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СТАТТІ СТАТТІ 
ТА ОГЛЯДИТА ОГЛЯДИ

КРІОБІОЛОГІЧНИЙ ПОСТАМЕНТ 
НОБЕЛІВСЬКОЇ ПРЕМІЇ З ХІМІЇ 2017 р.

У статті обговорено основні результати досліджень лауреатів Нобелів-
ської премії з хімії 2017 р. Жака Дюбоше (Jacques Dubochet), Йоахіма 
Франка (Joachim Frank) і Річарда Гендерсона (Richard Henderson). Пред-
ставлено історичну ретроспективу розвитку досліджень з кріоелектрон-
ної мікроскопії. Обґрунтовано важливість цього відкриття для сучасної 
науки. Окреслено основні переваги використання кріоелектронної мікро-
скопії з високою роздільною здатністю для визначення структури біомоле-
кул у розчині. Розглянуто практичне значення цього методу досліджень 
для медицини і біотехнології, насамперед у галузі створення нових лікар-
ських препаратів, а також ідентифікації нових хвороб.

Ключові слова: Нобелівська премія з хімії, кріоелектронна мікроскопія, 
зображення, структура біомолекул, нові лікарські препарати.

Величезного успіху в отриманні точного зображення біомо-
лекул (від голкоподібних структур, якими бактерії атакують 
клітину, до структури вірусу Зіка) досягли троє вчених, які 
у 2017 р. стали лауреатами Нобелівської премії в галузі хімії. 
Найпрестижніша наукова нагорода дісталася Жаку Дюбоше 
(Jacques Dubochet) з Лозаннського університету (Швейцарія), 
Йоахіму Франку (Joachim Frank) з Колумбійського універси-
тету (США) та Річарду Гендерсону (Richard Henderson) з Ла-
бораторії медичних досліджень молекулярної біології у Кемб-
риджі (Велика Британія). Кожен із них зробив істотний внесок 
у розвиток потужного методу, за допомогою якого можна отри-
мувати зображення біологічних молекул з точністю до атомних 
розмірів. І хоча їхні дослідження Нобелівський комітет відніс 
безпосередньо до галузі хімічних наук з формулюванням «за 
розроблення кріоелектронної мікроскопії для визначення 
структури біомолекул з високою роздільною здатністю в роз-
чині», ці результати значною мірою сприяли розвитку одно-
го з найважливіших розділів біологічної науки — структурної 
біології. 

Безсумнівно, зображення — ключ до розуміння будь-якого 
з процесів, що відбуваються навколо. Наукові відкриття часто 
залежать від того, наскільки успішною є візуалізація об’єктів. 
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Людське око дає можливість сприймати на-
вколишній світ у «макроформі». Мікроскоп, 
сконструйований близько 300 років тому гол-
ландським натуралістом Левенгуком, дозволив 
ученим зазирнути в мікросвіт різних форм жи-
вої матерії і розгледіти структури, які не можна 
було побачити раніше неозброєним оком. Проте 
отримання зображення того чи іншого об’єкта за 
допомогою мікроскопа часто потребує викорис-
тання барвників або фіксаторів. Крім того, слід 
враховувати, що в разі малих розмірів біологіч-
них структур для проведення їх досліджень не-
можливо використовувати оптичні мікроскопи, 
оскільки їх роздільна здатність обмежена до-
вжиною світлових хвиль. 

Для вивчення зразків у твердому (жорстко-
му) стані застосовують такий метод візуаліза-
ції, як рентгенівська кристалографія. Однак 
цей метод не дає достатньої інформації щодо 
динаміки процесів, які відбуваються, напри-
клад, у білках чи ферментах. Альтернативною 
методикою отримання зображення об’єкта в 
мікроскопії є просвічування його пучком елек-
тронів — техніка, відома як трансмісійна елек-
тронна мікроскопія (TEM). Проте ТЕМ-
мікроскопія придатна для дослідження об’єктів 
тільки неживої матерії. Це пов’язано з тим, що 
аналіз проводиться з використанням потужно-
го електронного пучка, який руйнує тонкі біо-

логічні структури. До того ж про цеду ра елект-
ронно-мікроскопічних досліджень виконуєть-
ся в умовах вакууму, що потребує застосування 
певних способів фіксації біологічних об’єктів 
(хімічної або кріофіксації) та методів попере-
дньої підготовки зразків. 

