
Կենսաինֆորմատիկա
Ավանեսյան Գևորգ
Կուրղինյան Մհեր

Հարությունյան Անի 
Սոհրաբյան Նաիրի 



Տվյալների հավաքագրման սկիզբը



Ինչ է կենսաինֆորմատիկան 

• Բիոինֆորմատիկան ըստ Նիկոլաս Լասկըմբի՝

Կենսաբանություն + Ինֆորմատիկա = Կենսաինֆորմատիկա



• Համակարգչային կենսաբանություն՝ ավելի լայն հասկացություն է

• Կենսաինֆորմատիկա (համակարգչային մոլեկուլային
կենսաբանություն)՝ սահմանափակվում է գեների, գենոմների և
սպիտակուցների հաջորդականության, կառուցվածքի և
գործունեության վերլուծությամբ։

Սակայն․․․



ԴՆԹ-ի հաջորդականացում (սեկվենավորում)

ԴՆԹ-ի սեկվենավորումը ԴՆԹ-ի նմուշում նուկլեոտիդային հաջորդականության
որոշումն է:

Կիրառություններ

1. Մոլեկուլային կենսաբանություն
2. Բժշկություն
3. Դատաբժշկական փորձաքննություն
4. Վիրուսաբանություն
5. Էվոլյուցիոն կենսաբանություն



1-ին սերնդի (Սանգերի)
սեկվենավորում

Էլեկտրաֆորեզի
արդյունքները

Դիդեօքսինուկլեոտիդներ՝ դդՆԵՖ-ներ, 
ԴՆԹ Պոլիմերազ, դՆԵՖ-ներ

դդԱԵՖ դդԹԵՖ դդՑԵՖ դդԳԵ
Ֆ

Ա Թ Ց Գ

Ա

Ց

Գ

Թ

2-րդ սերնդի
սեկվենավորում

(ԴՆԹ)n + դՆԵՖ (ԴՆԹ)n+1 + 
Պիրոֆոսֆատ

Ներկ Ներկ*

Լուսարձակում

Պիրոֆոսֆատ



3-րդ սերնդի
սեկվենավորում

Ֆլուորեսցենցիա

Հոսանքի/ԴՆԹ-ի
տեղափոխման
ուղղությունը

Ֆ
լո
ւր
ես

ցե
նտ

դՆ
Ե
Ֆ

ԴՆԹ
պոլիմերազ

• Մեկ մոլեկուլի
սեկվենավորում է

• Հիմնված չէ ԴՆԹ
պոլիմերազի
աշխատանքի վրա
(b-ն)

• Գործում է ավելի
մեծ
հաջորդականությու
նների համար



Կենսաինֆորմատիկական վերլուծություններ
Կառուցվածքի վերլուծություն

● Նուկլեինաթթվի կառուցվածքի կանխատեսում
(Nucleic acid structure prediction )

●Սպիտակուցի կառուցվածքի կանխատեսում
(Protein structure prediction)

●Սպիատկուցի կառուցվածքի դասակարգում
(Protein structure classification)

●Սպիտակուցի կառուցվածքի համեմատում
(Protein structure comparison)



Հաջորդականության վերլուծություն

● Գենոմի համեմատում
(Genome comparison)

● Հաջորդականության հավասարեցում
(Sequence alignment)

● Ֆիլոգենիա
(Phylogeny)

●Մոտիվի հայտնաբերում
(Motif discovery)

● Հաջորդականության տվյալների բազայի որոնում
(Sequence database searching)

● Գենի և պրոմոտերի կանխատեսում
(Gene and promoter prediction)

Կենսաինֆորմատիկական վերլուծություններ



Ֆունկցիայի վերլուծություն

● Նյութափոխանակային ուղիների
մոդելավորում
(Metabolic pathway modeling)

●Սպիտակուցների փոխներգործության կանխատեսում
(Protein interaction prediction)

● Գենի էքսպրեսիայի քանակական վերլուծություն
(Gene expression profiling)

●Սպիտակուցի բջջային տեղադրության
կանխատեսում
(Protein subcellular localization prediction)

Կենսաինֆորմատիկական վերլուծություններ



Հաջորդականությունների նմանություն և նույնություն

նմանություն = նույնություն

Նույնությունը վերաբերում է տրված 
հաջորդականությունների միջև միևնույն ամինաթթուների
համընկնմանը:

Նմանությունը վերաբերում է միևնույն դիրքում եղած այն 
ամինաթթուներին, որոնք ունեն ֆիզիկաքիմիական
նմանատիպ հատկություններ և սպիտակուցի կազմում 
կարող են փոխարինվել մեկը մյուսով:

նմանություն !=! 
նույնություն

Հաջորդականությունների Նմանությունը% Միմյանց նման մոնոմերներ

Ուսումնասիրվող հաջորդականություններ

Միևնույն մոնոմերներ

Հաշվա՞րկ

Հաջորդականությունների Նույնություն%



Հարաբերվող տվյալների բազաներ
● Տվյալների բազա-տվյալների հավաքագրման և կարգավորման

համար նախատեսված համակարգչային արխիվ

Ուսանող # Անուն Ծննդավայր

1․ Անի Հրազդան

2․ Գևորգ Մարտունի

3․ Մհեր Աբովյան

4․ Նաիրի Թեհրան

Ուսանող # Տարիքը

1․ 19

2․ 17

3․ 17

4․ 17

Ծննդավայր Մարզ
(Շրջան)

Հրազդան Կոտայք

Մարտունի Մարտունի

Աբովյան Կոտայք

Թեհրան Թեհրան

Աղյուսակ
Ա

Աղյուսակ
Բ

Աղյուսակ
Գ



Հավասարեցում

Տեսակները
• Գլոբալ
• Տեղային

Ձևերը
• Զույգերով
• Բազմակի

Մարդ
Շիմպանզե

Առնետ
Կով

Մուկ

Հիստոն 1 (120-180 դիրքեր)



- Համեմատվող հաջորդականությունները կարող են
ունենալ միմյանցից զգալիորեն տարբերվող
երկարություններ:

- Համեմատում է հաջորդականությունները ոչ
ամբողջությամբ, այլ որոշակի հատվածներով:

- Օգտագործվում է կարգաբանորեն միմյանցից հեռու եղած
խմբերի առանձնյակների միջև:

- Լայնորեն օգտագործվում է առանձնյակների իՌՆԹ-ների, 
ինտրոնների, էքսոնների համեմատման մեջ:

- Համեմտվող հաջորդականությունների
երկարությունների նմանունություն:

- Դասավորումը իրականացվում է երկու
հաջորդականությունների սկզբի ծայրից մինչև վերջ:

- Օգտագործվում է կարգաբանորեն միմյանց մոտիկ
խմբերի առանձնյակների միջև:

- Օգտագործվում է միմյանցից քիչ տարբերվող
հաջորդականությունների համեմատման մեջ:

- Օգտագործվում են պոլիմորֆիզմների հայտնաբրման
մեջ:

Գլոբալ հավասարեցում Տեղային հավասարեցում



Հաջորդականությունների զույգերով 
հավասարեցում
➔ Երկու հաջորդականությունների հավասարեցում, որը

հաջորդականությունների նմանությունները գտնելու և բազմակի
հավասարեցման հիմքն է:



Տեսակները
• Կետային մատրիցայի

(գրաֆիկի) մեթոդ
• Դինամիկ ծրագրավորման
մեթոդ

• Բառային մեթոդ

Հաջորդականությունների զույգերով 
հավասարեցում



Կետային մատրիցայի (գրաֆիկի)  մեթոդ
(Dot matrix (plot) method)

● 2  ամինաթթվային կամ նուկլեոտիդային հաջորդականություններ համեմատում

● 1970, Գիբս և Մակինտայր
(Gibbs and McIntyre)

1 Հաջորդականություններից յուրաքանչ-
յուրը գրվում է մատրիցայի առանցքնե-
րին (հորիզոնական և ուղղաձիգ)

2 Տառերի համընկման դեպքում կետ է
դրվում

3 Հաջորդական կետերը միացնում են



● Հաջորդական կետերի միացման անկյունագիծը ցույց է տալիս այդ հաջորդակա-
նությունների մնացորների նմանությունը և ենթադրում է հոմոլոգություն դրանց
միջև, բացատները ցույց են տալիս ինսերցիաներ և դելեցիաներ, իսկ անկյունագծին
զուգահեռ գծերը ցույց են տալիս կրկնվող հատվածները

