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Кваліфікаційний іспит – обов’язковий компонент атестації набуття компетентностей, 

визначених стандартом вищої освіти та достатніх для професійної діяльності за спеціальністю 

091 – Біологія та біохімія. 

Кваліфікаційний іспит для здобувачів ОПП «Генетика» другого (магістерського) рівня 

вищої освіти буде проведено у грудні 2025 року. 

Формат проведення – очний. 

Екзаменаційна робота складається з 25 тестових завдань, що мають по чотири варіанти 

відповіді, з яких лише один правильний. На виконання тесту відводиться 30 хв. 

 

Програма кваліфікаційного екзамену здобувачів ОПП «Генетика» спеціальності 091 

Біологія складається з таких розділів: 

1. Проблемні питання сучасної біології 

2. Біоінформатика. 

3. Геноміка. 

4. Молекулярно-генетична діагностика. 

5. Медико-генетичне консультування. 

6. Соціальна генетика. 

7. Генетичні інженерія. 

 

Програма складена співробітниками кафедри генетики та біотехнології біологічного 

факультету Львівського національного університету імені Івана Франка. 
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1. ПРОБЛЕМНІ ПИТАННЯ СУЧАСНОЇ БІОЛОГІЇ  

Головні етапи становлення сучасної біології. Від класичної біології до геноміки 

протеоміки. Від геноміки і протеоміки до феноміки. Від феноміки до реконструкції живих 

систем. Ген-регуляторні мережі клітини. 

Клітинний цикл: структура. Структура клітинного циклу, рестрикційні точки у 

клітинному циклі та їх біохімічний зміст. Синхронізація клітинного циклу в популяції клітин. 

Роль Cdk-циклінових комплексів у регуляції клітинного циклу. Визначення і загальна 

характеристика цитокінів.  

Поліпептидні фактори росту (цитокіни) — головні регулятори проліферації і 

диференціації клітин тварин і людини. Родина інсуліноподібних факторів росту. Родина 

епідермального фактора росту. Родина тромбоцитарного фактора росту. Родина фактора росту 

фібробластів. Родина трансформуючого фактора росту бета-типу. 

Специфічні рецептори поліпептидних факторів росту.. Спряження рецепторів з 

регуляторними системами клітини. Структура плазматичної мембрани та мембранних 

рецепторів. Специфічні рецептори поліпептидних факторів росту. Інтерналізація ліганд-

рецепторних комплексів та її біологічна роль. Внутрішньоклітинна сигналізація. Рецептори та 

G-білки плазматичної мембрани: спряження між ними та роль у механізмах дії цитокінів. 

Протеїнкіназні каскади та їх роль у передачі регуляторних сигналів у клітину: сигнальний шлях 

Ras/MAPK. Сигнальні функції продуктів розщеплення фосфоліпідів. Участь протеїнкіназ А і С 

у передачі регуляторних сигналів у клітині. Сигнальний шлях JAK/STАТ у тваринних клітинах. 

Роль білків Smad у передачі регуляторних сигналів цитокінами родини трансформуючого 

фактора росту бета-типу. Транскрипційні фактори (на прикладі NFkappав). Механізми 

руйнування білків у клітинах. Роль та механізми функціонування протеасом. Роль 

білківшаперонів у клітині. Механізми транслокації білків у клітині та механізми, які визначають 

локалізацію білків у клітині. Секретовані та мембранні білки практичне застосування скерованої 

локалізації білків.  

Основні фенотипічні характеристики злоякісних клітин. Автокринна регуляція.  

Молекулярні механізми канцерогенезу. Хімічний та вірусний канцерогенез. 

Протоонкогени та онкогени. Молекулярні механізми дії білкових продуктів протоонкогенів. 

Внутрішньоклітинна локалізація та біологічні властивості білкових продуктів протоонкогенів. 

Зв'язок продуктів онкогенів із поліпептидними факторами росту. Антионкогени генисупресори 

пухлинного росту.  

Молекулярні механізми дії антионкогенів. Основні фенотипічні характеристики 

злоякісних клітин. Автокринна регуляція. Фенотипові ознаки злоякісних і трансформованих 

клітин. Особливості регуляції проліферації клітин під час злоякісного росту. Втрата 

контактного інгібування росту клітин. Автокринна регуляція клітинних функцій. Зміни у 

структурі і функціях мембранних рецепторів клітин під час злоякісного росту. Зміни у 

механізмах передачі регуляторних сигналів від рецепторів на плазматичній мембрані до 

внутрішньоклітинних молекулярних мішеней. Зміни в експресії специфічних генів під час 

злоякісного росту. Теорія багатостадійного канцерогенезу та її суть. Молекулярні механізми дії 

канцерогенів. Промотори та ініціатори канцерогенезу. Хімічний та вірусний канцерогенез: 

загальна характеристика. Структура та функції ретровірусів. Білок р53 і канцерогенез.  
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Молекулярні механізми старіння і загибелі клітин. Фізіологічна смерть клітин у 

багатоклітинних евкаріотичних організмів. Запрограмована смерть клітин. Апоптоз: 

цитоморфологічна і біохімічна характеристика. Індуктори апоптозу. Супресори апоптозу. 

Автофагія. Незапрограмована (випадкова смерть клітин, некроз).  

Молекулярні механізми поширених захворювань. Діабет і ожиріння. Патогенетичні 

аспекти діабету. Молекулярно-генетичні механізми, які лежать в основі розвитку діабету. 

Атеросклероз і серцево-судинні захворювання. Цитокіни і паракринноавтокринна регуляція при 

атеросклерозі. СНІД та автоімунні захворювання. Спадкові захворювання.  

Теорії старіння. Молекулярні механізми старіння та стратегії антистаріння. 

Генна інженерія. Генна терапія. Механізми виникнення резистентності до ліків. 

Клонування живих організмів. Стовбурові клітини. Трансгенні організми. Біовектори. 

Біоінженерія. Молекулярні механізми формування імунологічної різноманітності. Тклітинний 

та В-клітинний імунітет. Гібридомна біотехнологія та моноклональні антитіла. Прокаріотичні 

та евкаріотичні клітинні біореактори у біотехнологіях. Посттрансляційна модифікація білків: 

біологічне значення. Регуляція експресії генів під час процесів розвитку у тварин і диференціації 

їх клітин. Критичні для морфогенезу періоди в ембріогенезі тварин та їхній вплив на розвиток. 

Поняття про генетичну і епігенетичну інформацію під час процесів біологічного розвитку. 