Отже, перелічені вище методи у переважній 
більшості випадків не дозволяють інформа-
тивно візуалізувати молекулярні механізми, 
які відбуваються в природних біологічних 
об’єктах [1–5].

Ширші можливості візуалізації біомолекул 
у їх природному стані дає метод кріоелектрон-
ної мікроскопії, який ґрунтується на кріофік-
сації та надшвидкому охолодженні біомате-
ріалу. Добре відомо, що практично безальтер-
нативним процесом під час заморожування 
макрооб’єктів біологічного матеріалу є криста-
лоутворення [6, 7]. Тому паралельно з техніч-
ним розвитком кріоелектронної мікроскопії 
фахівці розв’язували проблему керування про-
цесом кристалоутворення та досліджували ме-
ханізми взаємодії кристалів льоду з біологіч-
ними об’єктами [8, 9]. Одним із найінформа-
тивніших методів кріоелектронної мікроскопії 
був і залишається метод заморожування-ско-
лювання (freeze-fracture method). Він виявив-
ся ефективним під час досліджень та фіксації 
швидкоплинних процесів у клітині, а також 
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вивчення динаміки поза- і внутрішньоклітин-
ного кристалоутворення [10]. Таким чином, 
кріоелектронна мікроскопія вперше дала мож-
ливість візуалізувати біомолекули в природній 
конфігурації.

Використання методу кріоелектронної мі-
кроскопії (кріо-ЕМ) дає змогу зменшити ви-
паровування води і захистити біологічний 
матеріал від радіаційного ушкодження. На по-
чатку 1950-х років Умберто Фернандес-Моран 
оприлюднив результати досліджень щодо 
можливості заморожування зразків і підго-
товки тонких кріозрізів для кріо-ЕМ. Слід за-
значити, що методи охолодження було також 
використано для вивчення кристалів білка 
методом рентгенівської кристалографії, а для 
запобігання формуванню кристалічного льоду 
застосовували сахарозу або гліцерин [11, 12]. 
Дещо пізніше Тейлор і Глейзер [13, 14] показа-
ли, що охолодження зразків до кріогенних тем-
ператур підвищує їх стійкість до радіаційного 
ушкодження і забезпечує можливість тривалі-
шої експозиції зразка з більш високою інтен-
сивністю опромінення електронами. 

Однак, як зазначалося раніше, під час замо-
рожування вода, як правило, утворює криста-
лічний лід, який спричинює сильну дифракцію 
електронів, розмиваючи сигнали, що йдуть від 
зразка. При цьому з’ясувалося, що утворен-
ня кристалів льоду змінює структуру зразка. 
Тобто доступні дослідникам технології не до-
зволяли візуалізувати тонку структуру біоло-
гічного об’єкта, не кажучи вже про можливість 
констатувати хоч якісь природні молекулярні 
механізми. 

Поставали нові проблеми і нові питання, ви-
рішення яких потребувало глибокого аналізу 
історичних подій. Виявилося, що ще в 1940-х 
роках один із основоположників досліджень 
у галузі кріобіології Базіль Люйє стикнувся з 
проблемою формування кристалічного льоду 
під час охолодження клітин [15]. Б. Люйє зро-
зумів, що уникнути цього явища можна за до-
помогою швидкого охолодження біологічного 
матеріалу. У цьому випадку вода може зберіга-
тися в рідкому аморфному (так званому вітри-
фікованому) стані.

