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czaj niemożliwa (Packer i współaut. 2009). 
Dodatkowo, w wielu grupach organizmów 
występują gatunki kryptyczne (niemal mor-
fologicznie identyczne, zazwyczaj blisko spo-
krewnione, ale izolowane rozrodczo) i nieopi-
sane (knowlton 1993), dlatego skuteczność 
kluczy w tym przypadku jest niska. Szacuje 
się, że na świecie występuje ponad 10 mi-
lionów gatunków (Hammond 1992), z których 
tylko stosunkowo niewielki ułamek został 
zidentyfikowany (Hebert i współaut. 2003, 
newmaster i współaut. 2006, sacHitHan-
andam i współaut. 2015). Dlatego zaistnia-
ła potrzeba stworzenia nowego podejścia 
do oznaczania organizmów, dzięki któremu 
możliwe będzie, przy mniejszych nakładach 
finansowych i czasowych, odkrycie i opisa-
nie wielu nowych gatunków i jednoznaczne 
identyfikowanie poszczególnych osobników.

NOWY SYSTEM IDENTYFIKACJI 
ORGANIZMÓW

Ograniczenia morfologicznej identyfikacji 
gatunków wywołały potrzebę nowego podej-
ścia do rozpoznawania organizmów i stwo-
rzenia systemu, który wykorzystywałby in-
formację genetyczną jako swoisty znacznik 
każdego osobnika. System taki w swojej 
istocie miałby być wiarygodny, jednolity w 
skali globalnej, łatwy do wykorzystania na-
wet przez naukowców nieposiadających wy-
specjalizowanej wiedzy na temat taksonomii, 
a także osoby pracujące, np. w instytu-
cjach ochrony i monitorowania środowiska. 
Wszystkie te warunki spełniała idea Heberta 

PROBLEMY Z OZNACZANIEM 
TAKSONÓW 

Jednym z najważniejszych aspektów ba-
dań biologicznych jest poznanie i opisanie 
różnorodności organizmów. Od wieków na-
ukowcy borykają się z problemami, które 
dotyczą ustalenia tożsamości badanego orga-
nizmu. Nie jest to łatwe, ponieważ plastycz-
ny fenotyp i zmienność genetyczna wyko-
rzystywane do identyfikacji gatunków, mogą 
prowadzić do błędnych wyników (waugH 
2007, Valentini i współaut. 2009a). 

Prawidłowa identyfikacja gatunków wy-
maga niezwykle szerokiej wiedzy z zakresu 
morfologii i anatomii, a coraz częściej także 
z innych dziedzin biologii (genetyki, fizjolo-
gii, biochemii etc.). Klasycznym narzędziem 
pracy systematyków są klucze do oznacza-
nia organizmów, których zasadniczym zada-
niem jest umożliwienie ich szybkiego i ła-
twego rozróżniania. Mają one jednak swoje 
ograniczenia, a często są na tyle skompliko-
wane i niejednoznaczne, że osoba nieposia-
dająca odpowiedniej wiedzy z zakresu tak-
sonomii często nie jest w stanie dokładnie 
zidentyfikować obiektu swoich badań. Co 
więcej, również specjaliści popełniają błędy 
w diagnozowaniu taksonomicznym. Ponadto, 
klucze do oznaczania organizmów na pod-
stawie cech morfologicznych są często sku-
teczne tylko w przypadku określonego sta-
dium lub płci i zatem nie są w pełni uni-
wersalnym narzędziem (Hebert i współaut. 
2003, Packer i współaut. 2009, Valentini i 
współaut. 2009a), a w przypadku fragmen-
tów organizmu jego identyfikacja jest zazwy-
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dowanymi fragmentami tkanek, niewielkimi 
ilościami komórek, a także materiałami ko-
palnymi. Im większa liczba kopii sekwencji 
docelowej w genomie, tym większa szansa, 
że chociaż część z nich zachowała się w sta-
nie nienaruszonym (kress i współaut. 2005, 
newmaster i współaut. 2006, kress i erick-
son 2008, pečniKar i buzan 2014). 

