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The omics technologies of metabolomics, transcriptmics, 
proteomics, holo-biont, metagenomics play an increasingly 
important role in nutritional science. With the advent of pre-
cision nutrition and the need to understand individual respon-
ses to dietary interventions, it is necessary to explore the 
impact of these tools to date in human nutrition research and 
create functional foods and personalized diets. Metabolomics, 
in particular, plays a key role in the development of food inta-
ke biomarkers to improve the accuracy of dietary assessment 
and technologies in nutrition science and creation of new ge-
neration of function foods. 

Further work is needed to realize the full potential of nutri-
genomics data, biomarkers and demonstrate integration with 
current strategies to overcome the established limitations of 
self-reporting approaches and introduction of individual me-
dicine.  

Modern trends in the latest direction of creation and use 
of these omics technologies for the creation of health and fun-
ctional food products of the new generation, personalized di-
ets, creation of the trend of individual medicine are analyzed. 
Modern directions of research are outlined in general terms. 
The state of the current situation regarding the definition of 
the main biotechnological approaches and the use of modern 
methods of genomics and nutrigenomics is characterized, and 
the obtained metadata is focused on the creation of the phy-
siological and functional ingredients, as active components in 
the production of functional products. 

The purpose of the conducted analytical review is to use 
multiomic approaches, which make it possible to interpret 
complex biological information about the causes and state of 
diseases and to determine how nutrition can affect human 
health. 

The literature search was conducted using PubMed, eLib-
rary, ResearchGate, ScienceDaily databases. 
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СУЧАСНІ ТРЕНДИ В ОМІКC-БІОТЕХНОЛОГІЯХ — ВІД 

ГЕНОМІКИ ДО ПЕРСОНАЛІЗОВАНИХ ДІЄТ. ЧАСТИНА 1 

Л. В. Капрельянц, Л. Г. Пожіткова, Т. О. Велічко, М. І. Охотська 
Одеська національна академія харчових технологій 
О. А. Білик 
Національний університет харчових технологій 

Омічні технології метаболоміки, транскриптоміки, протеоміки, голобіонтів, 
метагеноміки відіграють усе більш важливу роль у науці про харчування. З поя-
вою точного харчування та необхідністю зрозуміти індивідуальні реакції на 
дієтичні втручання настав час дослідити вплив цих інструментів на харчування 
людини і створення функціональної їжі та персоналізованих дієт. Метаболоміка, 
зокрема, зіграла ключову роль у розробці біомаркерів споживання їжі для під-
вищення точності оцінки дієти та технологій у науці про харчування і створення 
нового покоління функціональних харчових продуктів. 

Необхідна подальша робота, щоб реалізувати весь потенціал даних нутріге-
номіки, біомаркерів і продемонструвати інтеграцію з поточними стратегіями 
для подолання встановлених обмежень підходів до самозвітності та впрова-
дження індивідуальної медицини.  

У статті проаналізовано сучасні тренди в новітньому напрямку створення і 
використання даних омікс-технологій для розроблення оздоровчих і функціональ-
них харчових продуктів нового покоління, персоналізованих дієт, впровадження 
тренду індивідуальної медицини. У загальних рисах окреслені сучасні напрямки 
досліджень. Охарактеризовано стан поточної ситуації щодо визначення основ-
них біотехнологічних підходів та використання сучасних методів геноміки і 
нутрігеноміки, отримані метадані сфокусовано на створенні новітніх фізіолого-
функціональних інгредієнтів як активних складових у виробництві функціональ-
них продуктів.  

Метою проведеного аналітичного огляду є використання мультиомічних під-

ходів, що надають можливість інтерпретувати складну біологічну інформацію 
про причини та стан захворювань і визначити, як харчування може впливати на 
здоровʼя людини. Пошук літератури проводили в базах PubMed, eLibrary, Rese-
archGate, ScienceDaily. 

Ключові слова: oмікс-технології, нутрігеноміка, транскриптоміка, протео-
міка і метаболоміка, функціональні продукти, персоналізовані дієти.  

Постановка проблеми. Зростання чисельності населення, зміна клімату, ви-
снаження ресурсів, здоров’я та харчування людей — усе це проблеми, з якими 
стикається світ, які створюють зростаючий тиск на наявні ресурси. Виробництво 
більшої кількості високоякісних і безпечних продуктів харчування на меншій 
площі з меншим впливом на навколишнє середовище буде одним із найбільших 
викликів двадцять першого століття. Досягнення омікс-технологій підтримують 
виробництво, сільське господарство, тваринництво та аквакультури, щоб краще 
впоратися з викликами (Ordovas, Ferguson, & Mathers, 2018; Fenech та ін., 2011).  



FOOD TECHNOLOGIES  

———— Наукові праці НУХТ 2023. Том 29, № 5 ———— 168 

Омікс-технології останнім часом набувають значної привабливості у наукової 
спільноти. Відомо, що дієта та харчові складові суттєво впливають на здоров’я 
людини, але тільки в останні роки отримано експериментальні дані про взаємодію 
нутріцевтиків і біоактивних компонентів їжі та їх впливів, які можуть змінювати 
генетичні й епігенетичні події в організмі людини.  

Oмікс-технології є потужним інструментам, особливо в поєднанні з передови-
ми молекулярними і селекційними методами. Технології омікс перегруповують 
технології, що підтримують дослідження груп біологічних молекул, зокрема ге-
нома, а також протеому, транскриптому, ліпідому та метаболому та взаємодії між 
молекулами, наприклад інтерактоміку, епігеноміку, і можуть включати також 
мікробіоміку, в якій досліджується цілісне (симбіозтичне) мікробне середовище. 
Oмікс-технології також відносяться до інтегративних колективних технологій, які 
використовуються в системному підході для дослідження ролей, взаємозв’язків і 
дій цих різних типів молекул, які часто використовуються у високопродуктивних 
програмах (Kruglyak, & Nickerson, 2001).  

Згідно із сучасними уявленнями, людина — це складний «надорганізм», сим-
біотична спільнота численних еуокаріотичних клітин і різних мікроорганізмів, оп-
тимальна кількість, співвідношення, функціонування і взаємодія яких визначає 
міцність здоровʼя. Загальна кількість соматичних і зародкових клітин цього «над-
організму» досягає 1 трильйона, мікробних клітин — понад 100 трильйонів. З хі-
мічної точки зору тіло дорослої людини складається з 2,5 млн різних молекул, 
включаючи близько 1 млн різноманітних білків, 300 тис. різних ліпідів і сотень 
тисяч інших простих ті складних сполук (Ortega-Azorin та ін., 2012). 

