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Органічно поєднуючи новітні експериментальні (двовимірна 1H ЯМР-спектроскопія високої роздільної здатності, афінний електрофорез, коливальна, зокрема ІЧ-спектроскопія, метод протонної буферної ємності та ін.) та теоретичні методи (молекулярна динаміка, неемпірична та напівемпірична квантова хімія, аналітичні та чисельні методи теоретичної фізики, методами молекулярної генетики, філогенетичного аналізу та прогнозування просторової структури РНК) досліджено основні структурно-конформаційні властивості найважливіших біополімерів – нуклеїнових кислот (ділянки ДНК та гомогенні ділянки РНК, здатні утворювати за певних умов шпилькоподібні структури) та деяких білків (зокрема тих, що утворюють іонні канали мембрани та входять до реплікативного комплексу ДНК), які зумовлюють їхнє біологічне функціонування.

Авторами вперше отримано низку пріоритетних результатів, які опубліковані у високорейтингових міжнародних журналах та доповідалися на фахових наукових конференціях, зокрема одержано вичерпні структурно-термодинамічні дані щодо специфічної взаємодії короткошпилькових і дуплексних форм ДНК з рядом біологічно-активних фармацевтичних сполук, відкрито нові молекулярні механізми спонтанних та індукованих низькомолекулярними мутагенами транзицій ДНК, обґрунтовано, зокрема, загальні фізичні уявлення щодо іонної провідності каналів біомембран та запропоновано структурно-динамічну модель калієвого каналу KcsA, достеменно зафіксовано у біологічно важливих полірибонуклеотидах раніше невідомі структурні переходи. 

Так, методами двовимірної 1Н-ЯМР-спектроскопії високої роздільної здатності і молекулярної динаміки вперше досліджено комплексоутворення короткошпилькових і дуплексних форм ДНК з низкою біологічно активних ароматичних речовин (БАР) – антипухлинним антибіотиком актиноміцином D, дауноміцином, ногаламіцином, новантроном – та мутагенами – бромистим етидієм і профлавіном, які широко використовуються у клінічній практиці. Вперше експериментально виявлено найкоротшу з відомих нині шпилькових структур, утворену гексамером ДНК із стеблом d(GC)2 і петлею d(AT) або d(TA). Методами молекулярної динаміки проаналізовано можливість і умови утворення шпилькових структур гексамерами ДНК сімейства d(GCXYGC) з довільною послідовністю динуклеотидної петлі. Проведено їхній  вичерпний структурно-термодинамічний аналіз. Досліджено комплексоутворення короткої гептамерної шпильки ДНК d(GCGAAGC), що має важливе біологічне значення, з молекулами дауноміцину, новантрону, бромистого етидію і профлавіну. Вперше експериментально одержано структурно-термодинамічні параметри комплексів шпилькової структури ДНК d(GCGAAGC) з вищезазначеними БАР. Виявлено причини зниження термічної стабільності шпильки d(GCGAAGC) при її зв'язуванні з БАР. 
Проведено детальний аналіз основних складових електростатичної енергії взаємодії усіх БАР з дуплексною ДНК. Встановлено кореляцію між змінами значень кута спірального обертання і енергією електростатичних взаємодій при інтеркаляційному розкручуванні сайту вбудовування. Виявлено подібну для всіх досліджених лікарських препаратів зміну електростатичної енергії взаємодій з дуплексом ДНК. Показано, що, в цілому, електростатичні взаємодії перешкоджають комплексоутворенню досліджених БАР з дуплексною ДНК.

За допомогою аналітичних та чисельних методів теоретичної фізики та методів молекулярної динаміки досліджено роль різноманітних колективних ефектів, що детермінують фолдинг, динаміку та функціонування деяких білків.

Розроблено загальну аналітичну теорію колективних ефектів іонної провідності у вузьких нанопорах, зокрема у іонних каналах біологічних мембран. На основі цих оригінальних уявлень вперше запропоновано нову структурно-динамічну модель селективного фільтру калієвого каналу KcsA.

