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ВСТУП 

 

Навчальна дисципліна «Механізми регуляції експресії генів в 

еукаріотичних клітинах та їх застосування в сучасній біотехнології» є складовою 

освітньо-наукової програми підготовки здобувачів вищої освіти ступеня доктор 

філософії галузі знань Е «Природничі науки, математика та статистика» за 

спеціальністю Е1 «Біологія та біохімія» за профілями підготовки 

«Біотехнологія», «Цитологія, клітинна біологія, гістологія» та «Радіобіологія» і є 

навчальною дисципліною за вибором аспірантів. 

Викладається на ІІ курсі аспірантури  в обсязі – 60 годин (2 кредити 

ECTS) зокрема: лекції – 30 годин, семінари – 10 годин, самостійна робота – 20 

годин. У курсі передбачено 2 змістовних модулі. Дисципліна завершується 

диференційованим заліком. 
 

Мета дисципліни – отримання знань щодо сучасних уявлень про 

регуляцію експресії генів та послідовності, що використовуються у векторах для 

генетичної трансформації рослин. 

 

Завдання: 
1. систематизувати та узагальнити знання про регуляцію експресії генів в 

еукаріотичних клітинах, будову промотора РНК полімерази ІІ та інші 

регуляторні послідовності; 

2. сформувати цілісне уявлення про експресію генів в еукаріотичних 

клітинах; 

3. познайомити з новими відкриттями молекулярної біології, що стосуються 

регуляції процесів ініціації транскрипції та трансляції, замовчування генів 

в трансгенних рослинах, РНК інтерференції та глобальної регуляції 

експресії генів; 

4. сформувати основні принципи застосування відкриттів та досягнень 

сучасної молекулярної біології при вдосконаленні генетичних векторів для 

забезпечення бажаного рівня стабільної та керованої експресії перенесених 

генів в трансгенних рослинах. 

 
В результаті вивчення навчальної дисципліни у здобувачів мають бути сформовані: 

 

Інтегральна компетентність (ІК) 

Здатність розв’язувати комплексні завдання в галузі біології у процесі 

проведення дослідницько-інноваційної діяльності, що передбачає 

переосмислення наявних та створення нових цілісних знань, оволодіння 

методологією наукової та науково-педагогічної діяльності, проведення 

самостійного наукового дослідження, результати якого мають наукову новизну, 

теоретичне та практичне значення і інтегруються у світовий науковий простір 

через публікації. 

Загальні компетентності (ЗК) 
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ЗК01. Знання та розуміння предметної області та розуміння професійної 

діяльності. 

ЗК02. Здатність працювати в міжнародному контексті. 

 

Спеціальні (фахові, предметні) компетентності (СК) 

СК01. Здатність планувати і здійснювати комплексні оригінальні дослідження, 

досягати наукових результатів, які створюють нові знання у біології та 

дотичних до неї міждисциплінарних напрямах і можуть бути опубліковані у 

наукових виданнях з біології та суміжних галузей. 

СK02. Здатність усно і письмово презентувати та обговорювати результати 

наукових досліджень та/або інноваційних розробок українською та англійською 

мовами, розуміти англомовні наукові тексти за напрямом досліджень. 

СК03. Здатність застосовувати сучасні інформаційні технології, бази даних та 

інші електронні ресурси, спеціалізоване програмне забезпечення у науковій та 

навчальній діяльності. 

СК07. Здатність дотримуватись етики досліджень, а також правил академічної 

доброчесності в наукових дослідженнях та науково-педагогічній діяльності. 

СК08. Здатність сформувати системний науковий світогляд та 

загальнокультурний кругозір. 

 

В результаті вивчення навчальної дисципліни аспірант повинен: 

РН01. Мати концептуальні та методологічні знання з біології і на межі 

предметних галузей, а також дослідницькі навички, достатні для проведення 

наукових і прикладних досліджень на рівні світових досягнень з відповідного 

напряму, отримання нових знань та/або здійснення інновацій. 

