
Проблемы особо опасных инфекций, вып. 99, 2009

УДК 616.9-092

И.В.Грачева, Т.Б.Караваева, Т.К.Меркулова, О.П.Плотников

СОВРЕМЕННОЕ СОСТОЯНИЕ КЛАССИФИКАЦИИ 
НЕКОТОРЫХ ПАТОГЕННЫХ ПРЕДСТАВИТЕЛЕЙ 

РОДОВ BACILLUS, BRUCELLA, BURKHOLDERIA, FRANCiSELLA, VIBRIO, YERSINIA

ФГУЗ «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов

В работе рассмотрены современные принципы классификации прокариот, определение и границы прокарио­
тического вида как единицы классификации и идентификации, критерии законности научных названий микро­
организмов. Прослежены основные изменения в классификации некоторых патогенных представителей родов 
Bacillus, Brucella, Burkholderia, Francisella, Vibrio, Yersinia, в первую очередь патогенов I—II групп, после выхода 
в 1980 г. Одобренных списков названий бактерий. Рассмотрены перспективы развития и совершенствования про­
кариотической классификации, основанной на филогении 16S рРНК.

Ключевые слова: Bacillus, Brucella, Burkholderia, Francisella, Vibrio, Yersinia, таксономия, классификация, фи­
логения.

Классификация прокариотических организмов и 
систематика в целом являются очень динамичными 
разделами биологии. Новые методологии в изуче­
нии прокариот, накопление данных об их свойствах 
и структуре генома являются основой для совершен­
ствования классификаций и их периодического пере­
смотра. Изменения в иерархической классификации 
прокариот в последние два десятилетия являются 
результатом использования молекулярных методов в 
таксономических исследованиях, в первую очередь 
секвенирования 16S рРНК или кодирующих ее генов 
(168 рДНК).

Цель классификации -  упорядочение большого 
числа реально существующих в природе биологиче­
ских объектов в систему, состоящую из формальных 
групп (таксонов) и основанную на принципах по­
добия и эволюционной связанности. Для прокарио­
тической систематики характерен постоянный по­
иск объективных методов классификации изолятов 
в гомогенные группы для создания иерархической 
эволюционной системы, полезной в практической 
и научной работе. Первые фенотипические класси­
фикации были основаны на подобии классифици­
руемых объектов по морфологическим, затем физио­
логическим, биохимическим, хемотаксономическим 
признакам. Достижения в области молекулярной 
биологии в конце 70-х годов позволили начать раз­
работку новых подходов к классификации, осно­
ванных на сравнении геномов. В 1987 г. экспертами 
Международного комитета по систематике бактерий 
(МКСБ, в последующем Международный комитет по 
систематике прокариот -  МКСП) было определено, 
что самым надежным основанием для классифика­
ции прокариот является филогения, и она должна 
определять их таксономию.

современное направление в таксономии прока­
риот называют таксономией согласия или полифаз­
ной таксономией [19, 37]. Она основана на учете фи­
логенетических, генетических, фенотипических, хе­
мотаксономических критериев при классификации.

В качестве филогенетического маркера, «молекуляр­
ного хронометра» эволюции прокариот, позволяю­
щего измерять относительное время дивергенции ор­
ганизмов, в настоящее время принято использовать 
последовательности генов 168 рРНК или 168 рДНК, 
на основании которых построена современная ие­
рархическая классификация [38].

Базовой единицей классификации биологиче­
ских объектов является вид. Среди микробиологов 
нет согласия по вопросу определения вида у про­
кариот [2, 10, 11, 33, 34]. Экспертами МКСП сфор­
мулированы компромиссные рабочие определения 
прокариотического вида, как базовой единицы клас­
сификации и идентификации. Последнее определе­
ние было представлено в сообщении специального 
комитета по пересмотру определения вида в бакте­
риологии в 2002 г. [37].

