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KODY KRESKOWE DNA - MOZLIWOSCI I ZASTOSOWANIE

WSTEP

Paul Hebert w 2003 r. opracowal nowe
podejscie do identyfikacji gatunkow wyko-
rzystujac informacje genetyczna zawarta w
ich DNA. Jego metoda zakladata, ze kazdy
organizm zywy ma w swoim genomie frag-
ment, ktéry moze zosta¢ wykorzystany jako
swoisty znacznik. Technika nazwana barko-
dingiem DNA byla odpowiedzia na problemy
zwiazane z oznaczaniem taksonéw na pod-
stawie cech morfologicznych, ktérych analiza
wymaga specjalistycznej wiedzy i ogromnego
nakladu pracy oraz nie jest we wszystkich
rozwazanych przypadkach skuteczna (np.
analizie poddawany jest fragment organi-
zmu lub analizowany osobnik jest gatun-
kiem kryptycznym, nieznanym, badz wyka-
zywal cechy pleomorficzne) (HEBERT i wspol-
aut. 2003). Barkoding DNA z zalozenia mial
by¢ technika latwa w zastosowaniu, szybka,
standardowa w skali globalnej i wiarygodna.
Bardzo szybko stal sie metoda wspierajaca
klasyczne podejscie do taksonomii (SCHMIDT
i wspoétaut. 2015, TizARD i wspétaut. 2019).
Rozw6j referencyjnych baz danych, zawie-
rajacych sekwencje identyfikujace taksony
sprawil, ze inicjatywa ta ma charakter glo-
balny i umozliwia dostep i porownywanie
otrzymanych barkodéw DNA badaczom z ca-
lego swiata (RATNASINGHAM i HEBERT 2007).
Obecnie glowna baza danych zawierajaca
sekwencje barkodow DNA jest BoLD (ang.
The Barcode of Life Data System). Baza ta
jest inicjatywa pomagajaca w pozyskiwaniu,
przechowywaniu i analizowaniu rekordow
barkodow DNA wszystkim zainteresowanym
naukowcom (RATNASINGHAM i HEBERT 2007).

Celem niniejszej pracy jest podsumowanie
mozliwosci stosowania kodow kreskowych
DNA jako uniwersalnego narzedzia stosowa-
nego w tak roznych dziedzinach jak: handel,
przemyst, medycyna czy nauka (Ryc. 1).
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Rysunek 1. Mozliwosci zastosowania barkodingu
DNA.

POZNANIE I OPIS
BIOROZNORODNOSCI SWIATA
ORGANIZMOW

Wielu badaczy z calego sSwiata zajmuje
sie katalogowaniem organizmow wystepuja-
cych w Srodowisku. W wyniku licznych ba-
dan naukowych liczba znanych gatunkéw
roslin czy zwierzat rosnie. Badacze chca
wiedzie¢ jakie taksony wystepuja w Srodowi-
sku oraz jak ich obecnos¢ moze wplywac na
funkcjonowanie ekosysteméw. Badania zaj-
mujgace sie roznorodnosScia biologiczna maja
swoje praktyczne zastosowanie. W przypad-
ku duzych inwestycji, jak np. budowa por-
tow, akwakultur czy elektrowni wiatrowych,
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niezbedne jest wykonanie analizy dotycza-
cej stanu sSrodowiska, gatunkoéw obecnych
w ekosystemie oraz oceny wplywu inwesty-
cji na bioréznorodnos¢ gatunkowa (BULL i
wspotaut. 2016, KORSTIAN i wspétaut. 2016).
Czesto takie analizy wykonywane sa przy
uzyciu mikroskopii $wietlnej, w oparciu o
klucze do oznaczania, oraz obserwacje wiek-
szych organizmow. Nowoczesne podejscie
oparte o cechy molekularne gatunkow wy-
daje sie by¢ sposobem bardziej wiarygodnym
i zdecydowanie szybszym. Obecnie rozwijaja
sie nowe techniki sekwencjonowania (Se-
kwencjonowanie Nowej Generacji; ang. Next
Generation Sequencing, NGS), ktére mozna
wykorzysta¢ do opisu réznorodnosci biolo-
gicznej w prébach Srodowiskowych (HAJIBA-
BAEI i wspotaut. 2011). Bezposrednia izolacja
materialu genetycznego ze Srodowiska nie
wymaga ogledzin morfologicznych. Organi-
zmy sa rozpoznawane na podstawie nie tyl-
ko obecnosci w probie, ale rowniez ,Sladow”
DNA, ktére zostawily w osadzie, wodzie czy
powietrzu.

IDENTYFIKACJA GATUNKOW OBCYCH
I KRYPTYCZNYCH

Co moze sie staé, gdy w Srodowisku po-
jawia sie organizmy, ktére naturalnie w nim
nie wystepuja? Czy ekosystem jest na tyle
elastyczny, aby poradzi¢ sobie z zaistnialg
zmiang? Czy Srodowisko ulegnie zmianom i
przeksztalceniom? W przeszlosci gory i oce-
any stanowily swoistego rodzaju bariere dla
wiekszosci gatunkéw, dzieki czemu rozne
ekosystemy mogly ewoluowa¢ we wzgled-
nej izolacji, ale migracje ludnosci przyniosty
wiele zamierzonych i niezamierzonych intro-
dukcji. Ludzie wprowadzali nowe gatunki,
aby zaspokoi¢ swoje potrzeby fizjologiczne i
spoteczne (BAx i wspoétaut. 2003, PIMENTEL i
wspoétaut. 2005). Introdukowane byly zarow-
no rosliny, jaki i zwierzeta. Mimo wszystko
czestotliwosé takich dzialtan byla niewielka
w poréwnaniu z dzisiejszymi, ktore spowo-
dowane sa zegluga morska o charakterze
handlowym czy turystycznym (BAX i wspol-
aut. 2003).

Gatunki inwazyjne transformuja m. in.
Srodowisko morskie. Najbardziej ,szkodliwe”
moga wypiera¢c gatunki rodzime, zmieniajac
strukture zbiorowisk oraz sie¢ troficzna, a
pozniej podstawowe procesy, takie jak sedy-
mentacja czy obieg materii (CLAVERO i GAR-
CIA-BERTHOU 20035). Inwazje gatunkow sag
glownym zagrozeniem dla bior6znorodnosci
i moga nieS¢ za soba skutki ekologiczne i
ekonomiczne. Nastepstwa inwazji moga by¢
widoczne lokalnie, ale takze moga by¢ od-
czuwane w skali globalnej (MOLNAR i wspoél-
aut. 2008). Bezpieczenstwo biologiczne staje

sie jednym z wazniejszych problemow mie-
dzynarodowych, bowiem wiaze sie to z ryzy-
kiem chorob zakaznych przenoszonych przez
gatunki obce (ARMSTRONG i BALL 2005), jak
w przypadku karalucha Periplaneta japonica
odnotowanego w Nowym Yorku. Zwierzeta
te obnizaja jakoS¢ powietrza w pomieszcze-
niach przez uwalnianie substancji chemicz-
nych (uwazanych za alergeny), ktore wy-
woluja astme, a takze alergie. Laczone sa
rowniez z licznymi patogenami, jak np. Kleb-
siella pneumoniae (EVANGELISTA i wspoétaut.
2013), mogacymi powodowac zapalenie ptuc,
zakazenia w obrebie kosci, stawow, prze-
wodu pokarmowego czy ukladu moczowego,
prowadzac w drastycznych przypadkach do
sepsy (VIRELLA 2000). Takson ten jest trud-
ny do odro6znienia od gatunku rodzimego;
dopiero identyfikacja na poziomie moleku-
larnym potwierdzita przypuszczenia o inwazji
Periplaneta japonica, a takze byla wskazow-
ka do sposobu wyeliminowania szkodnika,
ktory ze wzgledu na odporno$é na wysokie
i niskie temperatury jest trudny do zwalcze-
nia. Techniki molekularne sa wartosciowym
narzedziem, umozliwiajacym wczesng identy-
fikacje organizméw inwazyjnych w Srodowi-
sku.

Taksonomiczne wyzwanie stwarzaja row-
niez gatunki kryptyczne, ktére pomimo ba-
riery rozrodczej sa bardzo trudne do rozréz-
nienia morfologicznie, nawet dla doswiad-
czonego taksonoma (BICKFORD i wspotaut.
2007). Identyfikacja gatunkow kryptycznych
jest wazna pod wzgledem praktycznym,
zdrowotnym, ekonomicznym oraz oczywiscie
poznawczym. Bledne przypisanie gatunku
moze przynosi¢c powazne problemy w wie-
lu aspektach zycia czlowieka czy przemysle,
jak np. w leczeniu choréb wywotanych pa-
sozytami i wirusami, w zarzadzaniu rybo-
lowstwem czy zwalczaniu szkodnikéw (BICK-
FORD i wspélaut. 2007).

Identyfikacja gatunkow zwierzat i roslin
ma dla nauk biologicznych kluczowe zna-
czenie. Wielu organizméw nie mozna przypi-
sa¢ do gatunku ze wzgledu na ich niewiel-
kie rozmiary, brak charakterystycznych cech
morfologicznych czy ze wzgledu na zlozony
cykl zyciowy, lub tez dlatego, ze analizie
poddawany jest jedynie fragment tkanek ba-
danego organizmu (HEBERT i GREGORY 2005).
Technika barkodingu DNA radzi sobie ze
wszystkimi tymi problemami, dajac w wielu
przypadkach jednoznaczny wynik w krotkim
czasie. U roslin standardowe kodowanie kre-
skowe DNA polega na stosowaniu réznych
kombinacji od jednego do czterech plastydo-
wych regionéw DNA (rbcL, matK, trnH-psbA,
trnl) i/lub regionu niekodujacego DNA mie-
dzy genami podjednostek rybosomu (ITS)
(MANZANILLA i wspoélaut. 2019). Pojawiaja sie
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ponadto propozycje uniwersalnych markerow
dla Swiata roslin, jak UPA (23S rRNA), ktore
charakteryzuja sie wysokim sukcesem am-
plifikacji i mozna je stosowa¢ u wszystkich
fotoautotroféw (SHERWOOD i PRESTING 2007).
Dodatkowo, standardowy marker COI dla
Swiata zwierzat ulatwia poznanie ich bioréz-
norodnosci (HEBERT i wspotaut. 2003).

PRZEMYStL FARMACEUTYCZNY

Rosliny lecznicze sg od tysiecy lat szero-
ko wykorzystywane na Swiecie przez rozne
cywilizacje. Stosowanie zi6l bylo czescia kul-
tury i religii dla wielu pokolen (VELDMAN i
wspoélaut. 2014). Wytwarza sie z nich czesto
produkty w postaci preparatéw leczniczych,
masci, suplementéw diety i zi6t np. w formie
suszu (CHEN i wspélaut. 2009). Tradycyjna
medycyna zostala skomercjalizowana w cia-
gu ostatnich lat, natomiast wiekszos¢ roslin
leczniczych jest nadal zbierana 2z dzikich
upraw (VELDMAN i wspétaut. 2014). Upra-
wia sie kilka popularnych gatunkéw roslin
leczniczych, ale w wiekszosci krajow jest to
tylko niewielki procent gatunkow uzywanych
w lekach ziotlowych (VELDMAN i wspoétaut.
2014). Surowce pozyskiwane z upraw trans-
portuje sie do fabryk i przetworni. Doklad-
nos¢ identyfikacji w momencie zbierania i
przetwarzania roslin jest niezwykle wazna, ze
wzgledu na mozliwos¢ falszowania wynikow
czy zastepowania surowcow innymi (SCHORI
i SHOWALTER 2011). W niektoérych przypad-
kach zastapienie jednego gatunku innym
moze mie¢ minimalny wplyw na skutecznosé
produktu, podczas gdy w innych, korzystny
wplyw moze zostaé catkowicie utracony. Co
wiecej, zastepowanie roslin w pewnych ro-
dzinach (szczegdlnie Apiaceae i Solanaceae)
moze skutkowac powstaniem alergii, zatruc
lub stanowi¢ Smiertelne zagrozenie dla oséb
stosujacych uzyskane z nich preparaty czy
suplementy (SCHORI i SHOWALTER 2011). Bar-
koding DNA jest juz powszechnie stosowanag
technika do ustalenia tozsamosci roslin lecz-
niczych, umozliwiajaca przemystowi farma-
ceutycznemu zastosowanie znanych i sku-
tecznych gatunkoéw, nie narazajac przy tym
zdrowia i zycia konsumentow.