РН02. Вільно презентувати та обговорювати результати досліджень, наукові та 

прикладні проблеми біології державною та іноземною мовами, кваліфіковано 

відображати результати досліджень у наукових публікаціях у наукових 

виданнях. 

РН03. Формулювати і перевіряти гіпотези; використовувати для обґрунтування 

висновків належні докази, зокрема, результати аналізу джерел літератури, 

експериментальних досліджень (опитувань, спостережень, експерименту) і 

математичного та/або комп’ютерного моделювання. 

РН04. Розробляти та досліджувати концептуальні, математичні і комп’ютерні 

моделі процесів і систем, ефективно використовувати їх для отримання нових 

знань та/або створення інноваційних продуктів у біології та дотичних 

міждисциплінарних напрямах. 

РН05. Планувати і виконувати експериментальні та/або теоретичні дослідження 

з біології та дотичних міждисциплінарних напрямів з використанням сучасного 

інструментарію, критично аналізувати результати власних досліджень і 

результати інших дослідників у контексті всього комплексу сучасних знань 

щодо досліджуваної проблеми. 
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РН06. Застосовувати сучасні інструменти і технології пошуку, оброблення та 

аналізу інформації, зокрема, статистичні методи аналізу даних великого обсягу 

та/або складної структури, спеціалізовані бази даних та інформаційні системи. 

РН07. Розробляти та реалізовувати наукові та/або інноваційні проекти, які 

дають можливість переосмислити наявне та створити нове цілісне знання та/або 

професійну практику і розв’язувати важливі теоретичні та практичні проблеми 

біології з дотриманням норм академічної етики і врахуванням соціальних, 

економічних, екологічних та правових аспектів. 

РН08. Глибоко розуміти загальні принципи та методи біологічних наук, а також 

методологію наукових досліджень, застосувати їх у власних дослідженнях у 

сфері біології та у викладацькій практиці. 

РН09. Знати модулі еукаріотичного промотору РНК полімерази ІІ, основні 

підходи, які використовуються при створенні штучних промоторів, можливості 

їх використання для проведення фундаментальних досліджень та для 

досягнення оптимального практичного результату; основні типи регуляторних 

послідовностей та принципи їх використання у векторах для генетичної 

трансформації та транзієнтної експресії рекомбінантних білків у рослинах; 

РН10. Проводити in silico аналіз послідовностей, використовуючи програмні 

засоби (MEME Suite, JASPAR, PlantCARE тощо) для ідентифікації мотивів, 

аналізу промоторів і побудови моделей регуляції; , інтерпретувати результати 

аналізу та критично оцінювати їх достовірність і біологічну значущість. 

РН11. Володіти навичками самостійної роботи з базами даних регуляторних 

послідовностей та застосовувати отримані дані для планування експериментів, 

конструювання промоторів чи визначення сайтів зв’язування транскрипційних 

факторів; вміти поєднувати з експериментальними методами, інтегруючи in 

silico аналіз із лабораторними підходами до вивчення регуляції експресії генів. 

 

Місце дисципліни (в структурно-логічній схемі підготовки фахівців 

відповідного напряму підготовки). 

Навчальна дисципліна «Механізми регуляції експресії генів в еукаріотичних 

клітинах та їх застосування в сучасній біотехнології» є навчальною 

дисципліною за вибором аспірантів програми підготовки здобувачів вищої 

освіти ступеня доктор філософії галузі знань Е «Природничі науки, математика 

та статистика» за спеціальністю Е1 «Біологія та біохімія»  за профілями 

підготовки «Біотехнологія», «Цитологія, клітинна біологія, гістологія» та 

«Радіобіологія». Дисципліна висвітлює сучасні уявлення про механізми 

регуляції експресії генів на рівні транскрипції та трансляції; глобальну 

регуляцію експресії генів (модифікація гістонів, метилювання ДНК, РНК 

інтерференція); методологію використання різних регуляторних послідовностей 

у векторах для генетичної трансформації. Навчальний курс пов’язаний з 

базовими дисциплінами «Культура клітин і тканин in vitro як методологічна 

база біотехнології рослин», а також з курсом «Генетичні основи та молекулярні 

інструменти сучасної біотехнології». 
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ПРОГРАМА НАВЧАЛЬНОЇ ДИСЦИПЛІНИ. 

