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Background: Microalgae are very important for production of some chemicals industrially, such as 

carbohydrates, peptides, lipids, and carotenoids. There are many ways by which the yield of the valuable 

chemicals can be improved. They may include the reduction of cultivation temperature and change in the 

composition of growth media. 

Objectives: study adaptive mechanisms of Dunaliella salina Teodoresco and Chlorococcum dissectum 

Korshikov to low temperature and to develop the method for their hypothermic storage. 

Materials and methods: The objects of research were unicellular green microalgae D. salina and 

Ch. dissectum. Cold adaptation (for 24 hours) and hypothermic storage (for 3–30 days) of cultures were 

performed at 4 °C without lighting. Light and confocal microscopy methods were used to determine the 

viability and pigment composition of cells. The Alamar Blue (AB) test was used as an express method for 

assessing the metabolic activity of cells before and after cold adaptation. 

Results: The study has showed that lowered cultivation temperature and increased salinity of the growth 

medium increase the fluorescence of the NR dye in D. salina cells and do not affect this indicator in 

Ch. dissectum. The 24 h exposition at 4 °C does not lead to a significant decrease in the relative fluorescence 

units according to the AB test. Storage the algae at 4 °C does not result in their loss of viability and motility 

for up to 30 days. 

Conclusions: Incubation of D. salina at 4 °C for 24 hours increase carotenoid production compared to the 

intact culture, while it has no effect on Ch. dissectum, regardless of the growth medium composition. The 

short-term effect of low temperatures does not lead to a significant decrease in the metabolic activity of D. 

salina and Ch. dissectum. Storage of museum collection of D. salina and Ch. dissectum is possible for a 

period of 30 days at 4 °C without significant loss of metabolic activity, motility and cell concentration. 

These results also demonstrate that a combination of high salt and low temperature stresses increase the 

yield of valuable metabolites. 

KEY WORDS: microalgae; salt stress; temperature stress; Dunaliella salina; Chlorocoсcum dissectum. 

 

Microalgae today are a significant part of the bio-business, which is developing rapidly and 

gaining global scale. Various types of microalgae under certain conditions are able to synthesize 

valuable metabolites such as carbohydrates, peptides, lipids, and carotenoids [1–6]. 
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Halotolerant microalgae Dunaliella salina is one of the richest sources of natural carotenoids. 

They can accumulate carotenoids under conditions that are sub-optimal for their growth high 

light intensity, low temperatures, nutrient limitation, high salt concentrations. Under the 

conditions carotenoids may make up 10% of their dry biomass. Chlorococcum dissectum is 

another species of interest that may change its production of lipids and carotenoids depending 

on changes in the composition of the growth medium, making microalgae a potential source of 

important bio-business resources [7]. 

One of the primary environmental drivers of algal productivity is temperature. During mass 

cultivation in open ponds, temperature fluctuations can stress or temporarily distort metabolic 

processes affecting growth, overall productivity, and biomass composition [8–10]. As reported 

for several taxa, cold stress, either individually or in some combination with another 

environmental stress, reduces growth/productivity. However, it can stimulate lipid production 

[11, 12] which is of industrial interest. Thus, the fundamental study of the mechanisms of 

resistance of various microalgae to temperature stress is the basis for the targeted synthesis of 

industrially important compounds. 

The ability of algae to survive under extreme conditions has formed during evolution. Recent 

metabolic analyses show that plants have developed a number of strategies to reorganize their 

metabolism in adverse conditions, but the full extent of their adaptation mechanisms is unknown 

[13, 14]. The cellular responses used by chlorophytes and other microorganisms to survive at low 

temperatures have only been extensively studied in recent years, with a focus on psychrophilic 

species [15, 16]. For different types of algae there are obviously common genetically determined 

protective processes taking plays during the stress response phase. The processes enable them to 

survive during short-term exposure to various chemical and physical factors such low temperature 

[17, 18]. The processes include the synthesis of carotenoids, cold shock proteins, and activation 

of the pentose phosphate pathway [6, 19]. At the same time, it has been shown that even a short-

term temperature decrease to 3 °C can lead to death of vegetative cells of blue-green algae 

Anacystis nidulans and Chlamydomonas reinhardtii [20, 21]. Thus, the resistance of microalgae 

to low temperatures depends on their taxonomic and morphofunctional properties. It is of high 

priority to investigate the effects of cold temperature and other factor on certain types of algae. 

On the one hand, this may allow to increase the production of metabolites, on the other hand, to 

avoid the death of cell in culture because of too harsh condition. 

The aim of this study was to examine adaptive mechanisms of Dunaliella salina and 

Chlorococcum dissectum to low temperature and to develop the method for their hypothermic 

storage. 

 

MATERIALS AND METHODS 

Microalgae culture 

Unicellular green microalgae Dunaliella salina Teodoresco and Chlorococcum dissectum 

Korshikov were included in this study. 

Ch. dissectum is a freshwater biflagellate. Its cell wall consists mainly of glycoproteins 

(hydroxyproline). Ch. dissectum has a massive chloroplast. 

D. salina is a biflagellate, halophilic, unicellular photosynthetic microalga that does not 

have rigid cell wall, which makes the alga sensitive to osmotic pressure. 

Cultures of D. salina and Ch. dissectum were obtained from the collection of microalgae 

cultures of the Department of Botany, V. N. Karazin Kharkiv National University. 

 

Cultural medium and growth measurements 

Cultures of D. salina and Ch. dissectum were grown under passive aeration conditions 

before the stationary growth phase. Microalgae were cultured at 25±2 °C (normothermia). 
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Biomass accumulation was performed in culture vials (TPP, Switzerland) with a volume of 

40 ml, under round-the-clock illumination with white fluorescent light 52.84 μmol 

photons m-2s-1 or 3 kLux [22, 23]. 

Ch. dissectum was cultured in growth medium BG-11 [24] and BG-11 with the addition of 

sodium chloride at final concentrations of 0.06 M NaCl or 0.2 M NaCl. 

D. salina was grown in two media containing different amounts of sodium chloride: 

Ramaraj (Rm) [25] and Ramaraj with a high sodium chloride (RmNaCl) concentration of 4 M 

NaCl. 

Cold adaptation and hypothermic storage 

Samples of all tested cultures (20 ml) in the stationary growth phase were placed in culture 

vials (TPP, Switzerland) with a volume of 40 ml. Cold adaptation (for 24 hours) and 

hypothermic storage (for 3-30 days) of cultures were performed at 4°C without lighting. 