Джерела і методи отримання стовбурових клітин. Біомедичні та етичні проблеми отримання і 

використання стовбурових клітин.  

Нанобіотехнології і наноматеріали для біології і медицини. Наноматеріали, «розумні» 

матеріали, їх використання для доставки лікарських субстанцій і генетичних матеріалів. 

Біосенсори: принципи створення і застосування.  

Біоетика: порушення етичних норм наукової діяльності. Наукова ідея, стаття, проект. 

Проблеми захисту інтелектуальної власності в науці. Екологічні проблеми: глобальне 

потепління, загроза біорізноманіттю, забруднення довкілля. Енергетичні проблеми. 

Відновлювані джерела енергії. Біопаливо. Об'єктивна біоетика: біозброя, біотероризм, 

клонування організмів, трансгенні організми, трансплантація тканин органів, отримання 

ембріональних стовбурових клітин. Суб'єктивна біоетика: порушення етичних норм наукової 

діяльності. Наукова ідея, стаття, проект - шлях до матеріальнотехнічного забезпечення наукової 

діяльності та науково-технічного прогресу людства.Проблеми захисту інтелектуальної 

власності в науці. 

 

2. БІОІНФОРМАТИКА 

Вступ до біоінформатики. Що таке ДНК і білок. Центральна догма молекулярної біології 

ХХ століття, її сучасне тлумачення з точки зору епігенетики й теорії інформації. Біоінформатика 

як синтез методів молекулярної біології, генетики, інформатики і статистики. Маргарет О. 

Дейгоф і перші моделі еволюції НАП. Теорія прийнятних точкових мутацій (РАМ) М. Дейгоф. 

Нуклеотид, кодон, амінокислотний залишок – елементарні одиниці інформації, якими оперує 

біоінформатика. Типи даних, що генерують геномні, транскриптомні і протеомні методи 

досліджень. Інтерактом. Системний аналіз. Роль біоінформатичних методів у біологічних 

дослідженнях. Журнал Nucleic Acids Research – провідник у світі біоінформатики. 
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Біоінформатичні сервіси на веб-порталі NCBI – PubMed, GenBank, Genome, Taxonomy, GEO 

datasets. Національний центр біотехнологічної інформації США (NCBI) – структура і функції.  

Математичні моделі НАП – концептуальні засади. Біологічна модель – на прикладі 

абетки і мови. Що таке інформація? Символьне повідомлення. Що таке частота, імовірність та 

вірогідність події? Імовірність (частота) трапляння підпослідовності (слова) у послідовності 

(тексті) – моделі Бернуллі і Маркова. Поняття Байєзової статистики стосовно аналізу НАП. 

Окремі випадки використання елементів Байєзової статистики, вірогідності і різноманітних 

розподілів імовірності до розв’язання біологічних питань.  

Математичні моделі еволюції нуклеотидних послідовностей. Моделі еволюції 

нуклеотидних послідовностей як приклад параметризованих моделей. Модель Джакса-Кімури 

JC69, її параметри. Теорія молекулярного годинника, її практичне застосування. Типи матриць 

заміщення – одиничні, емпіричні, параметризовані. Райони низької складності в НАП та 

повтори. Повтори – кількісно домінантна форма організації генетичного матеріалу. 

Неструктуровані білки як приклад послідовностей з низькою складністю.  

Порівняння НАП – концептуальні засади. Еволюційна спорідненість (гомологія) як 

концептуальна основа порівняння НАП. Гомологічність, подібність, ідентичність. Локальне і 

глобальне вирівнювання. Підпослідовності, прогалини, штрафи, рахунок вирівнювання. 

Еволюція НАП як процес Маркова. Моделі Маркова в аналізі генетичних послідовностей. 

Матриці мутаційних даних РАМ. Матриці BLOSUM. Емпіричні матриці кодонних заміщень і 

їхнє застосування в оцінці еволюції НАП.  

Попарне вирівнювання НАП. Принцип графічного ілюстрування попарного 

вирівнювання НАП. Типи перебудов НАП, які можна виявляти за допомогою дотплот-аналізу – 

повтори, повні і часткові інверсії. Поняття “вікна” вирівнювання. Приклади програм відкритого 

типу для дотплот-аналізу на рівні окремих генів і геномів. Методи динамічного програмування 

у вирівнюванні НАП. Алгоритм локального вирівнювання Сміта-Уотермана з використанням 

унітарної матриці заміщень. Алгоритм глобального вирівнювання Нідельмана-Ванча. 

Порівняння рахунків вирівнювання НАП на основі унітарної матриці та BLOSUM62.  

Веб-сервіс BLAST. Евристичні модифікації алгоритму локального попарного 

вирівнювання, що лежать в основі BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) – “засівні слова 

порівняння”, афінні штрафи, пороги подібності. Статистична оцінка результатів BLAST – e, p, 

bits, gaps. Родина програм BLAST – blastn, blastp, blastx, tblastn. PSI-BLAST – метод порівняння 

“профілів” білків. Структура початкової сторінки BLAST, її параметри за замовчуванням і 

можливості налаштування відповідно до мети дослідження. Структура сторінки результатів 

BLAST. Приклади вирівнювання високоподібних і віддалених НАП.  

Множинне вирівнювання НАП. Концепція множинних вирівнювань НАП. 

Прогресивний принцип множинного вирівнювання. Інформація, яку надає множинне 

вирівнювання НАП. Глобальні і локальні множинні вирівнювання. Веб-сервіси, що надають 

послугу множинного вирівнювання – CLUSTAL W2/Ω, MUSCLE, T-COFFEE. Ілюстрування 

множинних вирівнювань.   

Узагальнюючі моделі множинних вирівнювань – консенсусний рядок, паттерни. 

Синтаксис паттернів. PROSITE. Прості профілі, паттерни і позиційно-специфічні матриці 
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(PSSM/PSWM). Поняття зваженого рахунку позиції вирівнювання і псевдорахунку. Бази PSSM 

– CDD. Алгоритм PSI-BLAST.  

Приховані моделі Маркова. Генералізовані профілі. Концепція стану ознаки. Видимий 

шлях символів і прихований шлях станів. Принцип побудови й функціонування прихованої 

моделі Маркова (НММ) на прикладі аналізу 5ʹ-ділянки екзон-інтронного переходу. Сервіси на 

основі НММ – HHPred, TMHMM, GeneMark, Pfam тощо. Вступ до філогенетичного аналізу. 

Вибір даних і моделі еволюції. Наявні онлайн-сервіси для вибору моделі еволюції (IQ-Tree) 

Письмовий контроль (модуль) за змістом перших 9 лекцій курсу.  

