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Չնայած մոլեկուլային գենետիկա
կան մեթոդների առկայությանը, այնու
ամենայնիվ, ՀՀ բժշկական և անասնա
բուժական պրակտիկայում լայնորեն 
օգտագործվում է մանրէների կուլտի
վացիոն տարբերակումը: Բացի նրանից, 
որ այս դեպքում հետազոտողների վե
րահսկողությունից դուրս են մնում 
չկուլտիվացվող մանրէները, նաև, հե
տազոտողների շրջանում կա կասկած, 
որ կուլտիվացիոն անալիզի տվյալնե
րը խաբուսիկ են նաև կուլտիվացվող 
բակտերիաների գնահատման համար: 
Ներկա հետազոտությունները վկայում 
են, որ բակտերիաների կուլտիվացիոն 
անալիզը վստահորեն կարելի է կիրա
ռել դիսբակտերոզի գնահատման գոր
ծընթացներում՝ աղիքային «Escherichia» 
և «Lactobacillus» բակտերիաների գնա
հատման համար:

Հանգուցային բառեր և արտահայ­
տություններ՝ մանրէ, կուլտիվացիոն 
անալիզ, դիսբակտերիոզ, պրոբիոտիկ, 
Escherichia, Lactobacillus:

Մարդու միկրոբիոմի բազմաթիվ 
հետազոտությունների արդյունքում 
պարզվել է, որ, չնայած մանրէները 
զբաղեցնում են համարյա բոլոր բաց 
էպիթելային մակերեսները [Tlaskalova-
Hogenova H. еt al., 2011], նրանց հիմնա
կան զանգվածը տեղակայվում է աղի
ներում: Մանրէների ընդհանուր թիվը 
միկրոբիոմում 10-100 անգամ գերազան
ցում է մարդու բջիջների քանակը, իսկ 
միկրոբիոտայի գեների քանակը ավել 
է մարդու գեների ընդհանուր քանա
կից մոտ 150 անգամ [Morowitz M.J. et al., 
2011[:

Ի սկզբանե մանրէների տաքսոնո
միկ նույնականացումը հիմնվել է ընտ
րողական միջավայրերում դրանց կուլ
տիվացիայի վրա: Երկար ժամանակ այն 
մանրէները, որոնց հնարավոր չի եղել 
կուլտիվացնել տարբերակիչ միջավայ
րերի վրա, դուրս են մնացել են հետա
զոտողների ուշադրությունից [Nystrom 
T., 2001]: Հայտնի է, որ առողջ մարդու 
օրգանիզմում ներկայացված են մոտ 
1000 տեսակի մանրէներ, որոնց 70%-ը 

 ԱՆԱՀԻՏ ՄԱՆՎԵԼՅԱՆ, ՄԱՐԻՆԵ ԲԱԼԱՅԱՆ, ԼԵՆԱ ՄԱԼԽԱՍՅԱՆ
Հայաստանի ազգային ագրարային համալսարանի 

Սննդի անվտանգության և կենսատեխնոլոգիայի բաժնի ավագ 
գիտաշխատող, կենսաբանական գիտությունների թեկնածու