Однак до 1980 р. питання про те, чи зможе 
об’ємна вода переходити у вітрифікований 
твердий стан, все ще залишалося відкритим, 
оскільки теорія підтверджувала той факт, що 
необхідна швидкість охолодження є практич-
но недосяжною. Цей феномен було продемон-
стровано, але тільки для конденсації водяної 
пари на холодних металевих поверхнях [16]. 
Дещо оптимістичнішими виявилися результа-
ти дослідів Брюгеллера зі співавторами [17], 
які в 1980 р. показали утворення вітрифікова-
ної води за швидкого охолодження крапельок 
об’ємної води мікрометрового розміру. Пізніше 
(у 1981 р.) швейцарський біолог Жак Дюбоше 
з співавторами зрештою запропонував метод, 
який дав змогу сформувати плівку некриста-
лічної води на склі зразка для спостереження 
під електронним мікроскопом. Воду розпилю-
вали на вуглецеву плівку, встановлену на сітці, 
після чого сітку швидко занурювали в рідкий 
етан або пропан, охолоджений до –196  °С рід-
ким азотом [1, 10, 18]. 

Жак Дюбоше розробив метод склування 
води: він охолоджував її настільки швидко, що 
при твердненні вода навколо зразка зберігала 
структуру, яку мала в рідкому вигляді. Біоло-
гічна молекула, укладена в таку «скляну льо-
динку», зберігала свою природну форму навіть 
в умовах вакууму.

Показано, що тонкий шар вітрифікованої 
води може майже однорідно поглинати елек-
трони у кріо-ЕМ. Змінюючи температурні 
режими, Ж. Дюбоше зі співавторами спосте-
рігали, що аморфна структура води перетво-
рювалася на кристалічну під час нагрівання 
приблизно до –140 °С, а склоподібний лід 
можна було підтримувати навколо зразка про-
тягом тривалого часу за температури менш як 
–196 °С.

Повний потенціал методу Дюбоше з підго-
товки зразків було реалізовано в 1984 р., коли 
група дослідників продемонструвала елект-
рон ні мікрофотографії суспензій вірусів, охо-
лоджених з використанням удосконаленого 
методу, який дозволив отримати тонкі водні 
шари у вітрифікованому стані [19, 20] (рис. 1). 
Ж. Дюбоше та його колеги показали, що метод 
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підготовки зразка можна широко застосовува-
ти в кріо-ЕМ дослідженнях і для інших біоло-
гічних частинок. Новий метод підготовки було 
прийнято науковою спільнотою за основний, 
і до сьогодні його використовують як у дослі-
дженнях комплексів окремих частинок, так і 
в кріотомографічних дослідженнях окремих 
об’єктів [21].

Очевидно, що метод вітрифікації (склуван-
ня) середовища, в якому міститься біологічний 
об’єкт, став «родзинкою» цього варіанта кріо-
ЕМ, оскільки він дає змогу бачити не лише 
структуру (основу) самої молекули білка, а й 

його амінокислотні відгалуження, які простя-
гаються поряд і є необхідним компонентом для 
реалізації хімічних процесів за участю білків. 
Більше того, тільки за допомогою цього методу 
відкриваються можливості як для забезпечен-
ня «прозорості» самого учасника біохімічно-
го процесу, так і для розвитку цього процесу 
в динаміці. Останні вдосконалення методики 
дозволяють реєструвати розвиток біохімічних 
процесів постадійно. Роблячи знімки однієї й 
тієї самої системи в різні моменти часу, а потім 
складаючи їх послідовно, вчені тепер можуть 
відобразити біологічні процеси у вигляді філь-
му. Зараз дослідники мають можливість замо-
розити біологічні молекули не в стаціонарно-
му стані, а безпосередньо під час їх руху, спо-
стерігаючи за характером реалізації їх функції. 
Відтепер хімічні процеси, які відбуваються в 
окремій молекулі будь-якої речовини, можна 
роздивитися в найдрібніших деталях.

