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Резюме. Главным геномом в эволюционном или адаптационном процессе всего живого на планете является 
геном бактерий (прокариот, включая архей), который быстро реагирует генетическими изменениями на из-
меняющиеся экологические факторы и с использованием ретровирусоподобных механизмов, включая систему 
спейсерной адаптации CRISPR/Cas, редактирует иммунную и гормональную системы макроорганизмов 
(включая человека) к данным экологическим условиям. Коронавирус COVID-19 является хрестоматийным при-
мером формирования из адаптогенов (непатогенных молекулярных мотивов или спейсеров коронавирусов) под 
действием экологических факторов нового коронавируса - с патогенными свойствами.  
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С развитием методов диагностики инфекционных 
заболеваний количество и разнообразие видов нозо-
логических форм растет пропорционально открыва-
емым возбудителям. Международный комитет по 
таксономии и классификации инфекционных аген-
тов не успевает разбираться с новыми резидентами. 
В результате, число классифицированных только ви-
русов значительно меньше, чем список ожидающих 
быть отнесенными к определенной таксономической 
группе. К примеру, открытие в 2019 году сразу 
827 000 «видов» вирусов животных [1]. Что дальше? 
Что выявляют исследователи – возбудителей инфек-
ций или что-то другое? На данном этапе развития 
науки это другое называется молекулярными моти-
вами или спейсерами [2-4], которые являются своего 
рода адаптогенами для всех биологических видов 
растений и животных, включая человека.  

Механизм появление новых и вновь возникающих 
инфекций был описан нами ранее [4-6]. В этих пуб-
ликациях была представлена и изображена схема, 
демонстрирующая большое разнообразие молеку-
лярных мотивов (спейсеров), то есть небольших 
фрагментов генетической информации, циркулиру-
ющих в биологическом мире и участвующих в фор-
мировании под действием физико-химических фак-
торов окружающей среды (составная часть экологии) 
крупных полинуклеотидных образований, призван-
ных обеспечивать адаптацию (приспособляемость) 
микро- и макроорганизмов (включая человека) к из-
меняющимся условиям окружающей среды [7,8]. В 
случае, когда адаптогены не в состоянии обеспечить 
адаптацию, появляются вирусы – свидетели неблаго-
получия или вредных изменений в окружающей 
среде. В этом случае можно поменять место жизни 
или устранить причину, приведшую к ухудшению 
условий обитания. К сожалению, с развитием техни-
ческого прогресса таких мест на земле становится 
все меньше, а космос в ближайшем будущем, если и 
станет обитаем, лишь усугубит это существование. 

Исходя из того, что первыми из живых существ на 
земле появились бактерии (3,5 млрд. лет тому назад), 
а затем, в процессе длительной эволюции появилось 
большое разнообразие одно- и многоклеточных ор-
ганизмов, включая человека (2,6 миллионов лет 

назад), следует, что человек является продуктом вза-
имодействия (взаимосвязи и взаимозависимости) 
между бактериями и окружающей средой. Вторым 
аргументом в пользу этого утверждения служит ин-
формация о том, что на 1 ген человека приходится 
примерно 1 млн. генов бактерий, живущих в орга-
низме человека и окружающей среде. При этом, ми-
тохондриальный аппарат клеток человека имеет ге-
нетический код бактерий и примерно 300 генов бак-
терий содержатся в хромосомах соматических кле-
ток [9,10]. В-третьих, цикл репродукции бактерий со-
ставляет минуты и они моментально генетически из-
меняются под действием экологических факторов, 
выживая, при этом, в различных средах обитания [10]. 
В четвертых, бактерии, морально и материалистиче-
ски патронирующие человека, постоянно генетиче-
ски передают приобретенные изменения в его (чело-
века) генетический аппарат. Для этого у них сформи-
рован ретровирусоподобный механизм - "вырежь и 
вставь". Одним из таких примеров может служить си-
стема спейсерной адаптации CRISPR/Cas - инстру-
мент бактерий и архей по редактированию геномов 
макроорганизмов [2,3].  