ՄԱՐԻԱՆՆԱ ԻՍԱՋԱՆՅԱՆ
Հայկական պետական մանկավարժական համալսարանի գիտաշխատող

 ՎԱՐԴԱՆ ԾԱՏՈՒՐՅԱՆ
Մարդու և կենդանիների առողջության բարելավման միջազգային 

ասոցիացիա, բժշկական գիտությունների թեկնածու

ԱՍՏՂԻԿ ՓԵՓՈՅԱՆ
Հայաստանի ազգային ագրարային համալսարանի 

Սննդի անվտանգության և կենսատեխնոլոգիայի բաժնի 
վարիչ, առաջատար գիտաշխատող, 

կենսաբանական գիտությունների դոկտոր

ԱՂԻՔԱՅԻՆ ԴԻՍԲԱԿՏԵՐԻՈԶԻ ԳՆԱՀԱՏՄԱՆ  
ՄԵԹՈԴՆԵՐԻ ՀԱՄԵՄԱՏՈՒԹՅՈՒՆ 
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առայժմ ենթակա չէ սննդամիջավայ
րերի վրա աճեցման: Հայտնի է նաև, 
որ կենսամիկրոչիպերի տեխնոլոգիան 
հնարավորություն է տալիս արագ նույ
նականացնելու միկրոօրգանիզմներին՝ 
ըստ նրանց գենոտիպային հատկու
թյունների [Schneider T., Riedel K. 2010, 
Nocker A. et al., 2007]: Ժամանակակից 
այլ մեթոդների կողքին այս մեթոդն աչ
քի է ընկնում բարձր զգայունությամբ, 
վերարտադրելիությամբ և կատարման 
պարզությամբ: ԴՆԹ հիբրիդիզացիայի 
արդյունքը մեթոդի կիրառման ժամա
նակ գնահատվում է ֆլյուորեսցենտ ազ
դանշանի մակարդակով: Այնուամենայ
նիվ, չնայած, որ այս և այլ մոլեկուլային 
գենետիկական մեթոդների կիրառումը 
հեշտացրել է մանրէների տարբերակու
մը, առ այսօր էլ չկուլտիվացվող ման
րէների կենսագործունեության հիմնա
կան առանձնահատկությունները մնում 
են անհայտ, քանի որ անհնարին է այդ 
բակտերիաների վերարտադրությունը 
և վերահսկողությունը «անտեսանելի» 
պայմաններում [Rhoads D.D., Wolcott 
R.D., 2012]: 

Չնայած գենետիկական մեթոդների 
ակտիվ կիրառմանը՝ մանրէաբանական 
կուլտիվացիոն հետազոտության մեթոդ
ները շարունակվում են կիրառվել բժշ
կական պրակտիկայում, և դրանք, առա
վել ևս, հանդիսանում են ՀՀ կլինիկական 
լաբորատորիաներում մանրէների հայտ
նաբերման և տարբերակման հիմնական 
մեթոդները: Ակտիվ զարգացող ժամա
նակակից մոլեկուլային գենետիկական 
անալիզի մեթոդների կողքին դասական 
այս մեթոդների կիրառումը երբեմն տե
ղիք են տալիս բազմաթիվ կասկածների 
[Савичева А.М., 2008]: Մի շարք հեղինակ
ներ նշում են աղիքային միկրոբիոտային 
վերաբերող տվյալների տարամիտում՝ 
ստացված դասական կուլտուրալ մե
թոդների և մոլեկուլային գենետիկայի 
մեթոդների համադրումից [Espy M.J. et al., 
2006,. Fratamico P.M. et al., 2005]: Տվյալ
ների անհամապատասխանելիությունը, 

առաջին հերթին, հավանաբար, պայմա
նավորվում է դասական մանրէաբանու
թյան մեթոդների անկատարելիությամբ 
և մյուս կողմից էլ` կլինիկական նմուշնե
րում չկուլտիվացվող մանրէների առկա
յությամբ [Rhoads D.D. Cox S.B. et al., 2012, 
Chakravorty S. et al., 2009]:

Ընտանեկան միջերկրածովյան տեն
դը (MIM no 249100) կամ պարբերական 
հիվանդությունը (ՊՀ) հանդիսանում է 
ժառանգական աուտոբորբոքային հի
վանդություն, որը հանդիպում է հիմ
նականում միջերկրածովային շրջանում 
հայերի, հույների, ջհուդների, իտա
լացիների պոպուլյացիաներում: ՊՀ-ն 
տարածված հիվանդություն է, որով աշ
խարհում տառապում են ավելի քան 100 
հազար մարդ [Ayvazyan A. et al., 2005, 
Yamazaki K., Yamazaki T. et al., 2009, Ozen 
S., 2003]: Այն ժառանգվում է աուտոսոմ 
ռեցեսիվ ձևով` պայմանավորված MEFV 
(MEDITERRANEAN FEVER) գենի մուտա
ցիայով (գենը տեղակայված է 16 քրո
մոսոմի կարճ ոտիկին (16р13.3) [Pras E., 
Kastner D.,1992, 1995]:

ՊՀ-ի արդյունավետ բուժումն իրա
կանացվում է համամիտոտիկ ազդեցու
թյամբ դեղամիջոցի` կոլխիցինի օգնու
թյամբ, որը հիվանդներին հիմնականում 
ամբողջ կյանքի ընթացում նշանակվում 
է օրական 1-2 մգ դեղաչափով [Nidorf 
S.M., Eikelboom J.W., 2013]: Կոլխիցինը 
ընկճում է բորբոքումը և երկարացնում  
ՊՀ-ի նոպաների միջև ժամանակա
հատվածը [Kalinich T., Haffer D., 2007], 
ինչպես նաև այն դանդաղացնում է 
ամիլոիդոզի զարգացումը մոտ 2/3 հի
վանդների մոտ: Կոլխիցինը, սակայն, 
ունի նաև կողմնակի ազդեցություններ, 
այդ թվում՝ այս դեղամիջոցի երկա
րատև ընդունումը հիվանդների կողմից 
կարող է նպաստել աղիքային դիսբակ
տերիոզի զարգացմանը:

Հայտնի է, որ աղիների գործու
նեության վերականգման նպատա
կով օգտագործվում են պրոբիոտիկ
ներ, մասնավորապես` «Lactobacillus», 
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«Bifidobacterium», «Enterococcus», 
«Saccharomyces boulardii» բակտերիա
ներ [Floch M.H. et al., 2008., Borivant M. 
et al., 2007]: 

Հաշվի առնելով վերոնշյալը` մեր 
կողմից խնդիր դրվեց ուսումնասիրելու 
պարբերական հիվանդությամբ տառա
պող հիվանդների աղիքային միկրոբի
ոտայի կազմը դասական կուլտիվացիոն 
և ժամանակակից «PHILOCHIP™» անալի
զի մեթոդներով:

ՆՅՈՒԹԵՐԸ ԵՎ ՄԵԹՈԴՆԵՐԸ 
Ուսումնասիրությունների համար նյութ 

են հանդիսացել պարբերական հիվան
դությամբ 45 հիվանդների և 30 առողջ
ների կեղտի նմուշները: Հետազոտության 
ընթացքում օգտագործվել են Վիտա
մաքս-Ե արտադրության հայտնի «Նա
րինե #1» (Lactobacillus acidophillus INMIA 
9602) և «Կոլիբակտերոն #2» («Escherichia 
coli» M-17) պրոբիոտիկները: Հետազո
տությունների համար օգտագործվել է 
նաև պատվիրված «պլացեբո #3»:

Հիվանդների յուրաքանչյուր խումբը, 
համապատասխանաբար ընդունած #1, 
#2 և #3 հաբերը, բաղկացած էր 15 ան
ձից: Պրոբիոտիկ (պլացեբո) ընդունվել է 
մեկ ամիս տևողությամբ` օրական երեք 
անգամ մեկ հաբից (Վիտամաքս-Ե): Հե
տազոտվել են միայն ռեմիսիայի շր
ջանում գտնվող ՊՀ հիվանդներ: Յու
րաքանչյուր մասնակցից վերցվում էին 
կեղտի նմուշներ տարբեր ժամանա
կահատվածներում և գնահատվում 
էին մանրէային համակեցությունները 
կուլտուրալ և «Phylochip™» մեթոդների 
միջոցով: Կուլտուրալ անալիզն իրա
կանացվում էր ընտրողական և նույ
նականացման թեստային միջավայրերի 
օգտագործմամբ: «Phylochip™» անալի
զի համար անջատվում էր գենոմային 
ԴՆԹ-ն: Երկու մեթոդների միջոցով էլ 
որոշվում էին լակտոբակտերիաների և 
«Escherichia» -ների քանակները:

Վիճակագրական վերլուծությունը 
կատարվել է «Student’s t test» ծրագրի 
միջոցով:

ԱՐԴՅՈՒՆՔՆԵՐԻ ՔՆՆԱՐԿՈՒՄ
Կուլտիվացիոն մեթոդը հնարավո

րություն է տալիս մանրէները տարբե
րակելու և որոշելու՝ ըստ նրանց ֆի
զիոլոգիական և կենսաքիմիական 
հատկանիշների, իսկ «PhyloChip™» միկ
րոչիպերի մեթոդը հնարավորություն է 
տալիս բակտերիաների տարբերակումն 
իրականացնելու ըստ նրանց հիբրիդի
զացիոն առանձնահատկությունների` 
հիմնվելով օպերատիվ տաքսոնոմիկ 
միավորների` OTU, որոշման վրա [Hօfle 
M.G. et al., 2008]:

Հետազոտությունների արդյունքնե
րը՝ իրականացված «PhyloChip™»-ով, 
ցույց են տալիս, որ #1 պրոբիոտիկի օգ
տագործումը նպաստում է հիվանդների 
աղիքային միկրոֆլորայում լակտոբակ
տերիաների OTU -երի ավելացմանը և 
հակառակը` «Escherichia» բակտերիա
ների OTU -երի նվազմանը [նկար 1, 2]: 

Հետազոտությունները վկայում են 
նաև, որ «Escherichia» բակտերիների 
տարածվածությունը հիվանդների աղի
քային միկրոբիոտայում հավաստիորեն 
ավելանում է «#2 Կոլիբակտերոն» պրո
բիոտիկն ընդունելուց անմիջապես հե
տո, ինչը դիտվում է նաև PhyloChip™ 
անալիզի արդյունքում [նկար 3]:

Աղիքային Escherichia և Lactobacillus 
բակտերիաների համար կատարվել է 
նաև PhyloChip™ անալիզի և կուլտու
րալ մեթոդի համեմատական վերլուծու
թյուն [նկար 4, 5]: Համեմատությունների 
համար օգտագործվել են «PhyloChip™» 
անալիզի հիբրիդիզացիայի ցուցա
նիշները և կուլտիվացիոն մեթոդի օգ
նությամբ գնահատված բակտերիալ 
խտությունները՝ մինչ պրոբիոտիկաթե
րապիան և նրանից հետո (a և b փու
լեր): Համեմատությունների համար 
օգտագործվել են a և b փուլերին հա
մապատասխանող հիբրիդիզացիայի 
ցուցանիշների և կուլտիվացիոն մեթոդի 
օգնությամբ գնահատված բակտերիալ 
խտությունների հարաբերակցություն
ները: Արդյունքները ներկայացված են 
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նկար 4- 5-ում:
Համաձայն ուսումնասիրությունների 

արդյունքների՝ երկու մեթոդների օգ
նությամբ «Escherichia» և «Lactobacillus» 
բակտերիաների համար ստացված 
տվյալների միջև գոյություն ունի համա
պատասխանություն: Չնայած վիճակագ
րական հավաստի արդյունքներին (հա
մապատասխանաբար P = 0.002517 և P = 
0.034257), այնուամենայնիվ, նկար 4-5-ի 
տվյալները նաև վկայում են, որ կուլտու
րալ և «PhyloChip™» անալիզ տվյալների 
միջև որոշ նմուշների դեպքում կան ան
համապատասխանություններ:

Հայտնի է, որ սնունդը կարող է ազ
դել աղիքային միկրոբիոտայի քա
նակական և որակական կազմի վրա 
[de Wouters T., Dore J., Lepage P., 2012; 
Albenberg L.G., 2012]: Որոշ նմուշներում 