●Օգտագործում են զտող «պատուհան»
(Filtering window)

● Ինքնահամեմատում
(Self-comparison) 

Կետային մատրիցայի (գրաֆիկի)  մեթոդ
(Dot matrix (plot) method)



Դինամիկ ծրագրավորման մեթոդ
● Նման է կետային մատրիցի մեթոդին
➔ Հավասարեցման երկչափ մեթոդ
● Որակական ճշգրիտ վերլուծություն
➔ Միավորներ կետերի փոխարեն
❏ Աշխատում է դանդաղ



Բառային մեթոդ (word method)

• Էվրիստիկական մեթոդ է
• Օգտագործում է հաջորդականությունների կարճ հատվածներ՝

«բառեր» հաջորդականոթյունները համեմատելու համար։
• Ծրագրերից են՝

1. BLAST (Basic Local Alignment Search Tool` Տեղային հավասարեցման
որոնման հիմնական գործիք)

2. FASTA (FAST ALL` բոլորը արագ)



BLAST
• Սա հաջորդականությունների
վերլուծության ամենահայտնի
ծրագրերից է, ստեղծվել է 1990թ․
Ստեֆեն Ալտշուլի կողմից։

• Նուկլեոտիդային «բառերը» 11 
տառանի են, ամինաթթվայինները՝ 3

• Վիճակագրական
նշանակալիությունը՝
o E-արժեք
o բիթ միավոր S’ (bit score)

• Տարբերակները՝
BLASTN, BLASTP, BLASTX, TBLASTN, TBLASTX. 

Հարցադրված հաջորդականությունը։ MRDPYNKLIS

Հարցադրում
Շտեմարան

Հարցադրում
Շտեմարան

Հարցադրում
Շտեմարան

Հարցադրում
Շտեմարան

Միավորներ
ի գումարը

Դեպի ձախ Դեպի աջ

Բարձր միավորով հատվածի զույգ (high scoring segment pair` HSP)

Ընդհանուր միավորը՝
24

1

2

3

4



BLAST Արտաքին տեսքը
Հարցադրվող հաջորդականությունը
ներմուծելու տեղը

Հարցադրման արդյունքները



Հաջորդականությունների ներկայացումը FASTA ֆորմատով

• FASTA-ն տեքստի վրա հիմնված ձևաչափ է:

• FASTA-ի հիմքն է ծառայոյւմ կետային մատրիքսը:

• Օգտագործվում է նուկլեոտիդային
հաջորդականությունները և ամինաթթվային
հաջորդականությունները ներկայացնելու համար:

• Նուկլեոտիդները կամ ամինաթթուները
ներկայացված են մեկ տառանի կոդերի միջոցով:

Իսկ ինչպե՞ս է կարելի մեզ հետաքրքող հաջորդականությունները
համեմատել՝ օգտագործելով մասնագիտացված ծրագրերից

Հեմոգլոբինի ալֆա շղթա

ԴՆԹ –ն ներկայացնող «բառերը» 6 նուկլեոտիդ երկարություն ունեն
Սպիտակուց ներկայացնող «բառերը» 2 ամինաթթու երկարություն ունեն





Homo sapiens
Danio rerio

Mus musculus

Ներկայացված հաջորդականությունները Fasta ֆորմատով
https://www.uniprot.org/align/A20200723216DA2B77BFBD2E6699CA9B6D1C41EB209EA588

Ծառերի կառուցում

https://www.uniprot.org/align/A20200723216DA2B77BFBD2E6699CA9B6D1C41EB209EA588
https://www.uniprot.org/align/A20200723216DA2B77BFBD2E6699CA9B6D1C41EB209EA588


Հաջորդականությունների Բազմակի 
Հավասարեցում (Multiple Sequence Alignment)

• Ճշգրիտ (exhaustive) ալգորիթմներ
• Էվրիստիկական ալգորիթմներ

• Պրոգրեսիվ հավասարեցման մեթոդ
• Կրկնվող հավասարեցում
• Բլոկերի վրա հիմնված հավասարեցում