 

Viability and pigment analysis 

Growth dynamics of all cultures, the amount of D. salina cells and their motility were 

controlled by counting cells in a hemocytometer [26] using a light microscope. The preservation 

of D. salina cells was assessed based on morphological properties: cell integrity, chloroplast 

structure, motility, presence or loss of flagella. Additionally, D. salina samples were cultivated 

in a liquid growth media. 

Viability of Ch. dissectum cells was determined by controlling the number of colony-

forming units (CFU) for 10 days at 25 °C and round-the-clock lighting on agar medium BG-11 

having an appropriate content of sodium chloride (n=3) [27]. 

The Alamar Blue (AB) test was used as an express method for assessing the metabolic 

activity of Ch. dissectum and D. salina cells before and after cold adaptation [28]. The initial 

concentration of cells in all samples was about 1.5×108 cells/ml. Control are cells under normal 

cultivation conditions in the same growth media. Optical density was measured using a Tecan 

Genios Microplate Reader (Tecan Inc, Australia) at a wavelength of 550 nm and an emission 

of 590 nm. The obtained data were processed using XFLUOR4 v.4.50 and expressed in relative 

fluorescence units (RFU). 

To evaluate the intracellular synthesis of lipids before and after cold adaptation, Nile Red 

(NR) dye (Sigma-Aldrich) was used, which was added at a ratio of 10 μl per 1 ml of culture 

[29, 30]. 

The fluorescence of total chlorophyll and NR in D. salina cells was determined using a 

LSM-510 Meta laser confocal microscope (Carl Zeiss, Germany) under excitation with a diode 

laser at 405 and 543 nm. The fluorescence intensity was determined using the 

AimImageBrowser program. 

Ch. dissectum cells were visualized by confocal microscopy using an Olympus FV10i-LIV 

laser scanning confocal microscope (Olympus, Japan). The sensitivity of the detectors and the 

intensity of the lasers in all the studied samples were the same. The size of the confocal aperture 

was 2.0. Relative fluorescence intensity measurements in each individual cell and image 

deconvolution were performed using the Olympus CellSens Dimension Desktop software. 

All data were processed by Statistica 6.0 package for Windows (Tulsa, OK, USA), and the 

results were expressed as means and standard deviation. Comparisons were tested using 

Student’s t-test with Bonferroni correction. Values of p<0.05 were considered statistically 

significant. 

 

RESULTS AND DISCUSSION 

When studying the effect of short-term adaptation at 4°C, certain regularities were 

revealed: within 24 hours, cell viability, and motility of D. salina and Ch. dissectum cultures 
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did not change compared to control samples (normothermia). Despite this, structural changes 

took place in D. salina culture, namely, an increase in the number and size of lipid globules 

containing carotenoids (Fig. 1). NR fluorescence was also elevated compared to intact culture 

(Fig. 2). 

 
Fig. 1. Visualization of lipid droplets in D. salina cells by confocal microscopy during cultivation in Rm (A) 

and RmNaCl (B) media depending on the cultivation temperature: 1 — control, 2 — after incubation at 4 °C for 

24 hours. Yellow is NR fluorescence (scale bars =10 µm). 

 

 
 

Fig. 2. NR fluorescence of D. salina cells during cultivation in Rm (A) and RmNaCl (B) media depending on the 

cultivation temperature: 1 — control, 2 — after incubation at 4°C for 24 hours. 
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The composition of the culture-adaptation medium also influenced the lipid synthesis. NR 

fluorescence was higher in the medium with high levels of sodium chloride. The results indicate 

the benefits of using a combination of low temperature and high salinity in a two-step culture 

process to maximize the synthesis of valuable metabolites. 

Measurement of the intensity of intrinsic fluorescence of total chlorophyll in D. salina cells 

showed that short-term incubation at 4 °C and deprivation of light did not cause degradation of 

chlorophyll in the cells regardless of culture medium composition (Fig. 3). 

 

Micrographs 

 
 

Intensity curves 

 

 
 

Fig. 3. Fluorescence of chlorophyll (red color) (micrographs and intensity curves) in D. salina cells in 

Rm (A) and RmNaCl (B): 1 — control, 2 — after incubation at 4°C for 24 hours (scale bars = 10 µm). 
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Incubation of Ch. dissectum cells at 4 °C for 24 hours did not lead to regular changes in the 

fluorescence intensity of chlorophyll or NR regardless of the content of sodium chloride in the 

growth medium (Fig. 4). 

 

 
 

Fig. 4. Fluorescence of chlorophyll (green) and NR dye (yellow) in Ch. dissectum microalgae cells in the growth 

media with different sodium chloride content: 0 M (A), 0.06 M (B), 0.2 M (С) before (1) and after (2) incubation 

at 4 °C for 24 hours (scale bar=10µm). 

 

The absence of regular changes in the pigment composition of Ch. dissectum cells after 

low temperature exposition and high salt stress may be species-specific. In contrast to 



 

Temperature-salt stress increases yield of valuable metabolites and shelf life of microalgae 

 

13 

halotolerant D. salina, which is able to adapt to abrupt temperature and salinity changes, 

Ch. dissectum obviously lacks this rapid natural adaptation mechanism aimed at maintaining 

cell viability under unfavorable conditions. 

It was shown that the values of RFU of D. salina and Ch. dissectum cells slightly decreased 

before and after cold adaptation. 

No significant inhibition of D. salina cells’ metabolic activity was recorded (Fig. 5A). 

The lowest RFU values (up to 35 %) compared to control group was observed in 

Ch. dissectum culture in the medium containing 0.2 M sodium chloride. In other samples 

metabolic activity decreased slightly or remained unchanged (Fig. 5B). This behavior of cells 

may be due to the fact that Ch. dissectum cells were subjected to double stress: salt and 

temperature. That would lead to slowdown in the respiratory chain electron transfer of the cells 

and inhibition of their metabolic activity. 

 

 
 

Fig. 5. AB fluorescence in ■ — control samples and ■ — samples after cold adaptation of D. salina (A) and 

Ch. dissectum (B) microalgae cells at 4 °C for 24 hours. 

 

The effect of hypothermic storage on the viability and functional properties of 

D. salina and Ch. dissectum microalgae cells 

Low temperature storage is widely used to preserve various types of microalgae. However, 

there is not enough information about the long-term effect of low temperatures on the stability 

of the cells of D. salina and Ch. dissectum and their functioning. Therefore, after studying the 

short-term effect of low temperatures on D. salina and Ch. dissectum, it was also expedient to 

study the effect of long-term hypothermic storage on these cultures to assess the survival and 

motility of the cells depending on the exposure time. 

Our results showed that 30-day-exposure at 4 ºС had individual species-specific 

differences. 

