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Наследственность  

как этиологический фактор психических заболеваний 

   

 

1857 Теория о дегенератах  B.A. Morel 

 

1885 Метод прямых нисходящих поколений 

1900  «наследственные 

единицы (Erbeinheiten) психических расстройств» Korens, de Fries, 

Chermak 

1907-1912 «Метод братьев и сестер» Юдин Т.И., Shlub, Albrecht  

1901- 

1910 

Антагонизм между МДП, паранойей и ранним слабоумием Foster, 

Shtormeier, Kraepelin 

1911 Первые генеалогические исследования 

ХХ век: Близнецовый метод. Открытие ДНК. Диагностика хромосомных 

аномалий. 

Понятие о многофакторных заболеваниях. 

ХXI век Биопсихосоциальная модель шизофрении. 

Расшифровка полного генома человека 



XXI век: новая реальность 

Биологические микрочипы,  

совмещающие полупроводниковые технологии  

и биохимический анализ,  

позволяют осуществить  

мультипараметрический анализ  

множества генов в режиме реального времени.  

Их чувствительность не только сопоставима  

со стандартными амплификационными 

методами  

ДНК-диагностики,  

но в некоторых случаях и превосходит их.  



Переход от МКБ / DSM:  

Интегративная Матрица Research Domain Criteria 

(RDoС) 

CUTHBERT B. N. World Psychiatry 2014;13:28–35 



Исследование эндофенотипических, нейрофизиологических и  

молекулярно-генетических  

индикаторов реализации психологических  

и эмоциональных личностных свойств у людей с особенностями социальных  

коммуникаций и представителей различных этнических и социальных групп  

(координатор – акад. Н.А. Колчанов)  

ФИЦ Институт цитологии и генетики СОАН, 2012  



акад. Н.А. Колчанов, 2000; 2005 



Консорциум психиатрической 

геномики 
Создан в начале 2007 года. 

В настоящее время объединяет более 800 исследователей из 38 

стран. 

Фокус исследования – аутизм, депрессия, шизофрения, 

маниакально-депрессиврный психоз, болезнь с 

гиперактивностью и дефицитом внимания 

С 2007 по 2015 год собрана информация о более чем 900 000 

пациентах 



то 99,9% генетического кода  



ЭПИГЕНЕТИКА – ВОПРОСОВ БОЛЬШЕ ЧЕМ ОТВЕТОВ 

изучение закономерностей 

эпигенетического наследования — 

изменения экспрессии генов или 

фенотипа клетки, вызванных 

механизмами, не затрагивающими 

последовательности ДНК. 



Harvard Medical School:  

Boston Children’s Hospital,  

Brigham and Women’s Hospital 

Цель - верификация 1700 генетических маркеров  

риска развития детских болезней 

Дизайн: Сравнение секвенированных геномов  

240 детей из отделения интенсивной терапии 

240 здоровых детей.  

Катамнез – 5 лет 

Компиляция результатов научного клинического и 

генетического обследования: 

Проект Национального Института Здоровья (NIH) США,  

посвященный построению централизованного геномного 

ресурса,  

Цель – накопление знаний, определение клинической 

значимости генных вариаций  

для использования в медицине и уточнения исследований.  

Популяризация и распространение информации и ресурсов  

для неограниченного использования в сообществе.  



БИОИНФОРМАЦИОННЫЕ 

СИСТЕМЫ: 
• Медицинская генетика 

• UGENE — свободный русскоязычный инструмент, множественное выравнивание 

нуклеотидных и аминокислотных последовательностей, филогенетический анализ, 

аннотирование, работа с базами данных. 

• -Velvet — сборщик геномов 

• -ZENBU - обобщение результатов 

• T-Coffee — множественное прогрессивное выравнивание нуклеотидных и аминокислотных 

последовательностей 

• Seaview — филогенетический анализ (с графическим интерфейсом) 

• Muscle — множественное сравнение нуклеотидных и аминокислотных последовательностей. 

Более быстрая и точная по сравнению с ClustalW 

• -PHYLIP — пакет филогенетических программ 

• -Phylo_win — филогенетический анализ. Программа имеет графический интерфейс. 

• JalView — редактор множественного выравнивания нуклеотидных и аминокислотных 

последовательностей 

• BLAST— поиск родственных последовательностей в базе данных нуклеотидных и 

аминокислотных последовательностей 

• -Clustal — множественное выравнивание нуклеотидных и аминокислотных 

последовательностей 

• -DnaSP — анализ полиморфизма последовательностей ДНК 

• -FigTree — редактор филогенетических деревьев 

• ACT (Artemis Comparison Tool) — геномный анализ 

• Bioconductor — масштабный FLOSS-проект, предоставляющий множество отдельных пакетов 

для биоинформатических исследований. 

• -BioEdit — редактор множественного выравнивания нуклеотидных и аминокислотных 

последовательностей 

• -BioNumerics — коммерческий универсальный пакет программ 

 



Интерфейс – Модуль интерпретации 

xGenCloud 



БАЗА ЗНАНИЙ 

 Фенотипические признаки – более 10 000 терминов; 

 Средовые факторы – 120 единиц; 

 Болезни семейного анамнеза – около 3000 заболеваний; 

 Каталог генных сетей – более 500 сетей; 

 Каталог генетических ассоциаций – более 80 000 

единиц; 

 Каталог полиморфизмов – более 50 млн. единиц. 

xGenCloud - 

БИОИНФОРМАЦИОННЫх 

система в психиатрии  



Интерфейс – Список генов xGenCloud 



Интерфейс – главное окно 

xGenClou

d 



Интерфейс – ввод фенотипа 

пациента 

xGenClou

d 



xGenClou

d ФОРМИРОВАНИЕ БАЗЫ ЗНАНИЙ 

OMIM HMDB GAD FARMGKB 

База знаний 

Первичная база  

данных 

GAD SNP 

PUBMED 

 

Gene ontology 

Disease  

ontology 

Phenotype  

ontology 

Phenotype  

ontology 

Собственные 
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PUBMED Text mining machine 



ПЕРСПЕКТИВНЫЕ  

ИССЛЕДОВАТЕЛЬСКИЕ ПРОЕКТЫ  
 

• Определение предикторов когнитивных нарушений при 
эндогенных заболеваний с разработкой новейших 
стратегий психофармакотерапии и немедикаментозных 
методов лечения, профилактической помощи имеющие 
первоочередное значение для оптимизации затраты 
ресурсов. 

 

 

• Персонализированная стратегия преодоления 
резистентности психофармакотерапии  

 

 

• Дифференциальная диагностика и первичная 
профилактика раннего детского аутизма  