Основна проблема досліджень незабарвле-
них, некристалічних, асиметричних, випадко-
во орієнтованих частинок у розчині полягає у 
«вирівнюванні» ознак, які погано проявляють-
ся на тлі «шумів» приладу [22]. Вирішенням 
цієї проблеми ще в середині 1970-х років за-
ймався німецький, а зараз уже американський 
біофізик Йоахім Франк. Ці дослідження [22] 
стали відправною точкою для майбутніх ро-
біт, за які йому фактично й було присуджено 
Нобелівську премію. Упродовж майже десяти 
років Й. Франк намагався знайти спосіб, як з 
дуже «мутних» двовимірних зображень, одер-
жаних на електронному мікроскопі, зробити 
тривимірне зображення досліджуваної струк-
тури. Зрештою йому вдалося розробити метод, 
оснований на аналізі та порівнянні двовимір-
них «електронних» зображень, який сьогодні 
набув значного поширення. Йоахім Франк і 
його колеги запропонували метод вирівнюван-
ня низькодозових зображень окремих молекул 
з використанням функцій взаємної кореляції 
[22, 23]. На основі узагальненого аналізу було 
зроблено висновок щодо можливості виявлен-
ня випадково розташованих частинок, вико-
ристовуючи при цьому дози електронів, які їх 
не руйнують. Сенс цієї роботи полягав у мож-

Рис. 1. Схема методу Ж. Дюбоше швидкого охоло-
дження водних розчинів зразків біологічних об’єктів 
(схема з сайту nobelprize.org)
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ливості усереднити зображення кількох час-
тинок і отримати дані з високою роздільною 
здатністю [24]. 

Важливим аспектом досліджень Йоахіма 
Франка та його колег було також те, що свої 
розрахунки вони виконували для некриста-
лічних зразків, які складаються з однорідних 
частинок. Однак біологічні зразки рідко бу-
вають структурно однорідними. У зв’язку з 
цим постало завдання щодо визначення по-
ложення та орієнтації кожної частинки, тобто 
параметрів, які характеризують їх двовимірне 
положення в площині та тривимірну орієнта-
цію. У 1981 р. Йоахім Франк і Марін ван Хеєль 
запропонували метод, який дозволяв сортува-
ти зображення частинок на класи на основі їх 
орієнтації та структурних особливостей [25, 
26] (рис. 2). Загальний метод визначення від-
носної тривимірної орієнтації з класів двови-
мірних проекцій асиметричних частинок було 
розроблено Й. Франком і М. Радермахером в 
1986–1987 рр. [27–29]. Цей метод дістав назву 
«метод випадкового конічного нахилу». 

Значний внесок у розвиток кріоелектронної 
мікроскопії зробили Річард Гендерсон та його 
колеги [30]. Вони вперше показали можли-
вість отримання за допомогою кріоелектрон-
ної мікроскопії структури біомолекул з висо-
кою роздільною здатністю через усереднення 
за безліччю копій одного й того самого об’єкта. 
В їхньому експерименті сигнали виходили від 
багатьох молекул бактеріородопсину у дво-
вимірному кристалі (рис. 3). Дослідження по-
казали, що за ультранизьких температур раді-
аційне навантаження може бути обмеженим, 
що дозволяє достатньою мірою утримувати 
інформаційний контент для виявлення по-
зицій амінокислотних бічних ланцюгів білка. 
У подальшому аналогічний підхід було вико-
ристано для визначення з високою роздільною 
здатністю структур інших об’єктів, наприклад 
димеру тубуліну [31] та аквапоринів [32]. 

У своєму новаторському дослідженні Р. Ген-
дерсон та його колеги для оптимізації якості 
даних використовували кілька електронних 
мікроскопів по всьому світу [30]. Вони визна-
чили ряд технічних обмежень для цих мікро-

Рис. 2. Схема методу Й. Франка для побудови якісно-
го 3D-зображення молекул (схема з сайту nobelprize.
org)