BARKODY DNA WYKORZYSTYWANE DO 
IDENTYFIKACJI ORGANIZMÓW 

Świat zwierzęcy jest bardzo różnorodny. 
Obecne są w nim zarówno organizmy duże, 
jak i drobne, wodne i lądowe. Nie jest więc 
zaskakujące, że zwierzęta, które widać go-
łym okiem, są lepiej poznane, ze względu na 
dobrze widoczne cechy morfologiczne. Nato-
miast mniejsi przedstawiciele w większości 
są nadal słabo opisani (waugH 2007). Inten-
syfikacja procesu katalogowania istniejących 
gatunków jest wywołana, obok nastawienia 
poznawczego, obserwowanym obecnie maso-
wym ginięciem organizmów, które w dużej 
mierze ma podłoże antropogeniczne. Tempo 
tego procesu sprawia, że istnieje potrzeba 
przyspieszenia i ułatwienia procesów roz-
poznawania i identyfikacji taksonów, a ze 
względu na skalę problemu konieczne jest 
zastosowanie nowych metod. Do tego zada-
nia idealnie nadaje się barkoding DNA. 

Mitochondrialny DNA (mtDNA) ma kil-
ka zalet w porównaniu do jądrowego DNA. 
Tempo mutacji DNA jest odwrotnie propor-
cjonalne do wielkości genomu (drake 1991, 
sinden 2012). W związku z tym jądrowy 
DNA ulega względnie powolnej mutacji w 
stosunku do mtDNA i z tego powodu wy-
magałby znacznie dłuższej sekwencji nukle-
otydów niż jest to konieczne w przypadku 
mtDNA, aby zapewnić barkod DNA zdolny 
do różnicowania gatunków (waugH 2007). 

Obecnie, jako standardowy barkod DNA 
dla wszystkich grup zwierząt, wykorzystywa-
ny jest fragment genu kodującego enzym, 
oksydazę cytochromu c (Cox1). Enzym ten 
jest dużym transbłonowym białkiem znaj-
dującym się w mitochondrium, wysoce kon-
serwatywny w przypadku gatunków, które 
wykorzystują fosforylację oksydacyjną w me-
tabolizmie oddychania (brunori i współaut. 
1987, ostermeier i współaut. 1996). Co 
więcej, insercje i delecje w przypadku tego 
markera są rzadkie (blaxter 2004). Cox1 
ma uniwersalne startery umożliwiające iden-
tyfikację przedstawicieli większości, jeśli nie 
wszystkich, gromad zwierzęcych. Dodatko-
wo, ewolucja tego genu jest wystarczająco 
szybka, aby umożliwić rozróżnienie nie tylko 
blisko spokrewnionych gatunków, ale także 
grup filogeograficznych w obrębie jednego 
gatunku (Hebert i współaut. 2003). 

(Hebert i współaut. 2003). Badacz zapropo-
nował system, który swoją prostotą i uni-
wersalnością miał przypominać identyfikację 
produktów w sklepach. Po opublikowaniu 
przez Heberta (Hebert i współaut. 2003) idei 
identyfikacji organizmów przy użyciu barko-
dów DNA, odbyło się wiele debat i dyskusji, 
których efektem był projekt Barcode of Life 
Initiative (BOLI) (mirek i współaut. 2007). 
Głównym jego założeniem była standaryzacja 
barkodów DNA w skali globalnej. Realizacją 
tego projektu zajęło się CBOL (ang. Con-
sortium for the Barcode of Life) (ratnasin-
gHam i Hebert 2007, Valentini i współaut. 
2009a). Konsorcjum zostało uruchomione 
w maju 2005 r. i obejmuje obecnie ponad 
150 organizacji z 45 krajów (stoeckle i He-
bert 2008). CBOL wspiera rozwój między-
narodowej współpracy badaczy, niezbędnej 
do zbudowania w ciągu najbliższych 20 lat 
biblioteki kodów kreskowych dla wszystkich 
znanych organizmów eukariotycznych (rat-
nasingHam i Hebert 2007). Działania CBOL 
doprowadziły do ustanowienia formalnych 
wytycznych, które muszą zostać spełnione w 
celu wytypowania barkodów DNA. Sekwencje 
muszą pochodzić z wyznaczonego regionu 
genu, muszą spełniać standardy jakości i 
pochodzić z okazu/szczepu, którego przyna-
leżność taksonomiczna może być powiązana 
z taksonami dostępnymi w bazach danych 
(costa i carValHo 2007). 

