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[384]. Некоторые элементы генома человека как клеточного, так и вирусного происхождения могут рассматриваться в качестве маркеров основных групп генетически детерминируемых болезней человека. Такое определение функциональной значимости элементов генома человека способствует более глубокому пониманию
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эффективности лечения и прогноза исхода болезни, а также для скрининга 10 населения и формирования групп риска развития генетически детерминируемой патологии. Актуальность генетических темы в определятся развитии основополагающей с ролью элементов заболеваний наследственным болезней предрасположением. Причины и
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