описание прокариотического вида на совре­
менном этапе стало достаточно прагматичным. 
экспертами МКСП рекомендованы формальные 
молекулярные критерии границ прокариотического 
вида, в соответствии с которыми расхождение в по­
следовательностях 168 рРНК (168 рДНК) более 1 % 
свидетельствует о принадлежности бактерий к раз­
ным видам [37, 39]. Если процент гомологии более 
99, помещение изолятов в один или два разных вида 
устанавливается по результатам ДНК-ДНК гибриди­
зации. К одному виду, как правило, относят штаммы, 
показывающие не менее 70 % подобия ДНК с ДНК 
типового штамма, определяемого в строго стандар­
тизированных условиях. эти  два подхода являются 
«золотыми» стандартами в современных таксономи­
ческих исследованиях при определении границ вида 
(ДНК-ДНК гибридизация) и при выяснении филоге­
нетических отношений таксонов более высоко ран­
га (секвенирование168 рДНК) и применяются при 
описании подавляющего большинства новых видов. 
однако данные рекомендации не должны использо­
ваться как установленное правило. Для многих пато­
генных микроорганизмов значение ДНК-ДНК подо­
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бия не учитывается для лучшей корреляции фено- и 
генотипических данных и экологических особен­
ностей [37]. Учитывая недостатки метода гибри­
дизации, применяемого в таксономии более 30 лет, 
МКСП поощряет исследователей использовать дру­
гие молекулярные методы при описании видов, пока­
зывающие высокую корреляцию с ДНК-ДНК гибри­
дизацией в пределах описываемого таксона, чтобы в 
будущем дополнить и заменить основной на сегодня 
формальный критерий вида у прокариот [37].

Для упорядочения классификации на внутриро­
довом и внутривидовом уровне в качестве перспек­
тивных рассматриваются методы сравнения целых 
геномов (AFLP-анализ полиморфизма длин ампли- 
фицированных фрагментов, RAPD-метод амплифи­
кации полиморфной Д н к  с произвольно выбран­
ными праймерами, PFGE-гель-электрофорез в пуль­
сирующем поле), отдельных кластеров генов, меж­
генных областей 16S-23S рДНК, мультилокусного 
секвенирования консервативных генов [37, 41]. В ка­
честве альтернативы ДНК-ДНК гибридизации пред­
лагается использование метода определения средней 
идентичности нуклеотидов (А№), вычисленной от 
попарного сравнения общих генов двух штаммов 
[34]. На примере 70 близко связанных и полностью 
секвенированных геномов показано, что 70 % ДНК- 
ДНК подобие соответствует приблизительно 95 % 
средней идентичности нуклеотидов.

Фенотипические признаки являются такими же 
важными при описании нового вида, как и молеку­
лярные, особенно те, которые позволяют дифферен­
цировать его от других близкородственных видов. 
специалистами в области популяционной генетики 
и микробной экологии обсуждается необходимость 
учета экологических особенностей в классификации 
при определении границ вида прокариот, а также 
предлагается введение нового подвидового таксона -  
эковара, определяемого на основе нуклеотидной по­
следовательности метаболических генов [13, 15, 16, 
33]. Экологический критерий имеет приоритетное 
значение в классификации патогенных бактерий, для 
которых достаточно четко определены занимаемые 
экологические ниши [37]. Определение границ таксо­
нов высокого ранга в настоящее время остается более 
субъективным, существует необходимость в руково­
дящих принципах для обозначения подвидов [18].

В современной прокариотической систематике 
не существует понятия «официальная классифика­
ция» [18]. Вопросы таксономии -  это вопросы на­
учного суждения и общего соглашения. описание 
новых таксонов является ответственностью предло­
живших их авторов, при этом определены правила 
составления, предложения и использования научных 
названий таксонов. международные согласованные 
принципы и правила номенклатуры сформулирова­
ны в международном кодексе номенклатуры бакте­
рий (Бактериологический кодекс, 1990 г., пересмотр), 
разработанном МКСБ [5, 17]. Бактериологический 
кодекс определяет использование в научном сообще­

стве только законно изданных названий таксонов, 
имеющих положение в официальной номенклатуре.

Название таксона является законно изданным в 
случае соблюдения одного из нижеследующих кри­
териев [5, 17]:

1. Название процитировано в Одобренных спи­
сках названий бактерий (Validation Lists -  Одобрен­
ные списки), изданных Юридической комиссией 
МКСБ в 1980 г. Одобренные списки временно устра­
нили постоянную проблему систематики -  синони­
мию. В литературе для большинства давно описан­
ных микроорганизмов можно найти несколько раз­
личных латинских видовых названий, отражающих 
изменение принципов и критериев классификации и 
взглядов микробиологов на положение микроорга­
низма в существующей системе. За прошедшие поч­
ти 30 лет после опубликования Одобренных списков 
произошли значительные изменения в классифика­
ции прокариот, что естественно привело к измене­
нию их номенклатуры. Из более чем 6500 законно 
изданных на 2002 г. названий бактерий треть уже яв­
ляется синонимами.

