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Товч утга
ХДВ-ийн 8 хэв шинжээс хамгийн түгээмэл тархсан нь ХДВ-1 юм. ХДВ-
ийн нуклеотидын дараалалд гарсан зарим мутацийн үр дүн нь дархлааны 
урвалаас бултан зайлах нөхцөл бүрдүүлдэг. Хүний HLA аллел нь хамгийн 
өндөр полиморф шинжтэй ген бөгөөд ХДВ-ийн хэв шинжийн тархалт улс 
орон бүрт харилцан адилгүй байгаа нь бид өөрийн орны нөхцөлд энэхүү 
судалгааг хийх үндэслэл боллоо. Монгол хүн амаас ялгасан ХДВ-ийн 
популяцид HLA-Ⅰ  ангийн молекулаар илчлэгдэх боломжит эпитопийг 
тодорхойлж, эпитопийн бүсд dN ба dS мутацийг илрүүлэхийг зорилоо.
  
Монгол хүн амаас ялгасан ХДВ-ийн 132 шинжлэгдэхүүнд нуклеотидийн 
дараалал тогтоох шинжилгээний дүнгээр ХДВ-1-р хэв шинжийн  4 
дэд хэв шинж илэрсэн. Эдгээр дэд хэв шинжийн 2 нь 1с ба 1d бүлэгт 
хамаарагдаж байсан бол бусад 2 бүлэг нь шинэ дэд бүлэг байв. ХДВ-ийн 
нуклеотидийн 30 байршилд dN, 60 байрлал дээр dS мутацийг илэрлээ. 
HLA-Ⅰ ангийн 85 молекул тогтоож, ХДВ-ийн эпитопийг тодорхойлоход 
HLA-Ⅰ ангийн 35 молекул ХДВ-ийн эпитопийг илчлэх боломжтой байв. 
HLA-B*27:05 (49 эпитоп), HLA-B*41:01 (26 эпитоп), HLA-C*03:03 (22 
эпитоп), HLA-B*55:02 (19 эпитоп), HLA-A*68:01 (15 эпитоп) тус бүр 
илчлэх боломжтойг тогтоолоо. Харин HLA-A*01:01, HLA-A*11:01, 
HLA-A*:02:07 молекулууд тус бүр 1-2 эпитоп илчлэх боломжтой байв. 

ХДВ-ийн эпитопийг илчлэх хамгийн өндөр боломжит 
HLA-B*27:05 молекул байна. Эпитопийн бүсд үүссэн dN мутаци 
нь дархлааны хариу урвалаас зайлсхийх нөхцлийг бүрдүүлж байна. 

Үндэслэл 
ХДВ нь РНХ агуулсан, ХБВ-ийн гадаргуугийн 
бүрхүүлээр бүрхэгдсэн өвөрмөц вирус юм. ХДВ 
нь элэгний архаг халдварт өвчин үүсгэх ба элэгний 
хавдар, хатуурал үүсгэдэг1. Монгол улсад ХДВ-ийн 
тархалт нь бусад орнуудтай харьцуулахад маш өндөр 
байдаг1-3. ХДХВ. ХЦВ, ХБВ зэрэг архаг халдварууд 
нь эпитопийн бүсд мутацид орж дархлааны хариу 
урвалаас зайлсхийдэг нь сүүлийн үеийн судалгааны 
ажлуудад дурдсан байна3. ХДВ-ийн аминхүчлийн 
дараалалд гарсан мутаци нь дархлааны хариу урвалаас 
зайлсхийх нөхцөлийг бүрдүүлж болох юм4. ХДВ-ийн 
8 хэв шинжээс хамгийн түгээмэл тархсан нь ХДВ-1 ба 
ХДВ-1 хэд шинж нь дотроо 5 дэд бүлд хуваагддаг5.   

Хүний HLA аллел нь хамгийн өндөр полиморф 
шинжтэй ген бөгөөд ХДВ-ийн хэв шинжийн тархалт 
улс орон бүрт харилцан адилгүй байгаа нь бид өөрийн 
орны нөхцөлд энэхүү судалгааг хийх үндэслэл боллоо. 
Зорилго 
Монгол хүн амаас ялгасан ХДВ-ийн популяцид HLA-
Ⅰ  ангийн молекулаар илчлэгдэх боломжит эпитопийг 
тодорхойлж, эпитопийн бүсэд dN ба dS мутацийг 
илрүүлэх  

Зорилт 
1. Судалгаанд хамруулсан хүн амаас ялгасан ХДВ-

ийг ялган,  LHDAg генийн дараалал тогтоох
2. ХДВ-ийн генийн шинжилгээнд дүн шинжилгээ 

хийх



Зураг 5. Эпитоп ба dN мутац. Босоо тэнхлэгт амиин 
хүчлийн байрлал, хэвтээ тэнхлэгт HLA  аллел, амин 

хүчлийн байрлалыг тоогоор тэмдэглэв. 

HLA аллелийн популяци дах давтамж ба ХДВ-ийн 
эпитопийн тоо нь урвуу хамааралтай байсан бөгөөд 
хүн амын дунд хамгийн бага давтамжтай HLA аллел 
хамгийн олон ХДВ-ийн эпитопийг илчлэх боломжтой 
байсан ба харин хүн амын дунд хамгийн өндөр 
давтамжтай HLA аллел хамгийн цөөн ХДВ-ийн 
эпитопийг илчэлж байв (Зураг 6.). 

Зураг 6. HLA аллелийн давтамж ба эпитопийн тоо. 
HLA аллелийн харгалзах баганын дээд хэсэгт ХДВ-ийн 
илчлэх боломжтой эпитопийн тоо, доод баганад HLA

аллелийн популяцийн давтамжийг харууллаа. 
Хэлцэмж 
Монгол улсад тархсан ХДВ генотипийн хувьд өмнө 
хийгдэж байсан судлагааны ажлын үр дүнтэй адил 
буюу ХДВ-1 хэд шинж тархсан байна . Сүүлийн 
үед ХДВ-1 хэв шинжийг дотор нь 5 дэд бүлэг (1a-e) 
болгон  хуваах болсон5,10 ба бидний судалгаанд 1c, 1d 
дэд бүлэг илэрсэн ба бусад 2 бүлэг нь шинэ дэд бүлэг 
байж болох юм. ХДВ-1c нь Хятад болон Зүүн Азийн 
Вьетнам, Япон зэрэг оронд өргөн тохиоллддог бол 1d 
нь Иран, Турк зэрэг оронд тархсан байдаг.  

Хади нарын судалагаанд HLA*B:27 аллелтай хүмүүст 
ХДВ-ийн 100-109 дахь аминхүчлийн дараалалд мутац 
болсноор эпитоп илчлэх боломжгүй байгааг дурдсан 
байна . Түүнчлэн HLA*B:27 аллел ХДХВ, Томуугийн 
вирус, ЭБВ зэрэг олон вирусийн халдварын үед 
эпитопийг илчилдэг . Энэ нь HLA*B-27 аллел 

вирусын халдварын үед эпитоп илчлэх магадлал 
хамгийн өндөр аллел болохийг харуулж байна. 

 Бидний өмнөх судалгаанд 45 HLA хамааралт вирусийн 
дархлааны зайлсхийх мутацийг илрүүлсэн бөгөөд 
үүнээс HLA-B*37, HLA-A*68, HLA-A*33 аллел 
хамааралт мутац хамгийн их тохиолдох боломжтойг 
тогтоосон . Харин энэ удаагийн судалгааны үр дүнгээс 
харахад HLA-B*37, HLA-A*33 аллелуудын эпитопийн 
бүс дэх мутац нь дээрх судалгааны ажилтай адилхан, 
харин HLA-A*68 (81,172 дахь аминхүчил) дээр 
өөр байв. Энэ нь эпитопийн бүс дэх dN мутацийг 
тодорхойлохдоо ХДВ-ийн популяцийн дунд 
давамгайлж буй мутацийг илрүүлсэнтэй холбоотой 
байж болох юм. Өөрөөр хэлбэл өмнөх судалгаанд 
дурдсан HLA-A*68 хамааралт мутац нь монгол хүн 
амын дунд эргэлдэж буй ХДВ-ийн популяцид dS 
мутацаас бага байгааг харуулж байна. Энэ нь dN ба dS  
мутацийг илрүүлэх тооцоололтой холбоотой юм.
  
 Дүгнэлт 
ХДВ-ийн эпитопийг илчлэх хамгийн өндөр боломжит 
HLA-B*27:05 молекул байна. Эпитопийн бүсд үүссэн 
dN мутаци нь дархлааны хариу урвалаас зайлсхийх 
нөхцөлийг бүрдүүлж байна.
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Арга зүй. 
8 аймгийн aHDV эерэг 281 хүмүүсийн шинжлэгдэхүүнд 
ХДВ-ийн   нуклоетидийн дараалал тогтоох шинжилгээг 
“Sanger sequence”. ХДВ-ийн филогенетикийн модыг 
mrBayes6  программаар, GTR  модел, MCMC 20 000 
000, өгөгдлөөр зурсан. 
HLA-Ⅰ ангийн молекулыг 215 шинжлэгдэхүүнд “MiS-
eq NGS” шинжилгээний аргаар тогтоосон. ХДВ-ийн 
вирусийн dN ба dS сонголтыг SLAC7 программаар 
тогтоосон.  ХДВ-ийн эпитопийг mhcflurry_2.0.68 
программаар тодорхойлсон. 

Үр дүн 
Монгол хүн амаас ялгасан ХДВ-ийн 131 
шинжлэгдэхүүнд нуклеотидийн дараалал тогтоох 
шинжилгээний дүнгээр ХДВ-1-р хэв шинжийн  4 
дэд хэв шинж илэрсэн (Зураг 1). 1с ба 1d бүлэгт 
хамаарагдаж байсан бол бусад 2 бүлэг нь шинэ дэд 
бүлэг байв. Эдгээр 4 дэд зүйлүүдэд шинжлэгдэхүүн 
цуглуулсан аймаг, сумдын ялгарал ажиглагдаагүй. 
Өөрөөр хэлбэл ХДВ-ийн дэд  хэв шинжийн тархалт 
бүс нутгуудад ижил тархсан байв. 

Зураг 1.  ХДВ-ийн филогенетикийн мод. Улаан өнгөөр 
лавламж нуклеотидийн дарааллыг тэмдэглэв. Монгол 

улсад тархсан ХДВ-ийг хар өнгөөр тэмдэглэв.  
ХДВ-ийн нуклеотидийн 30 байршилд dN, 60 байрлал 
дээр dS мутац илэрсэн (Зураг 2). 

Зураг 2. ХДВ-ийн нуклеотидийн дараалалд dN ба dS 
мутац. Нэмэх утга уруу dN мутац, хасах утга уруу dS 

мутацийн тохиодлын тоог харуулсан. 

HLA-Ⅰ ангийн 85 молекул тогтоож, ХДВ-ийн эпитопийг 
тодорхойлоход HLA-Ⅰ ангийн 35 молекул ХДВ-ийн 
эпитопийг илчлэх боломжтой байв. HLA-B*27:05 
(49 эпитоп), HLA-B*41:01 (26 эпитоп), HLA-C*03:03 
(22 эпитоп), HLA-B*55:02 (19 эпитоп), HLA-A*68:01 
(15 эпитоп) тус бүр илчлэх боломжтойг тогтоолоо. 
Харин HLA-A*01:01, HLA-A*11:01, HLA-A*:02:07 
молекулууд тус бүр 1-2 эпитоп илчлэх боломжтой 
байв.  (Зураг 3).

 
Зураг 3. ХДВ-ийн эпитопийг илчлэх боломжтой 

HLA аллел. Босоо тэнхлэгт эптопийн тоо, хэвтээ 
тэнхлэгт HLA аллелийг харуулав.

 
Сонирхолтой нь монгол хүн амын дунд хамгийн өндөр 
тархсан HLA*A24:02, HLA*A02:01, HLA*B51:01, 
HLA*B58:01, HLA*C06:02, HLA*C03:04 аллелууд 
ХДВ-ийн эпитоптийг илчлэх боломжгүй байв. 

HLA аллел бүр дэх илчлэх боломжтой эпитоп нь 
өвөрмөц HLA аллелд ичлэгдэх боломжтой байсан ба 
нэг эпитопийг хоёр өөр HLA аллел илчлэх боломжүй 
байв. HLA аллел өвөрмөц эпитоп ба ХДВ-ийн dN 
мутацийг нэгтэгж үзэхэд 36 амин хүчлийн байрлал 
дээр амин хүчил өөрчлөгдсөн dN мутац илэрч байлаа 
(Зураг 4). 

Зураг 4. ХДВ-ийн эпитопийн бүс дэх мутац. Босоо 
тэнхлэгт амин хүчлийн байрлал, хэвтээ тэнхлэгт 
HLA  аллел, хар өнгөөр dN мутаци, хөх өнгөөр dS  

мутац, ногоон өнгөөр neutral  мутацийг тодорхойлов. 

ХДВ-ийн 75-150 дах амин хүчлийн дараалалд 19, 
1-50 дах амин хүчлийн дараалалд  9, 150-180 дах 
аминхүчлийн байралд 6 dN  мутац илэрлээ. Харин 50-
75 дахь амин хүчлийн байрлал дээр dN мутац илрээгүй 
бөгөөд энэ бүсэд 47 эпитоп илчлэгдэх боломжтой байв 
(Зураг 5). 
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Зураг 5. Эпитоп ба dN мутац. Босоо тэнхлэгт амиин 
хүчлийн байрлал, хэвтээ тэнхлэгт HLA  аллел, амин 

хүчлийн байрлалыг тоогоор тэмдэглэв. 

HLA аллелийн популяци дах давтамж ба ХДВ-ийн 
эпитопийн тоо нь урвуу хамааралтай байсан бөгөөд 
хүн амын дунд хамгийн бага давтамжтай HLA аллел 
хамгийн олон ХДВ-ийн эпитопийг илчлэх боломжтой 
байсан ба харин хүн амын дунд хамгийн өндөр 
давтамжтай HLA аллел хамгийн цөөн ХДВ-ийн 
эпитопийг илчэлж байв (Зураг 6.). 

Зураг 6.  HLA аллелийн давтамж ба эпитопийн тоо. 
HLA аллелийн харгалзах баганын дээд хэсэгт ХДВ-ийн 
илчлэх боломжтой эпитопийн тоо, доод баганад HLA 

аллелийн популяцийн давтамжийг харууллаа. 
Хэлцэмж 
Монгол улсад тархсан ХДВ генотипийн хувьд өмнө 
хийгдэж байсан судлагааны ажлын үр дүнтэй адил 
буюу ХДВ-1 хэд шинж тархсан байна9. Сүүлийн 
үед ХДВ-1 хэв шинжийг дотор нь 5 дэд бүлэг (1a-e) 
болгон  хуваах болсон5,10 ба бидний судалгаанд 1c, 1d 
дэд бүлэг илэрсэн ба бусад 2 бүлэг нь шинэ дэд бүлэг 
байж болох юм. ХДВ-1c нь Хятад болон Зүүн Азийн 
Вьетнам, Япон зэрэг оронд өргөн тохиоллддог бол 1d 
нь Иран, Турк зэрэг оронд тархсан байдаг.  

Хади нарын судалагаанд HLA*B:27 аллелтай хүмүүст 
ХДВ-ийн 100-109 дахь аминхүчлийн дараалалд мутац 
болсноор эпитоп илчлэх боломжгүй байгааг дурдсан 
байна11. Түүнчлэн HLA*B:27 аллел ХДХВ, Томуугийн 
вирус, ЭБВ зэрэг олон вирусийн халдварын үед 
эпитопийг илчилдэг12. Энэ нь HLA*B-27 аллел 

вирусын халдварын үед эпитоп илчлэх магадлал 
хамгийн өндөр аллел болохийг харуулж байна. 

 Бидний өмнөх судалгаанд 45 HLA хамааралт вирусийн 
дархлааны зайлсхийх мутацийг илрүүлсэн бөгөөд 
үүнээс HLA-B*37, HLA-A*68, HLA-A*33 аллел 
хамааралт мутац хамгийн их тохиолдох боломжтойг 
тогтоосон4. Харин энэ удаагийн судалгааны үр дүнгээс 
харахад HLA-B*37, HLA-A*33 аллелуудын эпитопийн 
бүс дэх мутац нь дээрх судалгааны ажилтай адилхан, 
харин HLA-A*68 (81,172 дахь аминхүчил) дээр 
өөр байв. Энэ нь эпитопийн бүс дэх dN мутацийг 
тодорхойлохдоо ХДВ-ийн популяцийн дунд 
давамгайлж буй мутацийг илрүүлсэнтэй холбоотой 
байж болох юм. Өөрөөр хэлбэл өмнөх судалгаанд 
дурдсан HLA-A*68 хамааралт мутац нь монгол хүн 
амын дунд эргэлдэж буй ХДВ-ийн популяцид dS 
мутацаас бага байгааг харуулж байна. Энэ нь dN ба dS  
мутацийг илрүүлэх тооцоололтой холбоотой юм.
  
 Дүгнэлт 
ХДВ-ийн эпитопийг илчлэх хамгийн өндөр боломжит 
HLA-B*27:05 молекул байна. Эпитопийн бүсд үүссэн 
dN мутаци нь дархлааны хариу урвалаас зайлсхийх 
нөхцөлийг бүрдүүлж байна.
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Товч утга  
Үндэслэл: Нурууны өвдөлт нь хүн амын дунд өргөн тархсан бөгөөд 
10 хүний 8 нь амьдралынхаа туршид их, бага хэмжээгээр нурууны 
өвдөлтөнд өртөж байгаа талаар цөөнгүй судалгаанд дурьджээ. Нурууны 
нийт өвдөлтийн 85 орчим хувь нь булчингийн чангарал, хатуурал, хэт 
ачааллын улмаас үүсдэг талаар судлаачид тэмдэглэсэн байна. Мөгөөрсөн 
жийргэвчийн эмгэг, мэдрэлийн ёзоорын дарагдал, зарим хугаралууд 
болон хавдар зэрэг тохиолдлууд 15 орчим хувийг эзэлж байна . Харин 
манай оронд нурууны өвөрмөц бус өвдөлтийн талаар цөөн судалгаа 
байгаа хэдий ч хөдөлгөөний чадвар алдалт, урт хугацааны хөдөлгөөн 
засал эмчилгээний талаарх судалгааны ажил байхгүй байна. 

