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Celem niniejszej pracy jest podsumowanie 
możliwości stosowania kodów kreskowych 
DNA jako uniwersalnego narzędzia stosowa-
nego w tak różnych dziedzinach jak: handel, 
przemysł, medycyna czy nauka (Ryc. 1).

POZNANIE I OPIS 
BIORÓŻNORODNOŚCI ŚWIATA 

ORGANIZMÓW

Wielu badaczy z całego świata zajmuje 
się katalogowaniem organizmów występują-
cych w środowisku. W wyniku licznych ba-
dań naukowych liczba znanych gatunków 
roślin czy zwierząt rośnie. Badacze chcą 
wiedzieć jakie taksony występują w środowi-
sku oraz jak ich obecność może wpływać na 
funkcjonowanie ekosystemów. Badania zaj-
mujące się różnorodnością biologiczną mają 
swoje praktyczne zastosowanie. W przypad-
ku dużych inwestycji, jak np. budowa por-
tów, akwakultur czy elektrowni wiatrowych, 

WSTĘP

Paul Hebert w 2003 r. opracował nowe 
podejście do identyfikacji gatunków wyko-
rzystując informację genetyczną zawartą w 
ich DNA. Jego metoda zakładała, że każdy 
organizm żywy ma w swoim genomie frag-
ment, który może zostać wykorzystany jako 
swoisty znacznik. Technika nazwana barko-
dingiem DNA była odpowiedzią na problemy 
związane z oznaczaniem taksonów na pod-
stawie cech morfologicznych, których analiza 
wymaga specjalistycznej wiedzy i ogromnego 
nakładu pracy oraz nie jest we wszystkich 
rozważanych przypadkach skuteczna (np. 
analizie poddawany jest fragment organi-
zmu lub analizowany osobnik jest gatun-
kiem kryptycznym, nieznanym, bądź wyka-
zywał cechy pleomorficzne) (Hebert i współ-
aut. 2003). Barkoding DNA z założenia miał 
być techniką łatwą w zastosowaniu, szybką, 
standardową w skali globalnej i wiarygodną. 
Bardzo szybko stał się metodą wspierającą 
klasyczne podejście do taksonomii (Schmidt 
i współaut. 2015, Tizard i współaut. 2019). 
Rozwój referencyjnych baz danych, zawie-
rających sekwencje identyfikujące taksony 
sprawił, że inicjatywa ta ma charakter glo-
balny i umożliwia dostęp i porównywanie 
otrzymanych barkodów DNA badaczom z ca-
łego świata (Ratnasingham i Hebert 2007). 
Obecnie główną bazą danych zawierającą 
sekwencje barkodów DNA jest BoLD (ang. 
The Barcode of Life Data System). Baza ta 
jest inicjatywą pomagającą w pozyskiwaniu, 
przechowywaniu i analizowaniu rekordów 
barkodów DNA wszystkim zainteresowanym 
naukowcom (Ratnasingham i Hebert 2007). 
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się jednym z ważniejszych problemów mię-
dzynarodowych, bowiem wiąże się to z ryzy-
kiem chorób zakaźnych przenoszonych przez 
gatunki obce (Armstrong i Ball 2005), jak 
w przypadku karalucha Periplaneta japonica 
odnotowanego w Nowym Yorku. Zwierzęta 
te obniżają jakość powietrza w pomieszcze-
niach przez uwalnianie substancji chemicz-
nych (uważanych za alergeny), które wy-
wołują astmę, a także alergie. Łączone są 
również z licznymi patogenami, jak np. Kleb-
siella pneumoniae (Evangelista i współaut. 
2013), mogącymi powodować zapalenie płuc, 
zakażenia w obrębie kości, stawów, prze-
wodu pokarmowego czy układu moczowego, 
prowadząc w drastycznych przypadkach do 
sepsy (Virella 2000). Takson ten jest trud-
ny do odróżnienia od gatunku rodzimego; 
dopiero identyfikacja na poziomie moleku-
larnym potwierdziła przypuszczenia o inwazji 
Periplaneta japonica, a także była wskazów-
ką do sposobu wyeliminowania szkodnika, 
który ze względu na odporność na wysokie 
i niskie temperatury jest trudny do zwalcze-
nia. Techniki molekularne są wartościowym 
narzędziem, umożliwiającym wczesną identy-
fikację organizmów inwazyjnych w środowi-
sku.

Taksonomiczne wyzwanie stwarzają rów-
nież gatunki kryptyczne, które pomimo ba-
riery rozrodczej są bardzo trudne do rozróż-
nienia morfologicznie, nawet dla doświad-
czonego taksonoma (Bickford i współaut. 
2007). Identyfikacja gatunków kryptycznych 
jest ważna pod względem praktycznym, 
zdrowotnym, ekonomicznym oraz oczywiście 
poznawczym. Błędne przypisanie gatunku 
może przynosić poważne problemy w wie-
lu aspektach życia człowieka czy przemyśle, 
jak np. w leczeniu chorób wywołanych pa-
sożytami i wirusami, w zarządzaniu rybo-
łówstwem czy zwalczaniu szkodników (Bick-
ford i współaut. 2007). 

Identyfikacja gatunków zwierząt i roślin 
ma dla nauk biologicznych kluczowe zna-
czenie. Wielu organizmów nie można przypi-
sać do gatunku ze względu na ich niewiel-
kie rozmiary, brak charakterystycznych cech 
morfologicznych czy ze względu na złożony 
cykl życiowy, lub też dlatego, że analizie 
poddawany jest jedynie fragment tkanek ba-
danego organizmu (Hebert i Gregory 2005). 
Technika barkodingu DNA radzi sobie ze 
wszystkimi tymi problemami, dając w wielu 
przypadkach jednoznaczny wynik w krótkim 
czasie. U roślin standardowe kodowanie kre-
skowe DNA polega na stosowaniu różnych 
kombinacji od jednego do czterech plastydo-
wych regionów DNA (rbcL, matK, trnH-psbA, 
trnL) i/lub regionu niekodującego DNA mię-
dzy genami podjednostek rybosomu (ITS) 
(Manzanilla i współaut. 2019). Pojawiają się 

niezbędne jest wykonanie analizy dotyczą-
cej stanu środowiska, gatunków obecnych 
w ekosystemie oraz oceny wpływu inwesty-
cji na bioróżnorodność gatunkową (Bull i 
współaut. 2016, Korstian i współaut. 2016). 
Często takie analizy wykonywane są przy 
użyciu mikroskopii świetlnej, w oparciu o 
klucze do oznaczania, oraz obserwacje więk-
szych organizmów. Nowoczesne podejście 
oparte o cechy molekularne gatunków wy-
daje się być sposobem bardziej wiarygodnym 
i zdecydowanie szybszym. Obecnie rozwijają 
się nowe techniki sekwencjonowania (Se-
kwencjonowanie Nowej Generacji; ang. Next 
Generation Sequencing, NGS), które można 
wykorzystać do opisu różnorodności biolo-
gicznej w próbach środowiskowych (Hajiba-
baei i współaut. 2011). Bezpośrednia izolacja 
materiału genetycznego ze środowiska nie 
wymaga oględzin morfologicznych. Organi-
zmy są rozpoznawane na podstawie nie tyl-
ko obecności w próbie, ale również „śladów” 
DNA, które zostawiły w osadzie, wodzie czy 
powietrzu. 

IDENTYFIKACJA GATUNKÓW OBCYCH 
I KRYPTYCZNYCH

Co może się stać, gdy w środowisku po-
jawią się organizmy, które naturalnie w nim 
nie występują? Czy ekosystem jest na tyle 
elastyczny, aby poradzić sobie z zaistniałą 
zmianą? Czy środowisko ulegnie zmianom i 
przekształceniom? W przeszłości góry i oce-
any stanowiły swoistego rodzaju barierę dla 
większości gatunków, dzięki czemu rożne 
ekosystemy mogły ewoluować we względ-
nej izolacji, ale migracje ludności przyniosły 
wiele zamierzonych i niezamierzonych intro-
dukcji. Ludzie wprowadzali nowe gatunki, 
aby zaspokoić swoje potrzeby fizjologiczne i 
społeczne (Bax i współaut. 2003, Pimentel i 
współaut. 2005). Introdukowane były zarów-
no rośliny, jaki i zwierzęta. Mimo wszystko 
częstotliwość takich działań była niewielka 
w porównaniu z dzisiejszymi, które spowo-
dowane są żeglugą morską o charakterze 
handlowym czy turystycznym (Bax i współ-
aut. 2003).