Істотно розширено концепцію іонно-конформаційної взаємодії у іонних каналах біомембран, покликану пояснити появу дискретних станів провідності і змоделювати воротні процеси. Вперше розроблено модель воротного процесу калієвого каналу KcsA на основі нових уявлень про іонно-конформаційну взаємодію із залученням експериментальних структурних даних та результатів молекулярної динаміки.

Розроблено оригінальну фізичну модель, що враховує колективну стохастичну динаміку у гратковій моделі фолдингу білків. Показано, що для адекватного опису колективних рухів ланцюга у граткових моделях необхідно використовувати структурно-специфічний, мікронеоборотний, нелокальний набір дозволених рухів. Запропоновано новий метод моделювання фолдингу у граткових моделях – алгоритм СМС, що відповідає цим вимогам. 

Для опису повільної колективної конформаційної динаміки багатодоменних білків розроблено низку методів ідентифікації так званих динамічних білкових доменів. Так, зокрема, створено метод HCCP для ідентифікації динамічних доменів на основі моделі еластичних сіток та метод HDWA, що ґрунтується на даних молекулярної динаміки. 

Вперше проведено статистичний аналіз стабільності динамічних доменів багатьох білків та створено доступну для користувачів базу даних цих доменів. 

Показано, що метод HCCP може використовуватися для виявлення найприйнятніших білків-кандидатів для створення біосенсорів нового покоління. Також вперше досліджено стохастичну компактизацію динамічних доменів дводоменних білків.

Вперше запропоновано та обґрунтовано з використанням сучасних неемпіричних квантово-механічних методів просту фізичну модель впізнавання Вотсон-Криківських пар нуклеотидних основ білками реплікативного комплексу з боку мажорної борозенки ДНК. Показано, що найімовірнішим претендентом на цю роль є аспарагін або глутамін, який своїм амідним бічним радикалом взаємодіє (з урахуванням його повороту на 180° навколо одинарного зв’язку С-С) двома Н-зв’язками NH..О4/6 і C=O..HN6/4 з кожною із чотирьох Вотсон-Криківських пар основ. 

Вперше доведено, що запропонований фізичний механізм високої точності біосинтезу ДНК є універсальним, оскільки він дозволяє впізнавати Вотсон-Криківські пари нуклеотидних основ, елімінуючи при цьому із процесу біосинтезу неправильні пуриново-піримідинові пари основ як у основній таутомерній формі, так і мутагенній (нижче позначено зірочкою). 

Вперше запропоновано та обґрунтовано новий фізико-хімічний механізм виникнення спонтанних транзицій. Він полягає у таутомеризації піримідинових основ зміщених пар Gua·Thy і Ade·Cyt з переходом їх у пари Gua*·Thy і Ade·Cyt* відповідно, індукованої взаємодією з центром розпізнавання правильних пар нуклеотидних основ реплікативних ДНК-полімераз.

Вперше запропоновано і обґрунтовано універсальний молекулярний механізм мутагенної дії 5BrUra, який зводиться до кінетичного і ґрунтується на тому, що бар’єр реакції 5BrUra·Gua→5BrUra·Gua* істотно менший, ніж аналогічна величина для реакції Thy·Gua→ Thy·Gua*, яка спричиняє спонтанні транзиції.

Теоретично і експериментально вивчено фізико-хімічні властивості модельних білково-нуклеїнових і нуклеїново-нуклеїнових комплексів, пов’язаних з протонною рухливістю, та проаналізовано їхню можливу біологічну значущість. 

Висвітлено елементарні молекулярні механізми управління таутомерним статусом нуклеотидних основ через протонування та специфічну взаємодію з карбоксилат-іоном. Отримано повне сімейство точкових контактів електронейтральної і депротонованої карбоксильної групи амінокислот з низкою канонічних і модифікованих нуклеотидних основ. Показано, що електронейтральна карбоксильна група, на відміну від карбоксилат-іону, не провокує у вакуумі перехід основ у рідкісну таутомерну чи протоновану форму. 