PRZEMYSL ENERGETYCZNY

Globalna gospodarka wymaga stosowania
kopalnych weglowodorow, od produkcji two-
rzyw sztucznych i nawozéw, po dostarczanie
energii potrzebnej do oswietlenia, ogrzewania
i transportu. Wraz z rosnaca liczba ludno-
Sci na Swiecie i rozwijajaca sie gospodarkag
nastepuje wzrost zuzycia paliw kopalnych.
Ponadto, dochodzi do wzrostu stezenia CO,
w atmosferze i mozliwosci znacznych zmian

klimatu za posrednictwem gazéw cieplar-
nianych (HUGHES 2010). Wreszcie, ropa jest
ograniczonym =zasobem, ktory w koncu sie
wyczerpie lub stanie sie zbyt drogi do odzy-
skania (HANNON i wspoétaut. 2010). Czynni-
ki te napedzaja rozw6j odnawialnych zrédet
energii, ktére moga zastapi¢ paliwa kopal-
ne i umozliwiaja wiekszy dostep do zaso-
bow paliw dla wszystkich, a jednoczesnie
znacznie zmniejszaja emisje dwutlenku we-
gla do atmosfery. Wiele technologii wykorzy-
stujacych odnawialne zZrédla energii zostalo
przetestowanych i chociaz zadna pojedyncza
strategia nie zaspokoi calkowitego zapotrze-
bowania energetycznego, wydaje sie, ze moz-
na zastosowac¢ ich kombinacje, ktéra znacz-
nie zmniejszy zalezno$¢ ludzkosci od paliw
kopalnych (HANNON i wspétaut. 2010). Pro-
dukcja biopaliw jest jednym z wielu pomy-
stow, zmierzajacych do ograniczenia zuzycia
ropy, chroniac jednoczesnie Srodowisko. Do
produkcji takiego rodzaju paliwa wykorzy-
stuje sie przede wszystkim rosliny zaréwno
ladowe, jak i morskie (BOROWITZKA i Mo-
HEIMANI 2013). Glony wydaja sie by¢ lep-
szym surowcem chociazby z tego wzgledu,
ze uprawa roslin lgdowych wymaga ogrom-
nej powierzchni gruntéw rolnych (HANNON i
wspoétaut. 2010). Produkcja zielonej energii
z glonéw wymaga dokladnego okreslenia ich
gatunku oraz ustalenia zawartosci lipidow w
komoérkach w réznych fazach hodowli (Bo-
ROWITZKA i MOHEIMANI 2013). Zanieczyszcze-
nia hodowli masowych czynnikami biologicz-
nymi sa gléwnym zagrozeniem w produkcji
biopaliw (CARNEY i wspoétaut. 2016). Skaze-
nie organizmami eukariotycznymi i bakte-
ryjnymi wplywa na zmniejszanie biomasy
glonow. Okreslenie, jakie organizmy niepoza-
dane wystepuja w bioreaktorach i jaki maja
wplyw na proces produkcji jest kluczowym
zadaniem, aby przedsiewziecie bylo oplacal-
ne (RADAKOVITS i wspoétaut. 2010, CARNEY
i wspolaut. 2016). Dlatego tez stosuje sie
techniki oparte na DNA (w tym barkoding
DNA) do identyfikacji taksonu, ktéry zawie-
ra duzo komérek tluszczowych i bedzie naj-
lepszy do produkcji wysokoenergetycznego
paliwa. Kodowanie kreskowe DNA stosuje
sie roéwniez do identyfikacji zanieczyszczen
czynnikami biologicznymi w hodowlach ma-
sowych.

