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Порядок событий в процессе биогенеза каталазы: шаг 1 – связывание гема с частично свернутой моно-
мерной апокаталазой; шаг 2 – олигомеризация гемилированных субъединиц с образованием фер
ментативно активного тетрамера. В отсутствие гема апокаталаза разрушается протеазами (стадия P) 
(см. рис. 2) [32].

Каталаза в различных живых системах может встречаться в виде олигомера высокого порядка, диме
ра или мономера [37; 38]. В некоторых случаях также было выявлено, что димерная каталаза активна. 
Однако известно, что апокаталаза не является ни активной, ни тетрамерной по структуре [26; 39].

Регуляция экспрессии генов каталазы
Структура гена каталазы человека была впервые определена Ф. Куаном [8]. В гене каталазы иденти

фицированы несколько однонуклеотидных полиморфизмов, из которых наиболее широко изучен поли
морфизм rs1001179 (C262T) [40; 41]. Полиморфизм C262T кодируется в промоторной области и влияет 
на регуляцию транскрипции и сплайсинга [42]. По сравнению с аллелем варианта С аллель варианта Т 
полиморфизма C262T указывает на более низкую активность фермента и повышает содержание актив
ных форм кислорода (АФК) [43].

Экспрессия генов каталазы регулируется на уровне транскрипции [44; 45] активированным проли
фератором пероксисом рецептором g (PPARg) [46; 47]. Известно, что PPARg – это активируемый лиган
дом транскрипционный фактор, который контролирует экспрессию гена каталазы непосредственно через 

Рис. 1. Кристаллическая структура молекулы каталазы эритроцита человека:  
1 – N-концевое нитевидное плечо; 2 – β-баррель; 3 – С-концевая спираль;  

4 – β-нить β-барреля; 5 – α-спираль. 
Источник: [24]

Fig. 1. Crystal structure of the human erythrocyte catalase molecule:  
1 – N-terminal filamentous arm; 2 – β-barrel; 3 – C-terminal spiral;  

4 – β-thread of β-barrel; 5 – α-spiral. 
Source: [24]

Рис. 2. Сборка каталазы из апопротеина и гема
Fig. 2. Assembly of catalase from apoprotein and heme