CZYM JEST BARKODING DNA?

Idea barkodingu DNA jest prosta. Każdy 
organizm posiada w swoim genomie infor-
mację genetyczną, która może zostać wyko-
rzystana jako znacznik organizmu i umożliwi 
jego identyfikację (Hebert i współaut. 2003, 
newmaster i współaut. 2006). Barkod DNA 
to krótka sekwencja lub kilka sekwencji w 
danym locus lub kilku loci, która umożliwi 
ustalenie tożsamości badanego organizmu 
(Hebert i współaut. 2003, moritz i cicero 
2004). Sekwencja wykorzystana do barko-
dingu DNA musi spełniać określone kryte-
ria. Po pierwsze, wykazywać niską zmien-
ność w obrębie gatunków, a równocześnie 
wysoką na poziomie międzygatunkowym. Po 
drugie, taka sekwencja musi być krótka, 
aby fragment mógł być sekwencjonowany w 
pojedynczym odczycie. Po trzecie, sekwencja 
powinna być oflankowana przez wysoce kon-
serwowane regiony, dzięki którym możliwe 
będzie opracowanie uniwersalnych starterów 
i standaryzacja barkodów DNA dla poszcze-
gólnych grup organizmów (kress i współaut. 
2005). Ostatnim i bardzo ważnym kryterium 
jest występowanie w genomie w dużej licz-
bie kopii. Cecha ta ma ogromne znaczenie 
w pracy z niewielkimi lub częściowo zdegra-
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REFERENCYJNYJNE BAZY DANYCH

Jednym z najważniejszych elementów ini-
cjatywy barkodingu DNA jest budowa pu-
blicznej biblioteki referencyjnej zawierającej 
identyfikatory taksonów, którą można wy-
korzystać do przypisania nieznanych osob-
ników znanym gatunkom. Obecnie istnieją 
dwie główne bazy danych zawierające se-
kwencje barkodów DNA, które wypełniają tę 
rolę: BoLD i GenBank.

Dzięki systemom informatycznym, takim 
jak BoLD (ang. Barcode of Life Database), 
wspomagane jest pozyskiwanie, przechowy-
wanie, analiza i publikacja rekordów barko-
dów DNA (strugnell i lindgren 2007). Pro-
gram ten zapewnia zintegrowaną platformę 
bioinformatyczną, która obsługuje wszystkie 
etapy ścieżki analitycznej, od pobrania prób-
ki do ściśle zweryfikowanej biblioteki ko-
dów kreskowych (stoeckle i Hebert 2008). 
BoLD jest bezpłatnie dostępny dla każde-
go badacza zainteresowanego barkodingiem 
DNA i zawiera ponad 6 milionów sekwencji 
barkodów DNA (www.boldsystems.org). Za-
pewniając wyspecjalizowane usługi, ułatwia 
zestawianie rekordów spełniających standar-
dy wymagane do uzyskania barkodu DNA 
w globalnych bazach danych sekwencji (co-
sta i carValHo 2007). Dzięki internetowemu 
systemowi dostarczania danych stanowi cen-
ne wsparcie projektów badawczych (ratna-
singHam i Hebert 2007). 