PhyloChip™ անալիզի և կուլտուրալ 
մեթոդի տվյալների միջև վերը նկա
րագրված տարբերությունները (նկար 
4) կարող են բացատրվել աղիքային 
միկրոբիոտայի վրա սննդի գործոնի 
ազդեցությամբ: Մյուս կողմից` կուլտու
րալ անալիզի ժամանակ հաշվի է առն
վել միայն լակտոզ-դրական կոմենսալ 
«Escherichia»-ների քանակը, ինչը ևս կա
րող էր ազդել «PhyloChip™» անալիզի և 
կուլտուրալ մեթոդի տվյալների միջև 
տարբերության առաջացմանը:

Այսպիսով՝ դասական կուլտուրալ 
մեթոդի և նորագույն «PhyloChip™» 
անալիզի հետազոտության տվյալները 
ցույց են տվել այդ երկու մեթոդների ար
դյունքների համապատասխանույթունը:

Հոդվածի ներկայացման տարեթիվը՝ 
12.03.2015
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Несмотря на развитие генетических методов идентификации микроорганизмов, микро­
биологический культуральный метод до сих пор широко применяется в медицинской и вете­
ринарной практике Республики Армения. Существуют опасения, что, помимо невозможности 
оценки некультивируемых видов микроорганизмов, применение культурального метода дает 
неоднозначные результаты и для культивируемых бактерий. Представленные исследования 
свидетельствуют о том, что культуральный анализ может с уверенностью применяться для 
идентификации бактерий родов Escherichia и Lactobacillus при оценке кишечного дисбактериоза.
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Despite the development of genetic methods for identification of microorganisms, 
microbiological cultural method is still widely used in medical and veterinary practice in the 
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The present study suggests that the cultural analysis can safely be used to identify the bacteria 
of the genera Lactobacillus and Escherichia when assessing intestinal dysbacteriosis
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ՀԱՎԵԼՎԱԾ

Նկար 1. «Lactobacillus» աղիքային մանրէների տարածվածությունը պարբերական հիվանդությամբ անձանց 
շրջանում «Նարինե» պրոբիոտիկի մեկ ամսյա օգտագործումից անմիջապես հետո: 

Նկար 2. «Escherichia» դասի աղիքային մանրէների տեղաբաշխումը պարբերական հիվանդությամբ անձանց 
աղիքային միկրոբիոտայում #1 պրոբիոտիկի մեկամսյա օգտագործումից հետո PhyloChip™ անալիզի տվյալ

ներով:
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Ն կար 3. PhyloChip™ անա լի զի տվյ ալ նե րով աղի քային Escherichia ման րէ նե րի տե ղա բաշ խու  մը պար բե րա կան 
հի վան դու  թյամբ ան ձանց շր ջա նու մ #2 պրո բի ո տի կի մի  ամ սյա օգ տա գոր ծու  մի ց ան մի  ջա պես հե տո:

Ն կար 4. Պար բե րա կան հի վան դու  թյամբ ան ձանց կեղ տի նմու շ նե րու մ Escherichia բակ տե րի ա նե րի քա նա կա-
կան հա մե  մա տու  թյու  նը: Անա լիզ նե րը կա տար վել են կու լ տու  րալ և PhyloChip™ մե  թոդ նե րով: Հա մե  մատ վել են 
11 պար բե րա կան հի վանդ նե րի a և b փու  լե րի տվյ ալ նե րը` նախ քան պրո բի ո տիկ/պ լա ցե բո ըն դու  նե լը` a, և b` 

դրա նից հե տո:
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Նկար 5. Պարբերական հիվանդությամբ անձանց կեղտի նմուշներում Lactobacillus բակտերիաների քանակ
ների համեմատությունը: Անալիզները կատարվել են կուլտուրալ և PhyloChip™ մեթոդներով: Համեմատվել 

են 15 հիվանդների a և b փուլերի տվյալները` նախքան պրոբիոտիկ/պլացեբո ընդունելը` a, և b` դրանից 
հետո:


