
Теми наукових досліджень на 2023-2024 рр, участь в яких можлива для 

студентів кафедри Молекулярної біології та біотехнології Київського 

академічного університету 

 

Михайло Арсентійович Тукало, академік НАН України, доктор біологічних наук, 

професор, Директор ІМБГ НАН України, завідувач відділу ензимології білкового синтезу 

mtukalo@imbg.org.ua 

Профілі 

GoogleScholar https://scholar.google.com/citations?user=nBREXqoAAAAJ&hl=uk&oi=ao 

Scopus https://www.scopus.com/authid/detail.uri?authorId=7004077181 

ORCID https://orcid.org/0000-0002-0982-2372View this author’s ORCID profile  

 

Дослідження магістрів проводитимуться на базі відділу Ензимології білкового синтезу 

https://imbg.org.ua/uk/dept/enzymology/ 

 

Теми магістерських робіт  

- Вивчення механізмів контролю помилкового включення непротеїногенних 

амінокислот в білки в процесі трансляції на молекулярному та клітинному рівнях. 

- Вивчення редагувальної активності аміноацил-тРНК синтетаз відносно D-

амінокислот. 

- Перевірка гіпотези щодо дії лейцил-тРНК синтетази як сенсора лейцину для 

модуляції стану RagD напряму або опосередковано через модуляцію активності 

FLCN-FNIP2. 

- Вплив непротеїногенних аналогів лейцину на активність mTORC1 у клітинах 

людини. 

 

Магістерські роботи за даними напрямками присвячені вивченню молекулярних 

механізмів контролю помилкового включення непротеїногенних амінокислот в білки в 

процесі трансляції.  В їх основі лежать пре- та пост-трансферне корегування помилково 

активованих аміноацил-аденилатів та помилково аміноацильованих тРНК аміноацил-

тРНК синтетазами (АРСазами) і окремо синтезованими  редагувальними доменами. Також 

пропонуються магістерські роботи присвячені вивченню впливу непротеїногенних  

аналогів лейцину на лейцин-залежні сигнальні шляхи mTORC1 у клітинах людини. 

Пропонується здійснення всебічного дослідження функціонування цитоплазматичної 

лейцил-тРНК синтетази людини як сенсора лейцину в лейцин-залежних сигнальних 

шляхах mTORC1 методами біохімічного аналізу, молекулярного докінгу і молекулярної 

динаміки. 
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Теми магістерських робіт будуть пов`язані з:  

• Дослідженнями  методами обчислювальної біології фізико-хімічних властивостей 

ДНК, її компонентів та білково-нуклеїнових комплексів; пошуком фізико-хімічних 

механізмів, відповідальних за точність синтезу ДНК. 

• Виявленням (in silico та in vivo) поліформакологічного профілю та профілю 

активності нових біологічно активних речовин (БАР), ідентифікація нових білкових 

мішеней для відомих біологічно важливих речовин та лікарських препаратів  
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• In silico дослідженнями первинної, вторинної та структур вищого порядку 

сигнальних елементів в геномних РНК вірусів ВІЛ-1 та SARS-CoV-2 та інших. 
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Теми магістерських робіт: 

Сенсорні пристрої на основі смартфонів на основі полімерів біоміметиків для 

визначення харчових токсинів, фармацевтичних препаратів та ендокринних 

руйнівників 

Магістерські роботи за даними напрямками присвячені створенню штучних аналогів 

біологічних рецепторів, здатних високоселективно розпізнавати молекули харчових 

токсинів, фармацевтичних препаратів та ендокринних руйнівників. Синтезовані полімери 

біоміметики будуть здатні як до зв’язування цільових аналітів, так і до генерування 

оптичних сенсорних сигналів, що можуть бути зареєстровані. Полімери-біоміметики 

будуть використані як чутливі елементи оптичних сенсорних пристроїв на основі 

смартфонів для детекції зазначених аналітів як у модельних, так і реальних зразках 

(екстрактах харчових продуктів, зразках з довкілля, фармацевтичних препаратах тощо). 
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Тема магістерської роботи: 

Геномний аналіз популяцій Belgica antarcica 

Генетична мінливість забезпечує можливість проходження еволюційних процесів. 