Referencyjna baza danych GenBank za-
wiera ponad 200 milionów sekwencji po-
chodzących z różnych organizmów, groma-
dzonych głównie przez bezpośrednie prze-
kazywanie sekwencji z poszczególnych labo-
ratoriów i projektów sekwencjonowania na 
dużą skalę (w tym z projektów dotyczących 
całych genomów, a także pochodzących z 
pobierania próbek środowiskowych) (benson 
i współaut. 2018). Stała wymiana danych z 
European Nucleotide Archive i Japan Data 
Bank zapewnia zasięg o charakterze glo-
balnym (costa i carValHo 2007, benson 
i współaut. 2018). GenBank jest dostępny 
za pośrednictwem bazy danych NCBI (ang. 
National Center for Biotechnology Informa-
tion; największa baza informacji z dziedziny 
nauk biomedycznych), która integruje dane 
z głównych baz danych sekwencji DNA i 
białek wraz z taksonomią, genomami, ma-
powaniem i informacjami o strukturze biał-
ka (Pruitt i współaut. 2008) oraz literaturą 
biomedyczną za pośrednictwem PubMed (an-
gielskojęzyczna wyszukiwarka internetowych 
baz danych obejmująca artykuły z dziedziny 
medycyny i nauk biologicznych). Algorytm 
BLAST zapewnia wyszukiwanie podobień-
stwa sekwencji w GenBank i innych bazach 
danych. NCBI oferuje również szeroki wa-

Marker Cox1 wykorzystywany jest rów-
nież w identyfikacji grzybów. Jednak pro-
blemy z występowaniem intronów i brak 
rozdzielczości na poziomie międzygatunko-
wym uniemożliwiają jego uniwersalne zasto-
sowanie (kress i współaut. 2015). Dlatego 
ITS (ang. internal transcribed spacer), czyli 
niekodująca domena zlokalizowana pomię-
dzy małą podjednostką rybosomu a genami 
rRNA podjednostki dużej (Yang i współaut. 
2012), została przyjęta jako standardowy 
barkod DNA do identyfikacji grzybów (sei-
fert 2009, kress i współaut. 2015). W 
przypadku roślin lądowych sekwencja Cox1, 
standardowa dla królestwa zwierząt, wyka-
zuje niewystarczającą zmienność (kress i 
współaut. 2005), jednak może być wykorzy-
stywana w przypadku niektórych grup glo-
nów (saunders 2005). Mitochondrialne DNA 
roślin nie jest najlepszym źródłem sekwen-
cji, które mogą być wykorzystane do bar-
kodingu DNA ze względu na to, że wystę-
pują w nim częste rearanżacje i wymiana 
genów z genomem jądrowym, a standaryza-
cja takich sekwencji wymaga wykorzystania 
tylko tych o stabilnej strukturze (Hebert i 
współaut. 2003, kress i współaut. 2015). 
Proponowaną sekwencją standardową dla 
królestwa roślin był ITS. Została ona jed-
nak wykluczona ze względu na możliwość 
występowania różnych kopii tej domeny u 
jednego organizmu oraz niejasności co do 
przebiegu jej ewolucji (mirek i współaut. 
2007). Ze względu na to, że geny jądrowego 
DNA występują w zbyt małej liczbie kopii, 
aby mogły być wykorzystane do sekwen-
cjonowania zdegradowanego DNA, zaczęto 
wykorzystywać chloroplastowe DNA, które 
w komórkach roślinnych występuje w wie-
lu kopiach. Przy obecnym stanie wiedzy nie 
można wskazać idealnej sekwencji barkodu 
DNA w żadnym z genomów roślinnych, dla-
tego koniecznym jest użycie kilku sekwencji 
o niższej zmienności, które wspólnie utwo-
rzą barkod DNA (kress i współaut. 2005). 
Niedawno zaproponowano uniwersalny bar-
kod DNA pozwalający na identyfikację or-
ganizmów fotosyntetyzujących. W tym celu 
sHerwood i Presting (2007) użyli fragmen-
tu plastydowego genu 23S rDNA jako uni-
wersalnego markera dla roślin zauważając, 
że dzięki pojedynczej parze starterów wy-
korzystanej do reakcji PCR można uzyskać 
sekwencje z szerokiego zakresu taksono-
micznego, w tym roślin wyższych, mikro-
glonów, a nawet cyjanobakterii. Marker ten 
cechuje się bardzo dużym sukcesem am-
plifikacji, natomiast użyteczność sekwen-
cjonowania genu 23S rDNA jest potencjal-
nie ograniczona ze względu na stosunkowo 
małą ilość informacji w bazach danych. 
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– badania występowania i struktury ge-
netycznej organizmów inwazyjnych w osa-
dach (Porco i współaut. 2013);

– badania dotyczące identyfikacji gatun-
ków inwazyjnych (różne rodzaje prób środo-
wiskowych w tym różne obiekty nieożywione) 
(armstrong i ball 2005, briski i współaut. 
2011, dejean i współaut. 2012).

