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Mikromacierze - etapy

• Skanowanie
• Ilościowa  analiza obrazu
• Surowe dane liczbowe
• Normalizacja danych
• Analiza danych – Fold Change (FC)
• Interpretacja wyników 



Pracownia mikromacierzy

• 2006/2007 – pracownia mikromacierzy w Zakładzie Biochemii – platforma 
Perkin Elmer + Bovine long oligoplus microarray (BLOPlus) - 10,195 70-nt 
sond (Michigan State University)

ProScanArray

(Perkin Elmer)
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Pracownia mikromacierzy

• 2011/2012 platforma Agilent – współpraca z ZChS PIWet-PIB 

i z SGGW

• 2016/ 2017 – włączenie pracowni mikromacierzy do Zakładu Analiz 
Omicznych (od 2025 r w DNW)

(SureScan Microarray Scanner)

sondy 60 nt
8x60 k           4x44 k 
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2024-2027 
European Partneship on Animal Health and Welfare

we współpracy z DWW i DBB

SOA18 (Task 1.1) – Pathogen-microbiome interactions, 
immune system & mechanisms of AMR



Analiza transkryptomiczna genów związanych z odpowiedzią immunologiczną we 
krwi krów zakażonych jednocześnie Mycoplasma bovis, BCoV i IVD

Pełna krew stabilizowana
Izolacja RNA Analiza stężenia i jakości RNA 

(RIN)
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Analiza transkryptomiczna genów związanych z odpowiedzią immunologiczną we 
krwi krów zakażonych jednocześnie Mycoplasma bovis, BCoV i IVD

Cy5
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5 control samples of 2 groups
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GeneSpring and IPA analysis



Geny o zmienionej ekspresji (DEGs)

Dane wrażliwe – wyniki przed publikacją



P/012 Interdyscyplinarne badania nad skutkami stosowania środków
przeciwdrobnoustrojowych u brojlerów
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Błona śluzowa jelita czczego

 W jelicie kury znajdują się tkanki limfatyczne związane z jelitami
składające się z kępek Peyera, limfocytów lamina propria, limfocytów
śródnabłonkowych oraz migdałków jelita ślepego.

 Wzajemne oddziaływania między mikrobiomem jelitowym, nabłonkiem i
układem immunologicznym odpowiadają z ogólną odporność zwierzęcia
na patogeny jelitowe.

 Badania transkryptomiczne pozwalają poznać profile ekspresji genów
odpowiedzialnych za procesy immunologiczne i metaboliczne, dzięki
czemu mogą stanowić uzupełnienie badań chemicznych i
mikrobiologicznych.

RNA

Analiza transkryptomu



Geny o zmienionej ekspresji (DEGs)

Dane wrażliwe – wyniki przed publikacją



P/012 Interdyscyplinarne badania nad skutkami stosowania środków
przeciwdrobnoustrojowych u brojlerów

Dane wrażliwe – wyniki przed publikacją



Mikromacierze a RNAseq

• Możliwości: mikromacierze umożliwiają wykrywania wcześniej zdefiniowanych transkryptów,
właściwe dla dobrze poznanych i opisanych genomów, ale nie tylko modelowych (sondy,
możliwość projektowania własnych macierzy przy wsparciu zespołu producenta).
Sekwencjonowanie RNA pozwala identyfikować nowe transkrypty, fuzje genów i warianty
pojedynczych nukleotydów, można przeprowadzić na materiale z dowolnego gatunku, bez
genomu referencyjnego!?

• Czułość i zakres dynamiczny: Sekwencjonowanie RNA charakteryzuje się szerszym zakresem
dynamicznym i wyższą czułością, co pozwala na lepsze wykrywanie transkryptów o niskiej
ekspresji.

• Koszt i szybkość: Mikromacierze są zazwyczaj tańsze, co sprawia, że nadają się do badań
przesiewowych znanych genów na dużą skalę. Można wykonać samodzielnie.

• Analiza danych: mikromacierze oferują szybszą, prostszą analizę (powtarzalność przy
mniejszej mocy obliczeniowej), geny na macierzach są już opisane. RNAseq wymaga
skomplikowanych analiz i dużej mocy obliczeniowej. Analizy dla słabo scharakteryzowanych
gatunków wymagają bardziej skomplikowanych i dłuższych analiz bioinformatycznych.



Mikromacierze czy RNAseq

• Mikromacierze  do badań przesiewowych o wysokiej
przepustowości, na dobrze scharakteryzowanych
organizmach, gdy budżet jest ograniczony lub w celu
zachowania spójności w długoterminowych badaniach.

• Sekwencjonowanie RNA  Do badań ukierunkowanych na
poznanie nowych transkryptów czy SNP, do badań
wymagających wysokiej czułości (niskie zmiany ekspresji), dla
słabo scharakteryzowanych organizmów lub podczas analizy
próbek, w których spodziewane są nowe, nieznane sekwencje.
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