2. Название должно быть предложено в статьях, 
опубликованных в международном журнале систе- 
магической бактериологии (МЖСБ до 1999 г. вклю­
чительно) или в Журнале систематической и эволю­
ционной микробиологии (МЖСЭМ после 2000 г.) в 
соответствии с требованиями Бактериологического 
кодекса, который определяет обязательное открытое 
депонирование типового штамма нового вида или 
референтного для подвида в двух признанных кол­
лекциях, находящихся в разных странах, что гаран­
тирует доступность штамма для исследователей.

3. Название может быть предложено в статьях, 
изданных в признанных научных журналах на до­
ступном для большинства бактериологов языке в со­
ответствии с правилами Бактериологического кодек­
са. Для получения статуса законно опубликованного 
названия позднее оно должно быть процитировано в 
Validation Lists, публикуемых в МЖСЭМ, и дата этой 
публикации определяет приоритет названия [18].

Хотя понятия «официальная прокариотическая 
классификация» не существует, и бактериолог может 
использовать любое законно опубликованное назва­
ние, соответствующее правильной с его точки зрения 
классификации, на практике придерживаются класси­
фикации, приводимой в Руководстве (Bergeys Manual 
of Systematic Bacteriology) и Определителях Берджи 
(Bergey's Manual of Determinative Bacteriology). Эти 
периодические издания учитывают все законно из­
данные названия прокариотических таксонов и соот­
ветствующие им изменения в классификации.

В 2001 г. вышел первый том второго издания 
Bergeys Manual of Systematic Bacteriology, в который 
вошли законно опубликованные названия новых ви­
дов, их положение в классификации, основанной на 
филогении 16S рРНК. В новом издании представле­
ны два новых таксона самого высокого ранга -  доме­
ны и филюмы [цит. по 9].
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Использование молекулярно-генетических ме­
тодов в таксономических исследованиях привело 
к изменению систематического положения давно 
описанных видов. Новые таксономические подходы 
были применены в исследованиях патогенных ми­
кроорганизмов, в том числе относимых к I—II груп­
пе патогенности. Изменился видовой состав родов 
и родовой состав семейств, включающих патогены, 
на основе филогении 16S рРНК определено их по­
ложение в современной иерархической классифика­
ции на уровне таксонов высокого ранга. Изменения 
в номенклатуре (в классификации на уровне рода 
и вида) произведены только для возбудителей сапа 
и мелиоидоза, что в значительной степени связано 
с действием Правила 56а Бактериологического ко­
декса, которое вводит понятие рискованного имени 
(nom ina  p ericu lo sis). Это название, использование ко­
торого в бактериологии подвергает опасности жизнь 
и здоровье людей [5, 17]. МКСП также рекомендо­
вано в случае патогенных бактерий, имеющих меди­
цинское и ветеринарное значение, не следовать те­
кущим генетическим критериям при классификации, 
если это возможно (и должно), вести и сохранять 
номенклатуру, отличающую таксоны очень близкие 
в генетическом плане [37]. Для патогенных микро­
организмов стабильность номенклатуры рассматри­
вается как важнейший принцип их классификации. 
этой точки зрения придерживаются все бактериоло­
ги и Юридическая комиссия МКСП.

рассмотрим основные изменения в классифи­
кации некоторых патогенных видов родов Bacillus, 
Brucella, B urkholderia, Francisella , Vibrio, Yersinia по­
сле выхода Одобренных списков (1980) на уровне так­
сонов, охваченных правилами Бактериологического 
кодекса (выше ранга подвида и ниже ранга класса).

Род Bacillus. Классификация рода B acillus  очень 
динамична. Это связано, во-первых, с описанием но­
вых видов бацилл. Род B acillus  на 01.01.1980 г. вклю­
чал 31 вид, объединенный на основании фенотипи­
ческих признаков [6]. За последние 1,5 года описано 
3 новых вида рода B acillus  [18]. Во-вторых, в послед­
ние годы род подвергся реклассификации. разделение 
в восемь родов базировалось на секвенировании 16S 
ррнК, структуре пептидогликана, форме клетки и 
споры, способности к анаэробному росту, способно­
сти роста на средах с 10 % NaCl , составе жирных 
кислот [38]. Реклассификация рода и семейства идет 
медленными темпами, что связано с существенными 
различиями между фенотипической классификацией 
и филогенетическим положением видов.