Різні біологічні та абіотичні фактори здатні стабільно чи зворотно модифіку-
вати ці взаємовідношення і, як наслідок, привертати до ризику виникнення та роз-
витку тих чи інших захворювань (Guest, Horne, Vanderhout, & El-Sohemy, 2019). 

Таким чином, для комплексного вивчення цього «надорганізму» та його окре-
мих складових в останнє десятиліття все більше використання знаходять різно-
манітні молекулярні омік-технології, суттєво змінюючи наші уявлення про науки 
пов’язані з живою природою. Їхня відмінність від традиційних методів дослі-
джень полягає в тому, що вони, використовуючи сучасні технологічні платформи 
(секвенування, мас-спектрометрія, хроматографія, біоінформаційний аналіз та 
інші), дають змогу отримувати інформацію про людину як єдину інтегровану си-
стему, а не просто як колекцію знань про її окремі функціональні системи. Для 
аналізу отриманих даних використовують сучасні методи статистичної оцінки, 
новітні комп’ютерні програми (Crovesy, & Rosado, 2019). 

Мета статті: узагальнення даних літератури, що стосуються сучасних трендів 
у новітньому напрямі створення і використання даних омікс-технологій. 

Матеріали і методи. Матеріалами досліджень стали наукові публікації зару-
біжних вчених у провідних періодичних і спеціалізованих світових виданнях, що 
стосуються створення оздоровчих і функціональних харчових продуктів нового 
покоління. 

Викладення основних результатів дослідження. Оміксні технології — ком-
плекс найсучасніших технологій, що включають геноміку, епігеномку, транскрип-
тоїку, протеоміку, метаболоміку, метагеноміку, інтерактоміку та інші сучасні на-
прямки біотехнології. Завдяки досягненням в біології, молекулярній генетиці, 

https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%95%D0%BF%D1%96%D0%B3%D0%B5%D0%BD%D0%BE%D0%BC%D1%96%D0%BA%D0%B0
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%A2%D1%80%D0%B0%D0%BD%D1%81%D0%BA%D1%80%D0%B8%D0%BF%D1%82%D0%BE%D0%BC%D0%BD%D1%96_%D1%82%D0%B5%D1%85%D0%BD%D0%BE%D0%BB%D0%BE%D0%B3%D1%96%D1%97
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%A2%D1%80%D0%B0%D0%BD%D1%81%D0%BA%D1%80%D0%B8%D0%BF%D1%82%D0%BE%D0%BC%D0%BD%D1%96_%D1%82%D0%B5%D1%85%D0%BD%D0%BE%D0%BB%D0%BE%D0%B3%D1%96%D1%97
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9F%D1%80%D0%BE%D1%82%D0%B5%D0%BE%D0%BC%D1%96%D0%BA%D0%B0
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9C%D0%B5%D1%82%D0%B0%D0%B1%D0%BE%D0%BB%D1%96%D1%82%D0%B8
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9C%D0%B5%D1%82%D0%B0%D0%B3%D0%B5%D0%BD%D0%BE%D0%BC%D1%96%D0%BA%D0%B0
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%86%D0%BD%D1%82%D0%B5%D1%80%D0%B0%D0%BA%D1%82%D0%BE%D0%BC
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%91%D1%96%D0%BE%D0%BB%D0%BE%D0%B3%D1%96%D1%8F
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9C%D0%BE%D0%BB%D0%B5%D0%BA%D1%83%D0%BB%D1%8F%D1%80%D0%BD%D0%B0_%D0%B3%D0%B5%D0%BD%D0%B5%D1%82%D0%B8%D0%BA%D0%B0
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біоінформатиці та використанню оміксних технологій стало можливим вивчення 
організмів і їх частин на різних рівнях, починаючи з найглибшого — рівня орга-
нізації ДНК. Ці технології дають змогу виявити ті чи інші мутації в ДНК, зʼясу-
вати, яким чином вони впливають на експресію генів і продукування білків, а та-
кож — як ці білки взаємодіють між собою в подальшому (Gharooi Ahangar, Ja-
vanrouh, Daneshpour, Barzin, Valizadeh, & Azizi, 2020).  

Мультиоміка — підхід, який обʼєднує дані багатьох оміксних технологій для 
інтегративного й повноцінного розуміння процесів в одній клітині чи в певному 
середовищі, тканині або екосистемі. Єдиний рецензований науковий журнал, що 
охоплює всі міждисциплінарні області, які повʼязані з омікснимим технологіями, 
включаючи стандарти даних та їх обмін, заяви на персоналізовану медицину і 
дієту, практику громадського здоровʼя та інші аспекти цього спрямування є Omix 
Technologies (США) (Dougkas, Yaqoob, Givens, Reynolds, & Minihane, 2013; Goltz, 
Thackray, Varela-Mato, King, Dorling, & Dowejko, 2019).  

У літературі існує безліч визначень нутрігеноміки, причому в найширшому 
сенсі вона розглядається як галузь науки, що вивчає взаємодію між харчуванням 
та господарем (геномом) за допомогою оміксних технологій. У цьому вся визна-
ченість генетики харчування — розділу нутрігеноміки, що фокусується на взає-
модії між варіантами генома і дієтою (рис. 1). У цій частині огляду ми зосере-
димося на використанні оміксних технологій, метаболоміці, транскриптоміці, 
протеоміці та метагеноміці в науці про харчування (Huang, Zheng, Hruby, Wil-
liamson, Bray, & Shen, 2017; Chamoun, Hutchinson, Krystia, Mirotta, Mutch, & 
Buchholz, 2018).  

 

 
 

Рис. 1. Нутрігеноміка: дослідження взаємодій між харчуванням і господарем (геномом) 
за допомогою омічних технологій 

Успішне завершення генома людини «Проєкт 2000 р.» призвело до появи цих 
новітніх інструментів. З часом технології вдосконалювалися, стаючи більш від-
творюваними та економічно ефективними. Було розроблено стратегію аналізу да-
них, які були включені в прості у використанні програмні пакети для нефахівців. 