The long-term storage of D. salina cells at low temperatures did not affect the cell 

concentration during the entire period of observation (Fig. 5A). On day 30, there was a 

significant increase in the concentration of D. salina cells in the Rm medium compared to the 

control, which indicated an increase in biomass.  

At the same time, hypothermic storage at 4 °C reduced cell motility (Fig. 6B). A significant 

decrease by 20% was obtained in RmNaCl medium by day 10. The decrease in Rm medium made 

up 40% by day 30. At the same time, the results indicate that such a decrease in mobility was 

not fatal for these cells: the cells continued to divide and their concentration grew. 

The study of Ch. dissectum viability showed that 30-day hypothermic storage in BG-11, 

BG-11 (0.06 M NaCl) and BG-11 (0.2 M NaCl) at 4 °С increased the number of CFU compared 

to the corresponding samples, cultivated under normothermia (Fig. 7). At the same time, a more 

considerable increase in biomass was observed in BG-11 medium (0.06 M NaCl). These data 
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have indicated that the cell culture of microalgae Ch. dissectum can be stored at 4 °C for 30 

days without their viability loss. 

 

Fig. 6. Concentration (A) and motility (B) of D. salina cells during their incubation at 4 °C depending on the 

duration of exposition and culture media: --■-- — Rm, ■ — RmNaCl. 
 

* — The difference was statistically significant compared to day 0 (p<0.05). 

** — The difference was statistically significant compared to day 0 in the Rm medium (p<0.05). 

# — compared to day 0 in the RmNaCl medium (p<0.05). 

 

Fig. 7. Determination of Ch. dissectum viability by their ability to form colonies after they were deposited 

at 4 °C, depending on the type of growth medium and exposure time: ■ — BG-11, ■ — BG-11 

(0.06 MNaCl); ■ — BG-11 (0.2 MNaCl). 

* — The difference was statistically significant compared to day 0 value (p<0.05) for the 

environment BG-11. 

# — compared to day 0 for medium BG-11 (0.06 M NaCl) (p<0.05).  

$ — compared to day 0 for medium BG-11 (0.2 M NaCl) (p<0.05). 
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Thus, increasing the content of sodium chloride to 4 M for D. salina and 0.06 M for Ch. 

dissectum can promote the synthesis of protective compounds, increase the resistance of the 

cells to low temperatures, and prolong their hypothermic storage. Moreover, this may increase 

the yield of valuable metabolites from the cells. 

 

CONCLUSIONS 

Incubation of D. salina at 4 °C for 24 hours increase carotenoid production compared to 

the intact culture, while it have no effect on Ch. dissectum, regardless of the growth medium 

composition; the short-term effect of low temperatures does not lead to a significant decrease 

in the metabolic activity of D. salina and Ch. dissectum; storage of museum collection of D. 

salina and Ch. dissectum is possible for a period of 30 days at 4 °C without significant loss of 

metabolic activity, motility, and cell concentration. These results also demonstrate that a 

combination of high salt and low temperature stresses may increase the yield of valuable 

metabolites. 
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Актуальність. Мікроводорості важливі для промислового виробництва деяких хімічних речовин, 

таких як вуглеводи, пептиди, ліпіди та каротиноїди. Є багато способів, за допомогою яких можна 

підвищити вихід цінних хімічних речовин з клітин мікроводоростей. Вони можуть включати 

зниження температури культивування та зміну складу середовища для росту. 

Мета роботи. Вивчити механізми адаптації Dunaliella salina Teodoresco та Chlorocoсcum dissectum 

Korshikov до низької температури та розробити методику їх гіпотермічного зберігання. 

Матеріали і методи. Об’єктом дослідження були одноклітинні зелені мікроводорості D. salina та 

Ch. dissectum. Культивування здійснювали відповідно до стандартних методик. Холодову 

адаптацію (протягом 24 годин) та гіпотермічне зберігання (упродовж 3–30 днів) культур 

здійснювали при 4 °С без освітлення. Життєздатність та пігментний аналіз клітин вивчали за 

допомогою методів світлової та конфокальної мікроскопії. Alamar Blue (AB) тест використовували 

в якості експрес-методу оцінки метаболічної активності Ch. dissectum та D. salina до та після 

холодової адаптації. 

Результати. Дослідження показали, що знижена температура культивування та підвищена 

солоність середовища росту збільшує флуоресценцію барвника NR у клітинах D. salina та не 

впливає на цей показник в Ch. dissectum. Було встановлено, що 24-годинна експозиція суспензій 

обох культур при 4 °C не призводить до значного зниження відносних одиниць флуоресценції за 

АВ-тестом. Зберігання при 4 °C не спричиняє втрату життєздатності та рухливості досліджених 

мікроводоростей протягом 30 днів. 

Висновки. Депонування D. salina при 4 °C протягом 24 годин збільшує виробництво каротиноїдів 

порівняно з інтактною культурою на відміну від Ch. dissectum, де не зафіксовано достовірних 

відмінностей, незалежно від складу середовища росту. Короткочасна дія низьких температур не 

призводить до істотного зниження метаболічної активності D. salina та Ch. dissectum. Зберігання 

музейної колекційної культури D. salina та Ch. dissectum можливо протягом 30 днів при 4 °C без 

значної втрати метаболічної активності, рухливості та концентрації клітин. Отримані результати 

демонструють, що поєднана дія підвищеної солоності та низьких температур може збільшити вихід 

цінних метаболітів. 

КЛЮЧОВІ СЛОВА: мікроводорості; сольовий стрес; температурний стрес; Dunaliella salina; Chlorococcum 

dissectum. 
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Background: In the past decades, the rapid development of molecular biology has led to a generation of 

an unprecedented amount of biological data obtained by the scientific community. Therefore, there is a 

significant and unmet need to store, process, and make sense of such a vast amount of data. There are 

currently available a number of databases, that cover different fields of molecular biology. 

Objectives: In this paper, we describe Protein-Nucleic Acid Structural Database with Information on 

Accessible Surface Area, ProtNA-ASA, http://www.ire.kharkov.ua/ProtNA-ASA/index.php. The main aim 

of ProtNA-ASA is to provide quick and convenient access to structural information about DNA and protein-

DNA complexes, that can be used for comprehensive study of protein-DNA recognition.  

Materials and Methods: ProtNA-ASA database comprise information based on X-ray or NMR structures 

derived from Nucleic Acids Data Bank: 973 structures of protein-DNA complexes, 129 structures of naked 

А- and 403 of B-DNA ones; following structural parameters for each structure: conformational DNA 

parameters calculated with the 3DNA/CompDNA analyzer; DNA accessible surface area calculated using 

the modified algorithm of Higo and Go; DNA electrostatic potential calculated with DelPhi package. 

