
«Биотехнологиялық өнімдерді өндіру және алу» пәнінен БӨЖ 

тапсырмалары 

 
Апта / 

модуль 

Тақырып атауы ОН ЖИ Сағат 

саны 

Ең 

жо-

ғары 

балл 

Білімді 

бағалау 

формасы  

Сабақты 

өткізу 

түрі / 

плат-

форма 

 

3 

БОӨЖ 1. БӨЖ 1 орындау бойынша 

консультация 

 

   5  Вебинар  

в MS 

Teams 

3 

БӨЖ 1. Биотехнология және гендік 

инженерлік инсулин алу әдісі. 

(презентация). 

ОН 1 ЖИ 1.6  15 Логика-

лық 

тапсырм

а  

 

 

5 БОӨЖ 2. БӨЖ 2 орындау бойынша 

консультация 

ОН ЖИ 

ЖИ 

 5  MS 

Teams/Zoo

m да 

вебинар  

5 БӨЖ 2. Селекция. 

Микроорганизмдердің жаңа 

штамдарын алудағы рөлі (реферат). 

 

ОН 1 ЖИ 1.6  25 Логика-

лық 

тапсырм

а 

 

8 

БОӨЖ 3. орындау бойынша 

консультация 

ОН ЖИ 

ЖИ 

 5  MS 

Teams/Zoo

m да 

вебинар  

Б 

БӨЖ 3 Жаңа өсімдік сорттарын алуға 

генетикалық инженерлік әдістердің 

рөлі (Эссе). 

 

ОН ЖИ 

ЖИ 

 15 Логика-

лық 

тапсырм

а 

 

10 БОӨЖ 4. БӨЖ 4 орындау бойынша 

консультация 

ОН ЖИ 

ЖИ 

 5  MS 

Teams/Zoo

m да 

вебинар  

10 БӨЖ  4 Бағаналы жасушалардың 

маңызы және өсіру әдістері 

(презентация). 

 

ОН ЖИ 

ЖИ 

 25 Пробле-

малық 

тапсырм

а 

 

14 БОӨЖ 5. БӨЖ 5 орындау бойынша 

консультация 

ОН ЖИ 

ЖИ 

 5  MS 

Teams/Zoo

m да 

вебинар  

14 БӨЖ  5 Иммобилизденген 

микроорганизмдер клеткасын үздіксіз 

дақылдау жағдайында сүт сарысуының 

биоконверсиясы арқылы биоэтанол алу 

технологиясы (Презентация). 

ОН ЖИ 

ЖИ 

 25 Пробле-

малық 

тапсырм

а 
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