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В последние годы существенно расширились представления о риккетсиях группы предшественников. Нами впервые 
изучена представительница этой группы Candidatus Rickettsia tarasevichiae, описаны ее фенотипические и генотипиче-
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Greatly expanded representation of the ancestor group of Rickettsia in recent years. We firstly studied representative of this 
group – Candidatus Rickettsia tarasevichiae, described its phenotypic and genotypic characteristics, isolated a number of new 
strains of Rickettsia. Symbiotic theory of the origin of mitochondria and other organelles become a classic of modern biology. 
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В последние годы отмечается увеличение числа новых 
генотипов риккетсий, что связано с совершенствова-

нием методов их культивирования и идентификации. 
Выделение риккетсий из образцов с использованием кле-

точных культур (преимущественно «shell vial» техники) явля-
ется важным для описания новых видов, поскольку позво
ляет проводить генетический анализ, изучение физиологи
ческих особенностей, совершенствовать диагностические 
подходы, определить чувствительность к антибиотикам [1].

В настоящее время для классификации риккетсий наи-
большее значение имеют методы геносистематики. Ad hoc 

committee for the re-evaluation of the species definition in bac
teriology считает, что для этих целей необходимо определе-
ние нуклеотидных последовательностей не менее пяти 
генов, включая кодирующие основные белки [2].

Применительно к риккетсиям для этих целей предлагает-
ся изучать панбактериальные гены, кодирующие 16S rRNA и 
цитратсинтазу (gltA), Rickettsia-специфические Omp A и Omp B 
гены и ген D, кодирующие поверхностные, высокомолеку-
лярные белки rOmp A (190КД) и rOmp B (120 КД), PS120 
(термостабильный цитоплазменный белок) соответственно. 
Конкретные критерии к описанию новых риккетсий на уров-
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не рода, вида и группы приведены в работе Fournier P.-E. et al. 
(2003) [3]. Эти критерии могут быть использованы для офи-
циального описания новых видов риккетсий только при на-
личии изученных изолятов [4].

Традиционно в составе рода Rickettsia выделяли две груп-
пы – сыпного тифа (СТ) и клещевой пятнистой лихорадки 
(КПЛ). В дополнение к этому предложено создать новую, так 
называемую предковую (ancestral) группу, предшествующую 
разделению риккетсий на группы СТ и КПЛ, включая R. cana
densis, R. bellii и AB bacterium [5]. В дальнейшем на основе 
анализа полноразмерных геномов из группы КПЛ предложе-
но выделить четвертую – промежуточную (или переходную) 
группу, включающую R. akari, R. australis и R. felis [6, 7]. 

Целью работы являлся анализ состояния изучения Candi
datus Rickettsia tarasevichiae и других риккетсий предковой 
группы в связи с оценкой роли представителей Rickettsiales 
в эволюции прокариотических и эукариотических форм жизни. 

С использованием методов молекулярно-биологического 
анализа в клещах I. persulcatus, собранных в России, описан 
новый генотип риккетсий – Candidatus Rickettsia tarasevi
chiae, названный в честь видного отечественного риккетсио-
лога – академика Ирины Владимировны Тарасевич и отне-
сенный нами к группе предшественников [8]. Полученные 
последовательности нуклеотидов составили 1322 п.о. для 
гена 16 S рибосомальной РНК и 1196 п.о. для гена цитрат-
синтазы (gltA). При сравнении их с имеющимися в Genbank, 
они показали свою уникальность и имели наибольший про-
цент гомологии с Rickettsia canadensis – 98% соответствия 
по гену 16 S рибосомальной РНК и 96% гомологии по гену 
gltA (номера Genbank AF 503168 и AF 503167 соответствен-
но). Для гена gltA установлено 38 различий в нуклеотидах 
с Rickettsia canadensis, по гену 16 S рибосомальной РНК – 
19 различий. По действующим критериям таксономии рик-
кетсий, данный генотип не принадлежит к группам КПЛ и СТ 
и не может быть отнесен ни к одному из известных видов 
рода Rickettsia [3].

Проведенный филогенетический анализ генов 16 S рибо-
сомальной РНК и gltA известных видов риккетсий показал, 
что Candidatus Rickettsia tarasevichiae вместе с R. canadensis 
и новыми «риккетсиями насекомых» Adalia bipunctata (AB) 
Bacterium, Adalia decempunctata (AD) Bacterium, Pea Aphid 
rickettsia образуют отдельный кластер в пределах рода 
Rickettsia [8].