мРНК 
транскриптоміка 

МЕТАБОЛІТИ 

метаболоміка 

БІЛКИ 

протеоміка 

НУТРІЄНТИ ТА БІОЛОГІЧНО АКТИВНІ КОМПОНЕНТИ ЇЖІ 

Нутрігенетика 

ДНК 

Епігеноміка 

Транскриптоміка 

Метаболіти Білки 

ЛЮДИНА 

ГЕНИ 

нутрігеномі
ка 

https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%91%D1%96%D0%BE%D1%96%D0%BD%D1%84%D0%BE%D1%80%D0%BC%D0%B0%D1%82%D0%B8%D0%BA%D0%B0
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%94%D0%B5%D0%B7%D0%BE%D0%BA%D1%81%D0%B8%D1%80%D0%B8%D0%B1%D0%BE%D0%BD%D1%83%D0%BA%D0%BB%D0%B5%D1%97%D0%BD%D0%BE%D0%B2%D0%B0_%D0%BA%D0%B8%D1%81%D0%BB%D0%BE%D1%82%D0%B0
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9C%D1%83%D1%82%D0%B0%D1%86%D1%96%D1%8F
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%94%D0%B5%D0%B7%D0%BE%D0%BA%D1%81%D0%B8%D1%80%D0%B8%D0%B1%D0%BE%D0%BD%D1%83%D0%BA%D0%BB%D0%B5%D1%97%D0%BD%D0%BE%D0%B2%D0%B0_%D0%BA%D0%B8%D1%81%D0%BB%D0%BE%D1%82%D0%B0
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%95%D0%BA%D1%81%D0%BF%D1%80%D0%B5%D1%81%D1%96%D1%8F_%D0%B3%D0%B5%D0%BD%D1%96%D0%B2
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%91%D1%96%D0%BE%D1%81%D0%B8%D0%BD%D1%82%D0%B5%D0%B7_%D0%B1%D1%96%D0%BB%D0%BA%D1%96%D0%B2
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9C%D1%83%D0%BB%D1%8C%D1%82%D0%B8%D0%BE%D0%BC%D1%96%D0%BA%D0%B0
https://uk.wikipedia.org/w/index.php?title=%D0%9E%D0%B4%D0%BD%D0%BE%D0%BA%D0%BB%D1%96%D1%82%D0%B8%D0%BD%D0%BD%D0%B8%D0%B9_%D0%B0%D0%BD%D0%B0%D0%BB%D1%96%D0%B7&action=edit&redlink=1
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Отже, сьогодні дедалі більше вчених-дієтологів включають у свої дослідження ту 
чи іншу форму технології-омікс (рис. 1). 

Практичні досягнення, отримані завдяки омікс-технологіям (Zhong, Kuang, 
Danning, Kraft, Dam, & Chasman, 2019): 

1. Підтримка виробництва харчоіої сировини і продукції за допомогою нових 
технологій у сільському господарстві, особливо у тваринництві та аквакультурі, 
що дає змоу краще впоратися з викликами сьогодення. 

2. Омікс-технології є потужними інструментами, особливо в поєднанні з пе-
редовими молекулярними і селекційними методами, які вже дають потужні прак-
тичні результати. 

Підходи омікс-технологій перегруповують класичні харчові технології, за ра-
хунок досліджень груп біологічних молекул та, зокрема, генома біообʼєкта, а та-
кож його протеому, транскриптому, ліпідому та метаболому і взаємодій між різ-
ними біомолекулами шляхом, наприклад, через вивчення інтерактоміки, епігено-
міки, а також можуть включати мікробіоміку, в якій досліджується цілісне (сим-
біотичне) мікробне середовище (Sikalidis, 2019).  

До цього напрямку досліджень відноситься і фено́міка — функціональний на-
прям фізіології та генетики, який присвячений вивченню феному, що представляє 
набір фенотипових рис організму у вигляді норм реакцій систем його організму. 
Феном описується структурою клітин, органів і систем живих організмів, 
враховуючи спрямованість їх взаємодії між собою на рівні функціональної 
активності в процесі адаптації до впливу зовнішнього середовища Ця галузь біо-
логії спрямована на розкриття організації та законів формування фенотипу, приве-
дення інформації про фенотип до доступних для біоінформаціоного аналізу ма-
сивів даних так, як це робиться в геноміці та протеоміці. 

Oмікс-підходи також відносяться до інтегративних колективних технологій, 
які використовуються в системному підході для дослідження взаємозв’язків і дій 
різних типів молекул, що часто використовуються у високопродуктивних про-
грамах (Bland, 2019).  

Геноміка та інші омікс-технології, такі як епігеноміка та протеоміка, надають 
інформацію, яка є фундаментальною для розуміння генів та їх функції. Можли-
вості, які надає застосування oмікс-технологій для виробництва харчових продук-
тів, включають: 

- підтримку здоров’я людини шляхом забезпечення виробництва продуктів 
харчування з їх підвищеною безпекою, поживністю та функціональними власти-
востями, а також вирішення конкретних проблем зі здоров’ям шляхом підвищен-
ня доступності високоякісних харчових продуктів; 

- розведення ознак, які зменшуватимуть вплив виробництва на навколишнє се-
редовище, наприклад, шляхом адаптації до мінімальної обробки ґрунтів для змен-
шення викидів парникових газів або стійкості до гербіцидів та для зменшення 
використання матеріалів для захисту рослин, або шляхом зменшення викидів пар-
никових газів у тваринництві чи аквакультурі (Mullins, Bresette, Johnstone, Hal-
lmark ,& Chilton, 2020).  

- подовження терміну придатності та харчової якості харчових продуктів, по-
тенційно зменшуючи таким чином харчові відходи; 

https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%93%D0%B5%D0%BD%D0%B5%D1%82%D0%B8%D0%BA%D0%B0
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%A4%D0%B5%D0%BD%D0%BE%D0%BC
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%A4%D0%B5%D0%BD%D0%BE%D1%82%D0%B8%D0%BF
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%A4%D0%B5%D0%BD%D0%BE%D0%BC
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- запобігання хворобам, підвищення ефективності використання харчових про-
дуктів і зменшення вторинних продуктів при їх виробництві шляхом кращого ро-
зуміння, наприклад, взаємодії між шлунково-кишковим мікробіомом і організ-
мом-господарем; 

- натепер добре відомо, що мікробіота людини служить фундаментальною ос-
новою її здоровʼя та резервом адаптації до несприятливих впливів навколишнього 
середовища. У звʼязку з цим активно розвиваються нові молекулярно-біологічні 
напрямки дослідження здоровʼя людини, повʼязані з аналізом порушень струк-
тури мікробіоти та ризиком виникнення різних хронічних інфекційних та метабо-
лічних захворювань, включаючи атеросклероз, ліпідний дистрес-синдром, діабет 
2 типу, ожиріння тощо (Grimaldi та ін, 2016).  