Встановлено природу структурних переходів полі(С) і полі(dС), спричинених протонуванням. Зафіксовано неканонічні внутрішньо​молекулярні Н-зв’язки у 6azaCyd та в одноланцюгових полі(А), полі(С) і полі(dС). Досліджено кислотно-лужні властивості низки модифікованих нуклеотидних основ.

Вперше методом електрофорезу досліджено конформаційні переходи в полі(С) у залежності від рН. Виявлено, що при кислих рН полімер мігрує двома зонами, що перекриваються, які не зумовлені специфічною дією розчинника, а повільніше мігруюча зона не відповідає „замороженій” формі, яка є характерною для полі(А). Швидше мігруюча зона протонованого полі(С) віднесена до дволанцюгової форми, а повільніше мігруюча – до чотирьохланцюгової. Залежність появи двох форм протонованого полі(С) від іонної сили розчину досліджено в інтервалі 4 - 74 мМ. Наведено схему формування і-форми полі(С) із дуплексів та поодиноких ланцюгів.

Вперше досліджено вторинну структуру контрольних елементів геному ВІЛ-1 у різних групах та підтипах ВІЛ-1 методами молекулярної генетики, філогенетичного аналізу та прогнозування просторової структури РНК. Висока гетерогенність геному ВІЛ-1 значно ускладнює діагностику СНІДу, та з іншого боку дозволяє застосувати філогенетичний підхід до вивчення механізмів реплікації вірусу. За допомогою філогенетичного аналізу 750 ізолятів ВІЛ-1 та прогнозування вторинної структури геномної РНК, було вперше показано, що вторинна структура ділянки, що охоплює DIS, SD та Psi шпильки, є високоспецифічною для різних груп (M, O та N) ВІЛ-1 та для підтипів C, D, та B групи M. Крім того, виявлено нові варіанти шпильок DIS, SD та Psi.

Усі перераховані закономірності та їхня біологічна інтерпретація отримані вперше.

Робота має не лише фундаментальне, а й практичне значення, оскільки відкриває можливості конструювати нові специфічні ліганди, зокрема фармацевтичного призначення, до білкових та нуклеїнових мішеней.

Результати циклу наукових праць, які мають міждисциплінарну спрямованість, представлено у 142 наукових публікаціях, а саме – у 86 статтях, з-поміж яких – 33 у міжнародних журналах із сумарним імпакт-фактором 77,204 та загальною кількістю цитувань 117, у одному розділі міжнародної монографії та у 55 тезах доповідей на наукових конференціях, у тому числі 31 міжнародних.

ПЕРЕЛІК ОСНОВНИХ ПУБЛІКАЦІЙ:

1. Костюков В.В., Рогова О.В., Пахомов В.И., Евстигнеев М.П. Структурный и термодинамический анализ конформационных состояний самокомплементарных дезоксигексануклеотидов 5(-d(GpCpApTpGpC) и 5(-d(GpCpTpApGpC) в водном растворе // Биофизика.–2007.– Т.52.–С. 625–635.

2. Kostjukov V.V., Pahomov V.I., Andrejuk D.D., Davies D.B., Evstigneev M.P. Investigation of the complexation of the anti-cancer drug novantrone with the hairpin structure of the deoxyheptanucleotide 5′-d(gpcpgpapapgpc) // J. Mol. Struct.–2007.–Vol.843.–P. 78–86.

3. Kostjukov V.V., Lantushenko A.O., Davies D.B., Evstigneev M.P. On the origin of the decrease in stability of the DNA hairpin d(GCGAAGC) on complexation with aromatic drugs // Biophys. Chem.–2007.–Vol.129.–P. 56–59.

4. Kostjukov V.V., Khomytova N.M., Davies D.B., Evstigneev M.P.Electrostatic Contribution to the Energy of Binding of Aromatic Ligands with DNA // Biopolymers.–2008.–Vol.89.–P. 680–690.

