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Мета. Виходячи з сучасних досягнень біологі-

чних наук, обґрунтувати поняття геному як ви-

щої інформаційної характеристики біологічних 

видів. Методи. Вивчення й аналіз спеціальних 

наукових літературних джерел, у яких для ви-

значення числа і подібності геномів використа-

но метод геномного аналізу. Результати. Го-

ловним компонентом геномів є ДНК, яка несе 

інформацію про первинну структуру білків 

(структурні гени матричної РНК); про синтез 

білків (гени мРНК, тРНК, рРНК); сайти приєд-

нання сигнальних молекул (старт експресії, стоп 

експресії, посилення, уповільнення, повторення 

та інші); мобільні генетичні елементи; місця 

рекомбінації тощо. Геном кожного організму 

має величезну різноманітність генних сіток та 

систем, які контролюють молекулярні, біохіміч-

ні, фізіологічні та морфологічні ознаки організ-

мів. При цьому у кожній генній сітці є генетичні 

механізми, які забезпечують її регуляцію, за-

сновану на зміні функцій тих чи інших груп 

генів, що входять до складу генних сіток. Ви-

сновки. Таким чином, геном – це частина кліти-

ни певного живого організму, яка передбачає 

відповідний набір нуклеїнових кислот і білків, 

об’єднаних в єдину структурно-функціональну 

систему.  
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Виходячи з класичних уявлень, геном ви-

значається як сукупність усіх генів, які локалі-

зовані в гаплоїдному наборі хромосом еукаріо-

тів, хромосом і прокаріотів або в нуклеїнових 

кислотах вірусів [1]. В той час як нижчі 

без’ядерні організми (прокаріоти) мають один 

геном, вищі організми, які мають ядро (еукаріо-

ти) – мають два геноми: дуже маленький міто-

хондріальний геном, що зосереджений в цито-

плазматичних постійних клітинних органелах – 

мітохондріях, і великий ядерний геном. В чис-

ловому вираженні середній ядерний геном ссав-

ців приблизно в 18 тисяч разів більший за міто-

хондріальний геном. У 1981 р. в США вперше 

був розшифрований мітохондріальний геном 

людини. Геном мітохондрії має значно менші 

розміри, ніж ядерний геном, і тому є зручним 

об’єктом для вивчення. З’ясовано, що кільцева 

молекула ДНК мітохондрій складається з 16 569 

пар нуклеотидів. Відкритим залишається питан-

ня про взаємодію мітохондріального та ядерно-

го геномів, про перенесення генів із мітохондрій 

у ядро в процесі еволюційного розвитку. Дослі-

дження цих проблем може допомогти у вирі-

шенні багатьох питань еволюції та генетики. 

Основним продуктом мітохондріального білко-

вого синтезу є поліпептиди з дуже вираженими 

гідрофобними властивостями. У мітохондріаль-

ній ДНК клітин людини і тварин ідентифіковано 

13 рамок зчитування для білків. У генах, що 

кодують синтез мітохондріальних білків у клі-

тинах тварин, інтрони не виявлені. 

На сьогодні серед мітохондріальних про-

дуктів трансляції ідентифіковані три субодиниці 

(І, ІІ і ІІІ): цитохромоксидази, апоцитохром b і 

дві субодиниці АТФази, причому гени, що ко-

дують синтез обох субодиниць (6-ї та 8-ї), вияв-

лені лише в геномі мітохондрій дріжджів, а в 

клітинах тварин однозначно виявлений лише 

ген 6-ї субодиниці. Детально вивчено функціо-

нальне значення низки білків, які синтезуються 

в мітохондріях. Існують дані, що деякі із синте-

зованих у мітохондріях поліпептидів можуть 

виходити з мітохондрій і виконувати певну роль 

у ядерно-мітохондріальних взаємовідношеннях, 

зокрема в регуляції експресії ядерних генів, що 

кодують синтез мітохондріальних білків [2]. 

Термін «геном» був вперше запропонова-

ний у 1920 році Г. Вінклером, який припускав, 

що, на відміну від генотипу, котрий характери-

зує окрему особину, геном є характеристикою 

виду. За віддаленої гібридизації рослин можна 

отримати організми, які несуть різні геноми, так 

звані аллоплоїди. Види рослин, які утримують 

різні геноми, іноді трапляються і в природі.  

 

Матеріали і методи 

Для визначення числа і подібності геномів 

у різних видів використовують спеціальний 
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метод – геномний аналіз. Розвиток технологій 

одночасного аналізу багатьох фрагментів ДНК 

бере свій початок від ключового відкриття Мак-

Карті і Едвіна Саузерна, зробленого в другій 

половині ХХ століття, про те, що мічені моле-

кули нуклеїнових кислот можуть бути викорис-

тані для дослідження молекул інших нуклеїно-

вих кислот, прикріплених до твердої підкладки. 