Как появляются инфекции и соматические за-
болевания? В процессе редактирования геномов по-
средством, например, спейсерной адаптации, бакте-
рии совершают это действо незаметно для человека. 
Усовершенствованные или адаптированные к внеш-
ним факторам бактериальные молекулярные мотивы 
(спейсеры) в виде адаптогенов (комплексов, похожих 
на вирусы) по ретровирусоподобному механизму пе-
редаются человеку, который в свою очередь делится 
этим приобретением с другими людьми (аэрозольно, 
алиментарно, через контакты и т.д.). Вся эта механика 
и есть нормальное человеческое существование и 
его развитие (акселерация). Вирусы, как возбудители 
инфекций, появляются только тогда, когда у реципи-
ента (человека), которому бактерии стремятся внести 
коррекцию в его геном (т.е. готовность человека про-
тивостоять неблагоприятным экологическим факто-
рам), изменена или нарушена иммунная и гормо-
нальная системы жизнедеятельности. В этом случае 
адаптогены становятся вирусами – возбудителями 
инфекционных заболеваний. В данном случае болеют 
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только те, кто имеет аналогичные нарушения в функ-
ционировании иммунной и гормональной систем. 
Как правило, это популяции людей, проживающих в 
одинаковых или похожих экологических условиях. 
Последним примером такого рода зависимости мо-
жет служить вспышка 2019 года китайского корона-
вируса COVID-19 в Ухане [11]. В этом случае сложи-
лись уникальные условия: в регионе проживала со-
всем небольшая, восприимчивая к данному вирусу 
группа людей, и уникальные, искусственно создан-
ные, в природе несовместимые для совместного про-
живания, группы животных, адаптация которых на 
совместное проживание ничего хорошего дать не 
могла – появился вирус с новыми свойствами [12]. В 
истории человека уже накоплено много опыта о 
необходимости обдуманного поведения в отноше-
нии преодоления межвидового барьера возбудите-
лями инфекционных заболеваний. Одним из таких 
примеров может служить завоз в послевоенные годы 
в сибирские леса ондатр в охотничьих целях. В ре-
зультате проявился возбудитель Омской геморраги-
ческой лихорадки [13]. Циркуляция в норме (как и у 
всех жителей планеты) обычного коронавирусопо-
добного адаптогена в этом регионе не смогла обес-
печить части людей перекрестную защиту от нового 
возбудителя, тогда как для подавляющего большин-
ства жителей адаптация прошла или с трудом, или 
совсем незаметно [14]. Главный геном (геном бакте-
рий) справился со своей задачей, не смотря на то, что 
человек использовал антибактериальные и антисеп-
тические средства (после чего люди стали зара-
жаться не десятками, а сотнями - наблюдения ав-
тора). Примером отдаленной друг от друга вспышки 
вирусной инфекции является синхронно возникшая 
в 1999 году в США и России вирусная лихорадка За-
падного Нила [15]. Вирусы в этом эволюционном про-
цессе являются своего рода маркерами, свидетель-
ствующими об экологических факторах, действую-
щих отрицательно на адаптацию органов и систем 
макроорганизмов (включая человека) к изменяю-
щимся условиям окружающей среды [5-7]. Напри-
мер, если человек заболел острой респираторной ви-
русной инфекцией (ОРВИ), это означает, что из цир-
кулирующих в природе (в бактериях, археях и т.д.) 
молекулярных мотивов (спейсеров) в организме 
сформировался полинуклеотидный комплекс - ви-
рус, способный распространяться на других людей с 
аналогичными патологическими изменениями со 
стороны иммунной и гормональной систем. Анало-
гичным образом происходит появление вирусов, сиг-
нализирующих об изменениях со стороны желу-
дочно-кишечного тракта, нервной, сердечно-сосу-
дистой, гормональной, иммунной и т.д. систем орга-
низма.  На самом деле, когда появляется вирус, то в 
большинстве случаев наблюдаются нарушения со 
стороны всех органов и систем с преобладанием од-
ной или нескольких групп симптомов. Участие моле-
кулярных мотивов в формировании соматической 
патологии описано в работе Тилсона с соавторами, 
показавшими, что сыворотка крови больного ане-
вризмой аорты реагирует в иммунном блоттинге с 
матричным (М-белком) особо опасного вируса Эбола 
[16]. Таким образом, вирус – это индикатор неблаго-
получия экологии в определенном регионе или 

