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Նորարարական կանխարգելիչ անհատականացված բժշկությունը նոր ամբողջա-
կան հայեցակարգ է առողջապահության ոլորտում, որը թույլ է տալիս կանխատեսել ան-
հատի հիվանդության հակումները` մինչև հիվանդության սկիզբը, ապահովել նպատա-
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Ա.Տ. ԵՍԱՅԱՆ 

ՄԱՐԴՈՒ ՄԻՏՈՔՈՆԴՐԻՈՒՄԱՅԻՆ ԴՆԹ-Ի ՏՎՅԱԼՆԵՐԻ ՊԱՀՊԱՆՄԱՆ ԵՎ 
ՎԵՐԼՈՒԾՄԱՆ ԽՆԴԻՐՆԵՐԻ ՀԵՏԱԶՈՏՈՒՄ ԵՎ ՆՈՐ ՀԱՄԱԿԱՐԳԻ 

ԱՌԱՋԱՐԿՈՒՄ 

Դիտարկվում են մարդու միտոքոնդրիումային ԴՆԹ-ի տվյալների պահպանման և 
վերլուծման խնդիրները, որոնք առաջանում են պոպուլյացիոն գենետիկայում, բժշկական 
գենետիկայում և Էվոլյուցիոն տեսության ոլորտներում կատարվող հետազուտությունների 
ընթացքում: 

Առանցքային բառեր. միտոքոնդրիումային ԴՆԹ, գենոմ, պոպուլյացիոն գենետիկա, 
բժշկական գենետիկա, էվոլյուցիոն տեսություն։  

ԴՆԹ-ի սեկվենավորման մեթոդների բուռն զարգացման դարաշրջանում 
մայրական տոհմագծով փոխանցվող միտոքոնդրիումային ԴՆԹ-ն (մտԴՆԹ) դար-
ձել է անփոխարինելի գործիք պոպուլյացիոն գենետիկական, բժշկական և էվոլյու-
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ցիոն տեսության հետազոտությունների համար [1,2]: ՄտԴՆԹ-ն ներկայացնում 
է ամբողջ գենոմի մի մասը, 16569 զույգ հիմքերից բաղկացած շրջանաձև երկ-
պարույր ԴՆԹ՝ բաղկացած 37 գեներից, որոնք հիմնականում կատարում են էներ-
գետիկ գործառույթ [3]: Մշտապես կուտակվող մեծածավալ մտԴՆԹ-ի տվյալները 
արդյունավետ վերլուծության ենթարկելը այսօր ներկայացնում է դժվարին խնդիր: 
Գլխավոր խոչընդոտը տվյալների պահպանման և վերլուծման միասնական հա-
մակարգի բացակայությունն է: Չնայած հայտնի են մի շարք նման տվյալների 
բազաներ, և գոյություն ունեն բավականին լավ ծրագրային միջոցներ տվյալների 
վերլուծման համար, սակայն դրանք միմյանց հետ կապակցված չեն, պետք է 
որոնել և գտնել անհրաժեշտ տվյալները, ներբեռնել դրանք, այնուհետև այն որ-
պես մուտքային ֆայլ փոխանցել վերլուծող ծրագրային միջոցին: Շատ դեպքե-
րում բազայում եղած տվյալների ձևաչափը չի համապատասխանում վերլուծող 
ծրագրային միջոցների պահանջներին, և ստիպված մեծածավալ աշխատանք ու 
հաշվարկներ են կատարվում ձեռքով, ինչը, անշուշտ, ժամանակատար է և հան-
գեցնում է սխալների: Խնդիրը ավելի է բարդանում միաժամանակ մեծ քանակու-
թյամբ մարդկանց տվյալների հետ աշխատելիս: Տվյալների վերլուծության ըն-
թացքում ստացվում են ԴՆԹ-ի կարևոր բնութագրիչներ, որոնք տվյալների բա-
զայում պահպանելու դեպքում հետագա հետազոտություններում կարելի է խու-
սափել միևնույն բնութագրիչը կրկնակի անգամ հաշվարկելուց, սակայն ոչ բոլոր 
տվյալների բազաներն են, որ ունեն լրացուցիչ բնութագրեր պահպանելու հնա-
րավորություն: Օրինակ, NCBI Genebank-ում (http://www.ncbi.nlm.nih.gov), որը 
համարվում է գենետիկական տվյալների ամենամեծ բազան աշխարհում, պահ-
վում են բոլոր սեկվենավորված մարդկանց տվյալները, սակայն դրանք միայն 
ԴՆԹ-ի տվյալներ են և որևէ լրացուցիչ բնութագրիչ տվյալ չեն ներառում: 
Որոնման համակարգի սակավ ֆունկցիոնալ հնարավորությունների պատճառով 
այստեղից մեծաքանակ տվյալերի ներբեռնումը բավականին դժվար է: 

