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Комары рода Aedes являются векторами передачи таких арбовирусных заболеваний, как жёлтая лихорадка, ли-
хорадки денге, Чикунгунья, Западного Нила, Зика. Существуют две основные стратегии генетического контроля 
популяций комаров: SIT (Sterile Insect Technique) – стерилизация, которая использует главным образом методы су-
прессии для создания самоподдерживающих генетических систем, и RIDL (Release of insects carrying of a Dominant 
Lethal) – создание популяций насекомых, несущих доминантные летальные гены, основанное на методах генного 
переноса и создания самоограничивающих генетических систем. Стратегия RIDL более дорогостоящая, но имеет 
несколько важных преимуществ по сравнению с SIT. Полевые испытания систем генетического контроля прово-
дятся в различных странах начиная с 2009 г. 
В обзоре рассмотрены генетический контроль, трансгенные технологии для обеспечения стерилизации, генетиче-
ская элиминация и трансформация комаров рода Aedes.
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лихорадки. В отношении других заболеваний эффектив-
ные средства профилактики и лечения отсутствуют.

При отсутствии эффективных средств профилактики и 
лечения основные усилия в борьбе с распространением 
заболевания направлены на вектор передачи инфекции, 
комаров вида A. aegypti. Однако существующие методы 
борьбы с распространением насекомых малоэффектив-
ны. В этой связи необходима разработка новых эффек-
тивных методов, направленных на многочисленные 
элементы процесса размножения комаров, на которые 
можно воздействовать естественным или искусствен-
ным путём.

Отношения комаров с возбудителями арбовирусных 
инфекций – специфический вариант симбиоза, законо-
мерности которого выявлены на популяционном уровне.

Генетические методы борьбы с векторами передачи 
возбудителей инфекционных заболеваний можно услов-
но разделить на 2 группы [12–14].

Первая группа методов предусматривает введение в 
исходную популяцию переносчиков генетического эле-
мента, нарушающего её идентичность, постепенное 
повышение частоты этого элемента внутри популяции 
и распространение модифицированной популяции. Эта 
генетическая система является самоподдерживающей.

Вторая группа методов предусматривает создание в 
исходной популяции переносчиков дополнительных ба-
рьеров, препятствующих увеличению её численности. 
Эта генетическая система является самоограничиваю-
щей.

Наиболее известной стратегией первого направления 
является стерилизация насекомых (Sterile Insect Tech-
nique, SIT), предусматривающая стерилизацию самцов 
комаров, что приводит к снижению уровня оплодотворе-
ния самок и, как следствие, к уменьшению численности 
популяции переносчиков [15]. На первых этапах исполь-
зования метода стерилизация достигалась за счёт иони-
зирующего облучения. Облучённых комаров выпускали 
в окружающую среду, при скрещивании стерилизован-
ных особей с комарами дикого типа потомства не обра-
зуется, в результате численность природной популяции 
насекомых резко сокращается [16, 17].

Важное преимущество указанного метода – его безо-
пасность для окружающей среды. К недостаткам можно 
отнести необходимость использования радиоактивных 
изотопов кобальта, при отсутствии эффективного мето-
да разделения комаров по половому признаку (в окру-
жающую среду выпускают и самцов, и самок). Однако 
даже стерилизованные самки комаров способны пере-
давать возбудитель в процессе кровососания. Поэтому 
данный метод наиболее эффективен при выпуске в окру-
жающую среду только самцов комаров.

Другим методическим подходом является снижение 
численности популяции насекомых за счёт инфициро-
вания последних внутриклеточными бактериями рода 
Wolbachia, индуцирующие форму бесплодия, известную 
как цитоплазматическая недостаточность, при которой 
яйца неинфицированных самок, оплодотворённые спер-
мой инфицированных комаров, не развиваются [18–20]. 
Основанный на этом метод Incompatible Insect Technique 
(ITT) может быть использован при проведении SIT [15, 
17, 21].

Вторую группу методов представляют исследования 
по созданию самоограничивающих генетических си-
стем, направленных на создание в исходной популяции 
переносчиков дополнительных барьеров, препятствую-

Введение

Арбовирусные инфекции, переносимые комарами, 
распространены повсеместно и характеризуются раз-
личными симптомами, включая лихорадку, воспаление 
мозговых оболочек, системное поражение слизистых 
оболочек и лимфаденопатию.

В настоящее время из этой группы инфекций наи-
большие проблемы для здравоохранения представляют 
жёлтая лихорадка, лихорадки денге, Чикунгунья, Запад-
ного Нила, Зика. Особую опасность представляет лихо-
радка денге, в мире ежегодно регистрируют от 50 до 400 
млн случаев заболевания [1]. В настоящее время группа 
риска включает почти 1/3 населения земли. Стоимость 
ущерба, наносимого лихорадкой денге только в США, 
ежегодно составляет от 1 до 4 млрд долларов [2].

В последнее время пристальное внимание привлекает 
расширение ареала распространения лихорадок Зика и 
Чикунгунья.