 

Змістовий модуль 1. Регуляція експресії генів на рівні транскрипції та 

трансляції. (34 год) 

 

Тема 1. Промотори  як ключові послідовності регуляції експресії генів на рівні 

транскрипції. (4 години) 

 

Загальна будова еукаріотичного промотора РНК-полімерази ІІ. Основні 

модулі еукаріотичного промотора. ТАТА бокс. Формування транскрипційного 

комплекса та ініціація транскрипції. Поняття базової експресії та мінімального 

промотора. Базові фактори транскрипції РНКполімерази ІІ та основні етапи 

ініціації транскрипції. Енхансери та сайленсери, їх роль в ініціації транскрипції. 

Енхансосома. Принципи модульності та кооперативності при взаємодії факторів 

транскрипції з еукаріотичними промоторами. 

 

Тема 2. Основні типи промоторів та їх використання в генетичній інженерії 

рослин. (6 годин) 

 

Перші вектори для генетичної трансфорації та регуляторні 

послідовності, які в них використовувались. Конститутивні промотори 

вірусного походження, та їх використання в генетичній інженерії рослин. 

Класифікація промоторів: конститутивні, індуцибельні та тканиноспецифічні 

промотори. Переваги та недоліки використання конститутивних промоторів. 

Промотори, що використовуються у векторах для генетичної трансформації 

однодольних рослин. Метод промотор-трепінгу та його використання для 

визначення промоторних послідовностей. Криптичні промотори. Синтетичні 

промотори та основні підходи, що використовуються при їх створенні. 

Двонаправлені промотори. Бази даних, що містять інформацію про нуклеотидні  

послідовності  промоторів та сайти зв’язування транскрипційних факторів. 

 

Тема 3. Методи визначення «сили» промотора та рівня експресії перенесених 

генів в трансгенних рослинах. (6 годин) 

 

Репортерні маркери та методи детекції їх експресії в трансгенних 

рослинах. Порівняння ефективності промоторів за допомогою зеленого 

флуоресцентного білка (GFP). Якісне та кількісне визначення активності gus 

гена в трансгенних рослинах. Порівняння ефективності промоторів шляхом 

визначення активності β-глюкуронідази в трансгенних рослинах. Сучасні 

методи визначення мРНК та рівня експресії генів. ПЛР в реальному часі (qPCR) 

та її застосування для аналізу рівня експресії генів. Порівняльна геномна 

гібридизация на чіпах (CGH). Мікрочіпи. Високопродуктивне паралельне 

секвенування РНК (RNA-Seq). 
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Тема 4. Особливості експресії генетичного матеріалу в пластидах та 

мітохондріях. (8 годин) 

 

Позаядерний генетичний матеріал в рослинних клітинах. Структура 

геному пластид та мітохондрій. РНК-полімерази пластид: бактеріального типу 

(PEP), що кодується в хлоропластах та фагоподібна РНК-полімераза (NEP), що 

кодується в ядрі. Оперони та моноцистронні гени хлоропластної ДНК. 

Особливості регуляції експресії генів пластид та мітохондрій. Транспластомні 

рослини. Переваги та недоліки генетичної трансформації пластид у порівняні з 

ядерною трансформацією. Вектори та регуляторні послідовності, що 

використовуються для генетичної трансформації хлоропластного геному. 

 

Тема 5. Регуляція експресії генів та рівні трансляції. (4 години). 