5. Костюков В.В., Хомутова Н.М., Евстигнеев М.П. Вклад изменения трансляционных, ротационных и вибрационных степеней свободы в энергию комплексообразования ароматических лигандов с ДНК // Биофизика.–2009.–Т. 54.–С. 606-615.
6. Костюков В.В., Хомутова Н.М., Евстигнеев М.П. Расчет термодинамических потенциалов изменения трансляционных, ротационных и вибрационных степеней свободы при димеризации ароматических молекул // Хим. физика.–2009.–Т. 28.– С. 54–60.
7. Kostjukov V.V., Khomytova N.M., Evstigneev M. P. Partition of Thermodynamic Energies of Drug–DNA Complexation // Biopolymers.–2009.–Vol.91.–P. 773–790.

8. Kostjukov V.V., Ovchinnikov D.V., Davies D.B., Evstigneev M.P. Formation of hairpin structures for DNA hexamers // Eur. Biophys. J.–2007.–Vol.36.–Suppl. 1.–S. 201.

9. Kostjukov V.V. Khomytova N.M., Hernandez Santiago A.A., Davies D.B., Evstigneev M.P. Partition of Gibb’s free energy of drug-DNA complexation // Eur. Biophys. J.–2009.–Vol.38.–Suppl. 1.–S. 64.

10. Alagem N., Yesylevskyy S., Reuveny E. Control of Open State Stability by the Pore Helix in Inwardly rectifying K+ Channels // Biophys. J. – 2003. – Vol. 85. – P. 300-312.

11. Yesylevskyy S.O., Kharkyanen V.N. Hierarchy of motions and quasi-particles in a simplified model of potassium channel selectivity filter // J. Biol. Phys. – 2004 – V. 30. - №2. – P. 187-201.

12. Yesylevskyy S.O., Kharkyanen V.N. Quasi-particles in the selectivity filter can explain permeation in a channel with multiple occupancy // Phys. Chem. Chem. Phys. – 2004 – №. 6. – P. 3111-3122.

13. S.O. Yesylevskyy, V.N. Kharkyanen. Barrier-less knock-on conduction in ion channels: peculiarity or general mechanism? // Chem. Phys. 2004., 6, 3111-3122.

14. Yesylevskyy S.O., Demchenko A.P. Modeling the hierarchical protein folding using clustering Monte-Carlo algorithm // Protein and Peptide Letters. – 2001. – Vol 6. – P. 437-442.

15. Yesylevskyy S.O., Demchenko A.P. Towards Realistic Description of Collective Motions in the Lattice Protein Folding Models //J. Biophys. Chem. – 2004. –  Vol. 109. – P. 17-40.

16. Yesylevskyy S.O., Demchenko A.P. Designability of lattice small-size protein models: is it sufficient to use the compact ground states? // Chem. Phys. Lett. – 2004. ​– Vol. 388, № 4-6. – P. 348-352.

17. S.O. Yesylevskyy, A.S. Klymchenko and A.P. Demchenko. Semi-empirical study of two-color fluorescent dyes based on 3-hydroxychromone. // J. Mol. Struct., 2005., 755, 229-239.

18. Yesylevskyy, S. O., V. N. Kharkyanen, and A. P. Demchenko. 2006. Hierarchical clustering of the correlation patterns: New method of domain identification in proteins. Biophys. Chem. 119:84-93.

19. Yesylevskyy, S. O., V. N. Kharkyanen, and A. P. Demchenko. 2006. Dynamic protein domains: identification, interdependence and stability. Biophys J, 2006, 91, 670-685.

20. Yesylevskyy, S. O., V. N. Kharkyanen, and A. P. Demchenko. The change of protein intradomain mobility on ligand binding, is it a commonly observed phenomenon? // Biopjys. J. 2006, 91, 3002-3013.

21. Yesylevskyy, S.O. ProtSqueeze: Simple and Effective Automated Tool for Setting up Membrane Protein Simulations. // J. Chem. Inf. Model. 2007, 47, 1986-1994.

22. Yesylevskyy, S. O., V. N. Kharkyanen, and A. P. Demchenko. The blind search for the closed states of hinge-bending proteins. // Proteins: Structure, Function, and Bioinformatics, 2007, 71, 831-843.