местности, а человек или другой микро- и макроор-
ганизм (бактерия, растение, животное), является био-
логической мишенью с преимущественным пораже-
нием верхних дыхательных путей, желудочно-ки-
шечного тракта, сердечно-сосудистой, нервной, им-
мунной, гормональной и т.д. систем организма.  

Таким образом, главным геномом в этом эво-
люционном или адаптационном процессе всего 
живого является геном бактерий (прокариот, 
включая архей), который быстро реагирует генети-
ческими изменениями на изменяющиеся экологи-
ческие факторы и с использованием ретровирусо-
подобных механизмов, включая систему спейсер-
ной адаптации CRISPR/Cas, редактирует иммун-
ную и гормональную системы макроорганизмов 
(включая человека) к данным экологическим усло-
виям.   

Спейсерная адаптация иммунной системы чело-
века происходит по принципу стимулирования нуж-
ных (чужеродных для организма) клонов антител, т.е. 
своего рода индивидуальная вакцинация или персо-
нализированная иммунокоррекция. Соматическая 
спейсерная адаптация призвана исключать из макро-
организма возможность появления аутоантител (рев-
матоидный артрит, болезнь Альцгеймера, системная 
красная волчанка и др.), аллергических реакций, опу-
холей, сахарного диабета и т.д. Но все это происхо-
дит, когда в эволюционном процессе отсутствует не-
благоприятное воздействие на главный геном (геном 
бактерий) и производных от него - геномы растений, 
животных и человека со стороны главным образом 
самого человека (через экологию). Стихийные бед-
ствия, техногенные катастрофы, космическая мате-
рия и т.д., являются лишь дополнением к числу не-
желательных элементов в этом процессе, поскольку 
носят, либо локальный характер, тогда происходит 
то, что наблюдается в настоящий этап эволюции, 
либо всеобъемлющий, заканчивающийся исчезнове-
нием цивилизаций.  

В список неблагоприятных факторов, действую-
щих на главный геном - геном бактерий со стороны 
человека, можно отнести использование антибакте-
риальных препаратов, осушение болот, вырубку ле-
сов, добычу полезных ископаемых, существующую 
систему вакцинации, стрессовые длительные реак-
ции, неполноценное питание, чрезмерные физиче-
ские нагрузки, экзотические традиции и обычаи, свя-
занные с погибшими, урбанизация и т.д. 

Что касается существующей методологии вакци-
нации, профилактическое действие которой направ-
лено на элиминацию возбудителей инфекций из 
окружающей среды, то, на самом деле, происходит 
формирование экологических (адаптогены) или эпи-
демиологических (вирусы) ниш, заполняемых возбу-
дителями «болезней Х» [17]. Новый адаптоген или ви-
рус, в этом случае, формируется под влиянием мно-
жества экологических или эпидемиологических ниш 
[18], а это, как указывалось выше, является своего 
рода индикатором неблагополучной экологической 
обстановки, своего рода сигналом для системы здра-
воохранения стран.  