Gatunki inwazyjne transformują m. in. 
środowisko morskie. Najbardziej „szkodliwe” 
mogą wypierać gatunki rodzime, zmieniając 
strukturę zbiorowisk oraz sieć troficzną, a 
później podstawowe procesy, takie jak sedy-
mentacja czy obieg materii (Clavero i Gar-
cía-Berthou 2005). Inwazje gatunków są 
głównym zagrożeniem dla bioróżnorodności 
i mogą nieść za sobą skutki ekologiczne i 
ekonomiczne. Następstwa inwazji mogą być 
widoczne lokalnie, ale także mogą być od-
czuwane w skali globalnej (Molnar i współ-
aut. 2008). Bezpieczeństwo biologiczne staje 
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klimatu za pośrednictwem gazów cieplar-
nianych (Hughes 2010). Wreszcie, ropa jest 
ograniczonym zasobem, który w końcu się 
wyczerpie lub stanie się zbyt drogi do odzy-
skania (Hannon i współaut. 2010). Czynni-
ki te napędzają rozwój odnawialnych źródeł 
energii, które mogą zastąpić paliwa kopal-
ne i umożliwiają większy dostęp do zaso-
bów paliw dla wszystkich, a jednocześnie 
znacznie zmniejszają emisję dwutlenku wę-
gla do atmosfery. Wiele technologii wykorzy-
stujących odnawialne źródła energii zostało 
przetestowanych i chociaż żadna pojedyncza 
strategia nie zaspokoi całkowitego zapotrze-
bowania energetycznego, wydaje się, że moż-
na zastosować ich kombinację, która znacz-
nie zmniejszy zależność ludzkości od paliw 
kopalnych (Hannon i współaut. 2010). Pro-
dukcja biopaliw jest jednym z wielu pomy-
słów, zmierzających do ograniczenia zużycia 
ropy, chroniąc jednocześnie środowisko. Do 
produkcji takiego rodzaju paliwa wykorzy-
stuje się przede wszystkim rośliny zarówno 
lądowe, jak i morskie (Borowitzka i Mo-
heimani 2013). Glony wydają się być lep-
szym surowcem chociażby z tego względu, 
że uprawa roślin lądowych wymaga ogrom-
nej powierzchni gruntów rolnych (Hannon i 
współaut. 2010). Produkcja zielonej energii 
z glonów wymaga dokładnego określenia ich 
gatunku oraz ustalenia zawartości lipidów w 
komórkach w różnych fazach hodowli (Bo-
rowitzka i Moheimani 2013). Zanieczyszcze-
nia hodowli masowych czynnikami biologicz-
nymi są głównym zagrożeniem w produkcji 
biopaliw (Carney i współaut. 2016). Skaże-
nie organizmami eukariotycznymi i bakte-
ryjnymi wpływa na zmniejszanie biomasy 
glonów. Określenie, jakie organizmy niepożą-
dane występują w bioreaktorach i jaki mają 
wpływ na proces produkcji jest kluczowym 
zadaniem, aby przedsięwzięcie było opłacal-
ne (Radakovits i współaut. 2010, Carney 
i współaut. 2016). Dlatego też stosuje się 
techniki oparte na DNA (w tym barkoding 
DNA) do identyfikacji taksonu, który zawie-
ra dużo komórek tłuszczowych i będzie naj-
lepszy do produkcji wysokoenergetycznego 
paliwa. Kodowanie kreskowe DNA stosuje 
się również do identyfikacji zanieczyszczeń 
czynnikami biologicznymi w hodowlach ma-
sowych.

PRZEMYSŁ SPOŻYWCZY

Surowce wysokiej jakości mają podsta-
wowe znaczenie dla produkcji żywności o 
odpowiedniej wartości odżywczej i pożąda-
nym smaku. Dla przemysłu spożywczego 
opracowano szereg procesów technologicz-
nych i biotechnologicznych w celu zachowa-
nia i poprawy właściwości organoleptycznych 

ponadto propozycje uniwersalnych markerów 
dla świata roślin, jak UPA (23S rRNA), które 
charakteryzują się wysokim sukcesem am-
plifikacji i można je stosować u wszystkich 
fotoautotrofów (Sherwood i Presting 2007). 
Dodatkowo, standardowy marker COI dla 
świata zwierząt ułatwia poznanie ich bioróż-
norodności (Hebert i współaut. 2003). 