Проблемой классификации бацилл является 
наличие генетически родственных видов, отличаю­
щихся по комплексу фенотипических признаков. 
Первые эксперименты по д н К -д н К  гибридизации 
бацилл показали д н К -д н К  подобие на уровне одно­
го вида для B. anthracis, B. cereus и B. thuringiensis, 
классифицированных как самостоятельные таксоны 
на основании фенотипических признаков, значи­
тельная часть которых детерминируется плазмид-

ными генами, и экологических особенностей [18, 
38]. Филогенетические исследования 3 видов ба­
цилл свидетельствуют о более чем 99 % гомологии 
их 16S рРНК. Сравнительный анализ геномов по­
казывает сохранение набора общих генов (75-80 %) 
между видами, что, вероятно, связано с недавним 
расхождением от общей предковой формы [44]. На 
основании молекулярных исследований бацилл и 
рекомендованных формальных критериев вида не­
однократно предлагалось объединить B. anthracis, 
B. cereus и B. thuring iensis  в один вид B. an thracis  с 
тремя подвидами [19, 26]. По соображениям меди­
цинской важности B. an thracis  и B. cereus , способ­
ного вызывать пищевые отравления при накопле­
нии в продуктах питания, экономического значения 
B. thuringiensis, используемого в биологической 
борьбе с насекомыми, в соответствии с правилом 
56а Бактериологического кодекса для этих бактерии 
сохранен видовой статус и оставлены разные назва­
ния в использовании [19, 37].

Возбудитель сибирской язвы является гомоген­
ным видом по фено- и генотипическим свойствам, 
что связывают с низкой частотой внутривидовой и 
внутриродовой рекомбинации, обусловленной осо­
бенностями жизненного цикла: длительным нахож­
дением в состоянии анабиоза в виде спор и взрыв­
ным развитием в период вегетативной фазы [44]. 
систематическое положение возбудителя сибир­
ской язвы в текущей классификации представлено в 
табл. 1.

На сегодняшний день род остается гетероген­
ным, и классификация бацилл будет подвергаться 
дальнейшим изменениям для создания монофиле- 
тичных видов и родов.

Род Brucella. В соответствии с Одобренными 
списками род B rucella  на 01.01.1980 г. включал 6 ви­
дов, классифицированных на основании фенотипи­
ческих признаков, различной патогенности для чело­
века и вида основного хозяина. положение бруцелл в 
иерархической системе классификации долгое время 
не было определено, и его относили к родам с неяс­
ным систематическим положением [8].

Виды рода B rucella  характеризуются ДНК-ДНК 
подобием в гибридизации на уровне одного геномо-

Таблица 1

Иерархическая классификация 
B. an th racis, B ru cella  sp p ., B. m alle i, B . p seu d o m a lle i

Ранг таксона Название таксона

Вид B. anthracis Brucella spp. B. mallei,
B. pseudomallei

Домен Bacteria Bacteria Bacteria

Филюм Firmicutes Proteobacteria Proteobacteria

Класс Bacilli Alphaproteobacteria Betaproteobacteria

Порядок Bacillales Rhizobiales Burkholderiales

Семейство Bacillaceae Brucellaceae Burkholderiaceae

Род Bacillus Brucella Burkholderia

Типовой вид B. subtilis B. melitensis B. cepacia
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вида (более 70 %). На основании ДНК-ДНК гибри­
дизации было предложено объединить известные 
виды бруцелл в один B. melitensis с 18 биоварами 
[43]. Изменения были обсуждены и одобрены на 
заседании подкомитета по таксономии бруцелл в 
Манчестере в 1986 году [28]. Юридической комис­
сии предложено изменить таксономическое мнение 
относительно рода, как моновидового, на основании 
только ДНК-ДНК гибридизации. Пять номенклатур­
ных видов получили такой же статус, как и биова- 
ры, выделенные в пределах видов B. abortus, B. ovis, 
B. melitensis.

Новая классификация не нашла широкой под­
держки среди бактериологов, и на практике про­
должали использовать законно опубликованные в 
Одобренных списках названия классических видов 
бруцелл.

В 1994 г. на очередном заседании члены под­
комитета по таксономии бруцелл отметили отсут­
ствие четкой концепции вида и биовара в пределах 
рода Brucella и предложили сохранить классифика­
цию, в которой номенклатурный вид эквивалентен 
эковиду, до получения дополнительных геномных 
доказательств моноопределенности рода [29]. Через 
10 лет члены подкомитета на заседании в Испании 
единодушно высказались за возвращение к класси­
фикации бруцелл, существовавшей до 1986 г., когда 
каждый эковид бруцелл имел статус номенклатур­
ного вида, и обратились в Юридическую комиссию 
с запросом об изменении таксономического мнения 
о роде Brucella [30]. По мнению подкомитета, «ман­
честерская» классификация рассматривается как 
правильная на основании генетических исследова­
ний, но вводит в заблуждение эпидемиологов, рас­
сматривающих связанность номенклатурного вида с 
определенным видом животного и географическим 
распространением.

в  соответствии с текущей классификацией род 
включает 9 видов. В 1994 г. появилось сообщение 
о выделении на побережье Шотландии от морских 
млекопитающих семейства китовых новых видов 
бруцелл. Названия новых видов B. ceti и B. pinnipe- 
dialis законно опубликованы в 2007 г. [31]. В период 
эпизоотии на юге Моравии в 1999 г. от больных ди­
ких полевок выделены культуры, соответствующие 
по фено- и генотипическим свойствам роду Brucella. 
Название нового вида B. microti законно опубликова­
но в 2008 г. [31].

Филогенетические исследования бруцелл по­
казали их близкую связь с родами Agrobacterium, 
Rhisobium, Phyllobacterium, Ochrobactrum [9, 23, 29]. 
Положение бруцелл в иерархической системе клас­
сификации, представлено в табл. 1.

Современные таксономические исследования 
бруцелл направлены на разработку альтернативных 
фено- и генотипических критериев видов и биоваров 
рода Brucella. Подкомитет по таксономии бруцелл 
считает необходимым дополнить критерии опреде­
ления видов рода Brucella с учетом новых видов,

развивать филогенетически-эволюционный подход 
к таксономии бруцелл, где важнейшими критериями 
вида являются патогенность и экологическая харак­
теристика.

Род Burkholderia. В соответствии с Одобрен­
ными списками возбудители сапа и мелиоидоза вхо­
дили в род Р seudom onas, включавший на 01.01.1980 г. 
87 видов с типовым P  aeruginosa, объединенных на 
основании фенотипических признаков [6]. Род был 
гетерогенным по фенотипическим, хемотаксономи­
ческим свойствам видов, нуклеотидному составу 
ДНК [1]. Внутри рода по результатам ДНК-рРНК 
гибридизации было выделено 5 рРНК-групп, менее 
родственных друг с другом, чем с некоторыми дру­
гими грамнегативными родами. Исследовательской 
группой E.Yabuuchi e t al. в 1993 г. на основании сек- 
венирования 16S рРНК, ДНК-ДНК гибридизации, 
изучения жирно-кислотного состава, фенотипиче­
ских свойств было предложено выделить II РНК го­
мологичную группу рода Р seudom onas  в новый са­
мостоятельный род B urkho lderia  с типовым видом 
B. cepacia  [45]. Всего в новый род было включено 
7 видов, в их числе возбудители сапа и мелиоидоза. 
После 1993 г. было законно опубликовано более 20 
новых названий и новых комбинаций видов буркхол- 
дерий [18]. Позднее часть видов буркхолдерий была 
выделена в новые роды семейства B urkholderiaсeae  
(Ralstonia, Pandoreae).

B. m allei и B. pseudom alle i классифицированы 
как самостоятельные виды на основании феноти­
пических свойств, экологических и эпидемиологи­
ческих особенностей. Молекулярные исследования 
двух патогенных видов показали высокий уровень 
их геномного родства, на основании чего выдви­
нута гипотеза о том, что B. m allei является клоном 
B. p seu d o m a lle i, возникшим в результате перехода 
к облигатному паразитическому образу жизни [24]. 
Для этих патогенов экологические особенности так­
же имеют приоритетное значение перед молекуляр­
ными при определении таксономического положе­
ния. Считается, что именно экологические различия 
явились причиной изменения фенотипа и редукции 
генома возбудителя сапа [24, 34].

Род B urkho lderia  является типовым родом се­
мейства B urkholderiaсeae. Вместе с семействами 
O xalobacteriaceae, A lca ligenaceae, C om m am odaceae  
формирует порядок B urkholderia les  класса B eta- 
pro teobacteria  (табл. 1).

род Francisella. На 01.01.1980 г. род Francisella  
в соответствии с одобренными списками включал 2 
вида -  F. tularensis и F. novicida  [6]. Последний вид 
длительное время после описания был представлен 
одним штаммом, выделенным из воды в 1951 г. в шта­
те Юта. Положение рода в иерархической системе 
классификации не было определено, и его относили к 
родам с неясным систематическим положением [8].

В 1989 г. по предложению D.G.Hollis e t al. в 
род F rancisella  в качестве вида F. ph ilo m ira g ia  были 
включены микроорганизмы, классифицированные
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в 1969 г. как Yersinia philomiragia [6, 27]. Их пред­
ложение было основано на уникальном для рода 
Francisella составе жирных кислот изученных ми­
кроорганизмов, комплексе биохимических и физио­
логических признаков. Более поздние исследования 
по секвенированию 16S рРНК подтвердили филоге­
нетическое родство двух видов [20]. В 2008 г. закон­
но опубликовано название нового вида F. piscicida -  
патогена морских промысловых рыб [18, 35].

Внутривидовая классификация возбудителя ту­
ляремия была разработана отечественными исследо­
вателями Н.Г.Олсуфьевым и И.С.Мещеряковой еще в 
70-х годах прошлого века [7]. Внутри вида F. tularen- 
sis было выделено 3 подвида holarctica, nearctica, me- 
diasiatica, отличающиеся по патогенности для чело­
века и животных, биохимическим свойствам, эколо­
гии, ареалу распространения. В 1983 г. названия под­
видов были законно опубликованы и имеют положе­
ние в официальной номенклатуре [18]. Подвидовой 
эпитет самого вирулентного подвида nearctica в со­
ответствии с правилами Бактериологического кодек­
са был заменен на tularensis.

Во втором издании Bergey's Manual of Systematic 
Bacteriology в вид F. tularensis включен четвертый 
подвид novicida [цит. по 32]. Название нового под­
вида не было предложено в строгом соответствии с 
правилами Бактериологического кодекса, но данная 
классификация, в соответствии с которой вид вклю­
чает 4 подвида с разной патогенностью для челове­
ка, используется в научных публикациях. изменение 
таксономического статуса F  novicida произведено на 
основании исследований D.G.Hollis et a l, показав­
ших 86-95 % ДНК-ДНК подобие F. novicida и F. tu­
larensis [27]. На основании текущих молекулярных 
критериев вида было предложено включить их в вид 
F. tularensis в качестве биовара, а названия F. tular­
ensis и F. novicida рассматривать как субъективные 
синонимы.

В соответствии с текущей классификацией род 
Francisella является типовым и пока единственным 
родом семейства Francisellaceae. Наиболее филоге­
нетически близкими для франциселл являются эн­
досимбионты клещей вида Wolbachia persica [32]. 
молекулярные исследования экологических объек­
тов показывают, что патогенные для человека виды

Таблица 2

Иерархическая классификация видов 
F. tu larensis, V. ch o lerae  , Y. p e s tis

Ранг таксона Название таксона

Вид F. tularensis V. cholerae Y. pestis

Домен Bacteria Bacteria Bacteria

Филюм Proteobacteria Proteobacteria Proteobacteria

Класс Gammaproteo-
bacteria

Gammaproteo-
bacteria

Gammaproteo-
bacteria

Порядок Thiotrichales Vibrionales Enterobacteriales

Семейство Francisellaceae Vibrionaceae Enterobacteriaceae

Род Francisella Vibrio Yersinia

Типовой вид F. tularensis V. cholerae Y. pestis

рода Francisella представляют только часть био­
разнообразия франциселл. исследования объектов 
внешней среды на наличие ДНК F. tularensis, кото­
рые трудно выделить в чистой культуре из экологи­
ческих образцов, показали наличие в пробах почвы 
ДНк, филогенетически родственные франциселлам, 
но не принадлежащие известным подвидам, видам и 
родам [13]. По мнению исследователей ДНК пред­
ставляет новые подвиды, виды и рода семейства 
Francisellaceae. Поэтому классификация семейства 
Francisellaceae и рода Francisella будет меняться.

Род Vibrio. Род Vibrio является типовым и са­
мым крупным родом семейства Vibrionaceae. На 
01.01.1980 г. в него входило 9 видов, в том числе 
V. cholerae, включающий возбудителя тяжелого ин­
фекционного заболевания [6]. После 1980 г. было 
описано и законно опубликовано более 50 названий 
новых видов в основном морских вибрионов [18]. 
Классификация рода очень динамична. Некоторые из 
вновь описанных видов были реклассифицированы 
в другие рода на основании филогенетических ис­
следований как в пределах семейства Vibrionaceae 
(Photobacterium, Salinivibrio, Grimontia), так и вне 
его (Colwellia, Shewanella, Moritella) [18, 41].

Современная классификация вибрионов на уров­
не таксонов выше ранга рода основана в первую оче­
редь на последовательности 16S рРНК. Семейство 
Vibrionaceae является одним из примеров несоответ­
ствия классификаций, основанных на классических 
фенотипических признаках и филогенетических 
критериях. С 1965 г. в семейство Vibrionaceae вхо­
дили рода Aeromonas и Plesiomonas, объединенные 
на основании значительного фенотипического сход­
ства их представителей. На основании ДНК-ДНК 
гибридизации и секвенирования 16S рРНК видов ви­
брионов род Aeromonas выделен в самостоятельное 
семейство Aeromonadaceae, а род Plesiomonas пере­
веден в семейство Enterobacteriaceae [8]. В соответ­
ствии с текущей классификацией семейство включа­
ет пять родов -  Vibrio, Photobacterium, Salinivibrio, 
Enterovibrio, Grimontia, последние три выделены из 
рода Vibrio [18, 41].