Հաջորդականություն 1

Հաջորդականություն 2

Հաջորդականություն 3

Զույգերի միավորների
գումարը



Պրոգրեսիվ հավասարեցման մեթոդ

Առանձին զույգերով
հավասարեցում և
հեռավորությունների մատրիքսի
կառուցում

Ուղորդով ծառի կառուցում

C/D և A/B զույգերի առանձին
հավասարեցում

C/D և A/B զույգերի առանձին
հավասարեցում

C/D և A/B 2 համաձայնեցված
(consensus) հաջորդականությունների
առաջացում և դրանց հավասարեցում

C/D/A/B համաձայնեցված (consensus) 
հաջորդականության ստեղծում և դրա
հավասարեցում E հաջորդականության
հետ

Հավասարեցման ավարտ



Կրկնվող հավասարեցում 

Հիմնված է հաջորդականությունների նման
հատվածների (բլոկների) հավասարեցման վրա

Ուղորդով ծառ

Գործակիցների
ավելացում

Հավասարեցում Ներքին
կրկնություն

Արտաքին
կրկնություն

Հավասարեցման միավորի
համամիտում

Բլոկերի վրա հիմնված 
հավասարեցում 



Ֆիլոգենետիկ ծառեր

Ֆիլոգենիան թույլ է տալիս տարբեր կարգաբանական խմբերի
ուսումնասիրությանը և փոփոխված հատկանիշների
պատկերավոր դիտարկմանը:
Ֆիլոգենետիկ ծառը ներկայացնում է օրգանիզմների միջև
էվոլյուցիոն հարաբերություններ:

Ֆիլոգենետիկ ծառի կայուն հիմք են հանիսանում մոլեկուլային
տվյալները՝
ԴՆԹ, ՌՆԹ, սպիտակուցներ

պարաֆիլետի
կպոլիֆիլետիկ

մոնոֆիլետիկ



Էվոլուցիոն ծառեր

Անարմատ ծառ Արմատավոր ծառ

Ցույց չի տալիս
ընդհանուր նախնուն

Ցույց է տալիս
ընդհանուր նախնուն

= (2*4-3)!/2 4-2(4-2)! = 
=120/(4*2) = 15

= (2*4-5)!/2 4-3(4-3)! = 
=6/2 = 3



1 UPGMA Method
2 Neighbor Joining Method
(էվոլուցիոն արագության ճշտությամբ)

Ֆիլոգենետիկ անալիզի մեթոդներ

1

2

3

4

մոլեկուլային
հաջորդականությունները
զարգանում են որոշակի
արագությամբ, այնպես որ
կուտակված մուտացիաների
քանակը հսմընկնում է
էվոլյուցիոն ժամանակին:



Կենսաինֆորմատիկայի կիրառությունները

1.  Դեղամիջոցների հայտնաբերում
2.  Գենային թերապիա
3.  Անհատական բժշկություն

Բժշկություն Գյուղատնտեսություն

1. Բերքի բարելավում
2. Միջատների հանդեպ

դիմադրողականություն
3. Սննդառման որակի բարելավում

Bacillus thuringiensis



Շնորհակալություն


	Կենսաինֆորմատիկա
	Տվյալների հավաքագրման սկիզբը
	Ինչ է կենսաինֆորմատիկան 
	Սակայն․․․
	Slide Number 5
	Slide Number 6
	Slide Number 7
	Slide Number 8
	Slide Number 9
	Slide Number 10
	Slide Number 11
	Հարաբերվող տվյալների բազաներ
	Հավասարեցում
	Slide Number 14
	Հաջորդականությունների զույգերով հավասարեցում
	Slide Number 16
	Slide Number 17
	Slide Number 18
	Դինամիկ ծրագրավորման մեթոդ
	Բառային մեթոդ (word method) 
	BLAST
	BLAST Արտաքին տեսքը
	Slide Number 23
	Slide Number 24
	Slide Number 25
	Հաջորդականությունների Բազմակի Հավասարեցում (Multiple Sequence Alignment)
	Պրոգրեսիվ հավասարեցման մեթոդ
	Կրկնվող հավասարեցում 
	Slide Number 29
	Slide Number 30
	Slide Number 31
	Slide Number 32
	Շնորհակալություն