Results: The recent update of ProtNA-ASA includes the electrostatic potential of the DNA minor groove 

since it plays an essential role in the indirect protein-DNA recognition process. The update also includes 

an advanced search, which serves to ease the use of the database and contribute to a more accurate structure 

selection. Advanced search allows finding structures by PDB/NDB ID, citation, length and sequence of a 

protein or DNA chain, type of structure, method of structure obtaining and resolution. All these queries can 

be used in different combinations with and/or statements. 

Conclusion: The combination of structural information and physical characteristics from the ProtNA-ASA 

database is particularly useful to scientists studying the indirect readout, that based on DNA deformability. 

The detail analyzes of protein-DNA complexes and mechanisms of protein-DNA recognition is essential 

for implications in understanding cellular processes, DNA metabolism, transcriptional regulation, and 

developing therapeutic drugs. 

KEY WORDS: structural database ProtNA-ASA; protein-DNA complexes; DNA structure; protein-DNA 

recognition. 

 

The DNA functions (reproduction and regulation of genetic information) require the 

specific binding of proteins to the target DNA sequences. Proteins need to find the appropriate 

target rapidly, distinguishing between many similar and competing DNA sequences, and tightly 

bind to their “own” sites [1, 2]. But despite the extensive study of protein-DNA recognition, it 

is still impossible to formulate universal rules of its mechanisms similar to the principle of 

complementarity [3, 4]. A successful approach for understanding the mechanisms of protein-
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nucleic acid recognition, along with the results from experimental investigations, is the data 

analysis using molecular biological databases.  

The rapid development of molecular biology in recent decades has led to the accumulation 

of scientific data and the creation of various bioinformatics databases [5]. The databases contain 

information received from scientific experiments, computational analyses, and published 

literature. It allows scientists to access a wide range of biologically relevant data. Structural 

databases [6–9] are informative for investigating protein-DNA recognition mechanisms. 

Exactly, polymorphism and the ability to conformational rearrangements are properties of the 

DNA double helix essential for successful recognition by proteins of their binding sites on DNA 

and the formation of specific protein-nucleic acid complexes [10–13].  

For example, there are several tools for extracting DNA structure parameters (3DNA [14] 

and Curves+ [15]) and databases that hold protein-DNA interaction data: 1) 3d-footprint [16], 

which provide structure-based binding specificities and sequence logos; 2) DP-Bind [17], that 

takes a user-supplied sequence of a DNA-binding protein and predicts residue positions 

involved in interactions with DNA; 3) ProNIT [18] provides experimentally determined 

thermodynamic interaction data between proteins and nucleic acids; and 4) hPDI [19] holds 

experimental protein-DNA interaction data for humans identified by protein microarray assays; 

5) PDIdb [20], a protein-DNA interaction interface database; 6) DNAproDB [21] automatically 

lays out nucleotide and residue interactions maps; ProDFace [22] is a web tool that characterizes 

the binding region of a protein-DNA complex based on amino acid propensity, hydrogen bond 

(HB) donor capacity (number of solvent accessible HB donor groups), sequence conservation 

at the interface core and rim region, and geometry. 

To the best of the authors' knowledge, among existing structural databases, most of them 

collect or generate information about protein-DNA interactions but not presents sufficient 

information on the accessible surface area (ASA) or electrostatic potential of protein-nucleic 

acid complexes. However, the dependence of the availability of the nucleic acid surface for 

contacts with solvent or/and protein, on DNA sequence is of great importance for understanding 

the indirect readout mechanism.  

Here we present an updated version of the Protein-Nucleic Acid Structural Database with 

Information on the Accessible Surface Area (ProtNA-ASA) Data Base [23]. The latest update 

includes information on minor groove electrostatic potential. In our previous research [24], we 

demonstrated that conformation changes in the sugar-phosphate DNA backbone alter the 

electrostatic potential of the DNA minor groove and are dependent on DNA sequences. Thus, 

the data stored in the updated ProtNA-ASA Data Base can facilitate the investigation of protein-

DNA recognition mechanisms and allows the determination of several structural and physical 

properties of the DNA that affect protein-DNA binding affinity. 

 

MATERIALS AND METHODS 

The presented ProtNA-ASA Data Base was built using the PHP 8.0.7 and the MySQL 

database management system. 

The ProtNA-ASA is based on the structural data of free DNA and protein-DNA complexes 

extracted from Nucleic Acids Bank, NDB [6] according to the following criteria: X-ray or NMR 

structures; resolution better than 2 Å; double stranded DNA; non-modified base pairs; more 

than 4 nucleotides in each chain. 

Conformational parameters of DNA were calculated with the 3DNA/CompDNA analyzer 

[25, 26].  

Accessible surface area (ASA) of each DNA atom in minor and major groves was 

calculated using the modified algorithm of Higo and Go [27], see ref. [28] for detail. 
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The minor-groove electrostatic potential of DNA was obtained by solving the non-linear 

Poisson-Boltzmann equation at physiological ionic strength using the software package DelPhi 

[29]. Many studies showed that DelPhi provide an accurate calculation of DNA electrostatic 

potential distribution, which is crucial for revealing the mechanisms of indirect recognition [24, 

30, 31]. According to a method proposed [11], an electrostatic potential for each DNA base pair 

was defined at the reference point located approximately in the center of minor groove and in 

plane of the base pair. Such definition of reference point allows to measure of electrostatic 

potential as a function of DNA sequence and conformation (see ref. [24] for detail of 

calculation).  

Each entry of the ProtNA-ASA database and calculated parameters are presented in 

separate files available for viewing and downloading. 

 

RESULTS AND DISCUSSION 

1. Content of ProtNA-ASA database 

After the update, the content of the ProtNA-ASA database increased to 1505 structures, of 

which: 973 structures of protein-DNA complexes; 129 structures of free A-DNA and 403 

structures of free B-DNA. All structures were extracted from the Nucleic acids Data Bank [6].  

The user interface is presented at Fig 1 a. Each entry of ProtNA-ASA Data Base is referred 

by PDB/NDB ID and contains the following information (Fig. 1 b–g): 

 
Fig. 1. Content of ProtNA-ASA Data Base. (a) an interface of ProtNA-ASA Data Base; components of protein-DNA 

complex from PDB file: protein (b), DNA (d) and water (d); (e) nucleotide torsion angles calculated with 

3DNA/CompDNA program and available in the database (base pair and step parameters not shown); (f) visualization 

of AT base pair electrostatic potential with different γ angle conformations in minor groove, electrostatic distribution 

colors (f): red — negative values, white — positive values; (g) the values of calculated ASA for Adenine in different 

γ angle conformations in minor groove; ASA colors: red — O atoms, blue — N atoms, gray — C atoms. 
 