Молекулярна філогенетики – засади. Концепція філогенетичного дерева, її біологічний 

зміст. Основні терміни – клада, нода, корінь, аутгруп, шкала дивергенції. Філогенетичний 

сигнал. Матеріал для аналізу – нуклеотидні, кодонні чи амінокислотні послідовності? Стратегії 

вибору масиву даних для філогенетичного аналізу й тлумачення результатів. Гомологи, 

паралоги, ортологи. Еволюційна модель у філогенетиці.  

Молекулярна філогенетика і філогеноміка. Дистанційні і позиційні методи 

філогенетичного аналізу. Метод “з’єднання сусідів” (NJ). Метод максимальної вірогідності 

(ML). Статистична оцінка достовірності отриманих філогенетичних дерев – метод бутстрап-

аналізу для методу NJ і aLRT – для ML. Філогеномний аналіз і систематика життя. Значення 

філогенетичних підходів у популяційній генетиці і судовій практиці. Аналіз 16S рРНК. 

Філогенетичний веб-сервер Phylogeny.fr. Філогенія у межах одного виду/популяції – 

концептуальні відмінності від філогенії видів. Коалесцентна теорія. Фіксовані мутації між 

видами і поліморфізм у межах виду. Філогенетична реконструкція у вірусних популяціях, на 

прикладі вірусу імунодефіциту людини (HIV). Особливості біології HIV. Маркерні гени HIV. 

Філогенетична реконструкція HIV – глобальний рівень, між популяціями, у межах популяції, в 

одній особі. Про що свідчить топологія і довжина гілок дерева HIV? Практичне застосування 

філогенії HIV.  

Ідентифікація кодувальних і операторних послідовностей. Моделі прокаріотичного і 

евкаріотичного гена – і біологічна дійсність. Ген, відкрита рамка зчитування (orf), кодуюча 

послідовність, кодон. Виявлення кодуючих послідовностей за гомологією – BLAST. Виявлення 

кодуючих послідовностей ab initio – за рахунок порівняння частот вживання кодонів у 

досліджуваному гені і певному референтному геномі; за рахунок аналізу вживання нуклеотидів 

у третій позиції кодона. Врахування даних транскриптоміки у виявленні кодуючих 

послідовностей. Програми GeneMark. PRODIGAL. GLIMMER. Пошук операторних 

послідовностей – програми RegPredict. MEME. Бази даних операторних послідовностей – 

TransFac тощо.  

Аналіз білкових структур. Класифікація білків. Поняття родини і фолду. Бази даних Pfam, 

SCOP. Тривимірні моделі білків – яку інформацію вони містять? PDB. Програма пошуку 

структурної гомології – HHPred. Веб-сервер ExPaSy для визначення основних параметрів 

білкових послідовностей та імовірних ділянок їхнього протеазного розщеплення і 

посттрансляційної модифікації. Програми для моделювання третинної структури білків і 

докінгу малих молекул. Веб-сервер STRING для аналізу функції гена у всій сукупності зв’язків 

з сусідніми генами і спорідненими геномами. KEGG. AlphaFold.  
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Аналіз РНК. Виявлення рРНК й тРНК у геномах. Аналіз даних RNAseq. Бази даних тРНК. 

Передбачення вторинної структури РНК та оцінка її стабільності. Бази даних рРНК для потреб 

молекулярної таксономії. Бази даних некодуючих РНК. Бази даних виявлення CRISPR-

елементів у геномах бактерій.  

 

3. ГЕНОМІКА 

Тема 1. Вступ. Структура, політика, оцінювання курсу. Чого навчиться студент у 

результаті прослухання курсу. Що таке геноміка, її коротка історія. Основні розділи геноміки, 

її зв'язок з іншими біологічними дисциплінами. Які розділи геноміки буде розглянуто у цьому 

курсі. Метод секвенування за Сенгером (дидезокситермінуючі похідні, розділення в гелі чи 

капілярі, аналіз вихідних даних секвенування, величина Phred). Оцінка якості просеквенованої 

ДНК. Параметр Q. Виклик основ. Розподіл статей на опрацювання для практичних занять.  

Тема 2. Секвенування за Сенгером і складання геномів. Від окремого просеквенованого 

фрагмента ДНК - до цілого генома. Концепція складання генома. Ієрархічне та шотган-

секвенування. Поняття спарованих кінців (paired ends) та об'єднаних пар (mate pairs) 

секвенування. Повтори в геномах - основна проблема реконструкції повної нуклеотидної 

послідовності. Покриття генома. Формула Ландера. Основні підходи до складання геномів. 

Поняття референтного генома, генома-чернетки, каркасу генома (scaffold), складання генома de 

novo i cкладання по референтному геному. Параметр №50. Публічно доступні платформи 

складання геномів - Galaxy, PATRIC. NCBI Genome Workbench 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/gbench/.  

Тема 3. Перші методи секвенування наступного покоління - 454, Ion Torrent, Illumina. 

Що спонукало розвиток методів секвенування наступного покоління (next generation sequencing, 

NGS). 454 - перший метод NGS. Біохімічні засади методу 454 та його технічне втілення. 

Емульсійна ПЛР. Переваги і недоліки методу 454 порівняно з секвенуванням за Сенгером. 

Метод Ion Torrent - перший підхід, що не потребує оптичної детекції секвенованої 

послідовності. Секвенування методом оборотних термінаторів — Illumina. Структура праймера 

для секвенування. Поняття індексу послідовності (barcode). Вихідний протокол, 4 кольори: 

приготування бібліотеки на основі місткової ПЛР, реакційний цикл, детекція та аналіз даних. 

Структура оборотних термінаторів. Останні новації методу - використання для секвенування 

двох кольорів. Переваги Illumina порівняно з іншим підходами. Бісульфітне секвенування як 

метод аналізу епігенома.  

Тема 4. Інші методи NGS - SOLID, SMRT (PacBio), ONT. Секвенування за рахунок 

лігування - SOLID. Підготовка ДНК-бібліотеки для секвенування. Динуклеотидне 

розкодування. Простір кольорів у методі SOLID. Переваги методу SOLID порівняно з іншим 

підходами. Мономолекулярне секвенування (SMRT) - РасВіо. Принцип роботи методу Рас Віо 

нуль-модальні провідники, гексафосфатні нуклеотиди. Нанопорове секвенування технологія 

Oxford Nanopore (ONT). Здобутки і недоліки нанопорового секвенування. Особливості будови 

білкових пор, що використовують у методах секвенування ONT. Нові технології на обрії - Genia. 

