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Գ.00.02 «Կենսաֆիզիկա, կենսաինֆորմատիկա» մասնագիտությամբ ասպիրանտուրայի 
ընդունելության քննական հարցաշար 

 
1. Նուկլեինաթթուների (ԴՆԹ, ՌՆԹ) կառուցվածքային և ֆունկցիոնալ 

առանձնահատկությունները։ Կրկնակի պարուրաձև կառուցվածքը, ՌՆԹ-ի 
տեսակները և դրանց դերը բջջում։ 

2. Սպիտակուցների կառուցվածքը և ֆունկցիան։ Առաջնային, երկրորդային, 
երրորդային և չորրորդային կառուցվածքային մակարդակները, ամինաթթվային 
հաջորդականության և ֆունկցիայի կապը։ 

3. Կենսաբանության կենտրոնական դոգման և գենի էքսպրեսիայի կարգավորման 
մակարդակները (տրանսկրիպցիոն, հետտրանսկրիպցիոն, էպիգենետիկական)։ 

4. Սեքվենավորման տեխնոլոգիաների դասակարգումը։ Sanger, NGS (Illumina) և 
երրորդ սերնդի (PacBio, Oxford Nanopore) սեքվենավորման մեթոդների 
նմանությունները և տարբերությունները։ 

5. Կենսաինֆորմատիկական տվյալների ֆորմատների ընդհանուր նկարագիր 
(FASTA, FASTQ, BAM, VCF)։ FASTA և FASTQ ֆայլերի կառուցվածքային 
առանձնահատկությունները և կիրառելիության ոլորտները։ 

6. Հաջորդականությունների զույգային հավասարեցումը (pairwise alignment)։ Գլոբալ 
և լոկալ հավասարեցումների տարբերությունները (Needleman-Wunsch, Smith-
Waterman ալգորիթմներ)։ 

7. Բազմակի հաջորդականությունների հավասարեցումը (multiple sequence 
alignment)։ Կիրառությունը կոնսերվատիվ տեղամասերի, ֆունկցիոնալ դոմենների 
և էվոլյուցիոն կապերի հայտնաբերման համար։ 

8. Ֆիլոգենետիկայի հիմունքները։ Էվոլյուցիոն ծառերի կառուցման մոտեցումները 
(distance-based, maximum likelihood), օրթոլոգ և պարալոգ հասկացությունների 
տարբերակումը։ 

9. Վարիանտների կանչի (variant calling) ընդհանուր բնութագիրը։ Գենետիկական 
մուտացիաների դասակարգումը (SNP-ների, ինսերցիաների/դելեցիաների և 
կառուցվածքային վարիանտների տարբերակումը)։ 



10. Վիճակագրական վերլուծության հիմքերը կենսաբանական տվյալներում։ 
Հիպոթեզների ստուգման սկզբունքները (p-value, confidence interval), բազմակի 
համեմատությունների խնդիրը և դրա շտկման մոտեցումները (Bonferroni, FDR)։ 

11. Մեքենայական ուսուցման և արհեստական բանականության կիրառությունները 
կենսաինֆորմատիկայում։ Ուսուցչով (supervised) և առանց ուսուցչի (unsupervised) 
մոտեցումների տարբերությունը, գերուսուցման և վալիդացիայի կարևորությունը, 
խորը ուսուցման կիրառելիության ոլորտները կենսաբանական տվյալներում։ 

12. Քեմոինֆորմատիկայի տվյալների շտեմարանները (PubChem, ChEMBL, 
DrugBank)։ Քիմիական միացությունների արտահայտման ձևաչափերը (SMILES, 
InChI, MOL, MOL2, SDF)։ 

13. Մոլեկուլային դոկինգի հիմունքները։ Դոկինգի տեսակները։ Միացությունների 
վիրտուալ սքրինինգ։ ADMET-ի և Լիպինսկիի «Հինգի կանոնի» օգտագործումը 
դեղերի դիզայնում։ 

14. Մոլեկուլային դինամիկայի (MD) սկզբունքները։ Ուժային դաշտերի (force fields) 
ընդհանուր հասկացությունը, համակարգի նախապատրաստման փուլերը 
(սոլվատացիա, իոնացում, էկվիլիբրացիա)։ MD սիմուլյացիայի արդյունքների 
վերլուծության մոտեցումները (RMSD, RMSF)։ 

15. Դեղերի դիզայնի հիմնական փուլերը և մեթոդները, օգտագործման ոլորտները։ 
Դեղերի դիզայնի հնարավորություններն ու սահմանափակումները։ 