Вирус Зика близкородственен другим флавивирусам, 
представляющим опасность для здравоохранения, в том 
числе вирусам денге, жёлтой лихорадки и Западного Нила 
[3, 4]. Вирус Зика – арбовирус, передаваемый комарами ро-
да Aedes. Энзоотический цикл вируса включает естествен-
ный (низшие приматы как резервуар, комары рода Aedes: 
A. aegypti, A. albopictus) как вектор) и городской (человек 
как резервуар, комары как вектор передачи) циклы [5].

С учётом того, что вирус Зика способен передаваться 
комарами A. аegypti и A. albopictus, вероятным регионом 
распространения возбудителя может быть весь тропиче-
ский, субтропический пояс, а с учётом глобального по-
тепления и регионы, расположенные на более высоких 
географических широтах.

Вирус Зика отнесён к эмерджентным вирусам [6]. Для 
последних характерно волнообразное распростране-
ние, определяемое изменениями в окружающей среде, 
трансформацией экосистем, снижением финансирова-
ния систем здравоохранения, спонтанным появлением 
вирулентных штаммов возбудителей вследствие генети-
ческой изменчивости. Данные факторы могут активно 
воздействовать на расширение ареала распространения 
возбудителя [7, 8].

Вирус Чикунгунья является возбудителем арбовирус-
ной инфекции (вектор передачи – комары рода Aedes 
[9]), характеризующейся лихорадкой, миалгией, артрал-
гией, сыпью, гипертонией и интенсивной астенией [10]. 
Возбудитель был выделен в Танзании в 1952 г. из сыво-
ротки крови больного мужчины. В дальнейшем описаны 
небольшие эпидемические вспышки в отдельных райо-
нах Африки и Азии. Ситуация коренным образом изме-
нилась к концу 2004 г., когда началась первая крупная 
вспышка лихорадки Чикунгунья. С тех пор количество 
людей, инфицированных вирусом Чикунгунья, исчисля-
ется миллионами. Масштабные эпидемии заболевания 
отмечены в некоторых регионах Африки, Азии, а также в 
тропических районах Северной, Центральной и Южной 
Америки [11]. Таким образом, произошёл пересмотр ро-
ли вируса Чикунгунья от возбудителя, вызывающего ло-
кальные вспышки в ограниченных регионах, до этиоло-
гического агента заболевания, представляющего угрозу 
для здравоохранения многих стран мира, обусловлива-
ющую необходимость разработки современных средств 
диагностики, профилактики и лечения.

Для рассмотренных арбовирусных заболеваний эф-
фективная вакцина существует только против жёлтой 
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щих увеличению её численности. Одним из таких при-
ёмов является создание популяций насекомых, несущих 
доминантные летальные гены (Release of Insects carrying 
a Dominant Lethal, RIDL) [15].

В настоящее время проводятся исследования по ге-
нетической модификации комаров A. aegypti с целью 
изменения их способности участвовать в репликации 
данных вирусов. Чтобы внедрить в геном насекомого 
новый генетический материал, обычно используют век-
торные конструкции, созданные на основе транспозо-
нов (мобильных генетических элементов участка ДНК 
организма, способных к передвижению и репликации в 
пределах генома). Эти элементы размером до 5 т.п.н. с 
двух сторон ограничены концевыми обращёнными по-
вторами (TIR), между которыми находится ген фермен-
та транспозазы, ответственного за перемещения транс-
позона. При транспозиции происходит транскрипция 
хозяйской клеткой гена транспозазы и трансляция на 
его основе белка транспозазы. В искусственных вектор-
ных конструкциях между двумя TIR вставляют целевой 
фрагмент ДНК. Затем векторную конструкцию вводят 
в эмбрион насекомого вместе с вектором, несущим ген 
транспозазы [14]. В работе N. Jasinskiene и соавт. [22] 
проведена стабильная трансформация комаров A. aegyp-
ti с помощью модифицированного Hermes транспозона, 
несущего фрагмент геномной ДНК размером 4,7 т.о., 
который включён в аллель дикого типа гена мух Droso-
phila melanogaster cinnabar (cn). В качестве реципиента 
использован штамм белоглазых комаров A. aegypti. В 
результате микроинъекции транспозона в пребласто-
дерму эмбрионов комаров у 50% взрослых особей на-
блюдали измененный цвет глаз. В результате последую-
щей селекции получены 3 линии комаров, несущих ген 
cn+. Данный ген функционирует как полудоминантный 
трансген и распределяется в потомстве в соответствии с 
биномиальным законом распределения. Таким образом, 
показано, что Hermes транспозон может быть использо-
ван в качестве вектора для эффективной, наследуемой и 
стабильной трансформации комаров A. aegypti [22].

Изменение структуры популяций насекомых, являю-
щихся векторами передачи инфекционных заболеваний, 
может быть проведено при использовании молекулярно-
биологических методов трансформации зародышевых 
линий. Эти методы, в частности, позволяют изучить 
влияние отдельных синтетических генов на развитие 
насекомых.