 

Скануюча модель ініціації трансляції у еукаріот, її відкриття та основні 

положення. 5'-некодуючі послідовності та їх використання у векторах для 

генетичної трансформації. «Кеп»-незалежна ініціація трансляції, історія 

відкриття та розповсюдженість в еукаріотичних клітинах. Сайти внутрішньої 

посадки рибосом (IRES послідовності). Детекція та аналіз IRES послідовностей. 

Біцистронний тест. IRES послідовності vs криптичні помотори. 

 

Тема 6. Вірусні системи експресії генів та їх використання в біотехнології для 

синтезу рекомбінантних білків в рослинах. (6 годин) 

 

Транзієнтна Agrobacterium-опосередкована експресія гетерологічних 

генів в рослинах. Білки – супресори сайленсингу та їх використання при 

транзієнтній експресії. Вектори, які базуються на вірусних послідовностях, що 

кодують РНК-залежну РНК полімеразу і транспортний білок вірусу (система 

MagnICON). Регуляторні послідовності, які використовуються у векторах з 

вірусними полімеразами. Поєднання вірусної та індуцибельної системи 

експресії для оптимізації накопичення рекомбінантних білків в рослинах. 

Індуцибельні промотори. Переваги використання індуцибельних промоторів для 

біофармінгу. 

 

Змістовий модуль 2. Глобальна регуляція експресії генів в еукаріотичних 

клітинах. (26 годин) 

 

Тема 7. Організація хроматину в еукаріотичних клітинах. MAR та S/MAR 

послідовності та їх вплив на експресію гетерологічних генів. (6 годин) 

 

Рівні організації хроматину в еукаріотичних клітинах. Гістонові білки. 

Модифікації гістонів, їх роль в організації хроматину та вплив транскрипційну 

активність. Гістоновий код. Епігенетична спадковість. Еухроматин та гетеро 

хроматин, транскрипційно-активні ділянки геному. Можливості керування 
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рівнем експресії перенесених генів при використанні MAR послідовностей та 

інсуляторів. Використання систем рекомбінації бактеріофагів в генетичній 

трансформації рослин для сайт-специфічної інтеграції трансгену. 

 

Тема 9. РНК-інтерференція: історія відкриття, механізм реалізації та практичне 

застосування в біотехнології. (10 годин) 

 

Поняття посттранскрипційного та посттрансляційного сайлесингу 

трансгенів. Відкриття РНК-інтерференції в трансгенних рослинах петунії. 

Сайленсинг генів, як механізм захисту рослини від вірусних інфекцій.  

Експерименти, які довели існування РНК-інтерференції в дослідах з 

Caenorhabditis elegans. Основні етапи та ферментні системи, завдяки яким 

реалізується явище РНК-інтерференції. Мікро РНК та короткі інтерферуючі 

РНК. Замовчування генів в трансгенних рослинах, що реалізується завдяки 

РНК-інтерференції. РНК-інтерференція як один з компонентів системи регуляції 

експресії генів та епігенетичної модифікації генома. РНК-інтерференція для 

пригнічення активності транспозонів у клітинах рослин та тварин (піРНК). 

РНК-інтерференція та адаптивна іммунна система рослин. Зв'язок РНК-

інтерференції з редагуванням РНК. Практичне застосування явища РНК 

інтерференції в медицині та біотехнології. Кільцеві РНК. Взаємодія кільцевих 

РНК з мікро РНК та короткими інтерферуючими РНК, вплив на експресію генів. 

 

 

Тема 10. Метилювання ДНК в рослинному геномі. (10 годин) 

 

Метилювання ДНК в клітині, сайти та механізм метилювання. 

Метилювання помоторів як один з механізмів регуляції експресії генів. 

Метилювання гістонів та його роль в встановленні та підтриманні патерну 

метилювання ДНК. Основні закономірності метилювання ДНК у рослин. Білки 

сімейства MET - головні CG-специфічні ДНК метилтрансферази рослин. 