Термін «харчова геноміка» включає нутрігеноміку, яка досліджує вплив по-
живних речовин на геном, епігеном, протеом, транскриптом і метаболом та нут-
рігенетику, основна мета якої — зʼясувати вплив генетичних варіацій на взаємо-
дію між дієтою та захворюваннями. Нутрігеномна медицина використовує прин-
ципи харчової геноміки, щоб краще зрозуміти механізми, що керують клітинним 
гомеостазом, і згодом вибрати варіанти дієти, здатні відповідним чином впливати 
на експресію генів. Нутрігеномна медицина перекладає принципи харчової ге-
номіки в контекст клінічного середовища, надаючи платформу для усунення від-
хилень у здоровʼї людини. 

Концепція фудоміки вперше була представлена на міжнародній конференції в 
Італії у 2020 році. Конференція була присвячена використанню високопродук-
тивних технологій-«оміків» у поєднанні з традиційними методами хімії, біології, 
біотехнології та аналізу даних для просування досягнень у галузі харчової науки. 

Фудоміка швидко завоювала популярність у науковому співтоваристві, а ге-
номіка, протеоміка, метаболоміка й транскриптоміка стали основними омік-тех-
нологіями, що використовуються в аналізі продуктів харчування. Ці передові ме-
тоди дали змогу вченим швидко проаналізувати тисячі різних генів, білків, мета-
болітів і транскриптомів в одному зразку продукту (Meng та ін, 2021).  

Це значно розширило обсяг даних, доступних ученим, а також скоротило час 
лабораторного аналізу. Незабаром дослідники включили інші субдисципліни-
оміки, такі як ліпідоміка, металоміка, епігеноміка, дизосомія (спотворення нюху), 
інтерактоміка (вимір взаємодій між молекулами), флаксоміка — вимір динаміки 
потоків і концентрацій у часі, біоміка — системний аналіз біому, щоб отримати 
ще більше даних (Dai, Fei, Li, Shi, & Yang, 2021).  

Новітній підхід до аналізу харчових продуктів через фудоміку. Стаття, 
опублікована в журналі Genes & Nutrition у 2012 р., лише через кілька років після 
того, як було придумано концепцію фудоміки, нагадує, наскільки захоплюючим 
був цей підхід у той час розвитку нутрігеноміки. 

«Фудоміка — це новий підхід до їжі та харчування, який вивчає харчову галузь 
загалом із областю харчування для досягнення головної мети — оптимізації здо-
ровʼя та благополуччя людини», — пишуть автори. Завдяки оміксному підходу 
тепер стикаються з можливістю поєднання харчових компонентів, самих продук-
тів харчування, дієти, людини, здоровʼя та хвороб, але це широке бачення вимагає 
не тільки застосування передових технологій, але й головним чином здатності 
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поглянути на проблему за допомогою іншого підходу —– «харчового спрямуван-
ня» (Mtiraoui та ін, 2007).  

Сучасні програми для фудоміки мають широкий спектр застосування. У статті, 
опублікованій у журналі «Trends in Analytical Chemistry», автори пояснюють, як 
фудоміка використовується для вивчення біоактивної ролі харчових продуктів. 
Команда досліджує, як методи фудоміки дають змогу вченим краще зрозуміти 
біоактивну роль продуктів харчування, як вони підтримують здоровʼя людини та 
потенціал для боротьби з хронічними захворюваннями. 

Фудоміка також вплинула на боротьбу харчової промисловості із шахрайством 
та злочинною діяльністю, що було неможливим до розвитку цього напрямку. Від 
цільових методів, таких як ПЛР-тестування та секвенування ДНК, до нецільових 
методів, таких як MALDI (матрична лазерна десорбція/іонізація) у поєднанні з 
часопролітною мас-спектрометрією (MALDI-TOF MS), фудоміка отримала най-
передовіші аналітичні технології, які стали активно використовувати у запобіган-
ні шахрайству (фальсифікації) з харчовою продукцією. Таке сучасне і дуже точне 
тестування допомагає зберегти здоровʼя на самому початку ланцюжка виробниц-
тва продуктів харчування — на етапах вирощування тваринної і рослинної сиро-
вини до безпосереднього використання та подальшої переробки (Zhang, Sun, & 
Wei, 2021).   

Історія омікс-технологій. Термін «омікс» був винайдений Гансом Вінклером 
у 1920 р., від нього походить термін «геном» (отже, «геноміка») (Hobbs, Cleves, 
Melnyk, Zhao, & James, 2005; Selhub, Jacques, Wilson, Rush, & Rosenberg, 1993; 
McGully, 1996). 

Термін, навіть якщо вживається слово «oмікс», означає «колективність» набо-
ру речей. Широко термін «геноміка» став використовуватися у 1990-х роках (Di-
Nicolantonio, & O’Keefe, 2018; Adams та ін, 2014). Геном є найбільш фундамен-
тальною частиною багатьох омікс-бехнологій. Суфікс «oм» виник як зворотне 
утворення від слова «геном», утвореного за анологією зі словом «хромосома». 
Слово «хромосома» походить від грецької основи, що означає «колір» і «тіло» (Li 
та ін, 2019).  

Геноміка — це наука, розділ генетики, що досліджує повний набір генів в ор-
ганізмі (геном), включаючи їх організацію, функції та взаємодію. Геноміка озна-
чає певну приховану мережу генетичних елементів. Ця мережа регулюється ба-
гатьма іншими омікcами, такими як протеоміка, транскриптоміка, метаболоміка 
та фізіоміка. C. Бреннан вперше продемонстрував термін «нутрігенетика» і в 1975 
р. вийшов з ідеєю терміна «нутрігенетика», як нової концепції поліпшення стану 
хворих на гіпоглікемію через харчування (Abdullah, Jones, & Eck, 2015; Abdullah 
та ін, 2021).  

З того часу нутрігенетика використовується як структурна основа для вдоско-
налення залежних від генотипу нових харчових продуктів для управління здо-
ровʼям і діагностии хронічних захворювань (Abdullah, Eck, Couture, Lamarche, & 
Jones, 2018), створюючи загальні дієтичні протоколи, доступні для управління 
генетичними варіаціями щодо дієтичних реакцій організму людини (Mihaylova, 
2012).   

Технології омікс вибрали повний аналіз клітини або тіла організму. Основною 
функцією технологій omics є колективне виявлення генів, мРНК, метаболітів і 
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білків (рис. 1) у конкретному біозразку з нецільовим та неупередженим підходом. 
Додавання до технології oмікс системної біології — це не що інше, як багато-
вимірна біологічна інтеграція цих методів (Dedov, Shestakova, & Galstyan, 2016).  