Секвенування як метод визначення конформації геномної ДНК (Ні-С, 3С). Фазування 

диплоїдних геномів чому це важливо, як досягають якісних результатів.  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/gbench/
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Тема 5. Порівняльна геноміка. Поняття гаплотипу і його значення для медицини, 

розуміння еволюції, Поняття однонуклеотидного варіанту (SNV), однонуклеотидного 

поліморфізму (SNP), варіанту за кількістю копій гена (CNV). Поняття синтенії, ортології та 

паралогії. Ознайомлення з наявними базами ортологів та знаряддями пошуку ортологів і 

паралогів. База InParanoid (http://inparanoid.sbc.su.se/cgi-bin/index.cgi ). База COG на сайті NCBI. 

Філогеноміка. Способи визначення ортологів. Філогеномний аналіз в епідеміологічних 

дослідженнях - на прикладі геномів HIV, COVID19. Значення філогенетичних дерев, що 

реконструйовані на основі генетичних даних з одного виду і з різних видів.  

Тема 6. Методи аналізу експресії геномів. Зворотньо-транскрипційна ПЛР. Метод генних 

мікроматриць (генні чіпи). РНК-секвенування (RNA-seq). Геном, транскриптом. Підготовка 

матеріалу для секвенування. Способи елімінування РРНК. Визначення необхідної глибини 

секвенування. Величина RPКМ. Контролі й статистична оцінка якості даних РНК-секвенування. 

Секвенування клональних популяцій, мономолекулярне секвенування. Транскриптом однієї 

клітини. Рибосомний профайлинг, FAIRE-seq.  

Тема 7. Метагеноміка. Що таке метагеном. Що дає вивчення метагеномної ДНК. Етапи 

метагеномного аналізу. Біннінг, операційні таксономічні одиниці, криві рарефікації. Таргетні 

метагеномні проекти секвенування гена 168 РРНК. Мікробіом людини. Здобутки метагеноміки 

нове уявлення про функціонування екосистем, нові речовини і ферменти для промисловості і 

медицини. Метатранскриптоміка. Евкаріотичні метагеномні проекти. Концепція баркодування 

геномів, використання у дослідженнях.  

Тема 8. Геноміка бактерій. Загальні параметри опису будь-якого генома розмір, геометрія, 

кодувальна щільність, кількість певних груп генів, кількість генів функціональних РНК. Бактерії 

філогенетична і метаболічна різноманітність. Загальний погляд на геноми бактерій розмах 

розмірів, типи геометрій генома, різноманітність функціональних груп генів. Зв'язки між 

екологічною нішею та геномікою. Як паразитизм або екстремальні умови існування бактерії 

(напр., анаеробність) відображаються на геномному рівні? Концепція плоїдності та статі 

стосовно бактерійного генома. Плазміди, фаги, транспозони, інтегрони бактерій. Горизонтальне 

перенесення генів та мутагенез як рушійні фактори еволюції геномів бактерій. Системи 

антифагового захисту в геномах бактерій. Концепція корового генома та пангенома 

бактерійного виду чи роду. Поняття геномного виду, та його критерії. Філогеноміка бактерій. 

11  

Тема 9. Геноміка актиноміцетів з роду Streptomyces. Чому саме Streptomyces? Загальний 

опис геномів стрептоміцетів - розмах розмірів, топологія, наявність гігантських плазмід. Корова 

частина і теломери. Нестабільність генома стрептоміцетів. Реплікація хромосоми 

стрептоміцетів. Геноміка спеціалізованого метаболізму та морфологічної диференціації. 

Порівняння геномів стрептоміцетів з геномами деяких інших родів стрептоміцетів, зокрема 

сахарополіспор та мікобактерій.  

Тема 10. Геноміка рослин. Короткий вступ у біологію рослин (поліплоїдність, однота 

дводомність, вегетативне розмноження, чергування споро- та гаметофіту, подвійне запліднення 

у покритонасінних). Загальний погляд на геноми рослин. Особливості їхніх геномів. 

Палеоплоїдія. Теорія 2R. Геном рослин як сукупність генів ядерного, мітохондріального та 
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хлоропластного. Різноманітність розмірів та кількості хромосом. Геноміка Arabidopsis thaliana. 

Геноміка пшениці.  

Тема 11. Геноміка тварин. Геном найпростішої тварини. Що якісно відрізняє геноми 

тварин від геномів бактерій? Що відрізняє геноми тварин від геномів рослин? Геноми комах, з 

фокусом на плодовій мушці Drosophila melanogaster. Геноми ссавців.  

Тема 12. Геноміка людини. Стислий опис Human Genome Project, його стан на сьогодні - 

build38. Якісний опис генома людини. Фокус на геноміці генів ТРНК - як приклад генетичної 

гетерогенності людської популяції. Semper novi - rени мікропротеїнів у геномі людини. 

Популяційна і персональна геноміка людини. Порівняльна геноміка приматів. Що дає 

секвенування індивідуальних геномів приклади.  

Тема 13. Геномні підходи до аналізу складних (неменделівських) ознак людини. Що 

таке складна ознака приклади. Класичні підходи - епідеміологічні та генеалогічні. Виклики 

аналізу складних ознак: мультигенність, пенетрантність, фенокопії. Всегеномні асоціативні 

дослідження (GWAS) – на прикладі дослідження шизофренії. Менделівська рандомізація — 

передумови її успішного застосування та окремі випадки. Геноміка спортивних здібностей у 

людини. Матеріали – презентація лекції genomics_lecture 13.pdf.  

Тема 14. Еволюція у світлі даних геноміки. Геном як результат дії різноманітних 

еволюційних сил. Постулати теорії Дарвіна - синтетичний дарвінізм 1950х, його бачення у світлі 

сучасних геномних даних. Чи є мутації (нескінченно малі за виявом зміни) єдиним джерелом 

мінливості? Чи є мутації випадковими? Теорія LUCA  

Тема 15. Поява евкаріотичного геному - сценарії. Ендосимбіотична теорія походження 

мітохондріального та хлоропластного геномів. Що викликало домінування повторів, 

некодувальних РНК та інтронів у геномах евкаріотів. Хто був предком евкаріотів.  

 

4. МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧНА ДІАГНОСТИКА 

Типи успадкувань захворювань людини. Аутосомно-рецесивні і аутосомно-домінантні 

типи успадкування. Псевдодомінантний тип успадкування. Морфологія хромосом. Геномні 

мутації. Хромосомні синдроми, зумовлені порушенням числа хромосом. Хромосомні аберації і 

зумовлені ними хромосомні синдроми. Мультифакторіальні захворювання.  