Считается, что изучение гена оmpA ориентировано и наи-
более оправдано при изучении риккетсий группы КПЛ [9]. 
При этом применение гена gltA наиболее эффективно для 
риккетсий группы СТ, R. helvetica, кластера R. australis – 
R. akari, а также кластера R. canadensis. Так, Fournier P.-E. 
et al. (1998), применяя обширный набор праймеров, не смог-
ли амплифицировать фрагменты гена оmpA у R. australis, 
R. helvetica, R. akari, R. bellii [10]. По этим же причинам при 
описании Candidatus R. tarasevichiae первоначально не были 
определены нуклеотидные последовательности гена оmpA.

В 2011 г. из иксодовых клещей на северо-востоке Китая 
выделена ДНК риккетсий и описана последовательность 
ompA Rickettsia sp. H820 (JF 714220). По данным Т.П.Мик
рюковой и соавт. (2012), пробы ДНК из клещей I. persulcatus 
и образцов органов птиц из Томской области, которые клас
теризовались по гену gltA с Candidatus Rickettsia tarasevi

chiae, а по гену ompA оказались в одной ветви с последова-
тельностью Rickettsia sp. H820 [11]. Аналогичные данные 
были получены в дальнейшем китайскими исследователями 
при исследовании проб ДНК из клещей I. persulcatus и био-
материалов от пациентов после присасывания клещей 
в  северо-восточной провинции Mudanjiang, а также нами 
при исследовании снятых с пациентов клещей I. persulcatus 
в Омской области (GenBank: RP 98901.1) [12].

К настоящему времени в базе данных GenBank представ-
лено 12 нуклеотидных последовательностей фрагментов 
гена ompA Candidatus Rickettsia tarasevichiae размером от 
311 до 591 п.о., преимущественно из Китая (10 последова-
тельностей), а также из России (наши данные) и Эстонии 
(KT 119436.1). Следовательно, с достаточной вероятностью 
можно предположить наличие фрагментов гена, аналогично-
го гену ompA риккетсий группы КПЛ, у Candidatus Rickettsia 
tarasevichiae, что требует дополнительного изучения на штам-
мах, выделенных в различных частях ареала I. persulcatus.

R. canadensis (штамм 2678) была изолирована из клещей 
Haemaphysalis leporispolustris в Канаде (Онтарио) в 1963 г. [13]. 
Позднее антитела к R. canadensis были выявлены у четырех 
пациентов с клиникой пятнистой лихорадки Скалистых гор 
в США: в Техасе и Северной Каролине [14]. Эта риккетсия 
также является ответственной за случаи острого церебраль-
ного васкулита в Северной Америке [15, 16]. 

В связи с этим можно предположить, что Candidatus 
Rickettsia tarasevichiae может оказаться патогеном и быть 
ответственным за случаи инфекций с клинической картиной, 
не типичной для известных клещевых инфекций, которые 
регистрируют в ареале клещей I. persulcatus. По данным ИФА, 
у больных с клиникой клещевого риккетсиоза (КР) из энде
мичных территорий Алтайского края IgM-антитела к  Can
didatus Rickettsia tarasevichiae выявлены у 10,8 ± 3,8% боль-
ных, IgG-антитела – в 4,6% случаев. IgM антитела к Rickettsia 
tarasevichiae выявлены у лихорадящих больных после при-
сасывания иксодовых клещей и на севере Омской области, 
не эндемичном по КР, но на территориях которого доказана 
инфицированность таежных клещей этой риккетсией [17].

К указанным данным о возможности инфицирования на-
селения Сибири Candidatus Rickettsia tarasevichiae следует 
добавить данные китайских исследователей [12]. Ими при 
обследовании в 2012 г. в северо-восточной провинции 
Mudanjiang 251 пациента, находящегося на стационарном 
лечении после присасывания иксодовых клещей, выявлена 
ДНК Candidatus Rickettsia tarasevichiae при ПЦР-секвени
ровании проб биологического материала (кровь, кожные 
биоптаты) от пяти человек (в том числе в одном случае при 
летальном исходе с неясной причиной). 

С использованием культуры клеток Vero впервые изоли-
рованы штаммы Candidatus Rickettsia tarasevichiae, изучены 
особенности их культивирования, описаны ее фенотипиче-
ские и генотипические характеристики [18]. 