Саузерн-блот був першою мікроматрицею. Це 

був перший, незначний крок зі скринування 

бібліотек клонів на фільтрах, у яких встановлю-

валася відповідність між клонами і гібридизова-

ним сигналом. Наступним підходом було вико-

ристання сітчастих бібліотек, які зберігаються в 

мікротитрованих платах і можуть переноситися 

на фільтри в абсолютно визначені позиції шля-

хом отримання відбитків таких плат. Цей метод 

дозволив фіксувати на фільтрі позицію кожного 

клону індивідуально та визначати його кіль-

кість. Такий підхід був зразу ж використаний 

багатьма дослідниками для аналізу експресії 

генів нанесених на нейлонові фільтри, шляхом 

гібридизації мРНК з сіткою кДНК. Тобто, коли 

сама ідея уже з’явилася, то її широке викори-

стання визначалося двома ключовими подіями. 

По-перше, це заміна фільтрів пористих на 

фільтри з непористих матеріалів, зокрема таких, 

як скло, що призвело до можливості подальшої 

мініатюризації підкладок і детекції флюорис-

центних сигналів. Сьогодні за допомогою 

робототехніки на покрівне скельце розміром 

2х2 см наносять близько 10 тисяч кДНК і гібри-

дизують із пробами, міченими подвійною міт-

кою, використовуючи протокол, який вперше 

описав Пат Браун. По-друге, це розвиток мето-

дів синтезу олігонуклеотидів у просторі з вели-

кою щільністю їх розташування. Стів Фодор з 

колегами адаптували техніку фотолітографічно-

го маскування, яку використовують у напівав-

томатичному режимі для того, щоб отримати 

400 тисяч олігонуклеотидів, кожен у своєму 

власному просторі 20 мм2. Головні достоїнства 

використання твердих підкладок для створення 

мікроматриці полягають у тому, що рідина не 

проникає в підкладку, а нуклеїнові кислоти-

мішені мають прямий контакт із пробами, без 

дифузії у пори [3].  

 

Результати та обговорення 

У диплоїдних організмах геном є дискре-

тною одиницею генетичного аналізу, оскільки 

гамети у них в нормі мають по одному геному. 

Можна розглядати геном і як функціональну 

одиницю, необхідну для нормального розвитку 

організму, оскільки для багатьох, особливо рос-

линних організмів, існують у нормі або отрима-

ні експериментально гаплоїди, які розвиваються 

на основі одного геному. [4]. 

Біологічний термін «геном» має два зна-

чення. Як було відмічено раніше, його частіше 

вживали і вживають зараз для позначення суку-

пності генів у гаплоїдному наборі хромосом 

відповідного виду організмів. В останні роки, 

коли прийшло розуміння цілісності і складності 

генетичного апарату, цей термін вживається для 

позначення або визначення специфічної сукуп-

ності нуклеїнових кислот і спеціальних білків, 

структурно і функціонально об’єднаних у єдину 

систему, яка має повний комплекс інформації 

про властивості і процеси живого тіла [5]. 

Головним компонентом геномів є ДНК, 

яка несе такі види інформації: про первинну 

структуру білків (структурні гени мРНК); син-

тез білків (гени мРНК, тРНК, рРНК); сайти при-

єднання сигнальних молекул (старт експресії, 

стоп експресії, посилення, уповільнення, повто-

рення та ін.); мобільні генетичні елементи; міс-

ця рекомбінації тощо. Однак для розвитку, ви-

живання та розмноження зовсім недостатньо 

інформації тільки про структуру білків. Необ-

хідна також інформація про регуляцію експресії 

генів у відповідній ситуації, у відповідний час і 

у відповідному місці, на різних етапах розвитку. 

Крім цього, в геномі, напевно, є інформація про 

механізми реплікації, компактизації і декомпак-

тизації ДНК, утворення хромосом, процесів 

кон’югації хромосом, кросинговеру та ін. Такі 

види інформації можуть бути розташовані в 

міжгенних ділянках або кодуватися комбінація-

ми самих генів так званими генетичними сітка-

ми. Геном кожного організму має величезну 

різноманітність генних сіток і систем, котрі 

контролюють молекулярні, біохімічні, фізіоло-

гічні та морфологічні ознаки організмів. При 

цьому в кожній генній сітці є генетичні механі-

зми, які забезпечують її регуляцію, засновану на 

зміні функції тих чи інших груп генів, що вхо-

дять до складу генних сіток [6]. 