Хромометилтрансферази (хромометилази) - специфічні для рослин ДНК-

метилтрансферази. DRM - de-novo ДНК-метилтрансферази рослин. 

Метилювання залишків аденіну у рослинній ДНК. Малі інтерферуючі РНК як 

один механізмів, який направляє метилювання ДНК. 
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СТРУКТУРА  НАВЧАЛЬНОЇ  ДИСЦИПЛІНИ 

ТЕМАТИЧНИЙ  ПЛАН  ЛЕКЦІЙ, СЕМІНАРІВ, 

ПРАКТИЧНИХ ЗАНЯТЬ, САМОСТІЙНОЇ РОБОТИ 

 

№ 

з/п 
Назва 

 Кількість годин 

л
ек

ц
ії

 

се
м

ін
а
р

и
 

п
р

а
к

ти
ч

н
і 

са
м

о
ст

ій
н

а
 

р
о
б
о
та

 

 Змістовий модуль 1 

Регуляція експресії генів на рівні транскрипції та трансляції. 

1. 
Тема 1. Промотори, як ключові послідовності регуляції 
експресії генів на рівні транскрипції. 

2 - - 2 

2. 
Тема 2. Основні типи промоторів та їх використання в 
генетичній інженерії рослин. 

4 - - 2 

3. 
Тема 3. Методи визначення «сили» промотора та рівня 
експресії перенесених генів в трансгенних рослинах. 

2 4 - 2 

4. 
Тема 4. Особливості експресії генетичного матеріалу в 
пластидах та мітохондріях. 

4 - - 2 

5. Тема 5. Регуляція експресії генів та рівні трансляції. 2 - - 2 

6. 

Тема 6. Вірусні системи експресії генів та їх 
використання в біотехнології для синтезу 
рекомбінантних білків в рослинах. 

2 4 - 2 

Разом за змістовим модулем 1 16 8  12 

 Змістовий модуль 2  

Глобальна регуляція експресії генів в еукаріотичних клітинах. 

7. 

Тема 7. Організація хроматину в еукаріотичних 
клітинах. MAR та S/MAR послідовності та їх вплив на 
експресію гетерологічних генів. 

4 - - 2 

8. 
Тема 8. РНК-інтерференція: історія відкриття, механізм 
реалізації та практичне застосування в біотехнології. 

6 - - 4 

9. Тема 9. Метилювання ДНК в рослинному геномі. 4 2 - 2 

Разом за змістовим модулем 2 14 2 - 8 

ВСЬОГО 30 10  20 

 

Загальний обсяг –60 годин (2 кредити ЕСТS), у тому числі: 

Лекцій – 30 годин 

Семінари – 10 годин 

Самостійна робота – 20 годин 
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ЗМІСТОВИЙ МОДУЛЬ 1. 

Регуляція експресії генів на рівні транскрипції та трансляції. 
 

ТЕМА 1. Промотори як ключові послідовності регуляції експресії генів на рівні 

транскрипції. (4 години) 

 

Лекція 1. Промотори як ключові послідовності регуляції експресії генів на рівні 

транскрипції. (2 години) 

 

Самостійна робота (2 години). 

Рекомендована література: [1-3, 13, 38, 43, 44, 50] 

 

ТЕМА 2. Основні типи промоторів та їх використання в генетичній інженерії 

рослин. (6 годин) 

 

Лекція 2. Нативні рослинні та вірусні промотори в генетичній інженерії рослин 

(2 години). 

Лекція 3. Синтетичні промотори та основні підходи, що використовуються при 

їх створенні (2 години). 

 

Самостійна робота (2 години). Ознайомитися з програмними комплексами та 

базами даних регуляторних послідовностей: Plant CARE (база даних PLACE), 

Softberry, TSSPlant та ін. Провести in silico аналіз та порівняння запропонованих 

послідовностей з регуляторними елементами рослинного геному. Провести 

передбачення рослинних промоторів РНК полімерази ІІ у запропонованій 

послідовності. 