К настоящему времени описано еще как минимум два 
представителя группы предшественников, близкородствен-
ные R.  canadensis (и Candidatus Rickettsia tarasevichiae) – 
Rickettsia monteiroi sp. nov. и Candidatus «Rickettsia kingi» 
[19, 20].

Rickettsia monteiroi sp. nov. изолирована на культуре кле-
ток Vero из клещей Amblyomma incisum, собранных с расти-
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тельности в штате Сан-Паулу в Бразилии в 2004–2006 гг. 
С помощью ПЦР получены фрагменты длиной 1089 (ген gltA), 
457 (ген 17 кДа белка, htrA), 1362 (ген 16 S рибосомальной 
РНК, rrs), 443 нуклеотидов (ген белка-автотранспортера, 
sca 1), продукта к гену поверхностного мембранного белка 
190 кДа (ompA) не получено. Молекулярно-биологический 
анализ фрагментов генов показал, что по фрагменту гена 
gltA наибольшая гомология (96,1%) отмечена с Candidatus 
Rickettsia tarasevichiae, далее – с R. canadensis (95,8%). 
По  фрагменту гена 16 S рибосомальной РНК наибольшее 
сходство (99,1%) отмечено с Rickettsia bellii, по генам htrA 
и  sca 1 – с R.  canadensis (89,8 и 95,2% соответственно), 
указанные фрагменты у Candidatus Rickettsia tarasevichiae 
не были описаны. Авторами показано отсутствие выражен-
ных перекрестных реакций с Rickettsia bellii, Rickettsia 
monteiroi, R. rickettsii и R. canadensis в опытах с сыворотка-
ми крови инфицированных соответствующими видами рик-
кетсий морских свинок. Авторы относят описанный ими 
новый вид Rickettsia monteiroi sp. nov. к группе «canadensis» 
вместе с  R.  canadensis и Candidatus Rickettsia tarasevi
chiae [19].

Candidatus «Rickettsia kingi» была выявлена в клещах 
Ixodes kingi, снятых с Thomomys talpoides в Saskatchewan 
(Канада) в 2011 г. с помощью ПЦР-секвенирования, без изо-
ляции риккетсии [20]. Наибольшая гомология установлена 
по гену ompA с Rickettsia sp. H820 (у Candidatus Rickettsia 
tarasevichiae фрагменты этого гена описаны не были) – 
94,5%, по гену gltA – с Candidatus Rickettsia tarasevichiae 
(99,1%), по гену белка 17 кДА – с R. canadensis (94,9%), по 
гену 16 S рибосомальной РНК – с риккетсиальным эндоци-
тобионтом каменного жука, Coccotrypes dactyliperda (99,3%), 
с риккетсиями группы КПЛ – 99,1–98,9%, Candidatus Rickett
sia tarasevichiae – 98,8% и с R. canadensis – 98,4%. По дан-
ным авторов, Candidatus «Rickettsia kingi» не принадлежит 
к группам КПЛ и сыпного тифа и образует сестринский так-
сон по отношению к R. canadensis и Candidatus Rickettsia 
tarasevichiae. Из риккетсий этой группы фрагменты гена 
ompA выявлены у R. canadensis, Rickettsia sp. H820 (относит
ся к Candidatus Rickettsia tarasevichiae), Candidatus «Rickett
sia kingi», не выявлены у Rickettsia monteiroi. Требуется более 
подробное молекулярно-биологическое описание Candidatus 
Rickettsia tarasevichiae на штаммах по всем генам, использо-
ванным для описания других близкородственных риккетсий.

Вместе с тем, предковая группа, с учетом эволюционного 
родства риккетсий и предка митохондрий эукариотических 
клеток (митохондриона) представляет с позиций эволюции 
наибольший интерес. Симбиотическая теория происхожде-
ния митохондрий и других органелл стала классикой совре-
менной биологии. Биологическая роль бактерий-эндосим
бионтов становится более определенной с учетом результа-
тов генетических исследований, свидетельствующих об эво
люционном родстве риккетсий и митохондрий эукариотов, 
наличии у них общего предка – внутриклеточного эндосим-
бионта [21, 22]. Приобретение предшественником эукарио-
тической клетки бактериального (риккетсиального) эндосим
бионта, давшего начало митохондриям, сыграло определяю-
щую роль в развитии эукариотического мира. Одновремен
но с этим эволюционировали и прокариоты-эндосимбионты. 
Многочисленные данные указывают, что таксономический 

источник происхождения митохондрий – порядок Rickett
siales [23].