У кожній галузі науки існує два сорти 

знань. Одні з них допомагають пояснити неві-

доме, а інші – створити нове. Біологія у вивчен-

ні геному використовує обидва підходи. Протя-

гом останніх десяти років минулого століття 

була завершена робота з реалізації проекту «Ге-

ном людини», метою якої було визначення пос-

лідовності нуклеотидів ДНК людини. У 2001 
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році геном людини був розшифрований, побу-

довані карти всіх хромосом людини, стали ві-

домі гени багатьох спадкових хвороб людини. У 

певних ділянках хромосом картовано понад 

1500 генів клінічних хвороб. Сформувалася 

нова наука – геноміка, яка вивчає структуру і 

функцію генів, інвентаризує гени і створює ге-

номні карти живих істот. Акцент досліджень 

сьогодні змістився від людини і тварин до дос-

лідження геномів мікроорганізмів, в першу чер-

гу патогенних. Ці роботи мають величезне зна-

чення в боротьбі з інфекційними захворюван-

нями людей, тварин та рослин [7]. 

У рамках науки геноміки програма «Ге-

ном» дала можливість визначити хімічну будову 

генів і їх розташування в хромосомах різних 

організмів. Такої інформації достатньо для того, 

щоб зібрати з відповідних штучно створених 

частин штучну хромосому і ввести її в клітину 

та вияснити, як вона працює. Геном людини – 

геном Homo sapiens, що складається з 23 хромо-

сом (22 автосоми + Х+Y), має в сумі приблизно 

3 мільярди пар основ ДНК та містить приблизно 

30-35 тисяч генів. Досі вважалося, що у людини 

може бути близько 100 тисяч генів. Отже, геном 

людини має менше генів, ніж очікувалося 

раніше. При цьому тільки приблизно 1,5 % ге-

ному кодує білки, решту складають РНК-гени, 

регуляторні послідовності, інтрони та інші діля-

нки ДНК [2]. 

Будь-яке порушення «інструкцій», запи-

саних у генах, веде до мутацій. Із 10000 відомих 

захворювань людини близько 3 тисяч – спадкові 

хвороби. Звідси випливає така велика цікавість 

до проекту «Геном людини». Головною метою, 

поставленою перед проектом, стало визначення 

точної послідовності азотистих основ і поло-

ження генів у молекулі ДНК клітин людини, що 

відкрило б причини спадкових захворювань і 

шляхи до їх лікування. 

Ідея проекту бере свій початок з 1980 ро-

ку, коли один із першовідкривачів подвійної 

спіралі ДНК, нобелівський лауреат Дж. Уотсон, 

висловив думку про те, що наука впритул на-

близилася до розкриття хімічної основи спадко-

вості людини. На той час було вже відомо, що 

спадковий апарат людини (геном) становить 

близько 3 млрд нуклеотидних пар. У той час ця 

величина здавалася дуже великою, і сама думка 

про те, що такий обсяг інформації може бути 

отриманий, здавалася зовсім фантастичною.  

У 1995 р. Національний інститут дослі-

дження геному людини (National Human Ge-

nome Research Institute, NHGRI) публікує першу 

повну послідовність ДНК живого організму – 

бактерії Haemophilus influenzae. У 1996 р. роз-

шифровано перший геном еукаріотичної кліти-

ни – клітини дріжджів. У 1998 р. уперше визна-

чено послідовність ДНК багатоклітинного орга-

нізму – плоского черв’яка Caenorhabditis ele-

gans. До кінця 1999 р. розшифровано понад два 

десятки геномів. Кожне таке досягнення вима-

гало визначення все довшої й довшої послідов-

ності і було важливою віхою на шляху до ви-

значення геному людини як такого [5]. 

У лютому 2001 р. Міжнародний консорці-

ум, до якого увійшли, крім NHGRI та біотехно-

логічної компанії «Силера джиномікс», 16 орга-

нізацій з Великобританії, США, Франції, Німе-

ччини, Японії й Китаю, повідомив про результа-

ти колосальної роботи – перший нарис геному 

людини. Протягом наступних років різні групи 

вчених у всьому світі поступово розшифровува-

ли хромосоми людини, періодично звітуючи 

про результати своєї роботи. Так, у 2003 р. ого-

лошено про повну розшифровку ДНК, залиша-

лася тільки перша хромосома людини – остання 

з нерозшифрованих хромосом.  

У травні 2006 р. оприлюднено інформа-

цію про закінчення останнього етапу роботи з 

розшифрування повного геному людини – сек-

венування найбільшої, першої хромосоми. У 

послідовність ДНК першої хромосоми входить 

223 569 564 нуклеотидні основ, що становлять 

близько 8 % від людського геному. У ній лока-

лізовано у два рази більше генів, ніж в серед-

ньому у хромосомі людини – понад 3000 генів, 

включаючи ті, мутації яких лежать в основі роз-

витку більш ніж 350 відомих захворювань, у 

тому числі деяких типів раку, хвороб Альцгей-

мера й Паркінсона, гіперліпідемії й порфірії. У 

ході останнього етапу секвенування ідентифіко-

вано понад 1000 нових генів, що повинно допо-

могти вченим у розробці нових діагностичних 

тестів і методів терапії різних захворювань [3]. 