Пренатальна молекулярна діагностика захворювань. Історія розвитку пренатальної 

діагностики. Методи, які застосовуються для пренатальної діагностики: інвазивні (амніоцентез, 

кордоцентез) та неінвазивні (на прикладі Prena-тесту), преімплантаційна діагностика. 

Преімплантаційна діагностика β-таласемій.  

Методики виділення ДНК та РНК. Приготування зразків: клітин, тканин. Органічний 

(фенольний) метод виділення ДНК. Неорганічний (без фенольний) метод виділення ДНК. Метод 

твердофазного виділення ДНК. Виділення ДНК з парафінових та залитих смолою зразків. 

Виділення мітохондрійної ДНК. Виділення тотальної РНК. Метод виділення поліА-РНК. 

Методи кількісного і якісного визначення ДНК: електрофорез, спектрофотометрія, 

флюорометрія. 

Технології блот-гібридизації. Методи гібридизації in situ. Принципи методу гібридизації 

in situ (ГІС). Вибір мітки, зонда і способи його мічення. Комбінування методів: ГІС і гістологічне 

фарбування, ГІС та імуноцитохімічне дослідження. FISH-гібридизація. SKY-метод дослідження 
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хромосом. Метод спектрального каріотипування та порівняльної геномної гібридизації. 

Приготування препаратів для проведення дослідження. Принципи проведення та застосування 

дот- та слот-гібридизаці, Нозерн- та Вестерн-гібридизації. Технологія ДНК-чіпів: будова, 

принципи функціонування, застосування. Метод порівняльної геномної гібридизації на чіпах.  

Цитогенетичний аналіз. Номенклатура нормальних хромосом і хромосомних аберацій. 

Методологія сучасного цитогенетичного аналізу. Метод каріотипування. Приготування 

метафазної пластинки. Рутинне забарвлення хромосом. Методи диференціального забарвлення 

хромосом. Застосування методу каріотипування в клінічній діагностиці. 

Використання імуноферментного аналізу. Принципи імуноферментного аналізу. 

Ферментний імуносорбентний аналіз (ELISA). Моноклональні антитіла. Ідентифікація 

гібридних клітинних ліній, які секретують антитіла. Визначення кількості патогенних білків 

методом сандвіч-ELISA. Діагностика аутоімунних захворювань з використанням непрямих 

методів ELISA. Приготування зразків для імуноцитохімічних досліджень. Мітки, які 

застосовуються в імуноцитохімічній діагностиці. Використання методу для діагностики 

цитопатологій. 

. Використання ПЛР в молекулярній діагностиці. Основні принципи методу ПЛР. Схема 

проведення ПЛР. Компоненти, необхідні для проведення ПЛР. Контроль забруднення при 

проведенні ПЛР. Модифікації ПЛР: SSR-ПЛР, ISSR-ПЛР, мультиплексна ПЛР, ЗТ-ПЛР. ПЛР в 

реальному часі, методи детекції продуктів: проба TaqMan, метод молекулярних маячків та 

побудови кривих плавлення. Застосування ПЛР в клінічній діагностиці для аналізу зразків 

тканин – нативних і фіксованих, діагностики папілома-вірусних інфекцій. Інтерпретація 

результатів. Метод ПЛР/ЛОЗ.  

Підходи до виявлення генних мутацій. Типи генних мутацій. Номенклатура генних 

мутацій. Однонуклеотидний поліморфізм. Електрофоретичні методи: конформаційний 

поліморфізм одноланцюгової ДНК, метод денатуруючого гель-електрофорезу, 

гетеродуплексний аналіз. Ферментативні методи: поліморфізм довжин рестриктних 

фрагментів (ПДРФ), поліморфізм довжин ампліфікованих фрагментів (ПАРФ), лігазна детекція, 

інвазивне розщеплення олігонуклеотидного зонда, алель-специфічна ПЛР. Метод алель-

специфічної олігомерної гібридизації.  

Технології секвенування ДНК. Пряме секвенування ПЛР-ампліфікованої ДНК: метод 

Сенджера. Флуоресцентне секвенування. Метод “термінації ланцюга”. Метод 

піросеквенування. Бісульфатне секвенування.. Геномні бібліотеки. Технологія і застосування 

Next Generation секвенування.  

Роль епігенетичних змін у розвитку захворювань. Поняття епігенетики. Зв’язок між 

епігенетикою і захворюваннями. Роль ДНК-метилювання і гістонових модифікацій у розвитку 

онкозахворювань. Роль мікроРНК у онкогенезі.  Значення нкРНК в епігенетичних механізмах. 

Епігенетика і мікробіота. Значення епігенетичних явищ у розвитку карліо-васкулярних 

захворювань, ожиріння, діабету, епілепсії, остеопорозу, ревматоїдного артриту.  

МікроРНК як біомаркери захворювань. Види мікроРНК, їхній біогенез. Формування та 

дозрівання пре-мікроРНК. Методи детекції мікроРНК у різних органах та сироватці. Поява 

нових мікроРНК за деяких захворювань.  
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ДНК поліморфізми та методи ідентифікації особи. Типи поліморфізмів, які зустрічаються 

в геномі людини: однонуклеотидний поліморфізм, мінісателітні повтори, мікросателітні 

повтори. Номенклатура мікросателітних повторів. Поліморфізми як геномні маркери. ПДАФ-

типування. Використання – мікро- та мінісателітних повторів для встановлення батьківства, 

ідентифікації особи, визначення статі, підбору донора. Інтерпретація отриманих результатів. Y-

мікросателітні повтори та їх використання для встановлення спорідненості, в судових справах 

та в популяційних дослідженнях. Використання однонуклеотидних поліморфізмів в 

генетичному картуванні, діагностиці захворювань, для ідентифікації особи.  

Поліморфізми мітохондрійної ДНК. Організація геному мтДНК, Гіперваріабельні райони 

мтДНК. Гетероплазмія. Використання поліморфізмі мтДНК для встановлення спорідненості, 

шляхів міграцій популяцій, ідентифікації особи при масових катастрофах. ДНК-типування 

тканин.  

Виявлення генетичних порушень в пухлинах. Класифікація онкогенних захворювань. 