Геноміка харчування або нутрігеноміка. З часів Гіппократа було добре ві-
домо, що харчування відіграє дуже важливу роль в життєдіяльності людини. Лю-
дям було рекомендовано розглядати їжу, як справжні ліки. Сучасна наука припу-
стила, що важливе споживання не тільки певних поживних речовин, але й певних 
кількостей кожної з них. Кожна поживна речовина є важливою та необхідною для 
оптимального стану здоров’я та «обслуговує» певні ділянки складних метаболіч-
них шляхів клітини і організму загалом (Howlader, Sultana, Akter, & Hossain, 2021; 
Ortega, 2017). Вважалося, що харчування може безпосередньо сприяти проявам 
захворювання: поживні речовини їжі, зазвичай, взаємодіють з генами «доброякіс-
ними» способами, але за певних обставин ця взаємодія також може мати негативні 
наслідки (Florez, 2007). Здоровʼя людини страждає як від факторів навколишнього 
середовища (харчування, куріння, освітлення, фізична активність тощо), так і фак-
торів генетичної спадковості. І ці обидва фактори розглядаються однаково ре-
тельно для підтримання стану здоровʼя та передбачають розуміння впливу їжі на 
наші гени і те, як ми реагуємо на поживні речовини, дієти з урахуванням інди-
відуальних генетичних варіацій організму, та, як наслідок, взаємодії між дієтою та 
хворобою (Cornelis, Qi, Kraft, & Hu, 2009).  

У нашому щоденному раціоні загальні дієтичні компоненти (нутрієнти) впли-
вають на стан здоров’я, а нутрігеноміка дає змогу аналізувати генетичні наслідки 
у контексті фізіологічного стану людини. Вважається, що генетична схильність 
бере участь, як ключова функція в аналізі кожного окремого питання розвитку 
проблем певного стану здоровʼя людини. Нутрігеноміка є джерелом інформації 
для персоналізованого управління дієтою людини на основі генетичного профілю 
індивіда, і ця стратегія була реалізована протягом багатьох років для деяких захво-
рювань, викликаних одним геном, і для загальних комплексних розладів, а також 
для виготовлення інструментів для діагностики генетичної схильності та для 
лікування певних розладів ще за десятиліття до їх прояву у людини (Livingstone, 
2015).  

Останнім часом нутрігеноміка привернула особливу увагу завдяки своїм по-
тенціалу можливостей для діагностики, попередження та лікування важких за-
хворювань, включаючи, наприклад онкологічні, через нові інформативні дані, які 
дають змогу цілеспрямовано корегувати дієти пацієнтів (Arkadianos, 2007). Су-
часна харчова геноміка опанувала методи, що дають змогу вивчати реакції орга-
нізму на біоактивні компоненти їжі, на зміни, спричинені поживними речовина-
ми, на процеси метилювання ДНК (Mathers, 2017), зміни хроматину (Carlberg, Ul-
ven, & Molnar, 2016) та індуковану поживними речовинами експресію генів (хар-
чова транскрипоміка).  

Нутрігеноміка та нутрігенетика є новою сферою розвитку, що несе величезні 
можливості для майбутніх методів лікування певних дегенеративних захворювань 
(хвороба Альцгеймера, хорея Гентінгтона, хвороба Паркінсона, бічний аміотрофіч-
ний склероз, хвороби монгонейрона). Дегенеративнні захворювання нервової си-
стеми відносяться до поширених хвороб — Паркінсона або Альцгеймера, діаг-
ностуються у однієї людини з тисячі. Причому нейродегенеративні захворювання 
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не є характерними тільки для старшої вікової групи, наприклад, дистонічні син-
дроми найчастіше відзначаються в продуктивному віці. Порушення ДНК також 
пов’язано зі станом харчування. Нутрігеноміка в основному передбачає ідентифі-
ковану взаємодію між їжею та успадкованими генами, відому як «вроджена по-
милка метаболізму». Одним із прикладів є фенілкетонурія (при вродженій мета-
болічній помилці амінокислоти фенілаланіну), що виробляється в окремому гені 
(Peregrin, 2001). 

Натепер первинні результати, що включають взаємодію генів і дієти для за-
хворювань крові, ожиріння, діабету, запальних захворювань кишечника та раку 
надихають, але більшість з них визначені частково. Тому потрібно ще багато нау-
кових зусиль у цій галузі з особливим акцентом на інтеграцію різноманітних да-
них і вичерпні дослідження щодо вивчення взаємодії генів із середовищем (Van 
Ommen, & Stierum, 2002).  

Незважаючи на багатогранні проблеми розвитку, результати значущих почат-
кових результатів досліджень у цій галузі переконливо вказують, що концепція 
нутрігеноміки є багатофункціональною і її результати можливо буде використо-
вувати в багатьох напрямках збереження здоров’я людини як найсучасніший ме-
тод профілактики та лікування хвороб через нормативне харчування — персоні-
фіковану дієту.  

Нутрігетика і нутрігеноміка. Значення у формуванні функціональних про-
дуктів харчування. Вплив харчування і навколишнього середовища на здоровʼя 
людини відомо давно. Фітонутрієнти (7000 флавоноїдів і фенольних сполук, 600 
каротиноїдів та ін.) та корисні для здоров’я поживні речовини — нутріцевтики 
позитивно впливають на стан здоровʼя людини та можуть «перетворювати чи 
гальмувати» такі захворювання, як рак, діабет, ожиріння, серцево-судинні захво-
рювання, недоумство тощо. 

Біологічно активні метаболіти рослинного походження набули в наш час обо-
в’язкової функції в раціоні харчування людини. Природні фітохімічні речовини 
впливають на експресію генома (нутрігеноміка і транскриптоміка) та сигнальні 
шляхи і діють як епігенетичні модулятори епігенома (нутріепігеноміка). Транс-
криптоміка, протеоміка, епігеноміка, мікрономіка і метаболоміка є одними з ос-
новних платформ повного аналізу оміків, що знаходять використання в функціо-
нальних продуктах харчування і нутріцевтиках. 

Нутрігенетика — розділ генетики, який вивчає генетичні схильності до за-
хворювань з урахуванням генетичних варіацій і споживанням вживаних речовин 
(Affolter та ін., 2009). Нутрігенетику не варто плутати з нутрігеномікою, яка ви-
вчає дію вживаних поживних речовин на активацію генів і подальший ефект, що 
може привести до таких тяжких захворювань людини, як хвороба Альцгеймера й 
онкологічні хвороби. Нутрігенетика знаходиться ще на початку свого розвитку.  