PRZEMYSL SPOZYWCZY

Surowce wysokiej jakosci maja podsta-
wowe znaczenie dla produkcji zywnosci o
odpowiedniej wartosci odzywczej i pozada-
nym smaku. Dla przemystu spozywczego
opracowano szereg proceséw technologicz-
nych i biotechnologicznych w celu zachowa-
nia i poprawy wlasciwosci organoleptycznych
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produktow. Kontrole jakosci sa przeprowa-
dzane za pomoca réznych testow laborato-
ryjnych, ktére stanowia obowigzkowy punkt
wyjscia dla wlasciwego systemu sprawdza-
nia produktéw spozywczych. Zapotrzebowa-
nie na niezawodne systemy kontrolowania
sktadu zywnosci spowodowalo utworzenie
roznych analitycznych podejs¢ do tego pro-
blemu (BOTTERO i DALMASSO 2011, FAJARDO i
wspotaut. 2010, HELLBERG i MORRISEY 2011).
Sprawdzenie autentycznosci zywnosci pole-
ga glownie na analizie biatek i/lub sekwen-
cji DNA. Metody oparte na badaniu bialek
obejmuja testy immunologiczne, techniki
elektroforetyczne i chromatograficzne. . Cho-
ciaz metody te sa skuteczne w testowaniu
Swiezych produktéow to w przypadku ana-
liz silnie przetworzonej zywnosci maja niska
efektywnosé. W tych przypadkach techniki
oparte na DNA sg bardziej skuteczne i moga
by¢ stosowane do réznych typow zywnosci
(LocKLEY i BARDSLEY 2000). Ponadto, DNA
jest latwe do izolowania i dzieki niemu moz-
na uzyskaé¢ wiecej informacji dotyczacych
sktadu i produkcji produktéow spozywczych
(HELLBERG i MORRISEY 2011).

Metody identyfikacji oparte na DNA po-
zwalaja na szybkie i ostateczne uwierzytel-
nianie przetworzonych produktéw z owocow
morza pozbawionych charakterystycznych
cech morfologicznych (np. filetéw i produk-
tow z owocow morza). Wprowadzanie niecer-
tyfikowanych produktow rybnych ( zastepo-
wanie tanszymi zamiennikami) jest zglaszane
w wielu krajach i dotyczy réznych gatunkow
ryb, mieczakow czy skorupiakow (CARVALHO
i wspoétaut. 2015).

Dzieki najnowszym osiagnieciom w biolo-
gii molekularnej markery DNA staly sie naj-
bardziej skutecznym narzedziem w analizie
DNA odmian roslin i ras zwierzat, a takze
sg wykorzystywane do sprawdzenia skladu i
jakosci surowcow w przemysle spozywczym
(MAFRA i wspoélaut. 2008).

EPIDEMIOLOGIA

Ze wzgledu na prostote i wiarygodnoscé
technika barkodingu DNA znalazla zasto-
sowanie w badaniach epidemiologicznych.
Stuzy do wykrywania pasozytow, np. Bla-
stocystis czy Schistosoma mansoni. Blastocy-
stis nalezy do pasozytow jelitowych szerokiej
gamy gatunkow gospodarzy, w tym ludzi;
jest niezwykle trudny do wytepienia i wy-
izolowania (UDONSOM i wspétaut. 2018). Po-
nadto, Blastocystis obejmuje liczne podtypy
(prawdopodobnie gatunki), z ktorych wiele
zidentyfikowano dopiero niedawno, a mole-
kularne badania epidemiologiczne ujawnily
znaczaca roéoznice w rozmieszczeniu podtypow
miedzy gatunkami gospodarza i regionami

geograficznymi (STENSVOLD 2013). Natomiast
schistosomatoza jelitowa wywolywana przez
Schistosoma mansoni stanowi powazny pro-
blem zdrowia publicznego w Afryce (STAN-
DLEY i wspoétaut. 2010).