• crystallographic coordinates of the structure in pdb format and their separate 

components: protein, DNA, water (if available); 

a 
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• conformational parameters of DNA for each nucleotide; 

• ASA of each DNA atom in minor and major groves separately; 

• electrostatic potential of DNA minor groove. 

 

2. Minor groove electrostatic potential. 

The new version of the ProtNA-ASA Data Base is supplemented with information about 

minor groove electrostatic potential. Electrostatic potential plays an essential role in the protein-

DNA interaction process since it is the most common and long-ranged type of interaction [32]. 

The influence of DNA conformation on its electrostatic potential only recently has been 

discovered [30, 31, 33]. It was shown that the regions with a narrow minor groove are often 

associated with enhanced negative electrostatic potential [11]. Moreover, the direct calculations 

of electrostatic potential are sensitive to chemical signatures [34]. Despite similar minor groove 

width, the electrostatic potential depends on functional groups because A-T and C-G base pairs 

carry different partial charge distributions. 

Early [24] we demonstrated that the structural rearrangements of a double helix (minor 

groove sizes and the conformations of the sugar-phosphate backbone) induce changes in the 

distribution of minor groove electrostatic potential and are dependent on DNA sequence. 

Therefore, the minor groove sizes and distribution of its electrostatic potential can be used as a 

signal for proteins' recognition of their binding sites on the target DNA in the realization of the 

indirect or shape readout. 

The examples of the distribution of minor grooves' electrostatic potentials are presented 

in Fig. 1 f. The visualization of AT base pairs' electrostatic potential with different γ angle 

conformations in the minor groove is shown. One can see the significant difference in the 

structural state and minor groove's sizes and the distribution of their electrostatic potentials for 

the AT base pairs in the three different DNA structures. Thus, the information available in the 

ProtNA-ASA Data Base make it possible to obtain a combination of data for the conformation 

of local DNA fragments, the spatial and physical characteristics corresponding to these 

fragments — the areas of the accessible surface of atoms, the changes in the polarity of these 

surfaces, and the distribution of the electrostatic potential. 

 

3. Web user interface 

The database can be accessed through Internet at http://www.ire.kharkov.ua/ProtNA-

ASA/index.php. The web server has a simple user interface and include two search strategies: 

basic and advanced. In a basic search, you have one search field for entering one PDB ID. In 

contrast, an advanced search contains multiple fields which allow you to make more 

sophisticated queries Fig 2. The simplest search by PDB or NDB ID list of identifiers will return 

all matching entries in our database. Additional features can be specified as a filter, and only 

entities matched this criterion will be returned. It includes search by structure summary, DNA 

form or protein and their sequence, as well as experimental details. Description of each field is 

available as hints. Typically, the result of a submitted query will return list of entries available 

in the database with short description. 

 

CONCLUSIONS 

The increasing interest in the protein-DNA recognition process results in a growing number 

of relevant data, as well as existing resources and databases that facilitate the study of protein-

DNA complexes. The information from ProtNA-ASA Data Base provides a possibility to 

investigate how structural and physical characteristics of the DNA affect the protein binding 

affinity. The ProtNA-ASA database represents a combination of data on DNA conformation, 

its accessible surface area, and electrostatic potential. Consequently, the ProtNA-ASA Data 

http://www.ire.kharkov.ua/ProtNA-ASA/index.php
http://www.ire.kharkov.ua/ProtNA-ASA/index.php
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Base can be useful for (i) discovering the general rules of the DNA conformation variability 

and its specificity, (ii) study of the influence of double-strand conformation on the availability 

of atoms for contact in DNA grooves and on physical characteristics such as electrostatic 

potential (Fig. 1 f) or DNA accessible surface area (Fig. 1 g), (iii) for prediction of protein-

DNA binding sites. Predictions based on DNA sequence and structural information comprise 

major computational strategies commonly used to identify DNA-binding residues in a protein 

[35]. Therefore, using structural databases, in particular, the ProtNA-ASA Data Base [36] can 

improve the accuracy of such predictions. 

ProtNA-ASA Data Base is freely accessible for any academic and educational purposes. 

 

 
Fig. 2. Advanced search appearance. 
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ЕЛЕКТРОСТАТИЧНИЙ ПОТЕНЦІАЛ МАЛОГО ЖОЛОБКА ДНК 
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Надійшла до редакції 15 листопада 2022 р. Прийнята до друку 13 грудня 2022 р. 

 

Актуальність: В останні десятиліття швидкий розвиток молекулярної біології призвів до створення 

безпрецедентної кількості біологічних даних, отриманих науковою спільнотою. Тому існує значна 

потреба у зберіганні, обробці та розумінні великого обсягу даних. На даний час існує велика 

кількість специфічних баз даних, які охоплюють різні галузі молекулярної біології. 

Мета роботи: Стаття присвячена опису оновленої бази даних ProtNA-ASA 

(http://www.ire.kharkov.ua/ProtNA-ASA/index.php). Основна мета бази даних ProtNA-ASA — 

забезпечити швидкий і зручний доступ до інформації про ДНК та білково-нуклеїнові комплекси, 

яка може бути використана для всебічного дослідження механізмів білково-нуклеїнового 

впізнавання. 

Матеріали та методи: База даних ProtNA-ASA містить інформацію про структури з Банку даних 

нуклеїнових кислот, отриманих методами рентгеноструктурного аналізу та ЯМР: 973 структури 

білково-нуклеїнових комплексів, 129 структур вільної А- та 403 структури вільної В-ДНК; наступні 

параметри для кожної структури: конформаційні параметри ДНК, розраховані за допомогою 

програми 3DNA/CompDNA; площу доступної поверхні ДНК, розраховану за допомогою 

модифікованого алгоритму Higo і Go; електростатичний потенціал ДНК, розрахований з 

використанням пакету DelPhi.  

Результати: Оновлена база даних ProtNA-ASA включає значення електростатичного потенціалу 

ДНК, розподіл якого у малому жолобку відіграє важливу роль у непрямому білково-нуклеїновому 

впізнаванні. Останнє оновлення також дозволяє проводити розширений пошук інформації з 

використанням PDB/NDB ID; цитування; довжини та послідовності білка і ДНК; типу структури; 

методу отримання структури та роздільної здатності. Усі запити можна застосовувати в різних 

комбінаціях з операторами та/або. Це суттєво полегшує використання бази даних і сприяє більш 

точному відбору структур. 

