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Mikromacierze - etapy
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@ Pracownia mikromacierzy
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@ Pracownia mikromacierzy
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Molecular Biology Reports (2018) 45:675-688
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SOA18 (Task 1.1) — Pathogen-microbiome interactions,
immune system & mechanisms of AMR
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PlWet

Analiza transkryptomiczna gendw zwigzanych z odpowiedzig immunologiczng we
krwi krow zakazonych jednoczesnie Mycoplasma bovis, BCoV i IVD
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Analiza transkryptomiczna gendw zwigzanych z odpowiedzig immunologiczng we

krwi krow zakazonych jednoczesnie Mycoplasma bovis, BCoV i IVD
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é‘%w Geny o zmienionej ekspresji (DEGS)

Dane wrazliwe — wyniki przed publikacjq



\i P/012 Interdyscyplinarne badania nad skutkami stosowania srodkéw

przeciwdrobnoustrojowych u brojlerow

k-

W jelicie kury znajdujg sie tkanki limfatyczne zwigzane z jelitami
sktadajace sie z kepek Peyera, limfocytow lamina propria, limfocytow
srédnabtonkowych oraz migdatkéw jelita Slepego.

Wzajemne oddziatywania miedzy mikrobiomem jelitowym, nabtonkiem i
uktadem immunologicznym odpowiadajg z ogdlng odpornosc¢ zwierzecia
na patogeny jelitowe.

Badania transkryptomiczne pozwalajaq poznac¢ profile ekspresji gendéw
odpowiedzialnych za procesy immunologiczne i metaboliczne, dzieki
czemu moggq stanowi¢  uzupetnienie badann  chemicznych [
mikrobiologicznych.
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{jl%w Geny o zmienionej ekspresji (DEGSs)

Dane wrazliwe — wyniki przed publikacjq



e P/012 Interdyscyplinarne badania nad skutkami stosowania srodkow
przeciwdrobnoustrojowych u brojlerow

Dane wrazliwe — wyniki przed publikacjq



@p.w Mikromacierze a RNAseq

* Mozliwosci: mikromacierze umozliwiajg wykrywania wczesniej zdefiniowanych transkryptow,
wiasciwe dla dobrze poznanych i opisanych genomodw, ale nie tylko modelowych (sondy,
mozliwosé projektowania witasnych macierzy przy wsparciu zespotu producenta).
Sekwencjonowanie RNA pozwala identyfikowa¢ nowe transkrypty, fuzje gendw i warianty
pojedynczych nukleotyddw, mozna przeprowadzi¢ na materiale z dowolnego gatunku, bez
genomu referencyjnego!?

e Czutosc i zakres dynamiczny: Sekwencjonowanie RNA charakteryzuje sie szerszym zakresem
dynamicznym i wyzszg czutosScig, co pozwala na lepsze wykrywanie transkryptéw o niskiej
ekspresiji.

 Koszt i szybkos¢: Mikromacierze sg zazwyczaj tansze, co sprawia, ze nadajg sie do badan
przesiewowych znanych gendw na duzg skale. Mozna wykona¢ samodzielnie.

* Analiza danych: mikromacierze oferujq szybsza, prostszg analize (powtarzalnos¢ przy
mniejszej mocy obliczeniowej), geny na macierzach sg juz opisane. RNAseq wymaga
skomplikowanych analiz i duzej mocy obliczeniowej. Analizy dla stabo scharakteryzowanych
gatunkéw wymagajg bardziej skomplikowanych i dtuzszych analiz bioinformatycznych.



@ piwer Mikromacierze czy RNAseq

Mikromacierze > do badan przesiewowych o wysokiej
przepustowosci, na dobrze scharakteryzowanych
organizmach, gdy budzet jest ograniczony lub w celu
zachowania spojnosci w dtugoterminowych badaniach.

Sekwencjonowanie RNA = Do badan ukierunkowanych na
poznanie nowych transkryptow czy SNP, do badan
wymagajgcych wysokiej czutosci (niskie zmiany ekspresiji), dla
stabo scharakteryzowanych organizmoéw lub podczas analizy
probek, w ktorych spodziewane sg nowe, nieznane sekwencje.
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