W przypadku osadów bądź tkanek zwie-
rzęcych zaleca się wcześniejszą liofilizację 
materiału (Prigigallo i współaut. 2015). 
Jeżeli analizom poddawane są rośliny, to 
wskazane jest wcześniejsze zamrażanie i 
rozmrażanie materiału, umożliwiające efek-
tywniejszą degradację ścian komórkowych 
(saHu i współaut. 2012). Traktowanie mate-
riału na potrzeby barkodingu jest identyczne 
jak w przypadku innych analiz genetycznych 
(Ryc. 1). Niewielka ilość tkanki czy hodowli 
komórkowej jest wykorzystywana do izolacji 
genomowego DNA przy użyciu różnych ze-
stawów dostępnych na rynku biotechnolo-
gicznym. Następnie, używając uniwersalnych 
par starterów bądź kombinacji kilku starte-
rów, powiela się pożądany fragment w łań-
cuchowej reakcji polimerazy (PCR). Zamplifi-
kowany materiał poddawany jest elektrofore-
zie na żelu agarozowym w celu sprawdzenia 
jakości jego produktów, które poddaje się 
sekwencjonowaniu. W celu identyfikacji da-
nego organizmu zwykle wykonywane jest se-
kwencjonowanie metodą sangera i współaut. 
(1977), która wykorzystuje właściwości di-
deoksynukleotydów (ddNTP), czyli nukleoty-
dów nieposiadających grupy hydroksylowej, 
a jedynie wodór w pozycjach 2’ i 3’ cukru. 
Przyłączenie dideoksynukleotydu do nowo 
syntetyzowanego DNA hamuje wydłużanie 
nici, z powodu braku grupy hydroksylowej 
w pozycji 3’ pentozy, niezbędnej do utwo-

chlarz usług wyszukiwania i analizy w opar-
ciu o dane GenBank (sHarma i współaut. 
20018). Baza danych GenBank i powiązane 
zasoby są ogólnodostępne na stronie głównej 
NCBI (benson i współaut. 2018). Każdego 
roku przybywa coraz więcej sekwencji refe-
rencyjnych, co pokazują badania Bensona 
z lat 1994-2018. Dane z 1994 r. (benson i 
współaut. 1994) informują, że baza danych 
GenBank zawierała 182 753 sekwencji, zaś 
dane z 2018 r. pokazują znaczny wzrost do 
ponad 200 milionów sekwencji. Dzięki refe-
rencyjnym bazom danych możliwe jest zi-
dentyfikowanie badanych taksonów. Im wię-
cej informacji, tym szybsza i wiarygodniejsza 
jest interpretacja uzyskanych wyników. 

MATERIAŁ I JEGO ANALIZA

Materiał do analiz laboratoryjnych bar-
kodingu DNA może pochodzić z kolekcji 
różnych instytucji naukowych, może być to 
materiał środowiskowy (woda, powietrze, gle-
ba, osady), a także materiał kopalny (kress 
i współaut. 2015). W próbach środowisko-
wych znajdują się związki zarówno organicz-
ne, jak i nieorganiczne. Mogą w nim być 
obecne również żywe osobniki (tj. mikroor-
ganizmy lub małe makroorganizmy) i reszt-
ki makroorganizmów zdeponowane w oko-
licy miejsca pobierania próbek (taberlet i 
współaut. 2012). 