Висновки: Об’єднання структурної інформації та фізичних характеристик з бази даних ProtNA-

ASA є важливим при дослідженні непрямого механізму впізнавання, заснованого на здатності 

подвійної спіралі ДНК до конформаційних перебудов. Детальний аналіз структур білково-

нуклеїнових комплексів і механізмів впізнавання необхідний для розуміння метаболізму ДНК в 

клітині, регуляції транскрипції, розробки терапевтичних препаратів.  
КЛЮЧОВІ СЛОВА: структурна база даних ProtNA-ASA; білково-нуклеїнові комплекси; структура ДНК; 

білково-нуклеїнове впізнавання. 
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Дослідження Сванте Паабо, Нобелівського лауреата з фізіології та медицини 2022 р., аналізуються 

у двох аспектах: по-перше, як найяскравіший приклад еволюційної трансформації класичної науки 

у постакадемічну технонауку і, по-друге, як елемент нового глобально-історичного феномену — 

«біополітичного повороту» у соціогуманітрному та політичному знанні технологічної цивілізації 

та, зокрема, у концепції «громадянського суспільства». 

КЛЮЧОВІ СЛОВА: палеогеноміка; Сванте Паабо; Нобелівська премія з фізіології та медицини; 

технонаука; біополітичний поворот. 

 

Нобелівська премія з фізіології та медицини 2022 р. присуджена шведському 

досліднику Сванте Паабо (Svante Pääbo) «за відкриття, які стосуються геномів 

вимерлих гомінідів та еволюції людини» [1]. 

Подія значною мірою є знаковою, а сам лауреат — знаковою фігурою сучасної 

історії. Це твердження є справедливим принаймні у двох аспектах. 

По-перше, історія та філософія науки стверджують, що методологія та соціальний 

статус науки з початком нового тисячоліття вступили у нову фазу, що отримала назву 

постакадемічної [2], або технонауки [3], що значною мірою відрізняється від класичної 

моделі наукового знання 18–20 століть. Сучасне наукове знання на відміну від 

класичної науки є інтерпретаційним, тобто поєднує в собі об'єктивний опис дійсності з 

його публічною (соціальною, політичною, етичною та ін.) оцінкою [4]. Наукова теорія 

концентрується на вирішенні соціально-значущої проблеми та ініціюється наявністю 
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відповідного соціального замовлення; наукові концепти набувають атрибутів 

ринкового товару. Як наслідок для технонауки характерні такі риси як безпосередній і, 

найчастіше, вирішальний контроль політичних і бізнес-структур над течією і 

результатами всіх стадій наукового дослідження.  

По друге, заснована на науково-технологічному розвитку техногенна 

(технологічна) цивілізація, саме в силу наростаючих змін власної культурно-

екологічної ніші, зазнає серйозних і глибинних трансформацій власної еволюційної 

стратегії. Ці трансформації деякі дослідники називають глобальним біополітичним 

поворотом [5] і навіть трендом [6]. Його фундамент становить необхідність широкого 

використання технологій генетичної та соціальної інженерії для подолання симптомів 

глобальної еколого-цивілізаційної кризи — енергетичної, кліматичної, пандемічної 

тощо. Все це призводить до серйозних політичних змін, що відбиваються на ідеології 

та менталітеті сучасного суспільства та ілюструється особистісними рисами, 

біографією, вкладом в сучасну, міждисциплінарну, вже за визначенням, науку нового 

Нобелівського лауреата. Ще більшою мірою це стосується сприйняття всього вище 

наведеного сучасним суспільством. Особистість Сванте Паабо в чомусь схожа, але в 

інших відносинах різко відрізняється від лауреатів більш ранніх історичних періодів — 

Т. Г. Моргана, Г. Меллера, Ф. Кріка, Дж. Уотсона та ін. Більше того, грань особистого, 

інтимного і суспільного істотно змінила свою конфігурацію та межі. Та й свою основну 

працю з палеогеноміки [7] Паабо написав, змішавши воєдино жанри наукової 

монографії, наукової популяризації, мемуарів з елементами інтимної сповіді, 

оформивши все це в перформанс наукової освіти і розважального шоу. Явище 

неможливе з погляду критеріїв верифікуємості у науці класичній і не рідкісне у працях 

представників сучасної технонауки пост-академічної (як приклад — твори відомого 

етолога Франса де Ваала [8]. З ранніх — «Подвійна спіраль» Дж. Уотсона [9]. 

 

Передумови виникнення палеогеноміки 

Отже, один із майбутніх засновників нової трансдисциплінарної вже за 

визначенням науки — палеогеноміки — народився у 1955 р. як позашлюбний син 

естонської емігрантки у Швеції, того ж року народився і його «законний» зведений 

брат. Можна сказати, що Сванте Паабо належить до династії Нобелівських лауреатів, 

його батько, Карл Суне Детлоф Бергстрем (1916–2004) отримав премію в 1982 р. за 

дослідження простагландинів, що відіграють важливу роль в індукції больових 

відчуттів (спільно з Бенгтом Самуельсоном і Джоном Вейном). Сванте Паабо 

ідентифікує себе як особистість, що належить до шведського етносу, визнаючи при 

цьому «особливі стосунки з Естонією», хоч і не знає естонської мови. Досить відверто 

він пише і про свою гендерну бісексуальну приналежність [7, 11] (при тому, що має 

цілком «класичну» сім'ю, щасливо одружений зі своєю колегою — Ліндою Вінжилант 

(Linda Vigilant), виховує двох дітей). 

Сванте Паабо має професійну підготовку, що найбільше відповідає визначенням 

технонауки, основним симптомом якої є трансдисциплінарність — синтез в одному 

дослідженні методів і теоретичних побудов природничих, соціоекономічних та 

гуманітарних наук, дескриптивно-наукових та ціннісно-аксіологічних. 

Він закінчив Упсальський університет у м. Упсала (Швеція), розпочавши навчання 

(1975 р.) як майбутній фахівець у галузі давньої історії (єгиптологія) та закінчивши вже 

як фахівець-цитолог, і захистив дисертацію (1986) в галузі молекулярної імунології 

[10]. Паабо володіє коптською та російською мовами, отримав підготовку в галузі 

історії науки, якийсь час працював лікарем. З двох складових — історії та біомедицини 

— перша була для майбутнього дослідника метою та сенсом наукової діяльності, а 
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друга — засобом її досягнення. З дитинства Паабо захоплювався давньою історією 

(єгипетської цивілізації особливо), але зміст класичної науки йому здавалося мало 

відповідав його інтересам [11]. Його цікавила насамперед зміна людських популяцій у 

процесі формування сучасної людини в ході еволюційного процесу. Глобальніше, які 

генетичні зміни сформували сучасну людину [7, 11]? 