Генетичні порушення, які зумовлюють канцерогенез: мутації в онкогенах та генах-супресорах, 

генах, задіяних у розвитку апоптозу, генах рецепторів епідермальних факторів рост, генах, 

задіяних в репарації, нестабільність мікросателітів; хромосомні перебудову, які спричиняють 

канцерогенез Методи, які використовуються для аналізу пухлинних клітин. ДНК-зонди, які 

застосовуються для виявлення хромосомних аберацій в пухлинах, способи їх мічення і детекції 

(FISH-гібридизація), ПЛР в реальному часі, ЗТ-ПЛР, гістохімічні методи. Маркери 

онкологічних захворювань.  

Генна терапія. Системи CRISPR-cas9. Біоетичні питання молекулярної діагностики. 

Поняття «генної терапії». Типи клітин, які використовуються при проведенні генної терапії. 

Стратегії генної терапії: замісна, поповнюючи, інгібіторна. Методи перенесення генів в клітини: 

фізичні , хімічні та біологічні. Генна терапія in vivo та ex vivo. Приклади проведення генної 

терапії in vivo та ex vivo. Розвиток генно-терапевтичних підходів до лікування захворювань в 

Україні. Система CRISPR-cas9. Поняття про систему CRISPR-cas9. Будова операційного 

модуля. Що таке cas-білки? Принципи роботи даної системи. Перспективи застосування 

системи CRISPR-cas9 для редагування геномів та лікування спадкових захворювань. 

 

5. МЕДИКО-ГЕНЕТИЧНЕ КОНСУЛЬТУВАННЯ 

Загальні принципи медико-генетичного консультування. Класифікація спадкових 

захворювань. Проблеми, завдання і перспективи розвитку генетики людини та медичної 

генетики. Принципи доказовості у медичній практиці. Бази даних для пошуку медико-

біологічної інформації. Типи клінічних досліджень. Чутливість та специфічність лабораторних 

тестів. Гайдлани та їх застосування.  

Методологія генетичного консультування. Принцип застосування генетичного 

аналізу. Генеалогічний метод та генеалогічний аналіз. Складання родоводів та визначення 

ризику. Психологічні аспекти генетичного консультування. Вплив консультації на прийняття 

пацієнтом життєво важливих рішень. Етичні аспекти генетичного консультування.  

Хромосомні синдроми людини. Методи дослідження хромосом людини. Структурна  

організація хромосом людини. Нормальний каріотип людини в мейозі і мітозі. Геномні мутації. 

Механізми появи тетра- і триплоїдних ембріонів у людини. Анеуплоїдія. Причини виникнення 
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синдромів, зумовлених порушенням кількості хромосом. Синдроми Тернера, Кляйнфельтера, 

Дауна. Хромосомні перебудови і механізм їх виникнення. Хромосомні синдроми, зумовлені 

хромосомними перебудовами синдроми. Мікроцитогенетичні синдроми. 

Пренатальний скринінг. Мета та завдання пренатального скринінгу. УЗД маркери 

аномалій розвитку плода. Біохімічні маркери хромосомних аномалій. Розрахунок 

індивідуального ризику народження дитини із хромосомною аномалією. Оцінка результатів 

скригну та рекомендації щодо необхідності діагностики. 

 Пренатальний діагностика. Мета та завдання пренатальної діагностики. Методи 

інвазивної пренатальної діагностики: хоріон біопсія, амніоцентез, кордоцентез. Інтерпретація 

результатів інвазивних методів діагностики. Неінвазивні методи діагностики за позаклітинною 

ДНК плода у плазмі матері. Оцінка результатів неінвазивного методу. Етичні питання 

пренатальної діагностики.  

Генетичні причини репродуктивних втрат. Хромосомні аномалії основна причина 

ранніх репродуктивних втрат. Ризик хромосомних аномалій за віком матері. Роль 

каріотипування батьків – поліморфні варіанти каріотипу та ризик хромосомних аномалій плода 

і вплив на фертильність. Використання передімплантаційної генетичної діагностики у 

протоколах екстракорпорального запліднення.  

Аналіз моногенних, полігенних та кількісних ознак людини. Класифікація генних 

спадкових захворювань. Генні мутації. Методи їх дослідження. Частота виникнення та фактори, 

які на неї впливають. Мутації у генних комплексах. Крива розподілу. Полігенні, 

мультифакторіальні захворювання. Дані близнюкового аналізу. Робота з базами даних рідкісних 

захворювань. Муковісцидоз: принцип дії лікарського засобу Ivacaftor. Міодистрофія Душена: 

характеристика та механізм дії засобу Exondys51. Скринінг новонароджених (тест п’яточка) в 

Україні та світі. 

Мультифакторіальні захворювання та «генетичний паспорт». 

Висновки проекту геном людини. Роль однонуклеотидних поліморфізмі. Секвенування 

нового покоління (NGS) – принципи методу діагностичні можливості, клінічне значення 

Секвенування екзому. Генотипування для виявлення поліморфних варіантів генів – доцільність, 

інтерпретація результатів. Послуги «генетичний паспорт»: інтерпретація результатів етичні 

аспекти, застосування у генетичному консультуванні.  

 

6. СОЦІАЛЬНА ГЕНЕТИКА 

Соціальна генетика. Гени чесності. Предмет, мета, цілі, завдання. Гени соціальної 

поведінки. Вплив генів і середовища на поведінку. Людські цінності. Особистісна ієрархія 

цінностей. Моральні цінності. Поняття «ген чесності». Поняття життя. Методи дослідження у 

поведінковій та соціальній генетиці. Теорія подвійної спадковості. Теорія соціального 

середовища. Кумулятивна культура. Ключові аспекти кумулятивної культури. 

Комунікативна компетентність. Ген комунікативності. Мета, цілі, значення 

формування комунікативних умінь і навичок. Компетенції студентів. Значення комунікативної 

компетентності та її компонентів. Ген комунікативності. Фактори, що впливають на прояв гену 

комунікативності. Синдром Вільямса. 
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Маніпуляції в спілкуванні. Ген егоїзму.  Значення маніпуляцій у сфері спілкування. 

Розробка й здійснення технології маніпуляції. Зміна особистості в результаті маніпулятивного 

впливу. Емоційна маніпуляція. Газлайтинг. Сратегія протидії маніпуляціям. Ген егоїзму. 

 Саморозкриття. Ген характеру. Поняття саморозкриття: зміст, параметри і функції. 

Зворотний зв'язок. Конструктивний і деструктивний зв'язок. Саморозкриття індивіда.  Модель 

саморозкриття. 

Критичне мислення. Довгострокові цілі. Розвиток професійних компетентностей. 

Психологічні компоненти важливі у процесі саморозвитку. Ген характеру. Метод дослідження 

генетики характеру. Сучасне розуміння характеру. 