Do tej pory próbki środowiskowe były 
wykorzystywane głównie do badania zbioro-
wisk mikroorganizmów. W tym przypadku 
można uzyskać sekwencje DNA kilkuset par 
zasad, ponieważ DNA dobrej jakości ekstra-
huje się z żywych mikroorganizmów (taber-
let i współaut. 2012). Próbki środowiskowe 
mogą być również przydatne do charakte-
ryzowania różnorodności gatunków roślin 
lub zwierząt w ekosystemach (Hajibabaei 
i współaut. 2007). W tym przypadku DNA 
często pochodzi z martwych makroorgani-
zmów, w większości przypadków materiał 
jest wysoce zdegradowany. Nowe techniki 
sekwencjonowania w połączeniu z uniwersal-
nymi starterami, które wzmacniają krótkie 
fragmenty, umożliwiają identyfikację różnych 
taksonów w takim materiale. Poniżej podano 
przykładowe prace przeprowadzone przy wy-
korzystaniu różnego rodzaju próbek środowi-
skowych:

– badania zbiorowisk makroorganizmów 
(przy użyciu próbek wody) bez konieczno-
ści obserwacji tych osobników w środowisku 
(ficetola i współaut. 2008);

– badania prowadzone na wiecznej zmar-
zlinie i rdzeniach lodowych, do opisu ga-
tunków wymarłych (jørgensen i współaut. 
2012, bellemain i współaut. 2013); Ryc. 1. Identyfikacja gatunków przy użyciu tech-

nik molekularnych.
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Charakterystyka ekosystemów występu-
jących w przeszłości na podstawie danych 
kopalnych jest bardzo trudna ze względu na 
właściwości próbek. W większości przypad-
ków identyfikacja morfologiczna na poziomie 
gatunku jest bardzo trudna lub wręcz nie-
możliwa (rawlence i współaut. 2014, tHom-
sen i willersleV 2015). W takim przypad-
ku narzędzia molekularne i barkoding DNA 
mogłyby pomóc naukowcom w dokładnym 
opisaniu bioróżnorodności zbiorowisk ro-
ślinnych i zwierzęcych oraz rekonstrukcji 
ekosystemów, nawet z dalekiej przeszłości 
(tHomsen i willersleV 2015). Podejście mo-
lekularne można dodatkowo zastosować do 
badania diety wymarłych zwierząt (Valentini 
i współaut. 2009b). 

Badanie sieci pokarmowych i ich dyna-
miki ma zasadnicze znaczenie dla zrozu-
mienia, w jaki sposób odżywianie różnych 
gatunków może wpływać na funkcjono-
wanie ekosystemu jako całości (soininen i 
współaut. 2009, carreon-martinez i HeatH 
2010). Ponadto, poznanie sposobu odżywia-
nia ma kluczowe znaczenie w przypadku za-
grożonych gatunków. Dokładna znajomość 
ich diety może wskazywać na zasoby środo-
wiskowe niezbędne dla projektowania sku-
tecznych strategii ich ochrony (Valentini i 
współaut. 2009b). Barkody DNA umożliwiają 
zatem poznanie diety osobnika na podstawie 
analizy kału lub zawartości żołądka (soinin-
en i współaut. 2009, Valentini i współaut. 
2009b). Jest to szczególnie pomocne, gdy 
żywności nie da się zidentyfikować na pod-
stawie kryteriów morfologicznych.

INNE ZASTOSOWANIA BARKODINGU 
DNA

Narzędzie to ma szerokie zastosowania 
praktyczne. Jest przydatne w naukach me-
dycznych w oznaczaniu alergenów u ludzi. 
Pozwalają także bardzo szybko zidentyfi-
kować organizmy wywołujące zatrucia po-
karmowe (grzyby, rośliny, zwierzęta) (wong 
i Hanner 2008, grzYwacz i bogdanowicz 
2009). Barkody DNA można także wykorzy-
stać w badaniach służących określaniu po-
krewieństwa lub rodzicielstwa (grzYwacz i 
bogdanowicz 2009). 