Для упорядочения классификации вибрионов на 
внутриродовом уровне, наряду с ДНК-ДНК гибри­
дизацией широко используется метод AFLP, муль­
тилокусное секвенирование генов «домашнего хо­
зяйства» (housekeeping genes) [41, 42]. Метод AFLP 
рассматривается для вибрионов как альтернатива 
ДНК-ДНК гибридизации. Подобие образцов AFLP на 
уровне 60-70 % соответствует ДНК-ДНК подобию в 
гибридизации выше 70 % [41]. Филогенетически ин­
формативными для вибрионов являются последова­
тельности генов 23S рДНК, pyrH, gap.A, gyrB, hsp60, 
rpoA, recA, характеризующиеся большей дифферен­
цирующей способностью, чем 16S рДНК.

Типовой вид рода Vibrio -  V. cholerae. Вид 
V. cholerae является гетерогенным по фенотипиче­
ским свойствам входящих в него вибрионов, в пер­
вую очередь по составу о-антигена и патогенности
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для человека. Вид традиционно подразделяют на 
внутривидовые таксоны (биовары, серовары, серо­
группы). В 1985 г. по результатам ДНК-ДНК гибри­
дизации в вид включены вибрионы, описанные как 
V. albensis, а название вида рассматривается в каче­
стве синонима V. cholerae  [4, 25].

Филогенетические исследования гена recA  хо­
лерных вибрионов подтвердили гетерогенность вида 
[40]. В соответствии с этим исследованием токсиген- 
ные эпидемически опасные штаммы холерного ви­
бриона, независимо от серогруппы, формировали два 
компактных кластера, филогенетически не связанных 
с нетоксигенными штаммами вида. В то же время авто­
рами показано отсутствие строгой корреляции между 
серотипом и филогенией гена recA , что связывают с 
горизонтальным переносом генов, детерминирующих 
синтез боковых цепей липополисахарида. Положение 
вида V  cholerae в современной иерархической класси­
фикации представлено в табл. 2.

Будущие филогенетические исследования ви­
брионов безусловно приведут к изменению текущей 
классификации рода и семейства. Уже сегодня пред­
лагается на основании секвенирования филогене­
тически значимых последовательностей 16S рДНК, 
recA , rp o A , p y rH  выделить роды P hotobacterium , 
Salinivibrio, E nterovibrio  + G rim ontia  в самостоя­
тельные семейства, а кластеры филогенетически 
родственных видов рода Vibrio -  в самостоятельные 
роды [41]. Независимо от будущих изменений типо­
вой вид рода Vibrio -  V. cholerae  всегда будет связан с 
данным родом и семейством Vibrionaceae.

Род Yersinia. Род Yersinia на 01.01.1980 г. вклю­
чал 5 видов [6]. В 1989 г. вид Y. ph ilo m ira g ia  был ре­
классифицирован в род F rancisella  [27] . За период с 
1981 по 2008 год было описано 8 новых видов иерси- 
ний Y. aleksiciae, Y. frederiksen ii, Y. interm edia, Y. roh- 
dei, Y. aldovae, Y. kristensenii, Y. bercovieri, Y. m ol- 
laretii, последние 4 выделены из гетерогенного по 
фенотипическим признакам вида Y. enterocolitica  [8, 
18]. В 2002 г., по предложению H.Neubauer, внутри 
вида Y. enterocolitica  выделено два подвида enteroco­
litica  и pa learctica , включающие соответственно аме­
риканские и европейские изоляты [18]. Обсуждается 
возможность выделения третьего подвида [22]. 
последний из описанных видов иерсиний Y. a leksi- 
ciae выделен из вида Y. kristensenii на основании сек- 
венирования 16S ррнк, Д н к-Д н к  гибридизации и 
фенотипа [36].