Analiza za pomoca barkodingu DNA do-
prowadzita do znaczacego postepu w diagno-
styce i badaniach Blastocystis i Schistosoma
mansoni w ciagu ostatnich kilku lat, umoz-
liwiajac dokladna identyfikacje i charaktery-
styke molekularna dzieki wysokiej sile roz-
nicujacej. W identyfikacji podtypow wykorzy-
stuje sie geny malej podjednostki rybosomu
(SSU) Iub geny mitochondrialne kodujace
oksydaze cytochromowg (COI) (SCICLUNA i
wspotaut. 2006, STANDLEY i wspoélaut. 2010).
Amplifikacja regionu, a nastepnie sekwen-
cjonowanie pojedynczego startera produktu
PCR zapewnia wystarczajaca liczbe danych
do jednoznacznego przypisania izolatéw do
okreslonych podtypoéow. Barkoding DNA moze
odpowiedzie¢ na pytania zwigzane z droga-
mi przenoszenia pasozyta oraz wlasciwoscia-
mi réznych gatunkoéw (SCICLUNA i wspélaut.
2006).

Wirus ptasiej grypy (HS5N1) przenoszo-
ny jest przez zywe ptactwo, a choroba wy-
wolana tym wirusem jest w duzym odsetku
Smiertelna (CLAAS i wspélaut. 1998). Zaka-
zenie nastepuje poprzez kontakt zdrowego
osobnika (w tym czlowieka), z osobnikiem
zakazonym. Ze wzgledu na Smiertelnosé i
latwos¢ zakazenia bardzo istotne jest rozwi-
niecie techniki identyfikacji nosicieli. Identy-
fikacja osobnikéw opiera sie na izolacji DNA
z probek kalu lub tkanek (LEE i wspoétaut.
2010). Nie jest to technika inwazyjna, nie
powoduje $mierci ptaka, natomiast jest w
stanie stwierdzi¢, ktére z badanych zwierzat
sa nosicielami wirusa, co umozliwia kontrole
nad jego rozprzestrzenianiem i wykrywaniem
ognisk chorobowych (LEE i wspoétaut. 2010).

ENTOMOLOGIA SADOWA

Wedlug Miedzynarodowej Unii Ochrony
Przyrody (IUCN), obecny wskaznik wymie-
rania gatunkéw jest 1000 razy wiekszy od
oczekiwanego. To dramatyczne zjawisko ma
wiele przyczyn, warto jednak zauwazy¢, ze
utrata réznorodnosci biologicznej powodowa-
na jest przede wszystkim dziatalnoscia czlo-
wieka (ROLO i wspotaut. 2013). W ostatnich
latach entomologia kryminalistyczna jest
stosowana miedzy innymi w przestepstwach
zwiazanych z nielegalnym klusownictwem,
handlem i posiadaniem gatunkow chronio-
nych, a takze okrucienstwem wobec zwierzat
i ludzi (RoLo i wspodlaut. 2013). Owady i ich
larwy dostarczaja informacji o czasie zgonu
czy przenoszeniu zwlok. Znajomos$¢é gatunku
i jego morfologii oraz czasu trwania poszcze-
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golnych etapéw rozwojowych muchy jest
kluczowa w ocenie kryminalistycznej (DRA-
BER-MONKO i wspoétaut. 2009, MEIKLEJOHN i
wspoétaut. 2013). Pomimo znacznego poten-
cjalu kryminalistycznego, ich stosowanie jest
ograniczone, poniewaz cechy morfologiczne
tych owadow roznia sie na kazdym etapie
ich zycia (MEIKLEJOHN i wspoétaut. 2013).
Identyfikacja nekrofagicznych owadow z rze-
du Diptera tradycyjnie odbywala sie¢ na pod-
stawie charakterystycznych cech budowy,
jednak obecnie coraz powszechniej stosuje
sie barkoding DNA i uniwersalny dla wszyst-
kich zwierzat marker COI (DRABER-MONKO
i wspotaut 2009, MEIKLEJOHN i wspolaut.
2013, RoLo i wspoétaut. 2013). Kodowanie
kreskowe DNA rozwiazuje problemy z anali-
za cech morfologicznych owadéw w réznych
etapach rozwoju i sprawia, ze obecnos¢ larw
czy dorostych osobnikéw staje sie wiarygod-
nym dowodem przestepstwa.