Термін «нутріцевтики» був введений доктором Стівеном (1989 р.). Нутріцев-
тики включають «будь-які нетоксичні добавки до харчових систем, які мають 
науково доведену користь для здоровʼя як для лікування, так і для профілактики 
захворювань» (Berna, 2014). Нутріцевтики поєднують у собі дві складові; нутрі-
цевтичну і фармацевтичну. Визначення нутріцевтиків розширилось і зараз вклю-
чає мінерали, вітаміни, трави, амінокислоти, харчові волокна та речовини для ви-
користання людьми як харчових добавок (Mead, 2007).  

https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%93%D0%B5%D0%BD%D0%B5%D1%82%D0%B8%D0%BA%D0%B0
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%9D%D1%83%D1%82%D1%80%D0%B8%D0%B3%D0%B5%D0%BD%D0%BE%D0%BC%D0%B8%D0%BA%D0%B0
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%91%D0%BE%D0%BB%D0%B5%D0%B7%D0%BD%D1%8C_%D0%90%D0%BB%D1%8C%D1%86%D0%B3%D0%B5%D0%B9%D0%BC%D0%B5%D1%80%D0%B0
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%9E%D0%BD%D0%BA%D0%BE%D0%BB%D0%BE%D0%B3%D0%B8%D1%8F
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Рис. 2. Класифікація нутріцевтиків (Schvartzman, Thompson, & Finley, 2018; Burgos-
Barragan, 2017)  

Функціональні чи лікувальні харчові продукти — це назва продуктів з підви-
щеним вмістом біологічно активних речовин за рахунок селекції, екологічних 
впливів чи геномної інженерії, а також збагачені харчові продукти, що приносять 

НУТРІЦЕВТИКИ — 
це натуральні продукти, без якихось змін в їжі, яка містить декілька натуральних 

компонентів, що приносять користь при вживанні, крім основного харчування людини. 
Наприклад, лікопін в томатах, омега-3 жирні кислоти в лососі, поліфеноли у фруктах, вин 

граді, вині і ягодах та ін. 

1. ТРАДИЦІЙНІ 2. НЕНТРАДИЦІЙНІ 
 

1.1. Хімічні компоненти їжі 
1.1.1. Поживні речовини — білки, вуглеводи, 
ліпіди, вітаміни, мінерали з визначеними по-
живними властивостями. 
1.1.2. Трави, що містять нутріцевтики, що 

покращують здоровʼя та запобігають хроніч-
ним захворюванням. 
1.1.3. Фітохімічні речовини класифікуються 
за назвою корисного компонента (каротино-

їди, флаваноїди тощо). 

Це штучні інгредієнти до харчування, які 
отримують біотехнологічними шляхами. 

Такі нутріцевтичні продукти містять 
біоактивні компоненти, які спеціально 
розроблені для включення до складу 

харчових продуктів і які мають оздоровчі 

властивості у складі їжі 

1.2. Пробіотичні мікроорганізми 

При адекватному споживанні здійснюють 

сприятливий вплив на здоровʼя господаря. 

Вони витісняють патогени, що викликають 

захворювання та розвивають взаємовигідний 

симбіоз з ШКТ. Мають протимікробну дію — 

модифікують мікробіоту ШКТ, запобігають 

адгезії збудників до епітелію кишківника, 

ефективні конкуренти за поживні речовини зі 

збудниками, антиоксиданти, поліпшують 

непереносимість лактози молока. 

2.1. Збагачені нутріцевтики 

Це збагачені поживними речовинами і/чи 

інгредієнтами продукти в результаті с/г 

селекції,. Наприклад, апельсиновий сік 

збагачений Са, крупа — вітамінами, мі-

нералами, борошно — фолієвою кисло-

тою, молоко — вітаміном D та про- і 

пребіотиками та інші. 

1.3. Нутріцевтичні ферменти 

Ферменти — основа життя. Ті люди, що 

страждають на такі захворювання, як цукро-

вий діабет, проблеми з травленням і ожиріння 

та інші хвороби усувають симптоми хвороб 

за допомогою ензимотерапії — додавання 

певних ферментів у свій раціон харчування. 

Джерелами отримання ферментів є мікроор-

ганізми, рослини та тварини. 

2.2. Рекомбінантні нутріцевтики 

До них відносять енергетичні продукти, 

такі як хлібобулочні, крохмаль, йогурт, 

сир, оцет та інші, що отримують біо-

технологічним шляхом. Виробництво 

пробіотиків і вилучення біоактивних ком-

понентів за допомогою ферментатив-

них/ферментаційних технологій, а та-

кож технологій генної біоінженерії. 
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користь для здоровʼя, крім окремої харчової продукції, яка приносить користь для 
ментальної діяльності. Термін «функціональна їжа» був запропонований у Японії 
(1980 р.) (Chen та ін., 2016; Li, Liu, & Chen, 2017; Ruan та ін., 2018) і визначає 
функціональні продукти як «продукти, які здійснюють суттєвий вплив на самопо-
чуття та здоровʼя чи приводять до зниження ризику захворювань». Однак міжна-
родно визнане визначення функціональних продуктів харчування і нутріцевтиків 
відсутнє (Ito, Hanahata, Kine, Murakami, & Schaffer, 2018). Функціональна їжа в 
основному визначається як «оброблені харчові продукти, що мають профілактич-
ні та/чи зміцнюючі здоровʼя в доповненні до їх поживної (нутрієнтної) цінності» 
(Kjalarsdottir та ін., 2019).  

Як вже підкреслювалось, функціональні продукти та нутріцевтики (ФПН) во-
лодіють численними перевагами для здоровʼя. Крім незамінних нутрієнтів, на-
приклад, жирних кислот, вуглеводів, білків, вітамінів і компонентів їжі, таких як 
фолати, феноли, поліамини, флавоноїди, антоціани, нефлавоноїдні конденсовані 
танінги (елагитаніни) і каротиноїди тощо, вони модулюють різні клітинні процеси 
(Pepe та ін., 2017). ФПН забезпечують захист від багатьох передхвороб і хвороб: 
рак, ожиріння, високий кровʼяний тиск, серцево-судинні захворювання (ССЗ), роз-
лади шлунково-кишкового тракту, діабет II типу, запалення; мікробні, вірусні і 
паразитарні інфекції, психічні захворювання, спазматичні розлади, виразки 
шлунка тощо (Ferland-McCollough та ін., 2012; de Toro-Martin, Arsenault, Despres, 
& Vohl, 2017; Kang, Kim, Chae, Lee, & Lee, 2014; Li та ін., 2014; Shamim, Gupta, 
Paul, & Vida, 2017; Moehlecke та ін., 2016; Dalmel, Vargas, & Molina, 2012). Різні 
омікс-платформи (рис. 1) можуть поглибити наші знання про взаємодію їжі й ор-
ганізму, про вплив функціональних інгредієнтів харчових продуктів на їх спожи-
вання і механізми дії, в питаннях безпеки та підвищення поживної цінності ос-
новних продуктів харчування, про ефективність використання певних нутрієнтів. 
Отримані дані служать основою при розробці нових функціональних продуктів. 
Такі розробки, що базуються на сучасних дослідженнях різних омік-технологій у 
галузі нутріцевтичних і функціональних продуктів харчування, є вкрай важливим 
напрямком сучасності. 