Рекомендована література: [3, 13, 16, 18, 20, 27, 33, 52, 61, 64, 65, 68, 69, 72] 

 

Тема 3. Методи визначення «сили» промотора та рівня експресії перенесених 

генів в трансгенних рослинах. (8 годин) 

 

Лекція 4. Методи визначення «сили» промотора та рівня експресії перенесених 

генів в трансгенних рослинах. (2 години) 

Cемінар 1. Визначення активності ß-глюкуронідази в листках трансгенних 

рослин за допомогою флуориметричного методу (2 години). 

Cемінар 2. Флуоресцентні маркерні гени та їх використання в біотехнології 

(2 години). 

Самостійна робота (2 години). 

Рекомендована література: [22, 23, 25, 30, 42] 

 

Тема 4. Особливості експресії генетичного матеріалу в пластидах та 

мітохондріях. (6 годин) 

Лекція 5. Позаядерний генетичний матеріал в рослинних клітинах. Структура 

геному пластид та мітохондрій. (2 години) 
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Лекція 6. Вектори та регуляторні послідовності, що використовуються для 

генетичної трансформації хлоропластного геному. (2 години) 

Самостійна робота (2 години). 

Рекомендована література: [7, 8, 10, 14, 17, 34, 75] 

 

Тема 5. Регуляція експресії генів на рівні трансляції. (4 години) 

 

Лекція 7. Регуляція експресії генів на рівні трансляції. Використання 5'-

некодуючих, інтронів та IRES послідовностей у генетичних векторах. (2 години) 

Самостійна робота (2 години). 

Рекомендована література: [1, 6, 21, 35, 46-49, 56, 74] 
 

Тема 6. Вірусні системи експресії трансгенів та їх використання в біотехнології 

для синтезу рекомбінантних білків в рослинах. (6 годин) 

 

Лекція 8. Вірусні системи експресії трансгенів та їх використання в 

біотехнології для синтезу рекомбінантних білків в рослинах. (2 години) 

 

Семінар 3. Дизайн генетичного вектора та підбір регуляторних послідовностей 

для забезпечення бажаного рівня експресії трансгена. (2 години) 

Завдання для семінару: Оберіть фармацевтичний білок та запропонуйте 

стратегію його синтезу в рослинах. Аргументуйте вибір системи експресії та 

регуляторних послідовностей у векторі. 

Семінар 4. Транзієнтна експресія рекомбінантних білків в рослинах. 

Самостійна робота (2 години).  

Рекомендована література: [37, 53, 57, 58, 70, 76] 

 

Тест 1. Перевірка засвоєння матеріалу по темам 1-6. 

  

ЗМІСТОВИЙ МОДУЛЬ 2. 

Глобальна регуляція експресії генів в еукаріотичних клітинах. (26 годин) 

 

Тема 7. Організація хроматину в еукаріотичних клітинах. MAR та S/MAR 

послідовності та їх вплив на експресію гетерологічних генів. (6 годин) 

 

Лекція 9. Модифікації гістонів, їх роль в організації хроматину та вплив на 

транскрипційну активність. Епігенетична спадковість. (2 години) 

 

Лекція 10. MAR та S/MAR послідовності: використання в генетичних векторах 

та вплив на експресію гетерологічних генів. (2 години) 

 

Самостійна робота (2 години). 

Рекомендована література: [2, 9, 11-12, 31, 36, 39, 40, 62, 71] 
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Тема 8. РНК-інтерференція: історія відкриття, механізм реалізації та практичне 

застосування в біотехнології. (10 годин) 

 

Лекція 11. «Замовчування» генів в трансгенних рослинах – причини та шляхи 

вирішення проблеми. (2 години) 

Лекція 12. РНК-інтерференція: історія відкриття та механізм реалізації в 

еукаріотичній клітині. (2 години) 

Лекція 13. РНК-інтерференція як один з компонентів системи регуляції 

експресії генів та епігенетичної модифікації генома. (2 години) 

 

Завдання для самостійної роботи (4 години): додатково до викладеного 

матеріалу самостійно по публікаціям опрацювати тему «Кільцеві РНК та їх 

взаємодія з siРНК». 