скопів, а також проблеми, пов’язані з підготов-
кою зразків, які могли обмежувати роздільну 
здатність. Р. Гендерсон дійшов висновку, що 
на той час жоден з мікроскопів не був ідеаль-
ним. На його думку, конкретні технічні удо-
сконалення та необхідна підготовка зразків 
полегшили б розроблення загальної методики 
кріо-ЕМ: «Тоді це перетворило б методику, що 
ми використовуємо, на рутинний і швидкий 
метод, який можна використовувати на більш 
складних зразках, у тому числі на некриста-
лічних молекулярних ансамблях» [30]. Авто-
ри вважали, що низькоінтенсивне, «щадне» 
електронне опромінення у фазоконтрастній 
електронній мікроскопії дозволить визначити 
двовимірне положення і тривимірну орієнта-
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цію окремих частинок, навіть у разі їх досить 
великої молекулярної маси. Інформація дала б 
змогу усереднити ансамблі випадково розподі-
лених частинок, досягаючи тим самим розділь-
ної здатності на рівні атомів. 

У сучасному світі удосконалення методів 
обробки зображень і комп’ютерних програм 
має велике значення. Наприклад, коли за до-
помогою нових електронних детекторів було 
досягнуто більш високої роздільної здатності, 
алгоритми методу максимальної правдоподіб-
ності [33] почали відігравати особливо важли-
ву роль в електронній мікроскопії. Кріо-ЕМ з 
використанням моночастинок високих енер-
гій — одночастинкова (single part) кріоелек-
тронна мікроскопія — унікальна тим, що не по-
требує кристалізації, використовує дуже малу 
кількість матеріалу і охоплює широкий діа-
пазон розмірів — від частинок розміром з мо-
лекулу гемоглобіну (64 кДа) до дуже великих 
частинок, розміром аж до кількох мільйонів 
дальтон. Для визначення структури ще біль-
ших за розміром об’єктів, таких як органели 
чи клітини, використовують кріоелектронну 
томографію, з тим, щоб у подальшому можна 
було отримувати інформацію з високою роз-
дільною здатністю від молекул або комплексів 
безпосередньо в такому біологічному об’єкті, 
тобто in situ [34]. 

Отже, завдяки розробкам останніх 15–20 
років у кріоелектронної мікроскопії значно 
підвищилася якість (рис. 4) і розширився діа-
пазон розмірів об’єктів для визначення струк-
тури в розчині — від клітин і органел до моле-
кулярних комплексів, молекул і атомів, з яких 
складаються ці молекули. Більш того, кріо-ЕМ 
дала змогу ідентифікувати біологічний об’єкт 
не лише в його статичному стані, а й у дина-
міці. Оскільки підготовка зразка для кріо-ЕМ 
пов’язана з миттєвим охолодженням розчину, 
а склад розчину може постійно змінюватися, 
ми можемо відстежувати стан системи в часі, 
наприклад вивчати інтегральні мембранні біл-
ки у стані, близькому до природного оточення. 
Інакше кажучи, ті чи інші частинки можуть 
бути «захоплені» у структурних підстанах або 
навіть під час дії, скажімо, в момент, коли фер-
мент каталізує хімічну реакцію. Такі дані мо-
жуть надавати також і функціональну інфор-
мацію, відкриваючи можливості для контролю 
структурних змін, визначення діапазонів віль-
ної енергії тощо [35–39].

Тому описані тут розробки, безумовно, за-
слуговують на найвищу оцінку. Однак особли-
ву увагу привертає можливість впровадження 
результатів цих робіт у медичну практику. Оче-
видне порушення гармонійної взаємодії бодіго-
меостазу та екогомеостазу в останні десятиліття 
зумовило розширення спектра хвороб людини. 
Не викликає сумнівів, що в основі успішного лі-
кування будь-якого захворювання лежить пере-
дусім розуміння характеру таких змін (причин 
і механізмів їх розвитку). Фактори, причетні 
до порушення фізіологічного стану людини, 
можуть бути різними, наприклад генетично 
детермінована спадковість, дія агресивних зо-
внішніх чинників, постійний психоемоціний 
тиск, вживання неякісних продуктів харчуван-
ня і, як наслідок, порушення стану облігатної 
мікрофлори організму тощо. Все це призво-
дить до розбалансованості функціонування так 
званого «золотого трикутника» забезпечення 
гомеостазу (здоров’я) людини, зокрема нейро-
імуно-ендокринного блока [40]. Це спричинює 
змінення фізіологічного профілю організму і на 
молекулярно-генетичному рівні зумовлює не-

