-
tir ve bu yeni arke soyuna Asgar üst filumu denmiştir. 
Filogenetik analizler sonucunda Asgar üst filumunun 
ökaryotlara çok yakın olduğu, ökaryotlara özgü prote-
inler (eucaryotic signature proteins) taşıdıkları anlaşıl-
mıştır [26, 27]. 

Ökaryogenez terimi genellikle, ökaryotik hücrenin 
prokaryotik bir atadan ortaya çıkması sırasında mey-
dana gelen evrimsel olayları tanımlamak için kullanıl-
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maktadır [25]. Moleküler düzeyde yapılan inceleme-
lerde Eucaria, Archaea ve Bacteria domainleri arasında 
gen düzeyinde önemli benzerlikler bulunmaktadır. 
Horizantal gen transferi (HGT) bakteri ve arke kö-
kenlerinin evriminde önemli bir yeri bulunmaktadır. 
Bununla birlikte prokaryotik simbiyontlar ile ökaryotik 
konaklar arasında ve hatta ökaryotlar arasında genetik 
bilgi alışverişinin, evrimsel süreçte gerçekleştiği bilin-
mektedir. Son yapılan çalışmalarda Asgar üst filumu 
ile ökaryotlar arasında gösterilen filogenetik yakınlık, 
domainler arasındaki HGT’nin filogenetik çeşitliliğe 
etkisini ve önemini kanıtlamaktadır [28]. Fuchsman ve 
arkadaşlarının bakteriler ve arkeler arasındaki HGT’yi 
araştırmak için yaptıkları çalışmada, 448 bakteri ve 57 
arke geni taranmıştır. Tarama sonucunda HGT’nin 
daha çok arkelerden bakterilere doğru olduğu göste-
rilmiştir [29]. 

Horizantal gen transferinin konjugasyon, transformas-
yon ve trandsüksiyon ile gerçekleştiği uzun zamandır 
bilinmektedir. Gen transfer ajanları (GTA) ve hüc-
re füzyonu gibi diğer gen transfer mekanizmaları ise 
oldukça yeni belirlenmiş gen transferi yöntemleridir. 
Hücre füzyonu ile gen aktarımının daha çok halofilik 
bir arke olan Haloforax sp. kökenleri arasında olduğu 
bildirilmiştir [30]. Çift yönlü olarak gerçekleşebilen 
hücre füzyonu yöntemi, bakterilerdeki konjugasyondan 
daha çok ökaryotlardaki eşeyli üremeye benzemektedir 
[31]. HGT bakterilerde antibiyotik direncinin ve pa-
tojenitenin taşınmasını sağlayan bir araç olarak bilin-
mektedir. Arkelerin yeni ve bilinmeyen mekanizmalar 
kullanarak gen transferi yapabildiğini bugün yapılan 
araştırmalar ile öğrenebiliyoruz. Bu nedenle arkeler, 
bakteriler ve ökaryotlar arasındaki evrimsel yakınlığın 
hastalıkların oluşmasına ve gelişmesine olanak tanıyıp 
tanımadığı tam olarak açıklanamamaktadır. HGT’ne 
açık olan bu mikroorganizmaların birer potansiyel pa-
tojen oldukları unutulmamalıdır [32, 33]. 

Sonuç

Dünya’nın her tarafında çeşitli Archaea türleri yaşa-
masına rağmen, henüz bilim insanları arke orijinli 
bir enfeksiyon tanımlayamamışlardır. Horizantal gen 
transferleri ile prokaryotlarda ve ökaryotlarda virulans 
faktörlerinin edinilmesi için bir gen havuzu oluşmasını 
sağladıkları düşünülmektedir. Dolayısıyla insan mik-
robiyotasında bulunan bu mikroorganizmaların daha 
yakından araştırılması ve patojenite özelliklerinin tes-
pit edilmesi gerekmektedir. Bu alanda daha çok araş-
tırma yapılmasına ihtiyaç bulunmaktadır.

Çıkar Çakışması: Herhangi bir çıkar çakışması bulun-
mamaktadır.

Finansal Destek: Bu çalışmayı destekleyen herhangi 
bir fon ya da kuruluş bulunmamaktadır.
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