Переломним у його долі стають 1987–1990 рр., коли Паабо був постокторантом 

Каліфорнійського університету (Берклі, США), де освоював сучасні на той час 

технології виділення генетичного матеріалу з палеонтологічних зразків. Ця технологія 

набула на той час значної наукової цінності з низки обставин. Найважливішою з них 

стало започаткування реалізації (1990) Міжнародного проекту «Геном людини» (англ. 

The Human Genome Project, HGP). Починалася нова епоха, що зачіпає всі сторони 

життя сучасної цивілізації. У сучасній філософській антропології цей перехід прийнято 

називати «втратою тіла» [12]. Соматична організація живої істоти, зокрема, людини 

сприймається нині як текстове повідомлення, закодоване молекулярним чи цифровим 

кодом, отже, легко інкорпорується в політичні комунікації. В історії життя Сванте 

Паабо цей мотив поєднався з особистісною орієнтацією на пізнання історії, 

використовуючи для цього будь-яку можливість, що надається технологічними 

інноваціями, і вмінням включатися у будь-які науково-дослідні «мережеві структури», 

які таку можливість надають. У сучасній технонауці справді дедалі більше 

поширюються дослідні групи, що ситуативно виникають задля виконання конкретного 

дослідницького проекту і переформатуються чи розпадаються після його завершення. І 

такі дослідницькі групи з коротким терміном життя суттєво потіснили класичні наукові 

школи [13]. 

Ще в 1985 р. Паабо, за сприянням професора єгиптології Упсальського 

університету Ростислава Гольтгоєра (Rostislav Holthoer), отримав доступ до 

єгипетських мумій і зміг виділити з них фрагменти ДНК [14]. Усе це він робив 

намагаючись не привертати зайвої уваги наукових керівників, попередні експерименти 

проводилися ним у своїй кухні. 

У Берклі Паабо стажувався в лабораторії, що примикає до місця роботи 

Кері Б. Мулліса (Kary B. Mullis), який розробив за кілька років до цього технологію 

полімеразної ланцюгової реакції (ПЛР), яка дозволяє ампліфікувати мікрокількості 

послідовностей нуклеотидів ДНК для подальшого вивчення. Це відкриття розділило 

історію генетичної інженерії та всієї технологічної цивілізації на дві епохи — до і після 

винаходу ПЛР. Використання цієї методики дозволило досліднику засумніватися в 

автентичності перших виділених з мумій зразків ДНК, яка виявилася забрудненою 

наступними контактами. На певний період у центрі уваги Паабо виявився генетичний 

матеріал вимерлих тварин — гігантської безкрилої птиці моа, родички зебри квагги, 

плейстоценових предків коня, навіть мамонта. 

Наступний період життя Паабо пов'язаний з Німеччиною, де він став професором 

загальної біології, а з 1997 р. очолив відділ генетики тільки що організованого 

Інституту еволюційної антропології Макса Планка в Лейпцигу. Виникнення цього 

дослідницького центру стало показником вже згаданого біополітичного повороту та 

подолання властивого німецькій ментальності неприйняття будь-яких спроб 

«біологічного редукціонізму» стосовно природи людини — спадщини «від 

неприємного» нацистського минулого. 

Тут Паабо та його співробітники змогли повернутися до основної теми — еволюції 

людини та її предків. Першим досягненням після кількох невдач стало секвенування 

мітохондріальної ДНК неандертальця [15]. Це дозволило розпочати генетичну 

реконструкцію генеалогії сучасної людини, хоча б по материнській лінії. 
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Черговий технологічний прорив, — технологія піросеквенування (1993–1996 рр.), 

став відомим Паабо завдяки знайомству з одним із розробників — Матіасом Уленом 

(Mathias Uhlen). Метод припускав використання вивільнення пірофосфату при 

включенні чергового нуклеотиду в полімеразний ланцюг, що супроводжується 

світловим спалахом у присутності люциферину. Нова технологія радикально 

підвищила можливості секвенування малих кількостей генетичного матеріалу та була 

використана групою Паабо для переходу до секвенування хромосомної ДНК предків 

людини. 

 

Палеогенетичні дослідження:  

між еволюційною та культурною антропологією 

Використання нових методик секвенування [16, 17] дозволило збільшити вихід 

доступної для секвенування ДНК від 5 до 200 разів. Період з кінця 1990-х і до 2022 р. 

можна описати як каскад відкриттів у сфері еволюційної антропології людини. 

Вже у 2010 р. був опублікований попередній варіант секвенованого геному 

неандертальця завдовжки понад 4 млрд п.н. [18], анонсований Паабо в 2006 р. 

Порівняння неандертальського геному з геномами сучасних людей дозволило тоді ж 

встановити досить виражену присутність генів неандертальця у геномі сучасних людей, 

що належать до євразійських, але не до африканських популяцій. Це означало наявність 

соціальних контактів та міжвидової гібридизації, що відбувалася під час міграції Homo 

sapiens з історичної прабатьківщини (Африки) до Азії та Європи. 

Таким чином, генетична інформація вимерлих видів роду Homo «запозичувалася» 

геномом людини розумної (Homo sapiens) [19]. З певними відмінностями цей висновок 

був підтверджений і щодо іншого представника вимерлої людини, чиї останки було 

виявлено у 2008 р. у Денисівській печері в Сибіру (Homo denisovensis). У цьому 

випадку ознак інтеграції генів до сучасного населення більшої частини Земної кулі та 

до неандертальців не виявлено, але близько 4–5% геному сучасних мешканців 

Меланезії несуть сліди ДНК цього виду вимерлих людей [20]. Постало питання про 

відносне та абсолютне значення чужорідної та власної генетичної інформації для 

подальшої історії сучасної людини та її біосоціальної природи. 

Були піддані порівняльному аналізу секвеновані частини геномів різних популяцій 

сучасної людини (Homo sapiens), неандертальця (Homo neanderthalensis) та 

людиноподібних приматів. Одним із перших резонансних висновків [21] був такий: 

неандертальці мають ідентичні із сучасними людьми дві амінокислотні заміни в гені 

FOXP2, що бере участь у розвитку мови та забезпечує його носіям суттєві адаптивні 

переваги. Інакше кажучи, сучасний варіант цього гена виник раніше 300 000–400 000 

років тому, тобто до поділу людини та неандертальця на дві еволюційні гілки. 

Можливо, це уможливлювало більш ефективну комунікацію між ними, а отже, 

репродуктивні контакти та обмін генами. 