Дослідження просторово-часових закономірностей генетичної мінливості в природних 

популяціях складають непросту задачу, оскільки комплексний відбір проб є логістично 

складним, а сиквенування дотатньої кількості особин з популяцій дорогим. Ми вперше 

намагаємось вирішити цю проблему, сиквенувавши геноми з 4 об’єднаних зразків (pooled-

seq) з різних популяцій Belgica antarcica, і плануємо провести  геномний аналіз генетичної 

мінливості  ендеміка Антарктичного півострова, безкрилої комахи Belgica antarcica. 

У проекті будуть застосовуватись методи біоінформатичного аналізу результатів 

сиквенування нового покоління (Illumina) та визначення генетичного різноманніття 

популяцій за частотами SNP.  
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Сезонні коливання частот інфікування ендосимбіонтом Wolbachia у популяціях 

Drosophila 

Wolbachia – внутрішньоклітинна ендосимбіотична бактерія, яка передається переважно 

вертикально та інфікує близько 50% комах. Бактерія широко поширена в популяціях 

безхребетних завдяки маніпуляціям статевим розмноженням хазяїна або мутуалістичним 

відносинам (Kaur et al, 2021). Її вплив на статеве розмноження може бути використаний 

для боротьби зі шкідливими видами комах – такий підхід отримав назву incompatible 

insect technique (IIT) (Nikolouli et al. 2017). Для адекватного застосування даного підходу 

необхідне розуміння динаміки інфікування ендосимбіонтом Wolbachia у популяціях 

різних видів комах, а також факторів, які впливають на нього.  

В рамках проекту ми хочемо проаналізувати чи змінюються частоти інфікування 

Wolbachia у популяціях дрозофілід (як модельної системи) у різні періоди їх активності (з 

весни по осінь у наших широтах, або на протязі року у інших кліматичних зонах), а також 

проаналізувати внесок кліматичних факторів у дані процеси.  

Проект передбачає роботу з аналізу даних за допомогою програмного забезпечення R.  В 

рамках проекту будуть використовуватись методи аналізу великого масиву даних зі статей 

та баз кліматичних даних. В ході проекту студент зможе оволодіти мовою програмування, 

яка наразі найбільше використовується біологами у світі і без якої неможлива робота у 

лабораторіях- R 

Ми шукаємо високо мотивованого студента рівня бакалавра або магістра з базою знань у 

генетиці або мікробіології. Бажано, базове володіння статистичними методами. 

Потенційно за результатами проекту планується публікація результатів у міжнародному 

журналі. 
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Теми магістерських робіт: 

Дослідження молекулярно-генетичних, геномних маркерів спадкової схильності до 

різної тяжкості перебігу захворювання на COVID та ускладнень в період після 

перенесеного захворювання. (молекулярна генетика, біомедицина) 
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Дослідження генетичних чинників спадкової схильності індивідуальної чутливості до 

інфікування вірусом SARS-CoV-2 та тяжкості перебігу захворювання на COVID-19 

відкриває перспективи для визначення генетичних маркерів прогнозу клінічного перебігу 

захворювання, як фундаментальної бази для розробки персоніфікованих схем терапії 

коронавірусної хвороби. Тому метою проєкту є визначення генів-кандидатів та 

інформативних характеристик епігеному асоційованих з різними клінічними фенотипами 

перебігу COVID-19 у дітей з урахуванням тяжкості та наявністю супутньої патології. Буде 

створено Базу клінічних даних та  Банк ДНК з лейкоцитів периферичної крові зразків 

пацієнтів дитячого віку з обстежуваних груп з різною тяжкістю перебігу захворювання, 

які в подальшому можуть бути використані в міжнародних проектах в рамках програми 

Horizon Europe. На основі отриманих результатів стосовно статистично-вірогідної 

асоціації функціонально значущих варіантів генів-кандидатів, а також відносної середньої 

довжини теломер хромосом лейкоцитів, з перебігом захворювання різної тяжкості, буде 

створено панель діагностично-інформативних маркерів прогнозу перебігу захворювання 

для персоніфікованої терапії COVID-19 у дітей.  