Таким чином, проект «Геном людини» за-

безпечив дослідників величезною кількістю 

інформації про людські гени та їх можливі варі-

ації. Ця інформація необхідна для одержання 

відповідей на питання про причини тих чи ін-

ших станів людського організму. Під час роз-

шифрування геномів 270 людей європейського, 

африканського й азіатського походження вияв-

лено близько 1500 «варіантів, що копіюються», 

які займають майже 12 % геному. Люди відріз-

няються за багатьма такими ділянками. Розра-
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хунки показують, що геноми схожі в цілому на 

99,5 %. 

Наш геном, вказує [8], – це літопис виду, 

який почався чотири мільярди років тому назад 

і продовжується до сьогоднішнього дня. Завдя-

ки можливості заглянути в геном ми отримали 

більше відомостей про наші першоджерела, 

еволюцію і природу, ніж дозволили це собі зро-

бити всі попередні наукові відкриття. Генетика 

наших днів революціонізувала антропологію, 

психологію, медицину, палеонтологію і багато 

інших галузей науки. Те, що було таємницею 

життя за сімома печатками, протягом кількох 

останніх десятиліть стало явним і далі прино-

сить нам приголомшливі відкриття. Крім цього, 

у всіх тварин у мітохондріях є ДНК, яка містить 

усього декілька десятків генів та інших сегмен-

тів, які вносять вагомий лепту в енергетику клі-

тин. Ця «мітохондріальна хромосома» також є 

частиною загальної системи геному, а в рослин 

– ще й ДНК хлоропластів.  

Таким чином, геном представляє собою 

єдину систему послідовностей і сегментів усіх 

ДНК певного виду організмів. До цього слід 

додати сукупність ферментів, які обслуговують 

ДНК, і різного виду регуляторних факторів. 

Слід пам’ятати, що все це впорядковано розта-

шоване у високоорганізованому колоїдному 

матриксі каріоплазми або цитоплазми. Отже, 

геном як структурно-функціональна одиниця – 

це не тільки молекули ДНК, але й білковий 

склад хроматину, це і особливості його укладки 

і спіралізації, це і сотні ферментів і факторів, а 

також і навколишнє високоорганізоване середо-

вище, притому всі складові частини цієї системи 

знаходяться в постійній динаміці і взаємодії, яка 

контролюється. Замість терміна «геном» можна 

вживати термін «система геному», що краще 

відображає суть цієї високоорганізованої струк-

тури [9]. В такому випадку феном – це частина 

клітини певного живого тіла, яка оточує і інтег-

рує геном в себе, утворюючи монолітне тіло. 

Феном багатоклітинного організму складається 

з організованої маси клітин і міжклітинної ре-

човини. Кожна клітина багатоклітинного ство-

ріння (організму) містить стандартний геном. 

Диференційна експресія сукупного геному ор-

ганізму призводить до утворення форми і вмісту 

живого тіла, тобто багатоклітинний організм 

являє собою сформовану колонію або систему 

геномів у фенотиповому оточенні [10, 11]. 

 

Висновки 

1. Геном – це частина клітини певного 

живого тіла, яка охоплює відповідний набір 

нуклеїнових кислот і білків, об’єднаних у єдину 

структурно-функціональну систему. 

2. Геном – це система, яка містить спеціа-

льну генетичну інформацію і механізми та ін-

струменти її використання. 

3. Геном – це цілісне утворення, що здат-

не до розмноження і побудови навколо себе 

фенотипового оточення. 
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GENOME AS A TOP INFORMATIONAL ATTRIBUTE OF BIOLOGICAL SPECIES 

Aim. To substantiate a concept of genome as the top informational attribute of biological species based on the modern 

achievements of biological sciences. Methods. Study and analysis of subject scientific literary sources, in which the 

technique of genomic analysis is used for determination of a number and similarity of genomes. Results. The main 

component of genomes is DNA that carries information about the primary structure of proteins (structural genes of 

matrix RNA), synthesis of proteins (mRNA, tRNA, rRNA), sites for connection of signaling molecules (start/stop ex-

pression, amplification, deceleration, repetition, etc.), mobile genetic elements, recombination sites, etc. The genome of 

each organism has a great variety of genetic nets and systems that control the molecular, biochemical, physiological and 

morphological features of organisms. At the same time, each gene network has genetic mechanisms designated for its 

regulation, based on changing functions of certain groups of genes that are part of the gene networks. Conclusions. 

Therefore, the genome is a part of a cell of a certain living body, consisting of an appropriate set of nucleic acids and 

proteins, combined into a single structural and functional system. 

Keywords: genome, structure, functions. 