Рис. 3. Структура молекули бактеріородопсину: а — 
перша, доволі груба модель, опублікована Річардом 
Гендерсоном у 1975 р. в журналі Nature. 257: 28; б — мо-
дель Р. Гендерсона з атомарною роздільною здатністю, 
опублікована в 1990 р. в роботі [30] 
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бажані зміни у формуванні дуже важливих для 
функціонування організму медіаторних регу-
ляторних молекул (цитокінів). 

Комплекси таких біологічно значущих мо-
лекул виступають як ліганди до відповідних 
рецепторів і мають важливе значення в процесі 
передачі хімічних сигналів. При цьому на тип 
створеного сигналу суттєво впливає відносна 
орієнтація двох взаємодіючих молекул. В умо-
вах розвитку вищезазначеного «цитокінового 
шторму» [41] можуть з’являтися нові форми 
регуляторних сполук (білки, пептиди, аміно-
кислотні залишки тощо). Не виключена також 
можливість зміни їх стандартної структури 
внаслідок так званого misfolding, тобто не-
правильного скручування, згортання. Інакше 
кажучи, може скластися така ситуація, що фі-
зіологічна регуляторна активність молекули-
ліганду може змінитися на патологічну [42]. 
Наразі доведено значущість зміни структури 
ряду регуляторних пептидів у розвитку пев-
них патологій (див. табл.) [43].

Зараз уже загальновизнано, що збільшення 
кількості хвороб, таких як хвороба Альцгейме-

Зв’язок неправильно згорнутих білків (misfolding) 
з нейродегенеративними захворюваннями

Протеїнопатія Агрегуючі білки

Хвороба Альцгеймера Бета-амілоїдний пептид 
(Ab); Tau

Хвороба Паркінсона α-синуклеїн
Численні таупатії Білок Tau (асоційований 

з мікротрубочками) 
Хвороба Гантінгтона Гантінгтин з тандемними 

повторами глютаміну
Аміотрофічний латераль-
ний склероз

Супероксид дисмутази 1

Губчасті енцефалопатії Пріонові білки 
Сімейна амілоїдна полі-
нейропатія 

Транстиретин (мутантні 
форми)

Рис. 4. Роздільна здатність електронного мікроскопа кардинально поліпши-
лася за останні роки — від зображення безформних плям (ліворуч) до візуа-
лізації білків на атомарному рівні (праворуч) (схема з сайту nobelprize.org)

ра, Паркінсона, діабет ІІ типу, пріонові захво-
рювання тощо, пов’язане з появою в організмі 
агрегатів білкового амілоїду в тканинах люди-
ни. До того ж частота цих захворювань зростає 
зі старінням людини, тобто на тлі істотної змі-
ни профілю регуляторних медіаторів [44]. Точ-
ні механізми дії таких «білків захворювання» 
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достеменно невідомі, але доведено, що є кілька 
етапів їх існування: від початкового синтезу 
до деградації. При цьому не слід забувати про 
можливість біомолекул та їх комплексів екзо-
генного походження, до яких належать віруси, 
бактерії та продукти їх життєдіяльності, віді-
гравати роль патогенетичних чинників. 