Визначення геноміки, нутрігеноміки, транскриптоміки. Раніше дослідження 
в галузі харчування чи ФПН проводились головним чином для визначення функ-
цій харчування, повʼязаних зі збереженнм здоровʼя. Змішані концепції в цьому 
напрямку (дієти і звʼязки зі здоровʼям) отримали широке визнання в дієтології. 
Однак тільки після того, як у 2003 р. в рамках проєкту «Геном людини» була отри-
мана величезна кількість геномної інформації у вигляді трьох мільярдів основ 
кожної клітині людини, яка підтвердила прямий звʼязок між поживними речови-
нами і геномом людини та можливостями його регулювання (Cruz, Mier, & Rivera, 
2005).  

Нутрігенетика — це розділ генетики, який вивчає конкретні взаємодії між ге-
нами та харчовими речовинами, а також схильність, обумовлену цими взаємодія-
ми до виникнення різних захворювань (Ferguson, 2013). Тобто галузь досліджень 
нутрігенетики відносно нова. Визначення генома людини надало можливості для 
вивчення взаємодії між ним, харчуванням і станом здоровʼя людини (Gentschew, 
2012). Знання нутрігенетики лежать в основі сучасної персоналізованої дієти. При 
цьому індивідуальні особливості можуть проявлятися навіть при таких незначних 
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відмінностях у геномах, як однонуклеотидні поліморфізми (SNP). Однонуклео-
тидні поліморфізми (SNP) в популяціях людини виявили відмінності в реакціях 
на певні харчові поживні речовини (Nuno, & Heuberger, 2014).  

Геноміка харчування складається з нутрігенетики і нутрігеноміки.  
Нутрігенетика — наукова дисципліна, яка вивчає звʼязок генетичної варіації 

у генах, повʼязаних з харчуванням, з реакцією організму на поживні та біологічно 
активні речовини, їх обмін та ймовірність розвитку. 

Нутрігеноміка чи харчова геноміка. Як альтернативу нутрігеноміка вивчає 
харчування і регуляцію експресії генів, вказуючи, як харчові поживні речовини 
взаємодіють з геномними послідовностями людини і змінюють експресію їх генів 
і транскрипти генів (Heidari та ін., 2015). Нутрігеноміка також позначається як 
нутрі-омікс (Nutri-Omics) чи харчова геноміка, являє собою субдисципліну до-
сліджень харчових продуктів і харчування з використанням різних високоефек-
тивних високопродуктивних методів геноміки (Lin та ін., 2005) та підходів, що 
засновані на омікс-технологіях, які включають транскриптоміку, протеоміку, епі-
геноміку, метаболоміку і біоінформатику.    

У подальшому нутрігеноміку позначили, як дослідження звʼязків між харчо-
вими поживними речовинами і людиною та оцінку геномної експресії та метабо-
лічних функцій після харчування. Швидкий розвиток технологій, наприклад, ви-
сокопродуктивне секвенування генома (ДНК) і транскриптома (РНК), секвену-
вання протеома за допомогою мас-спектрометрії (МС) та вдосконалені результати 
ДНК-мікрочипів в значній мірі сприяли розширенню застосування омік-платформ 
в галузі харчової науки та технологій. 

Сьогодні різні платформи нутріоміки є передумовами для більш глибокого 
розуміння впливу компонентів дієтичної їжі на людину, а також механізмів їх дії. 
Загальна мета нутрігеноміки полягає в оцінці того, яким чином харчування впли-
ває на метаболічні шляхи клітин і гомеостатичну регуляцію. Крім того, як ця регу-
ляція перериває початкову стадію захворювання, яке пов’язане зі способом життя 
та залежить від генотипу людини На звʼязок між харчуванням і здоровʼям людини 
суттєво впливає взаємодія між харчовою речовиною і генами. Функціональна 
чутливість генів до поживних речовин складає центральну основу нутрігеноміки. 
Як під час перебування в матці вагітної матері, так і протягом перших років життя 
недогодовані і перегодовані мати-дитина імпринтують генні модификації, що ви-
кликають хронічні метаболічні ускладнення в майбутньому житті людини (Adib-
hatla, & Hatcher, 2008).  

Отже, нутрігеноміка досліджує дію дієти не тільки на геном, але й на весь про-
теом (обмін білків) і метаболом (метаболічні системи всього організму). Її головна 
мета — ідентифікація генетичного поліморфізму, який відповідає за ген-дієтні 
взаємодії, що дають ключ до індивідуальних (персоніфікованих) рекомендацій 
щодо дієти. Головні завдання нутрігеноміки: 

- вивчити, як впливає харчування на метаболічні процеси і гомеостатичний 
контроль; 

- виявити, як ця регуляція змінюється на ранніх стадіях хвороб, асоційованих з 
дієтою; 

- встановити, в якій мірі індивідуальні особливості генома повʼязані з патоге-
незом захворювання.  

https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9D%D0%B0%D1%83%D0%BA%D0%B0
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На сьогодні з огляду на досягнення нутрітивної геноміки (сучасний етап пост-
геномної ери), сформульовано п’ять основних постулатів, які визначають цей нау-
ково-практичний напрямок; 

- хімічні компоненти їжі прямо чи опосередковано впливають на геном люди-
ни, змінюючи роботу генів; 

- у певних умовах і при визначеному генотипі дієта може стати важливим 
фактором ризику (погане харчування — ризик захворювань); 

- деякі гени, що регулюються дієтою, визначають частоту, прогресію і тяжкість 
хвороби (ступінь їх впливу визначається особливостями індивідуального генома); 

- індивідуальний геном визначає баланс між здоровʼям і хворобою; 
- за допомогою дієти можна активно впливати на роботу генів (персоналізова-

не харчування для профілактики та лікування хронічних хвороб). 
Для продуктів складної структури за допомогою нутрігеномівки може бути 

отримана інформація про вплив компонентів їжі безпосередньо на експресію ці-
льових генів, що дешевше, ніж спостерігання за безліччю біомаркерів (метаболі-
тів, вміст яких є індикаторами нутрітивного статусу біологічного об’єкта). Отже, 
нутрігеноміка може надати інструменти не тільки для проєктування, але й для 
тестування існуючих харчових продуктів функціонального чи спеціалізованного 
призначення.  