Bezpieczeństwo i jakość żywności stano-
wią obecnie poważny problem. Pojawia się 
on często w mediach, prowokując dyskusję 
publiczną. Istnieje rosnące zapotrzebowanie 
na poprawę kontroli jakości, a tym samym 
skierowanie badań naukowych w kierunku 
opracowania niezawodnych narzędzi moleku-
larnych do analizy żywności. Barkoding DNA 
jest szeroko stosowanym systemem mole-
kularnym, który może identyfikować próbki 
biologiczne i służy do identyfikacji zarówno 

rzenia wiązania fosfodiestrowego (sanger i 
współaut. 1977). Dzięki temu uzyskuje się 
sekwencje, które mogą zostać porównywane 
z dostępnymi w bazach danych. Algorytmy, 
np. BLAST, pozwalają wyszukiwać sekwencje 
najbardziej podobne do uzyskanych docelo-
wych, co często umożliwia zidentyfikowanie 
pojedynczego organizmu ze 100% pewnością. 

W ostatnim dziesięcioleciu przeprowa-
dzono różnorodne badania mające na celu 
opracowanie alternatywnych podejść do ana-
lizy różnorodności biologicznej za pomocą 
metod opartych na sekwencjach DNA, ta-
kich jak filogenetyka molekularna i barkody 
DNA (Hajibabaei i współaut. 2007). Ciągłe 
rozwijanie i łączenie bibliotek referencyjnych 
barkodów DNA zapewnia bazę danych dla 
systemu identyfikacji opartego na DNA. Za-
stosowanie metod sekwencjonowania nowej 
generacji (NGS) w badaniach różnorodności 
biologicznej, może dodatkowo rozszerzyć za-
stosowanie informacji o DNA do biomonito-
ringu w nieosiągalnej dotąd skali. Technolo-
gie sekwencjonowania nowej generacji cha-
rakteryzują się ogromną przepustowością, co 
znacznie obniża koszt odczytywania kolejno-
ści nukleotydów, w porównaniu ze standar-
dową metodą Sangera (sHokralla i współ-
aut. 2012). Analiza eDNA (środowiskowego; 
ang. e-environment) przy użyciu barkodów 
DNA jest kluczowym zastosowaniem sekwen-
cjonowania NGS w badaniach ekologicz-
nych. Dostęp do ogromnej liczby sekwencji 
i dalsze ulepszanie odczytywania długości i 
przepustowości różnych platform sekwencyj-
nych, prowadzą do lepszego poznania bio-
różnorodności badanych próbek środowisko-
wych. Nowe technologie szybko się rozwijają 
i stwarzają możliwości znacznego rozwoju 
wiedzy ekologicznej i badań środowiskowych. 

WYKORZYSTANIE BARKODINGU DNA 
W BADANIACH ŚRODOWISKOWYCH

Barkoding DNA może również odgrywać 
ważną rolę w monitoringu i ocenie różno-
rodności biologicznej, zarówno obecnych, jak 
i dawnych zbiorowisk roślinnych i zwierzę-
cych (Hajibabaei i współaut. 2007). Jest to 
metoda tańsza i szybsza od tradycyjnej in-
wentaryzacji gatunków w danym ekosys-
temie (Valentini i współaut. 2009a). Meto-
da ta umożliwia ocenę bioróżnorodności w 
próbkach środowiskowych (osady, gleba czy 
woda) przez identyfikację taksonów na pod-
stawie obecnych w nich śladów DNA (fice-
tola i współaut. 2008, gross 2012). Barko-
ding DNA może zastąpić rutynową identyfi-
kację prowadzoną przez wielu systematyków, 
których praca mogłaby się koncentrować ra-
czej na identyfikacji wzorców referencyjnych 
do ustalenia wiarygodności baz danych. 
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antropopresji ekosystemy ulegają zmianom, 
które prowadzić mogą do wymierania gatun-
ków i utraty bioróżnorodności. Koniecznym 
jest skatalogowanie i rozpoznanie bogactwa 
gatunkowego danych ekosystemów, aby móc 
monitorować zachodzące w nim zmiany i 
próbować im zapobiec. Umożliwi to prosty, 
efektywny system – barkoding DNA, narzę-
dzie służące do opisu istniejących gatunków, 
przydatne także w identyfikacji zupełnie no-
wych taksonów. Ze względu na wiele ograni-
czeń wynikających z morfologicznego diagno-
zowania taksonomicznego, tradycyjne meto-
dy są coraz częściej uzupełniane o znaczniki 
molekularne. Istnieją liczne zastosowania dla 
barkodów DNA, a część z nich zostanie z 
pewnością w przyszłości dopracowana, po-
nieważ molekularna ocena różnorodności 
organizmów odgrywa coraz większą rolę w 
kontrolowaniu i wykrywaniu gatunków in-
wazyjnych, identyfikacji organizmów w celu 
monitorowania środowiska oraz testowania 
komercyjnych produktów pochodzenia zwie-
rzęcego czy roślinnego. 

