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Резюме. Определение термина «геном» было дано немецким ученым-ботаником Г. Винклером почти сто лет 

назад, в 1920 году. Недавно было представлено определение генома для бактерий (риккетсий) с одной хро-

мосомой с позиции теории информации, биологии и биоинформатики как информационной цепи нуклео-

тидов. Систематика риккетсий, являющихся облигатными внутриклеточными микроорганизмами, осно-

вана на ограниченном количестве фенотипических признаков. Классификации, построенные при анализе 

генов, фрагментов геномов и их конкатенаций вызывают дискуссии. Применение разработанного аппарата 

формального анализа строя (http://foarlab.org) при изучении полноразмерных геномов позволило представить 

систематику риккетсий и Orientia tsutsugamushi из семейства Rickettsiaceae. Использование этого подхода под-

твердило существование групп сыпного тифа, клещевой пятнистой лихорадки (КПЛ) и «предковой» группы 

внутри рода Rickettsia и позволило выделить внутри этого рода группу Rickettsia felis, располагающуюся между 

«предковой» группой и группой КПЛ, и группу R. akari на границе между группой КПЛ и родом Orientia. Раз-

работка инструментов формального анализа строя — «Карта генов» и «Матрица сходства» — помогла провести 

углубленное изучение полноразмерных геномов риккетсий с учетом характеристик их генов и некодирую-

щих последовательностей. Применение данных инструментов позволило подтвердить с помощью получен-

ной классификации представление об экологических особенностях риккетсий, структуре нозологических 

форм и эпидемиологических закономерностях риккетсиозов, а также оценить вирулентность штаммов двух 

наиболее патогенных видов риккетсий — R. prowazekii и R. rickettsii. В данной работе впервые удалось осу-

ществить целостное, согласованное и многоаспектное рассмотрение совокупности близкородственных бак-

терий (семейства бактерий) и связанных с ними проявлений. В основу разработанного и описанного здесь 

системного подхода к изучению бактерий положена новая математическая модель — расположение нуклеоти-

дов в полноразмерном геноме и его чувствительные однозначные числовые характеристики. Предложенный 

методологический подход назван «геномосистематика» и основывается на математическом моделировании 

полноразмерных геномов риккетсий (бактерий) с помощью средств формального анализа строя. Классифи-

кация риккетсий и риккетсиозов, полученная с помощью этого подхода, соответствует экологическим, эпи-

демиологическим и этиологическим принципам. Применение геномосистематики может послужить выпол-

нению задач и целей профилактической медицины. Публикация является завершением этапа серии научных 

исследований по разработке методологии комплексного подхода, основанного на применении новых средств 

математического моделирования при изучении объектов и закономерностей естественнонаучных дисциплин 

биологического и медицинского профиля.
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анализ строя, геномосистематика.
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Abstract. The definition of the term genome was given by the German botanist G. Winkler almost one hundred years ago 

in 1920. A genome definition for bacterial (rickettsia) with a single chromosome was recently presented from the perspec-

tive of information theory, biology and bioinformatics as the information chain of nucleotides. The systematics of rickett-

siae (obligate intracellular microorganisms) is based on a limited number of phenotypic characters. Classifications built 

on the analysis of genes, fragments of genomes and their concatenations cause discussion. Application of the Formal Order 

Analysis (FOA, http://foarlab.org) in the study of complete genomes allowed to submit the systematics of representatives 

of the family Rickettsiaceae. This approach confirmed the existence of typhus group (TG), spotted fever group (SFG), and 

an «ancestral» group within the genus Rickettsia, and allowed the isolation of the Rickettsia felis group within this genus, 

located between the «ancestral» group and the SFG and the R. akari group on the border between the SFG group and the 

genus Orientia. The development of the tools of FOA — «Map of Genes» and «Matrix of Similarity» — helped to conduct 

an in-depth study of the complete genomes of rickettsia, taking into account the characteristics of their genes and non-

coding sequences. Application of these instruments, with the help of the obtained classification, confirmed the notion 

of ecological features of rickettsia, the structure of nosological forms and the epidemiological patterns of rickettsiosis, 

and made it possible to assess the virulence of the strains of the two most pathogenic species of rickettsia, R. prowazekii 

and R. rickettsia. In this work, for the first time, a holistic, consistent and multidimensional observation of a set of closely 

related bacteria (a family of bacteria) and the manifestations associated with them was carried out. The basis of the deve-

loped and herein described systematic approach to the study of bacteria is a new mathematical model — the arrangement 

of nucleotides in a complete genome and its sensitive unambiguous numerical characteristics. A new methodological ap-

proach named genomosystematics and based on mathematical modeling of complete genomes of rickettsiae (bacteria) 

using FOA. Classification of rickettsiae and rickettsioses obtained with the help of this approach corresponds to ecologi-

cal, epidemiological and etiological principles. Application of the genomosystematics can serve the goals and objectives 

of preventive medicine. The publication completes a series of scientific works presenting the methodology of an integrated 

approach based on the application of mathematical analysis tools in the study of objects and laws of natural science discip-

lines of biological and medical profile.

Key words: rickettsiae, rickettsioses, systematics, ecology, epidemiology, virulence, genome, formal order analysis, genomosystematics.

Введение

Риккетсии (представители рода Rickettsia) — 

облигатные внутриклеточные бактерии, пере-

дающиеся членистоногими, которые могут 

вызывать у человека риккетсиозы — лихора-

дочные заболевания, от легкой степени тяжес-

ти до летального исхода, характеризующиеся 

сыпью [41]. В настоящее время 29 видов риккет-

сий имеют валидные названия, из них 20 видов 

являются патогенными [45], включая этиоло-

гические агенты эпидемического сыпного тифа 

(ЭСТ) — Rickettsia prowazekii и пятнистой ли-

хорадки Скалистых гор (ПЛСГ) — R. rickettsii. 

Систематика и номенклатура риккетсий осно-

вана на ограниченном количестве фенотипи-

ческих характеристик, связанных с облигатной 

внутриклеточной локализацией.

Исторически на основании фенотипических 

характеристик представители рода Rickettsia 

были классифицированы на группы: I) кле-

щевой пятнистой лихорадки (КПЛ); II) сып-

ного тифа (СТ) и III) группу кустарникового 

тифа (КТ), с единственным представителем — 

R. tsutsugamushi [40, 59]. Применение молекуляр-

но-биологического анализа гена 16S рРНК рик-

кетсий подтвердило наличие групп СТ, КПЛ 

и позволило выделить «предковую» группу 

в роде Rickettsia [55], однако R. tsutsugamushi была 

реклассифицирована как Orientia tsutsugamushi, 

образовав новый род Orientia [56]. При изучении 

геномов риккетсий и плазмид было предложено 

создать «переходную» группу в составе R. felis 

и R. akari [30].

Знание систематики риккетсий необходимо 

для выяснения их положения среди бактерий 

и представления о фенотипических и гено-

типических характеристиках, определяющих 

их экологию, эпидемиологию, диагностику 

и этиотропное лечение вызываемых ими забо-

леваний. Объективная систематика риккетсий 

должна базироваться на комплексном подхо-

де, основанном на применении традиционных 

методов риккетсиологии, изучающих феноти-

пические характеристики, и прогрессивных 

молекулярно-биологических технологиях, под-

крепленных методами биоинформационного 

анализа, дополненных подходами, учитываю-

щими информацию, содержащуюся в полно-

размерных геномах, и соответствовать экологи-

ческим, эпидемиологическим и этиологичес-

ким принципам.
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Биоинформационные программы, включая 

BLAST [13], MEGA [37] основаны на математичес-

ких и статистических методах сравнения только 

ортологичных генов, гомологичных фрагмен-

тов геномов или их конкатенаций и учитывают 

только локальные характеристики изучаемых 

объектов, но не являются результатом анализа 

и сравнения полноразмерных геномов риккет-

сий характеризующих весь комплекс их струк-

турных и функциональных особенностей.

В целях создания новой, альтернативной 

модели для изучения генетического аппарата 

риккетсий, основанной на анализе первичной 

структуры ДНК, был разработан подход — фор-

мальный анализ строя (Formal Order Analysis — 

FOA), который преобразует расположение 

нуклеотидов в изучаемой последовательно-

сти произвольной длины в числовую последо-

вательность фиксированной длины с учетом 

оригинального расположения нуклеотидов 

в полноразмерном геноме [3]. Для углубленного 

изучения структуры геномов (хромосом и плаз-

мид) были разработаны инструменты FOA кар-

та генов [5] и матрица сходства [4].

В результате проведения серии исследова-

ний была получена систематика представите-

лей семейства Rickettsiaceae, основанная на ана-

лизе полноразмерных геномов, что подтверди-

ло существование трех групп в роде Rickettsia: 

СТ, КПЛ, «предковой», и позволило выделить 

группы R. felis и R. akari, исключая возможность 

образования «переходной» группы [50]. Там же 

было дано определение генома с позиции тео-

рии информации, биологии и биоинформатики 

как информационной цепи нуклеотидов.

Фундаментальный аспект выполненных 

работ был направлен на разработку нового 

методологического подхода — геномосистема-

тики риккетсий, основанного на применении 

инструментов FOA, для получения и анали-

за информации содержащейся в кодирующих 

и некодирующих регионах полноразмерных 

геномов для построения систематики риккет-

сий, отражающей их экологические особен-

ности, эпидемиологические и нозологические 

аспекты вызываемых ими заболеваний. Это 

особенно актуально в прикладном значении 

для классификации некультивируемых в лабо-

раторных условиях видов, анализа вирулент-

ности штаммов патогенных видов риккетсий 

и компактного представления информации, 

содержащейся в генетических текстах полно-

размерных геномов.