PODSUMOWANIE

Zalety barkodingu DNA takie jak: ta-
twos¢é wykonania badan, szybkos¢ otrzyma-
nia wynikéw i ich wiarygodnos¢ spowodowa-
ly, ze narzedzie to ma szerokie zastosowanie
nie tylko w dziedzinach nauki, ale rowniez
w przemysle, medycynie, handlu czy sadow-
nictwie. Analizowane sa fragmenty tkanek,
Slady zwierzat i roslin, ktére sprawiaja, ze
metoda ta nie jest szkodliwa dla organi-
zmow zywych. Przedstawione zastosowania
kodowania DNA pokazuja, ze narzedzie to
jest uniwersalne i moze by¢ uzywane takze
w przypadkach, gdzie klasyczne analizy sa
zbyt kosztowne, przestarzale, malo wiarygod-
ne, czasochlonne badz wymagaja doswiad-
czonych specjalistow. Wraz ze wzrostem
zasobow informacji w bazach danych oraz
rozwojem przemystu, medycyny czy nauki,
narzedzie to bedzie coraz szerzej wykorzy-
stywane i zdecydowanie utatwi prace wielu
analitykom i naukowcom, a takze poprawi
jakos¢ zycia ludzi.

Streszczenie

Barkoding DNA jest technika, ktérej celem jest uta-
twienie identyfikacji wszystkich organizméw wystepuja-
cych w przyrodzie. Wykorzystuje ona krotka sekwencje
nukleotydow charakterystyczna dla danego organizmu
jako jego znacznik i umozliwia okreslenie gatunku badz
rodzaju badanego organizmu, jego postaci larwalnej, czy
materialu kopalnego. Kodowanie kreskowe DNA stato sie
technika molekularna wspierajaca tradycyjne podejscie
do taksonomii, a takze ze wzgledu na latwosc¢ stosowa-
nia, wiarygodnos¢ uzyskanych wynikéw posiada liczne
zastosowania w réznych dziedzinach, ktére wydaja sie
wazne i ulatwiaja prace czy zycie ludzi. W artykule opi-
sano mozliwosci i zalety wykorzystania techniki kodo-
wania DNA w dziedzinach takich jak: nauka, przemyst,
epidemiologia, entomologia sadowa, gdzie szybka analiza
taksonomiczna jest niezwykle wazna. Technika ta posia-

da liczne mozliwosci zastosowania a wraz z rozwojem
przemystu i nauki stosowanie takich systeméw diagno-
styki taksonomicznej zyska wieksza popularnosc.
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DNA BARCODES - POSSIBILITIES AND APPLICATION

Summary

DNA barcoding is a technique which purpose is to facilitate the identification of all the organisms occurring
in the world. It uses a short characteristic sequence for taxon and allows determining the species or type of the
examined fragment of the organism, its larval form or fossil material. This technique has become a molecular tool
supporting the traditional approach to taxonomy. Due to its efficienty and credibility of the obtained results, this
technique has numerous applications in various fields. This work describes the possibilities and advantages of DNA
barcoding in areas such as: science; industry; epidemiology; forensic entomology, where fast taxonomic analysis is
extremely important. This technique has numerous applications. With the development of industry and science, the
use of such taxonomic diagnostics systems will become more popular.
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