
МЕТАГЕНОМІКА ТА БІОМІКА МІКРООРГАНІЗМІВ 
Кафедра Екобіотехнології та біорізноманіття 

Агробіологічний факультет 

Лектор Патика Микола Володимирович  

Семестр 2 

Освітньо-науковий ступінь phD доктор філософії 

Кількість кредитів ЄКТС 5 

Форма контролю Екзамен 

Аудиторні години 50 (20 год лекцій, 30 год лабораторних занять) 

Загальний опис дисципліни 

Метою даної дисципліни є формування у аспірантів сучасних знань щодо 

різноманіття мікробних угруповань різних середовищ, метагеноміки та біоміки 

мікроорганізмів, ознайомлення з принципами використання молекулярно-біологічних 

методів у наукових та виробничих процесах, біотехнологіях, а також у виробництві 

практично-цінних продуктів, набуття уявлень і розуміння про основні мікробіологічні, 

генетичні, біохімічні, фізіологічні процеси, які базуються на генетичній і клітинній інженерії, 

мікробіології, технологіях мікробного синтезу, механізмах взаємодії мікро-, макроорганізмів 

та інше. 

Теми лекцій: 

Тема 1. Молекулярні методи дослідження структури біому, метагеному мікробних 

угруповань. Метагеном – екологічне джерело генів. Біобезпека ДНК-технологій. 

Тема 2. Незалежні від культивування молекулярно-біологічні методи вивчення 

структурного та функціонального різноманіття мікроорганізмів у навколишньому 

середовищі.  

Тема 3. Методи генетичного фінгерпринтінгу. Денатуруючий та температурний 

градієнтний гель-електрофорез. Випадкова ампліфікація поліморфної ДНК (RAPD). 

Поліморфізм довжин рестрикційних фрагментів (RFLP). Поліморфізм довжини термінально 

мічених рестрикційних фрагментів (T-RFLP).  

Тема 4. Геномна бібліотека. Репрезентативність геномних бібліотек. 

Тема 5. Прямий відбір цільового клону. Стандартна процедура скринінгу. Типові 

бібліотеки клонів генів 16S рРНК.  

Тема 6. Мікрочіпи генів 16S рРНК (PhyloChips) і функціональні генні масиви (FGA).  

Тема 7. Секвенування, яке включає екстракцію ДНК з чистих культур; випадкову 

фрагментацію отриманої геномної ДНК на невеликі фрагменти ~ 2 т. п. н., лігування і 

клонування фрагментів ДНК у плазмідному векторі; двонаправлене секвенування фрагментів 

ДНК.  

Тема 8. Отримання нуклеотидних послідовностей, опрацювання отриманих даних 

шляхом фільтрації, вирівнювання, відбору та класифікації за допомогою спеціалізованих 

комп’ютерних програм (MEGAN, QIIME та ін.). 

Тема 9. Анотації послідовностей у відкритих рамах зчитування (ORF) для 

прогнозування закодованих білків (функцій).  

Тема 10. Сучасні розробки методів зчитування коротких послідовностей – 

піросеквенування. Програми секвенування геномів, доступні для еволюційних досліджень, 

порівняльної геноміки та протеоміки у пошукових базах даних IMG, NCBI, GOLD. Сучасні 

публічні бази даних для проектів секвенування, які містить понад 1000 повних геномів 

прокаріот. Платформи секвенування нового покоління Roche/454, Illumina/Solexa, Life/APG, 

HeliScope/HelicosBioSciences. 

 



Теми лабораторних занять: 

1. ПЛР, гель-електрофорез, детекція ПЛР-продукту. 

2. Ампліфікація поліморфної ДНК (RAPD). 

3. Поліморфізм довжин рестрикційних фрагментів (RFLP). Поліморфізм довжини 

термінально мічених рестрикційних фрагментів (T-RFLP).   

4. Робота з опрацювання отриманих даних за допомогою спеціалізованих 

комп’ютерних програм (MEGAN, QIIME тощо). 

5. Програми секвенування геномів. Публічні бази даних. 
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