Типовой вид рода Y. p es tis  -  возбудитель тяже­
лого инфекционного заболевания. Использование 
молекулярно-генетических подходов в таксономи­
ческих исследованиях иерсиний показало геномное 
родство Y. p es tis  и Y. pseudo tubercu losis на уровне 
одного вида (ДНК-ДНК подобие выше 70 %). На 
основании ДНК-ДНК гибридизации H.Bercovier e t 
al. предложили объединить два вида в один Y. p seu d o ­
tuberculosis с подвидами pseudo tubercu losis и p estis  
[14]. Новые названия были законно опубликованы в 
1980 г. [18]. Впоследствии Юридической комиссией

по настоянию медицинской общественности законно 
изданные названия были помещены в список отвер­
гнутых названий [17]. Последующие молекулярные 
исследования двух видов иерсиний подтвердили их 
геномное родство и позволили выдвинуть гипотезу о 
том, что Y. p es tis  является клоном Y. pseudo tubercu lo ­
s is , возникшим 20000 лет назад [12].

Внутри вида Y. pestis  выделено 4 биовара antiqua, 
mediavalis, microtus, orientalis, на которые не распро­
страняются принципы и правила Бактериологического 
кодекса [3, 5]. Названия описанных отечественными 
исследователями подвидов чумного микроба -  pestis, 
altaica, caucasica, hissarica, ulegeica  не были опублико­
ваны в соответствии с правилами Бактериологического 
кодекса. Поэтому сегодня подвиды не имеют положе­
ния в официальной международной номенклатуре [3, 
15]. Положение Y. pestis  в текущей классификации 
представлено в табл. 2.

Современная иерархическая классификация 
прокариот, базирующаяся на гомологии 16S ррНК 
и 16S рДНК, подвергается критике и безусловно бу­
дет меняться [2, 15, 16]. По оптимистическому мне­
нию ведущих систематиков, эти изменения не будут 
столь масштабными и радикальными как последние, 
а произойдут в пределах таксонов общего генеало­
гического происхождения, даже в случаях изменения 
формальных видовых границ, поскольку филогения 
является надежным основанием для прокариотиче­
ской классификации [38]. Классификация патоге­
нов I-II групп остается достаточно стабильной, что 
связано с рекомендациями МКСП, в соответствии с 
которыми экологические особенности патогенных 
микроорганизмов имеют приоритетное значение 
перед текущими молекулярными границами прока­
риотического вида. Современное состояние знаний 
о молекулярно-генетической организации прокариот 
еще не позволяет говорить о ревизии формальных 
видовых границ, которые, с учетом практики клас­
сификации патогенов, являются слишком широкими 
[16, 34]. Необходимо накопление и глубокий анализ 
данных о молекулярной организации различных 
таксономических групп бактерий, в том числе па­
тогенных видов, для создания теоретической базы 
определения вида у бактерий. мКСП ориентирует 
микробиологов на поиск филогенетических марке­
ров, независимых от 16S рДНК генов, адаптацию 
инновационных методов молекулярной биологии 
для целей прокариотической систематики, таких как 
мультилокусное секвенирование метаболических ге­
нов, методы сравнения полных геномов, в том числе 
DNA arrays [37]. Среди систематиков найдено со­
гласие, что филогенетическая классификация может 
быть улучшена на основе мультигенных деревьев, 
созданных на базе последовательностей не менее 
пяти консервативных генов, кодирующих метаболи­
ческие функции. Альтернативные филогенетические 
маркеры должны отвечать нескольким требованиям. 
Гены должны быть широко распространены среди 
геномов прокариот, присутствовать в единственной
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копии в пределах данного генома, содержать значи­
тельный объем информации (900-2250 нуклеоти­
дов), должна быть высокая корреляции филогении 
таксонов, определенной на основании этой после­
довательности, 168 рДНК и ДНК-ДНК подобия [37]. 
Реализация проектов по секвенированию геномов 
прокариот позволило выявить гены, перспективные 
для филогенетических исследований на уровне так­
сонов разного ранга [цит. по 41] .

Будущее прокариотической классификации свя­
зано с развитием не только микробиологии, включая 
популяционную генетику и микробную экологию, 
но и математики, разрабатывающей алгоритмы ме­
тодов классификации, информатики, создающей ин­
тегрированные базы микробиологических данных, 
способные анализировать возрастающие объемы ин­
формации о свойствах и структуре генома прокариот 
и делающие определение таксономических рангов 
более прагматическим.
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Considered are modern principles of prokaryotes classification, defini­
tion and limits of prokaryotic species as classification and identification unit, 
criteria of validity of scientific names of the microorganisms. Traced are main 
alterations in classification of some pathogenic representatives of the Bacillus, 
Brucella, Burkholderia, Francisella, Vibrio, Yersinia genera, first of all -  of

I-II groups pathogens, after Validation Lists of Bacterial Names were issued 
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