ՄտԴՆԹ-ի մեկ այլ հայտնի տվյալների բազա է HmtDB-ն 
(http://www.hmtdb.uniba.it/hmdb): Սա ֆունկցիոնալ հնարավորություններով բա-
վականին հարուստ տվյալների բազա է, ներառում է ավելի քան 32000 մարդու 
ամբոջական մտԴՆԹ-ի տվյալներ և հապլոխմբեր: Միտաքոնդրիումային ԴՆԹ-ի 
մուտացիաների որոշակի խումբը սահմանվում է որպես մտԴՆԹ-ի հապլոխումբ 
[4]: Սա կարևոր բնութագրիչ է և որոշվում է առանձին ծրագրային փաթեթների 
միջոցով (Haplofind, HvrBase++): HmtDB-ում ստեղծված են գործիքներ տվյալների 
բազմաչափ որոնման, տեսակավորման և ներբեռնման համար: Դիտակվել է 
նաև mtDB տվյանլերի բազան (http://www.mtdb.igp.uu.se): Տվյաները խմբավոր-
ված են ըստ աշխարհագրական դիրքերի և էթնիկ խմբերի, սակայն այստեղ մե-
ծաքանակ մարդկանց տվյալները միաժամանակ ներբեռնելու հնարավորություն 
չկա: Վերոնշյալ բոլոր տվյալների բազաներից տվյալները կարելի է ներբեռնել 
FASTA ձևաչափով։ Դա գենետիկական տվյալներ պահելու հատուկ մշակված 
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ձևաչափ է, և շատ ծրագրային փաթեթներ տվյալների վերլուծության համար օգ-
տագործում են հենց FASTA ձևաչափով մուտքային տվյալները [5]։ Այնուամենայ-
նիվ, շատ են նաև այն ծրագրային փաթեթները, որոնք որպես մուտք ընդունում 
են հատուկ ձևաչափով տվյալներ: Դրանցից է, օրինակ, Arlequin ծրագրային 
փաթեթը, որը լայնորեն կիրառվում է տվյալների վերլուծման ընթացքում, ընդ 
որում՝ շատ դեպքերում մուտքային տվյալներում պետք է ներառված լինեն այն-
պիսի բնութագրիչներ, ինչպիսիք են հապլոխումբը, մուտացիայի ենթարկված 
գեների անվանումները, աշխարհագրական դիրքը, ազգությունը և այլն։ Նման 
ձևաչափով մուտքային տվյալներ ձևավորելը շատ աշխատատար Է, քանի որ 
չկա ծրագրային որևէ միջոց՝ այս ձևաչափով տվյալները ձևավորելու համար։ 

Հետազոտելով մտԴՆ-ի տվյալների բազաները և տվյալների վերլուծման 
գործիքները՝ կարելի է նկատել, որ առկա տվյալների բազաների ֆունկցիոնալ 
հնարավորությունները չեն բավարարում պոպուլյացիոն գենետիկայում, բժշկա-
կան գենետիկայում և Էվոլյուցիոն տեսության ոլորտներում կատարվող հետա-
զոտությունների արդյունավետ իրականացմանը: Դիտարկված տվյալների բա-
զաներում հնարավոր չէ տվյալները ներբեռնել որպես պատրաստի մուտքային 
ֆայլ, այլ անհրաժեշտ է ներբեռնելուց հետո ձևափոխել այդ տվյալները՝ դրանք 
հետագա օգտագործման համար պիտանի դարձնելու համար։ Այս գործընթացը 
շատ ժամանակատար է, և ձևափոխման ընթացքում մեծ է սխալ թույլ տալու 
հավանականությունը։ Առաջարկվում է ստեղծել մի նոր համակարգ, որը կնե-
րառի բոլոր առկա տվյալների բազաներում եղած մարդկանց տվյալները, ապհո-
վել տարբեր ձևաչափերով տվյալներ ներբեռնելու հնարավորություն, ստեղծել 
տվյալների վերլուծության արդյունքում ստացված բնութագրիչները համակար-
գում պահպանելու հնարավորություն, ինչպես նաև ներդնել ծրագրային միջոց-
ներ՝ տվյալները հենց տեղում վերլուծության ենթարկելու համար: 

Այսպիսով, աշխատանքի շրջանակներում դիտարկվել են մտԴՆ-ի հայտնի 
տվյալների բազաները, քննարկվել են դրանցից օգտվելու անհարմարությունները և 
թերությունները: Առաջարկվել է ստեղծել մի նոր համակարգ, որը ոչ միայն 
հնարավորություն կտա տվյալները ներբեռնել հետագա օգտագործման համար 
պիտանի ձևաչափով, այլև համալրված կլինի տվյալները տեղում վերլուծելու 
կենսատեխնիկական գործիքներով։ 
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А.Т. ЕСАЯН 

ИССЛЕДОВАНИЕ ПРОБЛЕМ ХРАНЕНИЯ И АНАЛИЗА ДАННЫХ 
ЧЕЛОВЕЧЕСКОГО МИТОХОНДРИАЛЬНОГО ДНК И 

ПРЕДЛОЖЕНИЕ НОВОЙ СИСТЕМЫ 

Рассматриваются проблемы, связанные с хранением и анализом данных чело-
веческого митохондриального ДНК, которые встречаются в исследованиях популя-
ционной генетики, медицинской генетики и в теории эволюции. 

Ключевые слова: митохондриальный ДНК, популяционная генетика, меди-
цинская генетика, теория эволюции, геном. 

A.T. YESAYAN 

INVESTIGATING THE PROBLEMS ON THE STORAGE AND ANALYSIS 
OF THE HUMAN MITOCHONDRIAL DNA DATA AND PROPOSING A 

NEW SYSTEM 

The problems associated with the storage and analysis of the human mitochondrial 
DNA data are considered, used in the studies devoted to population genetics, medical 
genetics and the theory of evolution. 

Keywords: mitochondrial DNA, population genetics, genom, medical genetics, 
evolution theory. 

 

 

 

 

 


