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Plan prezentacji

• Stres cieplny a jego skutki
• Mikrobiota a ekspresja genów
• Materiał badawczy
• Metodyka
• Wyniki
• Wnioski

Bartosz Czech bartosz.czech@upwr.edu.pl 2



Stres cieplny a jego skutki (I)
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Stres cieplny a jego skutki (II)
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Mikrobiota
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Ujęcie ilościowe odpowiedzi na stres cieplny 
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Cel badań
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Materiał – osobniki

Bartosz Czech bartosz.czech@upwr.edu.pl 8

• 155 krów (Beijing Shounong Livestock Development Co., Ltd)
• Fenotyp mierzony w okresie laktacji (dwa razy dziennie przez dwa dni)

• Ocena oddechowa
• Temperatura ciała
• Poziom ślinienia 

• Informacja rodowodowa



Materiał i metody – mikrobiota
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• 138 próbek kału
• 2017, 2018 i 2019
• gen 16S rRNA (region V3-V4)
• sekwencjonowanie NGS:

• Illumina HiSeq-PE250 
(próbki 2017)

• Illumina MiSeq-PE300 
(próbki 2018 i 2019) 



Materiał i metody – ekspresja genów
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• 71 próbek krwi
• RNA izolowano z leukocytów
• 2017, 2018 i 2019
• biblioteka cDNA => mRNA
• sekwencjonowanie NGS: NovaSeq 6000



Metody – integracja danych

Bartosz Czech bartosz.czech@upwr.edu.pl 11

Metody (III) 𝑎!" = |𝑐!"|#



Wyniki – mikrobiota
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Metody (III)



Wyniki – mikrobiota
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Metody (III)



Wyniki – mikrobiota
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Metody (III)



Wyniki – ekspresja genów
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Metody (III)
• 2 035 genów powiązanych z temperaturą
• 1 886 z poziomem ślinienia
• 1 958 z oceną oddechową
• ok. 80% tych genów wykazywało obniżoną ekspresję
• Niescharakteryzowane geny: ENSBTAG00000024272 

(RT), ENSBTAG00000050067 (RS)
i ENSBTAG00000051290 (DS)



Wyniki – ekspresja genów
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Metody (III)



Wyniki – ekspresja genów
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Metody (III)



Wyniki – analiza integracyjna
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129 genów (CSF3R)

26 genów and 26 bakterie (Lactococcus)
2 geny i 24 bakterie (Rhizobium)



Wnioski
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• stres cieplny nie wpływa na ogólne zróżnicowanie składu mikrobioty
jelita grubego

• stres cieplny sprzyja hamowaniu wzrostu niektórych populacji 
drobnoustrojów

• większość zmian jest powiązana z temperaturą ciała
• stres cieplny powoduje obniżenie ekspresji niektórych genów (które 

mogą być biomarkerami)
• interakcje pomiędzy mikrobiotą a ekspresją genów gospodarza są 

istotnie związane z podatnością na stres cieplny
• wykorzystanie wielu źródeł danych biologii systemów (multiomiki) 

wykazały ważność takich badań przy cech o złożonym modelu 
dziedziczenia
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DZIĘKUJĘ ZA UWAGĘ!
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http://theta.edu.pl/