Використання кріо-ЕМ у запропонованій 
нобелівськими лауреатами модифікації дозво-
ляє вченим не тільки вивчати та ідентифікува-
ти точну поверхневу архітектуру таких ендо- 
та екзогенних «агресивних» сполук (молекул), 
а й напрацьовувати різні шляхи пошуку їх мо-
ле кул-антиподів, які будуть комплементарно з 
ними зв’язуватися та інгібувати їх активність. 
Це дає змогу по-новому підійти як до розумін-
ня хімічних процесів, які відбуваються у при-
роді взагалі, так і до розроблення відповідних 
лікарських препаратів. Лікувальне таргету-
вання патогенних сполук визначає основні за-
вдання, пов’язані з розробленням лікарських 
препаратів та врахуванням динамічної приро-
ди білків, залучених до процесу таргетування. 
Це стосується визначення форми білків (мо-
номери, олігомери або нерозчинні агрегати) 
певного захворювання, які відповідають за 
клітинну токсичність; з’я су ван ня, які компо-
ненти катіонного протео статичного механізму 
взаємодіють з білками цих хвороб, тощо. Інак-
ше кажучи, потрібно мати точне зображення 
структури-матриці (молекули), з якої в той чи 
інший спосіб належить зробити відбиток необ-
хідної форми. Застосування методів, запропо-
нованих Ж. Дюбоше, Й. Франком та Р. Гендер-
соном, значно спрощує і полегшує отримання 
зображень таких біологічних молекул. Вико-
ристовуючи високу роздільну здатність цього 
методу, в майбутньому дослідники зможуть 
не лише отримувати інформацію про струк-
туру молекул, а й спостерігати особливості їх 
взаємодії і за потреби — коригувати розвиток 
процесів, що відбуваються всередині клітин 
або органел.

Учені постійно отримують нові знання про 
механізми різних захворювань, удосконалюють 
засоби моделювання стану захворювань in vitro 
та in vivo, виявляють нові біомаркери. З вико-
ристанням запропонованого методу кріо-ЕМ 
відкривається перспектива розроблення таких 
терапевтичних засобів, які зможуть запобігти, 
завадити або затримати прогресування захво-
рювань. Завдяки точній візуалізації структури 
розширюється коло застосувань нанотехноло-
гій, наприклад створення наномашин, які інак-
тивуватимуть патогенну активність тих чи тих 
структур. 

І насамкінець. Підтвердженням значущос-
ті досліджень, які минулого року було від-
значено Нобелівською премією, можуть бути 
яскраві висловлювання видатних науковців. 
Так, Венкі Рамакришнан, експерт зі структур-
ної біології Лабораторії медичних досліджень 
молекулярної біології, лауреат Нобелівської 
премії з хімії 2009 р. (за дослідження в галу-
зі рентгенівської кристалографії), оцінив цю 
подію як «революцію у структурній біології». 
Холгер Старк, експерт з кріо-ЕМ, який очолює 
Інститут біофізичної хімії імені Макса План-
ка в Геттингені (Німеччина), зазначив, що в 
останні роки роздільна здатність методу різ-
ко підвищилася і дозволяє побачити не тіль-
ки контур хребта білка, а й відгалужені гілки 
амінокислоти. Тобто науковці вже мають необ-
хідні дані для розуміння хімічної дії білка, і це, 
безумовно, сприятиме створенню нових ліків. 
Баррі Фуллер, професор хірургічних наук у 
медичній школі Університетського коледжу 
Лондона, підкреслив, що «ця технологія спря-
мована на виявлення біомолекул у життєвому 
процесі, «замороженому» в часі. Знання про 
конфігурації та стабільність біомолекул за 
наднизьких температур може прискорити до-
сягення вчених у галузі кріобіології, спрямо-
вані на вітрифікування тканин та органів лю-
дини для наступного їх зберігання протягом 
тривалого часу».
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CRYOBIOLOGICAL PEDESTAL OF THE NOBEL PRIZE IN CHEMISTRY FOR 2017

The article explained the core messages of the research of the Nobel Prize winners in chemistry for 2017 Jacques Dubochet, 
Joachim Frank, and Richard Henderson. The development of cryo-electron microscopy research was presented in 
historical retrospective. There was substantiated the importance of this discovery for the current scientific community. 
The main advantages of using a high-resolution cryo-electron microscopy for determining the structure of biomolecules 
in solution were outlined. The review considered the practical importance of this research for medicine and biotechnology, 
namely in designing novel therapeutic drugs and identification of new diseases.

Keywords: Nobel Prize, cryo-electron microscopy, image, structure of biomolecule, novel drugs.
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