Розробка раціональних та ефективних алгоритмів біоінформаційного аналізу даних 

повногеномного секвенування для пошуку патогенних порушень на рівні кодуючих 

та некодуючих ділянок геному людини. (геномна біоінформатика, біомедицина)  

Актуальність проблеми, що вирішується, витікає з сучасного стану знань про 

молекулярногенетичну природу захворювань людини і, зокрема, вроджені вади розвитку 

та онкологічні захворювання які можуть бути пов’язані спільними механізмами. 

Пошук інформативних діагностичних маркерів та молекулярних мішеней для 

персоніфікованої терапії (наприклад – порушень розвитку диференціації статі) буде 

проводитись сучасними методами шляхом аналізу змін на рівні екзому, виявлення 

основних генів-мішеней та біоінформаційного аналізу генівкандидатів, комп’ютерного 3Д 

моделювання мутантних білкових молекул, сегрегаційного аналізу, що дозволить вивити 

та підтвердити мутантні варіанти генів повязані з наявним патогенезом. 

Для ідентифікації нових геномних локусів та генів-кандидатів патогенезу буде проведено 

повногеномний аналіз реорганізацій типу CNV (copy number variations, варіювання 

кількості копій) в групі пацієнтів з патологією. З цією метою .bam файли, отримані після 

повноекзомного секвенування, будуть оброблені з використанням біоінформаційної 

платформи CNVkit (https://cnvkit.readthedocs.io/en/stable/), що дозволить використати 

результати повноекомного секвенування не тільки для виявлення точкових миутацій та 

indel, а і проаналізувати великі геномні реорганізації. 

Тобто, розробка нових ефективних інформаційних інструментів аналізу данних 

повногеномного секвенування для ефективної оцінки патогенності виявлених генетичних 

варіантів, як підгрунтя генетичної діагностики та персоніфікованої терапії. 
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Канонічний Wnt сигнальний каскад у функціонуванні та перебудовах міокарду. 

Дослідження ролі канонічного WNT -сигнального каскаду у функціонуванні серця 

Підтримка нормального метаболізму міокарду є запорукою його функціонування і 

регулюється низкою сигнальних систем клітини (Pi3K/Akt, cAMP/PKA, MEK1-Erk1/2 та 

AMPK). Незважаючи на досить міцний запас метаболічної пластичності, навантаження 

(фізичні, гормональні, тиском, підвищена вага) вікові зміни, деякі захворювання (діабет) 

спричиняють суттєві порушення метаболізму серця, що негативно позначається на 

кардіогемодинамічних показниках серця і є додатковим або самостійним фактором 

розвитку порушень роботи серця. З огляду на поширеність серцево-судинних 

захворювань, як в Україні так і решті країн світу, з'ясування молекулярних механізмів 

регулювання метаболізму у серці має не лише фундаментальне значення а й є підгрунтям 

для розуміння механізмів патології серця. Такі дослідження є необхідним етапом для 

ідентифікації потенційних маркерів для діагностики та мішеней для поліпшення терапії 

метаболічних розладів серця у людей. Наші попередні дані та поодинокі експериментальні 

роботи вказують на те, що канонічний Wnt сигнальный каскад приймає участь у 

регулюванні функцій та біогенезу мітохондрій, здатен модулювати ліполіз і поглинання 

жирних кислот через низку своїх мішеней (c-Myc, PDK1 та PPAR). 