Рекомендована література: [1, 2, 5, 15, 26, 29, 36, 41, 45, 51, 54, 59, 63, 66, 67, 

73,78] 

 

Тест 2. Перевірка засвоєння матеріалу по темам 7, 8. 

 

Тема 9. Метилювання ДНК в рослинному геномі. (8 годин) 

Лекція 14. Метилювання ДНК - один з механізмів регуляції експресії генів. 

(2 години) 

Лекція 15. Особливості метилювання ДНК в рослинному геномі. (2 години) 

Самостійна робота (2 години). 

Рекомендована література: [2, 4, 19, 28, 32, 60, 77] 

Семінар 5. Залік. (2 години) 

 

 

КОНТРОЛЬ ЗНАНЬ І РОЗПОДІЛ БАЛІВ, ЯКІ ОТРИМУЮТЬ 

ЗДОБУВАЧІ 
 

Контроль здійснюється за модульно-рейтинговою системою. У змістовий 

модуль 1 входять теми 1 - 6, у змістовий модуль 2 – теми 7 - 9. Види контролю - 

поточний і підсумковий. Поточний контроль здійснюється під час проведення 

навчальних занять і має на меті регулярну перевірку засвоєння слухачами 

навчального матеріалу. Форми проведення поточного контролю під час 

навчальних занять: усне опитування, тестовий контроль, самооцінювання. 
 

 

Оцінювання за формами поточного контролю: 
 

 Змістовий модуль 1 Змістовий модуль 2 Залік  Підсумкова 

оцінка Максимальна 

кількість 

балів 

Поточний 

контроль 

Тест 1 Поточний 

контроль 

Тест 2 

10 20 10 20 40 100 

Сума 30 30 40 100 
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Для аспірантів, які набрали за результатами  поточного контролю у двох 

змістових модулях сумарно меншу кількість балів, ніж критичний мінімум - 20 

балів, проходження додаткового тестування є обов’язковим для допуску до 

заліку. 

Підсумковий контроль (залік) проводиться на останньому занятті-семінарі. 

Підсумкова оцінка складається із суми балів двох змістових модулів та заліку. 
 

 

Шкала оцінювання академічної успішності аспіранта 

 

Рівень 

досягнень  

(бали за 

освітню 

діяльність) 

Оцінка 

ЄКТС/ 

ECTS 

Оцінка за національною 

шкалою (National grade) 

Іспит,  

диференційований залік 

Залік  

90 – 100 А відмінно (excellent) 
відмінне виконання з незначною кількістю 

помилок 

зараховано 

82 – 89 В дуже добре (very good) 
вище середніх стандартів, але з декількома 

помилками 

75 – 81 С добре (good) 
в цілому змістовна і правильна робота з 

певною кількістю значних помилок 

66 – 74 D задовільно (satisfactory) 
непогано, але за значною кількістю недоліків 

60 – 65 E достатньо задовільно (sufficient) 
виконання відповідає мінімальним критеріям 

35 – 59 FX незадовільно (fail) 
з можливістю повторного складання іспиту 

або заліку 
не зараховано 

1 – 34 F незадовільно (fail) 
з обов’язковим повторним вивченням 

дисципліни  

 

Методи навчання Пояснювально-ілюстративні, частково-пошукові, 

проблемного викладання матеріалу, дослідницькі. 
 

Технічні засоби навчання Проектор мультимедійний; ноутбук. 

 

Матеріальне забезпечення дисципліни Аудиторії, лабораторні приміщення 

відділу генетичної інженерії. 
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