S t r es zc zen i e

Na świecie występuje wiele gatunków, z których 
jeszcze nie wszystkie są poznane i opisane. Tradycyjne 
techniki oznaczania taksonów, głównie przy wykorzysta-
niu cech morfologicznych i odpowiednich kluczy, mają 
istotne ograniczenia. Dlatego też istnieje potrzeba nowe-
go podejścia do diagnozowania taksonomicznego organi-
zmów i zastosowania metod, które będą łatwe, szybkie, 
tanie oraz wiarygodne. Barkoding DNA idealnie wpaso-
wuje się w tę potrzebę. Jest to system identyfikacji ga-
tunków w oparciu o jedną lub kilka krótkich, charakte-
rystycznych dla danego organizmu sekwencji DNA. Może 
być on wykorzystany do ustalenia tożsamości znanych 
gatunków, bądź też do poznania tych nieodkrytych. Do-
datkowo system ten może być wykorzystany w paleoeko-
logii, badaniach różnorodności biologicznej i sieci troficz-
nych oraz może mieć wiele innych zastosowań. Niniejsza 
praca przedstawia ideę barkodingu DNA, standardowe 
markery wykorzystywane do identyfikacji organizmów, a 
także możliwości wykorzystania barkodów DNA w nauce 
oraz w celach praktycznych i komercyjnych. 
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iklejoHni współaut. 2013, rolo i współaut. 
2013). 

CZY BARKODING DNA ZASTĄPI 
TRADYCYJNE METODY 

IDENTYFIKACJI?

Barkoding DNA ma stanowić mocne uzu-
pełnienie badań taksonomicznych, mając na 
celu wyparcia tradycyjnych metod oznacza-
nia gatunków. W przyszłości taksonomowie i 
ekolodzy będą mogli prowadzić badania śro-
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czeń kluczy morfologicznych. Barkoding DNA 
umożliwi oznaczanie różnorodności DNA w 
obrębie morfologicznie nierozpoznanych ga-
tunków, a także stanie się genetycznym 
kluczem do szybkiej identyfikacji opisanych 
już wcześniej taksonów (ebacH i Holdrege 
2005). Linneuszowski system taksonomiczny 
stanie się bardziej dostępny, co przyniesie 
korzyści ekologom, działaczom zajmującym 
się ochroną przyrody oraz agencjom zajmu-
jącym się zwalczaniem szkodników, gatunków 
inwazyjnych i bezpieczeństwem żywności (He-
bert i gregorY 2005). Dzięki barkodom DNA 
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PODSUMOWANIE

Nowe narzędzia do identyfikacji taksonów 
są niezwykle potrzebne. Wraz ze wzrostem 
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DNA BARCODING – A MODERN APPROACH TO IDENTIFICATION OF ORGANISMS

Summary

There exists a great many species in the world. Many of them are still undiscovered and undescribed. Tradi-
tional techniques of species identification based on their morphological peculriarity and specially designed keys have 
significant limitations. Therefore, there appear  a need for a new approach to taxonomic identification of organisms 
that would be easy, fast and reliable. Barcoding DNA is the ideal candidate  for species identification system based 
on one or several short DNA sequences characteristic for an organism. It can be used to determine the identity of 
known species or to describe undiscovered ones. In addition, it can be used in palaeoecology, biodiversity research 
and  in studies on trophic networks. This paper presents the idea underlying  DNA barcoding, standard markers 
used to organisms identification and possible applications of DNA barcodes in science and for practical and com-
mercial purposes.
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