Фармакогенетика — наука про генетично обумовлені індивідуальні реакції 
організму на ліки. Взаємодія молекулярної фармакології та функціональної гено-
міки призвелп до виникнення ще одного спорідненого науково-практичного на-
прямку — фармакогеноміки, основна мета якого оптимізація спрямованого по-
шуку нових фармпрепаратів, що специфічно діють на певні гени та їх продукти. 

Транскриптоміка. Серед усіх омічних платформ транскриптоміка є найбільш 
ефективною технологією в галузі нутрігеномних досліджень завдяки її ефектив-
ності та високому представленню даних (Sharon та ін., 2003). Транскрипція — це 
процес синтезу РНК з використанням ДНК як матриці, що відбувається у всіх 
живих клітинах, іншими словами, це перенесення генетичної інформації з ДНК на 
РНК. Транскриптом включає всю мРНК чи комплементи транскриптів, транс-
крибовані чи експресовані з генів.  

Транскриптоміка є потужною платформою для профілювання експресії різних 
генів у геномі. Різноманітні біоактивні компоненти їжі можуть впливати на екс-
пресію генів в первинних чи змінених клітинних біологічних процесах поряд з 
клітинним метаболізмом, проліферацією (новоуторення клітин і внутрішньоклі-
тинних структур — мітохондрій, ендоплазматичної мережі, рибосом тощо) клітин 
і диференціюванням тканин, а загибель клітин та їх дисбаланс можуть викликати 
такі синдроми, як діабет чи рак. У звʼязку з цим вивчення експресії генів на рівні 
генома під впливом харчових функціональних нутрієнтів має переважне значення 
в дослідженнях нутрігеноміки. Транскриптоміка для вивчення впливу харчових 
компонентів на експресію генів була прийнята в різних дослідницьких парадиг-
мах разом з культурами клітин тварин, моделями тварин і людьми. 

За допомогою технології транскриптоміки було досліджено та оцінено слизову 
оболонку дванадцятипалої кишки людини за профілями експресії генів Lacto-
bacillus. Були проведені транскриптомні дослідження для розуміння варіацій гло-

https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%A0%D0%9D%D0%9A
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%94%D0%B5%D0%B7%D0%BE%D0%BA%D1%81%D0%B8%D1%80%D0%B8%D0%B1%D0%BE%D0%BD%D1%83%D0%BA%D0%BB%D0%B5%D1%97%D0%BD%D0%BE%D0%B2%D0%B0_%D0%BA%D0%B8%D1%81%D0%BB%D0%BE%D1%82%D0%B0
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%9A%D0%BB%D1%96%D1%82%D0%B8%D0%BD%D0%B0
https://uk.wikipedia.org/wiki/%D0%93%D0%B5%D0%BD
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бальної експресії генів, які викликані різними дієтичними втручаннями, наприк-
лад, дефіцитом поживних речовин, голодуванням, споживанням непропорційних 
кількостей нутрієнтів і специфічними харчовими факторами (Brennan та ін., 2017).  

Транскриптомні дослідження печінки щурів, яким помірно обмежили кало-
рійність (менша кількість їжі на 5—30% протягом одного тижня чи місяця. Вив-
чалась функціональність їжі шляхом виявлення прямих наслідків її споживання, 
поживні речовини і вторинні ефекти, які викликані змінами поведінки при прийом 
їжі. В експресії гена cyp4a14 виявлені зміни, залежні від рівня рестрикції, тому 
його можливо використовувати як біомаркер благотворного впливу функціональ-
них харчових нутрієнтів на енергетичний обмін. 

Технологія мікрочипів дає змогу одночасно визначати кількість тисяч мРНК 
до і після впливу біоактивних харчових компонентів (Li, Yang, Zhang, & Jiang, 
2016). Інструмент ДНК-мікрочипа був використаний в умовах in vivo для доку-
ментування клітинних відповідей на компоненти їжі та їх клітинні мішені на мо-
лекулярному рівні в різних дослідженнях, наприклад, катехіни зеленого чаю, ві-
тамін D і вітамін E, поліненасичені жирні кислоти, ізофлавони сої, кверцетин, 
антоціани, аргінін (Chlebowski та ін., 2006). 

Деякі дослідники експресії транскриптому з використаннями мікрочипів та-
кож використовували їх для оцінки безпеки харчових продуктів (Brennan та ін., 
2017). Швидке збільшення обʼєму даних нутрітранскриптомних мікрочипів сти-
мулювало формування інтегрованої мережевої бази даних з відкритим вихідним 
кодом, що гарантує ефективну організацію, зберігання і дослідження величезного 
обсягу даних мікрочипів, отриманих у результаті всіх нутрітранс-криптомних до-
сліджень (Lof та ін., 2007).  

Висновки 
Впровадження омік-технологій дає змогу краще розуміти особливості життя і 

здоровʼя людини (сучасні профілактичні і відновлювально-лікувальні заходи) та 
функціонування генетичних варіантів (фенотипів) в популяції людини за рахунок 
виявлення в його організмі низькомолекулярних біоактивних сполук (методи 
нутрігеноміки), що сприяє отриманню комплексної об’єктивної картини стану 
різних фізіологічних систем людини і їх потенційних можливостей та слугує 
основою для розробок науково обґрунтованих підходів до зниження ризиків за-
хворювань, досягнення високої якості життя і довголіття. При розробці індивіду-
альних програм харчування з превентивною метою особливу увагу приділяють 
раціону, який повинен бути складений з урахуванням специфіки метаболізму і 
генетичних особливостей конкретного пацієнта. Це дасть змогу проводити ефек-
тивну профілактику розвитку хронічних неінфекційних захворювань. 

Для продуктів складного складу за допомогою нутрігеноміки можуть буть 
отримані відомості про вплив їжі безпосередньо на експресію цільових генів, що 
дешевше, ніж спостерігання за безліччю біомаркерів (метаболітів, вміст яких є 
індикаторами нутрітивного статусу біологічного обʼєкта).   

На сьогодні нутрігеноміка надає інструменти не тільки для проєктування, але 
й для тестування існуючих харчових продуктів функціонального чи спеціалізо-
ваного (індивідуального) призначення. 
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