Стерилизация насекомых возможна за счёт использова-
ния летальных аллелей, интродуцируемых в геном с по-

мощью рекомбинантной ДНК. Эти мутации индуцируют 
разрыв цепей ДНК в Х-хромосоме, что ведёт к снижению 
доли самок в общей популяции.

Для создания трансгенных насекомых с индуцирован-
ной стерильностью разработаны конструкции на основе 
тетрациклинового оперона E. coli. В их состав входит ген 
чувствительного к тетрациклину белка, приводящего в 
нормальном состоянии к стерилизации самцов комаров. 
Это позволяет создать популяцию насекомых, нормально 
развивающихся только при введении в их рацион пита-
ния тетрациклина. В естественных условиях окружаю-
щей среды (в отсутствие тетрациклина) такие насекомые 
становятся стерильными [23, 24].

Для контроля трансмиссии комарами вируса денге 
посредством супрессии популяций комаров разработан 
штамм ОХ3604С комаров A. aegypti, имеющий генети-
ческие характеристики, необходимые для продукции 
доминирующей продолжительной элиминации самок 
комаров. Штамм ОХ3604С комаров A. aegypti получен 
из генетически различных лабораторных штаммов кома-
ров из смеси популяций потомков комаров, пойманных 
в 2006 г. в районе Чиапас (Мексика), путём спонтанного 
отбора самцов с соответствующим генотипом и после-
дующего гибридного скрещивания. Трансгенные комары 
несут условно-летальные гены, которые обусловливают 
чувствительность к тетрациклину и неспособность к 
летанию у самок комаров. Этот штамм освобождает от 
необходимости стерилизации комаров посредством об-
лучения, позволяет создать искусственную популяцию 
комаров, состоящую из одних самцов, и оперировать не 
с взрослыми особями, а с яйцами комаров. Самцов ко-
маров штамма ОХ3604С eженедельно интродуцируют в 
больших лабораторных клетках (объемом 0,9–1,8 м3), со-
держащих комаров штамма ОХ3604С и комаров дикого 
типа в соотношении 1 : 8,5–10. При этом в течение 10–20 
нед происходит полная элиминация генотипа комаров  
A. aegypti дикого типа. Штамм ОХ3604С комаров A. aegypti 
рекомендован для проведения полевых испытаний [17] .

Наиболее широко в системе RIDL используют штамм 
ОХ513А комаров A. aegypti. Данный трансгенный штамм 
обладает доминантной, неспецифичной по отношению 
к полу, условно-летальной генетической системой, ко-
торая подавляется в присутствии тетрациклина. При вы-
ходе в окружающую среду трансгенные самцы спарива-
ются с самками дикого типа, в отсутствие тетрациклина 
их потомство не способно к выживанию [24–26].

При проведении сравнительной оценки эффективности 
систем SIT и RIDL следует констатировать, что вторая си-

Полевые испытания генетических методов снижения численности популяций насекомых [12, 13, 23, 27–29]

Место проведе-
ния испытаний

Начало проведения 
испытаний

Испытуемый
объект

Результат 
испытаний

Каймановы 
острова

2009–2010 гг. Штамм ОХ513А комаров A. aegypti Снижение численности комаров данного вида в 
месте проведения испытаний

Малайзия 2010 г. Штамм ОХ513А комаров A. aegypti Снижение численности комаров данного вида в 
месте проведения испытаний

Французская 
Полинезия

2010 г. Самцы комаров A. рolynesiensis, инфици-
рованных штаммом Wolbachia из комаров 
Ae. riversi

Снижение численности комаров A. рolynesiensis 
в месте проведения испытаний

Бразилия 2011 г. Искусственное поддержание в природе сам-
цов штамма ОХ513А комаров A. aegypti

Снижение численности комаров данного вида в 
месте проведения испытаний

Австралия 2011 г. Ввод в популяцию комаров A. aegypti (самцов и 
самок), инфицированных штаммом Wolbachia

Влияние на популяцию диких комаров пока не 
установленоВьетнам 2011 г. 
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стема в целом является более эффективной. В целом она 
более эффективная. Кроме того, создание самоподдержи-
вающих систем всегда несёт определённые экологиче-
ские риски, несмотря на то, что они менее затратные по 
сравнению с самоограничивающими системами [16, 20].

В таблице представлены результаты полевых испы-
таний генетических методов снижения численности 
популяций насекомых, проведённых при использова-
нии систем SIT и RIDL. Как следует из представленных 
данных, при использовании штамма ОХ513А комаров  
A. aegypti снижается численность комаров данного вида 
в месте проведения испытаний.

При анализе практической значимости использования 
трансгенных комаров для предотвращения распростра-
нения арбовирусных инфекций, видимо, можно сделать 
вывод о том, что этот инструмент будет наиболее эффек-
тивен для предотвращения расширения ареалов распро-
странения экзотических заболеваний.
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