PRZEMYSŁ FARMACEUTYCZNY

Rośliny lecznicze są od tysięcy lat szero-
ko wykorzystywane na świecie przez różne 
cywilizacje. Stosowanie ziół było częścią kul-
tury i religii dla wielu pokoleń (Veldman i 
współaut. 2014). Wytwarza się z nich często 
produkty w postaci preparatów leczniczych, 
maści, suplementów diety i ziół np. w formie 
suszu (Chen i współaut. 2009). Tradycyjna 
medycyna została skomercjalizowana w cią-
gu ostatnich lat, natomiast większość roślin 
leczniczych jest nadal zbierana z dzikich 
upraw (Veldman i współaut. 2014). Upra-
wia się kilka popularnych gatunków roślin 
leczniczych, ale w większości krajów jest to 
tylko niewielki procent gatunków używanych 
w lekach ziołowych (Veldman i współaut. 
2014). Surowce pozyskiwane z upraw trans-
portuje się do fabryk i przetwórni. Dokład-
ność identyfikacji w momencie zbierania i 
przetwarzania roślin jest niezwykle ważna, ze 
względu na możliwość fałszowania wyników 
czy zastępowania surowców innymi (Schori 
i Showalter 2011). W niektórych przypad-
kach zastąpienie jednego gatunku innym 
może mieć minimalny wpływ na skuteczność 
produktu, podczas gdy w innych, korzystny 
wpływ może zostać całkowicie utracony. Co 
więcej, zastępowanie roślin w pewnych ro-
dzinach (szczególnie Apiaceae i Solanaceae) 
może skutkować powstaniem alergii, zatruć 
lub stanowić śmiertelne zagrożenie dla osób 
stosujących uzyskane z nich preparaty czy 
suplementy (Schori i Showalter 2011). Bar-
koding DNA jest już powszechnie stosowaną 
techniką do ustalenia tożsamości roślin lecz-
niczych, umożliwiającą przemysłowi farma-
ceutycznemu zastosowanie znanych i sku-
tecznych gatunków, nie narażając przy tym 
zdrowia i życia konsumentów. 

PRZEMYSŁ ENERGETYCZNY

Globalna gospodarka wymaga stosowania 
kopalnych węglowodorów, od produkcji two-
rzyw sztucznych i nawozów, po dostarczanie 
energii potrzebnej do oświetlenia, ogrzewania 
i transportu. Wraz z rosnącą liczbą ludno-
ści na świecie i rozwijającą się gospodarką 
następuje wzrost zużycia paliw kopalnych. 
Ponadto, dochodzi do wzrostu stężenia CO2 
w atmosferze i możliwości znacznych zmian 
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geograficznymi (Stensvold 2013). Natomiast 
schistosomatoza jelitowa wywoływana przez 
Schistosoma mansoni stanowi poważny pro-
blem zdrowia publicznego w Afryce (Stan-
dley i współaut. 2010). 

Analiza za pomocą barkodingu DNA do-
prowadziła do znaczącego postępu w diagno-
styce i badaniach Blastocystis i Schistosoma 
mansoni w ciągu ostatnich kilku lat, umoż-
liwiając dokładną identyfikację i charaktery-
stykę molekularną dzięki wysokiej sile róż-
nicującej. W identyfikacji podtypów wykorzy-
stuje się geny małej podjednostki rybosomu 
(SSU) lub geny mitochondrialne kodujące 
oksydazę cytochromową (COI) (Scicluna i 
współaut. 2006, Standley i współaut. 2010). 
Amplifikacja regionu, a następnie sekwen-
cjonowanie pojedynczego startera produktu 
PCR zapewnia wystarczającą liczbę danych 
do jednoznacznego przypisania izolatów do 
określonych podtypów. Barkoding DNA może 
odpowiedzieć na pytania związane z droga-
mi przenoszenia pasożyta oraz właściwościa-
mi różnych gatunków (Scicluna i współaut. 
2006). 

Wirus ptasiej grypy (H5N1) przenoszo-
ny jest przez żywe ptactwo, a choroba wy-
wołana tym wirusem jest w dużym odsetku 
śmiertelna (Claas i współaut. 1998). Zaka-
żenie następuje poprzez kontakt zdrowego 
osobnika (w tym człowieka), z osobnikiem 
zakażonym. Ze względu na śmiertelność i 
łatwość zakażenia bardzo istotne jest rozwi-
nięcie techniki identyfikacji nosicieli. Identy-
fikacja osobników opiera się na izolacji DNA 
z próbek kału lub tkanek (Lee i współaut. 
2010). Nie jest to technika inwazyjna, nie 
powoduje śmierci ptaka, natomiast jest w 
stanie stwierdzić, które z badanych zwierząt 
są nosicielami wirusa, co umożliwia kontrolę 
nad jego rozprzestrzenianiem i wykrywaniem 
ognisk chorobowych (Lee i współaut. 2010). 