Түлхүүр үг: 
нурууны өвдөлт, хөдөлгөөний 
хязгаарлалт, хөдөлгөөн засал

Зорилго: Бүсэлхий нурууны өвөрмөц бус архаг 
өвдөлтийн хөдөлгөөн засал эмчилгээний үр дүнд 
гарах биомеханикийн өөрчлөлтийг судлах. Арга, 
аргачлал: Бид эмнэлзүйн туршилт судалгааны  загвар 
ашиглан энэхүү судалгааг хийж гүйцэтгэв. Судалгаанд 
нийт нурууны өвөрмөц бус архаг өвдөлттэй 18-50 
насны 25 оролцогчыг хамруулсан. Эмчилгээний өмнө 
болон дараа нийт оролцогчдын бүсэлхий нурууны 
хөдөлгөөний хяналтыг нугалах, тэнийлгэх, эргэх 
хөдөлгөөнийг тодорхойлох 6 тестийг тус тус ашиглан 
тодорхойлсон.  Мөн нурууны өвдөлттэй бүлгийн 
хөдөлгөөний чадвар алдалтыг Роланд Моррис үнэлгээг 
ашиглан тодорхойлов. Мөн судалгаанд оролцогчдод 
биемахбодын 3 хэмжээст хөдөлгөөнийг тодорхойлох 
чадвар бүхий Xsens 3D motion analysis системийг 
ашиглаж багана нурууны хөдөлгөөн болон алхааны 
дүн шинжилгээ хийсэн. Банана нурууны хөдөлгөөний 
хяналт сайжруулах хөдөлгөөн засал эмчилгээ 12 долоо 
хоног хийсэн.

Үр дүн: Эмчилгээний өмнө хөдөлгөөний чадвар алдалт 
Роланд Моррисын үнэлгээгээр 20.9 (11.8), эмчилгээний 
дараа 5.4 (5.8), тайван үеийн өвдөлт эмчилгээний 
өмнө 4.1 (1.6), эмчилгээний дараа 0.9 (1.2), хөдөлгөөн 
хийх үеийн өвдөлт эмчилгээний өмнө 5.7 (1.3), 
эмчилгээний дараа 2.2 (1.2) байна. Банана нурууны 
хөдөлгөөний хяналт алдагдлын өөрчлөлт эмчилгээний 

өмнө 3.5 (1.2) эмчилгээний дараа 0.9 (1.0) статистик ач 
байлаахолбогдол бүхий өөрчлөлт ажиглагдлаа. Багана 
нурууны кинематикийн зарим үзүүлэлтүүд хөдөлгөөн 
засал эмчилгэний үр дүнд статистик ач холбогдол 
бүхий сайжрал (p<0.05) ажиглагдав. Дүгнэлт: 
Нурууны өвөрмөц бус архаг өвдөлтийн үед багана 
нурууны  хөдөлгөөн, хөдөлгөөний хяналт буурч, 
чадвар алдалт нэмэгдэж, хөдөлгөөн засал эмчилгээний 
үр дүнд хөдөлгөөн, хөдөлгөөний хяналт сайжирч, 
чадвар алдалт буурч байна. 

Үндэслэл: Нурууны өвдөлт нь хүн амын дунд өргөн 
тархсан бөгөөд 10 хүний 8 нь амьдралынхаа туршид 
их, бага хэмжээгээр нурууны өвдөлтөнд өртөж байгаа 
талаар цөөнгүй судалгаанд дурьджээ. Нурууны нийт 
өвдөлтийн 85 орчим хувь нь булчингийн чангарал, 
хатуурал, хэт ачааллын улмаас үүсдэг талаар судлаачид 
тэмдэглэсэн байна. Мөгөөрсөн жийргэвчийн эмгэг, 
мэдрэлийн ёзоорын дарагдал, зарим хугаралууд болон 
хавдар зэрэг тохиолдлууд 15 орчим хувийг эзэлж 
байна . Нурууны өвөрмөц бус өвдөлт нь харьцангуй 
түгээмэл тохиолдох бөгөөд  хэт ачаалал болон чангарал 
нь буруу байрлалтай удаан суух, хүнд юм өргөх, нэг 
хөдөлгөөнийг олон дахин давтан хийх, удаан зогсох 
зэргээс үүдэлтэй талаар олон тооны судалгаанд 
дурьджээ . 
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