Числовые характеристики строя цепи

Применение числовой характеристики 

FOA — средней удаленности — позволяет про-

извести значительное сокращение объема ин-

формации, содержащейся в геномах риккетсий, 

депонированных в Genbank. Например, рефе-

ренсный геном R. prowazekii NMRC Madrid E 

(NCBI: NC_020992) в формате FASTA состоит 

из 1 111 520 символов нуклеотидов, а содержа-

щаяся в нем информация представлена 1 111 520 

байтами. Эта информация может быть отобра-

жена на 249 страницах формата А4 содержащих 

по 4480 символов нуклеотидов. При переко-

дировке с помощью инструментария FOA эта 

информация может быть редуцирована и пред-

ставлена всего 8 байтами (одним числом, имею-

щим 14 знаков после запятой: 1,41848807421873), 

что позволяет сократить объем информации 

в 138 940 раз.

Этот инструмент может найти примене-

ние в качестве технологии для эффективного 

уменьшения объема информации в массивах 

данных, хранения ее в таком виде в базах дан-

ных (Genbank) и идентификации генетических 

текстов.

Систематика представителей 
семейства Rickettsiaceae

В данной работе представлена верифика-

ция классификации прокариот из семейства 

Rickettsiaceae [49, 50], построенная на основании 

сравнения показателей одной характеристи-

ки строя — средней удаленности нуклеотидов 

в полноразмерных геномах, с учетом таксоно-

мии их хозяев — членистоногих (Arthropoda), 

классификации вызываемых ими нозологичес-

ких форм и особенностей механизма передачи 

этиологических агентов при эпидемиологичес-

ких проявлениях (рис.).

Полученная классификация продемонст-

рировала значительную дивергенцию родов 

Rickettsia и Orientia в семействе Rickettsiaceae 

(рис.) [49]. Род Rickettsia образован двумя над-

группами: СТ и КПЛ. Надгруппа СТ вклю-

чает в себя группу СТ (R. prowazekii и R. typhi) 

и «предковую» группу, состоящую из двух под-

групп: R. bellii (Rickettsiales bacterium и R. bellii) 

и подгруппу R. canadensis (R. canadensis и R. mo-

nacensis). Образование надгруппы СТ может 

быть объяснено перекрестными серологичес-

кими реакциями между антигенами R. ca-

nadensis и риккетсиями группы СТ [7, 38]. 

Положение R. monacensis рядом с R. canadensis 

McKiel из «предковой» группы может быть свя-

зано с расположением на периферии группы 

КПЛ вместе с другими изолятами ассоции-

рованными с видом клещей Ixodes ricinus [33]. 

Часть кандидатов в новые виды риккетсий, 

экологически связанных с клещами из рода 

Ixodes, недавно генотипированных в Старом 

и Новом Свете, имеют наибольшую филоге-

нетическую близость с R. canadensis [15]. После 
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Рисунок. Систематика риккетсий и O. tsutsugamushi, построенная на основании анализа 

характеристики FOA средней удаленности — g (геномосистематика риккетсий)

Figure. The systematics of rickettsiae and O. tsutsugamushi, based on analyses of characteristics of FOA an average 
remoteness — g (genomosystematics of rickettsiae)
По оси абсцисс расположены геномы риккетсий, а по оси ординат — характеристика средней удаленности. 
В р — вшивый риккетсиоз; Г р — гамазовый (клещевой) риккетсиоз; К л – краснотелковая (клещевая) лихорадка.
Genomes of rickettsiae are located along the X-axis, and their average remoteness characteristic values are located on the Y-axis. 
L-b r — Louse-borne rickettsiosis; G r — gamasid (mite) rickettsiosis; T f — chiggers-borne (tsutsugamushi) fever.



111

2018, Т. 8, № 2 Геномосистематика риккетсий

формирования надгруппы КПЛ в ней снача-

ла произошла дивергенция группы R. akari, 

с последующим разделением на группы R. felis 

[50] и КПЛ. В группе КПЛ первоначально 

произошло выделение подгруппы R. rickettsii 

(R. massiliae, R. philipii и R. amblyommatis), пред-

ставители которой выявлены преимуществен-

но в Северной и Центральной Америке в иксо-

довых клещах (рода Dermacentor, Rhipicephalus, 

Amblyomma и Haemaphysalis). Позже прои-

зошла дивергенция на подгруппы R. conorii 

(R. raoul tii, R. montanensis, R. africa, R. slovaca 

и R. parkeri) и R. australis (R. heilongjiangensis, 

R. rhipicephali и R. japonica). Представители под-

группы R. conorii выявлены на всех континен-

тах, кроме Австралии (Европа, Азия, Северная 

Африка, острова Тихого океана, Северная 

и Центральная Америка) в иксодовых клещах 

(рода Dermacentor, Rhipicephalus и Amblyomma). 

Виды риккетсий из подгруппы R. australis 

имеют распространение преимущественно 

в Азиатско-Австралийском регионе (рода Der-

macentor, Rhipicephalus, Amblyomma, Haema phy-

salis и Ixodes). Группа R. akari была сформиро-

вана на границе между группой КПЛ и родом 

Orientia, что соответствует таксономическому 

положению их хозяев (Arachnida: Acari) [11]. 

Позицию апатогенного вида R. peacockii по со-

седству с R. akari можно объяснить отсутствием 

синтении с геномом близкородственного па-

тогенного вида R. rickettsii вследствие больших 

геномных реорганизаций, в результате привед-

ших к потере вирулентности [27, 51]. Геномы 

двух штаммов O. tsutsugamushi продемонстриро-

вали выраженную дивергенцию в отношении 

представителей рода Rickettsia, что поддержи-

вает формирование отдельного рода Orientia 

внутри семейства Rickettsiaceae [56].

Представленная систематика не противоре-

чит филогенетической конструкции основан-

ной на анализе конкатенации 640 общих генов 

риккетсий, показавшей что первоначально 

произошло формирование «предковой» группы 

и СТ, затем произошла дивергенция двух видов 

R. akari и R. felis от остальных представителей 

группы КПЛ [29]. Также систематика показа-

ла большое сходство с филодендрограммой, 

построенной на основании изучения гена 16S 

рРНК риккетсий [28], за исключением позиции 

R. akari, которая по нашим данным расположи-

лась ближе к O. tsutsugamushi.

Экологические аспекты 
геномосистематики

Риккетсии и O. tsutsugamushi являются этио-

логическими агентами различных нозологичес-

ких форм риккетсиозов и лихорадки цуцугаму-

ши, которые имеют разные эколого-эпидемио-

логические и клинические особенности (хозяин, 

механизм передачи, сезонные проявления, кли-

ническая картина и т. д.). Классификация пред-

ставителей семейства Rickettsiaceae продемон-

стрировала тесную экологическую связь между 

патогенными видами (группами) риккетсий 

с различными таксонами членистоногих, в вы-

сокой степени коррелирующей с их таксономи-

ческим положением.

Расположение видов риккетсий и форми-

рование групп были осуществлены в соответ-

ствии с показателем характеристики средней 

удаленности (g) [49]. Риккетсии, экологически 

связанные с насекомыми (вши, блохи), обра-

зовали группу СТ (g = 1,418232–1,419908) от-

дельную от видов риккетсий из «предковой» 

группы (g = 1,424610–1,425761) и группы КПЛ 

(g = 1,431179–1,435146), связанных с иксодо-

выми клещами (рис.). R. akari (g = 1,437473), 

экологически связанная с гамазовыми клеща-

ми, расположилась на границе между группой 

КПЛ и O. tsutsugamushi (g = 1,445994–1,446423) 

из рода Orientia, которая связана с краснотел-

ковыми клещами. В связи с этим R. akari была 

выделена в отдельную группу в пределах рода 

Rickettsia на основании характеристики сред-

ней удаленности нуклеотидов в геноме и так-

сономического положения хозяев — гамазо-

вых клещей. В соответствии с полученными 

данными, показатель g, подсчитанный для 

R. felis (g = 1,429118), значительно отличался 

от такового для R. akari. Применение показа-

теля g как ранжирующего (а здесь и классифи-

цирующего) параметра позволило поместить 

R. felis между «предковой» группой и КПЛ, в то 

время как R. akari была помещена между груп-

пой КПЛ и родом Orientia. Таким образом, 

результаты нашего анализа не поддерживают 

создание «переходной» группы [30] в соста-

ве R. felis и R. akari (рис.). В то же время наше 

представление не противоречит существую-

щим [28, 29, 41], так как по сути демонстрирует 

только то, что R. felis и R. akari раньше отде-

лились от группы КПЛ, но при этом допол-

нительно информирует, что их дивергенция 

происходила в разных направлениях, исходя 

из существующих экологических условий: 

у R. felis в сторону группы СТ, а у R. akari в на-

правлении O. tsutsugamushi. Это демонстрирует 

ограниченность интерпретации результатов, 

полученных с помощью применяемых фило-

генетических программ. Размер генома R. felis 

является бóльшим, чем у всех других Rickettsia 

spp., включая R. akari, за исключением R. bellii, 

и, видимо, R. felis ближе к «предковой» груп-

пе, а не является эволюционным шагом меж-

ду группой КПЛ и СТ [41]. Хозяином R. felis 

считался только представитель класса насе-

комых — кошачья блоха (Ctenocephalides felis). 
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Недавно этот вид риккетсий был генотипи-

рован в различных членистоногих из клас-

сов Insecta (блохи, комары) [41, 54] и Arachnida 

(иксодовые и краснотелковые клещи) [12, 21, 

32, 44, 52]. Candidatus R. senegalensis была не-

давно выявлена в С. felis и образовала ком-

пактный изолированный клад с видами R. felis 

и R. hoogstraalii [39]. Candidatus R. asemboensis 

была недавно определена, как близкая к R. felis 

[34]. Таким образом, можно считать, что R. felis 

вместе с Candidatus R. senegalensis и Candidatus 

R. asemboensis представляют собой отдельную 

группу и филогенетическую линию внутри 

рода Rickettsia, экологически связанную с ко-

шачьей блохой [50]. R. felis была выявлена у бо-

лее чем 20 различных видов-гематофагов: блох, 

иксодовых, краснотелковых клещей и кома-

ров в разных регионах планеты [14]. Этот вид 

на основании изучения структуры геномов 

отнесен к наиболее древним видам риккетсий 

[9]. Уникальность R. felis обусловленная эко-

логической связью с представителями обоих 

классов членистоногих подтверждает ее обо-

собленное положение по отношению к другим 

видам и выделение в классификации в само-

стоятельную группу.

В соответствии с полученными данными, 

представители родов Rickettsiа и Orientiа из се-

мейства Rickettsiceаe были сгруппированы [49] 

и продемонстрировали экологические связи 

с представителями класса Insecta (вши, бло-

хи) и подкласса Acari (иксодовые, гамазовые 

и краснотелковые клещи) класса Arachnida 

типа членистоногих (Arthropoda). Вши и бло-

хи из класса Insecta являются хозяевами ви-

дов риккетсий из группы СТ (R. prowazekii 

и R. typhi) и R. felis. Платяная вошь (Pediculus 

hominis corporis) является основным резер-

вуаром и переносчиком R. prowazekii. C. felis 

и другие виды блох являются переносчика-

ми R. typhi и R. felis. Подкласс Acari класса 

Arachnida включает надотряды Parasitiformes 

и Acariformes [36]. Риккетсии «предковой» груп-

пы, группы КПЛ, R. akari и O. tsutsugamushi 

экологичес ки связаны с представителями на-

дотрядов Parasitiformes и Acariformes. Иксодовые 

клещи семейства Ixodidae (рода Dermacentor, 

Rhipicephalus, Amblyomma, Haemaphysalis и Ixodes) 

надсемейства Ixodoidea отряда Ixodida надотря-

да Parasitiformes являются хозяевами риккетсий 

«предковой» группы и группы КПЛ, а гама-

зовые клещи из отряда Mesostigmata являют-

ся хозяевами R. akari. Краснотелковые клещи 

(тромбикулиды) отряда Trombidiformes надотря-

да Acariformes [36] служат переносчиками и хо-

зяевами O. tsutsugamushi.

R. felis заняла центральную позицию в по-

лученной классификационной схеме, что, по-

видимому, связано с ее высокой экологичес-

кой пластичностью, проявляющейся связями 

с представителями членистоногих как класса 

Insecta (вши, блохи, книжная вошь, комары), 

так и Arachnida (иксодовые, гамазовые и крас-

нотелковые клещи). Другие виды риккетсий 

и O. tsutsugamushi проявляют более узкую специ-

ализацию в отношении своих хозяев — клещей.

Систематика риккетсий была верифици-

рована на основании выраженной экологи-

ческой связи между представителями каж-

дой группы риккетсий с разными таксонами 

Arthropoda (рис.). Членистоногие из класса 

Insecta являются хозяевами R. prowazekii (пла-

тяная вошь) и R. typhi (блохи) из группы СТ. 

Членистоногие из класса Arachnida служат хо-

зяевами для видов риккетсий из «предковой» 

группы (иксодовые клещи), группы КПЛ (ик-

содовые клещи), группы R. akari (гамазовые 

клещи) и единственного представителя рода 

Orientia — O. tsutsugamushi (краснотелковые 

клещи). Членистоногие (блохи, комары, ик-

содовые и краснотелковые клещи) из обоих 

классов являются хозяевами R. felis из одно-

именной группы.

Этиологические и нозологические 
аспекты геномосистематики

 В соответствии с Международной статисти-

ческой классификацией болезней и проблем, 

связанных со здоровьем, 10-го пересмотра 

(МКБ-10) раздел «Риккетсиозы» (A75-A79) пред-

ставлен следующими нозологическими форма-

ми:  A75.0 Эпидемический вшивый тиф, вызы-

ваемый R. prowazekii;  A75.1 Рецидивирующий 

тиф [болезнь Брилла];  A75.2 Тиф, вызываемый 

R. typhi;  A75.3 Тиф, вызываемый R. tsutsugamushi;  

 A77 Пятнистая лихорадка (ПЛ) [клещевые рик-

кетсиозы]:  A77.0 ПЛ, вызываемая R. rickettsii; 

 A77.1 ПЛ, вызываемая R. conorii;  A77.2 ПЛ, вы-

зываемая R. siberica;  A77.3 ПЛ, вызываемая 

R. australis;  A77.8 Другие ПЛ.

Систематика представителей семейства 

Rickettsiaceae, полученная на основе примене-

ния FOA, продемонстрировала высокую сте-

пень сходства с классификацией риккетсий 

и риккетсиозов, полученной П.Ф. Здродовским 

и Е.М. Голиневич на основе комплексной харак-

теристики этой группы инфекций [6]: I. Группа 

вшиво-блошиного сыпного тифа (группа сып-

ного тифа): 1. Эпидемический (вшивый сыпной 

тиф) — R. prowazeki; 2. Эндемический (крыси-

ный) сыпной тиф — R. typhi (R. mooseri). II. Группа 

клещевой пятнистой лихорадки: а) подгруппа 

Нового Света: 1. Пятнистая лихорадка Ска-

листых гор — R. rickettsi; 2. Сыпной тиф Сан 

Пауло — R. rickettsi; б) подгруппа Старого Света: 

1. Марсельская (средиземноморская) лихорад-
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ка — R. conori; 2. Клещевой риккетсиоз (клеще-

вой сыпной тиф Северной Азии — КСТСА) — 

R. siberica; 3. Североавстралийский клещевой 

сыпной тиф — D. rickettsi var (?); в) подгруппа 

гамазовых риккетсиозов: 1. Осповидный, или 

везикулезный, риккетсиоз, возбудитель — 

R. akari. III. Группа краснотелково-клещевой 

лихорадки (цуцугамуши): 1. Лихорадка цу-

цугамуши (японская речная лихорадка) — 

R. orientalis.

В МКБ-10 и классификации риккетсий и рик-

кетсиозов по П.Ф. Здродовскому и Е.М. Голи не-

вич [6] в названиях нозологичес ких форм рик-

кетсиозов, как правило, отражены названия чле-

нистоногих-переносчиков с которыми связана 

их эпидемиология. Если применить этот прин-

цип по отношению к нозологическим формам 

риккетсиозов, то их можно систематизировать 

в соответствии с полученной классификацией 

(рис.).

Этиологические агенты риккетсиозов и ли-

хорадки цуцугамуши экологически связаны 

с членистоногими (Arthropoda) и вызывают 

группу заболеваний, которые могут быть объ-

единены по эколого-эпидемиологическо-

му принципу в название арбориккетсиозы 

(арбо — arbo, от лат. arthropoda — членистоно-

гие и англ. borne — передающийся, происходя-

щий). Эту большую группу заболеваний можно 

подразделить на две группы (рис.): заболева-

ния, возбудители которых передаются через 

насекомых — риккетсиозы, ассоциированные 

с насекомыми (insecta-borne rickettsioses), и за-

болевания, возбудители которых передаются 

через клещей — клещевые риккетсиозы (acari-

borne rickettsioses). К группе риккетсиозов, ас-

социированных с насекомыми, относятся: 

1) вшивый (эпидемический сыпной тиф, вы-

зываемый R. prowazekii) и 2) блошиные риккет-

сиозы (эндемический, или крысиный, сыпной 

тиф, вызываемый R. typhi и риккетсиоз, вызы-

ваемый R. felis). К группе клещевых риккетсио-

зов относятся: 3) иксодовые (клещевые) рик-

кетсиозы (ПЛСГ — R. rickettsii, средиземномор-

ская пятнистая лихорадка — R. conorii, СКТСА 

или сибирский клещевой тиф — R. sibirica, 

Квинслендский клещевой тиф — R. australis 

и др.); 4) гамазовый (клещевой) риккетсиоз, вы-

зываемый R. akari. Также к этой группе можно 

отнести: 5) краснотелковую (клещевую) лихо-

радку — лихорадку цуцугамуши, вызываемую 

О. tsutsugamushi.

Таким образом, систематика риккетсий, ос-

нованная на анализе полноразмерных геномов, 

подтверждает формирование групп нозоло-

гических форм риккетсиозов (рис.), сформи-

рованных в соответствии с классификацией 

этиологических агентов (риккетсий и О. tsutsu-

gamushi).

Эпидемиологические 
и эпизоотологические аспекты 
геномосистематики

Считается, что, в отличие от других риккет-

сиозов, ЭСТ, очевидно, не имеет резервуара воз-

будителя в природе, но, распространяясь через 

вшей от человека к человеку (антропоноз), при 

завшивленности населения и соответствующих 

условиях может вызывать эпидемии и пандемии 

[6]. Факт описания в США редкого, потенциаль-

но опасного для жизни человека зоонозного за-

болевания, напоминающего ЭСТ и связанного 

с белками летягами [46], может расширить наше 

представление об эпидемиологии инфекции, 

вызываемой R. prowazekii. Сибирский клещевой 

тиф, гамазовый риккетсиоз и краснотелковый 

сыпной тиф (лихорадка цуцугамуши) являются 

трансмиссивными зоонозами с природной оча-

говостью [6, 10].

С позиции эпидемиологии специфическая 

локализация возбудителей заразных болезней 

в организме, соответствующий ей механизм 

передачи и определяемая ими сумма основных 

биологических свойств возбудителя представ-

ляют собой комплексный объективный при-

знак, который может быть положен в основу 

рациональной классификации инфекционных 

болезней человека [2]. При риккетсиозах и лихо-

радке цуцугамуши осуществляется трансмис-

сивный механизм передачи через эктопарази-

тов-членистоногих (рис.), который может быть 

реализован двумя путями передачи возбудите-

ля: контаминационным — возбудитель выделя-

ется с фекалиями переносчика, и инокуляци-

онным, когда возбудитель вводится со слюной 

переносчика при кровососании. Факторами 

передачи являются фекалии и слюна членисто-

ногих: насекомых и клещей соответственно.