Стадия адаптации, наступающая после адапто-
генного или поствирусного этапа – это период бак-
терий и архей. Этот этап, как упоминалось выше, 
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призван произвести коррекцию иммунной и гормо-
нальной систем у микро- (самих бактерий) и макро-
организмов (включая человека). Возникающая бакте-
риальная инфекция – это своего рода штамм бакте-
рий с измененной генетической структурой молеку-
лярных мотивов, предназначенный для элиминации 
из биотопов нежизнеспособных как самих бактерий, 
так и человека. Этот процесс, как известно, заканчи-
вается по-разному и в подавляющем большинстве 
случаев благоприятно. Большую роль здесь играет 
медицина. Если представить, что человек использует 
антибактериальные или антисептические препараты, 
убивающие бактерий (на самом деле производит их 
антибиотикорезистентные формы), то становится 
очевидным, почему главный геном планеты (геном 
бактерий, архей и др. одноклеточных быстроразмно-
жающихся микроорганизмов в сочетании с макроор-
ганизмами) реагирует не так, как бы нам этого хоте-
лось. Множественная антибиотикорезистентность 
при туберкулезе – классический пример невозмож-
ности применения антибиотиков для лечения забо-
левания. Чума, холера, туберкулез, пневмо-, ста-
фило-, стрепто-, гонококки и др. бактериальные ин-
фекции – это природный механизм отсеивания сла-
бых и выживания адаптированных. Познавая смысл 
противоречий между биологией и медициной, хоте-
лось бы, используя биологические (природные) ме-
ханизмы, поставить их на службу медицине.  

Что касается диагностики вирусных и бактери-
альных инфекций, описанный механизм адаптации 
человека и другой флоры и фауны к разным экологи-
ческим условиям, как нельзя лучше подходит к не 
только констатации факта с каким типом возбуди-
теля инфекции приходится «бороться» микро- и 
макроорганизму, но его (механизм) можно использо-
вать для прогнозирования появления новых и вновь 
появляющихся инфекционных агентов, а также сома-
тических заболеваний (включая опухолевые и ауто-
иммунные) [19,20]. Для этого подходят уже разрабо-
танные и широко используемые молекулярно-гене-
тические и иммунобиологические методы анализа. К 
ним можно отнести полимеразную цепную реакцию, 
а также иммуноферментный анализ. Эти методы, 

предполагающие возможность использования кас-
сетных (поливалентных) антигенов (комплексов мо-
лекулярных мотивов или спейсеров) и сориентиро-
ванных на построение индивидуальных (персональ-
ных) и региональных (определенной местности) им-
муноантигенограмм (ИАГ), послужат предметным 
основанием для коррекции условий, исключающих 
неблагоприятное воздействие на гены главного ге-
нома – бактерий и архей. Тем более, что, например, 
существующая система адаптации CRISPR/Cas рас-
полагает возможностью применения праймеров на 
полиндромные повторы этой системы и экспрессию 
спейсеров-пептидов в виде поливалентных антиген-
ных блоков, экспонирующих конкретные и нужные 
для адаптации белки.  

В случае, если человек не сможет понять и произ-
вести коррекцию своего поведения по отношении к 
главному геному, его породившему, то процесс эво-
люции продолжится в сторону превращения чело-
века в качественно другого млекопитающего, живу-
щего в нарастающем страхе к окружающей его среде. 
Вместе с тем, хочется надеяться, что со временем на 
смену Homo sapiens придет Homo adopticus, человек 
адаптированный – не убивающий природу и самого 
себя. В настоящее же время это трудно представить, 
поскольку у человека, как и любого другого низшего 
млекопитающего, в генетическом аппарате зало-
жены механизмы - быть выше, сильнее, лучше, бо-
гаче, главнее, успешнее и т.д., что проявляется на 
взаимоотношениях не только между людьми, но и 
между странами. Оптимистическим выводом в этой 
ситуации может стать только восприятие человеком 
веками накопленных религиозных ценностей, что 
отдалит человека от времени смены этой цивилиза-
ции, что уже неоднократно случалось на земле в про-
шлом.  
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