 «Я реальне» і «Я ідеальне».  Умови здорової самооцінки. Гармонійна особистість. 

Ієрархічна система потреб людини (піраміда Маслоу). Психокорекційна техніка. Методи 

дискусії: біографічні, тематичні, інтерактивні. Психодрама. Основні характеристики 

психодрами - проживання емоцій, пошуку нових рішень, розвитку самосвідомості. Осмислення 

пережитого досвіду у формуванні особистості. 

Види трансакцій.  Бар’єри спілкування. Тренінги особистісного росту. Ефекти соціально 

психологічного тренінгу: моніторинг успішності, система експрес-аналізу. Приріст знань і 

вдосконалення умінь.  

 

7. ГЕНЕТИЧНА ІНЖЕНЕРІЯ 

Предмет, етапи розвитку та значення генетичної інженерії. Предмет генетичної 

інженерії. Генна, геномна та клітинна інженерія. Теоретичні та методичні передумови 

виникнення генетичної інженерії. Історія виникнення та розвитку досліджень в галузі 

генетичної інженерії. Розвиток генетичної інженерії в Україні. Методологія генетичної 

інженерії. Пізнавальне значення генетичної  інженерії. Генетична інженерія і синтетична 

біологія. Практичне значення генетичної інженерії. Роль генетичної інженерії у розвиткові 

біотехнології, сільського господарства та медицини, в охороні природи. Суспільне сприйняття 

генетичної інженерії, етичні і правові проблеми її використання. 

Властивості нуклеаз та способи їх використання в генетичній інженерії. Явище 

рестрикції-модифікації. Системи рестрикції-модифікації (РМ), їх розповсюдженість і біологічна 

роль. Номенклатура систем РМ. Системи РМ Типу I, ІІІ і IV. Будова, механізм дії та генетичний 

контроль ензимів рестрикції-модифікації Типу I, III і IV. Системи рестрикції-модифікації Типу 

ІІ. Будова, механізм дії і генетичний контроль ензимів рестрикції-модифікації Типу ІI. 

Принципи використання ендонуклеаз рестрикції Типу ІІ у генетичній інженерії. Методи 

побудови рестрикційних карт. Використання у генно-інженерних експериментах лужної 

фосфатази і полінуклеотидкінази. Властивості і використання в генетичній інженерії 

дезоксирибонуклеази І, екзонуклеаз І, ІІІ, екзонуклеази бактеріофага лямбда (λ Exo), нуклеаз S1 

і Bal31. Властивості і використання в генетичні інженерії рибонуклеаз А, Т1, Н. 

Властивості ДНК – полімераз та способи їх використання в генетичній інженерії. 

Загальні властивості ДНК-полімераз. Властивості і використання ДНК-полімерази І E. coli, її 

Кленов-фрагмента, ДНК-полімераз бактеріофагів Т4 і Т7. Властивості і використання 

термінальної дезоксирибополінуклеотидил-трансферази і полінуклеотидфосфорилази. РНК-

залежні ДНК-полімерази (зворотні транскриптази). Синтез кДНК за допомогою зворотної 
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транскриптази. Властивості РНК-полімераз та способи їх використання у генетичній інженерії. 

Полі (А)-полімераза. Полімеразна ланцюгова реакція (ПЛР). Принцип ПЛР. Цикли ПЛР. 

Характеристика ДНК-полімераз, які використовуються у ПЛР. Різновиди ПЛР та особливості їх 

застосування. ПЛР в реальному часі. 

Молекулярна гібридизація нуклеїнових кислот. Принципи проведення молекулярної 

гібридизації нуклеїнових кислот. Умови денатурації та реасоціації ланцюгів нуклеїнових 

кислот. Радіоактивніта нерадіоактивні мітки нуклеїнових кислот і методи їх виявлення. Дот-

блот-гібридизація. ДНК-ДНК гібридизація за Саузерном. Методи гібридизації з використанням 

колоній, утворених мікроорганізмами, та бляшок, утворених вірусами. Northern-блот-

гібридизація. Гібридизація in situ, флуоресцентна гібридизація in situ. Технологія ДНК-

мікроматриць.  

Конструювання і селекція рекомбінантних молекул ДНК. Плазмідні вектори. 

Характеристика загальних стратегій створення рекомбінантних ДНК. Вимоги до векторних 

молекул. Класифікація векторів. Маркерні гени, які використовують у векторах. Підходи до 

конструювання плазмідних векторів. Плазмідні вектори загального призначення для E.coli та 

інших бактерій. Характеристика штамів E. coli та інших бактерій як реципієнтів для 

рекомбінантних ДНК. Методи уведення екзогенної ДНК в клітини бактерій. Способи селекції 

рекомбінантних ДНК на основі плазмідних векторів. Конструювання, будова і використання 

штучних дріжджових (YAC) і бактерійних (ВАС) хромосом. Основні напрямки вдосконалення 

методів конструювання рекомбінантних молекул ДНК. ТА-клонування. Торо-клонування. 

Методи клонування, незалежні від лігування in vitro. Gateway-клонування. Mультисегментне 

збирання з використанням BioBricks. Метод Golden Gate. Ізотермічне збирання сегментів ДНК 

за методом Гібсона. Mультисегментне збирання з використанням лігазної циклічної реакції. 

Вірусні векторні системи. Вектори на основі бактеріофагів і вірусів тварин. Основні 

особливості фагових векторів. Особливості генома бактеріофага λ як основи для конструювання 

векторів. Типові вектори на основі бактеріофага λ. Способи селекції рекомбінантних λ-фагів. 

Косміди. Створення космідних бібліотек. Система пакування λ-ДНК in vitro. Будова і 

використання фосмід і фазмід. Вектори на основі ниткоподібних фагів (M13,f1,fd). Принципи 

конструювання та використання векторів на основі ниткоподібних фагів. Будова і використання 

фагмід. Вектори на основі ниткоподібних фагів M13mp18 і M13mp19. Фагміди pBluescript II.  

Порівняльна характеристика векторів на основі вірусів тварин. Будова, життєвий цикл і 

організація геномів ретровірусів. Загальні принципи конструювання і використання 

ретровірусних векторів. Переваги і недоліки ретровірусних систем. Системи HIV-1-векторів. 

Будова генома аденоасоційованих вірусів (ААВ) як основи для конструювання векторів. 

Конструювання і використання векторів на основі ААВ. Проблеми генної терапії на основі 

вірусних векторів. Шляхи вдосконалення вірусних векторів. 