При ЭСТ источником возбудителя инфек-

ции является больной человек. Переносчик 

R. prowazekii — платяная вошь (P. hominis corporis) 

является ее основным резервуаром [59], кото-

рая сама погибает от инфекции. В триаде «ис-

точник инфекции — переносчик — неиммун-

ное население», получившей наименование 

«сыпнотифозный» потенциал [60], наибольшее 

эпидемиологическое значение отводится как 

источнику, так и переносчику, без которого 

эпидемический процесс не осуществляется. 

Механизм передачи R. prowazekii — трансмис-

сивный (возможен аэрогенный), путь переда-

чи — через контаминацию ранки при кровосо-

сании (укусе) вши, фактор передачи — фекалии 

инфицированной вши. Таким образом, пере-

дача риккетсий происходит не сразу через укус, 

а вследствие контаминации (заражения) при 

контакте — втирании в место укуса фекалий 
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или раздавленных тел инфицированных вшей 

[18]. Подобный механизм имеет место и при 

зоонозах, ассоциированных с другими насеко-

мыми — блохами, как при заражении R. typhi 

и R. felis, передаваемых C. felis [17, 22]. Передача 

R. typhi человеку может осуществляться путем 

контаминации кожи, возможно аспирационно 

через дыхательные пути в виде аэрозоли, со-

держащей инфекционный материал, или путем 

заражения конъюнктивы человека инфициро-

ванными фекалиями блох [47]. До недавнего 

времени считалось, что C. felis является един-

ственным переносчиком R. felis, однако экспе-

риментальные данные указывают на возмож-

ную роль комаров Anopheles gambiae в передаче 

этого вида риккетсий [24]. R. felis была выявле-

на в слюнных железах, кишечнике и яичниках 

A. gambiae [24], в эксперименте доказан путь 

передачи через укус насекомого с фактором 

передачи через слюну инфицированного насе-

комого (комара), а также аэрогенный механизм 

с вовлечением другого насекомого — книжной 

вши (Liposcelis bostrychophila) [14].

Таким образом, механизм передачи возбуди-

теля при эпидемическом и эндемическом тифе, 

а также риккетсиозе, вызываемом R. felis, связан 

с контаминацией экскрементами (фактор пере-

дачи), содержащими риккетсии, инокулиро-

ванных или травмированных кожных покровов 

человека и является трансмиссивным с конта-

минационным путем заражения (рис.).

Возбудители трансмиссивных инфекций 

с природной очаговостью, таких как эндеми-

ческие риккетсиозы и лихорадка цуцугамуши 

[6, 10], циркулируют в природной экосистеме, 

включающей членистоногих-переносчиков, 

мелких и крупных диких или домашних жи-

вотных и птиц, на которых они паразитиру-

ют [43, 48, 58]. Присутствие и персистенция 

риккетсий в клещах и блохах обеспечивается 

за счет процессов вертикальной и горизонталь-

ной передачи [16, 53]. При вертикальной пере-

даче риккетсии передаются трансовариально 

зараженной самкой, откладывающей заражен-

ные яйца, и на следующих этапах развития при 

линьке зараженных ларв и нимф. В случае го-

ризонтальной трансмиссии клещи и блохи за-

ражаются риккетсиями при кормлении на жи-

вотных с высоким уровнем риккетсиемии или 

при совместном кормлении зараженных и не-

зараженных членистоногих на незараженном 

животном [61]. Заражение человека клещевыми 

риккетсиозами происходит случайным обра-

зом при кровососании зараженного клеща и не 

оказывает влияния на циркуляцию риккетсий 

в природном очаге.

Иксодовые клещи являются основны-

ми переносчиками и резервуаром риккетсий 

группы КПЛ [6, 10]. Заражение риккетсиями 

происходит во время кровососания из слюн-

ных желез клеща и, таким образом, они могут 

передаваться позвоночному хозяину, вклю-

чая человека [1, 47]. R. akari вызывает везику-

лезный риккетсиоз, который регистрируется 

в населенных пунктах с вовлечением гамазо-

вых клещей рода Allodermanyssus (Liponyssoides), 

домовых мышей (Mus musculus) и — случай-

но — человека [42]. Человек заражается R. akari 

в результате присасывания инфицированного 

клеща, а не от мышей. О. tsutsugamushi передает-

ся во время питания личинок краснотелковых 

клещей (Leptotrombidium deliense), которые явля-

ются резервуаром возбудителя и только на этой 

фазе жизненного цикла питаются на позвоноч-

ном хозяине [57]. Механизм передачи возбуди-

теля при риккетсиозах группы КПЛ (включая 

везикулезный риккетсиоз) и лихорадке цуцу-

гамуши осуществляется путем инокуляции 

во время кровососания членистоногого и явля-

ется трансмиссивным с инокуляционным пу-

тем заражения (рис.), фактор передачи — слюна 

клеща.

Таким образом, при риккетсиозах и лихо-

радке цуцугамуши реализуется общий транс-

миссивный механизм передачи возбудите-

ля инфекции с принципиальным различием 

в путях и факторах передачи возбудителя при 

вшиво-блошиных и клещевых риккетсиозах. 