Потік нових фактів і гіпотез, які проникають з власне палеогеноміки в сферу 

соціогуманітарного знання і далі в стереотипи масової культури, триває. З останніх за 

часом резонансних вкидань потрібно згадати результати, що стосуються генетико-

популяційного та етнічного розмаїття реакції на коронавірус COVID-19 [22]. Гаплотип 

(сукупність успадкованих спільно алелей, кросинговер між якими вкрай рідкісний) 

хромосоми 12 знижує на 22% ризик захворіти важкою формою гострого респіраторного 

синдрому 2 (SARS-CoV-2), що викликається цим коронавірусом. Він присутній у всіх 

популяціях сучасної людини, за винятком африканських, і, з високою ймовірністю, 

успадкований від неандертальців. Раніше групою Сванте Паабо був описаний і інший 

гаплотип, успадкований від неандертальців, з прямо протилежною дією на ризик 
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захворіти важкою формою цієї інфекції. Цей гаплотип локалізується в хромосомі 3 і 

також зустрічається з різною частотою в різних географічних популяціях сучасної 

людини (до 65% в Південно-Азіатському регіоні і всього лише до 16% в європейських 

країнах, при практично повній відсутності в Східній Азії). 

В останніх публікаціях за участю Паабо вже безпосередньо досліджуються 

соціальні відносини і структура соціальних груп неандертальців. Для цього 

розроблюються схеми порівняльного аналізу результатів секвенування 

мітохондріальної та хромосомної ДНК викопних решток неандертальців, виявлених у 

двох печерах у Сибіру [23]. Один з авторів журналу "Science" писав нещодавно [24], що 

«як показала Нобелівська премія, присуджена Сванте Паабо, хоча популяції 

неандертальців і денисовців вимерли, їх генетична спадщина стає все більш 

актуальною для сучасних людей». Це метафоричне висловлювання неможливо 

пояснити простою цікавістю людини до власної історії, причини лежать глибше. 

Дослідження Паабо і його співробітників є найбільш яскравим проявом мейнстриму 

розвитку технонауки кінця минулого і початку нинішнього століття. Вони були 

обумовлені використанням комплексу наукових методів і радикальною перебудовою 

теоретичних основ сучасної біології. Слідом за тим ці зміни ініціювали настільки ж 

радикальну перебудову концептуально-теоретичного каркаса соціогуманітарного 

знання і ментальність сучасної технологічної цивілізації, особливості геополітичного і 

соціального контексту, тобто той самий біополітичний поворот, про який ми писали на 

початку. 

 

Висновок. Палеогеноміка як фактор та симптом біополітичного тренду 

сучасної цивілізації 

Як характеристику продуктивності та сили впливу вченого зазвичай 

використовують h-індекс цитованості Гірша. У випадку Сванте Паабо його величина 

коливається у різних базах даних у межах 134 (Scopus) [25] – 168 (Google Академія) 

[26]. Тобто автор має не менш 134 або 168 публікацій, які цитуються не менш ніж 134 

або 168 разів кожна відповідно. Отже, мова йде не про одиничні наукові досягнення, а 

про тотожність до загального технонаукового тренду, що має вплив, який виходить у 

позанаукову сферу змісту опублікованих досліджень, ідеології, та є важливим 

показником сучасної цивілізаційної ситуації. 

Технонаука в даний час є однією з базисних складових частин несної конструкції 

двоїстої ментальності технологічної цивілізації. Вона одночасно служить, по-перше, 

основою образу існуючої об'єктивної реальності, включаючи сюди уявлення людини 

про саму себе, і, по-друге, пропонує мету і методи реконструкції цієї реальності. 

Дослідження палеогенетиків, так чи інакше асоційованих з ім’ям Сванте Паабо, є 

прекрасною моделлю мейнстриму розвитку біотехнологічного і генно-інженерного 

сектора технонауки з початку проектування і реалізації проекту секвенування геному 

людини. Формується самопідтримуваний цикл технологічних, теоретичних 

(природничо-наукових і соціогуманітарних) і соціополітичних трансформацій. 

Кінцевою стадією біополітичного повороту проектуються, зокрема, радикальні зміни 

моделі громадянського суспільства як основи політичної ідеології Західного (Транс-

Атлантичного) варіанту технологічної цивілізації. Його (громадянського суспільства) 

концептуально-категоріальний і термінологічний апарат зазнає в даний час радикальної 

перебудови, в ньому з'являються нові фундаментальні категорії: (1) Вихід особистісної 

і групової унікальності і неповторності кожного індивідуума на перше місце в системі 

цінностей сучасної політичної парадигми («суспільство сингулярностей») [27]; 

(2) Об'єднання політичних суб'єктів, разом з об'єктами політичних дій, в єдину 
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категорію «акторів політичного процесу» [28]; (3) Істотне збільшення значення зв'язку 

між соматичними відчуттями і організацією політичних відносин та інститутів влади в 

умовах системної цивілізаційної кризи («політична соматика») [29]; 

(4) Біогромадянство, тобто «масовий попит, але й вибірковий доступ до форми 

соціального забезпечення, заснованої на медичних, наукових і юридичних критеріях, 

які одночасно визнають біологічний ризик і компенсують його» [30]; (5) геномний 

суверенітет — здатність народу, країни чи нації володіти, контролювати доступ та 

використання зразків, даних та знань, що стосуються або походять з геномного 

матеріалу [31]. Як гіпотетичне доповнення (6) внасдідок дії факторів (1), (4), (5) — 

можливість формування у громадянському суспільстві «культури жертви», в якій 

соціальні угруповання з потенційною або актуальною уразливістю будь-якого роду 

мають більш високий соціальний статус у порівнянні з іншими членами соціуму або 

претендують на нього. Як вважають деякі соціологи, культура жертви може витіснити 

домінуючу в західній ментальності культуру гідності [32]. Зв’язок біополітичного 

тренду з палеогеномикою констатують різні дослідники [33]. Проте, це поки ще в 

значній мірі тільки потенційний сценарій по відношенню до генетичної вразливості, що 

обумовлюється наявністю або відсутністю певних фрагментів генетичної інформації у 

геномі. 

Ці категорії в даний час ще знаходяться в процесі філософського, політичного і 

юридичного оформлення і їх майбутнє ще досить амбівалентне. Однак очевидно, що 

палеогенетичні дослідження є матеріалом для створення нової ідеолого-політичної 

парадигми. Нобелівська премія Сванте Паабо цей висновок підтверджує. Як не 

парадоксально, цією премією відзначений внесок не тільки і не стільки в медицину і 

фізіологію, скільки в соціально-гуманітарну науку, точніше, в еволюційну і 

філософську антропологію та політичні науки. Досягається це шляхом інвазії 
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