23. Kraszewski, S, Yesylevskyy, S.O., Boiteux, C., Ramseyer, C., Kharkyanen V.N. Is the mobility of the pore walls and water molecules in the selectivity filter of KcsA channel functionally important? // PCCP, 2008, 10, 2249-2255.

24. Yesylevskyy, S. O., Kharkyanen, V.N. Fuzzy domains: new way of describing flexibility and interdependence of the protein domains. // Proteins: Structure, Function, and Bioinformatics, 2009, 74(4):980-95.

25. Yesylevskyy, S. O., Kharkyanen, V.N. New approaches to slow dynamics of protein domains. // Ukr. J. Phys., 2009, V. 54, N 1-2, 109-116.

26. Kharkyanen, V.N., Yesylevskyy, S. O. Theory of single-file multiparticle diffusion in narrow pores. // Phys. Rev. E, 2009, 80, 031118.

27. Yesylevskyy, S., Marrink, S.-J., Mark, A.E. Alternative Mechanisms for the Interaction of the Cell-Penetrating Peptides Penetratin and the TAT Peptide with Lipid Bilayers. // Biophys. J., 2009, V. 97, 1, 40-49.

28. Demchenko, A.P, Yesylevskyy, S.O, Nanoscopic description of biomembrane electrostatics: results of molecular dynamics simulations and fluorescence probing, Chemistry and Physics of Lipids, 2009, V. 160, 2, 63-84.

29. О.О.Броварець, Л.А.Булавін, Д.М.Говорун Як білки реплікативного комплексу блокують синтез пар основ ДНК за участі мутагенних таутомерів? Просте фізичне пояснення // Доповіді НАН України.-2009.- №11.-С.175-182.

30. О.О.Броварець, Д.М.Говорун Фізико-хімічний механізм перетворення зміщених пар основ ДНК Gua·Thy і Ade·Cyt у пари за участі мутагенних таутомерів Gua*·Thy і Ade·Cyt* // Ukrainica Bioorganica Acta. – 2009. – №2.-С.12-18.

31. О.О.Броварець, Д.М.Говорун Новий фізико-хімічний механізм мутагенної дії 5-бромурацилу // Ukrainica Bioorganica Acta. – 2009. – №2.-С.3-9.

32. O.O.Brovarets', L.A. Bulavin, D.M. Hovorun A hypothetic architecture of the Watson-Crick nucleotide base pairs recognition centre in DNA polymerase : ab initio modelling // WDS’09 Proceedings of Contributed Papers
33. S. P. Samijlenko, I. V. Kondratyuk, A. L. Potyahaylo, I. M. Kolomiets', D. M. Hovorun Prototropic molecular-zwitterionic tautomerism of xanthine and hypoxanthine: unexpected biological view // Біополімери і клітина. – 2000. – 16,№ 2. – C. 124-137

34. Ya. R. Mischuk, A. L. Potyahaylo, D. M. Hovorun Structure and conformational mobility of 6-azaCyd: quantum-chemical study // Доповіді НАН Украiни - 2000. – N3. – C. 206-211

35. Ya. R. Mishchuk, A. L. Potyahaylo, D. M. Hovorun Structure and dynamics of 6-azacytidine by MNDO/H quantum-chemical method // Journal of Molecular Structure. – 2000. – Vol. 552, № 1-3. – P. 283-289. 

36. S. P. Samijlenko, T. V. Bogdan, S. A. Trygubenko, A. L. Potyahaylo, D. M. Hovorun Deprotonated carboxylic group of amino acids transforms adenine into its rare prototropic tautomers // Український біохімічний журнал. – 2000. – 72,№ 6. – C. 92-95

37. М. И. Зарудная, А. Л. Потягайло, Д. Н. Говорун Конформационные переходы поли(С) и поли (dC): исследование методом протонной буферной емкости // Біополімери і клітина. – 2000. – 16,№ 6. – C. 496-504