Источником возбудителя при вшивом рик-

кетсиозе (антропоноз) является больной чело-

век. При блошиных и клещевых риккетсиозах 

(зоо нозы) источником возбудителя является 

прокормитель (резервуар), как правило, мел-

кое млекопитающие. Переносчиком служит 

членис тоногое: при эпидемическом сыпном 

тифе — вошь, при эндемическом сыпном тифе 

и риккетсиозе, вызываемом R. felis, — блоха, при 

клещевых риккетсиозах — иксодовые, гамазо-

вые и краснотелковые клещи.

Оценки степени вирулентности 
штаммов R. prowazekii и R. rickettsii

Матрица сходства [4] была использована для 

углубленного анализа геномов штаммов двух 

патогенных видов риккетсий, характеризую-

щихся широким спектром степени вирулент-

ности: R. prowazekii (10 штаммов) из группы 

СТ и R. rickettsii (11 штаммов) из группы КПЛ 

[49]. Геномы штаммов были ранжированы 

в пределах этих видов риккетсий в соответ-

ствии с уменьшением значения меры сходства 

по отношению к штаммам R. prowazekii Breinl 

и R. rickettsii Sheila Smith, характеризующимся 

наибольшей степенью вирулентности.

Штаммы R. prowazekii расположились в со-

ответствии с убыванием процента компонентов 

геномов имеющих полную гомологию: Breinl 
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(100%) > Chernikova (85,7%) > Naples (80,37%) > 

Rp22 (80,11%) > BuV67-CWPP (74,42%) > 

Katsinyian (73,9%) > NMRC Madrid E (64,55%) > 

Madrid E (60,08%) > RpGvF24 (52,31%) > GvV257 

(50,88%). Штаммы R. rickettsii расположились 

в следующем порядке: Sheila Smith (100%) > R 

(98,75%) > Brazil (80,79%) > Colombia (79,23%) > 

Arizona (75,68%) > Hino (75,05%) > Morgan 

(75,01% ) > Iowa (74,31%) > Iowa isolate Large Clone 

(63,32%) > Iowa isolate Small Clone (63,32%) > Hlp 

# 2 (26,22%) [49].

Полученные с помощью матрицы сходства 

результаты подтверждают существующее пред-

ставление о степени вирулентности штаммов 

риккетсий, полученное на основании феноти-

пических и генотипических характеристик [19, 

20, 23, 26, 49].

Методологический подход 
«Геномосистематика»

Одна из первых попыток сравнить геномы 

прокариот (бактерии и археи) была отражена 

в работе E. Koonin et al. в 1997 г. [35]. Термин «фи-

логеномика» охватывает систематику, основан-

ную на изучении генов и анализе эволюции се-

мейств генов в геномах [29, 31]. Классификация 

риккетсий, основанная на изучении пяти генов 

[28], является по своей сути геносистематикой.

Предлагаемый методологический подход 

«Геномосистематика» основан на анализе пол-

норазмерных геномов, аннотаций геномов и их 

компонентов посредством применения инстру-

ментов FOA. При этом нуклеотидные последо-

вательности геномов рассматриваются только 

с точки зрения теории информации М. Мазура 

[8] и моделируются как информационные цепи 

[3]. В результате применения этого подхода 

была решена проблема «оцифровки» геномов, 

что поддерживает принципы нумерической 

(численной) таксономии, основывающейся 

на использовании максимального количества 

сопоставляемых признаков и математическом 

учете степени соответствия.

Существующие разноаспектные методы 

и под ходы к исследованию бактерий дают преи-

мущественно качественное их описание и не-

четкие узкоаспектные, несогласованные си-

стематики. В данной работе впервые удалось 

осуществить многоаспектное, согласованное 

и целостное рассмотрение совокупности близ-

кородственных бактерий (семейства бактерий) 

и связанных с ними проявлений. В основу раз-

работанного и описанного здесь системного 

подхода к изучению бактерий положена новая 

математическая модель — расположение ну-

клеотидов в полноразмерном геноме и его чув-

ствительные однозначные числовые характе-

ристики. Разработанные характеристики строя 

генома — это количественные меры, представ-

ляющие сложность геномов микроорганизмов, 

а также их сходство. Эти меры близки по свой-

ствам математическим понятиям метрики (рас-

стояния) и нормы (веса) для сложных объектов, 

что допускает принципиальную возможность 

их формального анализа.

Заключение

Новый подход назван геномосистематикой 

риккетсий и основывается на применении ин-

струментов FOA, экологических связях рик-

кетсий с переносчиками-членистоногими, 

этиологии и эпидемиологии риккетсиозов. 

Применение этого методологического подхода 

позволяет осуществлять комплексную оценку 

генотипических и фенотипических характери-

стик дл я определения позиции изучаемого изо-

лята в систематике риккетсий и прогнозиро-

вать его вирулентность. Применение геномоси-

стематики может послужить выполнению задач 

и целей профилактической медицины.
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