https://www.scopus.com/authid/detail.uri?authorId=57220335520
https://www.scopus.com/authid/detail.uri?authorId=57210345829
https://www.scopus.com/authid/detail.uri?authorId=57193264545
https://www.scopus.com/authid/detail.uri?authorId=55550625800
https://www.scopus.com/authid/detail.uri?authorId=55550625800
https://www.scopus.com/authid/detail.uri?authorId=7005619926
mailto:o.o.piven@edu.imbg.org.ua
mailto:o.o.piven@imbg.org.ua
https://www.scopus.com/authid/detail.uri?authorId=23982976600
https://www.scopus.com/redirect.uri?url=https://orcid.org/0000-0002-6468-649X&authorId=23982976600&origin=AuthorProfile&orcId=0000-0002-6468-649X&category=orcidLink


Тож, мета нашої роботи - з'ясування функції канонічного Wnt сигнального каскаду у 

регулюванні метаболічної пластичності серця за нормальних умов та при навантаженнях, 

за умов патологічних станів (ішемія-реперфузія)  

Теми магістерських робіт: 

- Дослідження регуляторної функції канонічного Wnt сигнального каскаду у 

біогенезі та функціонуванні мітохондрій 

- Канонічний ВНТ сигнальний каскад у регулюванні авто- та мітофагії у 

кардіоміоцитах 
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Розробка підходів генної терапії із застосуванням системи CRISPR- Cas9 

Тема магістерської роботи: 

Оптимізації доставки елементів системи CRISPR-Cas9 у клітини ссавців для одночасної 

активації кількох генів. 

Метою нашої роботи є дослідження можливостей системи CRISPR-Cas9  та 

розробка методу перепрограмування фібробластів у кардіоміоцити із застосуванням 

різновиду системи редагування генів - CRISPRa. Пряме перепрограмування фібробластів у 

кардіоміоцити, це відносно нова, однак, надзвичайно приваблива стратегія регенерації 

міокарду. Проте, на відміну відміну від робіт інших колег, ми зосередилися на розробці 

стратегії перепрограмування, що грунтується на активації власних генів – кардіальних 

транскрипційних факторів GATA4, TBX5, MEF2C, HAND2 та MYOD) із застосуванням 

CRISPRa системи. Це система CRISPR-опосередкованої активації генів, що 

утворена злиттям dCas9 і білками активаторами транскрипції: VP64 або домену активації 
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р65 (p65AD), і на сьогоднішній день такий варіант є найбільш ефективним інструментом 

для активації експресії генів - мішеней. 
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Теми магістерських робіт: 

Визначення мікроРНК як маркерів діагностики та загального виживання 

пацієнтів з гліомами головного мозку  

Магістерська робота за даним напрямком присвячена визначенню експресії мікроРНК у 

гліомах та клітинних лініях гліом для визначення молекулярних маркерів, як 

безпосередньо пов’язаних з розвитком даної паталогії, так і для уточнення класифікації 

пухлини та прогнозу виживання пацієнта. Крім того, відібрані маркери в подальшому 

планується використовувати для створення неінвазивних тест-систем ранньої діагностики 

раку та прогнозу виживаності на основі позаклітинних нуклеїнових кислот плазми крові. 

Розробка та характеристика 3D-культур клітин гліоми U251, як модельних 

систем досліджень молекулярно-генетичних механізмів розвитку стійкості 

пухлин до лікування темозаломідом 

В цьому дослідженні ми хочемо охарактеризувати вплив експресії пухлино-асоційованих 

генів CHI3L1 та CHI3L2 на потенціал набуття клітинами резистентності відносно 

клінічно-вживаного цитотоксика темозоломіду (TMZ). Шляхом використання TMZ-

резистентних клітинних моделей гліоми головного мозку людини планується встановити 

ефект надекспресії зазначених генетичних детермінант на набуття клітинами рис 

злоякісної трансформації за умов 2D- та 3D-культивування. Отримані результати 

забезпечать важливу інформацію для кращого розуміння механізмів набуття злоякісними 

гліомами резистентності до клінічного агента TMZ з метою оптимізації ефективності та 

мінімізації побічних ефектів у клінічній практиці. 
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