Транспозони як знаряддя геномної інженерії. Класифікація транспозонів. Основні 

реакції, які каталізують транспозази. Основні механізми і ефекти транспозиції транспозонів. 

Будова транспозонів Tn5, Tn3, Tn7 і Tn7-подібних транспозонів. Характеристика суперродини 

транспозонів ІTm (Tc1/mariner). Будова, механізми транспозиції і використання у генетичній 

інженерії транспозонів Sleeping beauty і PiggyBac. Гібридні транспозон-вірусні вектори. 

Каспозони. Системи Cas-транспозон (CRISPR-Tn). Бінарна векторна система транспозиції. 
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Параметри, за якими оцінюють ефективність використання транспозонів в геномній інженерії. 

Особливості, переваги, недоліки транспозонного мутагенезу.  

Сайт-специфічні рекомбінази та їх використання у геномній інженерії. Типи сайт-

специфічних рекомбіназ. Структура і механізм дії сайт-специфічних рекомбіназ. Сайт-

специфічні рекомбінази Cre і Flp. Рекомбінаційні процеси, які каталізують Cre- і Flp-

рекомбінази. Способи використання Cre- і Flp-рекомбіназ у генетичній інженерії. Сайт-

специфічна інтеграза бактеріофага φС34 і принципи її використання в геномній інженерії.  

Рекомбініринг у геномній інженерії. Принцип рекомбіногенної інженерії. Основні 

компоненти рекомбіногенної інженері. Механізм RecBCD- і ReсF-залежної гомологічної 

рекомбінації. Red-система бактеріофага λ і RecET-система профага Rac принципи їх 

застосування у рекомбінірингу. Основні варіанти застосування рекомбінірингу. Принцип 

мультиплексної автоматизованої геномної інженерії (MAGE). Основні параметри, переваги і 

недоліки MAGE. 

Хоумінгові і програмовані нуклеази ZFN і TALEN та їх використання в геномній 

інженерії. Розповсюдженість, структура і номенклатура хоумінгових нуклеаз. Механізм 

взаємодії хоумінгових нуклеаз з ДНК. Використання хоумінгових нуклеаз у геномній інженерії. 

Принцип використання програмованих нуклеаз у геномній інженерії. Будова і властивості 

нуклеаз на основі «цинкових пальців» ZFP і TAL-ефекторних білків (ZFN і TALEN). Принципи 

конструювання високоспецифічних ZFP і TALEN. Властивості ендонуклеази FokI, яку 

використовують в програмованих нуклеазах. Види редагування геномів за допомогою ZFN і 

TALEN. Репарація двониткових розривів ДНК, зумовлених хоумінговими і програмованими 

нуклеазами, за механізмом «з’єднання негомологічних кінців». 

Системи набутої імунності бактерій CRISPR-Cas. Геномна інженерія за допомогою 

систем CRISPR-Cas. Принцип функціонування систем CRISPR-Cas. Розповсюдженість, 

класифікація і номенклатура систем CRISPR-Cas. Склад і функції продуктів основних груп генів 

CRISPR-Сas-систем. Основні функціональні модулі CRISPR-Cas. Організація систем CRISPR-

Cas класу 1 і класу 2. Будова і механізм дії нуклеази Cas9. Інтерференція за участю нуклеази 

Cas9. Інтерференція за участю Cas12. Системи CRISPR-Cas типу VІ, націлені на РНК. 

Інтерференція за участю Cas13. Механізм CRISPR-Cas адаптації. Будова і механізм дії анти-

CRISPR-Cas (Acr) білків. Принципи і основні етапи технологій геномного редагування за 

допомогою систем CRISPR-Cas. Фактори, які впливають на ефективність CRISPR-Cas–

редагування. Вибір Cas-білків для редагування геномів. Властивості і використання білків nCas 

і dCas. Дизайн sgРНК. Стратегії мінімізації нецільових ефектів геномного редагування за 

допомогою CRISPR-Cas-систем. Нокаути і заміщення генів за допомогою систем CRISPR-Cas. 

Хромосомна інженерія за допомогою систем CRISPR-Cas. Редагування азотистих основ і 

програмований сплайсинг за допомогою CRISPR-Сas-cистем. Регуляція транскрипції і 

редагування епігеному за допомогою технологій CRISPR-Cas. Використання CRISPR-Cаs-

cистем у генетичному скринінгу і картуванні. Використання CRISPR-Cas технологій в 

антивірусній і антибактерійній терапії. Застосування систем CRISPR-Cas для діагностики і 

генної терапії захворювань. Використання  систем CRISPR-Cas для конструювання об’єктів 

біотехнології. 
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Синтетичні гени і геноми. Основні принципи і методичні підходи у синтетичній біології, 

спрямованій на дизайн і редагування геномів. Відмінності між нативними і синтетичними 

геномами. Характеристика основних методів хімічного і хіміко-ферментативного синтезу 

олігонуклеотидів, генів і регуляторних елементів генома. Складання синтетичних геномів з 

фрагментів. Трансплантація синтетичних геномів. Реструктуризація нативних геномів методами 

геномної інженерії. Репрограмування генетичного коду. Варіанти заміни кодонів: супресія 

нонсенс-кодонів, компресія синонімічних кодонів. Інженерія ортогональних систем синтезу 

білка. Конструювання організмів з мінімальним синтетичним геномом. Синтетичні геноми 

бактерій і дріжджів. Застосування підходів синтетичної біології для вивчення теоретичних 

проблем біології та конструювання об’єктів біотехнології.  

Експресія трансгенів. Теоретичне та практичне значення оптимізації експресії 

трансгенів. Модельні системи для вивчення експресії трансгенів. Методи вивчення 

гетерологічної експресії генів. Використання репортерних генів для аналізу експресії генів. 

Причини елімінації рекомбінантних ДНК з клітин та їх структурної нестабільності. Основні 

підходи, скеровані на досягнення ефективної експресії трансгенів. Основні характеристики 

векторів експресії для прокаріотів та евкаріотів. Способи досягнення високоефективної 

транскрипції генів, що клонуються. Характеристика промоторів, які використовують в векторах 

експресії. Teтрациклін-iндуцибельні системи контролю експресії генів і їх використання у 

векторах для геномної інженерії. Контрольована експресія клонованих генів в клітинах 

продуцентів, які культивують в промислових масштабах. Особливості регуляції експресії 

трансгенів на постранскрипційному рівні, на рівні ініціації та термінації трансляції. Підходи до 

оптимізації використання кодонів в трансгенах. Пострансляційне згортання, модифікація, 

компартменталізація та секреція генно-інженерних білків.  
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