38. А. В. Степанюгін, І. М. Коломієць, А. Л. Потягайло, С. А. Тригубенко, Т. В. Богдан, С. П. Самійленко Вплив метилювання та взаємодії з карбоксильною групою аміно​кислот на УФ спектри пуринових нуклеотидних основ та нуклеози​дів. 3. Гіпоксантин та ксантин // Біополімери і клітина. – 2001. – 17,№ 1. – C. 43-60

39. М. И. Зapудная, Н. Э. Дзержинский, А. Л. Потягайло, Д. Н. Говорун Молекулярные механизмы сопряжения процессов терминации транскрипции и полиаденилирования про-мРНК // Український біохімічний журнал. – 2001. – 73,№ 2. – C. 28-32

40. С. П. Самійленко, А. В. Степанюгін, Т. В. Богдан, М. Е. Дзержинський, А. Л. Потягайло, Д. М. Говорун Квантовохімічні розрахунки специфічної взаємодії ізогуаніну з нейтральною та депротонованою карбоксильною групою амінокислот // Український біохімічний журнал. – 2001. – 73,№ 3. – C. 147-151

41. S. P. Samijlenko, I. V. Kondratyuk, A. L. Potyahaylo, A. V. Stepanyugin, D. M. Hovorun Specific interactions of deprotona​ted carboxylic group with uracil and thymine provoke diketo -> keto-enol tautomeric transition in bases // Український біохімічний журнал. – 2001. – 73,№ 4. – C. 128-131

42. S. P. Samijlenko, A. V. Stepanyugin, A. L. Potyahaylo, I. M. Kolomiets, D. M. Hovorun Recognition modes of hypoxanthine, xanthine and their derivatives by amino carboxyl group: UV spectroscopic and quantum chemical data // Український біохімічний журнал. – 2001. – Т. 73, № 6. – C. 61-72. 
43. А. Л. Потягайло, Д. М. Говорун Регуляція прототропної таутомерії основ ДНК протонуванням: результа​ти квантово-хімічного дослідження // Біополімери і клітина. – 2002. – Т. 18, № 2. – C. 174-176. 
44. M. I. Zarudnaya, S. P. Samijlenko, A. L. Potyahaylo, D. M. Hovorun Structural transitions in polycytidilic acid: proton buffer capacity data // Nucleosides, Nucleotides & Nucleic Acids. – 2002. – Vol. 21, № 2. – P. 125-137. 
45. С. П. Самійленко, А. В. Степанюгін, А. Л. Потягайло, О. М. Кречківська, Д. М. Говорун Специфічна взаємодія ксантину з депротонованою карбоксильною групою спричиняє його хімічне перетворення у високо​енергетичний прототропний таутомер N9H // Доповіді НАН Украiни. – 2002. – № 4. – C. 187-191. 

46. A. V. Stepanyugin, D. M. Hovorun, A. L. Potyahaylo, I. M. Kolomiets, S. P. Samijlenko UV spectra of guanine methyl and glycosyl derivatives and their transfor​mations induced by interactions with amino acids via carboxylic group in dimethylsulfoxide // Український біохімічний журнал. – 2002. – Т. 74, № 2. – C. 73-85. 

47. A. V. Stepanyugin, I. M. Kolomiets, A. L. Potyahaylo, D. M. Hovorun, S. P. Samijlenko UV spectra of adenine methyl and glycosyl derivatives and their transformations induced by amino acids carboxylic group // Український біохімічний журнал. – 2002. – Т. 74, № 3. – C. 73-81. 

48. А. Л. Потягайло, Д. М. Говорун Стабілізація Вотсон-Криківських пар основ ДНК протонуванням: квантово-хімічне дослідження // Біополімери і клітина. – 2002. – Т. 18, № 3. – C. 258-261. 

49. А. Л. Потягайло, Д. М. Говорун Найрізноманітніші точкові контакти електронейтральної та депротонованої карбоксильної групи амінокислот з 2-амінопурином // Біополімери і клітина. – 2002. – Т. 18, № 4. – C. 351-355. 