В последние годы описаны новые представители Rickett
siales – микроорганизмы родов Pelagibacter и Midichloria, ко-
торые могут пролить свет на более ранние этапы эволюции 
риккетсий и других альфа-протеобактерий. 

Midichloria впервые описана в 2004 г. как IricES1, симби-
онт клещей Ixodes ricinus [24]. Эндоцитобионты клеток яич-
ников самок этих клещей, в отличие от известных внутри-
клеточных микроорганизмов, паразитируют в митохондриях. 
Описан один вид – Midichloria mitochondrii, хотя при моле
кулярном скрининге обнаружены родственные бактерии 
в других видах клещей, а также в других кровососущих чле-
нистоногих.

Геном размером 1.2 Мб, очень похожий на геномы других 
представителей Rickettsiales, с двумя примечательными ис-
ключениями: геном Midichloria mitochondrii содержит гены 
для синтеза жгутика и цитохромоксидазы cbb3 типа. 
Секвенирование генома Midichloria mitochondrii позволило 
осуществить обновленную реконструкцию свободноживуще-
го митохондриального предка. Это была подвижная бакте-
рия, способная выжить в условиях микроаэрофилии. Обе 
эти характеристики сыграли важную роль в начале симбио-
за между эукариотической клеткой и митохондрией. 

Pelagibacter ubique, единственный представитель рода 
Pelagibacter – альфа-протеобактерий порядка Rickettsiales 
по некоторым оценкам – самая многочисленная бактерия в 
мире. Относится к числу альфа-протеобактерий клада SAR11. 
Изначально была обнаружена молекулярно-биологическими 
методами в пробах воды Саргассова моря в 1990 г. Эта 
океаническая бактерия получила название Pelagibacter; рас-
пространена по всему Земному шару, обнаруживается в бак
териопланктоне. С диаметром клетки около 0,12–0,20 нм 
она является одним из мельчайших известных одноклеточ-
ных самореплицирующихся организмов [25, 26]. 

Использование метода молекулярных часов позволило 
оценить дивергенцию различных групп порядка Rickettsiales. 
Общий предок был, предположительно, свободно живущим, 
как самый ранний дивергировавший род порядка Pelagi
bacter. Около 525–775 миллионов лет назад осуществлен 
переход к жизни внутри клеток, а затем разделение на эндо-
симбионтов протистов (Holospora) и клады, которые в пер-
вую очередь поражают членистоногих [27].

По результатам молекулярных исследований геномов ми-
тохондриальная ветвь была помещена в Rickettsiales как 
сестринская ветвь к семействам Anaplasmataceae и Rickett
siaceae; Pelagibacter предшествует разделению указанных 
ветвей. Гены Pelagibacter могут служить в качестве полез-
ных дополнений в дальнейших эволюционных исследовани-
ях митохондриальных генов, в том числе тех, которые пере-
несены в эукариотическое ядро [28].

Заключение
В последние годы существенно расширились представле-

ния о риккетсиях группы предшественников. Нами впервые 
изучена представительница этой группы Candidatus Rickett
sia tarasevichiae, описаны ее фенотипические и генотипиче-
ские характеристики, выделен ряд штаммов этой новой 
риккетсии. 
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В целом, изучение Candidatus Rickettsia tarasevichiae и 
близкородственных риккетсий «предковой» группы находит-
ся на начальном этапе. Проблемы с изоляцией и накопле
нием этих риккетсий на культурах эукариотических клеток 
обусловило их преимущественное изучение на первичных 
пробах ДНК из клещей, что делает сложным полноценное 
описание их фенотипических и генотипических характери-
стик. Описанные новые виды (кандидаты в новые виды) 
риккетсий предковой группы не сопоставлены по одним и 
тем же критериям и генам. С учетом их существенных от-
личий от риккетсий групп СТ и КПЛ необходима разработка 
более совершенных критериев их геносистематики. 

Их изучение будет способствовать более полному изуче-
нию эволюции порядка Rickettsiales, включая ее митохондри-
альную ветвь, имеющую существенное значение для изуче-
ния эволюции живой природы в целом.
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