ENTOMOLOGIA SĄDOWA

Według Międzynarodowej Unii Ochrony 
Przyrody (IUCN), obecny wskaźnik wymie-
rania gatunków jest 1000 razy większy od 
oczekiwanego. To dramatyczne zjawisko ma 
wiele przyczyn, warto jednak zauważyć, że 
utrata różnorodności biologicznej powodowa-
na jest przede wszystkim działalnością czło-
wieka (Rolo i współaut. 2013). W ostatnich 
latach entomologia kryminalistyczna jest 
stosowana między innymi w przestępstwach 
związanych z nielegalnym kłusownictwem, 
handlem i posiadaniem gatunków chronio-
nych, a także okrucieństwem wobec zwierząt 
i ludzi (Rolo i współaut. 2013). Owady i ich 
larwy dostarczają informacji o czasie zgonu 
czy przenoszeniu zwłok. Znajomość gatunku 
i jego morfologii oraz czasu trwania poszcze-

produktów. Kontrole jakości są przeprowa-
dzane za pomocą różnych testów laborato-
ryjnych, które stanowią obowiązkowy punkt 
wyjścia dla właściwego systemu sprawdza-
nia produktów spożywczych. Zapotrzebowa-
nie na niezawodne systemy kontrolowania 
składu żywności spowodowało utworzenie 
różnych analitycznych podejść do tego pro-
blemu (Bottero i Dalmasso 2011, Fajardo i 
współaut. 2010, Hellberg i Morrisey 2011). 
Sprawdzenie autentyczności żywności pole-
ga głównie na analizie białek i/lub sekwen-
cji DNA. Metody oparte na badaniu białek 
obejmują testy immunologiczne, techniki 
elektroforetyczne i chromatograficzne. . Cho-
ciaż metody te są skuteczne w testowaniu 
świeżych produktów to w przypadku ana-
liz silnie przetworzonej żywności mają niską 
efektywność. W tych przypadkach techniki 
oparte na DNA są bardziej skuteczne i mogą 
być stosowane do różnych typów żywności 
(Lockley i Bardsley 2000). Ponadto, DNA 
jest łatwe do izolowania i dzięki niemu moż-
na uzyskać więcej informacji dotyczących 
składu i produkcji produktów spożywczych  
(Hellberg i Morrisey 2011).

Metody identyfikacji oparte na DNA po-
zwalają na szybkie i ostateczne uwierzytel-
nianie przetworzonych produktów z owoców 
morza pozbawionych charakterystycznych 
cech morfologicznych (np. filetów i produk-
tów z owoców morza). Wprowadzanie niecer-
tyfikowanych produktów rybnych ( zastępo-
wanie tańszymi zamiennikami) jest zgłaszane 
w wielu krajach i dotyczy różnych gatunków 
ryb, mięczaków czy skorupiaków (Carvalho 
i współaut. 2015).

Dzięki najnowszym osiągnięciom w biolo-
gii molekularnej markery DNA stały się naj-
bardziej skutecznym narzędziem w analizie 
DNA odmian roślin i ras zwierząt, a także 
są wykorzystywane do sprawdzenia składu i 
jakości surowców w przemyśle spożywczym 
(Mafra i współaut. 2008).

EPIDEMIOLOGIA

Ze względu na prostotę i wiarygodność 
technika barkodingu DNA znalazła zasto-
sowanie w badaniach epidemiologicznych. 
Służy do wykrywania pasożytów, np. Bla-
stocystis czy Schistosoma mansoni. Blastocy-
stis należy do pasożytów jelitowych szerokiej 
gamy gatunków gospodarzy, w tym ludzi; 
jest niezwykle trudny do wytępienia i wy-
izolowania (Udonsom i współaut. 2018). Po-
nadto, Blastocystis obejmuje liczne podtypy 
(prawdopodobnie gatunki), z których wiele 
zidentyfikowano dopiero niedawno, a mole-
kularne badania epidemiologiczne ujawniły 
znaczącą różnicę w rozmieszczeniu podtypów 
między gatunkami gospodarza i regionami 
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da liczne możliwości zastosowania a wraz z rozwojem 
przemysłu i nauki stosowanie takich systemów diagno-
styki taksonomicznej zyska większą popularność. 
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St res zc zen i e
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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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