50. D. M. Hovorun, I. M. Kolomiets, A. L. Potyahaylo, M. I. Zarudnaya Auxiliary elements of mammalian pre-mRNAs polyadenylation signals // Біополімери і клітина. – 2002. – Т. 18, № 6. – C. 500-517. 

51. M. I. Zarudnaya, A. L. Potyahaylo, I. M. Kolomiets, D. M. Hovorun Downstream elements of mammalian pre-mRNA polyadenylation signals: primary, secondary and higher-order structures // Nucleic Acids Research. – 2003. – Vol. 31, №5 P. 1375-1386

52. S. P. Samijlenko, A. L. Potyahaylo, D. M. Hovorun, A. V. Stepanyugin Specific interaction of isocytosine and amino acid carboxylic group shifts the base tautomeric equilibrium // Український біохімічний журнал. – 2003. – Т. 75, № 1. – C. 42-48. 
53. М. И. Зарудная, А. Л. Потягайло, Д. М. Говорун Cтруктурная модель области димеризации генома вируса иммунодефицита человека HIV-1 // Біополімери і клітина. – 2003. – Т. 19, № 1. – C. 37-42. 

54. М. І. Зарудна, А. Л. Потягайло, Д. М. Говорун Молекулярні механізми струк​тур​них переходів полі(С) і полі(dC), спричинених протонуванням, та їхнє квантово-хімічне обґрунтування // Доповіді НАН України. – 2003. - №2. – С. 196-199. 

55. М. И. Зарудная, А. Л. Потягайло, Д. М. Говорун Консервативные структурные мотивы в 3'-нетрансли​руемой области геномной РНК вируса SARS-CoV // Біополімери і клітина. – 2003. – 19, №3. – С. ‑298-303. 
56. S. P. Samijlenko, A. V. Stepanyugin A. L. Potyahaylo, D. M. Hovorun Unusual behavior of cytosine amino group signal in 1H NMR spectra in DMSO depending on its concentration // Proceedings of SPIE, 2004, vol. 5507, p. 190-194

57. S. P. Samijlenko, A. V. Stepanyugin, A. L. Potyahaylo, D. M. Hovorun Tautomeric transition in uracil and thymine nucleosides induced by deprotonated carboxylic group: 1H NMR data // Proceedings of SPIE, 2004, vol. 5507, p. 358-361

58. M. I. Zarudna, I. M. Kolomiets, A. L. Potyahaylo, D. M. Hovorun Dimer linkage structure in retroviruses: models that include both duplex and quadruplex domains // Укр. біохім. журн. – 2005. – 77, N2. – С. 5-15. 

59. M. I. Zarudna, I. M. Kolomiets, D. M. Hovorun The primary and secondary structures of HIV-1 genomic RNA region encompassing DIS SD and ( hairpins: in silico study // In “Trends in RNA research” (Edited by P. A. McNamara), Nova Science Publishers, New York, pp. 159-189, 2006. 

60. M. I. Zarudna, A. L. Potyahaylo, I. M. Kolomiets, D. M. Hovorun Diversity of DIS, SD, and ( hairpins in HIV-1 isolates of group M: in silico study // Укр. біохім. журн. – 2007. – 79, N1. – С. 68-84. 

61. М. И. Зарудная, А. Л. Потягайло, А. В. Степанюгин, Д. Н. Говорун Электрофоретическое исследование конформационных переходов в поли(G) под действием моновалентных катионов // Біополімери і клітина. - 2007. - 23, N 2. - С. 122-129. 

62. М. И. Зарудная, А. Л. Потягайло, А. В. Степанюгин, Д. Н. Говорун Обнаружение методом электрофо​реза двух различных форм прото​нированного поли(С) // Біополімери і клітина. - 2008. - 24, N 1. - С. 69-77. 

63. М. И. Зарудная, А. Л. Потягайло, А. В. Степанюгин, Д. Н. Говорун Внутримолекулярные двухцепочечные спирали полиадениловой кислоты и их возможное биологическое значение // Укр. біохім. журн. – 2008. – 80, N4. – С. 74-

